
Med. Weter. 2022, 78 (2), 57-62 57

Artykuł przeglądowy	 Review

DOI: dx.doi.org/10.21521/mw.6616

Na zanieczyszczenie mikrobiologiczne pasz mają 
wpływ czynniki środowiskowe, stanowiące naturalne, 
pierwotne źródło związane z mikroflorą przenoszoną 
na materiałach paszowych i pochodzącą z gleby, wody, 
powietrza. Zanieczyszczenia mikrobiologiczne mogą 
pojawić się wtórnie na etapach procesów przetwarzania 
i dystrybucji pasz, ale także na etapie chowu i hodowli, 
gdzie pasze mogą być zanieczyszczane przez zwierzęta 
wykazujące objawy chorobowe lub będące bezobjawo-
wymi nosicielami patogenów. Szeroka gama mikroor-
ganizmów chorobotwórczych wywołujących objawowe 
lub bezobjawowe zakażenia może powodować straty 
ekonomiczne producentów pasz i rolników, a niektóre 
z nich ze względu na swój zoonotyczny charakter mogą 
również stanowić potencjalne zagrożenie dla konsu-
mentów. Wielokrotnie jako źródło zanieczyszczenia 
mikrobiologicznego identyfikowane były odchody. 
Mogą one być zagrożeniem nie tylko w  przypadku 

kontaminacji mieszanek paszowych, ale także skutkują 
rozprzestrzenianiem się patogenów poprzez organiczne 
nawożenie pól uprawnych lub pastwisk. Różnorodność 
patogenów i ich grup serologicznych wymaga szerokie-
go zakresu metod mikrobiologicznych jako narzędzia 
kontroli oraz zapewnienia odpowiedniego bezpieczeń-
stwa pasz (14-16, 26).

Regulacje prawne dotyczące zanieczyszczeń 
mikrobiologicznych w paszach

W odniesieniu do zanieczyszczeń mikrobiologicz-
nych w paszach prawodawstwo UE, zgodnie z dyrek-
tywą 2003/99/WE (13), zobowiązuje państwa człon-
kowskie Unii Europejskiej do monitorowania różnych 
chorób odzwierzęcych, w tym salmonellozy, w obszarze 
wszystkich ogniw łańcucha żywnościowego. Państwa 
członkowskie są zobowiązane do wdrożenia programu 
zwalczania Salmonella spp. zgodnie z rozporządzeniem 
(WE) 2160/2003 (55). Na podstawie tych dwóch wy-
mienionych rozporządzeń każde państwo członkowskie 
jest także zobligowane do tworzenia krajowych planów 
urzędowej kontroli pasz. Konkretne kryteria mikro-
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biologiczne dla każdej paszy i  materiału paszowego 
nie są szczegółowo opisane (14, 56, 58, 59). W rozpo-
rządzeniu (WE) 183/2005 art. 5, p. 3 (54) pojawia się 
odniesienie do rynku pasz i obowiązków związanych 
z nim podmiotów, zgodnie z którym: „podmioty dzia-
łające na rynku pasz:

a)	 przestrzegają zgodności ze szczególnymi kryte-
riami mikrobiologicznymi;

b)	stosują środki lub procedury niezbędne do reali-
zacji określonych celów.”

We wspomnianych celach brak jest jednak szcze-
gółów. Określone wymagania dotyczące kryteriów 
mikrobiologicznych są wyznaczone jedynie w  roz-
porządzeniu wykonawczym (UE) 142/2011 (58) do 
Rozporządzenia (WE) 1069/2009 (59) i dotyczą karm 
surowych dla zwierząt domowych, materiałów paszo-
wych pochodzenia zwierzęcego wprowadzanych do 
obrotu oraz przetworzonego białka zwierzęcego (PAP) 
pozyskiwanego z ubocznych produktów pochodzenia 
zwierzęcego kategorii III. W odniesieniu do pozyski-
wania PAP, wspomniane produkty można poddawać 
obróbce metodami od 1 do 5 i 7. Wymagania te ogra-
niczają się do stwierdzenia obecności Salmonella spp. 
w 25 g i określonego limitu liczby Enterobacteriaceae 
w 1 g produktu. W przypadku zastosowania metody 
nr 7 wymagana jest kontrola produktów końcowych 
odbywająca się codziennie przez okres 30 dni produk-
cyjnych, obejmująca limit liczby Enterobacteriaceae 
w  1 g, występowania Salmonella spp. w  25 g oraz 
rozszerzona o obecność C. perfringens w 1 g.

Salmonella spp. w paszach
Według opinii EFSA z 2008 r. (14) Salmonella spp. 

jest uznawana za główne zanieczyszczenie mikrobio-
logiczne pasz. Oprócz Salmonella spp. wymieniane 
są także inne potencjalne zagrożenia, do których na-
leżą: Campylobacter spp., Listeria monocytogenes, 
Escherichia coli O157:H7 i Clostridium spp. Spośród 
ponad 2500 serowarów Salmonella spp. mniej niż 100 
jest odpowiedzialnych za infekcje u ludzi. Natomiast 
S. enterica sv. Enteritidis i S. enterica sv. Typhimurium 
są uznawane za najważniejsze serowary przenoszone 
przez żywność (Veterinary Laboratories Agency.: 
Salmonella in livestock production in GB: 2005 report. 
2006b. http://www.defra.gov.uk/corporate/vla/science/
science-salm-rep05.htm).

Wśród zwierząt liczne serowary Salmonella spp. 
mogą być przenoszone bezobjawowo lub skąpoobjawo-
wo – gdy objawy pojawiają się sporadycznie. Ponadto, 
w dużych skupiskach i zagęszczeniu zwierzęta często 
zakażają się między sobą, kontaminując jednocze-
śnie środowisko. Uznaje się, że określone serowary 
Salmonella spp. są przyczyną charakterystycznych 
objawów u określonych gatunków zwierząt gospodar-
skich, np. S. Gallinarum i S. Pullorum powodują tyfus 
i pulorozę u drobiu, S. Choleraesuis jest odpowiedzialny 
za zapalenie jelit i posocznicę u świń, S. Dublin jest 
czynnikiem etiologicznym posocznicy oraz aborcji 

i  zapalenia jelit u  bydła, S. Abortusovis zazwyczaj 
powoduje poronienia owiec (16).

Poziom zanieczyszczenia paszy pałeczkami Salmo-  
nella spp. może się różnić się w  zależności od re-
gionów geograficznych (24). Nawet jeśli trudno jest 
ocenić dokładne źródło zanieczyszczenia (pasza, źró-
dła środowiskowe, urządzenia itp.), zawsze istnieje 
możliwość przeniesienia Salmonella spp. przez paszę 
(15, 71). Ogólna częstość występowania Salmonella 
spp. w 2018 r., w materiałach paszowych pochodzenia 
zwierzęcego i roślinnego oceniana na terenie UE, kształ-
towała się na poziomie 0,93%. Według raportu EFSA 
z 2018 r., w zależności od rodzaju, odsetek mieszanek 
paszowych zanieczyszczonych przez Salmonella spp. 
kształtował na następujących poziomach: 0,52% (pasze 
dla drobiu), 0,45% (pasze dla bydła) i 0,33% (pasze dla 
świń) (18). Należy podkreślić, że serowary Salmonella 
spp., występujące u ludzi rzadko występują w paszach 
dla zwierząt.

Wśród materiałów paszowych, nasiona oleiste i PAP 
(Processed Animal Proteins) są uznawane za główny 
rezerwuar pałeczek Salmonella odpowiedzialny za 
wprowadzenie tego patogenu do łańcucha żywnościo-
wego. Według danych literaturowych nieprzetworzone 
zboża są w niewielkim stopniu zanieczyszczone przez 
Salmonella spp., natomiast nieprzetworzona soja bywa 
często zanieczyszczona tym patogenem. Niektóre 
serowary Salmonella są izolowane endemicznie, np. 
S.  Enteritidis jest izolowany rzadko, z  wyjątkiem 
Japonii, natomiast częściej obserwuje się występo-
wanie S. Typhimurium (Enter-net annual report 2004; 
surveillance of enteric pathogens in Europe and beyond. 
2006a. Enter-Net. http://ecdc.europa.eu/documents/
ENTER_NET/annual_report2004.pdf). Coroczne ba-
dania zakażeń ludzi przez pałeczki Salmonella potwier-
dzają ich częsty związek z występowaniem następują-
cych serowarów Enteritidis, Newport, Typhimurium, 
Javiana i  jednofazowego Typhimurium w  Stanach 
Zjednoczonych (CDC. National enteric disease surveil-
lance: Salmonella annual report. Centers for Disease 
Control and Prevention 2016, Atlanta, GA: https://
www.cdc.gov/nationalsurveillance/pdfs/2016-Salmo-
nella-report-508.pdf.) oraz Enteritidis, Typhimurium, 
jednofazowe Typhimurium, Infantis i Newport w Unii 
Europejskiej (17).

Campylobacter w paszy
Według opinii EFSA z 2008 r. (14), Campylobacter 

spp. jest uznawany za najczęstszą przyczynę chorób 
odzwierzęcych przenoszonych przez żywność. Te 
Gram-ujemne, ciepłolubne bakterie kolonizują błonę 
śluzową jelit większości stałocieplnych gospodarzy, 
w tym zwierząt gospodarskich i ludzi. Powszechnie wy-
stępują w jelitach ptaków, u których pełnią rolę mikroor-
ganizmu komensalnego, natomiast u ludzi, szczególnie 
u dzieci i  dorosłych, w krajach uprzemysłowionych, 
występowanie Campylobacter spp. jest często związane 
z ostrym zapaleniem jelit. W literaturze nie ma danych 
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na temat paszy jako potencjalnego źródła zakażenia 
Campylobacter u zwierząt gospodarskich. Uważa się to 
za mało prawdopodobne, ponieważ mikroorganizm ten 
słabo przeżywa w suchym środowisku (charakterystycz-
nym dla przechowywania pasz), a jego odporność na 
środki dezynfekujące i obróbkę cieplną jest mniejsza niż 
w przypadku Salmonella spp., dlatego patogen ten nie 
jest uznawany za istotny epidemiologicznie na etapach 
produkcji, przechowywania i dystrybucji pasz (49).

Listeria monocytogenes w paszy
Listeria monocytogenes to wszechobecny mikroorga-

nizm, który bytuje w glebie, wodzie, ściekach i paszach, 
zdolny do wzrostu w szerokim zakresie temperatur od 
–1,5°C do 45°C (40). Patogen ten może występować 
bezobjawowo w jelitach różnych gatunków zwierząt, 
u których objawy listeriozy opisywane są sporadycznie, 
np. u różnych gatunków przeżuwaczy (Enter-net annual 
report 2004; surveillance of enteric pathogens in Europe 
and beyond. 2006a. Enter-Net. http://ecdc.europa.eu/
documents/ENTER_NET/annual_report2004.pdf). 
Niektóre doniesienia literaturowe wskazują, że Listeria 
spp. może zanieczyszczać pasze dla drobiu zarówno 
przed, jak i  po obróbce cieplnej (4). Występowanie 
Listeria monocytogenes w  paszach kształtuje się na 
ogół, na niskim poziomie i jest mało prawdopodobne, 
aby powodowało poważne zagrożenie dla zwierząt (23). 
Ryzyko intensywnego wzrostu Listeria monocytogenes 
jest związane z karmieniem świń na mokro w okresie 
tuczu. Ponadto powszechnie wiadomo, że występowa-
nie Listeria monocytogenes w kiszonkach jest związane 
z listeriozą u bydła, owiec i kóz (19, 50, 64, 69).

Escherichia coli O157:H7 w paszy
Również Escherichia coli O157:H7 jest uznawana 

przez EFSA za ważny odzwierzęcy czynnik chorobo-
twórczy, który jest raczej rzadko wykrywany w paszy 
(14). Szczepy Escherichia coli (STEC) wytwarzające 
toksynę Shiga to bakterie komensalne u bydła o wyso-
kim potencjale przenoszenia na ludzi. Serotyp E. coli 
O157:H7 jest główną przyczyną krwotocznego zapa-
lenia jelita grubego i zespołu hemolityczno-mocznico-
wego u ludzi (38). Niektóre dane literaturowe sugerują, 
że E. coli O157 może być przenoszona przez paszę 
i  stanowić potencjalne źródło tego patogenu u bydła 
(10, 11). Niektóre doniesienia literaturowe wskazują, że 
czas i temperatury stosowane w komercyjnych proce-
sach granulowania są niewystarczające do inaktywacji 
E. coli O157:H7 (33).

Clostridium spp. w paszy
Clostridium spp. obejmuje beztlenowe Gram-dodatnie 

bakterie, zdolne do wytwarzania bardzo opornych prze-
trwalników, trudnych do wyeliminowania podczas 
produkcji pasz dla zwierząt. Clostridia są wszechobecne 
w  środowisku i  występują głównie w  górnych war-
stwach gleby, także w pyle, wodzie i przewodzie pokar-
mowym ludzi oraz zwierząt. Przeżywalność większości 
szczepów może sięgać temperatury do 80°C, dlatego 

granulowanie paszy nie jest wystarczające do ich inak-
tywacji (28). Stosowanie metod przetwarzania, takich 
jak ekstrakcja soi heksanem, opiekanie śruty sojowej 
lub obróbka termiczna w piecu, może również nie być 
wystarczające do inaktywacji wszystkich zarodników 
(24). Większość szczepów Clostridium spp. to saprofity, 
jednak niektóre z nich mogą być chorobotwórcze dla 
ludzi i zwierząt. Z punktu widzenia epidemiologicznego 
za gatunki o największym znaczeniu uważa się szczepy 
C. perfringens i C. botulinum (21, 34, 67).

C. perfringens jest gatunkiem powszechnie wystę-
pującym w glebie, ściekach, pożywieniu i odchodach. 
Może być przenoszony do paszy w postaci komórek 
wegetatywnych lub ciepłoopornych przetrwalników, 
a prawdopodobieństwo jego występowania jest wyższe 
w  przypadku materiałów paszowych zanieczyszczo-
nych glebą, np. roślin okopowych (28). Szczepy tego 
gatunku są klasyfikowane do jednego z siedmiu typów 
toksycznych (od A do G) według kombinacji głównych 
toksyn α, β, ι, ϵ, enterotoksyny Clostridium perfringens 
(CPE) i nekrotoksyny (NetB) Oprócz wymienionych 
toksyn głównych, ten mikroorganizm może wytwarzać 
ok. 30 toksyn pobocznych (35). Bakterie te są uznawane 
za patogeny oportunistyczne, a ich występowanie nie 
jest w oczywisty sposób związane ze stanem chorobo-
wym, dlatego też ich patogenność jest przedmiotem 
ciągłej dyskusji na łamach czasopism naukowych 
(9). Zanieczyszczenie paszy w  szczególności przez 
C. perfringens typu C jest wiązane z ogniskami martwi-
czego zapalenia jelit u drobiu (12, 25). Występowanie 
C.  perfringens typu A w  przewodzie pokarmowym 
bydła jest fizjologicznie naturalne, jednak patogeneza 
C. perfringens typu A zależy od stanu fizjologicznego 
zwierząt, sprzyja jej immunosupresja. C. perfringens 
typu A jest powiązany z niektórymi chorobami bydła, 
np. zapalenie jelit u cieląt, gdzie obserwuje się także 
krwotoczne zapalenie lub owrzodzenie trawieńca (28). 
Niektóre izolaty C. perfringens typu A ze zdolnością 
do wytwarzania toksyny pobocznej β2 mogą powodo-
wać (wraz z  toksyną α) rozwój krwotocznych zmian 
w jelicie cienkim w przypadku enterotoksemii bydła. 
Sugeruje się również, że izolaty C. perfringens typu A 
mogą być przyczyną krwotocznego zespołu jelitowego 
(JHS – jejunal hemorrhage syndrome) u bydła mięsnego 
i mlecznego. Hipoteza ta nie jest jednak w pełni udo-
wodniona, co sugeruje możliwość obecności innych 
czynników przyczyniających się lub predysponujących 
do etiologii tej choroby. Niedawno opisano toksotyp G, 
który jest zdolny do wytwarzania toksyny NetB. Według 
Goosens i  wsp. (28) może on odgrywać ważną rolę 
w martwicowym zapaleniu jelit u kurcząt brojlerów.

Clostridium botulinum jest patogenem zdolnym do 
wytwarzania najsilniejszych toksyn (BoNT), natu-
ralnie występujących w środowisku. Wśród zwierząt 
gospodarskich botulizm jest odnotowywany z większą 
częstotliwością u bydła, głównie na tle BoNT/C i D 
lub ich odmian mozaikowych (BoNT/CD i  BoNT/
DC). Według Moellera i  wsp. (45) mediana dawki 
toksycznej (MTD50) BoNT/C dla bydła wynosi 0,388 
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ng/kg (tj. ok. 3,88 dawek śmiertelnych dla myszy/kg). 
Wskazuje to, że bydło jest 12,88 razy bardziej wrażli-
we na działanie BoNT/C niż mysz w przeliczeniu na 
kilogram masy ciała. Przypadki zatrucia jadem kiełba-
sianym u bydła są stosunkowo rzadkie, ale wyrządzają 
znaczące straty ekonomiczne. Większość przypadków 
botulizmu bydła wiązana jest ze skarmieniem zwierząt 
sianokiszonką lub kiszonką zanieczyszczoną przez 
przetrwalniki C. botulinum lub BoNT/C, D oraz ich 
odmiany mozaikowe (47). Problematyczne może być 
także nawożenie pól uprawnych pomiotem kurzym. 
Ptaki nie są zazwyczaj wrażliwe na działanie BoNT/D, 
a  źródłem przetrwalników C. botulinum może być 
materiał paszowy zanieczyszczony pomiotem kurzym, 
który jest wykorzystywany do produkcji kiszonek dla 
bydła. Dane literaturowe wskazują, że drób jest mniej 
podatny niż bydło na zatrucie jadem kiełbasianym 
typu D i  mozaikową formą DC (41). Bezobjawowy 
transfer toksyny typu D i  jej wariantu mozaikowego 
jest nadal koncepcją tylko hipotetyczną, przy czym 
nadal jest przedmiotem badań i dyskusji. Wydaje się 
uzasadnione zalecenie rolnikom kontroli, bezpiecznego 
przechowywania i  właściwego utylizowania ściółki 
drobiowej (41, 47). Botulizm jest odnotowywany także, 
względnie często, u zwierząt futerkowych skarmianych 
ubocznymi produktami poubojowymi (42). C. botuli-
num to gatunek drobnoustrojów charakteryzujący się 
dużą różnorodnością genetyczną, a zwłaszcza szczepy 
zaliczane do III grupy, powodujące większość ognisk 
botulizmu (46, 47).

Drożdże i pleśnie w paszy
Zanieczyszczenie pasz grzybami i ich zarodnikami 

jest częstym tematem doniesień w literaturze światowej 
(7, 30). Według raportu Hegazy i wsp. (30), głównymi 
grzybami pleśniowymi występującymi w paszach dla 
przeżuwaczy są: Penicillium spp., Aspergillus flavus, 
Cladosporium spp., Mucor spp., Trichoderma spp., 
Aspergillus niger, Alternaria spp., Rhizopus spp., 
Fusarium spp., A. fumigates i A. terreus. Jak wynika 
z  badań Cegielskiej-Radziejewskiej (7), do najczęst-
szych rodzajów grzybów pleśniowych wykrywanych 
w  paszach dla drobiu należą: Aspergillus, Rhizopus 
i Mucor.

Grzyby pleśniowe, które są szeroko rozpowszech-
nione w glebie, powietrzu, materiale roślinnym i wy-
twarzane przez nie mikotoksyny stwarzają poważne 
zagrożenie higieniczne dla zdrowia zwierząt gospodar-
skich, w wyniku spożywania przez nie zanieczyszczonej 
paszy (8, 68). W  konsekwencji zanieczyszczenie to 
może wpłynąć na jakość i bezpieczeństwo żywności 
pochodzenia zwierzęcego, zwłaszcza mleka i  mięsa. 
Również zarodniki grzybów z zanieczyszczonej paszy 
i materiałów paszowych, takich jak: siano, kiszonka, 
ziarno piwowarskie, buraki cukrowe – po spożyciu 
mogą powodować różne schorzenia, takie jak grzybica 
i poronienie grzybicze (u bydła) (7). Z drugiej strony, 
niektóre grzyby mogą być wykorzystywane jako pro-
biotyki i mieć pozytywny wpływ na zdrowie zwierząt, 

np. Saccharomyces cerevisiae, Aspergillus oryzae, 
Pleurotus spp., Antrodia cinnamomea i Cordyceps mi-
litaris. Grzyby te są bogate w glukany, polisacharydy, 
polifenole, triterpeny, ergosterol, adenozynę i  lakazy 
– składniki funkcjonalne, które odgrywają ważną rolę 
w regulacji układu odpornościowego (8, 30).

Nowe wyzwania w bezpieczeństwie pasz
Obecnie, w perspektywie przewidywanego dalszego 

wzrostu spożycia mięsa, coraz częściej podejmuje się 
dyskusję o alternatywnych źródłach białka paszowego. 
Wciąż obserwuje się, że intensywna uprawa roślin 
i  intensywny chów zwierząt powodują poważne ne-
gatywne konsekwencje, takie jak niszczenie zasobów 
naturalnych, zakłócanie równowagi środowiskowej. 
Znaczenie nowych, alternatywnych rozwiązań żywie-
niowych wydaje się fundamentalne. Jednym z nich jest 
przetworzone białko zwierzęce pochodzące z owadów 
(Insect Processed Animal Proteins – IPAP).

W ostatnich dekadach IPAP zostało uznane za poten-
cjalne przyszłe źródło materiału paszowego, spełniające 
zapotrzebowania żywieniowe. Poza tym na korzyść 
zastosowania PAP owadziego w  żywieniu zwierząt 
składają się takie aspekty, jak: wpływ na produkcję 
gazów cieplarnianych lub mniejsze zużycie wody przez 
owady w porównaniu ze zwierzętami hodowlanymi (6, 
32, 52, 60). Widoczne są również korzyści ekonomiczne 
płynące z hodowli owadów, np. mniejsza powierzch-
nia terenu wymagana do pozyskania 1 kg białka lub 
możliwość biokonwersji odpadów organicznych (66). 
Dostrzeżono także możliwość znacznego wzrostu 
biomasy w stosunku do powierzchni hodowli umożli-
wiającej osiągnięcie dużego zagęszczenia. Owady mają 
niską podatność na choroby i wyróżniają się krótkim 
stadium larwalnym. Do najbardziej obiecujących gatun-
ków, które mogłyby zastąpić tradycyjne źródła białka, 
należą mącznik (Tenebrio molitor), mucha domowa 
(Musca domestica) i mucha czarny żołnierz (Hermetia 
illucens) (39, 65, 70).

Pomimo wymienionych wyżej zalet, pojawiają się 
wątpliwości dotyczące m.in. występowania patogenów, 
toksycznych wydzielin jako mechanizmu obronnego, 
potencjalnych reakcji alergicznych, niedoboru tiaminy, 
przenoszenia pestycydów z roślin. Wymienione czynni-
ki są przedmiotem intensywnej dyskusji na temat aspek-
tów bezpieczeństwa (43, 51, 62). W literaturze opisano 
potencjalne mikrobiologiczne zagrożenia powodowane 
przez entomofagię, takie jak: botulizm, gruźlica bydła, 
grypa A, parazytozy (31, 37, 61).

Dane literaturowe wskazują, że z  jelit owadów 
istnieje możliwość wyizolowania takich gatunków 
chorobotwórczych, jak: C. botulinum, Staphylococcus 
aureus, Pseudomonas aureginosa, B. cereus (44, 48, 
66). Piśmiennictwo podaje wiele informacji i  donie-
sień wskazujących na owady jako potencjalne źródło 
toksynotwórczych bakterii z  rodzaju Clostridium (3, 
20, 27, 29, 31).

Regulacje prawne dotyczące owadów jako paszy są 
zróżnicowane i  zależą od poszczególnych regionów 
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świata. Istnieje kilka wymogów prawnych, które mają 
wpływ na wykorzystywanie owadów jako pożywienia 
i paszy. Należy podkreślić, że na prawodawstwo eu-
ropejskie miała wpływ gąbczasta encefalopatia bydła 
(BSE). Według rozporządzenia (UE) 2017/893 (56), 
karmienie PAP owadzim było dozwolone wyłącznie 
w przypadku zwierząt akwakultury. Niedawno opubli-
kowano nowe Rozporządzenie (UE) 2021/1372 (57), 
które zezwala na stosowanie przetworzonego białka 
zwierzęcego pochodzącego od owadów do karmienia 
drobiu i trzody chlewnej na takich samych warunkach, 
jakie są wymagane do karmienia zwierząt akwakultury.

Mikrobiom jelitowy owadów jest zróżnicowany i za-
leży od warunków hodowli oraz diety. Przetwarzanie 
owadów odbywa się po opróżnieniu treści jelitowej, 
jednak pomimo tego niewykluczone są pozostałości 
kału i obecność mikroorganizmów powierzchniowych, 
które mogą być chorobotwórcze dla ludzi i zwierząt. 
Wspomniane patogeny mogą być przenoszone z owa-
dów na paszę. Mikrobiom owadów może zawierać 
bakterie z  rodzajów: Staphylococcus, Streptococcus, 
Bacillus, Proteus, Pseudomonas, Escherichia, Micro-  
coccus, Lactobacillus, Acinetobacter (1, 2, 5, 6). 
Nieprzetworzone, świeżo zebrane owady wyka-
zują występowanie bakterii przetrwalnikujących 
i Enterobacteriaceae (36). Według raportu przygoto-
wanego przez Komitet Naukowy Belgijskiej Federalnej 
Agencji Bezpieczeństwa Łańcucha Żywnościowego 
(22), owady hodowlane przeznaczone do produkcji 
żywności mogą wykazywać wysokie wartości zanie-
czyszczeń (do 107 jtk/g) ogólnej liczby bakterii.

Mikroflora pasz pozostaje bardzo złożonym i wciąż 
w dużej mierze niescharakteryzowanym ekosystemem. 
Szeroki zakres potencjalnych źródeł zanieczyszczeń 
mikrobiologicznych, które mogą mieć kontakt z paszą, 
wskazuje na możliwość występowania różnych mikro-
organizmów, także tych patogennych.

Większość drobnoustrojów stanowiących mikro-
florę paszy ma charakter łagodny, saprofityczny, nie-
wpływający negatywnie na zdrowie zwierząt, jednak 
pasze są często identyfikowane jako źródło groźnych 
patogenów, m.in. z  rodzajów: Listeria, Clostridium, 
Salmonella. Prawdopodobnie najlepiej udokumentowa-
nym, o najistotniejszym znaczeniu epidemiologicznym 
patogenem są pałeczki Salmonella, które były wielo-
krotnie izolowane i identyfikowane z szerokiej gamy 
mieszanek i  materiałów paszowych. Na przykładzie 
drobnoustrojów z  rodzaju Salmonella wiadomo, że 
wychwycenie pasz zanieczyszczonych tymi patogenami 
jest zadaniem skomplikowanym i ograniczonym przez 
ich nierównomierne rozmieszczenie, dlatego też nie-
zwykle ważne jest monitorowanie wskaźników jakości 
mikrobiologicznej, tj. ogólnej liczby drobnoustrojów, 
liczby grzybów i pleśni, ogólnej liczby bakterii, liczby 
Enterobacteriaceae, itp. Na tej podstawie, można w du-
żym przybliżeniu określać jakość mikrobiologiczną 
pasz. Ramy prawne regulujące wymagania mikrobio-
logiczne dla pasz nie są rygorystyczne, a rozszerzenie 
ich w sposób zrównoważony jest procesem skompli-

kowanym i wymagającym wielu analiz na wszystkich 
etapach łańcucha żywnościowego. Niezwykle istotne 
jest stosowanie zasad Dobrej Praktyki Produkcyjnej 
(GMP) oraz dalsze badania laboratoryjne nad poten-
cjalnymi patogenami, które zanieczyszczają pasze. 
Obserwowany stały wzrost produkcji pasz, pojawianie 
się nowych dodatków i materiałów paszowych wymaga 
dyskusji pomiędzy producentami, inspektorami, perso-
nelem laboratoryjnym, a także ciągłego doskonalenia 
narzędzi kontroli mikrobiologicznej w celu zapewnie-
nia bezpieczeństwa we wszystkich ogniwach łańcucha 
żywnościowego.
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