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Streszczenie 

Mikroflora serów odgrywa kluczową rolę w procesie ich produkcji i dojrzewania. Bie-

rze ona udział w biochemicznej konwersji laktozy, tłuszczu i białek mleka oraz w two-

rzeniu cech smakowo-zapachowych sera. W skład mikroflory serów wchodzą dwie 

podstawowe grupy: mikroflora startowa (zasadnicza i pomocnicza) i mikroflora nie-

startowa. Bakterie kwasu mlekowego stanowią główną grupę zarówno mikroflory 

startowej jak i niestartowej. Populacja mikroflory startowej jest dominująca w począt-

kowym okresie produkcji sera i ulega stopniowej redukcji powodowanej zmieniający-

mi się czynnikami środowiskowymi w procesie jego dojrzewania. W przeciwieństwie, 

nieliczna populacja mikroflory niestartowej w młodym serze systematycznie wzrasta 

w trakcie jego dojrzewania. Mikroflorę niestartową stanowi złożony kompleks w 

skład, którego wchodzą bakterie, drożdże i pleśnie. Jej skład jakościowy i ilościowy 

ściśle powiązany jest z danym rodzajem sera i warunkami środowiskowymi w mle-

czarni. Mikroflora niestartowa, a w szczególności bakterie kwasu mlekowego i droż-

dże są najtrudniej kontrolowanym czynnikiem w zakładzie mleczarskim i mogą one 

powodować wady serów i problemy z utrzymaniem ich standardów jakościowych. W 

procesie produkcji i dojrzewania sera dochodzi do kompleksowych wzajemnych od-

działywań poszczególnych grup drobnoustrojów. Zastosowanie nowoczesnych tech-

nik molekularnych pozwala na szybką identyfikację izolatów drobnoustrojów na po-

ziomie gatunkowym i szczepowym i przyczynia się do pełniejszego zrozumienia zjawi-

ska dojrzewania serów. Artykuł opisuje najnowsze osiągnięcia w zakresie rozwoju 

kultur startowych i drobnoustrojów niestartowych w serowarstwie oraz ich roli w 

procesie produkcji i dojrzewania serów. 

Słowa kluczowe: startowa i niestartowa mikroflora ⦁ bakterie kwasu mlekowego    

 ⦁ ser ⦁  drożdże  ⦁  pleśnie 

Summary 

The cheese microbiota plays a central role in cheese-making. The microbiota contrib-

utes to the main biochemical conversion of lactose, fat, protein, and cheese flavor de-

velopment. Cheese microbiota consists of two major groups, which are starter/adjunct 

and nonstarter microorganisms. Lactic acid bacteria are the most essential component 

of starter/adjunct as well as nonstarter microbiota. Population of starter microbiota 

dominates at the beginning of ripening process and gradually decreases during aging 

due to environmental cheese factors. On the contrary nonstarter population gradually 

increases from very low number in fresh cheese to high number in ripened cheese. 

Nonstarter microbiota is composed of complex mixtures of bacteria, yeasts and 

moulds, and is generally specifically associated with particular cheese varieties, and 

the dairy environment. Nonstarter microbiota especially nonstarter lactic acid bacte-

ria and yeasts are the main uncontrolled factor in cheese plant and may bother cause 

of defects and quality inconsistencies of cheese. During cheese manufacture and ripen-

ing, complex interactions occur between individual components of cheese microbiota. 

Recently developed molecular techniques allow make rapid identification of individual 

isolates to species and strain level, and contribute to better understanding of cheese 

ripening phenomena. The aim of the paper was to describe recent advances in devel-

opment of starter/adjunct and nonstarter cheese microbiota range and they role dur-

ing both manufacture and cheese ripening.  
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Wstęp 

Sery produkowane są od ponad 8000 lat. Pierwsze pi-

semne informacje o serach pojawiają się w Biblii a na-

stępnie u Homera i Herodotusa [56]. Do produkcji sera 

potrzebne jest mleko, podpuszczka, mikroorganizmy i 

sól. Głównymi etapami procesu technologicznego wytwa-

rzania serów są: formowanie masy serowej, solenie i 

dojrzewanie. Zróżnicowanie ilościowe i jakościowe po-

szczególnych składników, a następnie modyfikacje eta-

pów procesu produkcji doprowadziły do rozwoju ponad 

1000 gatunków serów [55]. Podstawowym komponen-

tem serów odgrywającym ogromną rolę w procesie ich 

produkcji i dojrzewania są mikroorganizmy. Mikroflora 

determinuje nie tylko unikalne właściwości sensoryczne 

poszczególnych gatunków sera, ale może również powo-

dować duże zróżnicowanie jakości sensorycznej serów w 

obrębie tego samego gatunku.  Z powodu ograniczonych 

możliwości kontroli rozwoju mikroflory w serze może 

być ona również przyczyną wielu wad sera i dużego zróż-

nicowania jego jakości w zakładzie mleczarskim.  

W serze występują dwie zasadnicze grupy drobnoustro-

jów: pierwsza grupa to drobnoustroje startowe dodawa-

ne na różnych etapach produkcji sera najczęściej do mle-

ka w celu ukierunkowania procesu wyrobu i dojrzewania 

sera, natomiast drugą grupę stanowią drobnoustroje 

niestartowe (rodzime), których źródłem może być za-

równo mleko, jak i urządzenia oraz środowisko w jakim 

przebiega proces produkcyjny solanka, wyposażenie, 

powietrze itp. wchodzące w kontakt z serem w sposób 

niekontrolowany lub kontrolowany w bardzo ograniczo-

nym stopniu [4, 7, 8, 9, 28, 30, 36, 38, 48, 52, 58, 61, 63, 

64, 66, 70, 71]. 

Mikroflora startowa 

Mikroflorę startową stosowaną w produkcji serowarskiej 

można podzielić na dwie podstawowe grupy:  

- mikroflorę zasadniczą, 

- mikroflorę pomocniczą (dodatkową). 

W skład grupy zasadniczej wchodzą mezofilne i termofil-

ne bakterie kwasu mlekowego (z angielskiego starter 

lactic acid bacteria SLAB) natomiast mikroflorę pomocni-

czą stanowią bakterie propionowe, drobnoustroje mazio-

we, pleśnie, drożdże oraz drobnoustroje probiotyczne 

[8]. Skład mikroflory startowej poszczególnych rodzajów 

sera przedstawia tabela nr 1 opracowana głównie w 

oparciu o najnowsze katalogi, biuletyny i materiały infor-

macyjne dwóch największych producentów kultur sero-

warskich na świecie DuPont (dawne Danisco) i Chr. Han-

sen [11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 24, 49] 

W produkcji sera mikroflora startowa spełnia następują-

cą rolę: 

a) Produkuje kwas mlekowy w wyniku fermentacji 

laktozy; 

b) Bierze udział w tworzeniu struktury i cech smako-

wych sera poprzez rozkład białek i tłuszczu w  

procesie dojrzewania; 

c) Wytwarza prawidłowe charakterystyczne dla da-

nego gatunku sera oczkowanie; 

d)    Nadaje serom typową barwę i wygląd; 

e)     Może nadawać serom właściwości probiotyczne; 

f)   Hamuje rozwój mikroflory niepożądanej poprzez 

produkcję kwasu mlekowego i współzawodnictwo 

o dostępne substraty [11]. 

Starterowe bakterie fermentacji mlekowej 

Zasadnicza mikroflora startowa (starter lactic acid bacte-

ria SLAB) powinna być w stanie obniżyć pH mleka poni-

żej wartości 5,3, w czasie 6 godzin, w temperaturze 30-

370C [8]. O szybkości ukwaszania mleka i produkcji kwa-

su mlekowego decydują przede wszystkim bakterie star-

towe z gatunków Lactococcus lactis subsp. lactis, Lacto-

coccus lactis subsp. cremoris i Streptococcus thermophilus 

i w znacznie mniejszym stopniu bakterie z rodzaju Lacto-

bacillus, Leuconostoc oraz gatunku Lactococcus lactis 

subsp. lactis var. diacetylactis. Bakterie z rodzaju Leuco-

nostoc, a przede wszystkim gatunku Lactococcus lactis 

subsp. lactis var. diacetylactis są dodawane do mleka w 

celu uzyskania pożądanego oczkowania niektórych ga-

tunków sera i produkcji związków smakowych w wyniku 

fermentacji cytrynianów. Należy jednak podkreślić ten-

dencje do coraz powszechniejszego eliminowania udzia-

łu bakterii z rodzaju Leuconostoc w kulturach serowar-

skich i zastępowanie ich bakteriami z gatunku Lactococ-

cus lactis subsp. lactis var. diacetylactis. Podwyższona 

zawartość bakterii z rodzaju Leuconostoc jest utrzymy-

wana w kulturach do produkcji serów z przerostem ple-

śni, w celu wytworzenia zwiększonej ilości gazu i utwo-

rzenia wolnych przestrzeni w serze dla penetracji powie-

trza niezbędnego do rozwoju pleśni Penicillium roquefor-

ti [12].  

Bakterie z rodzaju Lactobacillus stosowane są w sero-

warstwie przede wszystkim do prowadzenia ukierunko-

wanego procesu proteolizy białek mleka. Wyjątek stano-

wi produkcja serów do pizzy, gdzie Lactobacillus delbru-

eckii subsp. bulgaricus stosowany jest do zwiększenia 

intensywności fermentacji laktozy (w celu zapobiegania 

zbyt intensywnemu brązowieniu sera na pizzie) i obniże-

nia jej zawartości w serze lub do niektórych gatunków 

serów z przerostem pleśni w celu uzyskania niskiej kwa-

sowości gęstwy serowej [12, 17].  

Startowe bakterie kwasu mlekowego (SLAB) dodawane 

są do mleka na początku procesu produkcji w ilości około 

106 jtk/ml i namnażają się intensywnie osiągając z reguły 

liczebność 108 – 109 jtk/g na początku procesu dojrzewa-

nia [58]. W trakcie dalszego dojrzewania sera, populacja 

SLAB systematycznie spada na skutek niesprzyjających 

warunków takich jak niska wilgotność, pH, niski poten-

cjał redox, wysoka koncentracja kwasów organicznych, 

temperatura i wysoka koncentracja soli [26, 42, 58, 71]. 
Tempo obumierania SLAB w serze jest charakterystyczne 

dla danego szczepu.  Ogólnie można założyć, że w serze  
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dojrzewającym przez 2-miesiące znajduje się mniej niż 

1% maksymalnej ilości SLAB, notowanej po soleniu [42].  

Uwalniane, w wyniku lizy komórek startowych bakterii 

mlekowych, wewnątrzkomórkowe enzymy biorą udział 

w proteolizie białek i konwersji aminokwasów w związki 

smakowo-zapachowe. 

Tabela 1.  Charakterystyka mikroflory startowej serów dojrzewających. 

Table 1.  Characteristics of starter microbiota of ripening cheese. 

 
Rodzaje serów 

Wybrane charakterystyczne gatunki  

(nazwy serów podane zgodnie  

z nomenklaturą angielską) 

Powszechnie stosowana mikroflora startowa 

Kontynentalne (półtwarde) Gouda, Edam, Samsone, Masdammer,  

Saint Paulin, Havarti, Tilsit, Raclette, Manchego,  

Prato, Port Salut, Butterkase, Limburger 

Lactococcus lactis ssp. lactis 
Lactococcus lactis ssp. cremoris 
Lactococcus lactis ssp. lactis var. diacetylactis 
Streptococcus thermophilus 
Lactobacillus helveticus 
Lactobacillus rhamnosus 
Lactobacillus paracasei 
Brevibacterium linens 
Brevibacterium casei 
Staphylococcus xylosus 
Enterococcus faecium 
Propionibacterium freudenreichii subsp. shermanii 

Twarde Emmental, Gruyere, Grana Padano, Parmesan, 

Sbrinz, Pecorino, Appenzell, Comte 

Streptococcus thermophilus 
Lactobacillus delbrueckii ssp. bulgaricus 
Lactobacillus helveticus 
Lactobacillus delbrueckii ssp. lactis 
Propionibacterium freudenreichii subsp. shermanii 
Lactococcus lactis ssp. lactis 
Lactococcus lactis ssp. cremoris 
Enterococcus faecium 

Cheddaryzowane Cheddar, Territorials, American Cheddar,  

Monterey Jack, Colby, Cheshire, Red Leicester, 

Double Gloucester, Cantal, Dunlop 

Lactococcus lactis ssp. lactis 
Lactococcus lactis ssp. cremoris 
Streptococcus thermophilus 
Lactobacillus helveticus 
Lactobacillus casei 

Miękkie z porostem pleśni Camembert, Siant Marcellin, Brie, Pont l’Eveque Lactococcus lactis ssp. lactis 
Lactococcus lactis ssp. cremoris 
Lactococcus lactis ssp. lactis var. diacetylactis 
Leuconostoc mesenteroides ssp. cremoris 
Debaromyces hansenii 
Candida utilis 
Kluyveromyces marxianus var. lactis 
Penicillium camemberti 
Penicillium candidum 
Geotrichum candidum 
Verticillium lecanii 
Trichothecium domesticum 
Enterococcus faecium 
Staphylococcus xylosus 

Miękkie stabilizowane z porostem 

pleśni 

Brie, Crescenza, Munster Streptococcus thermophilus 
Lactococcus lactis ssp. lactis 
Lactococcus lactis ssp. cremoris 
Debaromyces hansenii 
Candida utilis 
Kluyveromyces lactis 
Penicillium camemberti 
Penicillium candidum 
Brevibacterium casei 
Brevibacterium linens 
Geotrichum candidum 
Staphylococcus xylosus 

Z przerostem pleśni typu „blue” Roquefort, Danablu, Gorgonzola, Stilton Lactococcus lactis ssp. lactis 
Lactococcus lactis ssp. cremoris 
Lactococcus lactis ssp. lactis var. diacetylactis 
Leuconostoc mesenteroides ssp. cremoris 
Leuconostoc mesenteroides ssp. mesenteroides 
Streptococcus thermophilus 
Lactobacillus delbrueckii ssp. bulgaricus 
Kluyveromyces marxianus var. lactis 
Penicillium roqueforti 

Typu feta UF Feta, Traditional Feta,  

feta type (Teleme, Brinza, Chanakh),  Domiati 

Lactococcus lactis ssp. lactis 
Lactococcus lactis ssp. cremoris 
Streptococcus thermophilus 

Pasta filata (z masy parzonej) Mozzarella, sery do pizzy,  

Provolone, Kashkaval, Scamorza 

Streptococcus thermophilus 
Lactobacillus delbrueckii ssp. bulgaricus 

O cechach probiotycznych Dotyczy wielu gatunków sera Lactobacillus acidophilus 
Lactobacillus rhamnosus 
Lactobacillus paracasei 
Lactobacillus casei 
Bifidobacterium bifidum 
Bifidobacterium lactis 
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Starterowe bakterie propionowe 

Bakterie propionowe są stosowane w produkcji wybra-

nych gatunków serów twardych i półtwardych w celu 

wytworzenia charakterystycznego oczkowania i cech 

sensorycznych. Najczęściej stosowanymi kulturami star-

towymi, w mleczarstwie, są szczepy z gatunku Propioni-

bacterium freudenreichii (tabela 1). Głównymi metaboli-

tami bakterii propionowych jest kwas propionowy i 

kwas octowy oraz dwutlenek węgla. Dzięki rozwojowi 

tych bakterii wzrasta, w serze, także zawartość witaminy 

B12. Bakterie propionowe przyspieszają wzrost pH sera w 

trakcie dojrzewania poprzez zdolność metabolizmu kwa-

su mlekowego. Dodawane są one do mleka przerobowe-

go w takich ilościach, aby uzyskać ich populację, w serze 

przed soleniem, na poziomie około 102 jtk/g sera. Należy 

nadmienić, że bakterie propionowe bardzo słabo rosną w 

mleku a ich wzrost jest najprawdopodobniej stymulowa-

ny działaniem startowych bakterii mlekowych i pod-

puszczki [8]. Podczas dojrzewania ich populacja w serze 

osiąga maksymalną wartość pomiędzy 6 a 8 tygodniem 

dojrzewania i wynosi zwykle 108 – 109 jtk/g sera. Przy-

spieszanie lub hamowanie wzrostu bakterii propiono-

wych w serze sterowane jest temperaturą procesu jego 

dojrzewania [59]. Bakterie propionowe znacznie wolniej 

niż SLAB obumierają w serze w procesie jego dalszego 

dojrzewania. 

Starterowe bakterie do produkcji serów maziowych 

Szczepy z gatunku Brevibacterium lines i Brevibacterium 

casei są najczęściej stosowanymi kulturami do produkcji 

serów maziowych, których głównymi przedstawicielami 

są ser Limburger (limburski) i ser Münster. Brevibacterie 

spełniają w produkcji serów trzy podstawowe funkcje: 

a) Nadają serom właściwy kolor ; 

b) Tworzą charakterystyczne związki smakowo-

zapachowe; 

c) Chronią sery przed rozwojem pleśni. 

W zależności od zastosowanych szczepów, pozwalają 

uzyskać kolor sera od intensywnie czerwonego poprzez 

pomarańczowy do kremowego [8, 11, 36]. 

Drożdże 

Kultury startowe drożdży stosowane są głównie w pro-

dukcji pleśniowych serów miękkich, serów pielęgnowa-

nych na maź i serów z przerostem pleśni. Startowe droż-

dże powinny charakteryzować się szybkim wzrostem, 

wysoką dynamiką utylizacji kwasu mlekowego, toleran-

cją na wysokie stężenie soli i na wysoką kwasowość sera.  

Drożdże odgrywają wiele funkcji w procesie dojrzewania 

serów: 

a) Metabolizują kwas mlekowy skutkując obniże-

niem kwasowości powierzchni sera; 

b) Promują wzrost i aktywność pożądanych mikro-

organizmów wrażliwych na wysokie stężenie 

kwasu mlekowego (np. Brevibacterium linens);  

c) Zwiększają wskaźnik przeżywalności startowych 

bakterii mlekowych w procesie dojrzewania se-

rów; 

d) Hamują rozwój mikroflory niepożądanej w serze, 

a w szczególności na jego powierzchni; 

e) Tworzą związki smakowo-zapachowe sera, w 

wyniku wysokich uzdolnień proteolitycznych i 

lipolitycznych; 

f) Budują otwartą strukturę sera i produkują takie 

związki jak alkohol etylowy oraz aldehyd octowy, 

w wyniku fermentacji laktozy (np. Kluyveromyces 

marxianus w produkcji serów z przerostem ple-

śni) [8, 11, 49, 70]  

Pleśnie 

Pleśnie odgrywają istotna rolę w dojrzewaniu serów z 

porostem i przerostem pleśni. Jako kultury startowe sto-

sowane są zarodniki (spory) pleśni w formie liofilizowa-

nej lub w formie płynnej. Do produkcji serów z porostem 

pleśni stosowane są szczepy pleśni białej z gatunku Peni-

cillium camemberti, Penicillium candidum i czasami Geo-

trichum candidum (gatunek ten występuje w trzech for-

mach morfologicznych: szczepy tworzące formę micelar-

ną charakterystyczną dla pleśni, szczepy tworzące kolo-

nie charakterystyczne dla drożdży oraz szczepy występu-

jące w formie pośredniej), a do produkcji serów z przero-

stem pleśni Penicillium roqueforti. W serowarstwie stoso-

wane są szczepy Penicillium roqueforti w kolorze od ja-

snozielonego do koloru intensywnie niebieskiego. Naj-

częściej dodawane są one bezpośrednio do mleka przero-

bowego w koncentracji około 104 sporów na mililitr mle-

ka. Kultury startowe do produkcji serów z porostem ple-

śni charakteryzują się wysokimi uzdolnieniami proteoli-

tycznymi i nieco słabszymi lipolitycznymi, natomiast do 

produkcji z przerostem pleśni umiarkowaną aktywnością 

proteolityczną, a silną lipolityczną. 

Pleśnie Penicillium candidum, Penicillium camemberti i 

Geotrichum candidum spełniają następujące funkcje w 

produkcji sera: 

a) Nadają serom charakterystyczny biały wygląd;  

b) Chronią ser przed rozwojem na jego powierzchni 

niepożądanej pleśni przede wszystkim z rodzaju 

Mucor i pleśni zielonej; 

c) Podnoszą kwasowość sera w wyniku metaboli-

zmu kwasu mlekowego, poprzez co wpływają 

znacząco na strukturę i smak sera;  

d) Nadają serom charakterystyczne cechy smakowo-

zapachowe, w wyniku hydrolizy enzymatycznej 

białek i tłuszczu. 

Rola Penicillium roqueforti w produkcji serów z przero-

stem pleśni polega na: 

a) Tworzeniu charakterystycznej barwy sera; 

b) Zapobieganiu rozwojowi niepożądanej pleśni; 

c) Tworzeniu typowych cech sensorycznych i kre-

mowej konsystencji dla tych gatunków sera  

              [8, 11] 

Mikroflora niestartowa 

W skład mikroflory niestartowej wchodzą przede 

wszystkim niestartowe bakterie mlekowe (NSLAB) takie 

jak Lactobacillus, Pediococcus, Lactococcus, Leuconostoc 
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Enterococcus, Weissella, bakterie propionowe i wiele 

gatunków drożdży (Tabela nr 2) [5, 6, 7, 8, 10, 19, 20, 21, 

23, 27, 28, 31, 32, 35,  38, 41, 44, 45, 48, 50, 51, 52, 54, 

58, 60, 61, 64, 65, 69, 70]. Populacja i rodzaj niestartowej 

mikroflory w serach jest zależny od: ich początkowej 

ilości i rodzaju w surowym mleku, biofilmów formowa-

nych na sprzęcie mleczarskim, jakości mikrobiologicznej 

solanki oraz zdolności poszczególnych gatunków do 

przeżywania i konkurowania w „serowym ekosyste-

mie” (pH, temperatura, dostępność składników pokar-

mowych) [8, 10, 39, 48, 70].  

Niestartowe bakterie mlekowe (NSLAB) 

Po raz pierwszy niestartowe LAB zostały wyizolowane z 

sera w 1912 roku [19]. NSLAB rosną bardzo słabo w 

mleku i praktycznie nie biorą udziału w procesie ukwa-

szania mleka [8, 9, 19]. Są w stanie namnażać się w se-

rach w procesie dojrzewania i znacznie przewyższać 

liczebność startowych bakterii mlekowych, których po-

pulacja systematycznie spada w procesie dojrzewania. W 

serze po soleniu NSLAB obecne są na poziomie od 101 do 

104 jtk/g, a ich populacja wzrasta intensywnie nierzadko 

osiągając liczebność 107-108 jtk/g, po kilku tygodniach 

dojrzewania [1, 5, 10, 22, 29, 37, 38, 43, 64]. Warunki 

dojrzewania i skład sera w minimalnym stopniu wpływa-

ją na tempo ich wzrostu i poziom populacji. NSLAB są w 

stanie namnażać się w środowisku o niskiej zawartości 

wody poniżej 39%,  wysokiej koncentracji soli do 

6%,  szerokim zakresie kwasowości i temperaturze poni-

żej 130C [39]. Nawet w serze Parmigiano Reggiano, o 

przedłużonym dojrzewaniu do 24 miesięcy, powszechnie 

uważanym za produkt jałowy stwierdzono obecność 

NSLAB z rodzaju Lactobacillus i Pediococcus na poziomie 

104 jtk/g [22]. Najliczniej reprezentowanym rodzajem 

NSLAB w serach są mezofilne bakterie Lactobacillus zdol-

ne do wzrostu w szerokim zakresie temperatur.  

Tradycyjnie bakterie z rodzaju Lactobacillus można po-

dzielić na trzy grupy:  

(I) obligatoryjnie homofermentatywne fermentujące   

heksozy do kwasu mlekowego, lecz nierozkładające pen-

toz;  

(II) fakultatywnie homofermentatywne przeprowadzają-

ce heterofermentację pentoz z wytworzeniem kwasu 

mlekowego i octowego oraz homofermentację heksoz i  

(III) obligatoryjnie heterofermentatywne wytwarzające 

kwas mlekowy, octowy i CO2 w szlaku fosfoketolazy.  

W serach dominują bakterie z rodzaju Lactobacillus z 

grupy II i III należące do następujących gatunków: Lb. 

casei, Lb. plantarum, Lb. paraplantarum, Lb. pentosus, Lb. 

brevis, Lb. curvatus, Lb. fermentum, Lb. buchneri, Lb. para-

buchneri, Lb. coryniformis, Lb. kefir i Lb. rhamnosus. Cho-

ciaż na początku procesu dojrzewania sera populacja 

niestartowych bakterii Lactobacillus jest z reguły bardzo 

zróżnicowana pod względem gatunkowym i szczepowym 

to jednak ulega zdecydowanemu zubożeniu w trakcie 

dalszego dojrzewania [4]. NSLAB posiadają wiele hydro-

litycznych enzymów: endopeptydazy, aminopeptydazy, 

karboksypeptydazy, dipeptydazy, tripeptydazy, lipazy 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tabela 2.  Niestarterowe mikroorganizmy izolowane z serów. 

Table 2.  Nonstarter microorganisms isolated from cheeses. 

Rodzaj mikroflory Charakterystyczne gatunki 

Lactobacillus  Lactobacillus casei 
Lactobacillus paracasei 
Lactobacillus plantarum 
Lactobacillus paraplantarum 
Lactobacillus pentosus 
Lactobacillus brevis 
Lactobacillus curvatus 
Lactobacillus fermentum 
Lactobacillus buchnerii 
Lactobacillus parabuchnerii 
Lactobacillus bifermentans 
Lactobacillus collinoides 
Lactobacillus farciminis 
Lactobacillus kefiri 
Lactobacillus coryniformis 
Lactobacillus rhamnosus 
Lactobacillus delbrueckii  

Pediococcus Pediococcus acidilactici 
Pediococcus pentosaceus 

Enterococcus Enterococcus durans 
Enterococcus faecium 
Enterococcus faecalis 
Enterococcus hirae 
Enterococcus malodoratus 
Enterococcus gilvus 
Enterococcus casseliflavus 
Enterococcus italicus 

Lactococcus Lactococcus garviae 

Leuconostoc Leuconostoc mesenteroides 
Leuconostoc garlicum 
Leuconostoc citreum 

Weissella Weissella paramesenteroides 
Weissella viridescens 
Weissella halotolerans 

Saccharomyces Saccharomyces cerevisiae 
Saccharomyces unisporus 
Saccharomyces exiguus 

Debaromyces Debaromyces hansenii 

Candida Candida catenulata 
Candida laurentii 
Candida famata 
Candida utilis 
Candida krusei 
Candida rugosa 
Candida kefyr 
Candida sphaerica 
Candida lioplytica 
Candida tenuis 
Candida intermedia 
Candida zeylanoides 
Candida sake 
Candida versatilis 

Pichia Pichia fermentans 
Pichia jadinii 
Pichia kluyveri 
Pichia anomala 
Pichia pseudocactophila 
Pichia membranifaciens 

Torulaspora Torulaspora delbrueckii 

Kluyveromyces Kluyveromyces marxianus var. marxianus 
Kluyveromyces marxianus var. bulgaricus 
Kluyveromyces marxianus var. lactis 

Geotrichum Geotrichum candidum 
Geotrichum capitatum 

Trichosporon Trichosporon pullulans 
Trichosporon cutaneum (beigelii) 

Yarrowia Yarrowia lipolytica 

Zygosaccharomyces Zygosaccharomyces rouxii 

Rhodotorula Rhodotorula glutinis 
Rhodotorula minuta 
Rhodotorula mucilaginosa (rubra) 

Clavsispora Clavsispora lusitaniae 

Sporobolomyces Sporobolomyces roseus 

Williopsis Williopsis californica 

Issatchenkia Issatchenkia orientalis 

Cryptococcus Cryptococcus albidus 
Cryptococcus laurentii 

Propionibacterium 

Propionibacterium freudenreichii 
Propionibacterium jensenii 
Propionibacterium thoenii 
Propionibacterium acidipropionici 
Propionibacterium cyclohexanicum 
Propionibacterium coccoides 
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i esterazy, które wpływają istotnie na proces dojrzewa-

nia i formowanie pozytywnych cech sensorycznych se-

rów, w wyniku rozkładu białek i tłuszczu mleka. NSLAB 

są też źródłem specyficznych enzymów, które mogą pro-

dukować charakterystyczne związki smakowo-

zapachowe [7, 8, 29, 58]. Przykładem może być metano-

tiol produkowany z metioniny przy udziale liazy lub ami-

notransferazy metioninowej wytwarzanej między innymi 

przez Lactobacillus plantarum i Lactobacillus casei. In-

nym przykładem jest α-ketoglutaran otrzymywany z 

glutaminianu przy udziale dehydrogenazy glutaminiano-

wej (GDH) z Lactobacillus plantarum i Lactobacillus fer-

mentum [4, 46]. Zdolność produkcji benzaldehydu, który 

zaraz po wanilinie jest drugim najważniejszym składni-

kiem poprawiającym smak sera stwierdzono u Lactoba-

cillus plantarum, który syntetyzuje transaminazę prze-

prowadzającą przemianę fenyloalaniny do fenylopirogro-

nianu, który to związek ulega następnie degradacji do 

benzaldehydu [7]. Bakterie te posiadają również zdol-

ność produkcji bakteriocyn zmniejszających ryzyko 

wzrostu pleśni, mikroflory patogennej i gnilnej [58]. 

Oprócz pozytywnej roli NSLAB w procesie produkcji sera 

polegającej na skróceniu jego procesu dojrzewania i pro-

dukcji wielu związków smakowo-zapachowych, produ-

kują one również wiele substancji o nieprzyjemnym sma-

ku i zapachu. Mogą być również one przyczyną wad i 

dużej zmienności jakości sera nawet w obrębie warów 

produkowanych w tym samym zakładzie, w danym dniu. 

Przykładowo NSLAB są między innymi odpowiedzialne 

za powstawanie białych plam w serach (najbardziej udo-

kumentowany jest ten problem w produkcji sera Ched-

dar), które są wynikiem zdolności katalizowania przez 

nie przemiany L-mleczanu do D-mleczanu i tworzenia się 

nierozpuszczalnych w wodzie kryształów [1, 25]. NSLAB 

często mogą wykazywać antagonistyczny wpływ na 

wzrost bakterii propionowych i powodować wady w 

postaci pęknięć i brązowych plam na serze. Problemy te 

zaobserwowano między innymi w serach typu Gruyere, 

Emmentaler i Appenzeler i związane są najprawdopo-

dobniej z obecnością Lactobacillus casei i Lactobacillus 

rhamnosus [34]. Mogą one powodować też akumulację 

gorzkich peptydów w serach [3]. Właściwa kontrola nad 

rozwojem niestartowych bakterii kwasu mlekowego 

wydaje się więc być niezbędna w technologicznym proce-

sie produkcji sera.  

Niestartowe drożdże 

Obecność drożdży w serze jest powszechna z uwagi na 

ich tolerancję na niskie pH, wilgotność i temperaturę 

oraz umiarkowaną tolerancję na wysokie stężenie soli 

[28, 70]. Źródłem ich obecności mogą być przede wszyst-

kim: mleko, powietrze, pomieszczenia laboratoryjne, 

sprzęt stosowany w produkcji serów, solanka, pracowni-

cy [ 2, 43, 65, 66, 68, 70]. Największym i najczęstszym 

źródłem kontaminacji serów drożdżami jest solanka [57, 

63, 70]. Niektóre gatunki drożdży (Debaryomyces hanse-

nii, Candida versatilis, Torulaspora delbrueckii) wykazują 

wysoką oporność na środki sanityzacyjne [40].  

Ser jest dobrym środowiskiem dla rozwoju drożdży m.in. 

ze względu na występującą w nim laktozę, która stanowi 

główne źródło energii do ich wzrostu i fermentacji.  

Drożdże rozwijają się intensywnie na powierzchni sera w 

pierwszym okresie jego dojrzewania osiągając z reguły 

maksymalną liczbę po 10 dniach wynoszącą od 106 na-

wet do 109 jtk/cm2 sera. W trakcie dojrzewania sera, ich 

ilość pozostaje prawie na niezmienionym poziomie około 

107 jtk/cm2 dojrzałego sera i ulega jedynie niewielkiej 

redukcji.  Wewnątrz serów, szczególnie serów miękkich, 

następuje równoległy rozwój drożdży z tym, że ich popu-

lacja jest niższa o 2 do 4 rzędów wielkości. Z reguły wy-

soką populacją drożdży charakteryzują się sery z poro-

stem i przerostem pleśni [70]. Drożdże mogą mieć duży 

wpływ na rozwój bakterii w serze, który w zależności od 

składu drożdży i bakterii w serze jest bardzo zróżnico-

wany [47, 62]. Skład niestartowych drożdży izolowanych 

z serów wykazuje ogromną bioróżnorodność gatunkową 

i szczepową (tabela 2). Wielkość populacji niestartowych 

drożdży i ich zróżnicowanie gatunkowe w serze, szcze-

gólnie we wstępnej fazie jego dojrzewania, bardzo ściśle 

związane są z danym zakładem produkcyjnym. 

Niestartowe drożdże mogą odgrywać pozytywną rolę w 

procesie dojrzewania sera omówioną w paragrafie doty-

czącym drożdży startowych, ale mogą  również być przy-

czyną wielu wad sera [33, 70]. Drożdże są odpowiedzial-

ne za przebarwienia, niepożądane cechy sensoryczne, a 

w szczególności drożdżowy lub owocowy posmak, wy-

twarzanie gorzkiego i zjełczałego smaku, nadmierne 

odkwaszenie masy serowej i niepożądane zmiany tekstu-

ry serów, tworzenie śluzu [28, 62, 66]. Przykładowo w 

serach miękkich drożdże mogą powodować nadmierne 

gazowanie i wady smakowe [67, 68]. W serach o dłuż-

szym okresie dojrzewania drożdże produkujące tyrozy-

nazę (np. Yarrowia lipolytica) mogą być odpowiedzialne 

za efekt powstawania brązowych przebarwień [53]. 

Zmiana tekstury sera wskutek przyspieszonej proteolizy 

białek przez enzymy drożdży może utrudniać proces ich 

plastrowania. 

Podsumowanie 

Mikroflora serów dojrzewających jest krytycznym czyn-

nikiem, który może powodować zróżnicowanie jakości i 

wady serów. Szczególne znaczenie ma właściwa kontrola 

rozwoju mikroflory niestartowej w serach, co nie jest 

praktykowane w większości zakładów mleczarskich. 

Pomimo wielu badań wskazujących na możliwą pozytyw-

ną rolę mikroflory niestartowej istnieją ograniczone 

możliwości ukierunkowania i powtarzalności procesu 

dojrzewania serów z jej udziałem.  Nadmierny rozwój 

mikroflory niestartowej może prowadzić do niekontrolo-

wanego procesu dojrzewania i wielu wad sera. Nie-

odzowne wydaje się więc przestrzeganie zasad higieny 

oraz sanityzacja miejsc produkcyjnych tak, aby zapewnić 

w procesie technologicznym rozwój mikroflory pożąda-

nej. Najlepszym sposobem uzyskania dobrej powtarzal-

ności procesu i wysokiej jakości serów, o charaktery-

stycznych wyróżniających cechach sensorycznych, jest 
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bowiem ograniczanie wzrostu przypadkowej mikroflory 

niestartowej poprzez podnoszenie higieny produkcji  
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