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1 Úvod 

V dnešní době neustále roste celosvětová poptávka po produkci stále většího množství 

zemědělsky důležitých plodin pro člověka i pro různá hospodářská zvířata (Jayakumar 

et al., 2020). Mezi nejdůležitější zemědělské plodiny se řadí rýže a ječmen, společně 

s kukuřicí a pšenicí (Harwood, 2019). Snahy o zvýšení produkce významných plodin 

však mají za následek rozšířené využívání různých chemických látek, jako umělá hnojiva, 

pesticidy, herbicidy a dalších, které podporují růst rostlin a zvyšují jejich celkový výnos. 

Některé poskytují plodinám také ochranu proti různým biotickým a abiotickým vlivům. 

Tyto látky mají ovšem negativní vliv na životní prostředí a samotného člověka, 

takže dochází ke stále intenzivnějšímu hledání vhodných ekologičtějších náhrad těchto 

látek (Jayakumar et al., 2020).  

 Jednou ze slibných alternativ k používání chemických přípravků v zemědělství je 

využití tzv. prospěšných mikroorganismů. Tyto mikroorganismy se vyskytují v rhizosféře 

kořenů rostlin a dokonce dokáží kolonizovat vnitřní části rostlinného těla a společně 

s rostlinou tvoří komplexní vztahy rostlina-mikroorganismus. U mnoha mikroorganismů 

řadících se do skupiny prospěšných mikroorganismů byla prokázána řada pozitivních 

efektů na růst a vývoj rostliny, zvýšení ekonomického výnosu rostlin a dokonce lepší 

zvládání stresových podmínek (Lugtenberg a Kamilova, 2009; Bhattacharyya a Jha, 

2012). Poměrně nově objeveným bakteriálním kmenem je Enterobacter sp. SA187, 

u kterého bylo zatím prokázáno vyvolání zvýšené tolerance rostlin Arabidopsis thaliana 

na solný stres (de Zélicourt et al., 2018). Uvedeným kmenem se zabývá tato bakalářská 

práce. 

 Všechny výše zmíněné procesy jsou uvnitř rostliny řízeny pomocí různých 

signálních drah, mezi nejdůležitější a nejvíce prozkoumané signální dráhy patří tzv. 

mitogenem-aktivované protein kinasové signální dráhy (Šamajová et al., 2013). 

U jednoděložných rostlin byly nejlépe prostudovány a pochopeny u rýže seté (Chen et al., 

2021). Poznatky získané studiem těchto drah u rýže jsou dále aplikovány na ostatní 

jednoděložné rostliny, v tomto případě na ječmen setý. 
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2 Současný stav řešené problematiky 

2.1 Jednoděložné rostliny (Liliopsida) 

Třída jednoděložných rostlin (latinsky Liliopsida) je skupina rostlin patřící mezi vyšší 

krytosemenné rostliny, přesněji do jediného existujícího oddělení Magnoliophyta.  

V tomto oddělení se ještě nacházejí nižší dvouděložné (Magnoliopsida) a vyšší 

dvouděložné rostliny (Rosopsida) a společně tvoří nejpočetnější skupinu rostlin. 

Z evolučního hlediska se jednoděložné rostliny vyvinuli z nižších dvouděložných rostlin. 

Mezi typické znaky jednoděložných rostlin patří ataktostélická stavba stonku, hlavní 

kořen zaniká a je nahrazen adventivními kořeny, zárodky mají jen jednu dělohu, stonek 

druhotně netloustne, trojčetný homochlamydní květ, který může být jednopohlavní 

i dvoupohlavní. Tato třída obsahuje asi 20 řádů, mezi které patří řada důležitých 

hospodářsky důležitých plodin jako obiloviny, banánovníky a palmy a také některé 

oblíbené okrasné květiny kupříkladu lilie, tulipány, konvalinky, kosatce a orchideje 

(Kalina a Slavíková, 2003). 

2.1.1 Rýže setá (Oryza sativa) 

Rýže setá, latinsky Oryza sativa, je jednoděložná rostlina, která se stejně jako ječmen setý 

řadí mezi traviny a následně mezi obiloviny. Rod rýže obsahuje celkem 22 druhů, z toho 

20 druhů je divoce rostoucích a dva jsou člověkem domestikované a pěstované druhy 

(Muthayya et al., 2012; OECD, 1999). Jedním z nich je africká varianta rýže s názvem 

Oryza glaberrima, která byla pravděpodobně domestikována nezávisle na rýži seté 

zhruba před 3000 lety v Nigerii (Portéres, 1976). Tento druh ovšem není světově tak 

ekonomicky důležitý jako rýže setá. Samotná rýže setá se ještě děli do dvou poddruhů 

s označením japonica a indica (Khush, 1997). První domestikovaný poddruh byl Oryza 

japonica, a to zhruba před 10000 lety v oblasti kolem Perlové řeky v jižní Číně z divokého 

druhu Oryza rufipogon. Oryza indica byla následně vytvořena, když došlo k rozšíření 

poddruhu Oryza japonica do dalších částí Asie, zejména do Indie a následnému křížení 

tohoto poddruhu s místními divokými druhy rýže (Huang et al., 2012). V dnešní době 

existují tisíce jednotlivých kultivarů rýže, přičemž rýže je jednou z nejdůležitějších 

a nejvíce pěstovaných rostlin na světě, kdy 90% celkové úrody se vypěstuje v asijských 

zemích (Muthayya et al., 2012). 

 Po genetické stránce je genom poddruhu Oryza japonica velký zhruba 

420 megabazí a měl by obsahovat 32000 až 50000 jednotlivých genů (Goff et al., 2002). 
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Genom poddruhu Oryza indica je dlouhý zhruba 466 megabazí a obsahuje  46022 až 

55615 genů (Yu et al., 2002). Jedním z důvodů, proč se rýže setá stala modelovým 

organismem pro obiloviny, je fakt, že má z obilovin nejkratší genom (Goff et al., 2002) 

a díky tomu byla velice detailně prostudována. Díky znalostem o genomu rýže seté 

existují její podrobné genetické mapy a protokoly pro genetickou transformaci (Tao et al., 

1994; Umehara et al., 1995). Druhým důvodem je, že k 98% genů v genomu rýže můžeme 

najít příslušné homology u ostatních obilovin jako kukuřice, ječmen a pšenice (Goff et al., 

2002). V neposlední řadě je také důležitý fakt, že rýže, oproti ostatním obilovinám, má 

nejvíce prostudované signální dráhy mimo jiné mitogenem-aktivované protein kinasy 

(MAPK) a používá se jako modelová rostlina při MAPK drahách pro ječmen setý (Chen 

et al., 2021). 

2.1.2 Ječmen setý (Hordeum vulgare) 

Ječmen setý, latinsky Hordeum vulgare, se řadí do třídy jednoděložných rostlin, řádu 

lipnicotvarých (Poales) a čeledi lipnicovitých (Poaceae) (Schnurbusch, 2019). Jedná se 

o obilovinu, která je jednou z nejvíce pěstovaných na světě společně s kukuřicí, rýží 

a pšenicí. Mezi největší pěstitele ječmene patří Rusko, Německo, Francie, Ukrajina, 

Austrálie a Kanada. Ječmen se nejvíc používá ke krmení užitkových zvířat a při výrobě 

piva, přesněji při výrobě sladu (Harwood, 2019). Obilovina se vyznačuje značnou 

odolností vůči různým biotickým a abiotickým stresům. K nejdůležitějším vlastnostem 

ječmene patří zvládání solného stresu a zvýšená rezistence vůči houbovému patogenu 

padlí (Kumar et al., 2012). 

 Z historického hlediska došlo k domestikaci ječmene zhruba před 10000 lety 

na území dnešního Izraele, Jordánska, Turecka, Iráku a Iránu. Toto území je často 

označované jako tzv. úrodný půlměsíc (Zohary a Hopf, 2000). Další zmínky 

o domestikaci ječmene pochází z území Himalájí, Etiopie a Maroka (Dai et al., 2012; 

Bekele, 1983; Molina-Cano et al., 1987). Jako předek, ze kterého byl ječmen setý 

vyšlechtěný, se považuje druh Hordeum spontaneum. Jedná se o divoce rostoucí rostlinu 

ječmene, která se ve většině výše uvedených oblastech stále nachází (Badr et al., 2000). 

Mezi nejdůležitější změny, ke kterým došlo u ječmene během domestikace, patří: zvýšení 

počtu produkovaných semen, zlepšení fertility semen, změna tvaru a velikosti semen 

a také celková změna morfologie samotné rostliny (Pourkheirandish a Kamatsuda, 2007). 
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 Ječmen je jednoděložná rostlina a tomu také odpovídá stavba jejího těla. Stonek 

se skládá z dutých stébel, která jsou spojena jednotlivými kolénky. Listy vyrůstají 

po jednom ze stébla a každý list je umístěn naproti předchozímu. Stonek je zakončen 

klasem, který obsahuje jak samčí, tak samičí pohlavní orgány a po oplození obsahuje 

jednotlivá semena. Mezi odrůdami ječmene setého se vyskytují dvě varianty uspořádání 

klasů a to buď má klas celkem šest sloupců semen, nebo jen dva sloupce. Semena jsou 

též označována jako obilky. Kořenová soustava je tvořena svazčitými kořeny. (Reid, 

1985).  

 Z genetického hlediska se jedná o diploidní rostlinu, která obsahuje celkem 7 párů 

chromozomů (2n = 14) (Ramage, 1985). Díky své diploidii a malému počtu chromozomů 

se ječmen používá jako modelová rostlina při genetických studiích. Na druhou stranu má 

ovšem značně rozsáhlý genom, který čítá okolo 5,1 gigabázových párů (Gbp). Typické 

pro složení genomu ječmene jsou časté repetice určitých částí DNA (Mayer, 2012). 

Předpokládá se, že ječmen nese přes 39000 jednotlivých genů (Mascher et al., 2017). 

2.1.2.1 Odrůda Golden Promise 

Golden Promise je poněkud nová odrůda ječmene setého. Byla vyšlechtěna v roce 1956 

pomocí ozáření odrůdy Maythorpe γ-zářením. Jedná se o polozakrslou jarní variantu 

ječmene. Vyznačuje se dobrým výnosem, dobrými vlastnostmi ve sladovnictví, zejména 

při výrobě whisky a vysokou tolerancí vůči soli. Její nevýhoda spočívá v náchylnosti 

na častý patogen padlí. V laboratořích je tato odrůda velice populární a hraje klíčovou 

roli při transformacích ječmene a zkoumání vlivů abiotických a biotických stresových 

faktorů na ječmen (Ohnoutková, 2019; Schreiber et al., 2020). 

2.1.2.2 Vztah ječmene setého a prospěšných bakterií 

Ječmen, jako všechny ostatní rostliny, ve své rhizosféře obsahuje velké množství různých 

mikroorganismů, které mají na rostlinu podstatný vliv. Složení mikrobiomu ječmene 

záleží na jeho odrůdě, na zeměpisné oblasti pěstování, stáří a stavu rostliny a okolních 

podmínkách. Velice užitečnou skupinou bakterií pro rostliny jsou tzv. prospěšné bakterie, 

které podporují růst rostliny (PGPR, z angl.. Plant Growth Promoting Bacteria). Podle 

studií na více druzích ječmene vyplynulo, že nejvíce zastoupenými kmeny prospěšných 

bakterií jsou kmeny Acidobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes, Proteobacteria 

a Verrucomicrobia (Terrazas et al., 2020). 
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 Díky intenzivnímu výzkumu prospěšných bakterií, jsou objevovány stále nové 

kmeny, které mají pozitivní efekty na různé druhy rostlin. Ječmen byl studován 

v kombinaci s řadou různých prospěšných bakterií, které se přirozeně nenacházejí v jeho 

rhizosféře. U ječmene se nejčastěji sledují prospěšné bakterie, které podporují růst 

rostliny v podmínkách abiotických stresů, zejména solného stresu (Chang et al., 2014) 

a stresu z nízkých teplot (Turan et al., 2012). Také byly zkoumány prospěšné bakterie, 

u kterých bylo prokázáno, že napomáhají rostlině s příjmem makro a mikroelementů 

z prostředí (N, P a Fe) (Canbolat et al., 2006; Çakmakçı et al., 2007). Například semena 

ječmene inokulovaná kmenem bakterií Bacillus RC01 a Bacillus M-13, které dokážou 

solubilizovat fosfor a vázat vzdušný dusík, měla lepší zkoumané parametry jako kontrolní 

rostliny a pozitivní efekt bakterie Bacillus RC01 na rostlinu byl zachovaný po dlouhou 

dobu (Canbolat et al., 2006). Během solného stresu bylo prokázáno, že semena ječmene 

inokulována kombinací bakteriálních kmenů Pseudomonas sp. UW3 a UW4 lépe 

zvládala solný stres a došlo ke zvýšení růstu kořenových a stonkových částí rostliny oproti 

kontrolnímu vzorku (Chang et al., 2014). 

2.2 Mitogenem-aktivované protein kinasy u rostlin (MAPK) 

Mitogenem-aktivované protein kinasy, často označované zkratkou MAPK, jsou velice 

důležité enzymy, které se nacházejí uvnitř všech eukaryotických organismů (Komis et al., 

2018). Podílejí se na přenosu a zesílení signálu z vnějšího prostředí dovnitř do organismu 

a taky v rámci samotného organismu. Jsou součástí tzv. MAPK kaskád. Ta je tvořena 

mitogenem-aktivovanou protein kinasou kinasou kinasou (MAPKKK) dále mitogenem-

aktivovanou protein kinasou kinasou (MAPKK) a mitogenem-aktivovanou protein 

kinasou (MPK). Signál, respektive vnější podnět je přijat na receptoru, který se nachází 

na povrchu buňky a je postupně přes MAPK kaskádu přenesen až na konečný substrát 

(místo účinku), kde dochází k odpovědi na přijatý podnět. Celý tento systém se podílí 

na různých důležitých biologických pochodech uvnitř rostliny, jako například na procesu 

dělení buněk, samotném buněčném cyklu, celkovém růstu a vývoji rostliny, dále se podílí 

na hormonální signalizaci u rostliny a v neposlední řadě na odpovědi rostliny na různé 

druhy biotického a abiotického stresu. Mezi nejdůležitější příklady abiotického stresu 

u rostlin patří solný stres, stres ze sucha a tepla a stres z nízkých teplot (Šamajová et al., 

2013; Rodriguez et al., 2010; Zhang et al., 2006). 
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 Z historického hlediska k prvním objevům rostlinných MAPK docházelo od roku 

1993, kdy byla zdokumentovaná první kináza MsERK1 u rostliny Medicago sativa 

(Duerr et al., 1993) a D5 kinasa u hrachu (Stafstrom et al., 1993). Od té doby byly MAPK 

nalezeny a studovány u mnoha rostlinných druhů, kupříkladu u houseníčku rolního 

(Arabidopsis thaliana), tabáku  (Nicotiana benthamiana), tolice vojtěšky (M. sativa), 

(Tena et al., 2001), rýže seté (Oryza sativa) (Chen et al., 2021), ječmene setého (Hordeum 

vulgare) (Křenek et al., 2015; Cui et al., 2019), atd. Z výše uvedených rostlin byly MAPK 

kaskády nejpodrobněji zmapovány a vysvětleny u A. thaliana, která obsahuje 20 MAPK, 

10 MAPKK a 60 MAPKKK (Ichimura et al., 2002).  

2.2.1 Mitogenem-aktivované protein kinasy kinasy kinasy (MAPKKK) 

MAPKKK, zmiňovány i pod zkratkou MAP3K nebo MEKK, tvoří první linii enzymů 

signální kaskády. Jsou aktivovány pomocí signálů vznikajících na receptorech v důsledku 

různých vnějších podmětů a signál je pak dále přenášen na MAPKK (Šamajová et al., 

2013). Celkově se jedná o nejvíc zastoupenou skupinu kinas, která obsahuje řadu enzymů 

lišících se v jejich primárních strukturách (Ichimura et al., 2002). Například rýže 

obsahuje 75 OsMAPKKK, které se dále dělí do tří skupin, z toho 43 patří do tzv. Raf 

OsMAPKKK rodiny, 22 do tzv. MEKK OsMAPKKK rodiny a 10 do tzv. ZIK 

OsMAPKKK rodiny (Chen et al., 2021).  

2.2.2 Mitogenem-aktivované protein kinasy kinasy (MAPKK) 

MAPKK, též označované MAP2K, MEK, MKK, jsou prostředním článkem kinasových 

kaskád a předávají signál z MAPKKK na MAPK. Ze studie různých rostlinných druhů 

vyplývá, že MAPKK jsou, oproti MAPK a MAPKKK, nejméně druhově rozmanitou 

skupinou kinas (Hamel et al., 2006). Rýže má 15 OsMAPK, ale jen 8 OsMAPKK (Chen 

et al., 2021). Z toho se dá usuzovat, že jedna MAPKK je schopna aktivovat více MAPK 

a také je pravděpodobné, že tyto kinasy zprostředkovávají tzv. cross-talk mezi 

jednotlivými signálními dráhami (Ichimura et al., 2002). 

2.2.3 Signalizace 

2.2.3.1 Aktivace MAPK kaskády 

Jak už bylo výše zmíněno, MAPK kaskády jsou třístupňový systém, který se skládá ze tří 

úrovní kináz, MAPKKK, MAPKK a MAPK. K aktivaci kaskád a přenosu signálu dochází 

díky procesu fosforylace, kdy v prvním kroku dochází k fosforylaci MAPKKK, 
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v důsledku působení vnějšího podmětu, jako je např. sucho, vysoká nebo nízká teplota, 

zasolení, nedostatek živin, poranění, infekce patogenem nebo látkami, které rostlina 

produkuje za stresových podmínek, jako reaktivní formy kyslíku (ROS), reaktivní formy 

dusíku (RNS), rostlinné hormony atd. (Šamajová et al., 2013; Morris, 2001; Xiong et al., 

2002; Devoto a Turner, 2003). Aktivovaná MAPKKK fosforyluje MAPKK na dvou 

serinových nebo threoninových místech v S/T–X5–S/T motivu v aktivační smyčce (kde 

S = serin, T = threonin a X = libovolná aminokyselina) (Nakagami et al., 2005). Následně 

dojde k aktivaci MAPK díky dvojité fosforylaci threoninu a tyrosinu v T-X-Y motivu 

v aktivační smyčce (kde T = threonin, Y = tyrosin a X = libovolná aminokyselina) MAPK 

kinázou (Jonak et al., 2002). Aktivovaná MAPK je schopna dále ovlivňovat celou řadu 

efektorových proteinů v jádře a cytoplazmě, konkrétně se jedná o další kinasy, enzymy 

a různé transkripční faktory (Khokhlatchev et al., 1998). Správné navázání a předání 

signálu je mezi všemi členy kaskády zprostředkováno pomocí dokovacích míst 

na jednotlivých kinasách a pomocí tzv. „scaffold“ proteinů (Hamel et al., 2006; Ichimura 

et al., 2006). 

2.2.3.2 Negativní regulace MAPK kaskády 

K inaktivaci MAPK kaskády dochází pomocí defosforylace threoninu a tyrosinu v T-X-Y 

motivu v T-smyčce MAPKK. Podle některých zdrojů by měla stačit defosforylace pouze 

jedné ze dvou uvedených aminokyselin, aby došlo k inaktivaci kaskády (Tena et al., 

2001). Celý proces je zprostředkován pomocí enzymů - fosfatas. Fosfatasy se dělí 

do dvou skupin: serin/threonin specifické protein fosfatasy, jako například PP2A a PP2C 

a fosfotyrosin protein fosfatasy (PTP). Mezi nejdůležitější PTP patří tyrosin specifické 

protein fosfatasy a dvojitě specifické fosfatasy (DSP). Fosfatasy se tvoří a nacházejí 

v různých částech buňky (Luan, 2003; Tonks a Neel, 2001). Častým regulačním 

mechanismem kaskády je tzv. negativní kontrolní smyčka, kdy při aktivaci MAPK 

kaskády dochází zároveň k transkripční aktivaci fosfatas, které zpětně deaktivují danou 

kaskádu (Tena et al., 2001). 

2.2.4 Role MAPK během biotického stresu 

Během svého životného cyklu jsou rostliny vystavovány nespočtu různých 

mikroorganismů, které se nacházejí jak ve vodě a půdě tak i ve vzduchu. Tento kontakt 

vyvolává u rostliny tzv. biotický stres. Za miliony let evoluce si rostliny vyvinuly složitý 
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vícestupňový systém obrany proti patogenům, ve kterém mají MAP kinasové kaskády 

nezastupitelnou úlohu. 

Při napadení rostliny patogenem dochází k detekci tzv. patogen-asociovaných 

molekulárních vzorů (PAMP z angl., Pathogen Associated Molecular Pattern) nebo 

mikrobiálně-asociovaných molekulárních vzorů (MAMP z angl., Microbe Associated 

Molecular Pattern) na povrchu patogenu pomocí buněčných receptorů rozeznávajících 

tyto strukturní motivy (PRR z angl., Pattern Recognition Receptors) (Jaggi, 2018; Kishy-

Kaboshi et al., 2010). Mezi doposud prozkoumané PAMP molekulární vzory patří 

houbové chitinové oligomery, bakteriální lipopolysacharidy, bakteriální flagelinové 

peptidy a jiné (Macho a Zipfel, 2014). Detekce PAMP nebo MAMP motivů pomocí PRR 

následně u rostlin vyvolá tzv. PAMP-vyvolanou imunitní odpověď (PTI) nebo MAMP-

vyvolanou imunitní odpověď (MTI). Při té dochází také k aktivaci MAPK signálních 

drah. Celý tento proces probíhá v buňce značně rychle, přičemž může docházet 

i k drastickým změnám celé buňky, jako je třeba programovaná buněčná smrt (Jaggi, 

2018). 

Některé patogeny se ve snaze obejít PTI imunitní odpověď adaptovaly 

a po napadení rostliny začínají produkovat tzv. efektorové proteiny, které mají za úkol 

zablokovat PTI imunitní odpověď rostliny (Boller a He, 2009; Feng a Zhou, 2012). 

V tomto případě se jedná o efektorem-vyvolanou imunitu (ETI) a rostlina tvoří imunitní 

odpověď jako reakci na intracelulární efektory patogenu. Během ETI dochází k mnohem 

silnější a dlouhotrvající imunitní odpovědi na infekci patogenem a taky může vyústit až 

v programovanou smrt samotné buňky (Dodds a Rathjen, 2010; Jones a Dangl, 2006). 

 MAPK kaskády se tedy během biotického stresu podílejí na přenosu signálu 

a řízení různých metabolických procesů uvnitř rostliny a samotných buněk. Mezi 

nejdůležitější procesy, u kterých kinasové dráhy hrají roli, patří produkce a regulace 

reaktivních forem kyslíku, aktivace obraných genů, regulace hladin důležitých 

fytohormonů jako kyselina jasmonová a salicylová, ethylenu, syntéza fytoalexinu, 

který slouží jako antimikrobiální látka. Na buněčné úrovni se pak podílejí na změně 

stavby buněčné stěny, uzavírání průduchů a programované buněčné smrti (Šamajová 

et al., 2013; Meng a Zhang, 2013). 

Například u rýže byla dobře prostudována kinasová signální dráha, kdy jako 

PAMP slouží chitin, který se nachází v buněčné stěně hub. Na chitin reaguje receptor 
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v buněčné stěně rýže s označením CEBiP, který je navázán na receptorovou kinázu 

OsCERK1. OsCERK1 následně fosforyluje protein OsRLCK185, jež aktivuje kinasovou 

kaskádu. Signál je následně předáván z OsMAPKKK18 nebo OsMAPKKK24 přes 

OsMAKK4 až na jednotlivé MAP kinázy OsMPK3 a OsMPK6, které aktivují syntézu 

antimikrobiálních látek (Obr. 1) (Kawasaki et al., 2017). 

2.2.5 MAPK ječmene setého (HvMAPK) 

I když je ječmen setý jednou z nejdůležitějších zemědělských plodin na světě (Harwood, 

2019), tak ječmenové MAPK zatím nebyly zásadně prozkoumány. Jako modelová 

rostlina pro studium MAPK se používá Arabidopsis thaliana, protože má nejlépe 

Obr. 1:: Schéma rýžové MAPK signální kaskády během vystavení biotickému stresu. (A) Jako 

PAMP slouží chitin nebo M. oryzae, na které reaguje receptor OsCEBiP na buněčné stěně, jež je 

navázaný na receptorovou kinasu OsCERK1, která dále fosforyluje protein OsRLCK185 a dojde 

ke spuštění MAPK signální dráhy a signál vede k aktivaci různých transkripčních faktorů. (B) 

Podobný efekt má i bakteriální patogen Xoc (Upraveno podle Chen et al., 2021). 
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zdokumentované jak jednotlivé kinasy, tak celé kinasové kaskády. Problémem je, že se 

jedná o dvouděložnou rostlinu. Proto se jako modelová rostlina pro ječmen používá rýže 

setá, která patří mezi jednoděložné rostliny a v dnešní době má do značné míry 

prostudované nejdůležitější části MAPK kaskád (Chen et al., 2021).  

 Podle posledních studií celkový počet ječmenných mitogenem-aktivovaných 

protein kinas s označením HvMAPK, odpovídá číslu 182, z toho je 20 HvMPK, 

6 HvMAPKK a 156 HvMAPKKK. Takto přesné výsledky byly docílené díky dobré 

znalosti genomu ječmene a jeho následné analýze. Nejvíce MAPK genů bylo nalezeno 

v jádře, plasmatické membráně a cytoplasmě. Všem objeveným ječmenným kinasam 

byly přiřazeny příslušné orthology kinas z A. thaliana a rýže. Orthology mají mezi sebou 

velmi podobnou aminokyselinovou sekvenci. Nejpodobnější orthology kinas s ječmenem 

mají rostliny Brachypodium, rýže setá, čirok (Sorghum) a kukuřice setá (Zea Mays) (Cui 

et al., 2019). 

HvMAPKKK se dále dělí do 3 podskupin, kde 124 kinas se nachází v Raf 

podskupině, 28 v MEKK podskupině a nejmenší ZIK podskupina obsahuje pouze 

4 kinasy. Podskupiny se mezi sebou liší v aminokyselinové sekvenci aktivační smyčky 

a v uspořádání a počtu exonů a intronů v HvMAPKKK genech (Cui et al., 2019). 

HvMAPKK se stejně jako HvMAPK dělí do 4 podskupin označovaných písmeny od A 

do D. U MAPK se podskupiny A až C se skládají z tzv. TEY MAPK a největší skupina D 

se skládá pouze z TDY MAPK. Mezi podskupinami mají kinasy rozdílné 

aminokyselinové složení motivu v T-smyčce, stejně jako u HvMAPKKK se liší obsahem 

exonů a intronů uvnitř genu, atd.. V podskupině A se nachází například HvMPK3, 

v podskupině B HvMPK4. HvMPK7 je v podskupině C a podskupina D obsahuje 

HvMPK16 a 17 (Goyal et al., 2018).  

Ze studií vyplynulo, že mezi nejvíce kosmopolitní kinasy u ječmene patří 

HvMPK6, HvMPK7, HvRaf64, HvRaf87 a HvZIK2. Na druhou stranu některé kinasy se 

vyskytovali pouze ve specifických stádiích vývoje a jen v některých částech rostliny. 

Například HvRaf103 a HvRaf49 se nacházeli u stárnoucích listů ječmene, HvMPK20-5 

u pokožkových buněk a HvRaf66 u kořenů. Co se týká vztahu ječmenných kinas 

a různých abiotických stresů, tak je potřeba provést další podrobnější zkoumání. Zatím 

se předpokládá, že například HvRaf124 a HvMAPKK5 se podílí na regulování stresu 

z vysokých teplot, HvRaf28, HvRaf113, HvZIK4 a HvRaf56 hrají určitou roli u solného 
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stresu a HvMPK21-1, HvMPK11, HvRaf41, HvRaf4, HvRaf70, HvRaf109, HvZIK3 

a HvZIK4 mají nějaký vliv během stresu způsobeného těžkými kovy (Cui et al., 2019; 

Goyal et al., 2018). 

2.3 Prospěšné bakterie (PGPR) 

Prospěšné mikroorganismy, také označované pod zkratkami PGPB (angl. Plant growth 

promoting bacteria), PGPR (angl. Plant growth promoting rhizobacteria), PGPM 

(angl. Plant growth promoting microbes) nebo také prospěšné endofytické 

mikroorganismy, jsou skupina mikroorganismů, které se vyskytují v okolí kořenových 

systémů rostlin a svou přítomností nijak neškodí dané rostlině, ba naopak mají různé 

kladné efekty na vývoj a přežití rostliny v prostředí. Do této skupiny patří různé druhy 

bakterií, jako například Bacillus, Pseudomonas, Burkholderia, Micrococcus, 

Microbacterium, Stenotrophomonas, (Lugtenberg a Kamilova, 2009; Bhattacharyya 

a Jha, 2011), ale i některé druhy hub, jako Aspergillus, Penicillium, Piriformospora, 

Phoma a Trichoderma (Hossain et al., 2017)  

 Mezi nejdůležitější podpůrné mechanismy, kterými prospěšné bakterie prospívají 

hostitelské rostlině, patří: fixace důležitých živin z prostředí (dusík, fosfor a draslík), 

tvorba a regulace rostlinných hormonů (auxiny, cytokininy, gibereliny, ethylen a kyselina 

abscisová), ovlivnění tvorby sekundárních metabolitů rostliny během různých 

abiotických stresů (prolin, antioxidanty a polyamin) a napomáhání zvládání biotických 

stresů (viz kapitola Biotický stres) (Beris a Vassilakos, 2020). 

 Důvodem zvýšeného zájmu o tyto mikroorganismy je, kromě výše zmíněných 

přínosů, jejich minimální ekologická zátěž na životní prostředí. V dnešní době jsou často 

kladeny vysoké nároky na efektivitu a kvantitu produkce v zemědělství a proto jsou 

ve větším množství používány různé chemické látky, jako pesticidy a různá hnojiva, 

na obhospodařování zemědělské půdy. To má však za následek postupné znečišťování 

půdy a snižování její úrodnosti. Do popředí se tak dostávají metody pěstování plodin více 

šetrné k životnímu prostředí, mezi které patří i použití prospěšných mikroorganismů 

(Hossain a Sultana, 2020). 

2.3.1 Rhizosféra 

Kořeny hrají velice důležitou roli v životě rostliny, díky nim je rostlina přichycena 

k podkladu, na kterém roste a zároveň kořenový systém dodává rostlině vodu a potřebné 
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živiny nacházející se v půdě (Berg a Smalla, 2009). Důležitou součástí kořenového 

systému je tzv. rhizosféra. Pojmem rhizosféra je označována veškerá půdní hmota, 

která se dotýká nebo leží v blízkosti kořenů dané rostliny (Bringhurst et al., 2001). Právě 

v této oblasti dochází ke klíčové interakci mezi rostlinou a půdními mikroorganismy. 

Rhizosféra je bohatá na různé druhy látek produkované rostlinou, které přitahují 

specifické druhy mikroorganismů (Haas a Defago, 2005). Díky těmto aktivitám rostliny 

se v 1 gramu půdy z rhizosféry může nacházet až 1010 bakterií (Gans et al., 2005). Soubor 

všech bakterií žijících v dané rhizosféře rostliny se označuje jako rhizo-mikrobiom 

(Chaparro et al., 2013).  

 Rostlina vylučuje pomocí kořenů různé sloučeniny, též označované jako exudáty, 

které jsou bohaté na organické látky, například na sacharidy, lipidy, aminokyseliny, 

fenolické sloučeniny, flavonoidy a fytosiderofory (Badri a Vivanco, 2009). Složení 

produkovaných látek se liší v závislosti na druhu rostliny a jejím vývojovém stádiu (Kang 

et al., 2010). Rostlina se pomocí těchto látek snaží do své blízkosti přilákat pro ni 

vyhovující mikroorganismy. Ty často dané exudáty používají jako svůj zdroj energie, 

který štěpí na další látky (Alexandre et al., 2000). Díky tomu v rhizosféře dochází 

ke kompetici mezi jednotlivými druhy mikroorganismů a výsledné druhové složení 

rhizosféry se značně liší od okolní půdy a druhu rostliny (Gouda et al., 2018). Problémem 

ovšem je, že tyto specificky produkované látky můžou často přitahovat i rostlinné 

patogeny.  

2.3.2 Kolonizace 

Pro mnohé mikroorganismy slouží rhizosféra pouze jako taková „mezistanice“ při jejich 

dalším postupu v rostlině, protože značná část z nich je schopna kolonizovat nejen 

rhizodermu ale i pericyklové pletivo kořene. Většina prospěšných bakterií žije 

tzv. dvojitým životem, kdy tyto mikroorganismy dokáží bez větších potíží přežít 

v samotné rhizosféře kořene a na druhou stranu nemají problém s přizpůsobením se 

endofytickému způsobu života. Některé kmeny a druhy mikroorganismů je tedy možno 

najít jak v okolí kořenů tak i uvnitř různých pletiv rostliny (Lugtenberg a Kamilova, 2009; 

Bhattacharyya a Jha, 2011). Mikroorganismy žijící uvnitř těla jiných organismů se 

označují jako endofytické mikroorganismy. Podle způsobu vniku do organismu 

rozlišujeme tři druhy endofytů: obligátní, kteří se dostanou dovnitř rostliny tím, 

že kolonizují semena rostlin dále fakultativní a pasivní. Obě skupiny žijí volně v půdě 
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a rozdíl mezi nimi je v tom, že fakultativní aktivně využívají různé mechanismy 

k proniknutí do kořene rostliny zatím, co pasivní pro kolonizaci používají otevřené rány 

na povrchu kořene rostliny (Obr. 2) (Khare et al., 2018). 

 Samotný proces kolonizace se dělí do tří kroků. V prvním kroku jsou 

mikroorganismy vábeny rostlinou pomocí exudátů a současně dochází k jejich 

postupnému přesunu do rhizosféry. Pohyb mikroorganismů se uskutečňuje díky 

tzv. chemotaxi, což je pohyb vyvolaný v závislosti na různé koncentraci nějaké chemické 

látky (Begonia a Kremer, 1994). Ve druhé fázi dochází k přilnutí jednotlivých 

mikroorganismů k povrchu kořene. Na adhezi se podílí bičíky a brvy mikroorganismu 

a chemické látky syntetizované bakterií, jako exopolysacharidy (EPS) 

a lipopolysacharidy (LPS) (Sauer a Camper, 2001). V posledním kroku dochází 

k samotné kolonizaci rostliny, kdy musí mikroorganismus nejprve projít přes rhizodermu 

kořene. Průchod rhizodermou je buď aktivní, nebo pasivní. Pasivní průchod se 

uskutečňuje přes různé trhliny v povrchové vrstvě kořene a mikroorganismus se nemusí 

nejprve přichytit na jeho povrch (Hardoim et al., 2008). Během aktivní penetrace bakterie 

produkuje enzymy, které degradují buněčnou stěnu rhizodermy (Singh et al., 2017). 

Obr. 2: Schéma postupu kolonizace kořene rostliny prospěšnými bakteriemi a jejich následné 

rozmístění v pletivech kořene. (A) Prospěšné bakterie kolonizují rostlinu různými způsoby 

a v různých místech kořene. (B) Detailní rozmístění endofytických bakterií uvnitř kořenových 

tkání na příčném průřezu (Upraveno podle Kumar et al., 2020). 
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Kromě kořenů a kořenových vlásků můžou sloužit jako místa vniku mikroorganismů 

do rostliny taky stomata na listech a stoncích (Roos a Hattingh, 1983).  

Po vniku do rostliny se endofyty musí přizpůsobit prostředí v rostlině a co nejvíce 

předejít zpuštění různých obranných mechanismů. Mnohé endofytické bakterie si navíc 

vytvořili v odezvě na dané obranné mechanismy vlastní ochranu. Například jsou schopny 

tvořit enzymy jako katalasa, glutation peroxidasa (Hardoim et al., 2015; Santoyo et al., 

2016) nebo obsahují různé efluxní pumpy (Aswani et al., 2020). Po kolonizaci mohou 

mikroorganismy zůstat na jednom místě nebo jsou schopny migrovat do jiných částí 

a pletiv rostliny (Afzal et al., 2019). 

2.3.3 Vzájemné interakce 

Celá rhizosféra včetně kořenových systémů rostlin a všech mikroorganismů je velice 

komplexní soustava. Vzájemné interakce probíhají nejen mezi rostlinou a prospěšnými 

bakteriemi, ale také mezi jednotlivými mikroorganismy navzájem (Zhang et al., 2017). 

Jak už bylo uvedeno rostliny pro atrakci s prospěšnými bakteriemi nejčastěji používají 

vylučované exudáty. Důležitou roli hrají také rostlinné fytohormony, jejich signální dráhy 

a rostlinné receptory (Aswani et al., 2020). Rostlinné receptory zachytávají MAMP 

a PAMP z bakterií a spouštějí imunitní reakce (Jones a Dangl, 2006). Díky postupnému 

vývoji některé prospěšné bakterie upravili složení produkovaných MAMP, která se tak 

liší od PAMP produkovaných patogenními organismy a rostlina je tak schopna rozlišit 

prospěšnou bakterii od patogenního mikroorganismu (Vandenkoornhuyse et al., 2015).  

 Prospěšné bakterie jsou schopny komunikovat s okolím pomocí různých 

fyzikálních a chemických mechanismů. Mezi fyzikální mechanismy patří přenos 

elektrických signálů, přenos signálu pomocí elektromagnetických a akustických vln 

(Besset-Manzoni et al., 2018). Více probádané jsou ovšem interakce pomocí chemických 

mechanismů. Jedním z  důležitých systémů je tzv. quorum sensing (QS). QS je 

propracovaný signální systém uvnitř bakterií produkující chemické signální molekuly. 

Díky ovlivňování genové exprese řídí řadu pochodů uvnitř bakterie, jako například 

produkce antibiotik a enzymů, tvorba biofilmu, změna hustoty buňky, dělení buněk, 

virulence, luminiscence, atd.. Díky QS je možná komunikace mezi jednotlivými 

bakteriemi a dokonce snad i rostlinami (Miller a Bassler, 2001). Na vzájemných 

interakcích se také podílí řada chemických látek produkovaných prospěšnými bakteriemi 

a vliv těchto látek na rostlinu záleží na jejich množství a druhu cílového organismu. 
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Příkladem látek, které mohou sloužit k určité komunikaci mezi organismy, mohou být 

různá antibiotika, 2,4-diacetylfloroglucinol (Combes-Meynet et al., 2011), fenaziny 

(Mavrodi et al., 2006) a těkavé organické látky VOC (angl.. Volatile Organic Compound) 

(Audrain et al., 2015). 

2.3.3.1 Quorum quenching 

Určité mikroorganismy a taky rostliny nalezli způsob jak narušit quorum sensing (QS) 

ostatních mikroorganismů (Grandclément et al., 2016). Quorum sensing hraje klíčovou 

roli u většiny pochodů uvnitř buňky (Elias a Banin, 2012). Prospěšné bakterie nebo 

rostliny produkují chemické látky, nejčastěji se jedná o enzymy, které slouží jako 

inhibitory QS (QSi) (Hirakawa a Tomita, 2013). Tyto enzymy mohou narušit funkci QS 

a následně způsobit inhibici růstu patogenních mikroorganismů. Celý tento proces se 

označuje jako quorum quenching (QQ) (Faure et al., 2009).  

2.3.4 Podpůrné mechanismy pro růst rostliny 

Hlavním důvodem, proč se prospěšným bakteriím dostává v posledních letech takovému 

zájmu, je jejich schopnost podporovat růst a vývoj rostlin nejen za normálních podmínek, 

ale také napomáhat rostlinám lépe zvládat stresové situace. Doposud byla prozkoumána 

řada mechanismů, kterými mikroorganismy přispívají rostlině. Může se jednat o přímou 

nebo nepřímou podporu (Obr. 3) (Aswani et al., 2020). 

2.3.4.1 Fixace živin 

Jedním z nejdůležitějších prvků, který jsou bakterie schopny fixovat, je dusík. Dusík je 

klíčovým makro nutrientem pro všechny druhy rostlin (Jayakumar et al., 2020). Některé 

prospěšné bakterie jsou schopny fixovat atmosférický N2  a zvyšují tak obsah nitrátů 

(NO3
-) a amoniaku (NH4

+) v půdě. Tyto látky s obsahem dusíku už jsou rostliny schopné 

dále zpracovávat (Xu et al., 2012). Mezi bakteriální kmeny fixující atmosférický dusík se 

řadí rody Rhizobium sp., Azoarcus sp., Beijerinckia sp., Pantoea agglomerans a další 

(Ahemad a Kibret, 2014). 

Dalším důležitým prvkem pro výživu rostlin je fosfor. Nejzásadnějším 

problémem u fosforu je, že se v přírodě většinou nachází pouze v nerozpustných nebo pro 

rostliny imobilizovaných formách. Rostliny jsou schopny přijímat fosfor pouze ve formě 

iontů jako H2PO4
- nebo HPO4

2- (Gouda et al., 2018). Prospěšné bakterie jsou schopny 

různými způsoby solubilizovat fosfor z nerozpustných nebo imobilizovaných forem 
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na ionty a tak jej zpřístupnit pro rostliny. Nejčastěji se jedná o chelatační nebo 

o acidifikační mechanismy (Jayakumar et al., 2020). Nejdůležitějšími kmeny bakterií, 

které jsou schopny zpracovávat fosfor, jsou Arthrobacter, Bacillus, Burkholderia, 

Enterobacter, Microbacterium Pseudomonas, Rhizobium a Serratia  (Oteino et al., 2015). 

Posledním zmíněným makro nutrientem je draslík. Stejně jako u fosforu se draslík 

nachází v přírodě jen v nerozpustných minerálech a horninách a proto v půdě chybí 

(Parmar a Sindhu, 2013). Tato tématika zatím nebyla tak intenzivně studována jako 

v případě dusíku a fosforu. Předpokládané prospěšné bakterie se schopností solubilizovat 

draslík pro rostliny jsou Bacillus sp., Pseudomonas sp., Ferrooxidans sp., Burkholderia 

sp. a další (Liu et al., 2012). 

Obr. 3: Schéma mechanismů působení prospěšných bakterií (Bacillus) na hostitelskou rostlinu, 

kterými napomáhají jejímu růstu a chrání ji před různými druhy biotických a abiotických stresů 

(upraveno podle Tiwari et al., 2019). 



17 

 

2.3.4.2 Tvorba chemických látek 

První důležitou skupinou chemických látek produkovanou mikroorganismy jsou 

fytohormony. Fytohormony jsou signální molekuly, které jsou produkovány rostlinou 

a rozhodující mírou se podílejí na vývoji a růstu rostliny (Damam et al., 2016). Bylo 

zaznamenáno, že řada mikroorganismů je schopna některé fytohormony syntetizovat 

a následně je dodávat rostlině a ovlivňovat v ní mnohé pochody (Sureshbabu et al., 2016). 

Velice dobře je prostudován například auxin (kyselina indol-3-octová (IAA)), který se 

podílí na dělení a prodlužování buněk (Jayakumar et al., 2020). Doposud byly u různých 

mikroorganismů objeveny biosyntetické dráhy, díky kterým se IAA tvoří přímo 

v bakteriích (Li et al., 2018). Dalším klíčovým hormonem, jenž hraje důležitou roli 

v životě rostliny, je ethylen. Některé bakterie dokážou ovlivňovat hladinu ethylenu 

v rostlině a tím regulovat růst a vývoj rostliny (Dubois et al., 2018). 

Prospěšné bakterie tvoří další důležité látky jako různá antibiotika, siderofory, 

těkavé organické látky a enzymy, ale těmto látkám se více věnuji v kapitole role 

prospěšných bakterií během biotického stresu (Gouda et al., 2018). 

2.3.4.3 Bioremediace 

V dnešní době je častým problémem kontaminace orné půdy různými chemickými 

látkami, které nemají kladný vliv na růst rostlin, dokonce mohou na rostliny působit 

toxicky. Nejčastěji se jedná o rezidua pesticidů v půdě a odpady z průmyslové výroby 

(Saleh et al., 2004). V těchto případech se uplatňuje tzv. bioremediace. Je to proces, 

při kterém se využívají určité druhy mikroorganismů za účelem odstranění nebezpečných 

chemických látek ze životného prostředí tedy i z okolí rostlin (Gianfreda a Rao, 2004). 

Některé mikroorganismy napomáhají růstu rostlin tím, že čistí okolí rostliny od různého 

znečištění nebo alespoň pomáhají rostlině se lépe daným podmínkám přizpůsobit. Mezi 

mikroorganismy schopné bioremediace patří Pseudomonas sp. a Bacillus sp. (Kuiper 

et al., 2004). 

2.3.5 Role prospěšných bakterií během biotického stresu 

Kromě abiotických stresů jsou rostliny ohrožovány i biotickým stresem. Biotický stres je 

nejčastěji způsoben vystavením rostliny nějakým patogenním mikroorganismům nebo 

virům, které následně mohou způsobovat u rostliny různé nemoci. Do této skupiny patří 

i stres způsobený vyššími organismy jako jsou například různé druhy hmyzu 
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a býložravých druhů zvířat (de Carvalho et al., 2020; Panpatte et al., 2020). Na rozdíl 

od abiotického stresu, tomu biotickému je rostlina vystavena prakticky neustále, 

protože mikroorganismy jsou v okolním prostředí všudypřítomné a rostlina se s novými 

patogeny potkává prakticky denně (Baker et al., 1997). Prospěšné bakterie mohou rostlině 

proti patogenům pomáhat buď přímou kompeticí a následnou inhibicí patogenních 

mikroorganismů nejčastěji v prostředí rhizosféry nebo mohou ovlivňovat 

tzv. indukovanou systémovou rezistenci (ISR) rostliny (Aswani et al., 2020). 

2.3.5.1 Indukovaná systémová resistence (ISR) 

Pojem ISR znamená schopnost prospěšných bakterií aktivovat v rostlině imunitní 

odpověď, která následně slouží jako obranný mechanismus vůči infekci patogenem, 

útoku býložravců a vůči přidání určitých chemických látek (fytohormony) (Pieterse et al., 

2014; Gouda et al., 2018). Rostlina je pak mnohem efektivnější v odpovědi vůči různým 

patogenům a její imunitní systém je schopen rychlejšího a efektivnějšího fungování. 

Ke změnám ale nedochází jen v místě, kde se prospěšné bakterie v rostlině nacházejí, 

ale indukovanou rezistenci obdrží i další části rostliny (Panpatte et al., 2020). ISR se 

přímo nezaměřuje na usmrcení patogenu, spíše podporuje a ovlivňuje tvorbu chemických 

látek jako je tvorba enzymů, antibiotik a jiných antimikrobiálních látek, které vytváří 

obranu vůči patogenům (Gouda et al., 2018; Jacob et al., 2020). Bylo zjištěno, že vyvolání 

ISR pomocí užitečných bakterií je úzce spojeno se signální dráhou kyseliny jasmonové 

a signální drahou ethylenu u rostlin (Panpatte et al., 2020). 

2.3.5.2 Produkované chemické látky 

Prospěšné bakterie jsou schopny produkovat značné množství chemických látek, část 

kterých dodávají rostlině, ale spousta z těchto látek se využívá v kompetici s ostatními 

mikroorganismy v rhizosféře. 

Jedním z takových látek jsou antimikrobiální látky. Mikroorganismy jsou schopny 

produkovat velkou škálu těchto látek. Mezi jejich nejvýznamnější vlastnosti patří 

antibakteriální, antifungální, antioxidační, antivirální, imunosupresivní, cytotoxické 

a protinádorové účinky (Fernando et al., 2006). Antimikrobiální látky se dají dále dělit 

na těkavé a netěkavé, kdy mezi těkavé patří alkoholy, ketony, aldehydy, sulfidy, atd. 

a mezi netěkavé patří fenylpyrroly, cyklické lipopeptidy, aminopolyalkoholy, 

heterocyklické dusíkaté sloučeniny a další (Fouzia et al., 2015). Doposud byla tvorba 
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těchto látek studována u kmenů jako Bacillus spp., Pseudomonas spp., Azospirillum spp., 

Rhizobium spp., a Serratia spp. (Haas a Keel, 2003).  

Další produkovanou skupinou jsou lytické enzymy. Hlavní úlohou lytických 

enzymů je degradace buněčné stěny patogenů, hlavně hub a následná inhibice růstu 

houbových patogenů (Bouizgarne, 2013). Nejběžnějšími skupinami lytických enzymů 

využívaných v obranných mechanismech rostlin jsou chitinasy, celulasy, lipasy, 

pektinasy, glukanasy a proteasy (Abdallah et al., 2019). 

Dvojitou funkci mají tzv. siderofory. Siderofory jsou malé organické sloučeniny, 

které mají zhruba 400 až 1500 Da a slouží k chelataci železa v prostředí. K aktivaci jejich 

tvorby dochází při nedostatku železa v prostředí. Jejich dvojitá funkce spočívá v tom, 

že zaprvé dodávají potřebné železo rostlině a zadruhé ubírají dostupné železo v rhizosféře 

a to se pak nedostává patogenům a dochází k  inhibici jejich růstu. Siderofory se dělí do tří 

základních skupin na katecholáty, hydroxymáty a karboxyláty (Jayakumar et al., 2020; 

Jacob et al., 2020). 

Posledními zmíněnými látkami jsou těkavé organické sloučeniny (VOC). Tyto 

sloučeniny mají více rolí. Podílejí se na různých pochodech uvnitř těla mikroorganismů, 

zabezpečují komunikaci mezi mikroorganismy a rostlinou a podílejí se na odpovědi 

na biotický stres (Audrain et al., 2015). Některé VOC přímo působí jako antimikrobiální 

látky a inhibují tak růst patogenů. Určité VOC jsou zase schopny ovlivňovat přímo 

indukovanou systémovou rezistenci rostliny (Bennett et al., 2012). Mezi důležitými 

VOC, které ovlivňují vztah mezi mikroorganismy a rostlinami řadíme alkoholy, alkeny, 

aldehydy, ketony, terpeny a další (Venturi a Keel, 2016). 

2.3.6 Budoucí výzkum a možnosti využití prospěšných bakterií 

I když doposud bylo provedeno mnoho studií, které se věnují vlastnostem užitečných 

bakterií, tato oblast stále zůstává plná otázek. Většina výzkumů zatím probíhala 

v laboratorních podmínkách, případně došlo ke zkoumání rostlin ve sklenících. Může 

však docházet k tomu, že určitý mikroorganismus má slibné výsledky v laboratoři, nebo 

ve skleníku ale v reálném prostředí v ochraně hostitele značně poklesne účinnost 

a efektivita prospěšných bakterií. Velkým úkolem do budoucna proto bude lépe pochopit 

všechny mechanismy týkající se prospěšných bakterií, pochopit vztahy mezi jednotlivými 

mikroorganismy a samotnými rostlinami, lépe určovat potencionální prospěšné bakterie 

a následně zvolit správné kombinace jednotlivých mikroorganismů, které budou ideální 
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pro danou rostlinu v daném prostředí. V neposlední řadě je nutné přenést slibné výsledky 

výzkumu z laboratorních podmínek do reálného prostředí (Lugtenberg a Kamilova, 

2009).  

 V budoucnosti by správně zvolené a skombinované prospěšné mikroorganismy 

mohli nahradit používaní umělých hnojiv a pesticidů v zemědělství a zamezit tak 

negativním jevům, které tyto chemické látky mají na životní prostředí a člověka. Jedná 

se zejména o nárůst neúrodnosti půdy, znečišťování podzemní vody a další nepříznivé 

jevy. Jak už bylo zmíněno, tak prospěšné mikroorganismy jsou schopné dodávat 

rostlinám potřebné živiny a účinně je chránit před biotickými a abiotickými stresy. 

Zároveň ale nemají negativní vliv na okolní prostředí (Jayakumar et al., 2020; Kumar 

et al., 2020). Využití prospěšných mikroorganismů se samozřejmě nevztahuje jen 

na zemědělství, ale bylo by možné jejich využití i v jiných odvětvích, například 

v lesnictví (Lucy et al., 2003). 

 U některých prospěšných mikroorganismů byla prokázána schopnost 

tzv. bioremediace, tedy schopnost mikroorganismů rozkládat různé znečišťující látky 

z prostředí. Této skutečnosti by se v budoucnu dalo využít právě k čištění okolního 

životního prostředí (Wu et al., 2006). Velkým příslibem do budoucna je vztah 

prospěšných mikroorganismů a farmaceutického průmyslu. Díky stále intenzivnějšímu 

studiu metabolitů produkovaných prospěšnými mikroorganismy, je objevováno stále více 

látek, které by mohli pomoci i člověku. Některé metabolity produkované právě 

prospěšnými mikroorganismy mají protinádorové a protirakovinové účinky některé 

slouží jako antioxidanty a další jako imunosupresiva (Singh et al., 2020).  

2.3.7 Další používané mikroorganismy 

2.3.7.1 Houbové mikroorganismy 

Mezi prospěšné mikroorganismy jsou řazeny i mikroskopické houby. Často jsou 

samostatně označovány pod zkratkou PGPF (angl., plant growth-promotion fungi) houby 

prospěšné pro růst rostlin (Hossain et al., 2017). Jedná se o nepatogenní saprofytické 

houby, které žijí v rhizosféře, na kořenech rostlin nebo přímo uvnitř rostlinného těla. Díky 

této definici se například mykorhizní houby nepočítají do této skupiny (Bent, 2006). 

Největší část těchto hub patří do kmene Ascomycota a zbylé pak do kmenů 

Basidiomycota, Zygomycota a Oomycetes (Hossain et al., 2017).  
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Zvládání biotických a abiotických stresů rostlinou zlepšují pomocí obdobných 

mechanismů jako prospěšné bakterie. Mezi nejdůležitější mechanismy, kterými užitečné 

houby ovlivňují růst rostlin, se řadí tvorba fytohormonů, enzymů, antibiotik a VOC, 

dodávání důležitých prvků rostlinám jako fosfor, dusík, draslík, kompetice s ostatními 

mikroorganismy, vyvolání ISR a v neposlední řadě rhizoremediace (Hossain a Sultana, 

2020). Zvláště účinné jsou užitečné houby při zvládání stresů zapříčiněných těžkými 

kovy, kdy některé houby pomáhají rostlinám lépe zvládat stres spojený s Ni2+, Cd2+, Cu+, 

Zn2+ a Pb2+ (Khan et al., 2013; Babu et al., 2014; Hiruma et al., 2018). Dále některé 

užitečné houby poskytují ochranu rostlinám proti hmyzu, protože produkují chemické 

látky, které působí proti hmyzu (Jaber a Ownley, 2018). Některé houby mají dokonce 

funkci jako hmyzí patogeny (Arnold a Lewis, 2005).  

 Zajímavé jsou taky tzv. houbové elicitory. Elicitory jsou malé látky, 

které spouštějí rostlinnou imunitní reakci (Suzuki, 1999). Houbové elicitory jsou schopné 

u rostliny způsobit různé změny jejího fyziologického stavu a tím pomoci rostlině 

při zvládání různých abiotických i biotických stresů. Po indukci imunitní odpovědi 

v rostlině houbovými elicitory dochází například ke zvýšené tvorbě ochranných enzymů, 

PR proteinů a fenolů a může taky dojít k zesilnění buněčné stěny rostlinných pletiv (Patel 

et al., 2020). 

2.3.7.2 Viry 

Viry jsou velmi malé nebuněčné organismy, které jsou schopny napadat všechny ostatní 

druhy organismů. Velmi často jsou označovány jako původci velké škály nemocí nejen 

u rostlin. Díky jejich velikosti, nebyla tato skupina organismů příliš prostudována 

a pochopena. Dosavadní výzkumy se věnovaly především virům, které způsobují vážné 

nemoci jak u člověka a zvířat tak u rostlin. Některé studie ovšem ukázali, že ne všechny 

viry rostlině jen škodí a naopak některé mohou rostlině přímo pomáhat (Kumar et al., 

2020). 

Zatím byly popsány tři způsoby, jakými viry rostlině napomáhají. Prvním je 

přenos genů, kdy rostliny obsahují ve svém genomu části genetické informace převzaté 

od virů a naopak některé viry obsahují geny pocházející z rostlin. Tyto geny mohou 

i nemusejí mít nějaký vliv na rostlinu. V druhém případě bylo prokázáno, že některé viry 

chrání hostitelskou rostlinu před různými abiotickými stresy. A posledním mechanismem 

je tzv. cross protection, kdy určité viry jsou schopny blokovat funkce ostatních, zejména 
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patogenních virů a tím chránit hostitelskou rostlinu. Ovšem dosud není známo, jakými 

mechanismy jsou viry schopné tyto schopnosti zabezpečovat (Kumar et al., 2020). 

2.3.8 Nejvíce studované rody bakterií  

2.3.8.1 Rod Bacillus  

Rod Bacillus je jedním z nejlépe prostudovaných rodů prospěšných bakterií pro růst 

rostlin. Mnohé bakterie, které do něj patří, mají slibné výsledky ve zlepšování růstu 

a vývoje různých druhů rostlin. V rostlinné rhizosféře se jedná o nejčetněji zastoupený 

rod a podle studie tvoří až 95% všech grampozitivních bakterií (Prashar et al., 2013). 

Bakterie se mohou vyskytovat jak vně tak uvnitř kořenového systému rostliny (Gadhave 

et al., 2018). Svůj pozitivní efekt na rostlinu mají díky svým vlastnostem, jako např. 

fytostimulace, biofertilizace a bioprotekce (Aloo et al., 2018). Důvody, proč mohou být 

bakterie Bacillus vhodné pro použití v zemědělství, je fakt, že bakterie v nepříznivém 

prostředí vytváří odolné spory (Rayavarapu a Padmavathi, 2016), dokážou přežít 

za anaerobních podmínek (Silini-Cherif et al., 2012) a rychle se množí (Cavaglieri et al., 

2005).  

Fytostimulace je způsobena produkcí fytohormonů bakterií Bacillus. Bakterie 

rodu Bacillus jsou schopny produkce kyseliny giberelové a kyseliny indol-3-octové 

(García-Fraile et al., 2015). Biosyntéza těchto hormonů zlepšuje příjem a rozvod živin 

a následně zlepšuje růst rostliny (Stamenkovic et al., 2018). Kyselina indol-3-octová 

pozitivně ovlivňuje vývoj kořenů a bočných kořenů, přesněji ovlivňují dělení buněk 

a proces jejich prodlužování (Ng et al., 2015). Kyselina giberelová má zase kladný vliv 

na klíčení semen, prodlužování stonku, kvetení a vývoj plodu (Hedden a Phillips, 2000). 

Další důležitou vlastností je bioprotekce. Prospěšné bakterie jsou, díky produkci 

určitých látek, schopny ochraňovat hostitelskou rostlinu proti různým patogenům. Rod 

Bacillus je zvláště účinný proti houbovým patogenům (Bjelić et al., 2018). Mezi ochranné 

látky, které jsou produkované tímto rodem bakterií patří siderofory, antibiotika 

(Jayaprakashvel a Mathivanan, 2011), enzymy (chitinasy, glukanasy) (Shafi et al., 2017), 

těkavé organické sloučeniny (kyanovodík) (Patel a Minocheherhomji, 2018).  

Bakterie rodu Bacillus jsou velmi důležité také v procesu biofertilizace. Jsou 

efektivní při solubilizaci anorganických prvků z prostředí a jejich následném zpřístupnění 
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rostlinám (Podile a Kishore, 2006). Bylo prokázáno, že bakterie Bacillus dokáží fixovat 

fosfor (Marra et al., 2012), dusík i některé ostatní prvky (Bhattacharyya a Jha, 2012). 

2.3.8.2 Rod Pseudomonas 

Bakterie rodu Pseudomonas jsou gramnegativní, aerobní a chemoheterotrofní. Mají 

tyčinkovitý tvar (Haas a Défago, 2005). Jsou schopné samostatného pohybu pomocí 

bičíků. Se svou hostitelskou rostlinou mohou žít buď v endosymbióze, nebo se vyskytují 

volně v oblasti rhizosféry rostliny. Většina kmenů Pseudomonas je velice univerzální 

s nepříliš velikými nároky na výživu. Společně s rodem Bacillus je rod Pseudomonas 

jedním z nejvíce prostudovaných druhů prospěšných bakterií. Rostlině napomáhá celou 

škálou podpůrných a obranných mechanismů, z kterých většina je podobných nebo 

stejných jako u rodu Bacillus ssp. (Mercado-Blanco a Bakker, 2007). 

2.3.8.3 Rod Enterobacter 

Rod Enterobacter patří do čeledi Enterobacteriaceae, ve kterém se nachází další rody, 

jež jsou klasifikovány jako prospěšné bakterie. Mezi další významné rody patří 

Citrobacter, Erwinia, Klebsiella, Kluyvera, Pantoea a Serratia. U bakterií tohoto rodu 

byl prokázán podpůrný vliv na kořenovou soustavu rostlin a také byla prokázána 

ochranná funkce proti rostlinným patogenům (Jha et al., 2011). Mezi zatím nejvíce 

studované zástupce patří E. cloacae UW5,  E. ludwigii sp., E. radicincitans sp., 

E. asburiae PSI3 a PS2, E. sakazakii, E. cancerogenus (Jha et al., 2011) a Enterobacter 

sp. SA 187. 

2.3.9 Kmen Enterobacter sp. SA187 

Obecně byl rod Enterobacter popsán výše. Enterobacter s označením SA187, jsme 

použili v našem výzkumu. 

Tento bakteriální kmen byl objeven poměrně nedávno. Byl vyizolován 

z kořenových vlásků pouštní rostliny Indigofera argentea, která roste v Saudské Arábii 

v regionu Jizan (Lafi et al., 2017). Jedná o endofytickou bakterii, jejíž genom je dlouhý 

4 429 597 bp a skládá se z jednoho chromozomu. Rozborem genomu bylo zjištěno, 

že obsahuje mnoho genů, které se podílejí na zvýšené toleranci symbiotické rostliny vůči 

solnému stresu, stresu ze sucha a dalších abiotických a biotických stresů (Andrés-Barrao 

et al., 2017). Dále také podporuje celkový růst rostliny a její přežití.  
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2.3.9.1 Bližší popis kmene   

Z biochemického hlediska je bakterie schopna tvorby siderofor a zpřístupněním  

sloučenin zinku pro hostitelskou rostlinu. To zabezpečuje zlepšený růst rostliny. Dále 

bakterie obsahují geny rezistence vůči antibiotikům ampicilin a penicilin G. Tato 

skutečnost pomáhá bakterii Enterobacter sp. SA 187 v soutěži s ostatními druhy, jež také 

žijí v rhizosféře rostliny. Bakterie je také značně odolná proti suchu, vysokým teplotám 

a zasolení do koncentrace 1M NaCl, což ji činí lehce halofilní. Příčinou tohoto jevu může 

být právě schopnost bakterie kompletní biosyntézy prolinu (Andrés-Barrao et al., 2017), 

který uděluje organismu vyšší toleranci vůči soli (Ren et al., 2010). Dalším klíčovým 

osmoprotektantem produkovaným bakterií Enterobacter sp. SA187 je trehalosa (Andrés-

Barrao et al., 2017). Ta také pomáhá zvládat zasolení prostředí, což bylo prokázáno 

například u rodu Klebsiella sp. BRL6-2 (Woo et al., 2014). Studie ukázala, že bakterie 

Enterobacter sp. SA187 je také schopná vstřebávat různé osmoprotektanty z prostředí 

rhizosféry, jež jsou produkovány jinými mikroorganismy. Jedná se například o betain 

a karnitin. Tento transport je  umožněn díky membránovým transportérům (Andrés-

Barrao et al., 2017).  

 Pro endofytické bakterie je značně důležitá výměna živin s jejich okolím, 

tzn. hostitelskou rostlinou a ostatními mikroorganismy v rhizosféře (Chibucos a Tyler, 

2009). Mezi nejdůležitější přijímané živiny patří kovy, fosfáty, sulfáty, cukr, nitráty, 

aminokyseliny, a jiné. Enterobacter sp. SA 187 je schopna používat více sloučenin jako 

zdroj uhlíku. Dále je schopna zpracovat anorganický fosfor a dusík, který je dále využíván 

rostlinným hostitelem. Na druhou stranu do prostředí vylučuje látky např. enzymy, 

peptidy, toxiny, antibiotika nebo sekundární metabolity, které mohou být využity 

hostitelskou rostlinou nebo působí na ostatní mikroorganismy (Green a Mecsas, 2016). 

2.3.9.2 Kolonizace rostlin 

Z dosavadních studií vyplývá, že Enterobacter je schopný účinně kolonizovat i rostlinu 

Arabidopsis thaliana, která není její primární hostitel. U sazenic Arabidopsis thaliana 

pěstovaných v prostředí obsahujícím sledovanou bakterii došlo ke kolonizaci kořenů 

a dokonce i stonkových výhonků. Kolonie se vyskytovaly na povrchu epidermy, přesněji 

v rýhách mezi jednotlivými buňkami. V elongační zóně kořene se nacházely většinou 

menší shluky bakterií a během růstu a vývoje kořene dochází k postupnému rozrůstání 

kolonií do dalších částí kořene. U mladých čerstvě kolonizovaných semenáčků 
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Arabidopsis thaliana ještě nedochází k průniku kolonií do vnitřních částí kořenů, 

ale u několikatýdenních rostlin můžeme pozorovat shluky bakterií v apoplastu 

endodermy a dokonce i v centrálním cylindru kořenů. V případě nadzemní části rostliny 

se bakterie dostaly do apoplastu hypokotylu, kotyledonu a prvních pravých listů 

(de Zélicourt et al., 2018). 

Mechanismus samotné kolonizace rostliny Arabidopsis bakterií Enterobacter sp. 

SA 187 ještě nebyl úplně prozkoumán, ale důležitou roli budou hrát celulóza a další 

exopolysacharidy, jež jsou využívány i jinými druhy bakterií při kolonizaci hostitelských 

rostlin (Römling a Galperin, 2015). Genom bakterie Enterobacter SA 187 obsahuje 

všechny potřebné geny, které jsou nutné k syntéze celulózy a také kyselinu kolanikovou, 

jež se podílí na tvorbě biofilmu na povrchu rhizodermy (Rättö et al., 2006). Další 

důležitou složkou, která pomáhá při přežití bakterie v rhizosféře, jsou karotenoidy. Kmen 

SA 187 produkuje kolonie dvou zbarvení a to žluté (SA 187Y) a bílé (SA 187W). Tato 

problematika nebyla zatím dostatečně prozkoumána, ale při kolonizaci rostliny 

Arabidopsis thaliana může docházet postupem času k úbytku žluté formy bakterie. Toto 

může být způsobeno modifikací metabolismu bakterie po kolonizaci (Andrés-Barrao 

et al., 2017). Během bakalářské práce jsem používal obě barevné verze bakterie 

Enterobacter sp. SA 187. 

2.3.9.3 Vliv na rostliny 

Jedním z významných přínosů bakterie Enterobacter sp. SA 187 pro hostitelskou rostlinu 

je fakt, že bakterie produkuje různé antimikrobiální látky, které působí proti rostlinným 

patogenům.. SA 187 obsahuje enzymy na biosyntézu fenazinu a 4-hydroxybenzoátu 

(Andrés-Barrao et al., 2017), jež jsou účinné proti rostlinným patogenním bakteriím 

(Duan et al., 2013; Gupta et al., 2014), dále tvoří enzym chitinasu, která působí proti 

buněčné stěně hub a hmyzu (Hamid et al., 2013). 

 Podle studie má tento kmen velice dobré účinky na růst rostliny Medicago sativa. 

Během kultivace rostlin M. sativa v prostředí bakterie Enterobacter sp. SA 187 a rostlin 

pěstovaných jenom v čistém médiu byl pozorován nárůst zelené hmoty rostlin o 12 a 16%  

u rostlin kultivovaných v prostředí bakterie Enterobacter sp. SA 187 než u rostlin 

pěstovaných v kontrolních podmínkách (de Zélicourt et al., 2018). 
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2.3.9.4 Solný stres 

Nejvíce zkoumanou vlastností bakterie kmene Enterobacter sp. SA 187 je jeho vliv 

na zlepšení tolerance solného stresu u rostlin. Za kontrolních podmínek semenáčky 

Arabidopsis thaliana nevykazují žádné fenotypové rozdíly. Mezi rostlinami pěstovanými 

v prostředí bakterie a rostlinami pěstovanými na čistém médiu nebyl větší rozdíl kromě 

zvýšené délky kořenových vlásků u inokulovaných rostlin. Ovšem při vystavení rostlin 

zvýšenému obsahu soli docházelo ke značným rozdílům mezi rostlinami. Rostliny 

Arabidopsis thaliana kultivované v prostředí bakterie Enterobacter sp. SA 187 měli více 

vyvinutou jak podzemní tak i nadzemní část v porovnání s kontrolními rostlinami. Délka 

hlavního kořene zůstala stejná u inokulovaných i neinokulovaných rostlin, nicméně 

hustota bočních kořenů a kořenových vlásků byla mnohem větší u inokulovaných než 

u neinokulovaných rostlin (de Zélicourt et al., 2018). 

Důležitou roli při solném stresu hraje koncentrace sodných a draselných iontů 

ve stonkových výhoncích a kořenech rostliny. U kontrolní i bakterií ošetřené rostliny 

dochází ke stejnému hromadění sodných iontů v kořenech i nadzemní části. Rozdíl 

nastává v případě draselných iontů, kdy rostliny ošetřené bakterií Enterobacter sp. 

SA 187 hromadily více draselných iontů, což mělo za následek menší poměr sodných 

a draselných iontů u rostliny a tento fakt přispíval ke zvýšenému růstu rostlin ošetřených 

bakterií Enterobacter sp. SA 187 oproti kontrolním rostlinám během solného stresu 

(de Zélicourt et al., 2018). 

Další klíčovou vlastností při působení stresu na rostlinu je produkce různých 

rostlinných hormonů. Během solného stresu docházelo u kontrolních rostlin k hromadění 

kyseliny abscisové a kyseliny jasmonové uvnitř těla rostliny. Sledovaná bakterie 

Enterobacter sp. SA 187 byla schopna tuto akumulaci značně snížit. Zajímavý byl také 

fakt, že u rostlin ošetřených bakterií Enterobacter sp. SA 187 při solném stresu došlo 

k aktivaci etylénové signální dráhy a tedy k produkci etylénu, co by taky mohlo přispět 

k zvýšenému růst rostlin ošetřených bakterií (de Zélicourt et al., 2018). Samotná bakterie 

ovšem není schopna tvorby etylenu. Bližší studie ovšem ukázala, že bakterie obsahuje 

tzv. 5´-metylthioadenosinový cyklus, kdy z 5´-metylthioadenosinu vzniká metionin 

a jednou z jeho částí je sloučenina 2-keto-4-metylthiobutyrát, která může sloužit jako 

prekurzor pro tvorbu etylénu (Eckert et al., 2014). 
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2.4 Hydroponie 

Hydroponie je proces pěstování rostlin mimo půdní prostředí ve vodném roztoku 

obohaceném potřebnými živinami nebo v jiném živném médiu. Součástí systému může 

být zahrnuta pevná opora kořenů, nejčastěji ve formě písku nebo štěrku. Místo názvu 

hydroponie se dají použít termíny jako vodní kultura, hydrokultura, nutrikultura, 

bezpůdní kultura, chemická kultura nebo nádržová kultura (Jones, 2005). První zmínky 

a studie o hydroponii vznikaly od roku 1937 (Gericke, 1937). V dnešní době se 

v hydroponických podmínkách nejvíce pěstují různé druhy ovoce a zeleniny, jako 

například rajčata (Lycopersicon esculentum), papriky (Capsicum annum), okurky 

(Cucumis sativus), fazol (Phaseolus vulgaris), melouny (Cucumis melo), jahody 

(Fragaria ananassa) a některé okrasné druhy rostlin jako růže (Rosa berberifolia) 

a měsíčky (Tagetes patula) (Sardare a Admane, 2013). 

Princip této metody spočívá v tom, že se kořenová část rostliny ponoří do tekutého 

živného média. Existují dva druhy systémů hydroponie. Jeden, během kterého dochází 

k neustálému přívodu nových živin a druhý, který je statický a nové živiny se nepřidávají 

(Sardare a Admane, 2013). V tomto případě je při dlouhodobém pěstování potřeba 

hydroponické médium pravidelně vyměňovat. Živné médium musí obsahovat potřebné 

koncentrace makro- a mikroprvků. Mezi makroprvky patří uhlík, vodík, kyslík, dusík, 

fosfor, draslík, vápník, hořčík a síra a mezi mikroprvky patří bór, chlór, železo, molybden, 

mangan, zinek a měď. Většina těchto prvků je přidávána ve formě chemických sloučenin. 

Podle cílů experimentu je následně možné přidávat další chemické látky (Jones, 2005; 

Trejo-Téllez et al., 2012). 

 Důvodem, proč se při pěstování rostlin využívají metody pěstování mimo půdu, 

jsou některá negativa, které obnáší pěstování rostlin v půdě, jež mají dopad na rostlinu 

nebo samotný proces pěstování. Mezi nejčastější  negativní stránky pěstování rostlin 

v půdě patří výskyt půdních patogenních mikroorganismů, obsah nežádoucích látek 

v půdě, možnost eroze, postupné vysychání nebo naopak zavodňování půdy 

a v neposlední řadě úbytek orné půdy vhodné k pěstování rostlin (Mhadhbi, 2012; Raviv 

et al., 2019). Na řadu tedy přichází metody pěstování rostlin v hydroponických 

podmínkách, které má z vědeckého hlediska několik výhod. Například při pěstování je 

možné lépe určovat a regulovat koncentrace všech přítomných látek a hodnoty pH, 

snadněji se předchází kontaminaci cizorodými látkami a hlavně mikroorganismy (Nathoo 
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et al., 2017), živiny se dostávají přímo ke kořenům a rostlina tak roste rychleji (Silberbush 

a Ben-Asher, 2001) a při následném zkoumání se rostlina nemusí čistit od půdního 

znečištění, během kterého by mohlo dojít k poranění rostliny (Nguyen et al., 2016). 

Na druhou stranu má hydroponické pěstování i některé nevýhody. Během zkoumání 

určité problematiky v laboratoři může rostlina reagovat jinak v hydroponických 

podmínkách a jinak v půdě (Strojny a Nowak, 2004). Každá rostlina má taky trochu jiné 

nároky na živiny v médiu, a když dojde ke kontaminaci hydroponického roztoku 

patogeny, tak se v roztoku velmi rychle šíří. Systém musí být taky bedlivě sledován kvůli 

doplňování živin do hydroponie (Jones, 2005). 
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3 Experimentální část 

3.1 Materiál 

3.1.1 Chemikálie 

Duchefa Biochemie: pentahydrát síranu měďnatého (CuSO4 · 5 H2O) 

Penta: ethanol (C2H5OH) 

Sigma-Aldrich: dihydrát molybdenanu disodného (Na2MoO4 2 H2O), 

dihydrogenfosforečnan draselný (KH2PO4), dusičnan amonný (NH4NO3), dusičnan 

draselný (KNO3), heptahydrát síranu hořečnatého (MgSO4 7 H2O), heptahydrát síranu 

zinečnatého (ZnSO4 7 H2O), hydroxid draselný (KOH), hypochlorid sodný (NaClO), 

kyselina trihydrogenboritá (H3BO3), tetrahydrát dusičnanu vápenatého (Ca(NO3)2 ·4 

H2O), tetrahydrát chloridu manganatého (MnCl2 4 H2O), Tween 20, železná sůl EDTA 

(Fe-EDTA). 

3.1.2 Přístroje 

Analytické váhy XA110/2X - Radwag (Polsko), centrifuga Scan Speed 1730 MR - Scala 

Scientific (Nizozemsko), digestoř – Merci (ČR), elektromagnetická míchačka MSH-420 

- Boeco (Německo), kultivační komora - Weiss Gallenkamp (Velká Británie), laboratorní 

předvážky S1502 - BEL (Itálie), laminární box Faster – Schoeller instruments (ČR), 

lednice (4°C) Space plus – Electrolux (Švédsko), pH metr PC 2700 - Eutech Instruments 

(Singapur), pipety Eppendorf Research plus – Eppendorf (Německo), spektrofotometr – 

SmartSpec, BioRad (USA), vortex Genie – Scientific Industries (USA),  

3.1.3 Rostlinný materiál 

Zrna divokého typu ječmene setého – Hordeum vulgare cv. Golden Promise 

3.1.4 Bakteriální kultury 

Bakteriální kultura Enterobacter sp. SA187 W a Enterobacter sp. SA187 Y 

3.2 Metody 

3.2.1 Sterilizace rostlinného materiálu 

Semena divokého typu ječmene setého (H. vulgare cv. Golden Promise) byla povrchově 

vysterilizována v laminárním boxu. Semena byla umístěna do 50 ml plastové zkumavky. 
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Následně byl přidán roztok 70% ethanolu (7,29 ml 96% ethanolu; 2, 71 ml MiliQ vody) 

a semena byla po dobu 30 sekund promývána. Následně byl ethanol odlit a zrna byla 

promyta MiliQ vodou. Poté byl do zkumavky přidán roztok 5% hypochloridu sodného 

(5 ml 10% hypochloridu sodného; 5 ml MiliQ vody) s malým množstvím 0,1% Tweenu 

(10 µl) a obsah zkumavky byl 6-8 minut protřepáván. Roztok hypochloridu byl odlit 

a semena byla 5 krát promyta MiliQ vodou. Vysterilizovaná semena byla nechána 

v plastové zkumavce s destilovanou vodou přes noc při 4 °C v lednici. Zkumavka byla 

uzavřena parafilmem.  

3.2.2 Klíčení semen 

  Dále byla semena vyjmuta a přemístěna na nachystaný filtrační papír na Petriho misce. 

Filtrační papír byl předtím navlhčen destilovanou vodou. Petriho miska byla uzavřena 

víkem a utěsněna parafilmem. Pro stratifikaci byla semena na dva dny umístěna při 4 °C 

v lednici. Práce probíhala v laminárním boxu za sterilních podmínek. 

3.2.3 Namnožení bakteriální kultury 

Bakterie Enterobacter sp. SA187 W a Enterobacter sp. 187 Y ze zásobní kultury byly 

inkubovány v tekutém LB médiu v plastové zkumavce  při 28oC v inkubované třepačce 

cca 2 dny. 

3.2.4 Centrifugace bakteriální kultury  

Namnožené kultury byly v plastových zkumavkách vloženy do centrifugy. Centrifuga 

byla vyvážena plastovými zkumavkami s destilovanou vodou. Kultury byly 

centrifugovány při  200 g x 10 min. Supernatant byl následně odlit. Pelet byl dále použit. 

3.2.5 Příprava Hoaglandova roztoku 

Hoaglandův roztok byl připraven smícháním daných objemů z připravených zásobních 

roztoků a doplněn MiliQ vodou na 1 litr. Složky byly přidávány ve stejném pořadí jako 

v tabulce 1 (Tab. 1). 

Zásobní roztoky na Hoaglandův roztok 

A. 1 mol·l-1 dusičnanů 

• 101,1 g KNO3; 236,1 g Ca(NO3) 4 H2O; 80 g NH4NO3 

• MiliQ voda doplněna na 1 litr 
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Tab. 1: Dané objemy zásobních  roztoků na přípravu 1 l Hoaglandova roztoku 

Zásobní roztok Objem (ml) 

MiliQ voda 990 

1 mol·l-1  dusičnanů 5 

1 mol·l-1  MgSO4 2 

4 mol·l-1  Fe - EDTA 1 

Mikronutrienty 1 

1 mol·l-1  KH2PO4 (pH = 6) 1 

 

B. 1 mol·l-1 MgSO4 

• 246,5 g MgSO4 7 H2O 

• MiliQ voda doplněna na 1 litr 

C. 4 mol·l-1 Fe – EDTA 

• 30 g Fe – EDTA 

• MiliQ voda doplněna na 0,5 litru 

D. Mikronutrienty 

• 2,86 g H3BO3; 1,8 g MnCl2 · 4 H2O; 0,2 g ZnSO4 · 7 H2O; 0,08 g CuSO4 · 

5 H2O; 0,025 g Na2MoO4 · 2 H2O 

• MiliQ voda doplněna na 1 litr 

E. 1 mol·l-1 KH2PO4 (pH = 6) 

• 136,1 g KH2PO4  

• pH bylo upraveno pomocí 10 mol·l-1 KOH 

• MiliQ voda doplněna na 1 litr 

3.2.6 Inokulace Hoaglandova roztoku bakteriálními kulturami 

Do 50 ml plastové zkumavky, ve které se nacházel bakteriální pelet bakterií Enterobacter 

sp. SA187 W a Enterobacter sp. 187 Y bylo nalito 2-3 ml Hoaglandova roztoku a pelet 

byl v roztoku postupně rozsuspendován. Roztok byl přelit do připravené kádinky. 

Zkumavka byla ještě jednou vymyta 50 ml Hoaglandova roztoku a objem byl přidán 

do připravené kádinky. Výsledný objem roztoku bakterií 52 ml ve zkumavce byl doplněn 

do 100 ml Hoaglandovým roztokem. Následně byla v roztoku bakterií změřena optická 

hustota (OD600) při 600 nm ve spektrofotometru. Jako tzv. blank byl použit čistý 

Hoaglandův roztok. Výsledná OD600 měla nabývat hodnoty 0,19 - 0,2. V případě potřeby 
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byl roztok ještě dále zředěn přidáním Hoaglandova roztoku. Postup přípravy živného 

media probíhal u obou bakteriálních kmenů stejně. 

3.2.7 Pěstování rostlin v hydroponii 

Tři dny staré semenáčky WT ječmene byly z filtračního papíru v Petriho miskách 

postupně přeneseny do upravených laboratorních špiček, aby se kořenová část rostliny 

vycházela mimo špičku. Do jednotlivých nádob s připravenými roztoky (čistý 

Hoaglandův roztok, Hoaglandův roztok + Enterobacter sp. SA187 W, Hoaglandův roztok 

+ Enterobacter sp. SA187 Y) byly vloženy semenáčky ječmene ve špičkách tak, aby se 

kořenová část rostliny nacházela v Hoaglandově roztoku. Nádoby byly zakryty alobalem, 

aby byla kořenová část ve tmě a došlo tak k simulaci reálného prostředí. Následně byly 

nádoby s rostlinami a s roztoky přeneseny z laboratoře do skleníku. Ve skleníku byly 

rostliny takto pěstovány 3 týdny při teplotě 21-23oC, světelném režimu světlo/tma 16h/8h. 

Hoaglandovy roztoky s bakteriemi i čistý roztok (kontrolní podmínky) byly měněny 

2 krát týdně. 

3.2.8 Fenotypová analýza  

Semenáčky byly vyfotografovány před vložením do roztoků, ve kterých probíhalo jejich 

pěstování, a následně byly znovu vyfotografovány po 3 týdnech pěstování v roztocích. 

V programu ImageJ byla následně změřena délka všech kořenů semenáčků a určen jejich 

celkový počet před a po kultivaci. Naměřená data byla zpracována pomocí tabulkové 

aplikace Microsoft Excel.  

3.2.9 Statistická analýza 

Naměřené výsledky fenotypových kořenových změn u rostlin kultivovaných společně 

s bakteriemi byly porovnány s kontrolními rostlinami a pomocí Studentova t-testu byla 

určena statistická hladina významnosti u hodnot naměřených po 21 dnech kultivace. 
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4 Výsledky a diskuze 

4.1 Fenotypové projevy na kořenové části ječmene setého cv. Golden 

Promise kultivovaného v přítomnosti bakterií Enterobacter sp. 

Účinky prospěšných bakterií Enterobacter sp. SA187 W a SA187 Y na kořenový fenotyp 

byl studován u ječmene setého (Hordeum vulgare) cv. Golden Promise. Celkově byla 

analyzována dvě biologická opakování. U obou opakování byly v programu ImageJ 

změřeny délky a tloušťky jednotlivých kořenů a počty jednotlivých kořenů před 

a po 3 týdnech kultivace.  

4.1.1 Změny délky kořenů ječmene setého cv. Golden Promise 

kultivovaného v přítomnosti bakterií Enterobacter sp. 

Prospěšné bakterie jsou velice slibnou skupinou bakterii. Řada druhů a kmenů má 

prokázané kladné účinky na růst a vývoj rostliny a také na lepší snášení různých 

biotických a abiotických stresů rostlinami. Jejich vliv je ovšem do značné míry ovlivněn 

druhem rostliny a druhem stresu, kterému je rostlina vystavena (Lugtenberg a Kamilova, 

2009; Bhattacharyya a Jha, 2011). U kmene Enterobacter sp. SA187 byly za normálních 

nestresových podmínek prokázány kladné účinky na nárůst biomasy u vojtěšky seté 

(Medicago sativa) během polních testů. Na druhou stranu u Arabidopsis thaliana nedošlo 

k žádným velkým fyziologickým změnám během nestresových podmínek a vliv bakterie 

se projevil až během vystavení rostlin solnému stresu (de Zélicourt et al., 2018). 

U jednoděložných rostlin, mezi které patří i ječmen, zatím vliv tohoto kmene nebyl vůbec 

zkoumán a cílem práce tedy bylo zjistit vliv bakterie Enterobacter sp. SA187 na růst 

a vývoj ječmene v podmínkách hydroponie.  

 Prvním parametrem, který byl u kontrolních rostlin ječmene a rostlin pěstovaných 

v přítomnosti bakterie Enterobacter sp. SA187 W a SA187 Y sledován, byla délka kořenů 

před a po 21 denní kultivaci v hydroponických podmínkách. Byla provedena dvě 

nezávislá biologická měření. U prvního měření byl pozorován větší průměrný nárůst 

délek kořenů než u druhého biologického opakování. Výsledky nárůstu délek kořenů 

ječmene z obou biologických replik jsou zobrazeny zvlášť ve dvou oddělených grafech 

pro každé opakování zvlášť (Obr. 4; Obr. 5). Výsledky nárůstu průměrných délek kořenů 

byly ovšem v obou opakováních podobné, kdy nejmenší nárůst délky kořenů po 21 dnech 

kultivace byl naměřen u rostlin kultivovaných v přítomnosti bakterie kmenu SA187 Y, 
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který činil v prvním opakování zhruba 0,99 cm a v druhém jen asi 0,58 cm za 21 dní. 

Hodnota průměrného nárůstu délky kořenů u rostlin pěstovaných společně s kmenem 

bakterie SA187 W byla v prvním opakování 2,47 cm a v druhém 1,27 cm. Tyto délky 

kořenů byly delší než u kontrolních rostlin, které dosahovali průměrného nárůstu 2,46 cm 

respektive 0,94 cm. Pomocí t-testu byla určena statistická hladina významnosti pro 

průměrné délky kořenů po 21 dnech kultivace, kdy v prvním opakování činila statistická 

hladina významnosti 99% (p ≤ 0,01; 9 měřených rostlin) pro SA187 W a pro SA187 Y 

dokonce 99,9% (p ≤ 0,001; 10 měřených rostlin). U druhého opakování u bakterie 

SA187 W nebyl ovšem zaznamenán signifikantní statistický rozdíl a u bakterie SA187 Y 

statistická hladina významnosti klesla na 95% (p ≤ 0,05; 9 měřených rostlin). 

 

Obr. 4: Grafický záznam průměrných délek kořenů rostlin ječmene setého před a po 21 denní 

kultivaci v hydroponii s kmeny bakterie Enterobacter sp. (1. biologické opakování); 

(U jednotlivých sloupců jsou vyznačené směrodatné odchylky; hvězda je symbolem statistické 

hladiny významnosti (** p ≤ 0,01; *** p ≤ 0,001)); (Bylo měřeno 10 semenáčků od každého 

druhu (0 DPI) a následně 10 rostlin u kontroly a SA187 Y a 9 rostlin u SA187 W (21 DPI)). 



35 

 

 

Obr. 5: Grafický záznam průměrných délek kořenů rostlin ječmene setého před a po 21 denní 

kultivaci v hydroponii s bakteriálními kmeny Enterobacter sp. (2. biologické opakování); 

(U jednotlivých sloupců jsou vyznačené směrodatné odchylky; hvězda je symbolem statistické 

hladiny významnosti (* p ≤ 0,05)); (Bylo měřeno 12 semenáčků u každého druhu (0 DPI) 

a následně 9 rostlin u kontroly a SA187 Y a 10 rostlin SA187 W (21 DPI)). 

4.1.2 Změny počtu kořenů ječmene setého cv. Golden Promise 

v přítomnosti bakterií Enterobacter sp. 

Druhým zkoumaným parametrem byl nárůst počtu kořenů po 21 denní kultivaci 

s bakteriemi ve srovnání s kontrolními rostlinami. Opět byly vytvořeny dvě sady grafů 

pro dvě biologická opakování (Obr. 6; Obr. 7). Semenáčky ječmene v prvním opakování 

na začátku experimentu vytvořili více kořenů než semenáčky ve druhém opakování. 

Porovnání bylo ovšem, obdobné u obou měření. Největší nárůst počtu kořenů po 21 denní 

kultivaci byl zaznamenán u rostlin kultivovaných s bakterií SA187 Y, kdy v prvním 

opakování došlo k průměrnému nárůstu o 5,72 a v druhém opakování o 4,03 kořenů 

za 21 dní. U rostlin ječmene kultivovaných s bakterií SA187 W došlo k průměrnému 

nárůstu počtu kořenů o 5,5, respektive 3,79 kořenů za 21 dní. Nárůst průměrného počtu 

kořenů za 21 dnů se u kontrolních rostlin pohyboval okolo 3,3, respektive 3,36 kořenů. 

Pomocí t-testu byla opět určena statistická hladina významnosti pro průměrné počty 

kořenů po 21 dnech kultivace u rostlin kultivovaných s bakteriálními kmeny. V prvním 

opakování činila statistická hladina významnosti 99% (p ≤ 0,01; 9 měřených rostlin) 

u rostlin kultivovaných s SA187 W a 95% (p ≤ 0,05; 10 měřených rostlin) u rostlin 
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kultivovaných s SA187 Y. U druhého opakování nebyl ani v jednom případě zaznamenán 

signifikantní statistický rozdíl.  

 

Obr. 6: Grafický záznam průměrného počtu kořenů rostlin ječmene setého před a po 21 denní 

kultivaci v hydroponii s bakteriálními kmeny Enterobacter sp. (1. biologické opakování); 

(U jednotlivých sloupců jsou vyznačené směrodatné odchylky; hvězda je symbolem statistické 

hladiny významnosti (* p ≤ 0,05; ** p ≤ 0,01)); (Bylo měřeno 10 semenáčků od každého druhu 

(0 DPI) a následně 10 rostlin u kontroly a SA187 Y a 9 rostlin u SA187 W (21 DPI)). 

 

Obr. 7: Grafický záznam průměrného počtu kořenů rostlin ječmene setého před a po 21 denní 

kultivaci v hydroponii s bakteriálními kmeny Enterobacter sp. (2. biologické opakování); 

(U jednotlivých sloupců jsou vyznačené směrodatné odchylky); (Bylo měřeno 12 semenáčků u 

každého druhu (0 DPI) a následně 9 rostlin u kontroly a SA187 Y a 10 rostlin SA187 W (21 DPI)). 
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4.1.3 Změny tloušťky kořenů ječmene setého cv. Golden Promise 

v přítomnosti bakterií Enterobacter sp. 

 Další vlastností kořenů ječmene, která se sledovala zejména u rostlin 

kultivovaných s bakterií SA187 Y, bylo nápadnější ztluštění samotných kořenů (Obr. 8). 

Výsledky prvního biologického opakování však byly výraznější než u druhého 

opakování, což je ukázáno na dvou příslušných grafech (Obr. 9; Obr. 10). Z naměřených 

výsledků u prvního opakování vyplynulo, že průměrná tloušťka kořenů rostlin 

kultivovaných 21 dní společně s SA187 Y byla 0,93 mm, oproti 0,48 mm u kontrolních 

rostlin a 0,56 mm u rostlin kultivovaných společně s SA187 W. Pomocí t-testu byla 

určena statistická hladina významnosti, která v případě SA187 Y činila 99,9% (p ≤ 0,001; 

10 měřených rostlin), v případě SA187 W nebyl zaznamenán dostatečný statistický 

rozdíl. V druhém opakování činila průměrná tloušťka kořenů u rostlin kultivovaných 

společně s SA187 Y 1,57 mm, u rostlin kultivovaných s SA187 W byla 1,46 mm 

a u kontrolních rostlin 1,3 mm. Pomocí t-testu byla určena statistická hladina 

významnosti, která v případě SA187 Y i SA187 W činila 99,9% (p ≤ 0,001; 10 měřených 

rostlin s SA187 W a 9 měřených rostlin s SA187 Y). Rostliny kultivované společně 

s SA187 Y měly také v průměru největší průměrný přírůstek počtu kořenů po 21 dnech. 

Díky zmohutnění dojde ke zvětšení povrchu kořene a k možnosti absorpce většího 

množství živin a vody z okolního prostředí. Společně s větším počtem kořenů můžou 

uvedené fenotypové projevy rostlin kultivovaných s bakterií SA187 Y kompenzovat 

výslednou kratší délku jednotlivých kořenů. Fenotyp kořene ječmene u kmene SA187 Y 

je tedy poněkud odlišný od kmene SA187 W. Avšak v důsledku nejednotných výsledků 

získaných z prvního a druhého biologického opakování by bylo třeba vypěstovat další 

biologické opakování pro potvrzení tohoto jevu. 
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Obr. 8: Kvalitativní porovnání kořenového systému kontrolních rostlin ječmene (A), rostlin 

kultivovaných s Enterobacter sp. SA187 W (B) a rostlin kultivovaných s Enterobacter sp. SA187 

Y (C) po 21 denní kultivaci v hydroponických podmínkách (měřítko: 2 cm). 

 

Obr. 9: Grafický záznam průměrné tloušťky kořenů rostlin ječmene setého po 21 denní kultivaci 

v hydroponii s bakteriálními kmeny Enterobacter sp. (1. biologické opakování); (U jednotlivých 

sloupců jsou vyznačené směrodatné odchylky; hvězda je symbolem statistické hladiny 

významnosti (*** p ≤ 0,001)); (Bylo měřeno 10 rostlin u kontroly a SA187 Y a 9 rostlin u SA187 

W (21 DPI)). 
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Obr. 10: Grafický záznam průměrné tloušťky kořenů rostlin ječmene setého po 21 denní kultivaci 

v hydroponii s bakteriálními kmeny Enterobacter sp. (2. biologické opakování); (U jednotlivých 

sloupců jsou vyznačené směrodatné odchylky; hvězda je symbolem statistické hladiny 

významnosti (*** p ≤ 0,001)); (Bylo měřeno 9 rostlin u kontroly a SA187 Y a 10 rostlin u SA187 

W (21 DPI)). 
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5 Závěr  

Bakalářská práce se v teoretické části zabývá MAPK signálními drahami a hlavně jejich 

rolí během biotického stresu. Velký důraz je kladen zejména na MAPK kaskády u rýže 

seté (Oryza sativa) a ječmene setého (Hordeum vulgare), které patří mezi jednoděložné 

rostliny. Druhá část je věnována poznatkům týkajících se prospěšných bakterií a jejich 

vlivu na růst a vývoj rostlin a také na zlepšování odolnosti rostlin vůči různým druhům 

abiotických a biotických stresů. Větší pozornost se věnuje biotickým stresům. V práci 

jsou dále shrnuty vztahy mezi prospěšnými bakteriemi a ječmenem setým. 

 Praktická část byla zaměřena na studium fenotypových projevů  na kořenech 

divokého typu ječmene setého kultivovaného 21 dní v přítomnosti bakteriálních kmenů 

Enterobacter sp. SA187 W a SA187 Y a výsledky porovnány s kontrolními rostlinami 

kultivovanými jenom v čistém Hoaglandově médiu. Z výsledků vyplynulo, že u rostlin 

kultivovaných s kmenem bakterií Enterobacter sp. SA187 W došlo k většímu nárůstu 

průměrné délky kořenů u obou opakování po 21 dnech kultivace a také k většímu nárůstu 

průměrného počtu kořenů po 21 dnech. Rostliny kultivované s kmenem bakterií 

Enterobacter sp. SA187 Y měly nejmenší průměrný nárůst délky kořenů oproti rostlinám 

kultivovaným s SA187 W i kontrolním rostlinám. Naopak rostliny kultivované s tímto 

bakteriálním kmenem dosáhli nejlepších výsledků v nárůstu průměrného počtu kořenů 

za 21 dní a navíc bylo během prvního biologického opakování a méně během druhého 

opakování u těchto kořenů pozorováno značné zmohutnění oproti kořenům u ostatních 

sledovaných rostlin. Mechanismus, kterým oba studované kmeny bakterií Enterobacter 

sp. SA187 W a SA187 Y ovlivňují kořenový fenotyp ječmene setého, je možná nepatrně 

odlišný. Tyto kmeny by podle zatím shromážděných poznatků a našich předběžných 

výsledků měly být schopny podpořit růst kořenové části ječmene setého, ale pro potvrzení 

těchto hypotéz by bylo potřeba provést další nejen fenotypové experimenty jak na makro, 

tak i na mikroskopické úrovni a taky provést navazující biochemické popřípadě 

proteomické analýzy kořenů. Na tyto experimenty ovšem kvůli stíženým akademickým 

podmínkám nezbyl čas. 
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7 Seznam použitých zkratek 

cv. – odrůda 

ETI – efektorem-vyvolaná imunita 

HvMAPK – mitogen-aktivované protein kinasy ječmene setého 

IAA – kyselina indol-3-octová 

ISR – indukovaná systémová rezistence 

MAMP – mikrobiálně-asociované molekulární vzory 

MAPK – mitogen-aktivované protein kinasy 

MAPKK – mitogen-aktivované protein kinasy kinasy 

MAPKKK – mitogen-aktivované protein kinasy kinasy kinasy 

OsMAPK – mitogen-aktivované protein kinasy rýže seté 

PAMP – patogen-asociované molekulární vzory 

PGPB – plant growth promoting bacteria 

PGPF – plant growth promoting fungi 

PGPR – plant growth promoting rhizobacteria 

PRR – vzory-rozlišující receptory 

PTI – PAMP-vyvolaná imunita 

PTP – fosfotyrosin protein fosfatasy 

QS – quorum sensing 

sp. – druh bakterie 

spp. – poddruh bakterie  

VOC – těkavé organické látky 

 

 


