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Nové poznatky týkající se rezistence pšenice k viru zakrslosti pšenice (WDV)
(Novel findings in the study of wheat resistance to wheat dwarf virus (WDV))
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Souhrn: Virus zakrslosti pšenice (WDV) je původcem závažného virového onemocnění pšenice, ale i ječmene a dalších obilnin 
vedoucí k diskoloraci listů, zakrslosti rostlin a významnému snížení výnosu. Virus je přenášen křískem polním a vyskytuje se 
převážně v sušších a teplejších oblastech ČR. Hodnocení rezistence je klasicky prováděno na základě hodnocení vizuálních 
symptomů (diskolorace listů, výška rostlin) a stanovením titru viru pomocí ELISA anebo qPCR. Byly identifikovány odrůdy pšenice 
se zvýšenou rezistencí k WDV (př. Mv Dalma, Mv Vekni), avšak dosud nebyly identifikovány geny podmiňující rezistenci k WDV. 
Nové metody genetického mapování GWAS zahrnující široký rozsah genotypů a využívající znalost kompletní sekvence genomu 
pšenice vedly k publikování QTL, resp. kandidátních genů vhodných pro šlechtění na zvýšenou rezistenci k WDV s využitím tzv. 
markerově-asistované selekce (MAS).
Klíčová slova: WDV; rezistence; fenotypování; GWAS; QTL pro rezistenci

Abstract: Wheat dwarf virus (WDV) causes disease of wheat, barley and other cereals leading to reduced growth, leaf discoloration, 
and yield reduction. WDV is transmitted by leafhoppers and occurs predominantly in relatively warm and dry regions of Czechia. 
Resistance of infected wheat plants is evaluated by phenotyping visual symptoms including plant height and leaf discoloration 
and virus titre determination with ELISA and qPCR. Although some cultivars (Mv Dalma, Mv Vekni) reveal partial resistance to 
WDV infection no resistance genes were identified until now. However, employing new methods of genetic mapping such as 
genome-wide association studies (GWAS) together with publication of complete annotated wheat genome sequence led to an 
identification of promising QTLs and candidate genes, respectively, suitable for breeding new materials with enhanced WDV 
resistance utilizing marker-assisted selection (MAS).
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Úvod

Virus zakrslosti pšenice (wheat dwarf virus; WDV) je jedno-
vláknový cirkulární DNA virus (single-strand DNA) z čeledi Ge-
miniviridae, rodu Mastrevirus, jehož viriony se vyznačují dvojča-
tovitou ikosaedrickou kapsidou (viz název čeledi Geminiviridae). 
Virus byl poprvé popsán dr. Vackem (1961) v Československu, 
ale vyskytuje se prakticky v celé Evropě, na Blízkém východě 
(Turecko, Sýrie), v severní Africe (Tunisko) i v Číně. Jeho výhrad-
ním přenašečem (vektorem) je křísek polní (Psammotettix alie-
nus). Kromě pšenice seté (tzv. WDV-W forma) se WDV vyskytuje 
i u dalších obilnin včetně tritikale, ječmene (tzv. WDV-B forma), 
žita, ovsa a u trav (např. Apera spica-venti, Avena fatua, A. steri-
lis, A. strigosa, Bromus secalinus, B. inermis, B. tectorum, Lagu-
rus ovatus, Lolium multiflorum, L. perenne, Poa annua), které tak 
představují rezervoár pro šíření WDV. Virus je rozšířený převážně 
v sušších a teplejších oblastech ČR, tj. východní Čechy, Haná, 
jižní Morava. Podrobný přehled o výskytu WDV na území ČR 
v letech 2005–2016 na základě hodnocení vzorků metodou ELI-
SA podává certifikovaná metodika Chrpová et al. (2017). 

Symptomy WDV: Mezi hlavní symptomy WDV patří zakrslost 
a zvýšené odnožování vytvářející trsnatý vzhled rostliny. Další-
mi významnými symptomy jsou chloróza a žluté nebo červené 
diskolorace listů, nekrotické skvrny na listech, sterilita květů 
a redukce výnosu. 

Hodnocení úrovně rezistence vůči WDV: U ozimých forem 
obilnin k nákaze obvykle dochází po vzejití do doby, než maxi-
mální denní teplota klesne pod přibližně 10 °C. Křísci preferují 
řídké porosty, proto se testované genotypy obvykle sejí na mik-
roparcely (Obr. 1), důležitý je také časný termín setí. Symptoma-
tické hodnocení je však možné provádět až na jaře v období re-
generace rostlin (Obr. 2). Vzhledem k nespecifičnosti symptomů 
je vždy nutné laboratorně prokázat přítomnost viru v rostlinách. 
V příznivých podmínkách napadené rostliny dále rostou, jsou 
však obvykle nižší a vytvoří méně klasů (Obr. 3).

Diverzita WDV: Wu et al. (2008) se zabývali fylogenetickou di-
verzitou genomu WDV. Fylogenetická analýza 230 izolátů viru 
rozlišila 6 kmenů A až F, přičemž kmeny A a F patří ke skupi-
ně WDV-B specializované na ječmen, zatímco kmeny B až E 
ke skupině WDV-W specializované na pšenici. V ČR byly na zá-
kladě analýzy RFLP markerů izolovány kmeny WDV ze skupiny 
pšenice (WDV-W) i ječmene (WDV-B; Kundu et al. 2009), při-
čemž od každé skupiny byly na základě fylogenetické analýzy 
RFLP markerů identifikovány dva kmeny. 

Zdroje rezistence: V ČR byla zjištěna zvýšená rezistence, resp. 
snížený titr viru, u českých odrůd ozimé pšenice Banquet a Svi-
tava (Širlová et al. 2005). Screening 40 odrůd ozimé pšenice 
nevedl k identifikaci žádného rezistentního genotypu; relativně 
vyšší odolnost, resp. nižší redukce výnosu, byla zjištěna u odrůd 
Astella, Boka, Bruneta, Bruta, Ilona, Ina, Mona, Regina, Saskia 
a Senta (Vacke a Cibulka 2000). Avšak screening maďarských 
odrůd ozimé pšenice vedl k detekci pouze mírných symptomů 
a sníženého pufru WDV u odrůd Mv Dalma a Mv Vekni, které 
lze považovat za potenciální zdroje rezistence (Benkovics et 
al. 2010). Obě odrůdy nesou žitnou translokaci 1AL.1RS, resp. 
1BL.1RS a genom Mv Vekni navíc nese několik genů rezistence 
ke rzím (VPM-1, SR38, Lr37, YR17) původem z Aegilops ventri-
cosa (Schneider et al. 2009).

Hledání QTLs a kandidátních genů spojených s rezistencí 
k WDV: Na rozdíl od viru žluté zakrslosti ječmene (BYDV) nebyl 
v případě WDV dosud identifikován žádný gen rezistence (Kosová 
et al. 2008), avšak moderní genomické asociační studie (GWAS) 
založené na nukleotidovém polymorfismu (SNP) spolu s využi-
tím kompletní anotace pšeničného genomu (IWGSC 2018) vedly 
k identifikaci lokusů (QTL), resp. kandidátních genů souvisejících 
s rezistencí k WDV.

Pfrieme et al. (2022) publikovali genomovou asociační stu-
dii (GWAS) zaměřenou na mapování a identifikaci potenciálních 
QTLs spojených se zvýšenou odolností k WDV. Pro GWAS ana-
lýzu a mapování QTLs použili soubor 500 genotypů zahrnují-
cí 108 odrůd pšeni-
ce seté, 363 planých 
a domestikovaných 
genotypů pšenice z ge-
nové banky Leibnizova 
ústavu rostlinné gene-
tiky (IPK), Gatersleben, 
Německo, a z národní 
sbírky NSGC, Aber-
deen, WA, USA, a 29 
syntetických pšenic 
z křížení pšenice tvrdé 
T. durum a Aegilops 
tauschii. Materiály z ge-
nové banky zahrnovaly 
diploidní druhy Triticum 
boeticum, T. monoco-
ccum a T. urartu, tetra-
ploidní druhy T. arara-
ticum, T. dicoccoides, 

Obr. 1: Mikroparcely pro testování odolnosti souboru genotypů pšenice 
ozimé vůči WDV v polních podmínkách (Polní pokusná stanice Žabčice, 
duben 2020)

Obr. 2: Symptomatické hodnocení výskytu viróz po přirozené infekci 
v polních podmínkách, přítomnost WDV v suspektních rostlinách byla 
následně potvrzena qPCR (Polní pokusná stanice Žabčice, duben 2019)

Obr. 3: Porovnání vzhledu infikovaných 
rostlin pšenice ozimé (vlevo a uprostřed) 
s neinfikovanou rostlinou (vpravo), 
přítomnost WDV byla následně potvrzena 
qPCR (Polní pokusná stanice Žabčice, 
červen 2019) 
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T. dicoccum, T. durum a T. turgidum a hexaploidní druhy T. aesti-
vum, T. macha, T. sphaerococcum, T. spelta a T. vavilovii. Kromě 
pšenice byly v soubory zahrnuty rovněž genotypy Aegilops, kon-
krétně Ae. bicornis, Ae. biuncialis, Ae. geniculata, Ae. kotschyi, 
Ae. longissima, Ae. peregrina, Ae. searsii, Ae. sharonensis a Ae. 
triuncialis původem z Izraele, a k tomu ještě 85 T. aestivum – Ae. 
tauschii introgresních linií. Pro GWAS bylo použito 10,568 poly-
morfních SNP markerů. Byly mapovány lokusy pro kvantitativní 
znaky (QTL) zahrnující výšku rostlin, výnos a hmotnost tisíce zrn. 

Bylo identifikováno 27 potenciálních QTLs. Většina identifi-
kovaných QTLs byla lokalizována na chromosomu 1B, ostatní 
na chromosomech 2B, 3B, 4B, 5A, 6A a 7A. Na základě znalosti 
kompletní sekvence genomu pšenice byly pro detekované QTLs 
identifikovány kandidátní geny zahrnující geny podílející se na re-
gulaci transkripce, umlčování genů pomocí RNA (tzv. posttran-
skripční RNA silencing) a geny kódující enzymy s proteinkináso-
vou aktivitou, např. SNF1 kinasy, které fosforylují virový protein 
ßC1 a tím ho značí pro degradaci prostřednictvím 26S proteaso-
mu. SNP markery identifikované pomocí GWAS mohou být vyu-
žity pro tvorbu dalších markerů, např. KASP markerů detekova-
telných pomocí PCR, a tak využity pro markerově-asistovanou 
selekci (Pfrieme et al. 2022).

Závěr

Šlechtění pšenice na odolnost vůči WDV je obtížné, protože 
doposud nebyl nalezen žádný genotyp použitelný jako zdroj re-
zistence a také nebyly popsány žádné specifické geny navozu-
jící požadovanou úroveň rezistence. Klasické přístupy založené 
na fenotypování, tj. hodnocení symptomů infekce (výška rostliny, 
diskolorace listů, nekrotické léze, redukce výnosu) a stanovení 
titru viru v poslední době doplnily přístupy založené na genetic-
kém mapování (genetické asociační studie) a znalosti kompletní 
sekvence genomu pšenice, které umožnily detekci QTL spoje-
ných s významnými fenotypovými symptomy WDV a identifikaci 
kandidátních genů podmiňujících tyto QTL (Pfrieme et al. 2022), 
což představuje významný pokrok v hledání rezistentních ma-
teriálů.
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Soutěž technologií pěstování v Kroměříži 2024: Kvalita pšenice
(Competition in crop management practices Kroměříž 2024: Wheat grain quality)

Ondřej Jirsa, Ivana Polišenská, Ludvík Tvarůžek, Zdeněk Jergl
Agrotest fyto, s.r.o., Havlíčkova 2787/121, Kroměříž

Souhrn: Projekt Mezinárodní soutěž pěstebních technologií obilnin se v Kroměříži koná již od roku 2013. Tato technologická 
expozice je velmi oblíbená u praktických zemědělců, agronomů a specialistů poradenských služeb v zemědělství. Mezi 
účastníky jsou firmy zabývající se pesticidy, rostlinnými stimulátory a výživou rostlin, výrobci osiv a šlechtitelské firmy, univerzity, 
distributoři a samozřejmě praktičtí farmáři. Celkem 21 zúčastněných subjektů se 43 soutěžními variantami prezentovalo své 
technologie na 32 odrůdách ozimé pšenice. Nejčastější volbou účastníků byla odrůda LG Mondial, která byla použita 
ve 4 technologiích. Pouze čtvrtina variant (10, tj. 23 %) splnila ve všech čtyřech hodnocených parametrech požadavky ČSN 
na kvalitu potravinářské pekárenské pšenice. Nejčastějším problémem byl nižší Zelenyho test, v některých případech také nižší 
obsah bílkovin a nedostatečná objemová hmotnost. Ze 4 variant s pečivárenskými odrůdami (C

K
) vyhověly požadavkům na tuto 

kategorii 2 varianty. Jediná varianta s pšenicí tvrdou (Triticum durum) požadavky kladené na kvalitu tvrdé pšenice splnila, včetně 
sklovitosti..
Klíčová slova: pšenice, kvalita, odrůdy, soutěž, technologie


