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The elution of polyphenols from the growing
filtration cake with time is probably very com-
plex chromatographic process of both ion-ex-
change and size-exclusion type. The findings
are important for the effective control of beer
stabilization process, particularly in the case
of the regenerable PVPP technology.

Sladky, P. — Dienstbier, M.: Turbidimetri-
sche Titrationsanalyse der klassischen
Kieselgurfiltration. Kvasny Prum. 49, 2003,
Nr.7-8, S 188-191.

Im Verlauf der klassischen Anschwemm-
Gurfiltration wurden in zwei Lichtstreuungs-
winkeln die Tribungen des filtrierten Bieres
gemessen, wobei die Probenahme im Durchf-
luss und an dem Austritt aus dem Filter er-
folgte. Obwohl die am Anfang und am Ende
gemessene Tribungswerte nicht markanter
differenziert waren bzw. eine massig sinkende
Tendenz zeigten, konnte bei Applikation des
thermischen Shockierens eine markante
Verschlechterung der kolloidalen Stabilitat
des Bieres am Ende der Filtration im Vergleich
mit dem Bier beobachtet werden, das am An-
fang der Filtration den Filter verliess.

Mittels der schnellen und billigen Methode
der turbidimetrischen Analyse auf dem Prin-
zip von Chapons Testen auf Tannoide und auf
die alkoholische Kaltetribung wurde festges-
tellt, dass im Verlauf der Filtration im Filtrat
die Tannoide zunehmen. Wie die weiteren

Kontrollmessungen zeigten, wurde mit der
wachsenden Filtrationsdauer im Filtrat auch
die Zunahme der Anthocyanogene und der
gesamten Polyphenole festgestellt.

Das beobachtete Auswaschen des ge-
samten Spektrums der polyphenolhaltigen
Komplexe, die bereits friher in der Filtrati-
onsschicht nadher zur Unterlage aufgehalten
wurden, in das Substrat stellt wahrscheinlich
einen komplexen chromatographischen Pro-
zess von einem lonen-Austausch- und Filtra-
tionsgrésse- bzw. Ausscheidungscharakter
dar. Mit der Filtrationsdauer sinkt wahrsche-
inlich auch die Loslichkeit der Protein-Phe-
nolkomplexe, die in der Filtrationsschicht
bereits aufgehalten werden mit der zune-
hmenden Mengs weiterer, Uberwiegend pro-
teinhaltiger Komplexe, wodurch eine Ausba-
lancierung des Ausfallungs- bzw. Léslichkeits
verhaltnisses zwischen ihnen und den Po-
lyphenolen zustande kommt.

Cnapkbl, . - fiuenctouep, M.: Typbuaumetpuyec-
KW TUTPUMETPUYECKUIA aHanu3 Knaccuyecko-
ro punbTpoBaHus KusenbrypoM. Kvasny Prum. 49,
2003, Ho. 7-8, cTp. 188-191.

B TeueHue Knaccn4eckol HaMbIBHON hunbTpaLmm
KU3enbrypom Obln  U3MEpeHsl B ABYX yriax
paccesHns cBeTa MyTH (UNbTPUPOBAHHOIO N1BA Me-
T0AOM in-line 1 oT6opoM Npo6 Ha BbIXoAe UNbTPY-
foLLero ycTPoiiCTBa. XoTs BENUMHBI MyTU, M3MEPEH-
Hble Ha BXOf€ W Ha BbIXOfe npoLiecca punbTpoBaHus,

CMMLLKOM HE OTAMYaNUChb, WAM HE3HAYNUTENbHO
MOHWXaNNCh, HABMIO[AN0Ch 3HAUUTENBHOE YXY/ALLe-
HU1e KONoUaHOM CTabUNbHOCTY NMBa METO/JOM Temne-
PaTYPHOrO LLIOKA B KOHLE (hUIbTPOBAHNS MO CpaBHe-
HWIO C MUBOM MOCTYNAKOLLMM 13 punbTpa B Havane
npouecca.

Mpu nomoLy BbICTPOAEACTBYIOLLEr0 HEAOPOroro
MeToa TypOMANMETPUYECKOrO aHann3a Ha NpuHLMNe
TECTOB Ha COfiepXKaHune TaHHouaos no Xanowy (Cha-
pON) M anKorofbHbIX MOMYTHEHWA MPU  HU3KNX
Temneparypax 6bIn0 YCTAHOBNEHO, UTO CoAepKaHne
TaHHOW[0B B TeYeHWe PUNLTPOBaHMS BO (ubTpaTe
nosbllwaeTcs. Mo peaynbTatam KOHTPOMBHOTO U3Me-
PEHMS C HapacTaloWuM BpeMeHeM MPOAOIKEHMS
(h1NbTPOBAHNS ObISI0 YCTAHOBNEHO, YTO KOAMYECTBO
@HTOLMaHOreHOB W CyMMapHbIX MOAUGEHONOB NOBbI-
Laetes.

Habntogaemoe OTMyunBaHue LENOro  CrekTpa
KOMMNeKCoB  6oraTblx MonUeHonammn, 3afepxin-
BaeMbIMM paHblue BO huibTpate BO Cnoe 6rmke
hunbTPyHOLLEA Neperopoakm, NpasaenoAobHo sBns-
€TCS KOMM/IEKCHbIM XpoMaTorpacuyeckm npoLiec-
COM, XapaKTepuayembIM 06MEHOM NOHaMK, Pa3MepoM
UNLTPYEMbIX YACTHLL, MW UX BbIAENEHNEM.

C BpemeHeM (bunbTPOBaHUS MpaBAEnofo6HO
MOHWXXAETCS TaKXKe PacTBOPUMOCTb MPOTEMH-MONK-
(DEHONOBLIX KOMMMEKCOB YXKE 3aAepKWBAEMbIX B
OUNbTPYIOLLEM CNOE C HAPACTAKOLLMM KONMYECTBOM
JarnbHelLMX KOMMNEKCoB, B GONMbLUMHCTBE COAEp-
XKUMbIX MPOTEMHbI, B PE3yNbTaTe KOTOPbIX MPOMCXO-
ANT N3MEHeHe 0CaXXAAtoLLEro, UMk PacTBOPSIOLLEr0
OTHOLLIEHUS MEX[Y HUMM 1 MONNEDEHONAMM.
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STRATEGIE A METODY VYBERU NA
JEDNOTLIVE ZNAKY

V ramci pouzité metody Slechténi je
nutno zvolit spravnou strategii vybéru na
jednotlivé pozadované znaky. Pfitom se
musi pfihlizet jednak ke genetickému za-
lozeni toho kterého znaku, jednak
k technické a ekonomické naro¢nosti vy-
béru na tento znak. Na jednoduse ge-
neticky zalozené znaky lze vybirat v ra-

néjSich generacich a vybér je mozny
mezi jednotlivymi rostlinami nebo mezi
potomstvy rostlin na malych parcelkach.
Sem bychom mohli zafadit napf. znaky
ranost, délka rostliny nebo odolnost proti
nékterym chorobam. Naproti tomu vybér
na polygenné zalozené znaky, u kterych
dochazi k silné interakci s prostfedim,
musi byt provadén na vétsich parcelkach
v pfesnych pokusech s nékolika opako-
vanimi, v rliznych lokalitach a v priibéhu
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neékolika let. K takovym znakim patfi
pfedevsim vynos, ale i napf. komplex
sladovnické jakosti. Vysledky vyzkumu
z fady oboru (genetika, biochemie, fyzi-
ologie aj.) pfinaSeji stale nové metody
testovani nejriznéjSich charakteristik
je€mene, nékteré jsou vSak finanéné
i pracovné velmi narocné, a jejich pfi-
padné vyuziti proto musi mit své opod-
statnéni v oCekavaném pfinosu k vy-
Slechténi novych odrad.

VYNOS ZRNA

Vynosovy potencial je znacné kom-
plexni znak determinovany velkym po-
étem gend a jeho realizace je zavisla na
mnoha jinych vlastnostech (odolnost
proti poléhani, odolnost proti chorobam
atd.) a na podminkach prostfedi (silna
interakce genotypu s prostfedim) [17,
18].

Vynos zrna z jednotky plochy mu-
zeme rozlozit na jednotlivé slozky vy-
nosu (obr. 8).Vynos je dan hmotnosti ti-
sice zrn a poétem zrn na 1 m?, ktery je
vyslednici poctu zrn v klase, a poctem
klast na 1 m2? (ten mizeme posléze vy-
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Obr. 9 List jemene napadeny padlim travnim

jadfrit jako soucin poctu plodnych odnozi
na jedné rostliné a poctu rostlin na 1 m2).
Pocet odnozi na jedné rostliné je silné
variabilni a zavisi na hustoté porostu, vy-
bér na tento znak je malo ucinny. Pocet
zrn v klasu, a zejména hmotnost tisice
zrn jsou prostfedim ovlivilovany pod-
statné méné a vybér na tyto znaky mlze
mit urcity pozitivni vliv na celkovy vynos.
Je tfeba si ale uvédomit, ze mezi sloz-
kami vynosu se uplatiuje vzajemna
kompenzace, napf. pfi malém poctu
rostlin na jednotku plochy rostliny vice
odnozi, klasy budou del$i a hmotnost ti-
sice zrn bude vy$si. Dulezita je znalost
fyziologie tvorby vynosu, ucinnosti asi-
milace, transport, ukladani a relokace
asimilatd do zrna. Stéblo v pribéhu ve-
getace akumuluje zna¢né mnozstvi asi-
milatd, které jsou v dobé nalévani zrna
do néj pfesouvany. To je jeden z diivod,
pro¢ nebyly uspédné snahy o vySlech-
téni velmi kratkych odrdd je¢mene [19].
Pomér mezi hmotnosti zrna a hmotnosti
celkové nadzemni biomasy (tzv. skliz-
novy index) [20] je dllezitou charakte-
ristikou odrid a v soucasné dobé se
u vétsiny modernich odrtid pohybuje ko-
lem optimalni hodnoty 0,5. Dal§iho zvy-
Seni vynosl bude moZno dosahnout pa-
trné vysSi produkci celkové nadzemni
biomasy pfi zachovani sklizfiového in-
dexu.

Velmi malo jsou znamy moznosti zvy-
Sovani vynosoveho potencialu Slechté-
nim na vlastnosti kofenové soustavy. Va-
riabilita morfologie a fyziologickych
funkci kofent jisté neni mensi nez vari-
abilita nadzemnich &asti rostlin, avSak
technické obtize hodnoceni kofenové
soustavy az doposud neumoznily prak-
tické vyuziti selekce podle jejich vlast-
nosti.

U rGznych odrad muze byt stejny vy-
nos dan rliznou kombinaci vynosovych
slozek. Vynos je pfedevsim funkci poro-
stu péstovaného za provoznich podmi-
nek, a proto koneény vybér musi byt pro-
vadén na vynos jako takovy, na vétSich
parcelkéch, v pokusech s vice opakova-

Obr. 10 Fytoskolka na testovani odolnosti proti hnédé skvrnitosti

nimi, na mnoha lokalitadch a ve vice le-
tech. Pokusy museji byt zaloZeny tak,
aby je bylo mozno vyhodnotit vhodnymi
statistickymi metodami, které dovoluji
stanovit mnoho dllezitych charakteris-
tik: kromé pramérného vynosu napf. vy-
znamnost rozdild mezi odradami, veli-
kost interakce s prostfedim (stabilitu
vynosu) a dal§i cenné udaje.

AGRONOMICKE A HOSPODARSKE
VLASTNOSTI

Aby odrlida mohla byt Uspésné pésto-
vana, musi mit i fadu dalSich vlastnosti,
které ovliviiuji vynos, jeho stabilitu, ale
také ekonomiku a rentabilitu péstovani.
Zde mizeme jmenovat napf. vhodnost
pro urcité vyrobni podminky (teplotni,
srazkové a pudni poméry), délku vege-
tacni doby, vySku porostu, odolnost proti
poléhani a lamani stébla, schopnost od-
nozovani, toleranci k suchu nebo naopak
zamokreni, toleranci k vy$si pldni kyse-
losti, odolnost proti poSkozeni zrna pfi
sklizni [21-24]. Do Slechtitelského pro-
cesu musi byt vybér na akceptovatelnou
uroven téchto znakll rovnéz zafazen. Vy-
uziva se hodnoceni v polnich podminkéach
(rGzné lokality, viceleté pokusy), pfipadné
uméle navozené viahové podminky.
K posouzeni tolerance k nizkému pH,
a s tim spojené tolerance k toxickému pU-
sobeni hlinikovych iontl, se pouzivaji la-
boratorni testy. Odolnost proti poléhani
Ize hodnotit v provokacnich podminkéach
— husty vysev, vysoké davky dusiku.

ODOLNOST PROTI CHOROBAM

Na jarnim je€meni se vyskytuje fada
chorob, které mohou podstatné snizit
nejen hektarové vynosy, ale i jakost sk-
lizeného zrna. Péstitel ma sice k dispo-
zici mnoho pesticidnich pfipravkd, kte-
rymi lze vyskyt chorob omezit, ale
prostfedky samotné i jejich aplikace na
poli nejsou levnou zalezitosti. Péstovani
odriid odolnych proti chorobam che-
mické oSetfeni eliminuje nebo podstatné

omezuje, coz je velmi pozitivni nejen
z hlediska ekonomického, ale i ekolo-
gického.

Predpokladem uspéchu Slechténi na
odolnost proti chorobam je existence
a dostupnost donorli odolnosti, znalost
genetického zalozeni rezistence, zna-
lost biologie patogenu a pouZiti vhod-
nych metod selekce na odolnost.

Genetickymi zdroji odolnosti mohou
byt péstované odridy, mistni a krajové
odridy nesouci pozadované geny rezi-
stence. V poslednich letech bylo identi-
fikovano mnoho novych genl rezistence
v populacich divoce rostouciho jemene
Hordeum vulgare ssp. spontaneum a ta-
ké v Hordeum bulbosum [25-28].

Podle genetického zaloZzeni mizeme
rezistenci rozdélit do dvou hlavnich typl
[29]. Prvnim z nich je odolnost zalozena
jednim genem velkého UGcCinku (major-
gen), nazyvana téz vertikalni nebo ra-
soveé specificka [30]. Z hlediska Slech-
téni je prace s timto typem odolnosti
jednodussi a vybér odolnych genotypl
snazsi. Nevyhodou je moznost, Ze v po-
pulacich patogenu dojde ke zméné viru-
lence a dany gen rezistence pfestane
byt u¢inny. Druhy typ, horizontalni, ra-
sové nespecificka, polni odolnost je
geneticky podminéna vice geny, mlze
bytijen Caste€na, byva v8ak trvalejSi nez
odolnost rasové specificka. Vybérové
postupy na horizontalni odolnost jsou

Biologie patogenu, zplsob jeho roz-
mnozovani a pfenosu, a také spektrum
druh rostlin, na kterych parazituje, jsou
dalezitymi faktory pfi hledani vhodného
mechanismu rezistence a volbé seleké-
nich metod. U nékterych chorob je se-
lekce jednoducha a nenaro€na, u jinych
velmi slozita a pracna.

Podle druhu choroby, vilastnosti do-
nora, genetické podstaty odolnosti a bio-
logie patogenu se voli odpovidajici me-
tody vybéru na resistenci. Hlavnimi
metodami vybéru na odolnost jsou:

— hodnoceni linii v polnich podminkach
pfi pfirozené infekci,
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— testovani v polnich fytoSkolkach pfi
umélé infekci,
— hodnoceni v sklenikovych podmin-
kach,
— rizné typy laboratornich testa.
je€mene jsou padli travni (Blumeria gra-
minis), rez jeéna (Puccinia hordei),
hnéda skvrnitost (Pyrenophora teres),
rhynchosporiova skvrnitost (Rhyncho-
sporium secalis), fusariozy (Fusarium
sp.), ramularie (Ramularia collo-cygni)
a Zluta virova zakrslost (BYDV).
Zajimavym vyvojem proslo Slechténi
na odolnosti proti padli travnimu (obr. 9).
V pocatcich cileného vyuzivani rezi-
stence bylo identifikovano velké mnoz-
stvi genud odolnosti v riznych kulturnich
a krajovych odrtidach a populacich. Tyto
geny byly vice & méné vyuzivany ve
Slechténi novych odrid, v soucasné
dobé vsak jiz nejsou ucinné.Vyznamnou
roli sehravaji alely lokusu Mia, ktery je
umistén na kratkém rameni chromo-
somu 1H. Ve Slechténi byly nejvice vyu-
zity alely Mla3, Mla6, Mla9a Mla13, nové
vznikajici rasy padli v8ak tyto odolnosti
prekonaly. Kdyz pozbyl efektivnosti gen
Mla13, zdéalo se, Ze dochazi ke krizi ve
Slechténi na odolnost proti padli trav-
nimu, protoze nebyly znamy dal§i nové
zdroje rezistence. Potom vSak byl obje-
ven zcela jiny typ odolnosti, rasové

Obr. 11 Konidiofory houby Ramularia collo-
cygni

nespecificky a podminény recesivnim
genem mlo, lokalizovanym na chromo-
somu 4H. Zatimco ostatni geny funguji
na principu hypersenzitivity, kdy po na-
padeni buriky dojde k jejimu odumfent,
a tim i k odumfeni parazita, u odolnosti
typu mlo burika na snahu kli¢ici spory
prorlst bunéénou sténou do cytoplasmy
reaguje tak, Zze se sténa burky zacne
v misté utoku zevnitf ztlustovat, a tim za-
mezi vniku hyfy do buriky [31]. Odolnost
mlo mé velké vyhody v tom, zZe je efek-
tivni proti v8em rasam padli a ze jeji ucin-
nost ma dlouhodoby charakter [32].
Podle geneticko-fytopatologickych studii

by neméla byt v nejblizSi budoucnosti
prfekonana.V Ceskeé republice byla prvni
odrida s genem mlo (Forum) registro-
vana v roce 1993, nasledovana odridou
Atribut (1996) a dal$imi odridami.V sou-
Casné dobé ma vétSina noveé registrova-
nych odrid tento typ odolnosti proti
padli. Dalsi bohaty zdroj gen( rezistence
proti padli travnimu (a nejen proti této
chorobg) byl nalezen v populacich divo-
kého jeCémene Hordeum vulgare ssp.
spontaneum, ktery se dodnes vyskytuje
v oblasti Stfedniho Vychodu [33].
V tomto je€meni byla detegovana cela
dalsi série alel lokusu Mia, ale i jiné, do-
sud neznamé geny. Hordeum vulgare
ssp. spontaneum je jiz ve Slechtitelskych
programech vyuzivan. Prvni odridy s no-
vymi odolnostmi byly registrovany
v Némecku a v brzké dobé Ize oCekavat
i registraci ¢eskych odrlid s témito geny
rezistence proti padli travnimu. Inten-
zivné se pracuje i na kumulaci vice rliz-
nych gen0 rezistence do jednoho geno-
typu, aby byla zajisténa delSi trvalost
odolnosti.

Rez je€na je méné nebezpeéna cho-
roba, protoze se objevuje vétSinou az
koncem vegetaéni doby, kdy jiz nemuze
zpUsobit vaznéjsi skody. Ve Slechténi byl
vyuzivan gen Pa3, ktery vSak jiz neni
efektivni, dal§i pouzivany gen Pa7 vSak
ucinnosti dosud nepozbyl [34]. Nové
zdroje odolnosti byly nalezeny opét
v Hordeum vulgare ssp. spontaneum
a také v Hordeum bulbosum [35, 36].
Jsou znamy také odrldy s horizontalnim
typem odolnosti (tzv. pomalé rezivéni)
[37].

Hnéda skvrnitost a rhynchosporio-
va skvrnitost jsou fakultativnimi para-
zity, které nejsou diferencovany do jasné
rozliSitelnych patotyp(. Hnéda skvrnitost
se vyskytuje ve dvou formach, které se
li5i tvarem hnédych skvrn na listech.
Technika infekce pfi testovani odolnosti
nez u padli a rzi (obr. 10). Jsou znamy
geny odolnosti proti hnédé a rhyncho-
sporiové skvrnitosti, ale jedna se vétsi-
nou o odolnost ¢aste¢nou [38, 39].

Nové nabyvaji na dullezitosti dalsi
choroby. Prvni z nich je ramulariova
skvrnitost, ktera byla v CR poprve iden-
tifikovana v roce 1998 ve SS Stupice.
K nam se rozSifila z Bavorska a Ra-
kouska. Postihuje pfedevsim horni patra
listl v dobé po vymetani, kdy se zaéinaji
nejprve objevovat drobné hnédé skvrn-
ky, které se rychle zvétsuji a slévaji, az
ve velmi kratké dobé znic¢i celou zelenou
plochu listll [40]. Identifikace choroby
podle skvrn je obtizna, ovéfuje se moz-
nost vyuzit k tomuto u¢elu chemické ba-
revné reakce v laboratornim testu na
segmentech listt. Pod mikroskopem mu-
Zeme na napadenych listech rozpoznat
konidiofory s charakteristickym tvarem,
tézko zameénitelnym s jinou chorobou
(obr. 11). Ostatné podle tohoto tvaru do-

stala choroba i své jméno (collo-cygni —
labuti krk). Pfed€asné zniceni listové plo-
chy ma negativni vliv na vynos, velikost
zrna i sladovnickou jakost. Nejvétsim
problémem S$lechténi na odolnost proti
této chorobé jsou velmi omezené zdroje
rezistence. Neni znam zadny gen Upiné
odolnosti, pouze byly nalezeny nékteré
odriidy ponékud méné napadené. Me-
tody umélé infekce stejné jako hodno-
ceni stupné napadeni jsou zna¢né tech-
nicky a pracovné narocnée.

Jinou zavaznou chorobou je¢mene,
ktera se dostava do popfedi pozornosti,
je fusarioza, zpuUsobovana houbami
rodu Fusarium, u nas hlavné druhy F
graminearum a F. culmorum. K infekci
kvitk(i je€émene dochazi v dobé kveteni,
nejvice za vihkého a teplého pocasi. My-
celium houby prorlsta zrnem, na jehoz
povrchu tvofi rizovy povlak. Zrno byva
svraskalé, Spatné vyvinuté. Hlavni ne-
bezpedi predstavuji produkované toxiny
(nivalenol, deoxynivalenol, zearalenon
a dalsi), které jsou jiz ve velmi slabych
koncentracich zdravotné zavadné a mo-
hou byt pfi¢inou zévaznych onemoc-
néni. K jejich deaktivaci nedochazi ani
pfi vyrobé sladu, ani pfi vafreni piva.
Kromé zdravotnich rizik mohou fusaria
pfispivat také ke vzniku prepénovani
piva (gushing). Slechténi na odolnost
proti této chorobé je zna¢né nesnadné.
Jsou znamy genové zdroje pouze ¢as-
te¢né odolnosti a vétSinou se jedna o od-
ridy malo intenzivni a neadaptované na
nase pfirodni podminky, po kfizeni s nimi
se obtizné hledaji akceptovatelné linie.
Polni hodnoceni je velmi nespolehlivé,
uméla infekce fyto8kolek naroéné a hod-
noceni stupné napadeni zrna je rovnéz
velmi pracné. Navic v mnoha pfipadech
stupen zjevného napadeni zrna neko-
responduje s mnozstvim vytvofenych to-
xinl. Laboratorni stanoveni toxinG je
mozné, ale rovnéz se jedna o pracnou
a finanéné naro€nou zalezitost [41, 42].
Prfes vSechny tyto potize Slechténi na
odolnost proti fusariose pokracuje a bylo
jiz dosazeno nékterych diléich uspéch.

Do zcela jiné skupiny chorob patfi
Zluta virova zakrslost jeémene (BYDV
— Barley Yellow Dwarf Virus). Jak je jiz
z nazvu patrné, jedna se o chorobu, je-
jimiz plvodci jsou rostlinné viry. ZpUso-
buje Zloutnuti listll, pfi rané infekci za-
krslost rostlin, které vibec nevymetaji.
Pfi silné infekci mohou byt ztraty znaéné.
Prenasena je msSicemi, které se nakazi
sanim na nemocnych rostlinach nékte-
rych trav, potom migruji do porostu je¢-
mene, kde infikuji rostliny této plodiny.
Pro Slechténi se vyuziva zdroju s genem
odolnosti Yd2 pfipadné nékterych odrid
s vétSim & menSim stupném tolerance
k BYDV. Testovani s pouzitim umélé in-
fekce je nesmirné naroc¢né, protoze za-
hrnuje chov pfenasece — msic —, jejich
nakazeni virem BYDV, pfeneseni vzdy
stejného poctu jedincl mSic na testo-
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vané linie pod izola¢nimi sitémi a potom
hodnoceni symptom( choroby [43]. 1 zde
jizbylo dosazeno urcitého pokroku, v do-
macim sortimentu odrad maji vys$si stu-
peritolerance k BYDV napf.Malvaz a Atri-
but.

SLADOVNICKA JAKOST

Jakost sladu je vysledkem hydroly-
tické aktivity mnoha enzymd, které roz-
kladaji vysokomolekularni zasobni latky
zrna na latky jednoduché, ve vodé roz-
pustné. Ty potom slouzi jako substrat pro
kvasinky pfi kvaseni piva a podileji se na
jeho organoleptickych vlastnostech. Sla-
dovnicka jakost je velmi komplexni znak,
z hlediska genetického polygenné de-
terminovany velkym mnozstvim genu.
Ale i jednotlivé parametry jakosti — ob-
sah bilkovin, extrakt, relativni extrakt pfi
45 °C atd. — jsou znaky kvantitativni po-
vahy, silné ovliviiované prostfedim [44].
Zakladnim predpokladem pro produkci
jakostniho sladu je odriida s vysokym
genetickym potencialem sladovnické ja-
kosti. Realizace tohoto potencialu je
vSak do znac¢né miry zavisla na fakto-
rech prostfedi — padnich a klimatickych
podminkach, agrotechnice, sklizni a skla-
dovani. Jako vnéjSi prostfedi musime
chapat i podminky pfi sladovani — vih-
kost, teplota, doba kliCeni atd. — kterymi
Ize do jisté miry ovlivnit parametry sladu.
Pokud jsou podminky prostfedi nepfiz-
nivé, potom ani z nejlepsi odridy nelze
vyrobit kvalitni slad.

Z hlediska Slechténi je dulezité, jak
skloubit selekci na jakost se selekci na
vSechny ostatni znaky, na které para-
metry kvality vybirat, v které generaci
a jaké metody pouzit.

V nasich podminkéach se jakost odrid
hodnoti pomoci ukazatele sladovnické
jakosti (USJ), ktery zahrnuje osm para-
metr(: obsah bilkovin v zrnu jeémene,
obsah extraktu, relativni extrakt pfi
45 °C, Kolbachovo &islo, diastaticka mo-
hutnost, dosazitelny stuper prokvaseni,
friabilita a obsah B-glukand ve sladiné.
Pro jednotlivé parametry jsou stanoveny
jejich dulezitost, minimalni akceptova-
telné hodnoty a optimalni hodnoty (fab.
1 —viz prvni ¢ast ¢lanku, Kvasny Prum.
49(6), 2003, str. 156). Pro potieby Sle-
chtitelskych program0 je nutné stanovit
parametry jakosti pro velké mnozstvi linif
(fadové tisice) za sezonu. Velikost sla-
dovanych vzorkl byva 30-200 g, slado-
vani probiha v rdznych typech mikrosla-
doven vhodnych pro Slechtitelské ucely.
Laboratorni rozbory sladu se provadeji
podle metodik EBC, v pfipadé potfeby
modifikovanych podle velikosti vzorku.
Kromé znak pro USJ se hodnoti i znaky
dalsi, napf. hmotnost tisice zrn, podily na
sitech, energie klieni, vitalita, délka po-
sklizfiového dozravani, pfijem vody pfi
namaceni, struktura endospermu, ob-
sah 8krobu, podil pluch aj. Pokrok v ob-
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Obr. 12 Schéma zafizeni na ostfelovani tkani mikroprojektily

lasti biochemie, fyziologie a genetiky pfi-
nasi mnohem detailnéj$i poznani meta-
bolickych a biochemickych procesi,
které béhem sladovani a vyroby piva
probihaji. Genetické inzenyrstvi a inze-
nyrstvi bilkovin umoznuji dfive neusku-
te¢nitelné zasahy do celého enzymatic-
kého procesu, které se projevi ve
vysledné kvalité sladu a piva.

Pro Slechténi na jakost je zapotfebi
znat, jak silné jsou jednotlivé znaky ovliv-
fovany prostredim, a podle toho volit pfi-
sludny pokusny design, generaci a me-
todu selekce. NejvySSi hodnotu dédivosti
ma obsah extraktu, nasleduji (v sestup-
ném poradi) diastaticka mohutnost, Kol-
bachovo Cislo, dosazitelny stupefi pro-
kvaseni, relativni extrakt pfi 45 °C,
hmotnost tisice zrn, obsah bilkovin, roz-
dil v extraktu moucka/Srot a objemova
hmotnost [47].

Jiz z individudlnich vybérd rostlin I1ze
hodnotit sklizené zrno na velikost a tvar
zrna, na jemnost a barvu pluchy. Hod-
noceni se provadi bez pfistroju pouhym
prohlédnutim zrna. Existuji sice pfistroje,
které jsou schopny tvar a barvu zrna roz-
poznat a analyzovat [45], ovSem zafizeni
a potfebny software jsou nakladné a je
otazka, zda muize plné nahradit zkuSe-
nosti Slechtitele.

Velké moznosti Slechtiteldm pFinasi
NIR (Near Infrared) spektrometrie, pro-
toze se jedna o metodu nedestruktivni,
zrno neni nijak znehodnoceno a muze
byt pouzito pro vysev do dal$i generace.
Proto mdze byt pouZita jiz v ranych ge-

neracich, kdy je k dispozici jen malé
mnozstvi zrna. V zrnu jeémene Ize po-
mérné pfesné stanovit vihkost a obsah
bilkovin, ponékud méné presné je hod-
noceni obsahu Skrobu a extraktu, pouze
orientaéni hodnoty pro hrubé rozdéleni
na,dobré”a,Spatné“dava hodnoceni di-
astatické mohutnosti. Stanoveni roz-
pustného a-aminodusiku, rozpustnych
bilkovin, obsahu B-glukani a B-gluka-
nasy je nepfesné, a proto nepouZzitelné
[46]. Dobfe pouzitelna je NIR metoda na
analyzu celych zrn sladu, kdy mGzeme
s dostateCnou presnosti hodnotit ex-
trakt, diastatickou mohutnost, rozpustny
a-aminodusik, rozpustné bilkoviny, ob-
sah B-glukan( a B-glukanasy. Autofi ci-
tované publikace doporucuji pouZziti NIR
metody ve dvou fazich: nejprve v ranych
generacich orientacni hodnoceni ex-
traktu a diastatické mohutnosti ze zrna
jeEmene a vylougeni ,$patnych* linif, po-
tom v pozdéjSich generacich pfesnéjsi
stanoveni extraktu, diastatické mohut-
nosti, rozpustného a-aminodusiku, roz-
pustnych bilkovin, obsahu [-glukanu
a B-glukanasy z celych zrn sladu.

Zrno z linii ve vynosovych pokusech
je sladovano a slad podroben klasickym
laboratornim rozbordim. V prvnim roce
vynosovych zkou8ek byva provadéno
stanoveni bilkovin a extraktu, v nasledu-
jicich letech se postupné pfidava hod-
noceni dalSich znaku, a pfed zafazenim
nejlepsich materiall do registracnich
zkous$ek se hodnoti jiz vSech osm para-
metrl jakosti a také délka dormance, in-
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dex kli¢eni, pfipadné dal$i znaky. Kromé
toho probiha prabézné stanoveni tvaru
zrna, hmotnosti tisice zrn a podilli na si-
tech.

Stejné jako u hodnoceni ostatnich
vlastnosti také u sladovnické jakosti
musi Slechtitel vzdy volit uréity kompro-
mis. Z technickych a ekonomickych du-
vodl musi byt rozsah materidlu a pocCet
sledovanych parametrl omezen na pfi-
jatelnou miru. Vyvoj védeckych poznatkl
i metod testovani [48, 49] pfinasi stale
nové moznosti zlepSovani systému
Slechténi na sladovnickou jakost a Ize
ocekavat vyrazny pokrok ve sladovnické
jakosti odrtd jeémend.

MOLEKULARNI GENETIKA
A BIOTECHNOLOGIE VE
SLECHTENI JECMENE

Doposud jsme se zabyvali konvenc-
nimi metodami Slechténi je€mene. Sou-
Casné poznatky v oblasti genetického in-
zenyrstvi, biotechnologii a molekularni
genetiky pfinaSeji nedavno jesté ne-
pfedstavitelné zpUsoby jejich aplikace
v Slechténi. Pro Slechténi rostlin je pfi-
nosem predevS8im vyuziti molekularnich
marker( pfi selekci a moznost introdu-
kovat do genomu je€mene zcela nové

geny.

Vyuziti molekularnich markeru
v Slechténi

Marker je snadno detegovatelny
znak, ktery je v tésné genetické vazbé
s genem, na ktery je selekce zacilena.
Vybérem rostlin, které maji odpovidajici
marker, vybirdme i na pfitomnost Za-
douciho genu. V minulosti byly v Slech-
téni pouzivany nékteré morfologické
markery a markery zaloZzené na poly-
morfismu zasobnich bilkovin (hordein()
nebo nékterych enzym( (napt. esteras).
Moznosti téchto metod jsou ale ome-
zené.Teprve rozvoj molekularni genetiky
pfinesl v tomto sméru podstatny obrat.

Nositelem dédi¢né informace jsou
molekuly kyseliny deoxyribonukleové
(DNA), které jsou v burice rostliny pozo-
rovatelné jako chromosomy. Dvoijita
Sroubovice DNA je tvofena fetézci nuk-
leotidu, které obsahuji purinové (adenin
a guanin) a pyrimidinové (tymin a cyto-
sin) baze. Posloupnost téchto Ctyr bazi
v molekulach DNA kdduje jednotlivé
aminokyseliny a jejich spojeni do bilko-
vinnych molekul — genovych produkt(,
které fidi metabolismus jednotlivych bu-
nék i celé rostliny. Geneticka informace
je usporadana na molekule DNA line-
arné do jednotlivych genl s riznymi
funkcemi. V soucasné dobé je znamo
presné umisténi velkého poctu gend ko-
dujicich nejriznéjsi znaky a vlastnosti
je€mene.

Rlznymi metodami je mozno po-
drobné analyzovat specifické kratké
useky DNA je¢mene a urcit jejich pres-

nou lokalizaci a strukturu. Pro vyuziti
ve Slechténi je podstatny polymorfismus
DNA, tj. odliSnosti ve struktufe navzajem
si odpovidajicich Usekd DNA u rdznych
odr(d (linii). Pokud takova odliSnost mezi
dvéma genotypy existuje, mizeme je
podle téchto Usekll DNA od sebe rozli-
Sit. Molekularni (nebo také DNA) mar-
kery jsou kratké useky kyseliny deoxyri-
bonukleové vykazujici polymorfismus,
které jsou v tésné blizkosti (v genetické
vazbé) s genem pozadované vlastnosti.
Protoze se takovy marker a gen, ktery je
s nim v tésné vazbe, dédi spolecng, pfi-
tomnost markeru signalizuje také pfi-
tomnost daného genu. Vybérem rostlin
nesoucich pfislusny marker vybirdame
i rostliny s pfislusSnym zadanym genem.
Takovy postup je nazyvan selekci po-
moci markert (marker assisted selec-
tion, MAS). Pfitomnost markeru se tes-
tuje na DNA odebrané z rostliny, staci
napf. i jen mala ¢ast listu. Vlastni stano-
veni probiha na specialnich pfistrojich
a je do znac¢né miry automatizovano.

Metoda MAS je aplikovatelna pro se-
lekci na nejriznéjsi znaky a vlastnosti.
Predpokladem je znalost genetického
zalozeni znaku, lokalizace odpovidaji-
ciho genu ¢i genli na chromosomu a exi-
stence, pfipadné dostupnost vhodného
markeru. U monogenné zalozenych
znaku je pouziti MAS celkem jednodu-
ché, podstatné jina je situace u kvanti-
tativnich znakd, které jsou podminény
mnoha geny. Bylo zjisténo, Ze geny ur-
Cujici jeden kvantitativni znak byvaji na
chromosomech nahlouéeny do jednoho
¢i vice kratkych usekd, blokd, do tzv. lo-
kusu kvantitativnich znakd (quantitative
trait locus, QTL). Geny v téchto blocich
jsou navzajem v genetické vazbé, jsou
proto potomstvu predavany jako celek,
aproto je moznéizde pouzit MAS.V pre-
hledu uverejnéném na webové strance
Barley Genomics (Washington State
University, Pullman WA, http://barleyge-
nomics.wsu.edu), je v soucasné dobé
(konec dubna 2003) uveden seznam té-
méf 1800 genu a markerd lokalizova-
nych v genomu je€mene. Souborny pre-
hled sou€asného stavu MAS a srovnani
s konvenénimi metodami Slechténi pub-
likoval Thomas [50].

Moznostem vyuziti MAS ve Slechténi
a s tim spojenym metodickym otazkam
je vénovana velkd pozornost [51-54].
Byly lokalizovany geny a QTL rdznych
agronomickych znakd, vynosu, charak-
teru zrna a dal$ich znaku [55-58]. Ve vel-
kém méfitku jsou markery vyuzivany pfi
selekci na odolnost proti chorobam —
padli travnimu, rzi je¢né, hnédé skvrni-
tosti, rhynchosporiové skvrnitosti, fusa-
riilm a virézam. Z velmi zna¢ného poctu
publikaci na toto téma uvadim v se-
znamu literatury alespon nékteré [59-
70].

Velké moznosti uplatnéni MAS se na-
bizeji ve Slechténi na sladovnickou ja-

kost. VétSina znak( sladovnické kvality
je polygenniho charakteru, exprese je-
jich QTL je do urcité miry ovliviiovdna
podminkami prostfedi. Vybér na kvanti-
tativni znaky je jiz ve své podstaté ob-
tizny, u jakostnich znakl k tomu &asto
pfistupuje i ¢asova a nakladova naro¢-
nost laboratorniho stanoveni, proto ma
MAS v této oblasti velkou perspektivu.
Genotyp mulze do vétsi ¢i mensi miry
ovlivnit tyto etapy technologického pro-
cesu vyroby sladu a piva: maceni, kli-
¢eni, hvozdéni, rmutovani a filtraci sla-
diny [71].V téZe praci je uveden pfehled
znamych markerd téchto znakd slado-
vhické jakosti: obsah bilkovin v zrnu,
hmotnost, tvar, tvrdost, délka a tloustka
zrna, protein ve slading, B-glukany, a-
amylasa, diastatickd mohutnost a ex-
trakt. Sladovani je v podstaté proces
degradace polysacharidd a bilkovin hyd-
rolytickymi enzymy a jakost sladu zavisi
na vysledku této hydrolyzy. Funkce jed-
notlivych enzymu je geneticky kédovana
jednoduse a mnoho gen fidicich jejich
aktivitu jiz bylo lokalizovano a Ize tedy
pro né nalézt i vhodné DNA markery
[72]. Geny Amy1a Amy2 (B-amylasy) se
nalézaji na chromosomech 7H a 6H,
Bmy1 a Bmy2 (B-amylasy) na 4H a 6H,
Agl (B-glukosidasa) na 7H, LD (limit dex-
trindza) na 7H, GIb geny (B-glukanasy)
— GIb1na 5H, GIb2na 7H, rodina GIb31
az GIb37na 3H. Enzymaticky systém re-
dukujici zasobni bilkoviny je€émene na
peptidy a aminokyseliny je velmi sloZity
a puUsobi v ném velky po¢et enzymu —
endoproteinas a exopeptidas. Prehled
181 marker( rdznych znak sladovnické
jakosti uvadi Hayes et. al. [73]. Hartl et
al. nalezli fadu QTL pro Hartongovo
Cislo, index jakosti, tvrdost zrna, hruby
protein, rozpustny dusik, friabilitu, vis-
kozitu a dosazitelny stupen prokvaseni
[74]. Collins et al. [75] zjistili vyznamny
usek na chromosomu 2H, kde se na-
chazi QTL pro extrakt, ale i pro procento
pluchatosti a rychlost kli¢eni. Uprostied
zkoumaného uUseku se nachazi marker
xPSR108, ktery by mohl byt vyuZit pro
selekci na jakost. Marquez-Cadillo et al.
[76] se zabyvali lokalizaci QTL pro ob-
sah bilkovin v zrnu, rozpustny dusik, ak-
tivitu B-amylasy, diastatickou mohutnost
a extrakt. Ayoub et al. [77] referuji o pou-
ziti MAS pro selekci na QTL vysoké ak-
tivity a-amylasy. Han et al. [78] lokalizo-
vali tfi QTL pro obsah B-glukanl v zrnu
je€mene, Sest QTL pro obsah B-glukant
ve sladu, tfi QTL pro B-glukanasu v ze-
leném sladu a pét QTL pro B-glukanasu
v hotovém sladu. Takafuni Kaneko et al.
[79] detegovali QTL pro aktivitu B-amy-
lasy na chromosomech 1H, 2H a 5H,
QTL pro termostabilitu se nachazely na
chromosomech 4H a 2H. Li et al. [80] lo-
kalizovali geny Bmy1 a Bmy3 do chro-
mosomu 4H a gen Bmy2 do 2H.

DNA markert rliznych znaku a vlast-
nosti je€mene je znamo jiz velmi mnoho
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a stale pfibyvaji dalsi. Jaké je vSak sou-
Casné praktické vyuziti DNA markerQ
v Slechténi je€mene? Celkem jasna je si-
tuace u znakll jednoduse geneticky za-
loZzenych, u kterych je spolehlivost pou-
ziti DNA markert dostate¢né vysoka.
Limitujicim faktorem jsou zatim dosti vy-
soké naklady na vybaveni a provoz pfi-
slusSné laboratore, proto je pouziti MAS
rentabilni pfedevsim u takovych znakd,
jejichz stanoveni klasickymi metodami je
pracné a drahé. Pfednosti MAS je moz-
nost aplikace jiz v ranych generacich
a selekce na pfitomnost vice genl sou-
¢asné [81]. Velmi dobré uplatnéni mize
mit MAS pro podstatné zkraceni cykl(
zpétného kfizeni [82]. S vyhodou se mar-
kery vyuzivaji pfi selekci na odolnost proti
nékterym chorobam, jako jsou fusariosy;,
hnéda skvrnitost nebo zluta virova za-
krslost. Testovani monogenné zalozené
odolnosti proti padli travnimu metodou in-
fekce mladych rostlinek ve skleniku je
velmi jednoduché a rychlé, proto by se-
lekce s pouzitim DNA markerd byla ne-
ekonomicka. Pro nékteré cile ve Slech-
téni na odolnost proti této chorobé ale
muze byt MAS nenahraditelna, a to pfi
kumulaci vice raznych gend odolnosti
(napf. mlo a nékteré nové alely Mla z H.
spontaneum) do jednoho genotypu. Sou-
¢asnou pfitomnost obou genti nelze béz-
nym zpUsobem testovani rozpoznat.

Jina je situace pfi aplikaci MAS na po-
lygenné zaloZzené znaky. Lokalizace
QTL i odvozeni QTL marker( je pod-
loZzenych znak(. Nejvétsim problémem
je v8ak fakt, ze lokalizace nalezenych
QTL je platna vétsSinou pouze pro danou
populaci odvozenou od urcitého rodi-
covského paru, pfislusné markery tedy
nelze aplikovat pro selekci v jiné popu-
laci. Proto ma vyuziti MAS na kvantita-
tivni znaky v praktickych Slechtitelskych
programech zatim omezeny vyznam.

Limitujicim faktorem je i skute€nost,
Ze na lokalizaci genli a vyvoji markeru
se do znaéné miry podileji vyzkumna
pracovisté a laboratofe spadajici do pri-
vatniho sektoru, a vysledky jejich prace
nebyvaji zvefejhiovany, nebo jsou publi-
kovany jen C¢asteCné a opozdéné a po-
kud jsou vyvinuté markery uverejnény,
byvaji patentové chranény.

Transgenoze v Slechténi jeEmene
Transgenoze je definovana jako vna-
Seni cizorodych gend do genomu. Touto
technikou Ize do genetické informace
jeEmene pfidat novy gen, a to i z jinych
druhl a rod rostlin, ale tfeba i ze zcela
jiného organismu. Takto je mozno gene-
tickou vybavu je€mene doplnit o geny
Uplné novych znakll a vlastnosti, které
nejsou v ramci druhu ¢i rodu k dispozici
a které proto nelze do genomu vnést
konvenénimi metodami — kfizenim. Pro
transgenozi se pouziva nékolik riznych
technik, nejCastéji ostfelovani bunék

mikroprojektily nebo vnaseni pomoci
bakterie Agrobacterium tumefaciens.

Prvni stabilni transformace jeCmene
se podafila v roce 1994 [83]. Tkaneé je¢-
mene (embrya, kalusy) byly bombardo-
vany mikroprojektily, coz jsou mikrosko-
pické kulicky inertniho kovu (zlata,
wolframu) o velikosti asi 1 um, které byly
ponechany v roztoku vektorové DNA
a pak vysuseny, takze DNA ulpéla na je-
jich povrchu. Do bunék jsou vstfelovany
pomoci riznych vysokotlakych nebo na-
opak podtlakovych zafizeni (obr. 12).
Bunky jsou dale péstovany v tkanovych
kulturach, kde se nejprve vytvareji ka-
lusy a v dalsi fazi dochazi k regeneraci
rostlin. Pfi pouziti této metody musi vna-
Sena DNA obsahovat selektovatelny
gen, ktery umozrfiuje na agarovém mé-
diu se selektivni latkou preziti pouze
transgennim bunkam. Metoda ma jesté
fadu nedostatkll a je stale zdokonalo-
vana. Cilem je dosahnout efektivni pro-
dukce transgennich rostlin u vSech od-
rid, vélenit do cilového genomu pouze
mensi pocet kopii genu, minimalizovat
celkové naruseni genomu a docilit sta-
bilni exprese transgenu [84].

Agrobacterium tumefaciens je pudni
bakterie, ktera zpUsobuje vytvareni na-
dorkll na kofenech nékterych dvoudé-
loznych rostlin. Vyznacuje se schopnosti
vnaset své specifické geny, lokalizované
v Casti DNA oznacované jako t-DNA
(transfer DNA), do genomu bunky hos-
titelskeé rostliny. Jedna se o geny pro syn-
tézu rostlinnych hormonl a nadorové
specifickych latek (opiny), které slouzi
jako zdroj uhliku, dusiku a energie pro
samu bakterii. Pro uc¢ely transgenoze je
t-DNA modifikovana tak, Ze v ni jsou pl-
vodni geny nahrazeny geny, které
chceme prenést a dalSimi pomocnymi
geny, které umoznuji selekci transfor-
movanych genotypl v tkanové kulture,
pfipadné dalSimi geny regulujicimi ex-
presi transgenu. Rostliny vzniklé rege-
neraci z tkafovych kultur obsahuji ve
svém genomu zadany transgen. K se-
lekci homozygotnich transgennich rost-
lin se pouzivaji molekularni markery
a rlzné enzymoveé systémy.

VyuZiti Agrobacterium tumefaciens
u jednodéloznych rostlin bylo zprvu
velmi obtizné. Uspéchi jiz bylo dosa-
zeno u ryze, kukufice, pSenice i jec-
mene, avSak vSechny problémy nejsou
zdaleka vyfeSeny. Pozitivni strankou této
metody je pomérné vysoka frekvence
ziskanych transgenl, maly poCet kopii
transgenu a témeér nulovy vyskyt poly-
ploidie. Cela procedura je ale velmi
pracna a zdlouhava (10 mésicl do zis-
kani zrna), Uspésnost silné zavisi na od-
r(dé, vyskytuji se somaklonalni mutace
nebo jina geneticka poskozeni.

Patrné nejznaméjSim praktickym vy-
sledkem transgenoze jsou polni plodiny
odolné proti plsobeni neselektivnich
herbicidd (napf. ,Roundup-ready“ plo-

diny) nebo proti rdznym chorobam
a Skadcim. Déle jsou nebo v perspek-
tivé budou vyuzivany transgeny ménici
chemické slozeni proteind, lipidd, trans-
geny prodluzujici trvanlivost plod rajéat
a fezanych kvétin, pro syntézu vakcin
a jinych farmakologicky vyuzitelnych la-
tek, enzymu, biodegradovatelnych poly-
ester(, transgeny modifikujici vyvoj rost-
lin, barvu kvétd, obsah vitamind aj. Punja
[85] shrnuje stav a perspektivy transge-
noze z hlediska rezistence proti houbo-
vym chorobam.

Souhrn poznatkdl o vyuziti transge-
noze u jeémene publikovali Lemaux et
al. [86], Horvath et al. [87] a L&rz et al.
[88]. Byly jiz ziskany transgenni rostliny
odolné proti fusariozam nebo rostliny
s transgeny, které deaktivuji toxiny pro-
dukované fusarii [89-91]. Velké moznosti
se nabizeji ve vyuziti transgenoze pro
zlepSeni sladovnicke jakosti. Nékteré na-
déjné vysledky jiz byly dosazeny, napf.
byly do genomu je€mene vneseny geny
zvySujici aktivitu a-amylasy, B-glukosi-
dasy a termostabilni B-glukanasy. Us-
pésné vlozeni transgenu termostabilni
B-glukanasy publikovali i jini autofi, napf.
Nuutila et al. [92] aj. Zajimavy efekt ma
transgen pro thioredoxin h, pochazejici
z genomu pSenice. Thioredoxin h je en-
zym regulujici mobilizaci zdroju dusiku
a uhliku v endospermu zrn pSenice pfi
kliceni a rastu kli¢icich rostlin. Tento
transgen vneseny do je€émene mél pfiz-
nivy vliv na rychlost kli¢eni, zvy8il mnoz-
stvi rozpustného dusiku, zvysil rychlost
syntézy a-amylasy a Ctyfikrat zvySil ak-
tivitu limitni dextrinasy [93]. Na zlepSeni
sladovnické jakosti pomoci transgen(,
ovliviiujicich metabolismus béhem Kkli-
¢eni, se intenzivné pracuje a bylajiz pub-
likovana cela fada dalSich vysledk.

Praktické vyuZiti transgenoze u jec-
mene je v samych zacatcich, a je nutno
prekonat jesté mnoho prekazek. Je za-
douci zvysit vytéZznost transgennich
rostlin, obejit se bez selektovatelnych
marker( zalozenych na citlivosti k antibi-
otikdm nebo herbicidim, pfekonat zavis-
lost procenta ziskanych transgennich
rostlin na genotypu, umoznitinzerci trans-
genu do urcitého mista genomu, zlepsit
moznost regulovat expresi transgend,
snizit frekvenci somaklonalnich mutaci
atd. Vlozené transgeny nemaiji vliv pouze
na jediny znak, ale v zavislosti na geno-
vém pozadi méni mnoho metabolickych
procesu v bunce, maji pleiotropicky efekt
a celkovy vysledek Ize téZko pfedpovidat.
Zéasadni dllezitost ma Ucinek transgenu
na vynos zrna a na ostatni hospodarské
vlastnosti jeémene. Dosavadni udaje se
v tomto sméru navzajem dost liSi. Har-
wood et al. [94] zjistili u zkouSenych trans-
gennich linii kratSi stéblo a u nékterych li-
nii pozdnéjsi kveteni, ale zadné rozdily ve
slozkach vynosu ani ve vynosu z parcely
prokazany nebyly. Naproti tomu Bregitzer
a Halbert [95] zjistili u vétSiny z 44 linii po-
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chazejicich z 15 nezavislych transformaci
redukci vysky rostliny, Zivotnosti i vynosu
zrna. Podobné rozdilné vysledky publiko-
vali i dalSi autofi.

Transgenoze dava do budoucna
ohromné moznosti zlep$eni vSech dule-
zitych znakl a vlastnosti je¢mene. Je
tfeba si ale uvédomit, Ze vneseni ciziho
genu do sbalancovaného genomu muze
ovlivnit mnoho metabolickych procesu
a fenotypickych projeva, ze rostlina ma
velké schopnosti kompenzace zmény
jednoho znaku zménami znakl jinych
a ze realizace genetického potencidlu
znakl je zavisla na interakci genotypu
s prostfedim. Ziskané transgenni rost-
liny mGzeme proto povazovat za vychozi
material pro dalsi Slechténi a pro selekci
stabilnich genotypd, ve kterych bude
transgen v souladu s celym genovym po-
zadim. Jen tak bude mozno dojit k trans-
gennim odriidam s vyhovujicimi hospo-
darskymi vlastnostmi.

Pro uplatnéni transgennich odrid
v praxi bude rozhodujicim faktorem, zda
spotfebitel bude takové odrGdy a pro-
dukty z nich vyrobené akceptovat. Plati to
pro vSechny produkty a u tak tradiéniho
vyrobku, jakym je pivo, to plati dvojnasob.
Soucasna celosvétova Siroce publiko-
vana diskuse o geneticky modifikovanych
organismech (GMO), vedena ¢asto z ne-
védeckych pozic na obou stranach bari-
kady, vzbuzuje vSeobecné pochybnosti
0 nezévadnosti GMO z hlediska zdravot-
niho i z hlediska vlivu na Zivotni prostredi.
Cernobilé chapani problému nevede k fe-
Seni, je tfeba si uvédomit, ze zadna tech-
nologie neni dokonala, ze ma své pred-
nosti a nedostatky a je tfeba realisticky
zvazit vSechna pro a proti. Nelze zavrho-
vat ¢i naopak prosazovat biotechnologie
jako takové. Je jisté, Ze biotechnologie jiz
pfinesly vynikajici  vysledky: odolnost
proti chorobam a $kddcim — snizeni spo-
tfeby pesticid(; odolnost proti totalnim
herbicidim — sniZeni spotfeby selektiv-
nich herbicidu; ,zlata ryze“ se zvySenym
obsahem prekurzor(i vitaminu A [96-99].
Perspektivy dalSiho zlepSovani uzitné
hodnoty rostlin jsou takfka neomezené.
Mozna rizika v konkrétnich pfipadech
aplikace transgenni technologie musi byt
objektivné a v8estranné posouzena.
Teprve jsou-li vylouceny jakékoliv nega-
tivni dopady na zdravi nebo ekologii, je
mozné nové odrldy nesouci ve svém ge-
nomu transgeny uvolnit pro bézné pésto-
vani, zpracovani a spotrebu.
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Langer, I.: Zakladni principy Slechténi sladovnického je€mene. Kvasny Prum. 49,
20083, ¢. 6, s. 154-159 a €. 7-8, s. 191-199.

Clanek shrnuje sougasné poznatky o $lechténi sladovnického jeémene. Prvni ¢ast je
po stru¢ném popisu je€émene Hordeum vulgare ssp. vulgare, jeho genové charakte-
ristiky a chromosomové mapy zameérfena na proces Slechténi. Jsou popsany histo-
rické i souCasné uzivané konvenéni postupy Slechténi (rodokmenova metoda, metoda
hromadné-populaéni, metoda popula¢né-rodokmenova a metoda raného zkouseni vy-
nosu) s jejich vyhodami i negativnimi strankami.

Druha ¢&ast ¢lanku se nejprve zabyva strategii vybéru na jednotlivé znaky (vynos,
agronomické vlastnosti, odolnost proti chorobam, sladovnicka jakost), Kazdy znak je
stru¢né charakterizovan a uvedena vhodna metoda vybéru. Nasleduje popis moder-
nich metod Slechténi, zaloZzenych na molekularni genetice (vyuziti molekularnich mar-
ker(l a transgenoze).

Langer, I.: Basic Principles of Malting Barley Breeding. Kvasny Prum 49, 2003,
No. 6, s. 154—-159 and No. 7-8, p. 191-199.
The article sums up current knowledge of malting barley breeding work. The first part
is, except of the brief description of barley Hordeum vulgare ssp. vulgare, its genetics
and chromosomal map, focused on the process of selection work. Historical and cur-
rently used conventional methods are described (pedigree, population, combined po-
pulation-pedigree, and early testing method) with their advantages and negative sides.
The second part of the article first deals with the selection strategy for individual
characters (yield, agricultural qualities, disease resistance, malting quality). Each fe-
ature is briefly described and an appropriate method of selection is given. It is follo-
wed by the description of modern methods of breeding work based on molecular ge-
netics (molecular markers and transgenose utilization).

Langer, I.: Grundprinzipe der Ziichtung der Braugerste. Kvasny Prum. 49, 2003,
Nr. 6, S. 1564—159 und Nr. 7-8, S. 191-199.

Der Artikel bringt zusammenfassende Information Gber die Ziichtung der Braugersten.
Der erste Teil des Artikels ist nach der zusammenfassenden Beschreibung der Gerste
Hordeum vulgare ssp. vulgare, ihrer Gen-Charakteristik und Chromosomen-Mappe auf
die Zuchtungsverfahren orientiert. Es werden die historischen sowie auch die gegen-
waértig applizierten konventionellen Ziichtungsverfahren beschrieben (Stammbaummet-
hode, Massenweise-Populationsmethode, die Populations-Stammbaummethode und die
Methode der friihen Prifung der Ertrage), und zwar mit ihren Vor- und Nachteilen.

Der zweite Teil des Artikels befasst sich zuerst mit der Strategie der Auswahl
einzelner Kriterien (Ertrag, agronomische Eigenschaften, Bestandigkeit gegeniber
Krankheiten, Méalzerei- und Brauqualitat). Jedes Merkmal wird zusammenfassend cha-
rakterisiert und die geeignete Auswahimethode angefiihrt. Im weiteren folgen Bes-
chreibungen moderner Ziichtungsmethoden, die auf der molekularen Genetik beg-
rundet sind (Anwendung der Molekularmarker und Transgenose).

JNaxrep, N.: OcHOBHble NPUHLMNBI CENeKLMU conoaopacTUTenbHoro suMeHs. Kvasny Prum. 49,
2003, Ho. 6, cTp. 154-159 1 Ho. 7-8, cTp. 191-199.
B craTbe nofbITOXEHb! COBPEMEHHbIE 3HAHUS O CeNeKLMK CONMOAOPACTUTENHOMO SuMeHs. B nepsoit
YacTH, COAepKallel KOpOTKOe OnucaHue suMeHs Hordeum vulgare ssp. vulgare, TeHOBYHO
XapaKkTEPUCTMKY 1 XPOMO3OMHYIO KapTy, YAENnseTcs BHUMaHue ero cenekuun. OnucbiBaroTes
UCTOPUYECKME 1 B HACTOSILLEE BPEMS MPUMEHSIEMbIE 00bIKHOBEHHbIE MPOLIECCHI CENeKLnM (POFOCNOBME,
COpTOBAs NONYNALMS, UX KOMOMHALMM M METOA NOTOMCTB F2 pacTeHui), ux NpenmyLLecTBa 1 HELOCTATKM.
Bo BTOpO uacTu cTaTbi yAENseTcs BHUMaHWe CcTpaTeriv BbiGOpa OTAENbHbIX 3HAKOB
(YpoxxanHoCTb, arpoHOMIUYECKHE CBOMCTBA, CTOMKOCTb MPOTUB 60Ne3Hel, KauecTBO CONOAOPALLEHHS).
[Mp1BOAMTCS KpaTKas xapakTepucTMKa KaXX/A0ro 3Haka 1 noaxoasiumit MeToq BbiGopa. OnuckiBatoTes
COBPEMEHHbIE METO/IbI CENEKLIK, OCHOBAHHBIE HA MONEKYNSIPHON FeHeTHKe (MICMOMb30BaHNe MONeky-
NSPHBIX MapKEPOB 11 TPAHCTEHO3b!).
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