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Wstep

Lambik uwazane jest za najstarsze istniejagce piwo. Oryginalny ,,Lambic” to jedno
Z niewielu piw fermentacji spontanicznej, ktore powstaje tylko w jednym miejscu na $wiecie,
w Belgii,. Poczatek ponad 400 letniej historii tego piwa ma miejsce we wsi Lembeek
potozonej w regionie Payottenland, ktorego powietrze jako jedyne na S$wiecie zawiera
specjalne bakterie 0 nazwie Brettnomyces potrzebne do jego produkcji. Ta wyjatkowa flora
wystepuje tylko w rejonie rzeki Senne iwszelkie proby sporzadzenia tego piwa poza
granicami kraju spetzly na niczym. Piwo otrzymuje si¢ za pomocg fermentacji spontanicznej,
odmiany tradycyjnej fermentacji goérnej, ktoérej powodzenie uzaleznione jest wilasnie od
bakterii Brettnomyces.

Zasyp lambika to okoto 35-40% niestodowanej pszenicy i 60-65% jasnego stodu o
duzej sile diastatycznej. Tak duzy udzial niestodowanej pszenicy ma zapewni¢ m.in. wigksza
ilos¢ bialka, co skutkuje lekkim zamgleniem gotowego piwa, a przede wszystkim zapewnia
obfitg 1 trwalg piane. Do produkcji lambika wykorzystuje si¢ stary, wylezakowany, minimum
trzyletni chmiel. Nie nadaje on juz piwu goryczki, ani aromatu, za to speinia rolg
zapobiegajaca rozwojowi bakterii.

Proces zacierania jest do$¢ specyficzny, metoda ta nazwana jest “turbid mashing”.
Pszenice 1 stod jeczmienny miesza si¢ z woda o temperaturze okoto 40-45°C, dodaje si¢
wrzacej wody, aby podnie$¢ temperature do 62°C, a nastgpnie ptyn dekantuje si¢ do kotla.
Zacier pozostaly w kadzi zaciernej zalewa zndw wrzaca woda, aby podnie$¢ temperature do
72°C, nastgpnie znéw przeprowadza si¢ dekantacje¢ ptynu do kociotka. W kotle brzeczka jest
gotowana 20 minut i z powrotem zawracana do kadzi zaciernej do filtracji. Brzeczka przednia
transportowana jest do kotta warzelnego i tam gotowana jest z chmielem 4-5 godzin,
nastepnie jest filtrowana w celu oddzielenia chmielin 1 przepompowywana do tac
chtodniczych na poddaszu browaru, gdzie nastepuje wolne schlodzenie i1 samoistne
zaszczepienie brzeczki mikroorganizmami obecnymi w powietrzu. Schlodzona brzeczka
przelewana jest do drewnianych kadzi. W uzyciu sg zazwyczaj beczki po winie, umyte 1
odkazone siarka, co pozwala wyeliminowa¢ plesnie, jednak bytuja w nich inne
mikroorganizmy w tym drozdze Brettanomyces ktore odgrywajg ogromng role w czasie
fermentacji lambikow.

Badania przeprowadzone w latach 70 XX wieku pozwolity zidentyfikowa¢ 100 rdznych
kolonii drozdzy, 27 kolonii bakterii octowych 1 38 kolonii bakterii mlekowych w jednym
tylko typie lambika.

Fermentacja Lambika zachodzi w czterech naktadajacych si¢ na siebie etapach:

e | etap — dominacja dzikich drozdzy Kloeckera apiculata i bakterii z rodzaju
Enterobacter (E.kobei, E, hormaechei) oraz gatunki Klebsiella pneumoniae i
Escherichia coli. Bakterie namnazajg si¢ bardzo szybko i rozktadaja glukoze do
etanolu, dwutlenku wegla, ale produkuja przy tym tez kwas octowy i mlekowy. Duze
nagromadzenie metabolitow w postaci przede wszystkim kwasu octowego, ale takze
alkoholu powoduje, ze bakterie te ging po okoto 30-40 dniach. K. apiculata zdolne sa
tylko do wykorzystania glukozy, ging gdy tylko to zrédto pozywienia zostaje
wyczerpane. Drozdze te powoduja migedzy innymi rozktad biatek, dzigki czemu piwo
nie jest podatne na zme¢tnienie na zimno.



e Il etap — dominacja drozdzy Saccharomyces, rozpoczyna si¢ po okoto 10-15 dniach i
trwa okolo 7 miesigcy. W tym czasie drozdze przefermentowuja niemal wszystkie
cukry, wytwarzajac alkohol 1 dwutlenek wegla.

e IlIl etap — dominacja bakterii produkujacych kwas mlekowy i kwas octowy. Etap ten
rozpoczyna si¢ po okoto 3-4 miesigcach, a szczyt osigga po 6-8 miesigcach .
Organizmami dominujacymi sg bakterie Pediococcus i Lactobacillus produkujace
kwas mlekowy nadajacy charakterystyczng tagodng kwasnos¢ lambikom, oprdocz nich
pojawiaja si¢ bakterie produkujace kwas octowy z etanolu.

e |V etap — dominacja drozdzy Brettanomyces. Etap ten rozpoczyna si¢ po okoto 7
miesigcach. Drozdze Brettanomyces sa odpowiedzialne za tworzenie profilu
aromatycznego piwa przede wszystkim za sprawg produkcji duzej ilosci estrow
(gtownie mleczanu etylu i octanu etylu). W obecnosci powietrza Bretty formuja na
powierzchni piwa kozuch stanowigcy warstwg¢ ochronng przed utlenianiem i przed
bakteriami octowymi, ktore moglyby popsu¢ piwo.

Po roku czasu otrzymujemy mlodego lambika, ktéry najczgsciej mieszany jest z
lambikiem trzyletnim i1 lezakowany w butelce, gdzie drozdze Brettanomyces zuzywaja cukry
ztozone, obecne jeszcze w mtodym lambiku i nagazowujg tym samym piwo.

Piwa typu lambik bardzo rzadko wystepujg jako piwa niemieszane. Nieblendowany
lambic jest teraz dostepny wiasciwie tylko w okolicach Brukseli i1 Payottenlandu. Najcze$ciej
miesza si¢ ze sobg stare i mtode roczniki (powstaje Gueuze), dodaje karmelu (powstaje Faro),
badz owocow, syropéw lub owocowych ekstraktow (lambiki owocowe). Czysty Lambik ma
pelny, kwaskowaty smak, indywidualny charakter i styl, ktory zawdzigcza bogatej tradycji
i wyjatkowemu procesowi produkcji. Okreslany jest on jako wytrawny albo podobny
w smaku do cydru, ale w zadnym stopniu nie oddaje to wyjatkowego charakteru tego piwa.

Gueuze — typ piwa powstaty w XIX wieku, na potrzeby eksportu, kiedy to obmyslono
metode mieszania ze sobg starych 1 mlodych Lambikéw, ktore po butelkowaniu przechodza
druga fermentacj¢. Powoduje to wytworzenie si¢ W butelce naturalnego dwutlenku wegla
I wspaniatego smaku. Piwa typu Gueuze sg zlote, majg cydrowo-winne nuty aromatyczne i sa
Z reguly slodsze od czystych lambikow. Tradycyjnie rozlewa si¢ je do wysokich szklanic
0 grubych $ciankach.

Faro to typ niskoalkoholowego piwa robionego na bazie lambika, do ktorego dodaje si¢
karmelu, przez co uzyskuje stodko-kwasny bukiet aromatyczny.

Lambiki owocowe to belgijskie piwa owocowe to najczesciej piwa typu lambik, do ktorych —
w trakcie fermentacji lub lezakowania w dgbowych beczkach - dodawane sag owoce w postaci
wisni, malin, brzoskwini lub czarnych porzeczek (moze to by¢ réwniez syrop albo ekstrakt
Z tychze owocow). Do najbardziej popularnych, a wedtug niektorych najsmaczniejszych piw
w ogole, nalezy "Framboise" i "Kriek". Framboise (piwo fermentowane z owocami malin) to
potaczenie kwasowos$ci lambika ze slodycza malin. Piwo to wspaniale pachnie, ma pigkny,
czesto rubinowy kolor i jest naturalnie musujace. Natomiast oryginalny Kriek jest belgijskim
piwem, do ktorego podczas fermentacji dodaje si¢ uprawianych w okolicy wisni. Podobnie
jak Framboise, jest orzezwiajagce ima barwe od roézowawej po ciemnoczerwona.
Charakteryzuje si¢ tagodnym i stodkim smakiem wisni rownowazonym przez kwasowos$¢
lambika.



Piwa typu lambik sg obecnie produkowane na calym $wiecie, zazwyczaj piwowarzy
usitujg odtworzy¢ produkcje tradycyjnych lambikow, uzywajac blendow (oferowanych przez
kolekcje kultur drobnoustrojow i specjalistyczne firmy specjalizujgce si¢ w produkeji i
sprzedazy szczepdéw/blendow) ztozonych z bakterii i drozdzy, ktoére odwzorowuja mikroflore
obecng w trakcie fermentacji lambikow.

Lambiki zawierajg bardzo szerokie spektrum zwigzkoéw, ktore nadajg im bogaty smak
I zapach. Badania Thompson Witrick i innych (Thompson Witrick K., Duncan S.E., , Hurley
K.E., O’Keefe S.E.. Acid and Volatiles of Commercially-Available Lambic Beers,
Beverages, MDPI, 2017) miaty na celu zidentyfikowa¢ zwiazki zawarte w wybranych,
komercyjnie dostepnych na rynku belgijskim Lambikach. W sumie 50 lotnych i pétlotnych
zwigzki zidentyfikowano w dziewigciu markach handlowych (tabela ponizej). Sposroéd 50
zidentyfikowanych zwigzkow siedemnascie zostalo wczesniej zidentyfikowane w literaturze.
Octan etylu stwierdzono w stgzeniach 11,8-66,9 mg/L. Kwasy octowy i mlekowy
obserwowano odpowiednio od 723-1642 mg/l i 995-2557 mg/I.

. Cuvee Qude Gueuze Hanssens Cantillon 3 Qude
Chy 1 LRI Confirmed u e e ! “

rrrrr Renee Vielle Cantillon Artisan Bio Fonteinen Girardin Boon Boon Compounds
Ethyl acetate 587 628 x estor
Propanaic acid 637 668 x acid
Tsoamyl alcohol 683 734 x x x x x x x alcohol
2-methyl-1-butanol 639 7 x X ® x x ® x x x alcohol
Tsobnatyl acetate 752 776 x x x x x x esters
Ethyl isobutyrate 764 756 x x x x x x x x x ester
Fthyl bulyrate BO4 BO0 x x x x x x x ester
Furfural (2-furanal) 833 829 x x x x x x x heterocyclic aldehyde
Isovaleric acid (3-Methylbutanoic acid) 851 854 x % x x x Acid
Butanoic acid, Z-methyl-, ethyl ester (ethyl 2-methyl butyrate) 853 846 x x x x x x x x ester
Butanoic acid, 3-methyl-, ethyl ester 857 854 x ® x x x x x x x ester
2-Furanmethanol 860 Béé x x x x x x x furfuyl alcohol
Hexanol 873 880 x x x x x x alcohol
Ispamyl Acetate BS0 876 x *x x x x x x x ester
1-Butanol, 2-methyl-, acetate 882 880 x x x x * x x ester
Styrene B8S BYG x x x x x x benzcne
Lactic Acid 906 x x x acid
1-(2-furanyl)-Ethanone 910 910 x x ketone
5,5-Dimethyl-2(5H}-furanone 952 951 X ® x x ® x x ketone
Heptyl alcohol 4953 962 x x x x alcohol
Ethyl isohexanoate 966 968 x x x x x x x x ester
1-Pro ol, 3-(methylthio)- 977 x sulfur
Hexanoic acid (Caproic acid) 986 1m9 x x acid
Hexanoic acid, ethyl ester 998 906 ester
Isoamyl lactate 1067 NI x x x x X x X x % ester
Octanol 1070 1072 aloohol
Heptanoic acid, ethyl ester 1087 1087 x x x x x x x x ester
2-Norsan, ol 1099 1098 aloohol
Nonanal 1102 1104 x x ® x x x x aldehyde
Valeric Acid 1104 acid
Isopentyl 3-methylbutyrate (Butanoic acid, 3-methyl-, o4 103 « enter
F-methylbutyl ester)
Phenylethyl Alcohol 110 1118 x x x alcohol
2-ethyl-hexanoic acid me 129 x x x acid
Ethyl benzoate (Benzeic acid ctyl ester) 1166 1170 x *x x x x x x x x ester
A-ethylphenol 1166 1164 x x phenalic
Octanoic acid 1180 17 x *x x x x x x x x acid
Octanoic acid, ethyl ester (ethyl caprylate) 1197 1198 x x ester
Decanal 1204 1209 x x x x x x x x x aldehyde
Benzeneacetic acid, ethyl ester 1244 1241 x X ® x x ® x x x ester
1249 1254 x ester
f-Phenethyl acetate (Acetic acid, 2-phenylethyl ester) 1255 1260 x x x x x x x x x ester
1 12N 1272 x alcohol
1278 1287 x X x x x x x x x phenol
1295 1297 x x x x ester
1367 1373 x x x x x x acid
Fthyl 9-d, noate 1386 ND x ® x x x x x ester
Decanoic acid, ethyl ester (Ethyl decansate) 1394 1398 x x x x x x x x ester
Ovctanoic acid, 3-methylbutyl ester 1455 1450 x x x x x ester
Ethyl dodecancate 1594 1593 x x ® x x x x ester
Acetic aci x x x x x x Acid
Isobutanol (1-Fropanol, 2-methyl-) 647 x x x x x x aloohol

Charakterystyka drozdzy Brettanomyces

Drozdze Brettanomyces odgrywaja kluczowa role w czasie fermentacji lambikow.
Zostaty one po raz pierwszy wyizolowane i opisane przez Nielsa Claussena w 1904 roku.
Claussen wyizolowatl je z angielskiego stocks ales (stad nazwa angielski grzyb). W 1921 roku
Kufferath i Van Lear wyizolowali z belgijskiego lambika szczep o charakterystyce opisanej
przez Claussena i zaklasyfikowatl je jako Brettanomyces bruxellensis. W 1940 roku Mathieu
Custers scharakteryzowat 17 roznych szczepow Brettanomyces wyizolowanych z angielskich
i belgijskich piw.

Mimo, ze B. bruxellensis i S. cerevisiae zroznicowaty si¢ okoto 200 milionow lat
temu, maja nadal wiele cech wspolnych, do ktorych nalezy zaliczy¢ — wysoka odpornos¢ na



stres osmotyczny i etanolowy, umiejetnos¢ wzrostu w srodowisku o ograniczone;j ilosci tlenu i
niskim pH.

Cechg wyrozniajagcg Brettanomyces jest ich zdolno$¢ do fermentacji alkoholowej
nawet w obecnosci tlenu, gdzie oddychanie tlenowe jest mozliwe. Zdolnos$¢ ta nazwana jest
efektem Crabtree. Zachodzi tylko wtedy gdy stezenie cukru jest wysokie, drozdze produkuja
wowczas alkohol etylowy, aby zapobiec rozwojowi innych mikroorganizméow. Efekt ten jest
do$¢ nietypowy, gdyz mikroorganizmy w $srodowisku tlenowym preferuja oddychanie jako
forme¢ dostarczania energii, a nie fermentacj¢ (Efekt Pasteura). Brettanomyces wykazuja si¢
odwrotnym efektem Pasteura, co 0znacza ze fermentacja glukozy na etanol jest zatrzymana w
srodowisku beztlenowym, a pobudzona w obecnosci tlenu. Aby zdominowa¢ $rodowisko
niektore szczepy Brettanomyces np. B. bruxellensis w obecnosci tlenu oprocz etanolu
produkuja tez duzo kwasu octowego, ktory obniza pH roztworu. Ilos¢ wyprodukowanego
kwasu octowego silnie zalezy od szczepu. Stezenie kwasu octowego w Lambikach wynosi od
0,4 do 1,2g/1, powyzej tej wartosci jest juz mocno wyczuwalny i zZle wptywa na cechy
organoleptyczne. Brettanomyces sa w stanie wykorzystywa¢ szerokie spektrum
weglowodanow. Jednak ta zdolno$¢ jest r6zna zaleznie od szczepu. Wigkszo$¢ jest w stanie
fermentowac fruktoze i maltozg, aczkolwiek preferuja glukoze. Niektore szczepy nie sg w
stanie fermentowac maltozy tak jak np. B.anomalus (stad nazwa nadana przez Custera, ktory
po raz pierwszy wyizolowat ten szczep z angielskiego ale). Zdolnos¢ do fermentacji galaktozy
jest r6zna zaleznie od szczepu. B.custersianus nie jest w stanie metabolizowa¢ maltozy, ale
jest w stanie metabolizowaé¢ maltotrioz¢. Fermentacja lub lezakowanie gotowego piwa w
obecnos$ci tych drozdzy moze zapewni¢ calkowita fermentacj¢ maltotriozy, podniesienie
stabilno$ci przechowalniczej i zapewni¢ ochrong przed rozwojem bakterii psujacych piwo.
Jednak z punktu widzenia piwowarstwa znaczaca cechg drozdzy Brettanomyces jest ich
zdolno$¢ fermentacji cukrow zlozonych takich jak cellobioza i dekstryny. Dekstryny takie jak
maltotetroza 1 maltopentoza s3 obecne jako cukry resztkowe po zakonczeniu fermentacji
gléwnej piwa. Brettanomyces wytwarzaja -glukozydaze, ktora hydrolizuje cukry ztozone na
glukoze, dzigki czemu mozna otrzymac¢ piwa lepiej odfermentowane, z wigksza zawartoscia
alkoholu, o mniejszej ilosci cukrow resztkowych, a tym samym nizszej wartosci kaloryczne;.
Niektore szczepy Brettanomyces maja zdolnos¢ do hydrolizy celobiozy, czyli dwucukru
obecnego w drzewie 1 jej pozniejszej fermentacji do alkoholu. Moze to wyjasnia¢ dlaczego
Brettanomyces potrafia przezy¢ w drewnianych beczkach kilka lat. Hydroliza wigzan 1,4
glikozydowych wymaga obecnosci enzymu -glukozydazy. Enzym ten ma zdolnos¢ do
uwalniania naturalnych aromatdéw z réznych substratoéw. Wyizolowano go miedzy innymi z
szczepOow: B. bruxellensis i B. anomala. W toku badan przeprowadzonych w 2008 roku przez
Daenen wykazano, Ze Bretty sa3 w stanie hydrolizowaé¢ wigzania glikozydowe w
komponentach chmielowych 1 dzigki temu uwalnia¢ aromat w trakcie lezakowania piwa, co
pozytywnie wptywa na bukiet trunku. Ponadto wykazano, Zze Bretty dzigki obecno$ci wtasnie
-glukozydazy sa w stanie pozytywnie wptyna¢ na aromat Kriekow uwalniajac z wisni zwigzki
zapachowe.

Optymalna temperatura wzrostu Brettanomyces znajduje si¢ migdzy 25 a 28°C.
Brettanomyces sa nieco bardziej wrazliwe na stezenie etanolu w poréwnaniu do wiekszosci
drozdzy Saccharomyces. Badania prowadzone na podtozach syntetycznych wykazaty ze
stezenie 14,5 -15% obj. etanolu stanowi gorny limit przy ktérym Bretty sa w stanie rosna¢. W
piwowarstwie takie stezenia nie sg osiggalne, wiec mozna przyjaé, ze Bretty wytrzymuja
typowe stezenie alkoholu w piwie. Co wazne stgzenie alkoholu wplywa na produkcje
zwigzkéw smakowo-zapachowych przez Brettanomyces. Zauwazono pozytywna korelacje



stresu alkoholowego na produkcje estrow etylowych, alkoholu fenyloetylowego i 4-
etyloguajakolu.

Brettanomyces wnosza do piwa szereg zwigzkow smakowo-zapachowych okre§lanych
czegsto jako stajenne, dymne, plastik, przyprawowe, gozdzikowe, medyczne, metaliczne,
skorzane, mysie, kozie, roslinne, owocéw tropikalnych, cytrusowe suma tych aromatéw daje
odczucie najczeSciej funkcjonujgce pod nazwg “Funky” “Brett” lub “Wild”. Glowne zwigzki
chemiczne sg odpowiedzialne za aromat i smak fenolowy w lambikach sa to: 4-etylogwajakol
(4-EG), 4-etylofenol (4-EP) i ich prekursory 4-winylogwajakol (4-VG) i 4-winylofenol (4-
VP). Interesujace jest to, ze 4-EP i 4-EG, ktére uznawane sa za wady w winach, a w
lambikach i1 innych belgijskich piwach kwasnych, a takze w amerykanskich Coolship Ale
uznawane sg wrecz za nieodzowny sktadnik aromatu.

Gléwne zwiazki fenolowe obecne w lambikach.

stezenie w lambikach Zapach i smak

[Ppb]
4-winylofenol 0-69 fenolowy, medyczny
4-winylogwajakol 0-258 gozdzikowy
4-etylofenol 63-1130 medyczny, konskiej derki
4-etylogwajakol 427-5770 korzenny, gozdzikowy

Cecha, ktora silnie wyrdznia Brettanomyces jest ich zdolno$¢ do produkcji duzej ilosci
aromatow owocowych. Bretty cechuja si¢ duzo wyzsza aktywnos$cig enzymu esterazy w
porownaniu do drozdzy Saccharomyces i Kloeckera. Bretty produkuja bardzo mato octanu
izoamylu, ale za to duzo kaprylanu etylu i maslanu etylu w pordwnaniu z S. cerevisiae i S.
pastorianus. Brettanomyces sa w stanie produkowaé¢ kilka kwasow thuszczowych w tym
posrednio kwas izowalerianowy (zapach zjelczalego sera, starych skarpet). Powstaje on na
drodze transaminacji aminokwasu L-leucyny do kwasu -ketoizokaproinianowego, nastepnie
dekarboksylacji do aldehydu izoamylowego i ostatecznie jego utlenianiu do kwasu
izowalerianowego. Cecha odrdzniajaca drozdze Brettanomyces od Sacchcarmoyces jest tez
produkcja glicerolu. Bretty wytwarzaja go bardzo mato w stosunku do szlachetnych drozdzy
piwowarskich, co prawda glicerol nie jest zwigzkiem lotnym i nie ma zapachu, ale za to wnosi
stodki smak i daje pelni¢ smakowo-zapachowa.

Cel i zakres pracy

Celem pracy byta charakterystyka piw typu Lambik otrzymanych z uzyciem drozdzy
dzikich, glownie  Bretanomycess i bakterii. Wybrane szczepy/blendy (pozyskane z
dostepnych kolekcji lub firm zajmujacych si¢ selekcja 1 namnazaniem drozdzy/bakterii dla
potrzeb browaréw) zostaty wykorzystane do préb fermentacji w skali mikro, w warunkach
browaru w Zwoleniu. Otrzymane mtode piwa typu lambik (po 8-12 miesigcach od momentu
nastawu) zostaty poddane kompleksowej ocenie w zakresie: parametrow fizykochemicznych
(zawartos¢ alkoholu, barwa, pH, goryczka, profil zwigzkow lotnych) 1 cech sensorycznych.

Wykonano takze badania mikrobiologiczne, w celu okreslenia rodzaju 1 ilo$ci
mikroorganizmow obecnych w ww. piwach oraz badania genetyczne, w celu potwierdzenia
ich przynalezno$ci gatunkowe;.



Metodyka badan

Przygotowanie brzeczek, nastaw i fermentacj¢ piw prowadzono w skali mikro w

warunkach browaru w Zwoleniu. Stosowano brzeczki o ekstrakcie w przedziale od 12 do 26
stopni Plato i r6znej barwie, chmielone starym chmielem.

Do zaszczepienia wykorzystano pozyskane (gtownie komercyjnie) szczepy i blendy

zawierajace: drozdze piwowarskie, drozdze dzikie i bakterie, np.

OLY-212 firmy Omega Yeasts (Saccharomyces, Brettanomyces bruxellensis,
Brettanomyces lambicus)

TROIS (Brettanomyces bruxellensis)

LAMBICUS firmy Imperial Yeasts (Brettanomyces bruxellensis)

Belgian Blend firmy Wyeast (Brettanomyces, Lactobacillus, Saccharomyces

cerevisiae)
BRUXELENSIS firmy White labs (Brettanomyces)
AMALGAMATION II firmy The Yeast Bay (Brettanomyces)

Badania fizykochemiczne, instrumentalne i sensoryczne piw wykonano w

akredytowanym laboratorium Pracowni Piwa i Stodu Zaktadu Technologii Przetwordéw
Owocowych i Warzywnych IBPRS-PIB (certyfikat akredytacji Polskiego Centrum
Akredytacji nr AB 452), wg ponizszych metod:

Zapach, smak, smakowito$¢, goryczka metodg sensoryczng wg PN-A-79093-1:2000
Zawarto$¢ alkoholu, ekstraktu pozornego, ekstrakt rzeczywistego, ekstraktu brzeczki
podstawowej oraz stopien odfermentowania pozornego i rzeczywistego metoda
spektrometrii w zakresie bliskiej podczerwieni (NIR) wg PB-ZO/PPS 16 wyd.6 z
31.05.2021

Warto$¢ energetyczng metoda z obliczen wg PB-ZO/PPS 16 wyd.6 z 31.05.2021

pH metoda potencjometryczng wgPN-A-79093-4:2000

Zawarto$¢ goryczki metodg spektrofotometryczng wg PB-ZO/PPS 10 wyd.6 z
06.08.2020

Zawarto$¢ ubocznych produktow fermentacji (aldehyd octowy, estry, alkohole,

diacetyl) metoda chromatografii gazowej z detekcja ptomieniowo-jonizacyjna (GC-
FID) 9.39 Analytica EBC, 2.21.1 MEBAK (wyd. 2013)

Badania mikrobiologiczne i genetyczne (wyniki zawarte w cze$ci pt. Raport z badan
mikrobiologicznych)piw wykonano w akredytowanym laboratorium Zaktadu Mikrobiologii
IBPRS-PIB (certyfikat akredytacji Polskiego Centrum Akredytacji nr AB 452).



Wyniki badan
Wyniki badan fizykochemicznych i oceny organoleptycznej piw.

Opis probek:

1)
2)
3)
4)
5)
6)
7)
8)
9)

JB1 SOUR WHISKEY BARLEY WINE OYL-212 (nastaw 24.11.2020)

JD18 LAMBIC TROIS (nastaw 16.10.2020)

R51 SOUR WHISKEY BARLEY WINE OYL 220+0YL 221 (nastaw 25.11.2020)
R86 PP LONDON FOG + LAMBICUS (nastaw 23.12.2020)

R95 BELGIAN BELGIAN BLEND + TROIS (nastaw 20.01.2021)

R96 BELGIAN BELGIAN BLEND + TROIS + LAMBICUS (nastaw 20.01.2021)
R100 BELGIAN BELGIAN BLEND + BRUXELENSIS (nastaw 20.01.2021)
R101 BELGIAN BELGIAN BLEND + BRUXELENSIS (nastaw 20.01.2021)
R104 PA SO4 + BRUXELENSIS (nastaw 20.01.2021)

10) R105 PA SO4 + LAMBICUS (nastaw 20.01.2021)

11) R106 PA SO4 + TROIS (nastaw 20.01.2021)

12) R107 PA SO4 + LAMBICUS + TROIS (nastaw 20.01.2021)

13) R119 OUD BRUIN BELGIAN BLEND + TROIS (nastaw 20.01.2021)

14) R127 OUD BRUIN BELGIAN BLEND + LAMBICUS (nastaw 20.01.2021)
15) R128 OUD BRUIN BELGIAN BLEND + LAMBICUS (nastaw 20.01.2021)
16) R152 BRETT ALE AMALGAMATION Il (nastaw 01.03.2021)

17) R153 BRETT ALE AMALGAMATION Il (nastaw 01.03.2021)

18) R158 SOUR BRETT AMALGAMATION Il (nastaw 01.03.2021)

19) R162 SOUR BRETT OMEGA DIPA (nastaw 01.03.2021)

20) R163 SOUR BRETT OMEGA DIPA (nastaw 01.03.2021)



Tabela 1. Wyniki oceny fizykochemicznej piwa (probki 1-2)

1.
JB1 SOUR WHISKEY
BARLEY WINE OYL-212

2.
JD18 LAMBIC TROIS

Parametr
(nastaw 24.11.2020) (nastaw 16.10.2020)

powt.l | powt.2 | érednia | powt.l | powt. 2 | $rednia
Ekstrakt pozorny, % (m/m) 4,66 4,66 4,66 3,14 3,14 3,14
Ekstrakt rzeczywisty, % (m/m) | 869 8,68 8,69 5,56 5,55 5,56
Alkohol, % (m/m) 9,63 9,63 9,63 5,36 5,36 5,36
Alkohol, % (v/v) 12,41 | 1240 12,41 6,86 6,87 6,87
Ekstrakt brzeczki
podstawowej, % (m/m) 2504 | 2593 | 2594 | 1574 | 1574 | 15,74
Stopien odfermentowania
pozornego, % 82,03 82,03 82,03 | 80,02 | 80,02 80,02
Stopien odfermentowania
rzeczywistego, % 69,60 | 6959 | 69,60 | 66559 | 66,60 | 66,60
Warto$¢ energetyczna,
keal/100 mi 99,47 | 99,47 | 9947 | 57,57 | 57,55 | 5756
Wartos$¢ energetyczna,
kJ/100 ml 416,52 | 416,51 | 416,52 | 241,31 | 241,31 | 241,31
pH 4,11 4,1 4,11 3,16 3,16 3,16
Goryczka,j. BU 29,9 29,2 29,55 3,70 3,40 3,55
Aldehyd octowy, mg/I 8,07 8,20 8,14 4,09 4,30 4,20
Octan etylu, mg/l 121,66 | 121,36 | 121,51 | 140,11 | 146,82 | 143,47
Diacetyl, mg/I 0,020 0,019 0,019 | 0,039 | 0,041 0,040
n-propanol, mg/| 40,28 40,38 40,33 | 26,95 | 27,38 27,17
Izo-butanol, mg/| 36,11 36,15 36,13 | 14,93 | 15,36 15,14
Octan izoamylu, mg/I 0,18 0,18 0,18 0,28 0,29 0,28
Alkohole amylowe, mg/I 96,68 | 96,51 96,59 | 41,16 | 4247 | 41,81




Tabela 2. Wyniki oceny fizykochemicznej piwa (probki 3-4)

3

R51 SOUR WHISKEY

BARLEY WINE OYL 220 +

4

R86 PP LONDON FOG +

Parametr oYL 221 LAMBICUS
(nastaw 25.11.2020) (nastaw 23.12.2020)
powt.l | powt.2 | $rednia | powtl | powt.2 | $rednia
Ekstrakt pozorny, % (m/m) 5,68 5,67 5,68 0,26 0,26 0,26
Ekstrakt rzeczywisty, % (m/m) 9,48 9,47 9,48 2,62 2,62 2,62
Alkohol, % (m/m) 9,02 9,02 9,02 5,19 5,18 5,19
Alkohol, % (v/v) 11,66 11,65 11,66 6,57 6,57 6,57
Ekstrakt brzeczki
podstawowej, % (m/m) 25,65 25,66 25,66 | 12,65 | 12,66 12,66
Stopien odfermentowania
pozornego, % 77,84 77,84 7784 | 97,95 | 97,95 | 97,95
Stopien odfermentowania
rzeczywistego, % 66,28 66,27 66,28 | 80,34 | 80,33 | 80,34
ey nergetyezna, 98,29 | 9830 | 9830 | 4547 | 4547 | 4547
gf‘lrggsrfﬂe“"gety"“a’ 412,04 | 412,02 | 412,03 | 189,70 | 189,70 | 189,70
pH 3,99 3,99 3,99 3,65 3,65 3,65
Goryczka,j. BU 27,4 27,5 27,45 4 3,6 3,80
Aldehyd octowy, mg/I 473 5,23 4,98 5,19 5,17 5,18
Octan etylu, mg/| 140,82 | 144,32 | 142,57 | 70,14 | 71,23 70,69
Diacetyl, mg/I 0,015 | 0,016 0,015 | 0,002 | 0,002 | 0,002
n-propanol, mg/| 35,74 36,41 36,07 | 16,53 | 17,00 16,76
Izo-butanol, mg/I 28,71 29,18 28,94 | 20,25 | 20,58 20,42
Octan izoamylu, mg/I 0,31 0,31 0,31 0,13 0,13 0,13
Alkohole amylowe, mg/| 78,13 79,48 78,81 | 48,88 | 4980 | 4934

10




Tabela 3. Wyniki oceny fizykochemicznej piwa (probki 5-6)

Parametr

5.

R95 BELGIAN BELGIAN BLEND

+ TROIS

(nastaw 20.01.2021)

6.

R96 BELGIAN BELGIAN
BLEND + TROIS+ LAMBICUS

(nastaw 20.01.2021)

powt.l | powt. 2 | $rednia | powt.1 | powt. 2 | $rednia
Ekstrakt pozorny, % (m/m) 059 | -059 | -059 | 1,40 1,40 1,40
Ekstrakt rzeczywisty, % (m/m) | 2 33 2,33 2,33 4,32 4,33 4,33
Alkohol, % (m/m) 6,52 6,52 6,52 6,58 6,58 6,58
Alkohol, % (v/v) 8,23 8,22 8,23 8,37 8,36 8,37
Ekstrakt brzeczki
podstawowej, % (m/m) 1478 | 14,77 | 14,78 | 1675 | 16,74 | 16,75
Stopien odfermentowania
pozornego, % pow.100 | pow.100 | pow.100| 91,65 | 91,64 | 91,65
Stopien odfermentowania
rzeczywistego, % 85,25 | 8524 | 8525 | 75,89 | 7589 | 75,89
Warto$¢ energetyczna,
keal/100 ml 53,59 | 53,59 | 5359 | 61,43 | 61,43 | 61,43
Wartos$¢ energetyczna,
kJ/100 ml 223,17 | 223,15 | 223,16 | 256,66 | 256,66 | 256,66
pH 3,35 3,35 3,35 3,34 3,34 3,34
Goryczka,j. BU 2,7 2,4 2,55 2,7 3 2,85
Aldehyd octowy, mg/l 5,03 5,14 5,09 4,87 4,92 4,90
Octan etylu, mg/I 87,04 | 88,03 | 87,53 | 90,65 | 90,41 | 90,53
Diacetyl, mg/I 0,001 | 0,002 | 0,001 | 0,002 | 0,002 | 0,002
n-propanol, mg/l 11,29 | 11,48 | 11,38 | 11,73 | 11,35 | 11,54
Izo-butanol, mg/l 12,08 | 12,28 | 12,18 | 13,24 | 13,27 | 13,25
Octan izoamylu, mg/I 0,19 0,19 0,19 0,20 0,20 0,20
Alkohole amylowe, mg/I 4220 | 42,60 | 42,40 | 46,23 | 46,36 | 46,30
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Tabela 4. Wyniki oceny fizykochemicznej piwa (probki 7-8)

Parametr

7.

R100 BELGIAN BELGIAN
BLEND + BRUXELENSIS

(nastaw 20.01.2021)

8.

R101 BELGIAN BELGIAN
BLEND + BRUXELENSIS

(nastaw 20.01.2021)

powt.l | powt. 2 | $rednia | powt.1l | powt. 2 | $rednia
Ekstrakt pozorny, % (m/m) 2,10 2,10 2,10 1,87 1,87 1,87
Ekstrakt rzeczywisty, % (m/m) | 500 5,00 5,00 4,88 4,86 4,87
Alkohol, % (m/m) 6,54 6,53 6,54 6,82 6,81 6,82
Alkohol, % (v/v) 8,34 8,34 8,34 8,69 8,69 8,69
Ekstrakt brzeczki
podstawowej, % (m/m) 1731 | 17,30 | 17,31 | 17,69 | 17,68 | 17,69
Stopien odfermentowania
pozornego, % 87,80 | 87,89 | 87,89 | 89,41 | 89,40 | 89,41
Stopien odfermentowania
rzeczywistego, % 7302 | 7301 | 7302 | 7426 | 7424 | 74,25
Wartos$¢ energetyczna,
keal/100 ml 63,70 | 63,69 | 63,70 | 65,18 | 6517 | 65,18
Wartos$¢ energetyczna,
kJ/100 ml 266,41 | 266,41 | 266,41 | 272,47 | 272,40 | 272,44
pH 3,44 3,43 3,44 3,45 3,45 3,45
Goryczka,j. BU 2,9 3,1 3,00 2,8 3 2,90
Aldehyd octowy, mg/| 2,98 3,00 2,99 4,29 4,35 4,32
Octan etylu, mg/l 81,14 | 8155 | 81,34 | 92,12 | 93,00 | 92,56
Diacetyl, mg/I 0,002 | 0,002 | 0,002 | 0,003 | 0,003 | 0,003
n-propanol, mg/I 12,34 | 12,45 | 12,39 | 1538 | 15,94 | 15,66
Izo-butanol, mg/I 11,98 | 12,13 12,05 | 1552 | 15,76 | 15,64
Octan izoamylu, mg/l 0,22 0,23 0,23 0,34 0,35 0,35
Alkohole amylowe, mg/I 43,89 | 44,17 | 44,03 | 57,79 | 58,32 | 58,05
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Tabela 5. Wyniki oceny fizykochemicznej piwa (probki 9-10)

9. 10.
R104 PA SO4 + BRUXELENSIS R105 PA SO4 + LAMBICUS
Parametr
(nastaw 20.01.2021) (nastaw 20.01.2021)

powt.1 | powt. 2 | §rednia | powt.1 | powt. 2 | §rednia
Ekstrakt pozorny, % (m/m) 1,78 1,78 1,78 2,23 2,23 2,23
Ekstrakt rzeczywisty, % (m/m) 4,28 4,28 4,28 4,61 4,61 4,61
Alkohol, % (m/m) 5,57 5,56 5,57 5,25 5,24 5,25
Alkohol, % (v/v) 7,09 7,08 7,09 6,69 6,69 6,69
Ekstrakt brzeczki
podstawowej, % (m/m) 14,90 | 14,90 | 1490 | 14,63 | 14,63 | 14,63
Stopien odfermentowania
pozornego, % 88,09 | 88,07 | 8808 | 84,74 | 84,74 | 84,74
Stopien odfermentowania
rZeczywistego, % 72,86 | 7284 | 7285 | 70,18 | 70,18 | 70,18
Wartos¢ energetyczna,
kcal/100 ml 5424 | 54,25 | 54,25 | 53,22 | 53,22 | 53,22
Warto$¢ energetyczna,
kJ/100 ml 226,85 | 226,84 | 226,85 | 222,80 | 222,80 | 222,80
pH 3,39 3,39 3,39 3,27 3,27 3,27
Goryczka,j. BU 2,9 2,6 2,75 1,8 19 1,85
Aldehyd octowy, mg/I 3,28 3,27 3,28 2,62 2,59 2,60
Octan etylu, mg/| 31,28 30,51 30,90 | 49,97 | 49,67 49,82
Diacetyl, mg/I 0,066 0,065 0,065 0,079 0,072 0,076
n-propanol, mg/l 33,10 32,90 33,00 32,86 32,93 32,89
Izo-butanol, mg/I 30,66 30,51 30,58 27,87 27,96 27,91
Octan izoamylu, mg/| 0,11 0,11 0,11 0,90 0,92 0,91
Alkohole amylowe, mg/| 80,26 79,39 79,83 75,78 76,19 75,99
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Tabela 6. Wyniki oceny fizykochemicznej piwa (probki 11-12)

Parametr

11.

R106 PA SO4+TROIS

(nastaw 20.01.2021)

12.

R107 PA SO4 + LAMBICUS +

TROIS

(nastaw 20.01.2021)

powt.l | powt. 2 | $rednia | powt.1l | powt. 2 | $rednia
Ekstrakt pozorny, % (m/m) 2,46 2,46 2,46 2,14 2,13 2,14
Ekstrakt rzeczywisty, % (m/m) | 4,80 4,80 4,80 4,59 4,58 4,59
Alkohol, % (m/m) 5,16 5,16 5,16 5,44 5,44 5,44
Alkohol, % (v/v) 6,59 6,59 6,59 6,94 6,94 6,94
Ekstrakt brzeczki
podstawowej, % (m/m) 14,66 | 14,65 | 14,66 | 1497 | 1497 | 14,97
Stopien odfermentowania
pozornego, % 83,20 | 83,19 | 83,20 | 85,71 | 8570 | 85,71
Stopien odfermentowania
rzeczywistego, % 68,97 | 68,96 | 68,97 | 70,99 | 70,99 | 70,99
Wartos$¢ energetyczna,
keal/100 ml 53,36 | 53,35 | 53,36 | 54,51 | 54,51 | 54,51
Wartos$¢ energetyczna,
kJ/100 ml 223,48 | 223,47 | 223,48 | 228,15 | 228,14 | 228,15
pH 3,41 3,41 3,41 3,42 3,42 3,42
Goryczka,j. BU 1,8 1,7 1,75 2,3 2,2 2,25
Aldehyd octowy, mg/l 5,05 5,15 5,10 6,76 6,88 6,82
Octan etylu, mg/l 42,83 | 42,19 | 4251 | 20,89 | 20,69 | 20,79
Diacetyl, mg/I 0,071 | 0,062 | 0,066 | 0,068 | 0,071 | 0,069
n-propanol, mg/l 34,31 | 3459 | 3445 | 32,83 | 3250 | 32,66
Izo-butanol, mg/l 27,71 | 28,02 | 27,87 | 28,44 | 28,26 | 28,35
Octan izoamylu, mg/I 0,18 0,16 0,17 0,12 0,11 0,11
Alkohole amylowe, mg/I 75,43 | 76,02 | 75,72 | 78,07 | 77,79 | 77,93

14




Tabela 7. Wyniki oceny fizykochemicznej piwa (probki 13-14)

Parametr

13.

R119 OUD BRUIN BELGIAN
BLEND + TRIOS

(nastaw 20.01.2021)

14.

R127 OUD BRUIN BELGIAN
BLEND +LAMBICUS

(nastaw 20.01.2021)

powt.l | powt. 2 | $rednia | powt.1l | powt. 2 | $rednia
Ekstrakt pozorny, % (m/m) 1,94 1,94 1,94 | -204 | -2,04 | -2,04
Ekstrakt rzeczywisty, % (m/m) | 4,95 4,95 4,95 1,20 1,20 1,20
Alkohol, % (m/m) 6,82 6,81 6,82 7,29 7,29 7,29
Alkohol, % (v/v) 8,69 8,68 8,69 9,14 9,14 9,14
Ekstrakt brzeczki
podstawowej, % (m/m) 17,75 | 17,76 | 17,76 | 15,08 | 15,07 | 15,08
Stopien odfermentowania
pozornego, % 89,07 | 89,06 | 89,07 | >100 | >100 | >100
Stopien odfermentowania
rzeczywistego, % 7400 | 7401 | 74,01 | 92,63 | 92,63 | 92,63
Wartos$¢ energetyczna,
keal/100 ml 65,44 | 6544 | 6544 | 54,67 | 54,67 | 54,67
Wartos$¢ energetyczna,
kJ/100 ml 273,62 | 273,60 | 273,61 | 227,07 | 227,05 | 227,06
pH 3,53 3,54 3,54 3,54 3,54 3,54
Goryczka,j. BU 10,2 10,1 10,15 10,6 11 10,80
Aldehyd octowy, mg/I 5,81 5,96 5,89 4,66 487 4,77
Octan etylu, mg/I 60,83 | 60,40 | 60,62 | 52,24 | 52,97 | 52,61
Diacetyl, mg/I 0,010 | 0,015 | 0,013 | 0,014 | 0,010 | 0,012
n-propanol, mg/l 17,99 | 19,02 | 1850 | 17,71 | 17,32 | 17,51
Izo-butanol, mg/| 20,87 | 20,44 | 20,65 | 22,99 | 2285 | 2292
Octan izoamylu, mg/I 0,26 0,20 0,23 0,24 0,23 0,23
Alkohole amylowe, mg/I 58,86 | 58,03 | 5845 | 64,33 | 64,28 | 64,31
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Tabela 8. Wyniki oceny fizykochemicznej piwa (probki 15-16)

Parametr

15.

R128 OUD BRUIN BELGIAN
BLEND +LAMBICUS

(nastaw 20.01.2021)

16.

R152 BRETT ALE
AMALGAMATION II

(nastaw 01.03.2021)

powt.l | powt. 2 | $rednia | powt.1l | powt. 2 | $rednia
Ekstrakt pozorny, % (m/m) 1,19 1,18 1,19 1,22 1,21 1,22
Ekstrakt rzeczywisty, % (m/m) | 4,32 4,33 4,33 3,45 3,45 3,45
Alkohol, % (m/m) 7,10 7,09 7,10 4,88 4,88 4,88
Alkohol, % (v/v) 9,02 9,01 9,02 6,20 6,20 6,20
Ekstrakt brzeczki
podstawowej, % (m/m) 1764 | 1764 | 1764 | 12,87 | 12,88 | 12,88
Stopien odfermentowania
pozornego, % 93,25 | 93,24 | 93,25 | 90,53 | 90,54 | 90,54
Stopien odfermentowania
rzeczywistego, % 7725 | 7723 | 77,24 | 7453 | 7453 | 74,53
Warto$¢ energetyczna,
keal/100 ml 64,96 | 64,95 | 64,96 | 46,38 | 46,38 | 46,38
Warto$¢ energetyczna,
kJ/100 ml 271,29 | 271,30 | 271,30 | 193,90 | 193,89 | 193,90
pH 3,54 3,54 3,54 3,38 3,38 3,38
Goryczka,j. BU 10,3 10,9 10,60 7,7 8,2 7,95
Aldehyd octowy, mg/l 7,12 7,32 7,22 3,84 3,87 3,86
Octan etylu, mg/l 55,08 | 55,93 | 5551 | 4504 | 4529 | 4517
Diacetyl, mg/I 0,010 | 0,017 | 0,014 | 0,001 | 0,001 | 0,001
n-propanol, mg/l 18,97 | 2152 | 20,24 | 19,25 | 19,54 | 19,40
Izo-butanol, mg/I 22,99 | 23,26 23,12 | 10,15 | 10,43 | 10,29
Octan izoamylu, mg/I 0,25 0,24 0,25 0,07 0,09 0,08
Alkohole amylowe, mg/I 64,91 | 6594 | 6543 | 28,21 | 28,10 | 28,16
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Tabela 9. Wyniki oceny fizykochemicznej piwa (probki 17-18)

Parametr

17.

R153 BRETT ALE
AMALGAMATION II

(nastaw 01.03.2021)

18.

R158 SOUR BRETT
AMALGAMATION II

(nastaw 01.03.2021)

powt.l | powt. 2 | $rednia | powt.1l | powt. 2 | $rednia
Ekstrakt pozorny, % (m/m) 0,52 0,52 052 | -1,10 | -1,10 | -1,10
Ekstrakt rzeczywisty, % (m/m) | 275 2,75 2,75 1,27 1,27 1,27
Alkohol, % (m/m) 4,90 4,90 4,90 5,18 5,18 5,18
Alkohol, % (v/v) 6,21 6,20 6,21 6,52 6,52 6,52
Ekstrakt brzeczki
podstawowej, % (m/m) 1223 | 12,22 | 12,23 | 1153 | 11,54 | 1154
Stopien odfermentowania
pozornego, % 93,85 | 93,86 | 93,86 | >100 | >100 | >100
Stopien odfermentowania
rzeczywistego, % 7864 | 7862 | 7863 | 89,38 | 89,34 | 89,36
Wartos$¢ energetyczna,
keal/100 mi 43,90 | 4390 | 4390 | 4046 | 40,46 | 40,46
Wartos$¢ energetyczna,
kJ/100 ml 183,26 | 186,25 | 184,76 | 168,25 | 168,25 | 168,25
pH 3,45 3,45 3,45 3,43 3,44 3,44
Goryczka,j. BU 8,3 7,8 8,05 15 1,9 1,70
Aldehyd octowy, mg/I 5,97 5,90 5,93 6,87 6,74 6,80
Octan etylu, mg/I 50,26 | 4859 | 49,42 | 5431 | 5451 | 54,41
Diacetyl, mg/| 0,004 | 0,003 | 0,003 | 0,003 | 0,004 | 0,003
n-propanol, mg/I 19,24 | 1854 | 18,89 | 9,84 | 10,31 | 10,07
Izo-butanol, mg/l 11,14 | 10,91 | 11,02 | 10,64 | 10,53 | 10,59
Octan izoamylu, mg/I 0,08 0,10 0,09 0,45 0,45 0,45
Alkohole amylowe, mg/I 32,06 31,51 31,78 | 4459 | 44,31 44,45
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Tabela 10. Wyniki oceny fizykochemicznej piwa (probki 19-20)

Parametr

19.

R162 SOUR BRETT OMEGA

DIPA

(nastaw 01.03.2021)

20.

R163 SOUR BRETT OMEGA

DIPA

(nastaw 01.03.2021)

powt.l | powt. 2 | $rednia | powt.1l | powt. 2 | $rednia
Ekstrakt pozorny, % (m/m) 2,05 2,05 205 | 054 | 054 0,54
Ekstrakt rzeczywisty, % (m/m) | 4,29 4,29 429 | 282 | 2,82 2,82
Alkohol, % (m/m) 4,93 4,93 493 | 500 | 4,99 5,00
Alkohol, % (v/v) 6,29 6,28 629 | 633 | 6,32 6,33
Ekstrakt brzeczki
podstawowej, % (m/m) 13,76 | 13,77 | 13,77 | 12,48 | 12,47 | 12,48
e g owan 8512 | 8511 | 8512 | 9570 | 9569 | 9570
Stopien odfermentowania
rzeczywistego, % 70,37 | 70,38 | 70,38 | 7854 | 7855 | 78,55
oy oy creetyezna, 49,86 | 49,87 | 49,87 | 44,86 | 44,86 | 44,86
e cnergetyezna, 208,74 | 208,73 | 208,74 | 187,27 | 187,27 | 187,27
pH 3,45 3,44 345 | 347 | 347 3,47
Goryczka,j. BU 1,7 1,1 1,40 0,7 0,8 0,75
Aldehyd octowy, mg/l 1553 | 1540 | 1546 | 2244 | 21,06 | 21,75
Octan etylu, mg/I 50,39 | 47,53 | 48,96 | 64,78 | 59,46 | 62,12
Diacetyl, mg/I 0,002 | 0,005 | 0,003 | 0,007 | 0,008 | 0,007
n-propanol, mg/l 9,42 10,52 997 | 12,64 | 11,10 | 11,87
Izo-butanol, mg/l 10,08 | 9,88 998 | 12,07 | 11,47 | 11,77
Octan izoamylu, mg/I 0,31 0,35 0,33 0,43 0,35 0,39
Alkohole amylowe, mg/I 42,85 42,48 42,67 | 49,30 | 46,98 48,14
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Tabela 11. Parametry otrzymanych piw (probki 1-20)

Srednia Odchylenie |  Warto$¢ Wartos¢

Parametr (n=20) |standardowe | maksymalna | minimalna
Ekstrakt pozorny, % (m/m 1,60 1,72 -2,04 5,68
Ekstrakt rzeczywisty, % (m/m) 4,32 1,98 1,20 9,48
Alkohol, % (m/m) 6,11 1,32 4,88 9,63
Alkohol, % (v/v) 7,79 1,72 6,20 12,41
Ekstrakt brzeczki podstawowej, %
(m/m) 15,89 3,73 11,53 25,94
Stopien odfermentowania
pozornego, % 87,82 31,49 77,84 >100
Stopien odfermentowania
rzeczywistego, % 75,22 6,94 66,27 92,63
Warto$¢ energetyczna, kcal/100 ml 58,27 15,15 40,46 99,47
Warto$¢ energetyczna, kJ/100 ml 243,67 63,57 168,25 416,52
pH 3,48 0,22 3,16 4,11
Goryczka,j. BU 6,55 7,88 0,70 29,90
Aldehyd octowy, mg/I 6,28 4,42 2,59 22,44
Octan etylu, mg/l 69,18 33,21 20,69 146,82
Diacetyl, mg/I 0,02 0,03 0,00 0,08
n-propanol, mg/l 22,08 9,91 9,42 40,38
Izo-butanol, mg/I 19,84 8,18 9,88 36,15
Octan izoamylu, mg/I 0,29 0,23 0,07 0,92
Alkohole amylowe, mg/I 58,39 18,29 28,10 96,68

W tabeli 11 zestawiono $rednie parametry ocenianych 20 piw. Jak wida¢, pomimo
przynaleznosci do typu Lambik, rdznity si¢ one migdzy sobg znacznie pod wzgledem
parametrow fizykochemicznych. Zawartos¢ alkoholu w poszczegdlnych wynosita od 6,2 do
12,4% obj., co jest naturalne bioragc pod uwagg, ze zostaly one otrzymane z brzeczek o Plato
migdzy 11,5 a 26. Stopien odfermentowania pozornego wyniost od 77,8 do ponad 100%, co
miato odzwierciedlenie w odczuciu petni. Wszystkie piwa byly kwasne (pH miedzy 3,16 a
4,11) ale prawdopodobnie ze wzgledu na ekstrakt rzeczywisty i wyjsciowy (czyli Plato), w
r6zny sposob przetozyto si¢ to na odczucie kwasnosci (tabela 12). Goryczka (oprocz 2 piw)
byta minimalna, 1 praktycznie niewyczuwalna. Profil zwiazkéw lotnych, glownie
prawdopodobnie za sprawg zastosowanych rodzajow i1 gatunkéw drobnoustrojow, byt bardzo
zréznicowany, co wplynelo na intensywno$¢ i charakter bukietu poszczegdlnych piw.
Wigkszos$¢ piw zawierata spore ilosci aldehydu octowego. Uwage zwraca bardzo wysoka
zawarto$¢ octanu etylu (ester), co jest charakterystyczne dla lambikéw, oraz izo-butanolu.
Zawarto$¢ w nich alkoholi amylowych jest natomiast porownywalna do innych rodzajow piw.

Reasumujac, otrzymane piwa cechuje duza réznorodnos¢ cech, wynikajagca z
zastosowanych surowcow (sktad brzeczki) 1 mikroorganizmoéow.
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Tabela 12 Ocena sensoryczna piw.

Probka barwa Zapach i smak pelnia
piwa
1 stodowy, karmelowy, kwasny, gorzki, estrowy,
ciemne alkoholowy pelne
2 jasne b. kwasny, estrowy, octowy, alkoholowy niepetna
3 stodowy, karmelowy, kwasny, gorzki, estrowy,
ciemne alkoholowy pelne
4 jasne b. kwasny, estrowy, octowy, alkoholowy niepelna
S jasne b. kwasny, estrowy, octowy, alkoholowy niepeina
6 jasne b. kwasny, estrowy, octowy, alkoholowy niepetna
7 jasne b. kwasny, estrowy, octowy, alkoholowy niepetna
8 jasne b. kwasny, estrowy, alkoholowy niepetna
9 bursztynowe kwasny, estrowy, alkoholowy niepetna
10 bursztynowe kwasny, estrowy, alkoholowy niepetna
11 jasne b. kwasny, estrowy, octowy, alkoholowy niepelna
12 jasne b. kwasny, estrowy, octowy, alkoholowy niepetna
13 ciemne Karmelowy, kwasny, estrowy, alkoholowy prawie petne
14 ciemne b. kwasny, stodowy, estrowy, alkoholowy Prawie petne
15 b. kwasny, estrowy, stodowy, karmelowy,
ciemne alkoholowy Prawie peine
16 ciemno-
bursztynowe kwasny, estrowy, alkoholowy, winny Prawie pelne
17 ciemno-
bursztynowe kwasny, estrowy, alkoholowy, winny Prawie pelne
18 ciemno-
bursztynowe b. kwasny, estrowy, octowy, alkoholowy niepetna
19 jasne b. kwasny, estrowy, octowy, alkoholowy niepelna
20 jasne b. kwasny, estrowy, octowy, alkoholowy niepelna

Wszystkie piwa, w momencie oceny, charakteryzowaty si¢ typowym dla lambikow
smakiem i zapachem silnie estrowym, czasem owocowym, czgsto octowym, z nutami
fenolowymi i typowymi dla win. W wiekszosci piw goryczka byla praktycznie
niewyczuwalna. Wszystkie piwa byty kwasne lub bardzo kwasne. Wigkszo$¢ oceniajacych
preferowala piwa ciemne, z wyraznymi nutami karmelowymi i stodowymi, ale nie nalezy
tego traktowa¢ w kategoriach wigzacych, gdyz jest to sprawa bardzo indywidualna - nie
wszyscy lubig lambiki, gldéwnie ze wzgledu na silnie kwasny smak, wyrazne nuty octowe 1
zdecydowany  aromat.  Nalezy tez  pamietaé, ze w  trakcie  dalszego
przechowywania/dojrzewania aromat piw bedzie ulegal dalszym zmianom 1 zrdéznicowaniu,
wtedy prawdopodobnie pojawi sie szersza gama zrdéznicowanych, wyczuwalnych nut
zapachowych.
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Raport z Badan Mikrobiologicznych

Obiekt badan:
Dwadziescia probek piw w opakowaniach niehandlowych (pojemniki plastikowe poj.
330ml):
Opis probek:
1. JB1 SOUR WHISKEY BARLEY WINE OYL-212 (nastaw 24.11.2020) — kod probki
wlaboratorium - 959/21
2. JD18 LAMBIC TROIS — kod probki w laboratorium (nastaw 16.10.2020) -960/21
3. R51 SOUR WHISKEY BARLEY WINE OYL 220+0YL 221 (nastaw 25.11.2020) —
kod probki w laboratorium-961/21
4. R86 PP LONDON FOG + LAMBICUS (nastaw 23.12.2020) — kod probki w
laboratorium-962/21
5. R95 BELGIAN BELGIAN BLEND + TROIS (nastaw 20.01.2021) — kod probki w
laboratorium-963/21
6. R96 BELGIAN BELGIAN BLEND + TROIS + LAMBICUS (nastaw 20.01.2021) —
kod probki w laboratorium-964/21
7. R100 BELGIAN BELGIAN BLEND + BRUXELENSIS (nastaw 20.01.2021) — kod
probki w laboratorium-965/21
8. R101 BELGIAN BELGIAN BLEND + BRUXELENSIS (nastaw 20.01.2021) —
kodprobki w laboratorium-966/21
9. R104 PA SO4 + BRUXELENSIS (nastaw 20.01.2021) — kod probki w laboratorium-
967/21
10. R105 PA SO4 + LAMBICUS (nastaw 20.01.2021) - kod probki w laboratorium-
968/21
11. R106 PA SO4 + TROIS (nastaw 20.01.2021) — kod prébki w laboratorium-969/21
12. R107 PA SO4 + LAMBICUS + TROIS (nastaw 20.01.2021) — kod probki w
laboratorium-970/21
13. R119 OUD BRUIN BELGIAN BLEND + TROIS (nastaw 20.01.2021) — kod probki
w laboratorium-971/21
14. R127 OUD BRUIN BELGIAN BLEND + LAMBICUS (nastaw 20.01.2021) — kod
probki w laboratorium-972/21
15. R128 OUD BRUIN BELGIAN BLEND + LAMBICUS (nastaw 20.01.2021) — kod
probki w laboratorium-973/21
16. R152 BRETT ALE AMALGAMATION II (nastaw 01.03.2021) — kod probki w
laboratorium-974/21
17. R153 BRETT ALE AMALGAMATION Il (nastaw 01.03.2021) — kod probki w
laboratorium-975/21
18. R158 SOUR BRETT AMALGAMATION II (nastaw 01.03.2021) — kod probki w
laboratorium-976/21
19. R162 SOUR BRETT OMEGA DIPA (nastaw 01.03.2021) — kod probki w
laboratorium-977/21
20. R163 SOUR BRETT OMEGA DIPA (nastaw 01.03.2021) - kod probki w

laboratorium-978/21
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Identyfikacja zastosowanych metod:

1. PN-ISO 15214:2002 Mikrobiologia zywno$ci i pasz. Horyzontalna metoda
oznaczania liczby mezofilnych bakterii fermentacji mlekowej. Metoda ptytkowa w
temperaturze 30°C (podtoze MRS specyficzne dla bakterii fermentacji mlekowej)

PB-ZM/PBJM 03 wyd. 2 z08.01.2019 r. Oznaczanie ogolnej liczby drobnoustrojow
w piwie metoda plytkowa (podloze WL, odpowiednie dla piwa, na ktérym rosng

W raporcie podany jest:

drozdze i bakterie, inkubacja w temperaturze 27°C)

wynik koncowy oznaczonej ilosci drobnoustrojow podany w jtk/ml w kazdej probce,
na dwoch rodzajach pozywek, na ktorych wyrosty bakterie i drozdze (tabelka z
doktadnym wynikiem ilo$ci drobnoustrojow we wszystkich probkach)

e opis w co wykryto w wybranych prébkach z podaniem nazwy drobnoustroju
e zdjecia drobnoustrojow z mikroskopu,
e sekwencje DNAbadanych mikroorganizméow,
e wynik poréwnania badanej sekwencji z baza danych sekwencji GenBanku, dzigki
ktéremu odczytujemy jaki drobnoustroj wykryto.
Wyniki badan:
Badany parametr / Wynik
Kod prébki Liczba mezofilnych bakterii Ogodlna liczba drobnoustrojow

w laboratorium

fermentacji mlekowej
PN-1SO 15214:2002

oznaczona metoda ptytkowa
PB-ZM/ PBJM 03,
wyd. 228.01.2019 .

959/21 <1 jtk/ ml <1 jtk/ ml

960/21 4,5 x 10°jtk/ml 3,5 X 10%jtk/ml
961/21 5,1 x 10%jtk/ml 1,1 x 10°jtk/ml
962/21 1,4 x 10°jtk/ml 5,2 X 10°jtk/ml
963/21 9,0 x 10%jtk/ml 1,2 x 10%jtk/ml
964/21 3,3 X 10%jtk/ml 1,1 x 10°jtk/ml
965/21 4,6 x 10%jtk/ml 8,9 x 10%jtk/ml
966/21 1,3 x 10%tk/ml 1,1 x 10%tk/ml
967/21 1,4 x 108jtk/ml 5,6 x 10%jtk/ml
968/21 2,5 x 10°jtk/ml 2,6 x 10°jtk/ml
969/21 5,7 X 10°%jtk/ml 1,0 x 108jtk/ml
970/21 4,6 x 10°jtk/ml 4,4 x 10°%tk/ml
971/21 2,5 X 10%jtk/ml 1,5 x 10%tk/ml
972/21 2,4 x 10%jtk/ml 7,3 x 10%jtk/ml
973/21 4,6 x 10%tk/ml 1,5 x 10%jtk/ml
974/21 5,0 X 10%jtk/ml 6,3 X 10%jtk/ml
975/21 8,2 x 10%jtk/ml 9,4 x 10%jtk/ml
976/21 7,5 x 10%jtk/ml 1,1 x 10%tk/ml
977/21 1,9 x 10%jtk/ml 1,2 x 10%jtk/ml
978/21 6,9 x 10%jtk/ml 6,4 x 10%jtk/ml

22




Identyfikacja metoda PCR kolonii bakterii - etapy:

Kolonie bakterii:

1. Przesiew na podtoze PCA, obserwacje mikroskopowe.

2. lIzolacja genomowego DNA: genomowy DNA zostal wyizolowany za pomoca
zestawu DNeasy® PowerFood® Microbial Kit (Qiagen) wg instrukcji producenta.

3. Amplifikacja DNA: fragment regionu 16S rDNA zostal zamplifikowany za pomoca
dedykowanych starterow do powielania materiatlu genetycznego bakterii, tj.
starterow 16S-F i 16S-R. Amplifikacje DNA przeprowadzono z wykorzystaniem
polimerazy DreamTaqGreen PCR Master Mix (ThermoScientific) w amplifikatorze
SimpliAmpQantStudio (Thermo Fisher).

4. Sekwencjonowanie DNA: sekwencjonowanie DNA - badania przeprowadzone w
laboratorium Genomed.

5. Analiza sekwencji DNA: koncowa sekwencja analizowanego fragmentu DNA zostata
ztozona za pomoca programu Serial Cloner. Poréwnanie badanej sekwencji z
sekwencjami zdeponowanymi w mig¢dzynarodowej bazie sekwencji GenBank
przeprowadzono za pomocg programu BLAST.

Wyniki badan:

Probka PBM/189/2021 (960/21)

Bakterie Gram-dodatnie, katalazo-ujemne i oksydazo-ujemne. Na agarze PCA kolonie
bakterii lekko kremowe, okragte, drobne. W preparacie mikroskopowym widoczne bakterie
— krotkie pateczki. Sekwencja rejonu 16S operonu rDNA tych mikroorganizméw wykazuje
najwigksze podobienstwo do sekwencji rejonu 16S operonu rDNA bakterii nalezacych do
gatunku Lacticaseibacillusparacasei (dawniej:Lactobacillusparacasei) (99,88%
identycznosci).

Prébka PBM/190/2021 (968/21)

Bakterie Gram-dodatnie, katalazo-ujemne i oksydazo-ujemne. Na agarze PCA kolonie
bakterii lekko kremowe, okragte, drobne. W preparacie mikroskopowym widoczne bakterie
— krotkie pateczki. Sekwencja rejonu 16S operonu rDNA tych mikroorganizmow wykazuje
najwieksze podobienstwo do sekwencji rejonu 16S operonu rDNA bakterii nalezacych do
gatunku Lentilactobacillusparabuchneri (dawniej:Lactobacillusparabuchneri) (100,00%
identycznosci).
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Zdjecie preparatéw mikroskopowych sporzadzonych z badanych hodowli:

Probka PBM/189/2021 (960/21)

Powickszenie 1500x

Probka PBM/190/2021 (968/21)
Powigkszenie 1500x
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Sekwencja rejonu 16S operonu rDNA badanych mikroorganizméw (wyniki uzyskane
od nieakredytowanego podwykonawcy):

Prébka PBM/189/2021 (960/21)

TACATGCAGTCGAACGAGTTCTCGTTGATGATCGGTGCTTGCACCGAGATTCAAC
ATGGAACGAGTGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTTAAGTGG
GGGATAACATTTGGAAACAGATGCTAATACCGCATAGATCCAAGAACCGCATGG
TTCTTGGCTGAAAGATGGCGTAAGCTATCGCTTTTGGATGGACCCGCGGCGTATT
AGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCGATGATACGTAGCCGAACTGAG
AGGTTGATCGGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCA
GCAGTAGGGAATCTTCCACAATGGACGCAAGTCTGATGGAGCAACGCCGCGTGA
GTGAAGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTGGAGAAGAATGGTCGGCAG
AGTAACTGTTGTCGGCGTGACGGTATCCAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTG
CCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGATTTATTGGGCGTA
AAGCGAGCGCAGGCGGTTTTTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCTCGGCTTAACCGAG
GAAGCGCATCGGACACTGGGAAACTTGAGTGCAGAAGAGGACAGTGGAACTCCA
TGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAAGAACACCAGTGGCGAAGGCGGC
TGTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCTCGAAAGCATGGGTAGCGAACAGGATTA
GATACCCTGGTAGTCCATGCCGTAAACGATGAATGCTA

Probka PBM/190/2021 (968/21)

CTATACATGCAGTCGAACGCGTCTTGGTTATTGATGTTAAGTGCTTGCATTTAACT
GATTTAACATTGAGACGAGTGGCGAACTGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCC
TTGAAGTAGGGGATAACACTTGGAAACAGGTGCTAATACCGTATAACAACCAAA
ACCACCTGGTTTTGGTTTAAAAGATGGCTTCGGCTATCACTTTAGGATGGACCCG
CGGCGTATTAGCTTGTTGGT
AAGGTAACGGCCTACCAAGGCAATGATACGTAGCCGACCTGAGAGGGTAATCGG
CCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAA
TCTTCCACAATGGACGAAAGTCTGATGGAGCAACGCCGCGTGAGTGATGAAGGG
TTTCGGCTCGTAAAACTCTGTTGTTGGAGAAGAACAGGTGTGAGAGTAACTGTTC
ACATCTTGACGGTATCCAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGC
GGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCA
GGCGGTTTCTTAGGTCTGATGTGAAAGCCTTCGGCTTAACCGGAGAAGTGCATCG
GAAACCAGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGGACAGTGGAACTCCATGTGTAGCGGT
GAAATGCGTAGATATATGGAAGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTGTCTGGTCTG
TAACTGACGCTGAGGCTCGAAAGC
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Wyniki poréwnania badanej sekwencji z baza danych sekwencji GenBanku:

Probka PBM/189/2021 (960/21)

P Schnifi Name | (L e Com vaue | Went Lan | Accassion
- - - v - -
Lactobacillus paracasei strain 3319 16S ribosomal RNA gene_partial sequence Lacticaseibacillus paracasei 1474 1474 100% 00 9988% 1469 MTE136131
Lactobacillus paracasei strain 3208 16S ribosomal RNA gene,_partial sequence Lacticaseibacillus paracasei 1474 1474 100% 00 9988% 1460 MT613551.1
Lactobacillus paracasei strain 3154 16S ribosomal RNA gene,_partial sequence Lacticaseibacillus paracasei 1474 1474 100% 0.0 99.88% 1476 MT613527.1
Lactobacillus paracasei strain 3153 16S ribosomal RMA gene _partial sequence Lacticaseibacillus paracasei 1474 1474 100% 00 9988% 1475 MTBE13526 1
Lactobacillus paracasei strain 3133 165 ribosomal RNA gene _partial sequence Lacticaseibacillus paracasei 1474 1474 100% 0.0 99.88% 1466 MT613510.1
Lactobacillus paracasei strain 3089 16S ribosomal RNA gene,_partial sequence Lacticaseibacillus paracassi 1474 1474 100% 0.0 99.88% 1459 MT6134831
Lactobacillus paracasei strain 2335 16S ribosomal RNA gene__partial sequence Lacticaseibacillus paracasei 1474 1474 100% 00 9988% 1471 MTBE04793 1
Lactobacillus paracasei strain 2281 163 ribosomal RNA gene,_partial sequence Lacticaseibacillus paracasei 1474 1474 100% 0.0 99.88% 1470 MT604755.1
Lactobacillus paracasei strain 2011 16S ribosomal RNA gene. _partial sequence Lacticaseibacillus paracasei 1474 1474 100% 0.0 99.88% 1476 MT604604.1
Lactobacillus paracasei strain 1870 16S ribosomal RNA gene, partial sequence Lacticaseibacillus paracasei 1474 1474 100% 0.0 99.88% 1472 MT597695.1
Lactobacillus paracasei strain 1864 16S ribosomal RNA gene, _partial Lacticaseibacillus paracasei 1474 1474 100% 0.0 99.88% 1467 MT5976911
Lactobacillus paracasei strain 1861 163 ribosomal RNA gene._partial sequence Lacticaseibacillus paracasei 1474 1474 100% 00 9988% 1473 MT597688 1
Lactobacillus paracasei strain 4784 16S ribosomal RNA gene. partial sequence Lacticaseibacillus paracasei 1474 1474 100% 0.0 99.88% 1471 MT5451511
Lactobacillus paracasei strain 4542 16S ribosomal RNA gene,_partial sequence Lacticaseibacillus paracasei 1474 1474 100% 0.0 99.88% 1467 MT545056.1
Lactobacillus paracasei strain 45639 163 ribosomal RMNA gene_partial sequence Lacticaseibacillus paracasei 1474 1474 100% 00 9988% 1470 MT545053 1
Lactobacillus paracasei strain 4520 165 ribosomal RNA gene_partial sequence Lacticaseibacillus paracasei 1474 1474 100% 0.0 99.88% 1463 MT5450381
Lactobacillus paracasei strain 4508 16S ribosomal RMA gene _partial sequence Lacticaseibacillus paracasei 1474 1474 100% 00 9988% 1455 MT545029 1
Lactobacillus paracasei strain 4443 16S ribosomal RNA gene_partial sequence Lacticaseibacillus paracasei 1474 1474 100% 00 9988% 1467 MT544969 1
Lactobacillus paracasei strain 4436 165 ribosomal RNA gene_partial sequence Lacticaseibacillus paracasei 1474 1474 100% 00 9988% 1466 MT544962 1
Lactobacillus paracasei strain 4404 16S ribosomal RMA gene _partial sequence Lacticaseibacillus paracasei 1474 1474 100% 00 9988% 1471 MT544934 1
Probka PBM/190/2021 (968/21)
s NS S Soms Cowr vaite oo Lon | Aosesn
v v v A4 - hd
Lactobacillus parabuchneri strain SM-L 168 ribosomal RNA gene,_partial sequence Lentilactobacillus parabuchneri 1393 1383 100% 0.0 100.00% 1524  JX003594 1
Lactobacillus parabuchneri strain 3347 165 ribosomal RNA gene. partial sequence Lentilactobacillus parabuchneri 1387 1387 100% 0.0 99.87% 1483 MT613633.1
Lactobacillus parabuchneri strain 6903 168 ribosomal RNA gene_partial sequence Lentilactobacillus parabuchneri 1387 1387 100% 0.0 99.87% 1457 MT463961.1
Lactobacillus parabuchneri gene for 165 rRNA _partial sequence. strain: T9-11 Lentilactobacillus parabuchneri 1387 1387 100% 0.0 99.67% 1479 ADB368914.1
Lactobacillus parabuchneri gene for 165 rRNA,_partial sequence_strain- T12-7 Lentilactobacillus parabuchneri 1387 1387 100% 0.0 99.87% 1457 AB368913.1
Lactobacillus parabuchneri strain TP3 168 ribosomal RNA gene._partial sequence Lentilactobacillus parabuchneri 1386 1386 100% 0.0 99.87% 1516  KU315059.1
Lactobacillus parabuchneri strain 6420 165 ribosomal RNA gene. partial sequence Lentilactobacillus parabuchneri 1384 1384 100% 0.0 99.74% 1485 MT515861.1
Lactobacillus parabuchneri strain 6902 163 ribosomal RNA gene,_partial sequence Lentilactobacillus parabuchneri 1384 1384 99% 0.0 99.87% 1456 MT463960.1
Lactobacillus parabuchneri strain HBUAS56106 16S ribosomal RNA gene. partial sequence  Lentilactobacillus parabuchneri 1384 1384 99% 0.0 99.87% 1497 MT211334.1
Lactobacillus parabuchneri strain HBUAS52475 168 ribosomal RNA gene . _partial sequence  Lentilactobacillus parabuchneri 1384 1384 99% 0.0 99.87% 1500 MKB835730.1
Lactobacillus parabuchneri strain FAM21731, complete genome Lentilactobacillus parabuchneri 1384 6893 99% 0.0 99.87% 2600578 CP018796.1
Lentilactobacillus parabuchneri strain B3BL14G 168 ribosomal RNA gene._partial sequence  Lentilactobacillus parabuchneri 1384 1384 99% 0.0 99.87% 1490 MW700852.1
Lentilactobacillus parabuchneri strain K1BL 168 ribosomal RNA gene. partial sequence Lentilactobacillus parabuchneri 1384 1384 99% 0.0 99.67% 1484  MWG9E734.1
Lentilactobacillus parabuchneri strain O1BL8p 165 ribosomal RNA gene  partial sequence Lentilactobacillus parabuchneri 1384 1384 99% 0.0 99.87% 1478 MWE98192.1
Lentilactobacillus parabuchneri strain O1BL8m 16S ribosomal RNA gene,_partial sequence Lentilactobacillus parabuchneri 1384 1384 99% 0.0 99.67% 1483  MW696191.1
Lentilactobacillus parabuchneri strain O1BL7 16S ribosomal RNA gene, partial sequence Lentilactobacillus parabuchneri 1384 1384 99% 0.0 99.87% 1480 MWE9E190.1
Lentilactobacillus parabuchneri strain O18L4p 16S ribosomal RNA gene _partial sequence Lentilactobacillus parabuchneri 1384 1384 99% 0.0 99.87% 1485  MVV656189.1
Lentilactobacillus parabuchneri strain K1BLba 165 ribosomal RMA gene. partial sequence Lentilactobacillus parabuchneri 1384 1384 99% 0.0 99.87% 1484 MWBIT452.1
Lentilactobacillus parabuchneri strain K1BL5a 168 ribosomal RMA gene _partial sequence Lentilactobacillus parabuchneri 1384 1384 99% 0.0 99.87% 1483 MW697450.1
Lentilactobacillus parabuchneri strain K1BL4a 165 ribosomal RMA gene. partial sequence Lentilactobacillus parabuchneri 1384 1384 99% 0.0 99.87% 1483  MWBI7449.1
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Identyfikacja metoda PCR kolonii drozdzy - etapy:

Kolonie drozdzy:

1. Przesiew na podtoze SA, obserwacje mikroskopowe.

2. lIzolacja genomowego DNA: genomowy DNA zostal wyizolowany za pomoca
zestawu Plant/Fungilsolation Kit (NorgenBiotek) wg instrukcji producenta.

3. Amplifikacja DNA: fragment D1/D2 genu 26S rDNA zostal zamplifikowany za
pomocy starterow dedykowanych do powielania materialu genetycznego z drozdzy, tj.
NL1 1 NL4. Amplifikacie¢ DNA przeprowadzono z wykorzystaniem polimerazy
DreamTaq Green PCR Master Mix (ThermoScientific) w amplifikatorze
SimpliAmpQantStudio (Thermo Fisher).

4. Sekwencjonowanie DNA: sekwencjonowanie DNA - badania przeprowadzone w
laboratorium Genomed.

5. Analiza sekwencji DNA: koncowa sekwencja analizowanego fragmentu DNA zostata
ztozona za pomocg programu Serial Cloner. Poréwnanie badanej sekwencji z
sekwencjami zdeponowanymi w mig¢dzynarodowej bazie sekwencji GenBank
przeprowadzono za pomocg programu BLAST.

Wyniki badan:

PBM/182/2021 (971/21)

Na agarze SA kolonie kremowe, okragle, blyszczace, wypukle. W preparacie
mikroskopowym zaobserwowano komorki o morfologii charakterystycznej dla drozdzy.
Sekwencja rejonu D1/D2 genu 26S rDNA tych mikroorganizméw wykazuje najwigksze
podobienstwo do sekwencji rejonu D1/D2 genu 26S rDNA drozdzy nalezacych do gatunku
Brettanomycesbruxellensis (99,82% identycznosci).

PBM/183/2021 (978/21 typ 1)

Na agarze SA kolonie kremowe, duze, chropowate. W preparacie mikroskopowym
zaobserwowano komorki o morfologii charakterystycznej dla drozdzy. Sekwencja rejonu
D1/D2 genu 26S rDNA tych mikroorganizméw wykazuje najwigksze podobienstwo do
sekwencji rejonu D1/D2 genu 26S rDNA drozdzy nalezacych do gatunku Pichiakudriavzevii
(100,00% identycznosci).

PBM/184/2021 (978/21 typ 1I)

Na agarze SA kolonie kremowe, jednorodne, blyszczace, okragle 1 wypukle. W preparacie
mikroskopowym zaobserwowano komodrki o morfologii charakterystycznej dla drozdzy.
Sekwencja rejonu D1/D2 genu 26S rDNA tych mikroorganizméw wykazuje najwigksze
podobienstwo do sekwencji rejonu D1/D2 genu 26S rDNA drozdzy nalezacych do gatunku
Saccharomycescerevisiae (100,00% identycznosci).

27



PBM/185/2021 (975/21 typ 1)

Na agarze SA kolonie kremowe, jednorodne, btyszczace, okragle i wypukte. W preparacie
mikroskopowym zaobserwowano komorki o morfologii charakterystycznej dla drozdzy.
Sekwencja rejonu D1/D2 genu 26S rDNA tych mikroorganizméw wykazuje najwicksze
podobienstwo do sekwencji rejonu D1/D2 genu 26S rDNA drozdzy nalezacych do gatunku
Saccharomycescerevisiae (100,00% identycznosci).

PBM/186/2021 (975/21 typ 11)

Na agarze SA kolonie kremowe, okragle, blyszczace, wypukle. W preparacie
mikroskopowym zaobserwowano komorki o morfologii charakterystycznej dla drozdzy.
Sekwencja rejonu D1/D2 genu 26S rDNA tych mikroorganizméw wykazuje najwigksze
podobienstwo do sekwencji rejonu D1/D2 genu 26S rDNA drozdzy nalezacych do gatunku
Brettanomycesbruxellensis (100,00% identycznosci).

PBM/187/2021 (977/21)

Na agarze SA kolonie kremowe, jednorodne, btyszczace, okragle i wypukle. W preparacie
mikroskopowym zaobserwowano komodrki o morfologii charakterystycznej dla drozdzy.
Sekwencja rejonu D1/D2 genu 26S rDNA tych mikroorganizméw wykazuje najwicksze
podobienstwo do sekwencji rejonu D1/D2 genu 26S rDNA drozdzy nalezacych do gatunku
Saccharomycescerevisiae (100,00% identycznosci).

Zdjecia preparatow mikroskopowych sporzadzonych z badanych hodowli:

PBM/182/2021 (971/21)
Powigkszenie 600x
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PBM/183/2021 (978/21 typ I)
Powigkszenie 600x

PBM/184/2021 (978/21 typ 1)
Powigkszenie 600x
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PBM/185/2021 (975/21 typ I)
Powigkszenie 600x

PBM/186/2021 (975/21 typ 1)
Powigkszenie 600x
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PBM/187/2021 (977/21)
Powigkszenie 600x

Sekwencja rejonu D1/D2 genu 26S rDNAbadanych mikroorganizmow (wyniki
uzyskane od nieakredytowanego podwykonawcy):

PBM/182/2021 (971/21)

GCGGCAAGAGCCCAAATTTGAAATCGGGCAACCGAGTTGTAATTTGGGGACGGG
ACACTAGAGAGGAGGAAGGCGATTAAGTGCCTTGGAACAGGCTGCCGTAGAGGG
TGAGAGCCCCGTGAATCGCTGGAGACCGATCAATTAGTGCCCGCCGAAGAGTCG
AGTTGTTTGGGAATGCAGCTCTAAGTGGGTGGTATATTCCATCTAAGGCTAAATA
TTAGCGAGAGACCGATAGCAAACAAGTACAGTGATGGAAAGATGAAAAGAACTT
TGGAAAGAGAGTGAAATAGTACGTGAAATTGTTGAAAGGGAAGGGTATTTGATC
CGACATGGTGTTTAGCAGCGGCCCGTTCCTCGTGGATGGGTGCACCTGGTTTACA
CTGGGCCAGCATCGGTTCTGGGAGCCATATACGGGGTTCGTGAATGTGGCCCTTC
GATTCTGTCGGAGGGTGTTATAGCGCGGACATCTTGTGGCTAGCCGGGACCGGGG
ACTGCGGTGACTTGTCACCAAGGATGCTGGCAGAACGAGCAAATACCACCCGTCT
TGAAACACGGACCCAG

PBM/183/2021 (978/21 typ I)
TAGCGGCGAGTGAGCGGCAAGAGCTCAGATTTGAAATCGTGCTTTGCGGCACGA

GTTGTAGATTGCAGGTTGGAGTCTGTGTGGAAGGCGGTGTCCAAGTCCCTTGGAA
CAGGGCGCCCAGGAGG
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PBM/184/2021 (978/21 typ 1)

GCGGCAAAAGCTCAAATTTGAAATCTGGTACCTTCGGTGCCCGAGTTGTAATTTG
GAGAGGGCAACTTTGGGGCCGTTCCTTGTCTATGTTCCTTGGAACAGGACGTCAT
AGAGGGTGAGAATCCCGTGTGGCGAGGAGTGCGGTTCTTTGTAAAGTGCCTTCGA
AGAGTCGAGTTGTTTGGGAATGCAGCTCTAAGTGGGTGGTAAATTCCATCTAAAG
CTAAATATTGGCGAGAGACC
GATAGCGAACAAGTACAGTGATGGAAAGATGAAAAGAACTTTGAAAAGAGAGTG
AAAAAGTACGTGAAATTGTTGAAAGGGAAGGGCATTTGATCAGACATGGTGTTTT
GTGCCCTCTGCTCCTTGTGGGTAGGGGAATCTCGCATTTCACTGGGCCAGCATCA
GTTTTGGTGGCAGGATAAATCCATAGGAATGTAGCTTGCCTCGGTAAGTATTATA
GCCTGTGGGAATACTGCCAGCTGGGACTGAGGACTGCGACGTAAGTCAAGGATG
CTGGCATAATGGTTATATGCCGCCCGTCTTGA

PBM)/185/2021 (975/21 typ I)

GCGGCAAGAGCCCAAATTTGAAATCGGGCAACCGAGTTGTAATTTGGAGACGGG
ACACTAGAGAGGAGGAAGGCGATTAAGTGCCTTGGAACAGGCTGCCGTAGAGGG
TGAGAGCCCCGTGAATCGCTGGAGACCGATCAATTAGTGCCCGCCGAAGAGTCG
AGTTGTTTGGGAATGCAGCTCTAAGTGGGTGGTATATTCCATCTAAGGCTAAATA
TTAGCGAGAGACCGATAGCAAACAAGTACAGTGATGGAAAGATGAAAAGAACTT
TGGAAAGAGAGTGAAATAGTACGTGAAATTGTTGAAAGGGAAGGGTATTTGATC
CGACATGGTGTTTAGCASCGGCCCGTTCCTCGTGGATGGGTGCACCTGGTTTACAC
TGGGCCAGCATCGGTTCTGGGAGCCATATACGGGGTTCGTGAATGTGGCCCTTCG
ATTCTGTCGGAGGGTGTTATAGCGCGGACATCTTGTGGCTAGCCGGGACCGGGGA
CTGCGGTGACTTGTCACCAAGGATGCTGGCAGAACGAGCAAATACCACCCGTCTT
GAAC

PBM/186/2021 (975/21 typ 1)

GCGGCAAGAGCCCAAATTTGAAATCGGGCAACCGAGTTGTAATTTGGAGACGGG
ACACTAGAGAGGAGGAAGGCGATTAAGTGCCTTGGAACAGGCTGCCGTAGAGGG
TGAGAGCCCCGTGAATCGCTGGAGACCGATCAATTAGTGCCCGCCGAAGAGTCG
AGTTGTTTGGGAATGCAGCTCTAAGTGGGTGGTATATTCCATCTAAGGCTAAATA
TTAGCGAGAGACCGATAGCAAACAAGTACAGTGATGGAAAGATGAAAAGAACTT
TGGAAAGAGAGTGAAATAGTACGTGAAATTGTTGAAAGGGAAGGGTATTTGATC
CGACATGGTGTTTAGCAGCGGCCCGTTCCTCGTGGATGGGTGCACCTGGTTTACA
CTGGGCCAGCATCGGTTCTGGGAGCCATATACGGGGTTCGTGAATGTGGCCCTTC
GATTCTGTCGGAGGGTGTTATAGCGCGGACATCTTGTGGCTAGCCGGGACCGGGG
ACTGCGGTGACTTGTCACCAAGGATGCTGGCAGAACGAGCAAATACCACCCGTCT
TGAA

PBM/187/2021 (977/21)
AAGCTCAAATTTGAAATCTGGTACCTTCGGTGCCCGAGTTGTAATTTGGAGAGGG

CAACTTTGGGGCCGTTCCTTGTCTATGTTCCTTGGAACAGGACGTCATAGAGGGT
GAGAATCCCGTGTGGCGAGGAGTGCGGTTCTTTGTAAAGTGCCTTCGAAGAGTCG
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AGTTGTTTGGGAATGCAGCTCTAAGTGGGTGGTAAATTCCATCTAAAGCTAAATA
TTGGCGAGAGACCGATAGCG
AACAAGTACAGTGATGGAAAGATGAAAAGAACTTTGAAAAGAGAGTGAAAAAG
TACGTGAAATTGTTGAAAGGGAAGGGCATTTGATCAGACATGGTGTTTTGTGCCC
TCTGCTCCTTGTGGGTAGGGGAATCTCGCATTTCACTGGGCCAGCATCAGTTTTGG
TGGCAGGATAAATCCATAGGAATGTAGCTTGCCTCGGTAAGTATTATAGCCTGTG
GGAATACTGCCAGCTGGGACTGAGGACTGCGACGTAAGTCAAGGATGCTGGCAT
AATGGTTATATGCCGCCCGTCTTGAAA

Wyniki porownania badanej sekwencji z bazg danych sekwencji GenBanku:

PBM/182/2021 (971/21)

N E < E<E<E<E< B NN E NN NN H<H<H< N

Description
v

Brettanomyces bruxellensis strain B7L -122 large subunit ribosomal RMNA gene _partial sequence

Brettanomyces bruxellensis isolate YKR-3 large subunit ribosomal RMA gene, _partial

Brettanomyces bruxellensis culture CBS:74 large subunit ribosomal RNA gene._partial sequence

Brettanomyces bruxellensis culture CBS:2547 large subunit rib | RNA gene,_partial sequence

Brettanomyces bruxellensis culture CBS:78§ large subunit ribosomal RNA gene,_partial sequence

Brettanomyces bruxellensis culture CBS:72 large subunit ribosomal RNA gene,_partial sequence

Brettanomyces bruxellensis culture CBS:4482 large subunit rib | RNA gene,_partial sequence

Brettanomyces bruxellensis culture CBS:98 large subunit ribosomal RNA gene. partial sequence

Brettanomyces bruxellensis culture CBS:96 large subunit ribosomal RNA gene._partial sequence

Brettanomyces bruxellensis culture CBS:2796 large subunit ribosomal RNA gene._partial sequence

Brettanomyces bruxellensis culture CBS:97 large subunit ribosomal RNA gene, partial sequence

Brettanomyces bruxellensis culture CBS:4602 large subunit ribosomal RNA gene _partial sequence
Brettanomyces bruxellensis culture CBS:2336 large subunit ribosomal RNA gene_partial sequence

Dekkera bruxell genomic DMNA containing ITS2 and 285 rRMNA gene, strain R-52489

Brettanomyces bruxellensis strain VKM-Y-3064D large subunit ribosomal RNA gene._partial sequence
Dekkera bruxell strain NRRL Y-12961 26S ribosomal RNA gene, partial sequence

Brettanomyces bruxellensis strain NRRL Y-12961 26S ribosomal RNA gene_partial sequence

Brettanomyces bruxellensis NRRL Y-12961 285 rRNA_partial sequence: fram TYPE material

Deldcera bruxellensis 185 rRNA gene, [TS1,_26S rRMNA and 55 rRNA genes ({DNA tandem repeat 1),_and partial ...

Scientific Name
v

Brettanomyces b

Brettanomyces b

Brettanomyces b...

Brettanomyces b...
Brettanomyces b...

Brettanomyces b...

Brettanomyces b...

Brettanomyces b...

Brettanomyces b...
Brettanomyces b
Brettanomyces b...
Brettanomyces b

Brettanomyces b

Brettanomyces b...
Brettanomyces b
Brettanomyces b
Brettanomyces b...

Brettanomyces b

Brettanomyces b

Brettanomyces b...

PBM/183/2021 (978/21 typ I)

000000000 EOB

Description
v

Pichia kudriavzevii strain Y1 large subunit ribosomal RNA gene, partial sequence

Pichia kudriavzevii isolate P4 large subunit ribosomal RNA gene, partial sequence

Pichia kudriavzevii strain XJ-123 large subunit ribosomal RNA gene_partial sequence

Pichia kudriavzevii strain NT-108 |arge subunit ribosomal RMA gene_ partial sequence

Pichia kudriavzevii strain DR-125 large subunit ribosomal RiNA gene_partial sequence

Pichia kudriavzevii isolate Reactor 2 large subunit ribosomal RNA gene, partial sequence

Pichia kudriavzevii strain YCJ10 large subunit ribosomal RNA gene,_partial sequence

Pichia kudriavzevii strain Cm2-6-Y4 265 ribosomal RMA gene_partial sequence

Pichia kudriavzevii isolate 11Y11 large subunit ribosomal RNA gene,_partial sequence

Pichia kudriavzevii isolate NBT 13 large subunit ribosomal RNA gene,_partial sequence

Pichia kudriavzevii partial 265 rRNA gene, strain EXF-6462
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Scientific Name
v

Wickerhamomyc...
Pichia kudriavzevii
Pichia kudriavzevii
Pichia kudriavzevii
Pichia kudriavzevii
Pichia kudriavzevii
Pichia kudriavzevii
Pichia kudriavzevii
Pichia kudriavzevii
Pichia kudriavzevii
Pichia kudriavzevii
Pichia kudriavzevii
Pichia kudriavzevii

Pichia kudriavzevii

Pichia kudriavzevii
Pichia kudriavzevii

Pichia kudriavzevii

1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020

Max  Total
Score Score

21
23
23
231
231
23
23
21
23
231
231
231
23
231
21
231
231

Tatal

Score
-

1026
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020
1020

21
23
23
231
231
23
23
21
23
231
231
231
23
231
21
231
231

Query

Cover
-

99%
98%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
99%
958%
99%
99%
99%
98%
99%
99%
99%
99%
99%

99%

Query

Caover
-

100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%

100%

value
-

00

value
-

Be-57
Ge-67
Be-67
Be-57
Be-57
Ge-57
Be-67
Be-57
Ge-67
Ge-67
Be-57
Be-57
Ge-57
Ge-67
Be-57
Be-57

Be-67

Per
Ident
-
99.82%
99.82%
99.64%
99.64%
99.64%
99.64%
99.64%
99.64%
99.64%
99.64%
99.64%
99.64%
99.64%
99.64%
99.64%
99.64%
99.64%
99.64%
99.64%

99.64%

Per.
Ident
-

100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%

100.00%

610
738
924
883
915
921
895
796
629
925
922
914
924
988
880
3203
3202
ikral
9943

Accession

MM371933 1
MH930867 1
KY107614.1
KY107613.1
KY107612.1
KY107610.1
KY107609.1
KY107608.1
KY107607.1
KY107606.1
KY107605.1
KY107603 1
KY107602 1
KY107599.1
LK024190 1
MZ930478 1
JQ689028.1
EUOD11655 1
NG_056124.1

AMB50055.1

Accession

MME48636.1
MNMBE48635 1
MN464132.1
MM371963 1
MM371951 1
MM371941.1
MKE21174.1
MK656262.1
MG245854 1
MG245852 1
MH244203 1
MF769603 1
MF631053.1
KYBIT775 1

MFE574470 1
MF461295 1
LT594889 1



PBM/184/2021 (978/21 typ 1)

Pece S;iemiﬁc Common Taxid Max = Total Query E Per.  Acc. P
v ame MName w Score Score Cover walue Ident Len
- - - - - - - -
Saccharomyces sp. ‘boulardii’ strain H1 |arge subunit ribosomal RMA gene,_partial sequence Sacchar... MA 252595 1024 1024 100% 0.0 100.00% 590 [MT449154.1
Saccharomyces cerevisiae strain SC12 large subunit ribosomal RMA gene. partial sequence Sacchar... baker's ... 4932 1024 1024 100% 0.0 100.00% 597 MN648B26.1
Saccharomyces cerevisiae strain F2-¥333-8 |arge subunit ribosomal RNA gene,_partial sequence Sacchar...bakers ... 4932 1024 1024 100% 0.0 100.00% 687 MK329994.1
Saccharomyces cerevisiae strain F2-T230-10A large subunit ribosomal RNA gene. partial sequence Sacchar...bakers ... 4932 1024 1024 100% 0.0 100.00% 587 MK329987.1
Saccharomyces cerevisiae strain ZT5 large subunit ribosomal RWNA gene,_partial sequence Sacchar... baker's ... 4932 1024 1024 100% 0.0 100.00% 583 MK9038004.1
Saccharomyces cerevisiae strain ML3 large subunit ribosomal RNA gene, partial sequence Sacchar _baker's .~ 4932 1024 1024 100% 00 100.00% 592 MKS907993 1
Saccharomyces cersvisiae strain FBKL2 8012 large subunit ribosomal RNA gene__partial sequence Sacchar _baker's .~ 4932 1024 1024 100% 00 100.00% 561 MK722467 1
Saccharomyces cerevisiae strain FBKL2 8004 large subunit ribosomal RNA gene._partial sequence Sacchar _baker's .~ 4932 1024 1024 100% 00 100.00% 576 MK722459 1
Pichia terricola isolate FBKL 2 91296 large subunit ribosomal RNA gene _partial sequence Pichiat . MNA 54551 1024 1024 100% 0.0 100.00% 559 MK551120.1
Saccharomyces mikatae isolate FBKLZ 973 large subunit ribosomal RNA gene, partial sequence Sacchar . MNA 14525 1024 1024 100% 00 100.00% 573 MK581073 1
Saccharomyces cersvisiae clone ITS 9 large subunit ribosomal RNA gene,_partial sequence Sacchar _baker's ... 4932 1024 1024 100% 0.0 100.00% 576 MK2629751
Saccharomyces cersvisiae strain GY large subunit ribosomal RNA gene__partial sequence Sacchar. bakers ... 4932 1024 1024 100% 0.0 100.00% 558 MHO094131.1
Saccharomyces cerevisiae strain S5R1-1 large subunit ribosomal RMNA gene,_partial sequence Sacchar... baker's ... 4932 1024 1024 100% 0.0 100.00% 590 MGT73372.1
Saccharomyces cerevisiae large subunit ribosomal RNA gene._partial sequence Sacchar... baker's ... 4932 1024 1024 100% 0.0 100.00% 568 MF990285.1
Saccharomyces cerevisiae clone Turkey strain 108-T3 large subunit ribosomal RINA gene _partial seque... Sacchar...bakers ... 4932 1024 1024 100% 0.0 100.00% 579 MK358176.1
Saccharomyces cerevisiae clone Turkey strain_107-T7 large subunit ribosomal RNA gene,_partial seque... Sacchar...baker's ... 4832 1024 1024 100% 0.0 100.00% 580 MK3581751
Saccharomyces cerevisiae clone Turkey strain 106-K6 large subunit ribosomal RWA gene,_partial seque... Sacchar... bakers ... 4932 1024 1024 100% 0.0 100.00% 569 MK358174.1
Saccharomyces cerevisiae clone Turkey strain_105-E2 large subunit ribosomal RNA gene, partial seque... Sacchar... bakers ... 4832 1024 1024 100% 0.0 100.00% 580 MK358173.1
Saccharomyces cersvisiae clone Turkey strain_75-713 large subunit ribosomal RNA gene, partial seque . Sacchar _ bakers .. 4932 1024 1024 100% 0.0 100.00% 586 MK358168 1
Saccharomyces cerevisiae clone Turkey strain_12-Y2 large subunit ribosomal RNA gene,_partial sequence Sacchar . bakers .. 4332 1024 1024 100% 00 100.00% 573 MK358150 1
PBM/185/2021 (975/21 typ 1)
oot 1% 19 7 B i
- - - - - -

Saccharomyces cerevisiae isolate 21LE005 large subunit ribosomal RMA gene_partial sequence  Saccharomyces cerevisiae 1007 1007 100% 00  100.00% 589  OK274334 1
Saccharomyces cerevisiae isolate WLP001 large subunit ribosomal RMNA gene,_partial sequence  Saccharomyces cerevisiae 1007 1007 100% 0.0 100.00% 589 MZ506610.1
PREDICTED: Peromyscus maniculatus bairdii 285 ribosomal RNA (LOC121826663),_RMNA Peromyscus maniculatus ba... 1007 1007 100% 0.0 100.00% 2313 ¥R _006068885.1
Saccharomyces cerevisiae strain Y58 large subunit ribosomal RNA gene, partial sequence Saccharomyces cerevisiae 1007 1007 100% 0.0 100.00% 611 MZ221131.1
Saccharomyces cerevisiae strain Y50 large subunit ribosomal RMA gene,_partial sequence Saccharomyces cerevisiae 1007 1007 100% 0.0 100.00% 613  MZ221128.1
Saccharomyces cerevisiae strain Y40 large subunit ribosomal RMA gene_partial sequence Saccharomyces cerevisiae 1007 1007 100% 00 100.00% 616 MZ221126 1
Saccharomyces cerevisiae strain Y30 large subunit ribosomal RNA gene. partial sequence Saccharomyces cerevisiae 1007 1007 100% 0.0 100.00% 613 MZ221125.1
Saccharomyces cerevisiae strain Y27 large subunit ribosomal RNA gene, partial sequence Saccharomyces cerevisiae 1007 1007 100% 0.0 100.00% 665 MZ221124 1
Chain E, 258 ribosomal RMNA Saccharomyces cerevisiae ... 1007 1007  100% 00 100.00% 3396 TAZY E
Saccharomyces cerevisiae strain UMCC 2988 large subunit ribosomal RNA gene_partial sequence Saccharomyces cerevisiae 1007 1007 100% 0.0 10000% 624  MZ170807.1
Saccharomyces cerevisiae strain UMCC 2986 large subunit ribosomal RNA gene,_partial sequence Saccharomyces cerevisiae 1007 1007 100% 00  100.00% 613  MZ170801.1
Saccharomyces cerevisiae strain UMCC 2984 large subunit ribosomal RNA gene. partial sequence Saccharomyces cerevisiae 1007 1007 100% 0.0 100.00% 598 MZ170795 1
Chain LA, 255 rRMA (3184-MER) Saccharomyces cerevisiae . 1007 1007 100% 00 10000% 3334 TNRC LA
Saccharomyces cerevisiae strain IMF17 chromosome Xl Saccharomyces cerevisiae 1007 10075 100% 0.0 100.00% 1128049 CP063266.1
Saccharomyces cerevisiae isolate 3-4-7 large subunit ribosomal RNA gene, _partial sequence Saccharomyces cerevisiae 1007 1007 100% 00 100.00% 616 MWW969723 1
Saccharomyces cerevisiae isolate 2-8-16 |arge subunit ribosomal RMNA gene,_partial sequence Saccharomyces cerevisiae 1007 1007 100% 0.0 100.00% 615 MW969722 .1
Saccharomyces cerevisize isolate 2-8-11 large subunit ibosomal RNA gene._partial sequence Saccharomyces cerevisiag 1007 1007 100% 0.0 100.00% 606  [MVVIGI721.1
Saccharomyces cerevisiae isolate 2-8-10 |arge subunit ribosomal RNA gene,_partial sequence Saccharomyces cerevisiae 1007 1007 100% 0.0 100.00% 618 MW969720.1
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PBM/186/2021 (975/21 typ 1)

Max  Total Que Per. Acc
Desciptmﬂ Scwent\ﬁ: Hame Score  Score Cw:rr \u:ue Ident Len Accession
hd hd w hd hd hd
Brettanomyces bruxellensis strain BZL-122 large subunit ribosomal RNA gene,_partial sequence Brettanomyces b... 1014 1014 100% 0.0 100.00% 585 MN371933.1
Brettanomyces bruxellensis isolate YKR-3 large subunit ribosomal RNA gene, _partial sequence Brettanomyces b... 1014 1014 100% 0.0 100.00% 610 MH930867.1
Brettanomyces bruxellensis culture CBS:74 large subunit ribasomal RNA gene, partial sequence Brettanomyces b... 1014 1014 100% 00 100 00% 738 K¥Y107614 1
Brettanomyces bruxellensis culture CBS:2547 large subunit ribosomal RNA gene, partial sequence Brettanomyces b... 1014 1014 100% 0.0 100.00% 924 K¥Y107613.1
Brettanomyces bruxeallensis culture CBS:78 large subunit ribosomal RMNA gene,_partial sequence Brettanomyces b 1014 1014 100% 00  100.00% 883 KY107612 1
Brettanomyces bruxellensis culture CBS:72 large subunit ribosomal RNA gene_partial sequence Brettanomyces b 1014 1014 100% 00  100.00% 915 KY107610.1
Brettanomyces bruxellensis culture CBS 4482 |arge subunit ribosomal RNA gene, partial sequence Brettanomyces b 1014 1014 100% 00 10000% 921 K¥ 107609 1
Brettanomyces bruxellensis culture CBS:98 large subunit ribosomal RMNA gene,_partial sequence Brettanomyces b... 1014 1014 100% 0.0 100.00% 895 KY107608.1
Brettanomyces bruxellensis culture CBS:96 large subunit ribosomal RMNA gene,_partial sequence Brettanomyces b... 1014 1014 100% 0.0 100.00% 796 KY107607.1
Brettanomyces bruxellensis culture CBS:2796 large subunit ribosomal RNA gene, partial sequence Brettanomyces b... 1014 1014 100% 0.0 100.00% 829 KY107606.1
Brettanomyces bruxellensis culture CBS:97 large subunit ribosomal RNA gene, partial sequence Brettanomyces b... 1014 1014 100% 0.0 100.00% 925 K¥107605.1
Brettanomyces bruxellensis culture CBS:4602 large subunit ribosomal RNA gene _partial sequence Brettanomyces b 1014 1014 100% 00 100.00% 922 KY107603.1
Brettanomyces bruxellensis culture CBS:2336 large subunit ribosomal RNA gene,_partial sequence Brettanomyces b... 1014 1014 100% 0.0 100.00% 914 KY107602 1
Brettanomyces bruxellensis culture CBS-4458 |arge subunit ribosomal RNA gene, partial sequence Brettanomyces b 1014 1014 100% 00  10000% 924 K¥Y107539 1
Dekkera bruxellensis genomic DNA containing ITS2 and 285 RMNA gene__strain R-52489 Brettanomyces b... 1014 1014 100% 0.0  100.00% 988 LiK024190.1
Brettanomyces bruxellensis strain VKM Y-3064D large subunit ribosomal RNA gene, partial sequence Brettanomyces b... 1014 1014 100% 0.0 100.00% 880 MZ930478 1
Brettanomyces bruxellensis isolate UASWS2512 RU4 large subunit ribosomal RNA gene, partial sequence Brettanomyces b... 1014 1014 100% 0.0 100.00% 560 MVWE48821.1
Brettanomyces bruxellensis isolate UASWS2503 KN3 large subunit ribosomal RNA gene,_partial sequence Brettanomyces b... 1014 1014 100% 0.0 100.00% 561 MW6E48812 1
Brettanomyces bruxellensis isolate UASWS2500 KM1 large subunit ribosomal RMA gene,_partial sequence Brettanomyces b... 1014 1014 100% 0.0 100.00% 561 MW6E48509.1
Brettanomyces bruxellensis isolate UASWS2492 GE3 large subunit ribosomal RNA gene_partial sequence Brettanomyces b... 1014 1014 100% 00 100.00% 554 MW6E48801.1
PBM/187/2021 (977/21)
Descrpn SoenNams S| S Cov e | e | Lon | Accesson
- - - -

PREDICTED: Peromyscus maniculatus bairdii 285 ribosomal RINA (LOC121826663), rRNA  Peromyscus maniculatus bairdii 998 998 100% 0.0 100.00% 2313 xR 006068885 1
Saccharomyces cerevisiae strain Y58 large subunit ribosomal RNA gene,_partial sequence  Saccharomyces cerevisiae 998 998 100% 0.0  100.00% 611 MZ221131.1
Saccharomyces cerevisiae strain Y50 large subunit ribosomal RNA gene,_partial sequence  Saccharomyces cerevisiae 998 998 100% 0.0 100.00% 613  M7221128.1
Saccharomyces cerevisiae strain Y40 large subunit ribosomal RNA gene,_partial sequence  Saccharomyces cerevisiae 998 998 100% 0.0 100.00% 616  M7221126.1
Saccharomyces cerevisiae strain Y30 large subunit ibosomal RNA gene, partial sequence  Saccharomyces cerevisiae 998 998 100% 0.0 100.00% 613 MZ221125.1
Chain E, 255 ribosomal RNA Saccharomyces cerevisiae S283C 998 998 100% 0.0 100.00% 3396 TAZY E
Chain LA, 255 rRMNA (3184-MER) Saccharomyces cerevisiae S288C 998 998 100% 00 100.00% 3394 TNRC LA
Saccharomyces cerevisiae strain IMF17 chromosome XlI Saccharomyces cerevisiae 998 9983 100% 0.0 100.00% 1128049 CP063266 1
Saccharomyces cerevisiae strain 03P2101 large subunit ribosomal RNA gene _partial seque . Saccharomyces cerevisiae 998 998 100% 0.0 100.00% 568 MW756298 1
Saccharomyces cerevisiae strain 03P2217 large subunit ribosomal RNA gene, partial seque... Saccharomyces cerevisiae 998 998 100% 0.0 100.00% 571  MW756293.1
Saccharomyces cerevisiae strain 03P2207 large subunit ribosomal RMNA gene_partial seque .. Saccharomyces cerevisiae 998 998 100% 0.0 100.00% 562 MW756292 1
Saccharomyces cerevisiae strain 03P2187 |arge subunit ribosomal RNA gene, _partial seque... Saccharomyces cerevisiae 998 998 100% 0.0 100.00% 561 MW756291.1
Saccharomyces cerevisiae strain 03P2143 |arge subunit ribosomal RMA gene, partial seque... Saccharomyces cerevisiae 998 998 100% 0.0 100.00% 565  MW756290.1
Saccharomyces cerevisiae strain 03P222 large subunit ribosomal RMA gene _partial sequence Saccharomyces cerevisiae 998 998 100% 0.0  100.00% 566 MW756289.1
Saccharomyces cerevisiae strain 108411 large subunit ribosomal RMA gene, partial sequence Saccharomyces cerevisiae 998 998 100% 00 10000% 564  MW756283 1
Saccharomyces cerevisiae strain 098387 large subunit ribosomal RNA gene _partial sequence Saccharomyces cerevisiae 998 998 100% 0.0  100.00% 564 MW756282 1
Saccharomyces cerevisiae strain 098357 large subunit ribosomal RMNA gene._partial sequence Saccharomyces cerevisiae 998 998 100% 00 10000% 563  MW756279 1
Saccharomyces cerevisiae strain 12R239 large subunit ribosomal RNA gene, partial sequence Saccharomyces cerevisiae 998 998  100% 0.0 100.00% 569 MW756274.1
Saccharomyces cerevisiae strain 12R227 large subunit ribosomal RNA gene _partial sequence Saccharomyces cerevisiae 998 998 100% 0.0 100.00% 566 MW756273 1
Saccharomyces cerevisiae strain 12R216 large subunit ribossomal RNA gene_partial sequence Saccharomyces cerevisiae 998 998 100% 0.0 100.00% 567  MW756272.1
Saccharomyces cerevisiae strain 12R210 large subunit ribosomal RNA gene _partial sequence Saccharomyces cerevisias 998 998  100% 0.0  100.00% 559 MW756271.1
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Podsumowanie:

W przebadanych probkach piwa wykryto bakterie:

Lacticaseibacillusparacasei

Lentilactobacillusparabuchneri.

Identyfikacje genetyczng metodg PCR wykonano dla wybranych probek(960/21), (968/21).

W ww. probkach piwa wykryto takze drozdze:

Brettanomycesbruxellensis,
Pichiakudriavzevii,

Saccharomycescerevisiae.

Identyfikacje genetyczng metoda PCR wykonano dla wybranych probek(971/21), (978/21 ), (975/21),
(977/21).
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