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pridané rody Asaia12, Kozakia13, čím sa čeľaď roz�írila na 
súčasných �esť rodov. 

Fenotypická identifikácia octových baktérií z hľadiska 
druhového odlí�enia je veľmi náročná. Jedným z dôvodov 
je vysoká frekvencia spontánnych mutácií ako aj prítom-
nosť inzerčných elementov14. Klasické metódy identifiká-
cie fenotypov nie sú schopné postrehnúť men�ie rozdiely 
v kmeňoch, čo výrazne zmenilo pou�ívanie molekulárnych 
metód zameraných na identifikáciu konzervatívnych �peci-
fických DNA oblastí15. Klasické metódy identifikácie boli 
predov�etkým zalo�ené na testoch metabolických schop-
ností bunky10, hybridizácií DNA s rDNA (DNA po PCR 
reakcii rRNA), plazmidových profilov alebo DNA/DNA 
hybridizácii16.  

Na genotypizáciu fenotypových rodov baktérií sa vyu-
�íva niekoľko metód. Prvou je metóda RAPD (cit.17) zalo-
�ená na porovnávaní náhodne amplifikovanej DNA 
z náhodného 10 bp dlhého prajmeru a porovnávanie kon-
zervatívnych oblastí 16S rRNA a 23S rRNA (cit.16,18). 
Druhou progresívnou metódou identifikácie je metóda 
ARDRA, ktorá vyu�íva �tiepenie produktov PCR 
s restrikčnými endonukleázami rozpoznávajúcimi tetra-
nukleotidovú �tiepiacu sekvenciu a následne porovnanie 
veľkosti fragmentov19. PCR-RFLP ako tretia metóda iden-
tifikácie sa vyu�íva pri identifikácii polymorfizmu baktérií 
nielen na úrovni rodov, ale aj druhov. Vyu�íva sa amplifi-
kácia časti 16S rRNA a porovnávajú sa rozdiely 
v nukleotidovej sekvencii konzervatívnych oblastí vo 
vnútri druhu, ale aj medzidruhovo20,21. 

Identifikácia a separácia bakteriálnych druhov klasic-
kými mikrobiologickými metódami má obmedzené mo�-
nosti, ktoré vyplývajú z pou�ívaných metód závislých na 
morfologických a metabolických vlastnostiach buniek. 
Preto sa pre presné zatriedenie baktérií pristupuje 
k moderným a citlivým metódam porovnávania genómov 
baktérií v oblastiach konzervatívnych sekvencií, ktoré 
výhodne doplnia známe metabolické schopnosti buniek, 
a tým umo�nia presné zaradenie mikroorganizmu do 
správnych rodov, druhov a poddruhov. Takýto zámer má 
aj na�a práca, pri ktorej sme sa sna�ili porovnať správnosť 
druhového zaradenia �tyroch zbierkových kmeňov Aceto-
bacter pasteurianus vyu�itím vzájomného porovnania 
medzigénových oblastí medzi 16S a 23S rRNA vyu�itím 
ITS-PCR identifikačnej metódy. 
 
 
Materiál a metódy 
 
B a k t e r i á l n e  k m e n e  a  k u l t i v a č n é   
p o d m i e n k y 

V�etky kmene A. pasteurianus subsp. ascendens CCM 
3612, A. pasteurianus subsp. paradoxus CCM 3614, A. 
estunensis CCM 3613, A. pasteurianus CCM 2374 sú 
kmene z Českej zbierky mikroorganizmov v Brne. Bunky 
boli kultivované na YPG médiu (5 % kvasničný autolyzát, 
3 % peptón a 2 % glukóza). Kmene boli kultivované v 150 
ml bankách s 20 ml YPG média 24 h pri teplote 28 oC na 
rotačnej trepačke GLF 3032 pri 180 ot.min−1. Bunky Es-
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Úvod 

 
Octové baktérie patria do skupiny mikroorganizmov 

vyskytujúcich sa v prírode a v poslednom období hrajú 
dôle�itú úlohu v potravinárskej a farmaceutickej výrobe 
pre ich nenáročnosť na kultivačné podmienky, schopnosť 
rastu pri nízkych hodnotách pH prostredia, schopnosť uti-
lizovať uhlíkatý substrát a premieňať ho na organické ky-
seliny. Schopnosť oxidovať cukry predurčuje octové bak-
térie k rastu na ovocí a schopnosť oxidovať etanol na kyse-
linu octovú im umo�ňuje rast v ovocných nápojoch ako je 
víno a mu�ty. Majú významný podiel na ochutení niekto-
rých jedál, ale tie� mô�u pokaziť chuť piva, d�úsov, vína 
a ovocia1. 

Bunky rodu Acetobacter charakterizuje elipsoidný a� 
tyčinkovitý tvar s veľkosťou 0,6�0,8 × 1−4 µm. Vyskytujú 
sa jednotlivo, v pároch, alebo tvoria retiazky. Pohybujú sa 
pomocou peritrichálnych bičíkov, u rodu Gluconobacter 
sú bičíky polárne. Najlep�ie rastú pri teplote 25�30 °C, ale 
doká�u tolerovať teplotu medzi 10�42 °C. Optimálne pH 
prostredia pre rast je medzi 5,5�6,0, pre produkciu kyseli-
ny octovej medzi 4,0�4,5. Majú v�etky enzýmy cyklu tri-
karboxylových kyselín a obsah GC párov v molekule 
DNA je 55�63 %. 

V súčasnosti sú octové baktérie významným objektom 
�túdia molekulárnej biológie. �túdium je zamerané na 
objasnenie usporiadania a organizácie génov dôle�itých 
metabolických dráh, na restrikčno-modifikačný systém2−4, 
a tie� na funkciu extrachromozómovej plazmidovej DNA5−8, 
ako aj iných genetických elementov, ako sú inzerčné sek-
vencie a transpozóny9. 

Taxomómia octových baktérií sa za posledné roky 
niekoľkokrát zmenila. Rod Acetobacter bol pôvodne zara-
dený do čeľade Pseudomonadaceae, spolu s rodmi Gluco-
nobacter a Pseudomonas. V súčasnosti octové baktérie 
tvoria samostatnú čeľaď Acetobacteriaceae, do ktorej boli 
pôvodne zaradené dva rody Acetobacter a Gluco-
nobacter10. V poslednom období sa čeľaď roz�írila o ďal-
�ie rody Gluconoacetobacter, Acidomonas11, neskôr boli 
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cherichia coli XL1 Blue boli kultivované na Luria-Bertani 
(LB) kultivačnom médiu pri 37 oC (cit.22). 
 
I z o l á c i a   c h r o m o z ó m o v e j   D N A 

Chromozómová DNA z buniek Acetobacter bola izo-
lovaná modifikovanou metódou popísanou v práci 
Poblet21. Rozrastené bunky z 3 ml YPG média usadíme 
centrifugáciou pri 12 000 g pri teplote 4 oC. Sediment sus-
pendujeme v 200 µl roztoku GET (50 mmol.l−1 glukóza, 10 
mmol.l−1 EDTA pH 8,0, 25 mmol.l−1 Tris.HCl pH 8,0), 
pridáme 4 mg.ml−1 lyzozymu a zmes inkubujeme 10 min 
pri laboratórnej teplote. Po inkubácii pridáme 400 µl 3 % 
(w/v) roztoku SDS a po jemnom premie�aní inkubujeme 
10 min pri laboratórnej teplote. K zmesi pridáme 100 µl 
tlmivého roztoku TE (10 mmol.l−1 Tris.HCl pH 8,0, 
1 mmol.l−1 EDTA), 700 µl zmesi fenol-chloroform (1:1). 
Po pretrepaní a následnej 10 min centrifugácii pri 12 000 g 
odoberieme vrchnú vodnú fázu a prezrá�ame dvojnásob-
ným objemom vychladeného etanolu. Vyzrá�anú DNA 
prenesieme sklenenou tyčinkou do inej skúmavky 
a rozpustíme v 500 µl sterilnej deionizovanej vody. 

 

M o l e k u l á r n o  -  b i o l o g i c k é   m e t ó d y 
Pri purifikácii plazmidovej DNA a rekombinantných 

molekúl DNA bola pou�itá Birnboim a Doly metóda23. Pre 
prípravu rekombinantných DNA bol pou�itý klonovací 
vektor pBlueSK+ (Stratagene), restrikčné endonukleázy 
EcoRI, HaeIII, HpaII, SmaI, a SphI a T4 DNA ligáza, 
DNA polymeráza I Klenowov fragment a Taq DNA poly-
meráza (Gibco BRL). Pre transformáciu boli pou�ité kom-
petentné bunky E. coli XL1 Blue24 a transformanty selek-
tované na LB médiu s X-Gal (40 µg.ml−1), IPTG (0,5 
mmol.l−1) a ampicilínom (100 µg.ml−1). 

 

P C R   a m p l i f i k á c i a   I T S   o b l a s t í   r R N A 
Substrátom pre ITS PCR bola izolovaná chromozómo-

vá DNA z buniek Acetobacter. 25 µl reakčnej zmesi obsa-
hovalo 10 mmol.l−1 Tris.HCl pH 8,8, 50 mmol.l−1 KCl, 
1,5 mmol.l−1 MgCl2, 0,05 % Tween 20, 200 µmol.l−1 zo v�et-
kých dNTP, 0,8 µmol.l−1 z prajmerov L1 (5�-CAAGGCATC-
CACCGT-3�) a G17 (5�-GAAGTCGTAACAAGG-3�), 
1U Taq DNA polymeráza a 2 µl templátovej DNA. Reak-
cia PCR sa uskutočnila v termocykléri BIOMETRA UNO 
II s nasledovným nastavením programu: DNA denaturácia 
1 min pri 94 °C, anelácia 0,5 min pri 54 oC, 1 min amplifi-
kácia pri 71 oC pri 30 cykloch. 

 

S e k v e n č n á    a n a l ý z a 
DNA po ITS PCR amplifikácii bola klonovaná do 

pBlueSK+ klonovacieho vektora do SmaI miesta. Analyzo-
vané rekombinanty boli sekvenované vyu�itím M13 uni-
verzálneho a reverzného prajmera na automatickom sekve-
nátore ABI PRISM 310. 

 

 

E l e k t r o f o r é z a 
Produkty PCR a restrikčné fragmenty boli analyzované 

na 1�2 % agarózovom géli v TAE tlmivom roztoku22 
a v 4 % PAGE v TBE tlmivom roztoku22. Ako �tandard 
bol pou�itý 100 bp DNA �tandard plus (Fermentas). DNA 
fragmenty boli vyzualizované po farbení etídium bromi-
dom pod transiluminátorom 2011 Macrovlie (LKB) 
a následne fotografované. 
 
Výsledky a diskusia 
 
F y z i o l o g i c k á   c h a r a k t e r i z á c i a   b u n i e 
k   A c e t o b a c t e r          p a s t e u r i a n u s 

Za stúpajúcim významom octových baktérií 
v biotechnológiách výrazne zaostáva genetická charakteri-
zácia jednotlivých bakteriálnych kmeňov. V predchádza-
júcej práci sme sa predov�etkým zamerali na �túdium bak-
térií pôvodne zaradených do rodu Acetobacter pasteuria-
nus. Z tejto skupiny sme izolovali restrikčné endo-
nukleázy25, plazmidy8, sledovali sme produkciu β-
galaktozidázy a jej sekréciu z buniek do prostredia26, ako 
aj schopnosť rastu buniek na ťa�kých kovoch a inkorporá-
ciu selénu do proteínov v bunkových �truktúrach27. Pri 
v�etkých experimentoch sme vyu�ívali �tyri základné 
kmene Acetobacter pasteurianus 3612, Acetobacter paste-
urianus 3613, Acetobacter pasteurianus 3614 a Acetobac-
ter pasteurianus 2374. Napriek tomu, �e bakteriálne kme-
ne sú zaradené do druhu Acetobacter pasteurianus výrazne 
sa od seba odli�ujú z morfologického hľadiska ako aj rých-
losťou rastu v �tandardnom kultivačnom médiu YPG. 
Bunky sme kultivovali na tekutom médiu YPG pri teplote 
28 oC na rotačnej trepačke a v jednotlivých časových inter-
valoch sme merali absorbanciu pri 590 nm a skon�truovali 
rastové krivky v�etkých �tyroch bakteriálnych kmeňov. 
Ako vidieť z obrázka 1 najrýchlej�ie rastú bunky A. paste-
urianus 3614 a najpomal�ie  A. pasteurianus 2374. 

Mikroskopickou analýzou sme sledovali tvar a veľkosť 
buniek v�etkých �tyroch kmeňov A. pasteurianus. Kmeň 

Obr. 1. Rastová krivka buniek Acetobacter na YPG kultivač-
nom médiu pri teplote 28 oC. □ � A pasteurianus 3614, ■ � A. 
pasteurianus 3612, ● � A. estunensis 3613 a ○ � A. pasteurianus 
2374 

0

0,2

0,4

0,6

0,8

1

1,2

1,4

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10

ČAS [ h ]

A
B

SO
R

B
A

N
C

IA
 [ 

59
0 

nm
 ]

absor-
bancia, 
[590 nm] 

čas, h 



Chem. Listy 99, 144 � 149 (2005)                                                                                                        Laboratorní přístroje a postupy                         

146 

A. pasteurianus 3614 rastie zo v�etkých kmeňov najrýchlej-
�ie, bunky sú najväč�ie, vytvárajú retiazky a na pevných 
médiách tvoria plazivé kolónie (obr. 2c). Pomal�ím rastom 
mô�eme charakterizovať bunky A. pasteurianus 3612, ktoré 
vytvárajú samostatné tyčinkovité bunky men�ie ako A. pas-
teurianus 3614 (obr. 2a). Najpomal�ie rastú bunky A. paste-
urianus 2374, tvoria malé tyčinky, pričom ich rýchlosť rastu 
je takmer trikrát pomal�ia ako u A. pasteurianus 3614 
(obr. 2d). Osobitnú skupinu tvoria pomaly rastúce bunky 
A. pasteurianus 3613 (obr. 2b), ktoré na základe klasickej 
taxonómie boli pred časom preradené do druhu Acetobacter 
estunensis 3613. Rozdielnosť v morfológii a rýchlosti rastu 
buniek A. pasteurianus nás priviedla k tomu, aby sme sa 
pokúsili potvrdiť opodstatnenosť zaradenia v�etkých �tyroch 
baktérií do rovnakého druhu. 

K l o n o v a n i e   I T S   P C R  16S−23S   r R N A    
f r a g m e n t o v 

Zo v�etkých �tyroch kmeňov buniek Acetobacter sme 
izolovali chromozómovú DNA metódou popísanou v časti 
Materiál a metódy. DNA sme vyu�ili na PCR amplyfiká-
ciu medzerníkových oblastí medzi 16S�23S rRNA vyu�i-
tím dvoch prajmerov L1 a G17 (cit.28). ITS PCR amplyfi-
káciou sme získali dva fragmenty veľkosti 623 bp a 711 bp 
pre bakteriálne kmene Acetobacter pasteurianus 3612, 
Acetobacter estunensis 3613, Acetobacter pasteurianus 

 

Obr. 2. Mikroskopická vizualizácia baktérií; a � Acetobacter pasteurianus 3612, b � Acetobacter pasteurianus 3613, c � Acetobacter 
pasteurianus 3614, d � Acetobacter pasteurianus 2374 pri 800 násobnom zväč�ení 

          1        2     3      4     5 

800 bp → 

  600 bp → 

  500 bp → 

Obr. 3.  Elektroforetogram získaných ITS-PCR profilov dru-
hov rodu Acetobacter. 1 � �tandard molekulovej hmotnosti, 2 � 
A. pasteurianus 3612, 3 � A. estunensis 3613, 4 � A. pasteurianus 
3614, 5 � A. pasteurianus 2374 

Tabuľka I 
Veľkosti ITS PCR 16S-23S rDNA fragmentov z bakteri-
álnych kmeňov Acetobacter pasteurianus �tiepených res-
trikčnou endonukleázou HaeIII a HpaII 

Kmeň 

 HaeIII HpaII 
A. estunensis CCM 3613  200, 300, 350 500 

A. pasteurianus CCM 2374 200, 300, 350 500 

A. pasteurianus subsp. as-
cendes, CCM 3612 

250, 250, 250 250 

A. pasteurianus subsp. para-
doxus, CCM 3614 

250, 220 250 

Fragmenty PCR  
po �tiepení 

   a 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
   b 

   c 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
   d 
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1                                                                   70 
ggaccgacaggaattcgctccttaggaccgttatagttacggccgccgtttactggggcttcaattcgca 
ggaccgacaggaattcgctccttaggaccgttatagttacggccgccgtttactggggcttcaattcgca 
������������������-ccttaggaccgttatagttacggccgccgtttaccggggcttcaatt�-ca 
                                                                      
 
71                                                                 140 
gcttcgcttgcgctaaccactcctcttaaccttccagcaccgggcaggcgcagcccctatacgtcacctt 
gcttcgcttgcgctaaccactcctcttaaccttccagcaccgggcaggcgcagcccctatacgtcacctt 
g������-tgctctcacacctcctcttaaccttccggcaccgggcaggcgcagaccctatacgtcgtctt 
                                                                     
 
141                                                                210 
acggttttgcagagacctgtgtttttgctaaacagtcgcctgggcctattcactgcggctctcatgcgct 
acggttttgcagagacctgtgtttttgctaaacagtcgcctgggcctattcactgcggctctcatgcgct 
tcgacttcgcagagtcctgtgtttttaataaacagtcgcc�����������������������������- 
                                        tgggcctattcactgcggctctcatgcgct 
 
211                                                                280 
tgcacgctcaagagcaccccttctcccgaagttacggggtcattttgccgagttccttaacgagagttct 
tgcacgctcaagagcaccccttctcccgaagttacggggtcattttgccgagttccttaacgagagttct 
������������������-cttatcccgaagttacacgagcaatttgcctagttccttcagcatcgttct 
tgcacgctcaagagcaccccttctcccgaagttacggggtcattttgccgagttccttaacgagagttct 
 
 
281                                                                350 
ctcgcacaccttaggattctctcctcgactacctgtgtcggtttgcggtacgggcacctctcacctcgat 
ctcgcacaccttaggattctctcctcgactacctgtgtcggtttgcggtacgggcacctctcacctcgat 
ctcaagcgccttggtattctcctaccagtccacctgtgtcggtttcgggtacgg���������������- 
ctcgcacaccttaggattctctcctcgactacctgtgtcggtttgcggtacgggcacctctcacctcgat 
 
 
351                                                                420 
agaggcttttcttggcagtgtgaaatcaggaacttcgtccttaaaggactcgccatcacagctcaacgtt 
agaggcttttcttggcagtgtgaaatcaggaacttcgtccttaaaggactcgccatcacagctcaacgtt 
���������������������������������������������������������������������- 
agaggcttttcttggcagtgtgaaatcaggaacttcgtccttaaaggactcgccatcacagctcaacgtt 
 
 
421                                                                490 
acagtgtgcggatttgcctacacacacgccttactgcttggacgcgcacaaccaacggcgcgcttaccct 
acagtgtgcggatttgcctacacacacgccttactgcttggacgcgcacaaccaacggcgcgcttaccct 
���������������������������������������������������������������������- 
acagtgtgcggatttgcctacacacacgccttactgcttggacgcgcacaaccaacggcgcgcttaccct 
 
 
491                                                                560 
atcctactgcgtccccccatttctcaaacggtgaggaggtggtacaggaatatcaacctggttgtccatc 
atcctactgcgtccccccatttctcaaacggtgaggaggtggtacaggaatatcaacctggttgtccatc 
���������������������������������������-ggtacaggaatattcacctgtttcccatcg 
atcctactgcgtccccccatttctcaaacggtgaggaggtggtacaggaatatcaacctgtttgtccatc 
 
 
560                                                         623 
gcctacgcctatcggcctcggcttaggtcccgactaaccctgagcggacgagccttcctcagg   -3613 
gcctacgcctatcggcctcggcttaggtcccgactaaccctgagcggacgagccttcctcagg   -3612 
actacggctctcgccctcgccttaggggcccgactaaccctg���������������������   -2374 
gcctacgcctatcggcctcggcttaggtcccgactaaccctgagcggacgagccttcctcagg   -3614 

Obr. 4. Porovnanie ITS nukleotidových sekvencií �tyroch analyzovaných kmeňov A. estunensis 3613, A. pasteurianus 3612,  
A. pasteurianus 3614 a A. pasteurianus 2374 (� označuje výrazne odli�né poradie nukleotidov ako majú ostatné tri kmene) 
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2374, čo determinuje prítomnosť dvoch aliel toho istého 
génu. V kmeni Acetobacter pasteurianus 3614 sme získali 
iba jeden fragment s veľkosťou 442 bp, čo determinuje 
prítomnosť jednej alely na chromozóme poprípade dvoch 
identických aliel (obr. 3).  

 
R e s t r i k č n á   a n a l ý z a    f r a g m e n t o v  
I T S � P C R 

ITS PCR amplyfikáty medzerníkových oblastí 16S�
23S rRNA sme osobitne �tiepili restrikčnou endonukleá-
zou HaeIII a HpaII. Získali sme fragmenty s veľkostou od 
200 do 350 bp pre HaeIII a fragmenty s veľkosťou 250 a 
500 bp pre HpaII restrikčnú endonukleázu (tab. I). Veľko-
sti HaeIII fragmentov pre baktérie A. pasteurianus 2374 a 
A. estunensis 3613 sú rovnaké s veľkosťou 200 bp, 300 bp 
a 350 bp a pre HpaII 500 bp. Veľkosti fragmentov A. pas-
teurianus 3612 a A. pasteurianus 3614 sa od seba odli�ujú, 
čo mô�e byť spôsobené aj rozdielnou veľkosťou amplyfi-
kovaného fragmentu. Podobné výsledky dosiahli Trček 
a Teuber29 pri analýze 57 bakteriálnych kmeňov, kde na 
základe počtu a veľkosti fragmentov baktérie rozdelili na 
16 a� 21 podskupín. Na�a skupina baktérií nepatrí ani do 
jednej zo skupín a vytvára ďal�ie samostatné skupiny bak-
térií. 

 
P o r o v n a n i e   n u k l e o t i d o v ý c h   s e k v e n c i í   
m e d z e r n í k o v ý c h    o b l a s t í    16S−23S   r R N A  

Na presné určenie podobnosti amplyfikovaných nukle-
otidových sekvencií sme jednotlivé fragmenty klonovali 
do SmaI miesta klonovacieho vektora pBlueSK+. Sekvenč-
nou analýzou z M13 univerzálneho a reverzného prajmera 
sme určili primárnu �truktúru obidvoch fragmentov vo 
v�etkých �tyroch testovaných kmeňoch. Jednotlivé nukleo-
tidové sekvencie sme vzájomne porovnali a vyhodnotili v 
programe Blast. Výsledky ukázali, �e porovnané nukleoti-
dové sekvencie medzerníkových oblastí buniek A. pasteu-
rianus 3612 a A. estunensis 3613 sa podobajú takmer na 
100 % (obr. 4). Nukleotidová sekvencia kmeňa A. pasteu-
rianus 3614 sa s dvoma predchádzajúcimi kmeňmi zhodu-
je takmer na 75 %. Sekvencia je o 181 bp z 5�- konca mo-
lekuly rRNA krat�ia ako v kmeňoch A. pasteurianus 3612 
a A. estunensis 3613. Pri analýze krat�ích sekvencií sa 
v�etky tri kmene podobajú takmer na 100 %. Na druhej 
strane nukleotidová sekvencia medzerníkových oblastí 
16S�23S rDNA kmeňa A. pasteurianus 2374 je zhodná 
s predchádzajúcimi troma sekvenciami na 53 %. Úplne 
podobné oblasti (okolo 98 %) sú v�ak preru�ované oblas-
ťami, ktoré sa nezhodujú vôbec s predchádzajúcimi sek-
venciami. V tomto kmeni je popísaná skupina �tyroch 
plazmidov pAP1 a� pAP4, skupina transpozónov, ktoré 
svojim pôsobením mohli zmeniť aj medzerníkové oblasti 
v kmeni A. pasteurianus 2374 (cit.30). Výsledky naznačili, 
�e kmene A. pasteurianus subsp. ascendens 3612, A. pas-
teurianus subsp. paradoxus 3614 a A. estunensis 3613 
patria pravdepodobne do toho istého druhu pasteurianus 
a zrejme bude kmeň A. estunensis 3613 treba premenovať 
na A. pasteurianus subsp. estunesis 3613, čo čiastočne 
naznačujú vy��ie prezentované výsledky.  

Nato, aby bolo mo�né jednoznačne rozhodnúť 
o preradení bakteriálneho kmeňa z jedného druhu do iného 
bude potrebné analyzovať aj konzervatívne oblasti 16S 
rRNA a 23S rRNA. Na základe ich podobností alebo roz-
dieľov bude mo�né presne rozhodnúť o preradení 
a premenovaní kmeňa A. estunensis 3613. 

 
 

S k r a t k y  
 
ARDRA � amplified rDNA restriction analysis (restrikčná 

analýza amplifikovaných fragmentov) 
ITS  � internal transcribed spacer (medzerníková ob-

lasť) 
RAPD � random amplified polymorphic DNA 

(polymorfizmus náhodnej amplifikácie DNA) 
RFLP � restriction fragment length polymorphism 

(polymorfizmus dĺ�ky restrikčných fragmen-
tov) 

LB � Luria-Bertani kultivačné médium 
X-gal � 5-brómo-4-chlóro-3-indoyl-β-galaktopyranozid 
TAE  � tris-acetátový tlmivý roztok 
TBE � tris-borátový tlmivý roztok 
SDS � dodecylsulfát sodný 
IPTG � izopropyl-β-tiogalaktopyranozid 
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M. Kretová and J. Grones (Department of Molecu-

lar Biology, Comenius University, Bratislava, Slovak Re-
public): Characterisation and Identification of Aceto-
bacter Bacteria 

 
Identification and classification of strains of Aceto-

bacter bacteria were determined by standard methods of 
microbiology and molecular biology. 16S�23S rDNA in-
ternal transcribed spacer regions of four strains of genus 
Acetobacter pasteurianus were analysed in order to re-
examine classification of these strains. By ITS-PCR ampli-
fication of the 16S�23S spacers, two products of similar 
size were produced for three analysed strains, but only a 
single product for one strain. The sequence of spacer re-
gions of Acetobacter bacteria were subjected to restriction 
analysis by HaeIII, HpaII and AluI enzymes. After analy-
sis we obtained three different restriction groups of strains 
of A. pasteurianus for all enzymes. Amplified products 
were sequenced and nucleotide sequences were compared. 
The results showed two identical sequences for three 
strains A. pasteurianus 3612, A. pasteurianus 3614 and A. 
estunensis 3613. Intergenic region of A. pasteurianus 2374 
is 40 % similar to other tested bacteria. 

ZPRÁVY 

ESEAC 2004 
 
 Ve dnech 6.�10. června 2004 proběhla na Univer-
zitě v Galway v Irské Republice ji� 10. mezinárodní kon-
ference o elektroanalýze organizovaná Evropskou společ-
ností pro elektroanalytickou chemii (European Society for 
ElectroAnalytical Chemistry � ESEAC). 5 plenárních 
předná�ek přednesených �pičkovými odborníky 
v elektroanalytické chemii (A. J. Bard, D. Diamond, 
W. Schuhmann, H. H. Girault, D. Williams) poutavým 
způsobem seznámilo  účastníky s moderními trendy 
v elektrochemické skenovací mikroskopii, vývoji elektro-
chemických senzorů a biosenzorů a jejich komerčním vyu-
�ití a elektrochemickém značkování při nanosprayové 
ionizaci polypeptidů. Na ně navázalo více ne�  30 kvalit-
ních ústních sdělení rovnoměrně zaměřených na různé, 
dynamicky se rozvíjející oblasti elektroanalytické chemie. 
Součástí konference bylo i sympoium o nanotechnologiích 
se zaměřením na povrchy, systémy a senzory. Celkově 
konference dokumentovala rostoucí aktivitu vědecko-

výzkumných pracovníků v oblasti elektroanalytické che-
mie. Zvlá�tě potě�ující bylo neobyčejně vysoké procento 
mladých účastníků a jejich aktivita při ústních sděleních 
i při prezentaci posterů. Zájemci o konferenční materiály 
mohou kontaktovat autora tohoto článku, jeho� účast na 
konferenci byla umo�něna jednak grantem Ministerstva 
�kolství, mláde�e a tělovýchovy České republiky v rámci 
projektu INGO LA034 (2004) (Reprezentace české analy-
tické chemie ve Federaci evropských chemických spole-
ností ) a jednak laskavou podporou firem Merck, s.r.o. 
Praha, Eco-Trend Plus s.r.o., Praha a ChromSpec, Praha.  
Autor jim touto cestou děkuje za jejich pochopení a pod-
poru aktivit České společnosti chemické a Odborné skupi-
ny analytické chemie. 
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