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A Molekuláris növénybiológia és zöld biotechno­
lógia napjainkban címmel a Magyar Tudomá
nyos Akadémián rendezett konferencián a 
magyar növényi molekuláris biológia és gya
korlati eredményei, a növénynemesítés és a 
biotechnológia hazai és nemzetközi eredmé-
nyeiről számoltak be az ezen a téren elismerést 
szerzett kutatók.

A molekuláris biológia forradalma tette 
lehetővé az egyes tulajdonságokat kódoló 
genetikai örökítőanyag azonosítását, elsődle-
ges szerkezetének meghatározását, izolálását, 
s azok egyik élőlényből kivágását, majd egy 
másikba való beépítését. Ezen eredmények 
indították útjára a génsebészetet, a ma már 
sokak által génművességnek nevezett tudomá
nyos kutatómunkákat. Az első sikeres génát-
vitel kidolgozását Nobel-díj honorálta, s a 
génsebészet technikai arzenáljának kidolgo-
zásában az egyes felfedezések is szinte kivétel 
nélkül megérdemelten vezettek a Nobel-díjig. 
Ez az időszak, a hatvanas-hetvenes évek volt 
a génsebészet aranykora.  Az elmúlt mintegy 
fél évszázad biológiai felfedezései alapján 

méltán nevezik a huszadik századot a biológia 
évszázadának. Mindeközben a genetika ha-
zánkban bűnös burzsoá tannak minősült. A 
szovjet Trofim Gyenyiszovics Liszenko tudo-
mánytalan nézetei átszővén a magyar tudo-
mányos életet szinte lehetetlenné tették a 
genetika világszínvonalú művelését. A Straub 
F. Bruno által alapított szegedi Biológiai 
Kutatóközpont fordulatot hozott, s már le-
hetővé tette a genetika méltó szintű kutatását. 
A hetvenes évek elejétől a szegedi intézet, 
majd később a 1990-ben alapított gödöllői 
Mezőgazdasági Biotechnológiai Kutatóköz-
pont széles körű kutatási aktivitását és ered-
ményeit nemzetközi elismerés övezi. A növé-
nyi molekuláris biológia egyes hazai felfedezé
seit mutatják be az előadások tartalmát ös�-
szegző írások, s nem utolsósorban a számos, 
a gyakorlatba is bevezethető mezőgazdasági 
biotechnológiai eredményeket, melyek az 
elmúlt évtizedekben születtek. Míg a hazai 
eredmények is figyelemre méltóak, gyakorla
ti bevezetésükre épp a magyar mezőgazdaság 
nem tarthat igényt.
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A múlt század kezdetétől ismert, hogy a két
szikű növények több mint kilencven családjá
nak ezernyi faján észlelhető daganatos golyva 
megbetegedésekért az agrobaktériumok csa
ládjába tartozó talajbaktériumok felelősek. 
Hasonlóan az állati és humán ráksejtekhez, 
az agrobaktériummal indukált baktérium-
mentesített tumorszövetek immortalizáltak, 
azaz meghatározatlan ideig képesek osztódni 
hormonmentes táptalajon. A növényi tumor
biológia korszakalkotó felfedezése Jeff Schell 
(1935–2003) és Marc van Montagu belga ku
tatók nevéhez fűződik, akiknek genti csoport-
ja éppen negyven éve mutatta ki, hogy az ag
robaktérium tumorindukciós képességért egy 
nagy cirkuláris plazmid, a Ti-plazmid felelős 
(Zaenen et al., 1974). Röviddel később a gen
ti kutatók és Mary-Dell Chilton (Washing-
ton Egyetem, Seattle, USA) megállapították, 
hogy a tumorsejtek kromoszómáiban megta
lálható a Ti-plazmid egy szakasza, a transzfe-
rált DNS (T-DNS), amelyet az agrobaktérium 
transzformál a növényi sejtekbe (Chilton et 
al., 1978; Depicker et al., 1978). 

A T-DNS növényekben kifejeződő géne-
ket hordoz, amelyekről a gazda transzkripciós 

apparátusa poliadenilált mRNS-eket szinte-
tizál. A T-DNS-sel transzformált tumorsejtek 
sejtosztódást stimuláló növényi hormonokat, 
auxint (indol-ecetsavat), illetve citokinint 
(izopentenil-adenozint) termelnek. Ezek szin
tézisét T-DNS-konzervált triptofán monooxi
genáz (iaaM), indolacetamid-hidroláz (iaaH) 
illetve izopentenil-transferáz (ipt) onkogénjei 
szabályozzák. A T-DNS 6b génje egy ADP-
ribozilációs aktivitással rendelkező faktort 
kódol, amely a sejtdifferenciációt irányító 
mikro-RNS-ek biogenezisét gátolja. A T-DNS 
5-ös génjének terméke pedig az indol-laktát 
auxin analóg szintézisével modulálja az auxin 
hormon szignálátvitel folyamatait. A külön-
böző agrobaktérium törzsek T-DNS-ein ta-
lálható néhány más kevésbé ismert gén is, 
amelyek csak egyes növényfajokban játszanak 
szerepet a tumorok kialakulásában. Emellett, 
a Ti-plazmidok T-DNS-ei hordoznak egy 
vagy több olyan gént, amelyek nem szüksé-
gesek a tumorindukcióhoz. Ezek ketosav és 
aminosav, illetve cukor kondenzációjából 
származó ún. opin-vegyületek szintéziséért 
felelősek. Az agrobaktériumok az opinokat 
egyedüli szén- és nitrogénforrásként haszno-
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sítani tudják, és ez szelektív előnyt biztosít 
számukra a növények szöveteit kolonizáló 
más baktériumokkal szemben. 

Az agrobaktériumból növénybe irányuló 
horizontális DNS átviteli folyamathoz nem 
szükségesek a transzferált T-DNS-en hordo-
zott gének. A T-DNS átvitelét az agrobakté
riumból a növénybe egy, a bakteriális plazmi
dok konjugációs rendszereihez hasonló viru-
lencia (vir) géncsalád irányítja. A plazmidok 
fajon belüli és fajok közötti konjugációja a 
mikroorganizmusok világában az informá-
ciócsere leggyakoribb formája. A plazmidok 
konjugációját egyik sejtből a másikba a transz
fer (Tra) operonjaik által kódolt fehérjékből 
felépülő membráncsatornák vagy pílusok 
biztosítják. A konjugáció során a cirkuláris 
plazmid DNS egy specifikus szekvenciájához, 
az ún. konjugációs transzfer origóhoz (oriT) 
köt egy plazmid gének által kódolt relaxáz 
enzim, amely ott a kettős szálú DNS egyik 
szálát elhasítja, és annak szabad 5’-végéhez 
kovalensen kapcsolódik egy foszfotirozil kö
téssel. Az 5’-véghez kapcsolt relaxázt hordozó 
konjugatív szál a komplementer szálon meg
induló DNS-szintézis során kiszabadul, majd 
adaptor fehérjék segítségével a pílusok transz
port-ATPáz és egyéb alegységeivel kölcsönhat
va a receptorsejtbe transzportálódik. A kova-
lens kötésben tárolt energiát fölhasználva a 
relaxáz cirkularizálja az átkonjugált DNS-szál 
szabad 5’ és 3’ végeit, helyreállítva ezzel az ere
deti oriT-szekvenciát. Végül a komplementer 
szál szintézisével induló DNS-replikációval 
a plazmid stabilizálódik az új gazdában.

Mivel nem szükséges, hogy az oriT ugyan
azon a DNS-molekulán helyezkedjen el, 
mint amely a relaxázt és píluskomponenseket 
kódoló géneket hordozza, a konjugációs DNS 
átviteli folyamatoknak rendkívül sok változa
tuk van. Így egy hasonló oriT-t hordozó, de 

nem konjugatív plazmid mobilizálható egy 
másik plazmid relaxázával, illetve pílust kó-
doló Tra-génjei által. Továbbá, egy kromoszo
mális oriT-szekvenciától elindulhat a kromo
szomális gének átvitele egy plazmid relaxáz, 
illetve Tra-funkciói segítségével. Hasonlóan 
mobilizálódhatnak más baktériumokba repli
katív vagy replikációra nem képes kromoszó-
mába épült transzpozonok, amelyek végein 
két azonos polaritású oriT-szekvencia helyez-
kedik el, amelyet egy transzpozáz/relaxáz 
komplex ismer föl.

A Ti-plazmidok két különböző konjugá-
ciós rendszer génjeit hordozzák: az egyik a 
Ti-plazmid átvitelét biztosítja más baktéri-
umba, amíg a másik a T-DNS-t transzferálja 
növényi sejtekbe. A növényekbe konjugált 
T-DNS végein két azonos polaritású, 25bp 
hosszúságú oriT-ként működő határszekven
cia található. A T-DNS átvitelét egy, az ún. 
4-es típusú szekréciós csatornák (T4SS) csa-
ládjába tartozó pílus biztosítja. A T4SS pílus 
a T-DNS-en kívül, az ún. virulencia-régióban 
található virB operon 11 génjének, illetve a 
virD4 transzport-ATPáz gén fehérjeterméke-
iből épül föl. A T-DNS átvitelében szerepet 
játszó vir géneket a sérült növényi szövetekből 
a sebhegedés során kiszabaduló fenolgyűrűs 
és cukorvegyületek indukálják, amelyeket egy 
bakteriális sejtfelszíni virA hisztidinkináz re-
ceptor érzékel. A ligandkötést követően, a 
virA kináz egy foszfátcsoport átvitelével (ún. 
foszforilálással) aktiválja a virG transzkripciós 
faktort, amely a virulencia operonok promo
tereiben található közös (ún. vir-box) DNS-
szekvenciákhoz kötődve indukálja azok 
transzkripcióját. A T-DNS határszekvenciáit 
egy virD1, D2, C1 és C2 komponensekből 
álló komplex ismeri fel, amely kötődése után 
a virD2 relaxáz a határszekvenciák egyik 
szálát helyspecifikusan elhasítja. A két végén 

elhasított T-DNS szál (ún. T-szál) 5’-végéhez 
a virD2-fehérje kovalens foszfotirozil kötéssel 
kapcsolódik, majd egy láncpótló DNS-szin-
tézis lépés során a T-szál kiszabadul a Ti-plaz
midból, és a virB/D4 T4SS csatornán növé-
nyi sejtekbe injektálódik.

A virD2 pilóta fehérjéhez kapcsolt T-szál 
mellett, a virB/D4-csatorna növénybe juttat 
számos más virulenciagén által kódolt ún. 
effektor fehérjét is. Ezek egy része a gazdasejt 
immunreakcióinak átprogramozásában, más 
része pedig a T-DNS sejtmagi importjában 
játszik szerepet. Az utóbbiak közül a virE2 
egyesszálú DNS-kötő fehérje a T-szálat telje-
sen beborítva megvédi azt citoplazmatikus 
transzportja során a DNS-lebontó nukleázok
kal szemben, és a virE2-kötő VIP1- és VIP2-
gazdafehérjékkel kölcsönhatva segíti a T-szál 
(T-komplex) transzportját a sejtmagi pórusok
hoz. Ezt követően a hasonlóan növényi sejtbe 
jutó virF-fehérjéhez kapcsolódó gazdafakto-
rok katalizálják a virE2-fehérje lebontását és 
a T-szál sejtmagi fölvételét (Lacroix – Citovsky, 
2013). Érdemes megjegyeznünk, hogy a 
T-DNS beépülését és génjeinek kifejeződését 
követő opinszintézis beindulása fontos szere-
pet játszik a Ti-plazmidok baktériumok kö-
zötti konjugációjában. Ugyanis az opinok 
indukálják a Ti-plazmidok bakteriális átvite-
lét szabályozó Tra konjugációs rendszert, azaz 
termelésük biztosítja a patogentitásért felelős 
plazmidok stabil fenntartását a növényekben 
szaporodó agrobaktérium-populációkban. 

Érdekes módon, számos Ti-plazmidon 
két T-DNS-régió is található. Ezek egyike 
hordozza az onkogéneket, amíg a másik ki-
zárólag csak opin (például mannopin) bio-
szintézisért felelős géneket kódol. Az ilyen 
Ti-plazmidokkal indukált tumorok DNS-
eiben mindkét fajta T-DNS megtalálható, 
sokszor egymástól különböző kromoszómális 

pozíciókban. Ez jól illusztrálja azt a tényt, hogy 
a T-DNS-en kódolt gének nem szükségesek 
a T-DNS átviteléhez és integrációjához, ame
lyet kizárólag csak a T-DNS határszekvenci-
ái, a hozzájuk kapcsolódó virD2-relaxáz és a 
virB/D4 T4SS-pílus irányít. Említettük, hogy 
egy baktériumsejtben bármely DNS-mole-
kulán található oriT-szekvencia egy konjugá-
ciós DNS-transzfer kezdőpontjaként szolgál-
hat, ha más DNS-molekula (kromoszóma, 
plazmid, fág, transzpozon stb.) hordozza az 
oriT-t felismerő relaxáz és pílus fehérjéket 
kódoló géneket. Ezért, a Ti-plazmidból a 
T-DNS eltávolítható a határszekvenciákkal 
együtt, és beépíthető bármely más agrobakté
riumban replikálódó plazmidba. A Ti-plaz
midtól így elkülönített T-DNS továbbra is 
transzformálható növénybe egy T-DNS nél
küli „lefegyverzett” Ti plazmid ún. transzhely
zetben biztosított virulenciagénjeinek segít-
ségével. Az ilyen kételemű (bináris) rendsze-
rek T-DNS-t hordozó plazmidjai (ún. növé-
nyi transzformációs vektorai) Escherichia 
coliban is képesek replikálódni, ami lehetővé 
teszi a T-DNS-ükbe épített gének egyszerű 
módosítását a rekombináns DNS-technoló-
giák alkalmazásával. Számos T-DNS vektor 
egy másik plazmid konjugációs rendszerét 
fölhasználva nagy gyakorisággal átvihető kóli- 
és Agrobaktérium között, és a segítő virulen
ciagéneket hordozó T-DNS-mentes Ti-plaz
midok módosításával a kópiaszámuk és sta-
bilitásuk szabályozható. Ezzel biztosítani lehet 
azt, hogy szelekció hiányában az agrobakté
rium elveszti a T-DNS-t hordozó transzformá
ciós vektort, azaz nem képes további DNS-
transzferre, ha esetleg a transzformált növény-
ben életben maradva kiszabadulna a termé-
szetbe (Koncz – Schell, 1986).

Mivel a T-DNS növényi transzferéhez 
csak a két relaxázkötő határszekvenciája szük

Koncz Csaba • Az agrobaktérium transzferált DNS-ének…



1157

Magyar Tudomány • 2014/10

1156

sítani tudják, és ez szelektív előnyt biztosít 
számukra a növények szöveteit kolonizáló 
más baktériumokkal szemben. 

Az agrobaktériumból növénybe irányuló 
horizontális DNS átviteli folyamathoz nem 
szükségesek a transzferált T-DNS-en hordo-
zott gének. A T-DNS átvitelét az agrobakté
riumból a növénybe egy, a bakteriális plazmi
dok konjugációs rendszereihez hasonló viru-
lencia (vir) géncsalád irányítja. A plazmidok 
fajon belüli és fajok közötti konjugációja a 
mikroorganizmusok világában az informá-
ciócsere leggyakoribb formája. A plazmidok 
konjugációját egyik sejtből a másikba a transz
fer (Tra) operonjaik által kódolt fehérjékből 
felépülő membráncsatornák vagy pílusok 
biztosítják. A konjugáció során a cirkuláris 
plazmid DNS egy specifikus szekvenciájához, 
az ún. konjugációs transzfer origóhoz (oriT) 
köt egy plazmid gének által kódolt relaxáz 
enzim, amely ott a kettős szálú DNS egyik 
szálát elhasítja, és annak szabad 5’-végéhez 
kovalensen kapcsolódik egy foszfotirozil kö
téssel. Az 5’-véghez kapcsolt relaxázt hordozó 
konjugatív szál a komplementer szálon meg
induló DNS-szintézis során kiszabadul, majd 
adaptor fehérjék segítségével a pílusok transz
port-ATPáz és egyéb alegységeivel kölcsönhat
va a receptorsejtbe transzportálódik. A kova-
lens kötésben tárolt energiát fölhasználva a 
relaxáz cirkularizálja az átkonjugált DNS-szál 
szabad 5’ és 3’ végeit, helyreállítva ezzel az ere
deti oriT-szekvenciát. Végül a komplementer 
szál szintézisével induló DNS-replikációval 
a plazmid stabilizálódik az új gazdában.

Mivel nem szükséges, hogy az oriT ugyan
azon a DNS-molekulán helyezkedjen el, 
mint amely a relaxázt és píluskomponenseket 
kódoló géneket hordozza, a konjugációs DNS 
átviteli folyamatoknak rendkívül sok változa
tuk van. Így egy hasonló oriT-t hordozó, de 

nem konjugatív plazmid mobilizálható egy 
másik plazmid relaxázával, illetve pílust kó-
doló Tra-génjei által. Továbbá, egy kromoszo
mális oriT-szekvenciától elindulhat a kromo
szomális gének átvitele egy plazmid relaxáz, 
illetve Tra-funkciói segítségével. Hasonlóan 
mobilizálódhatnak más baktériumokba repli
katív vagy replikációra nem képes kromoszó-
mába épült transzpozonok, amelyek végein 
két azonos polaritású oriT-szekvencia helyez-
kedik el, amelyet egy transzpozáz/relaxáz 
komplex ismer föl.

A Ti-plazmidok két különböző konjugá-
ciós rendszer génjeit hordozzák: az egyik a 
Ti-plazmid átvitelét biztosítja más baktéri-
umba, amíg a másik a T-DNS-t transzferálja 
növényi sejtekbe. A növényekbe konjugált 
T-DNS végein két azonos polaritású, 25bp 
hosszúságú oriT-ként működő határszekven
cia található. A T-DNS átvitelét egy, az ún. 
4-es típusú szekréciós csatornák (T4SS) csa-
ládjába tartozó pílus biztosítja. A T4SS pílus 
a T-DNS-en kívül, az ún. virulencia-régióban 
található virB operon 11 génjének, illetve a 
virD4 transzport-ATPáz gén fehérjeterméke-
iből épül föl. A T-DNS átvitelében szerepet 
játszó vir géneket a sérült növényi szövetekből 
a sebhegedés során kiszabaduló fenolgyűrűs 
és cukorvegyületek indukálják, amelyeket egy 
bakteriális sejtfelszíni virA hisztidinkináz re-
ceptor érzékel. A ligandkötést követően, a 
virA kináz egy foszfátcsoport átvitelével (ún. 
foszforilálással) aktiválja a virG transzkripciós 
faktort, amely a virulencia operonok promo
tereiben található közös (ún. vir-box) DNS-
szekvenciákhoz kötődve indukálja azok 
transzkripcióját. A T-DNS határszekvenciáit 
egy virD1, D2, C1 és C2 komponensekből 
álló komplex ismeri fel, amely kötődése után 
a virD2 relaxáz a határszekvenciák egyik 
szálát helyspecifikusan elhasítja. A két végén 

elhasított T-DNS szál (ún. T-szál) 5’-végéhez 
a virD2-fehérje kovalens foszfotirozil kötéssel 
kapcsolódik, majd egy láncpótló DNS-szin-
tézis lépés során a T-szál kiszabadul a Ti-plaz
midból, és a virB/D4 T4SS csatornán növé-
nyi sejtekbe injektálódik.

A virD2 pilóta fehérjéhez kapcsolt T-szál 
mellett, a virB/D4-csatorna növénybe juttat 
számos más virulenciagén által kódolt ún. 
effektor fehérjét is. Ezek egy része a gazdasejt 
immunreakcióinak átprogramozásában, más 
része pedig a T-DNS sejtmagi importjában 
játszik szerepet. Az utóbbiak közül a virE2 
egyesszálú DNS-kötő fehérje a T-szálat telje-
sen beborítva megvédi azt citoplazmatikus 
transzportja során a DNS-lebontó nukleázok
kal szemben, és a virE2-kötő VIP1- és VIP2-
gazdafehérjékkel kölcsönhatva segíti a T-szál 
(T-komplex) transzportját a sejtmagi pórusok
hoz. Ezt követően a hasonlóan növényi sejtbe 
jutó virF-fehérjéhez kapcsolódó gazdafakto-
rok katalizálják a virE2-fehérje lebontását és 
a T-szál sejtmagi fölvételét (Lacroix – Citovsky, 
2013). Érdemes megjegyeznünk, hogy a 
T-DNS beépülését és génjeinek kifejeződését 
követő opinszintézis beindulása fontos szere-
pet játszik a Ti-plazmidok baktériumok kö-
zötti konjugációjában. Ugyanis az opinok 
indukálják a Ti-plazmidok bakteriális átvite-
lét szabályozó Tra konjugációs rendszert, azaz 
termelésük biztosítja a patogentitásért felelős 
plazmidok stabil fenntartását a növényekben 
szaporodó agrobaktérium-populációkban. 

Érdekes módon, számos Ti-plazmidon 
két T-DNS-régió is található. Ezek egyike 
hordozza az onkogéneket, amíg a másik ki-
zárólag csak opin (például mannopin) bio-
szintézisért felelős géneket kódol. Az ilyen 
Ti-plazmidokkal indukált tumorok DNS-
eiben mindkét fajta T-DNS megtalálható, 
sokszor egymástól különböző kromoszómális 

pozíciókban. Ez jól illusztrálja azt a tényt, hogy 
a T-DNS-en kódolt gének nem szükségesek 
a T-DNS átviteléhez és integrációjához, ame
lyet kizárólag csak a T-DNS határszekvenci-
ái, a hozzájuk kapcsolódó virD2-relaxáz és a 
virB/D4 T4SS-pílus irányít. Említettük, hogy 
egy baktériumsejtben bármely DNS-mole-
kulán található oriT-szekvencia egy konjugá-
ciós DNS-transzfer kezdőpontjaként szolgál-
hat, ha más DNS-molekula (kromoszóma, 
plazmid, fág, transzpozon stb.) hordozza az 
oriT-t felismerő relaxáz és pílus fehérjéket 
kódoló géneket. Ezért, a Ti-plazmidból a 
T-DNS eltávolítható a határszekvenciákkal 
együtt, és beépíthető bármely más agrobakté
riumban replikálódó plazmidba. A Ti-plaz
midtól így elkülönített T-DNS továbbra is 
transzformálható növénybe egy T-DNS nél
küli „lefegyverzett” Ti plazmid ún. transzhely
zetben biztosított virulenciagénjeinek segít-
ségével. Az ilyen kételemű (bináris) rendsze-
rek T-DNS-t hordozó plazmidjai (ún. növé-
nyi transzformációs vektorai) Escherichia 
coliban is képesek replikálódni, ami lehetővé 
teszi a T-DNS-ükbe épített gének egyszerű 
módosítását a rekombináns DNS-technoló-
giák alkalmazásával. Számos T-DNS vektor 
egy másik plazmid konjugációs rendszerét 
fölhasználva nagy gyakorisággal átvihető kóli- 
és Agrobaktérium között, és a segítő virulen
ciagéneket hordozó T-DNS-mentes Ti-plaz
midok módosításával a kópiaszámuk és sta-
bilitásuk szabályozható. Ezzel biztosítani lehet 
azt, hogy szelekció hiányában az agrobakté
rium elveszti a T-DNS-t hordozó transzformá
ciós vektort, azaz nem képes további DNS-
transzferre, ha esetleg a transzformált növény-
ben életben maradva kiszabadulna a termé-
szetbe (Koncz – Schell, 1986).

Mivel a T-DNS növényi transzferéhez 
csak a két relaxázkötő határszekvenciája szük
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séges, az ezek között elhelyezkedő T-DNS-
szekvenciák eltávolíthatók és helyettesíthetők 
bármely tetszőleges DNS-szakasszal. A sejt-
osztódást indukáló onkogének eltávolítása 
miatt azonban szükséges egy olyan gént a 
T-DNS határszekvenciái közé építeni, amely-
nek aktivitása alapján a T-DNS-sel transzfor-
mált sejtek, illetve növények azonosíthatók. 
A növényi transzformációs technológiák 
kezdeti kidolgozása során a T-DNS növények
ben kifejeződő génjeinek transzkripciós sza-
bályozó régiói közé épített antibiotikumrezisz
tencia-gének szolgáltak eszközül a transzfor-
mált sejtek szelekciójára antibiotikum és 
sejtosztódást indukáló hormonokat (auxint 
és citokinint) tartalmazó táptalajokon. Az 
auxin-citokinin koncentrációarány módosítá
sával a transzformált sejtekből nyert osztódó 
szövetekből (ún. kalluszokból) hajtásokat, majd 
termőképes növényeket lehet regenerálni, 
amelyek mendeli módon örökítik a T-DNS-
be épített géneket (Herrera-Estrella et al., 
1983; Zambryski et al., 1983).

A genetikailag módosított növények (köz
ismerten GMO-k) lehetséges alkalmazásait 
gátolva elterjedt az a föltételezés, hogy a le-
bomló növényi szövetekből a talajbaktériu-
mok esetleg fölvehetik az egyébként csak 
növényekben kifejeződő antibiotikumrezisz-
tencia-gének DNS-eit, és valamilyen módon 
átalakítva kifejezhetik azokat, megemelve a 
természetben található antibiotikum-rezisz-
tens baktériumpopulációk méretét. Bár ezt 
a lehetőséget nemigen sikerült igazolni, ezt 
követően olyan módosított növényi gének 
kerültek alkalmazásra a GMO-k előállítására 
használt T-DNS vektorokban, amelyek herbi
cid növényirtó szerekkel, illetve más vegyüle
tekkel szembeni rezisztenciát biztosítottak. A 
technológia további fejlődése azt is lehetővé 
tette, hogy a szelektálható gén eltávolítható 

a T-DNS-ből helyspecifikus endonukleázok 
alkalmazásával. Ezzel az ún. „jelmentes” 
technológiával lehetségessé vált, hogy a 
T-DNS-sel kizárólag saját, illetve más fajból 
származó növényi gént lehessen beépíteni a 
GMO-növényekbe, amelyek ezért a 
transzgénikus (idegen gént tartalmazó) meg-
jelölés helyett a ciszgénikus (módosított saját 
gént hordozó) elnevezést kapták. Mivel a 
T-DNS transzfer folyamata során a határszek-
venciákból a relaxáz hasítás után megmaradt 
rövid DNS-szakaszok (ideálisan csak 3 és 21 
bp) is beépülnek a módosított saját génekkel 
transzformált növényekbe, ezeket továbbra 
is GMO-ként tartják számon. Ugyanakkor 
nyilvánvaló, hogy az ilyen GMO-kba bejut-
tatott rövid T-DNS-határszekvenciáknak 
nincs kódoló kapacitásuk, azaz jelenlétük 
nem módosítja a transzformált növények 
tulajdonságait. A kutatási eredmények isme-
retének és a rizikófaktorok helyes értékelésé-
nek hiánya így továbbra is gátolja a növényi 
GMO-k gyakorlati alkalmazásait.

A technológiai fejlődés jelentős állomása 
volt az a felfedezés, hogy a káposztafélék csa
ládjaiban, de egyre növekvő számú más nö-
vényfajban is, a megtermékenyítés előtt vagy 
után a virágzatba infiltrált agrobaktériummal 
transzformálni lehet az ováriumban a pete-
sejteket. A transzformált növények (magok) 
előállítása így nemcsak egyszerűbbé és gyor-
sabbá vált a korábbi, a szövettenyésztésen 
alapuló módszerekhez hasonlítva, de segített 
elkerülni a szövettenyésztés során észlelhető 
endoreduplikáció, kromoszómavesztés vagy 
endogén transzpozonok aktiválódásának tu
lajdonítható szomatikus mutációk okozta 
problémákat is. A klasszikus növénynemesí-
tési stratégiákkal összehasonlítva a transzfor-
mációs technológia óriási előnye, hogy lénye-
gesen rövidebb idő alatt lehetővé teszi a nö-

vények egyes tulajdonságainak tudásalapú, 
célzott és könnyen ellenőrizhető megváltozta
tását. Ezt a következő példa illusztrálja. A híres 
magyar növénygenetikus, Rédei P. György 
(1921–2008) tiaminhiányos thi auxotróf Ara­
bidopsis (lúdfű) mutánsa B1-vitamin hiányá-
ban albínó csíranövényként elpusztul. Ha egy 
B1-vitaminon felnevelt thi mutánst transzfor-
málunk a hibás gén vadtípusú THI-változatát 
(ún. alléljét) hordozó T-DNS-sel, akkor egy 
lépésben szelektálhatunk a tiaminhiányt 
okozó mutáció kijavítására (ún. genetikai 
komplementációjára), mivel a transzformánsok 
túlélik a B1-vitamin hiányát is. Azaz egy 
növényi gén hibáját célzottan javítani tudjuk 
egy jól jellemzett ismert gén beültetésével 
anélkül, hogy a növény bármely más tulaj-
donságát megváltoztatnánk. Ez könnyen 
igazolható, ha azonosítjuk a T-DNS beépü-
lésének kromoszómális pozícióját, és ezzel 
kizárjuk, hogy a T-DNS valamilyen más 
génbe épülve inaktiválja annak funkcióját. 
Párhuzamosan, a klasszikus nemesítés alap-
technikáját alkalmazva ugyanezt a tiaminhiá
nyos mutánst keresztezzük egy Norvégiából 
származó Arabidopsis vonallal, azaz kombi-
náljuk a thi mutáns és norvég vadtípusú 
növények haploid kromoszóma készleteit. A 
hibrid nőni fog B1-vitamin hiányában, de 
nem, vagy rendkívül későn fog virágozni, 
mert a norvég vonal hordoz egy virágzást kés
leltető domináns gént. Azaz, a nemesítésben 
használt stratégiával a kívánt tulajdonság 
(B1-vitaminhiány) korrigálása mellett egy 
nem várt másik jegyet is megváltoztattunk, 
mivel a kívánt gén mellett számos más isme-
retlen gént és génmutációt bevittünk a thi 
mutánsba a norvég lúdfűből.

A fenti példában említettük, hogy a sejt
magba bejutó T-DNS beépülhet a kromoszó
mák bármely régiójába, így az ott található, 

egymástól rövidebb-hosszabb DNS-régiók-
kal elválasztott génekbe is. A T-DNS-inszer
ciók beépülése a génekbe azok normális 
működését (ún. transzkripcióját mRNS-sé) 
megakadályozza, azaz funkcióvesztést ered-
ményező inszerciós mutációkat okoz. Ugyan-
akkor a T-DNS ismert szekvenciáinak be-
épülése ismeretlen génekbe lehetővé teszi a 
mutáns gének azonosítását, például a T-DNS 
határszekvenciáihoz kapcsolódó növényi kro
moszómális DNS-fragmentek izolálása és 
szekvenálása segítségével. Olyan T-DNS-eket 
használva, amelyek határszekvenciáikhoz 
kapcsolva egy riporter fehérje (például kana
micin foszfotranszferáz, béta-glükuronidáz, 
zöld fluoreszcens protein etc.) kódoló régió-
ját hordozzák, a növényi génekben lokalizált 
T-DNS-inszerciók könnyen azonosíthatók. 
Ugyanis, ha a T-DNS-be épített riporter gént 
a növényi génen áthaladó transzkripció 
mRNS-se átírja, akkor a riporter fehérje 
(amely hordozhatja a növényi gén által kódolt 
fehérje egy szegmentjét is) termelődése a 
transzformált növények sejtjeiben észlelhető 
(például szövettani festéssel követve annak 
enzimaktivitását vagy mikroszkóppal vizsgál-
va fluoreszcens fénykibocsátó képességét). E 
technika fölhasználásával a génekben azono-
sított T-DNS inszerciók gyakorisága hason-
lónak bizonyult a lúdfűben, haploid Nicotia­
na plumbaginifoliában és allotetraploid do-
hányban. Mivel e három növényfaj sejtmagi 
DNS-ének (ún. genomjának) mérete és az 
abban kódolt gének száma jelentősen külön-
bözik egymástól (Arabidopsis 132 Mbp, 33 600 
gén; dohány 3613Mbp, 90 000 gén), ez az 
eredmény azt jelezte, hogy a T-DNS a várt 
véletlen eloszlással szemben nagy gyakoriság-
gal épül génekbe (Koncz et al., 1989). Az első 
T-DNS-inszercióval azonosított génmutáció 
jellemzése után a lúdfű CH42 (protoporfirin 
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séges, az ezek között elhelyezkedő T-DNS-
szekvenciák eltávolíthatók és helyettesíthetők 
bármely tetszőleges DNS-szakasszal. A sejt-
osztódást indukáló onkogének eltávolítása 
miatt azonban szükséges egy olyan gént a 
T-DNS határszekvenciái közé építeni, amely-
nek aktivitása alapján a T-DNS-sel transzfor-
mált sejtek, illetve növények azonosíthatók. 
A növényi transzformációs technológiák 
kezdeti kidolgozása során a T-DNS növények
ben kifejeződő génjeinek transzkripciós sza-
bályozó régiói közé épített antibiotikumrezisz
tencia-gének szolgáltak eszközül a transzfor-
mált sejtek szelekciójára antibiotikum és 
sejtosztódást indukáló hormonokat (auxint 
és citokinint) tartalmazó táptalajokon. Az 
auxin-citokinin koncentrációarány módosítá
sával a transzformált sejtekből nyert osztódó 
szövetekből (ún. kalluszokból) hajtásokat, majd 
termőképes növényeket lehet regenerálni, 
amelyek mendeli módon örökítik a T-DNS-
be épített géneket (Herrera-Estrella et al., 
1983; Zambryski et al., 1983).

A genetikailag módosított növények (köz
ismerten GMO-k) lehetséges alkalmazásait 
gátolva elterjedt az a föltételezés, hogy a le-
bomló növényi szövetekből a talajbaktériu-
mok esetleg fölvehetik az egyébként csak 
növényekben kifejeződő antibiotikumrezisz-
tencia-gének DNS-eit, és valamilyen módon 
átalakítva kifejezhetik azokat, megemelve a 
természetben található antibiotikum-rezisz-
tens baktériumpopulációk méretét. Bár ezt 
a lehetőséget nemigen sikerült igazolni, ezt 
követően olyan módosított növényi gének 
kerültek alkalmazásra a GMO-k előállítására 
használt T-DNS vektorokban, amelyek herbi
cid növényirtó szerekkel, illetve más vegyüle
tekkel szembeni rezisztenciát biztosítottak. A 
technológia további fejlődése azt is lehetővé 
tette, hogy a szelektálható gén eltávolítható 

a T-DNS-ből helyspecifikus endonukleázok 
alkalmazásával. Ezzel az ún. „jelmentes” 
technológiával lehetségessé vált, hogy a 
T-DNS-sel kizárólag saját, illetve más fajból 
származó növényi gént lehessen beépíteni a 
GMO-növényekbe, amelyek ezért a 
transzgénikus (idegen gént tartalmazó) meg-
jelölés helyett a ciszgénikus (módosított saját 
gént hordozó) elnevezést kapták. Mivel a 
T-DNS transzfer folyamata során a határszek-
venciákból a relaxáz hasítás után megmaradt 
rövid DNS-szakaszok (ideálisan csak 3 és 21 
bp) is beépülnek a módosított saját génekkel 
transzformált növényekbe, ezeket továbbra 
is GMO-ként tartják számon. Ugyanakkor 
nyilvánvaló, hogy az ilyen GMO-kba bejut-
tatott rövid T-DNS-határszekvenciáknak 
nincs kódoló kapacitásuk, azaz jelenlétük 
nem módosítja a transzformált növények 
tulajdonságait. A kutatási eredmények isme-
retének és a rizikófaktorok helyes értékelésé-
nek hiánya így továbbra is gátolja a növényi 
GMO-k gyakorlati alkalmazásait.

A technológiai fejlődés jelentős állomása 
volt az a felfedezés, hogy a káposztafélék csa
ládjaiban, de egyre növekvő számú más nö-
vényfajban is, a megtermékenyítés előtt vagy 
után a virágzatba infiltrált agrobaktériummal 
transzformálni lehet az ováriumban a pete-
sejteket. A transzformált növények (magok) 
előállítása így nemcsak egyszerűbbé és gyor-
sabbá vált a korábbi, a szövettenyésztésen 
alapuló módszerekhez hasonlítva, de segített 
elkerülni a szövettenyésztés során észlelhető 
endoreduplikáció, kromoszómavesztés vagy 
endogén transzpozonok aktiválódásának tu
lajdonítható szomatikus mutációk okozta 
problémákat is. A klasszikus növénynemesí-
tési stratégiákkal összehasonlítva a transzfor-
mációs technológia óriási előnye, hogy lénye-
gesen rövidebb idő alatt lehetővé teszi a nö-

vények egyes tulajdonságainak tudásalapú, 
célzott és könnyen ellenőrizhető megváltozta
tását. Ezt a következő példa illusztrálja. A híres 
magyar növénygenetikus, Rédei P. György 
(1921–2008) tiaminhiányos thi auxotróf Ara­
bidopsis (lúdfű) mutánsa B1-vitamin hiányá-
ban albínó csíranövényként elpusztul. Ha egy 
B1-vitaminon felnevelt thi mutánst transzfor-
málunk a hibás gén vadtípusú THI-változatát 
(ún. alléljét) hordozó T-DNS-sel, akkor egy 
lépésben szelektálhatunk a tiaminhiányt 
okozó mutáció kijavítására (ún. genetikai 
komplementációjára), mivel a transzformánsok 
túlélik a B1-vitamin hiányát is. Azaz egy 
növényi gén hibáját célzottan javítani tudjuk 
egy jól jellemzett ismert gén beültetésével 
anélkül, hogy a növény bármely más tulaj-
donságát megváltoztatnánk. Ez könnyen 
igazolható, ha azonosítjuk a T-DNS beépü-
lésének kromoszómális pozícióját, és ezzel 
kizárjuk, hogy a T-DNS valamilyen más 
génbe épülve inaktiválja annak funkcióját. 
Párhuzamosan, a klasszikus nemesítés alap-
technikáját alkalmazva ugyanezt a tiaminhiá
nyos mutánst keresztezzük egy Norvégiából 
származó Arabidopsis vonallal, azaz kombi-
náljuk a thi mutáns és norvég vadtípusú 
növények haploid kromoszóma készleteit. A 
hibrid nőni fog B1-vitamin hiányában, de 
nem, vagy rendkívül későn fog virágozni, 
mert a norvég vonal hordoz egy virágzást kés
leltető domináns gént. Azaz, a nemesítésben 
használt stratégiával a kívánt tulajdonság 
(B1-vitaminhiány) korrigálása mellett egy 
nem várt másik jegyet is megváltoztattunk, 
mivel a kívánt gén mellett számos más isme-
retlen gént és génmutációt bevittünk a thi 
mutánsba a norvég lúdfűből.

A fenti példában említettük, hogy a sejt
magba bejutó T-DNS beépülhet a kromoszó
mák bármely régiójába, így az ott található, 

egymástól rövidebb-hosszabb DNS-régiók-
kal elválasztott génekbe is. A T-DNS-inszer
ciók beépülése a génekbe azok normális 
működését (ún. transzkripcióját mRNS-sé) 
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sított T-DNS inszerciók gyakorisága hason-
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Mg2+-kelatáz) génjében (Koncz et al., 1990) 
valóban sikerült nemzetközi összefogással az 
Arabidopsis legtöbb génjében legalább egy 
T-DNS inszerciós mutációt azonosítani, ami 
lehetővé tette azok funkcionális analízisét. 
Többek között ez vezetett például ahhoz a 
felismeréshez is, hogy az állatokhoz hasonló-
an a növényekben is működnek alapvető 
életfunkciókat szabályozó szteroid hormonok 
(Szekeres et al., 1996). A T-DNS-inszerciókat 
környező növényi DNS-szekvenciák összeha
sonlító vizsgálata ugyanakkor fontos informá
ciót szolgáltatott a T-DNS beépülését irányí-
tó nem-homológ (ún. illegitim) rekombiná-
ciós folyamat részleteiről (Mayerhofer et al., 
1991). Az a tény, hogy a megvizsgált inszerciók 
döntő többségében a T-szál virD2 pilóta fe-
hérje által védett 5’-vége pontosan kapcsoló-
dott a beépülés során a növényi célszekven-
ciákhoz, azt jelezte, hogy a virD2 relaxáz fe-
hérje aktív szerepet játszik a T-DNS kromo
szomális beépülési folyamatában. 

A T-DNS beépülési helyeinek gyakorisá-
gát vizsgálva a gének különböző régióiban 
kiderült, hogy a gének kódoló szekvenciáihoz 
hasonlítva a T-DNS-inszerciók átlagos száma 
lényegesen magasabb a kromoszomális gén-
hurkok egymással kölcsönható 5’-végi promo
ter és 3’-végi poliadenilációs szignálszekven-
ciákat hordozó régióiban (Szabados et al., 
2002). Ez azt jelezte, hogy a T-DNS-hez ko
valensen kapcsolódó virD2-fehérje, amely 
szükséges a T-szál sejtmagi importjához, köl
csönhathat olyan kromatin fehérjékkel, ame
lyek a gének promoter, illetve 3’-régiójában 
lokalizálódnak. Az ezt követő virD2-fehérje 
kölcsönhatási vizsgálatok ahhoz a meglepő 
észleléshez vezettek, hogy az integrálódó 
T-DNS virD2 pilóta fehérjéje a sejtmagban 
a TATA-boksz-kötő TBP-fehérjéhez kapcso-
lódik, amely minden eukarióta organizmus-

ban megtalálható (Bakó et al., 2003). A TBP, 
mint az RNS-polimeráz II (RNSPII) enzim 
TFIID általános transzkripciós faktorának 
központi alegysége, kulcsszerepet játszik az 
eukarióta gének promóter régióiban találha-
tó konzervált TAATA-szekvenciák felismeré-
sében és a transzkripciót elindító RNSPII-
komplexek összeállásában a promótereken. 
Emellett a TBP képes differenciáltan fölismer
ni különböző DNS-hibákat, és emlőssejtek-
ben kölcsönhat a DNS javítási mechanizmu-
sok egyik kulcs szabályozó faktorával, a p53 
tumorszuppresszor fehérjével. 

A növényi sejtmagokban a virD2-fehérje 
a vártnál magasabb molekulatömeget mutat, 
ami a fehérje foszforilációjának tulajdonítha-
tó. A virD2 foszforilálásáért felelős protein 
kináz tisztítása során együtt frakcionálódik a 
TFIID- és RNSPII-komplexekkel, és fosz
forilálja az RNSPII legnagyobb alegységének 
C-terminális doménjében (RNSPII-CTD-
ben) található Y1S2P3T4S5P6S7 ismétlődő 
peptidrégiókat, amelyek közismerten fontos 
szerepet játszanak az RNSPII és a transzkrip-
ció különböző fázisait irányító faktorok köl
csönhatásaiban (Hajheidari et al., 2013). 
További vizsgálatok kiderítették, hogy a 
virD2-kináz izolálható egy olyan ellenanyag-
gal, amely az RNSPII TFIIH komplexének 
egyik alegységét, a ciklin-H által aktivált 
CDKD;2-kinázt ismeri fel. 

A TFIIH nemcsak a transzkripció egyes 
lépéseit irányítja, de központi szerepet játszik 
a DNS-javítás folyamataiban és a sejtosztó-
dást szabályozó ciklinfüggő kinázok (CDK-k) 
aktiválásában. A növényi TFIIH-kapcsolt 
CDKD-kinázok funkciói hasonlóak a hu-
mán CDK7-kinázéhoz, amely krónikus ak-
tiválódást mutat az immortalizált tumorok 
többségében. Ugyanakkor a CDK7-tel kap
csolt TFIIH-alegységek DNS-javítási folya-

matokat gátló hibái a közismert ultraibolya 
sugárérzékenységet okozó genetikai betegsé-
gek (például Xeroderma pigmentosum és 
Cockayne-szindrómák) okai (Egly – Coin, 
2011; Fisher, 2012). A növényi TFIIH-kinázok 
újabb vizsgálatai kiderítették, hogy Arabidop­
sisban a humán CDK7 funkcióját három 
egymáshoz hasonló CDKD-kináz látja el, 
amelyeket a TFIIH-komplexekben egy, ed-
dig csak növényekben ismert CDKF-mes
terkináz aktivál. A humán CDK7-hez hason-
lóan, a növényi CDKD-k az RNSPII-CTD 
ismétlődő peptidmotívumainak szerin-5 (S5) 
pozícióit foszforilálják, és ezzel stimulálják a 
transzkripció indítását az RNSPII által átírt 
géneken. Az őket aktiváló CDKF-kináz a 
CTD-peptidek utolsó, szerin-7 (S7) pozíci-
óiba épít foszfátcsoportokat, amely szükséges 
ahhoz, hogy a sejtdifferenciálódást irányító 
mikroRNS-ek és más géncsöndesítő kis 
RNS-ek transzkripciója és biogenezise helye-
sen történjen meg (Hajheidari et al., 2012). 

A CDKF-gén mutációja Arabidopsisban 
a CDKD-kinázok aktivitását nagyban le-
csökkenti, ami drasztikusan gátolja a sejtosz-
tódást. Ezért a cdkf-mutánsok extrém törpe 
növekedést mutatnak. Ezzel szemben mind-
három CDKD-gén inaktiválása gátolja a 
sejtosztódást, és a hármas mutációt hordozó 
sejtek nem életképesek. A közelmúltban vég
zett kísérletek eredményei azt mutatják, hogy 
a CDKF-kináz inaktiválása teljesen meggá-
tolja az agrobaktérium T-DNS-sel indukált 
tumorképződést. Hasonlóan a CDKD-gének 
egyedi és kombinált mutációi lecsökkentik a 
tumorképződés gyakoriságát. E megfigyelé-
seket feltehetően az magyarázza, hogy a sejt-
magba bejutó T-DNS (T-szál) virD2 pilóta 
fehérjéjét a TFIIH-komplexek CDKD-ki
názaival kölcsönható CDKF-mesterkináz 
foszforilálja. A virD2-relaxáz foszforilálása 

valószínű szükséges ahhoz, hogy a kovalensen 
kötött virD2 leváljon a T-szál 5’-végéről, és 
azt egy, a növényi DNS-ben található szabad 
3’-véghez kapcsolja. A tumorképzés hiánya a 
cdkf-mutáns növényekben azt sugallja, hogy 
a CDKF hiánya a virD2 foszforilációját, és 
ezáltal T-DNS-integrációt segítő funkcióját 
gátolja. Ezzel szemben a tumorképzés részle-
ges gátlása a cdkd-mutánsokban arra utal, 
hogy az egyes CDKF-kötő CDKD-kinázok 
hiánya különböző mértékben csökkenti a 
TFIIH-komplexben a virD2-fehérjét foszfori
láló CDKF-kináz mennnyiségét.

Összefoglalva, a jelenleg rendelkezésre 
álló eredmények azt mutatják, hogy a tu
morképzésért felelős agrobaktérium T-DNS-
ének növényi kromoszómákba épülését segí-
tő virD2 relaxáz fehérje a sejtosztódás, DNS-
javítás és transzkripció folyamatait szabályo-
zó TFIIH-komplexszel lép kölcsönhatásba. 
Mivel eukariótákban, az élesztőtől a humán 
sejtekig, a TFIIH kinázai és egyéb alegységei 
figyelemre méltó szerkezeti és funkcionális 
hasonlóságot mutatnak, talán nem meglepő 
az a tény, hogy az agrobaktérium T4SS pílu
sán bejuttatott T-DNS a növényekhez ha-
sonló módon beépül élesztő, fonalas gomba, 
tengeri uborka és humán sejtek kromoszomá
lis DNS-eibe is (idézetekért lásd: Lacroix– 
Citovsky, 2013). A jelenleg ismert plazmidok 
összehasonlító vizsgálatai azt mutatják, hogy 
az agrobaktérium Ti plazmid virulenciagénjei 
által kódolt virD2 relaxáz és T4SS pílus fe-
hérjéi közeli rokonságban állnak számtalan 
más baktérium plazmidján és kromoszómá-
ján kódolt konjugatív DNS-átvitelért felelős 
fehérjékkel (Smillie et al., 2010). Ezek közé 
tartoznak például az RP4 és RSF1010 plazmid 
TraI- és Mob-fehérjéi, amelyek képesek az 
agrobaktérium T4SS pílusán át mobilizálni 
az RP4 és RSF1010 plazmid DNS-eket nö-
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az RP4 és RSF1010 plazmid DNS-eket nö-
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vényi sejtbe, ahol azok a T-DNS-hez hasonló
an beépülnek a sejtmagi DNS-be. A T-DNS 
átvihető számos más proteobaktérium (pél-
dául rhizóbium) DNS konjugációs rendsze-
rével is növényi sejtbe. Továbbá, virD2-höz 
hasonlóan, a TraI és Mob relaxáz fehérjék a 
sejtmagban halmozódnak föl akkor is, ha 
bejutnak humán sejtekbe (Silby et al., 2007). 
Nemrégen egy agrobaktériummal rokon 
virD2 és virB/D4 T4SS transzformációs rend
szert azonosítottak a humán patogén Barto­
nella fajokban, amelyek képesek plazmidjaikat 
állati és humán sejtekbe mobilizálni, ahol 
azok integrálódnak a sejtmagi kromoszómák-
ba (Llosa et al., 2012). Emellett ismert, hogy 
számtalan humán kórokozóban, így a gyo-
morrák kialakulásában szerepet játszó Heli­
cobacter piloriban is található több virD2-vel 
rokon relaxáz és T4SS-t kódoló virulenciagén 
(Grove et al., 2013). E megfigyelések alapján 
logikusan fölmerül annak a lehetősége, hogy 

a baktériumokból eukarióta sejtekbe irányu-
ló horizontális DNS-transzfer sokkal gyako-
ribb a természetben, mint azt eddig feltételez
tük. Ezért a továbbiakban szükséges megvizs-
gálnunk, hogy az ismert humán patogének 
közül melyek képesek DNS-üket beépíteni 
a kromoszómákba, és ezzel az agrobaktérium 
T-DNS-hez hasonlóan génmutációkat okoz-
ni. Alkalmas védekezési stratégiák kidolgozá-
sa céljából érdekes lenne azt is megtudnunk, 
hogy a sejtmagba bejutó bakteriális relaxázok 
az agrobaktérium virD2-höz hasonlóan a 
TFIIH közvetítésével építik-e be DNS-eiket 
a kromoszómákba.
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átvitel, virulencia gének, plazmid konjugáció, 
transzferált DNS (T-DNS), virD2 relaxáz, 
T4SS szekréciós csatorna, RNS-polimaráz II, 
TFIIH általános transzkripciós faktor, genetikai­
lag módosított növények
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átvihető számos más proteobaktérium (pél-
dául rhizóbium) DNS konjugációs rendsze-
rével is növényi sejtbe. Továbbá, virD2-höz 
hasonlóan, a TraI és Mob relaxáz fehérjék a 
sejtmagban halmozódnak föl akkor is, ha 
bejutnak humán sejtekbe (Silby et al., 2007). 
Nemrégen egy agrobaktériummal rokon 
virD2 és virB/D4 T4SS transzformációs rend
szert azonosítottak a humán patogén Barto­
nella fajokban, amelyek képesek plazmidjaikat 
állati és humán sejtekbe mobilizálni, ahol 
azok integrálódnak a sejtmagi kromoszómák-
ba (Llosa et al., 2012). Emellett ismert, hogy 
számtalan humán kórokozóban, így a gyo-
morrák kialakulásában szerepet játszó Heli­
cobacter piloriban is található több virD2-vel 
rokon relaxáz és T4SS-t kódoló virulenciagén 
(Grove et al., 2013). E megfigyelések alapján 
logikusan fölmerül annak a lehetősége, hogy 

a baktériumokból eukarióta sejtekbe irányu-
ló horizontális DNS-transzfer sokkal gyako-
ribb a természetben, mint azt eddig feltételez
tük. Ezért a továbbiakban szükséges megvizs-
gálnunk, hogy az ismert humán patogének 
közül melyek képesek DNS-üket beépíteni 
a kromoszómákba, és ezzel az agrobaktérium 
T-DNS-hez hasonlóan génmutációkat okoz-
ni. Alkalmas védekezési stratégiák kidolgozá-
sa céljából érdekes lenne azt is megtudnunk, 
hogy a sejtmagba bejutó bakteriális relaxázok 
az agrobaktérium virD2-höz hasonlóan a 
TFIIH közvetítésével építik-e be DNS-eiket 
a kromoszómákba.
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