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Egy összességében sikeres korszak zárult le a 
20. század végén a világ mezőgazdasági inno-
vációjában és termelésében. A zöld forrada-
lom néven ismert, az ötvenes években elin-
dított kezdeményezés szellemi atyja egy 
amerikai növénypatológusból lett növényne-
mesítő, Norman Borlaug volt, aki földünk 
egyik legszárazabb vidékén, a mexikói Sonora 
tartományban látott hozzá a búzakutatáshoz 
az ötvenes években. Ebben az időszakban, a 
2. világháború után a föld 2,5 milliárdnyi la-
kosságának közel fele éhezett, vagy alultáplált 
volt. Az évszázad első felében a kormányzatok 
minden törekvése ellenére a termőterület 
folyamatos növelése mellett sem voltak ké-
pesek enyhíteni az éhezésen, amit a második 
világégés csak fokozni tudott. 

Norman Borlaug és a világ számos régió
jában tevékeny sorstársai megváltoztatták a 
búzanövényt nemesítési műhelyeikben. Át-
alakult a növény felépítése: a vegetatív növé-
nyi részekhez képest jelentősen megnőtt a 
generatív részek aránya, ami nagyobb poten-
ciális termőképességre adott lehetőséget. Ezt 

sikere volt a mezőgazdálkodásban, amikor az 
agrárkutatási eredmények gyorsan és hatéko-
nyan kerültek a gyakorlatba, és a világ több 
éhezéssel sújtott régiójának hozta el a társadal
mi stabilitást. Norman Borlaug búzanemesí
tőnek joggal adományoztak Nobel-békedíjat. 

A 20. század ötvenes éveiben kezdődött 
fejlődési folyamat fokozatosan lassult az ezred
forduló közeledtével. Egyes régiókban stagná
lás, máshol csökkenés volt megfigyelhető a 
növényi produktivitásban, ami több okra volt 
visszavezethető. Ide sorolható többek között 
a gyors termelésnövekedés, valamint a szélső
séges időjárási jelenségek gyakoribbá válásával 
csökkenő termésstabilitás. A klímaváltozás 
hatására új kórokozók és kártevők jelentek 
meg, például a magasabb hőmérséklethez al
kalmazkodó sárgarozsda (Puccinia striiformis) 
Warrior rassza, vagy az afrikai Ugandából 
Kisázsiáig terjedő új feketerozsda (Puccinia 
graminis) UG99-es rassz. Az ökológiai egyen-
súly fenntartása miatt megkérdőjeleződött a 
nagyadagú műtrágyázás gyakorlata.Az egy-
oldalú termésnövelés mellett előtérbe került 
a differenciált minőségű alapanyag előállítá-
sa érdekében a beltartalmi minőség javításá-
nak igénye, az egészséges táplálkozásban 
szerepet játszó bioaktív komponensek, és a 
szem keményítő-összetételének módosítása.  

Új növénynemesítési módszerek alkalmazása

Hans J. Braun és munkatársai (1998) felmé-
rést végeztek a jövőbeni legfontosabb növény-
nemesítési célkitűzésekről a világ búzaneme-
sítői körében. A válaszok régiónként eltérőek 
voltak, ugyanakkor abban megegyeztek, hogy 
a búzanemesítési célok lényegesen bonyolul-
tabbá váltak a korábbi időszakhoz képest. A 
produktivitás növelése mellett legalább olyan 
fontos lett a termésstabilitás növelése, a beteg
ség-ellenállóságra történő kutatások, a beltar

talmi minőség javítása, a nitrogén- és foszfor-
hasznosító képesség fejlesztése stb. Az új ki-
hívások ismeretében Anthony Arundel és 
munkatársai (2000) az európai növényneme-
sítők véleményét kérte ki, és megállapította, 
hogy a nemesítők mintegy 80%-a a klasszikus 
módszerek mellett a géntechnológiát, vala-
mint a molekuláris markertechnológiákat 
kívánja alkalmazni a kutatások hatékonysá-
gának növelése érdekében. 

A klasszikus szelekciós módszerek is fejlőd
tek világszerte. Rutineljárás lett a Norman 
Borlaug által bevezetett, több ökológiai kör
nyezetben végzett szelekció, az ún. shuttle 
breeding. A statisztikai módszerek fejlődésével 
forradalmi változások történtek a nagy sze-
lekciós adathalmazok kezelésében. Mára a 
hagyományos nemesítés szerves része a dihap
loid technika vagy az ún. egymagszármazék 
módszer (single seed descent). Az új, egyre 
összetettebb célkitűzések ismeretében nagy 
előnemesítési (prebreeding) programok kez-
dődtek el, és a termőképesség növelésére ki-
dolgozásra kerültek a fiziológiai alapokon 
nyugvó szelekciós rendszerek. Egyre nagyobb 
teret nyernek a molekuláris markertechno-
lógiák. A genomikai szelekció már a poligénes 
jellegekre történő szelekcióban is felhasznál-
ható lesz a jövőben bioinformatikai háttér 
mellett, ami többek között a heterózis neme-
sítésben is jelentős fejlődést idézhet elő. Új 
molekuláris citogenetikai módszerek segítik 
a vad- és rokon fajokból átvitt kromoszóma-
szegmensek kimutatását. A genomika előse-
gíti a tudatos mutációs nemesítés kidolgozá-
sát a TILLING-módszer alkalmazásával.

A növénynemesítési koncepció változása 
Martonvásáron

A koncepcióváltás a martonvásári kalászos 
gabona nemesítési programjában is végbe-

az előnyt a termesztés során azonban csak 
rövid szárú, nagyobb állóképességgel rendel-
kező genotípusokkal lehetett realizálni. En-
nek érdekében ún. szártörpésítő géneket 
építettek be a búzába. Új, nagyadagú növény-
táplálási és növényvédelmi technológiákat 
fejlesztettek világszerte a modern búzatípus 
nagy termőképességének kiaknázására. Nap-
palhosszal szemben érzéketlen típusok elter-
jedésével javult a búza eltérő ökológiai környe
zethez való alkalmazkodóképessége, a gene-
tikailag heterogén tájfajta populációk helyett 
genetikailag homogén populációval rendelke
ző modern búzafajták kerültek termesztésbe. 

Az új növénynemesítési eredmények poli
tikai rendszerektől függetlenül Földünk 
minden részébe eljutottak. Négy évtized alatt 
megháromszorozódott a világ gabonaterme-
lése. Az évezred végére hatmilliárdra duzzadt 
népesség ellenére jelentősen visszaszorult az 
éhezés, több régióban a politikai okok, az 
elosztási anomáliák miatt volt inkább élelmi-
szerhiány. Az előző század második fele az 
emberiség történetének egyik legnagyobb 
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ment a múlt század kilencvenes éveiben, hogy 
megfeleljünk a világszerte kialakult új kihí-
vásoknak, és a megváltozott hazai termelési 
feltételeknek. Kutatásaink fő célkitűzése az 
elmúlt időszakban a molekuláris növényne-
mesítés és a hagyományos szelekciós eljárások 
együttes felhasználása, a nemesítési kutatási 
alapok szélesítése genetikai, virágzásbiológiai, 
növényélettani, növénykórtani, gabonakémi-
ai, informatikai stb. ismeretekkel. Különböző 
termesztési eljárások (például organikus, 
precíziós gazdálkodás) elterjedése is indokolt-
tá tette, az új feltételekhez alkalmazkodó  
nemesítési programok kialakítását. Ehhez 
alapvetően a korábbi időszakokhoz képest 
nagyobb kapacitású búzanemesítési prog-
ramra van szükség, ami magába foglalja
• a génbanki kollekciókban új genetikai 

források kutatását molekuláris nemesíté-
si módszerekkel,

• az agronómiai tulajdonságok fejlesztését 
megalapozó előnemesítési program kiala-
kítását.

Növénynemesítést szolgáló 
génbanki kutatások

Az USA legnagyobb növénynemesítési szerve
zete, a National Association of Plant Breeders 
közvélemény-kutatást végzett 2009-ben az 
észak-amerikai és európai növénynemesítők 
között a legfontosabb növénynemesítési kuta
tási módszerekről. A válaszok alapján megál-
lapítható (1. táblázat), hogy a megváltozott 
helyzetben, az új célkitűzések miatt a nemesí
tőknek új genetikai forrásokra van szükségük, 
és ezeket a precízebb és hatékonyabb mole-
kuláris technológiák alkalmazásával kívánják 
a génbanki gyűjteményekben megtalálni.

Így az elmúlt időszakban a növényneme-
sítés számára felértékelődött a génbankokban 
fellelhető régi fajták és populációk szerepe. Ez 
alapvetően nem azért történt világszerte, mert 
a nemesítők újból a termesztésbe kívánták 
volna állítani e régi búzákat, hanem azért, 
mert a molekuláris nemesítési módszerekkel 
hatékonyabbá és gyorsabbá vált e régi fajták 

hasznos tulajdonságainak kutatása, jellemzé-
se és génjeinek átvitele a modern fajtákba. A 
nemesítőknek nem a tájfajtákra mint teljes 
növényi kiindulási anyagra van szükségük, 
hanem azok hasznos génjeire. Ez a koncepció 
találkozott a génbanki kutatók elképzeléseivel 
is, mivel a molekuláris technikák hatalmas 
lehetőségeket jelentenek számukra is a kollek
ciók jellemzésére. A hagyományos módsze-
reket, a botanikai és morfológiai jellemzéseket 
hatékonyan egészítették ki többek között a 
molekuláris markertechnológiák alkalmazá-
sa, a dinamikusan fejlődő génszekvenálási el
járások, valamint ezzel párhuzamosan a nagy 
hatékonyságú fenotipizálási rendszerek. 

A régi tájfajták felhasználása a nemesítés-
ben tradicionális módszerekkel kevésbé ha-
tékony, mivel néhány értékes génjük mellett 
számos hátrányos agronómiai tulajdonsággal 
rendelkeznek, kis termőképességűek. Jelen-
tősen bonyolíthatja a hasznos gének átvitelét 
a kedvezőtlen tulajdonsággal való génkap-
csoltság, a távoli vad vagy termesztett rokon-
fajoknál a keresztezési akadályok, a homeológ
kromoszómák párosodásának hiánya stb. A 
génbanki kutatások hatékonysága javítható 
a genotipizálás és a fenotipizálás új módszerei
nek együttes alkalmazásával. Vizsgálható a 
kollekció a nemesítés számára fontos, ismert 
gének előfordulásának kimutatására, elvégez-
hető a régi tájfajták, fajtapopulációk genetikai 
felbontása, unikális allélok izolálása, amelyek 
hasznosíthatók a nemesítésben a genetikai 
variabilitás szélesítése érdekében. A molekulá
ris markerekkel végzett rekurrens szelekcióval 
egyrészt felgyorsítható a génbanki kollekci-
ókban lévő hasznos agronómiai tulajdonsá-
gok beépítése a meglévő nemesítési anyagba, 
másrészt különböző betegségrasszokkal szem
ben rezisztenciagének piramidálhatók egy 
genotípusba, ami a betegség-ellenállóság 

egyik leghatékonyabb és leginkább tartós 
formája. 

Molekuláris nemesítési módszerek 
az előnemesítésben (prebreeding)

Robert W. Allard (1996) a 20. század búzane
mesítésében lezajlott eseményeket kétirányú 
folyamatként értékeli, ahol egyrészt a növényi 
génállomány eróziója zajlott le a homogén 
populációból álló modern fajták elterjedésé-
vel, és a heterogén populációjú tájfajták, a 
korai fajtapopulációk eltűnésével, másrészt a 
széles adaptációs képességet biztosító és a 
produktivitást növelő allélek folyamatos fel-
halmozódása ment végbe a modern növény-
fajtákban a nemesítési ciklusok eredménye-
ként. Ugyanakkor a nemesítők az erős kon-
kurencia közepette egyre inkább abból az 
elvből indultak ki, hogy a „legjobbat a leg-
jobbal” keresztezzék. A legjobb teljesítményt 
nyújtó, elterjedt fajták egymás közti keresz-
tezésének egyik következménye lett, hogy a 
termesztett fajták allélkülönbsége csökkent, 
így szükségessé vált a genetikai variabilitás 
szélesítése előnemesítési módszerekkel. 

A nemesítési folyamat felgyorsítására, a 
genetikai variabilitás szélesítésére a múlt szá
zad nyolcvanas éveitől kezdve a leginkább 
használt biotechnológiai módszerek az ún. 
doubled haploid nemesítés, valamint az in 
vitro szomaklónális szelekció volt a nagyobb 
nemesítő intézetekben, így Martonvásáron 
is. A modern nemesítési módszerek közül 
napjainkban az új genetikai források létreho-
zására a molekuláris markerszelekció széles 
körű alkalmazásának vagyunk szemtanúi.

A nemesítőknek alapvetően öt különbö-
ző genetikai forrás áll rendelkezésükre az 
előnemesítésben, úgy, mint egy adott régió-
ban adaptív fajta, más ökológiai régióban 
termesztett  ún. exotikus genotípus, a génban

prioritás pontszám sorrend
növényi génbankok jellemzése (genotipizálás és fenotipizálás) 459 1
fontosabb agronómiai tulajdonságok molekuláris térképezése 456 2
nemesítési anyag teljesítményvizsgálata és fenotípusos vizsgálata 437 3
felhasználóbarát adatbázis fejlesztése 434 4
növényi génbankok, génkollekciók cseréje 380 5
molekuláris markerek fejlesztése 371 6
génforrások és genomikai szelekciós központi katalógus fenntartása 368 7
egységes fenotipizálási módszerek 352 8
kvantitatív genetikai módszerek fejlesztése 324 9
exotikus génforrások előnemesítése (prebreeding) 319 10

1. táblázat • Növénynemesítési prioritások az Egyesült Államokban 
(National Association of Plant Breeders nyomán, 2009)
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ment a múlt század kilencvenes éveiben, hogy 
megfeleljünk a világszerte kialakult új kihí-
vásoknak, és a megváltozott hazai termelési 
feltételeknek. Kutatásaink fő célkitűzése az 
elmúlt időszakban a molekuláris növényne-
mesítés és a hagyományos szelekciós eljárások 
együttes felhasználása, a nemesítési kutatási 
alapok szélesítése genetikai, virágzásbiológiai, 
növényélettani, növénykórtani, gabonakémi-
ai, informatikai stb. ismeretekkel. Különböző 
termesztési eljárások (például organikus, 
precíziós gazdálkodás) elterjedése is indokolt-
tá tette, az új feltételekhez alkalmazkodó  
nemesítési programok kialakítását. Ehhez 
alapvetően a korábbi időszakokhoz képest 
nagyobb kapacitású búzanemesítési prog-
ramra van szükség, ami magába foglalja
• a génbanki kollekciókban új genetikai 

források kutatását molekuláris nemesíté-
si módszerekkel,

• az agronómiai tulajdonságok fejlesztését 
megalapozó előnemesítési program kiala-
kítását.

Növénynemesítést szolgáló 
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sítés számára felértékelődött a génbankokban 
fellelhető régi fajták és populációk szerepe. Ez 
alapvetően nem azért történt világszerte, mert 
a nemesítők újból a termesztésbe kívánták 
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hatékonyabbá és gyorsabbá vált e régi fajták 

hasznos tulajdonságainak kutatása, jellemzé-
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egyik leghatékonyabb és leginkább tartós 
formája. 
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napjainkban az új genetikai források létreho-
zására a molekuláris markerszelekció széles 
körű alkalmazásának vagyunk szemtanúi.

A nemesítőknek alapvetően öt különbö-
ző genetikai forrás áll rendelkezésükre az 
előnemesítésben, úgy, mint egy adott régió-
ban adaptív fajta, más ökológiai régióban 
termesztett  ún. exotikus genotípus, a génban
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kokban fellelhető régi tájfajta vagy fajtapopu
láció, vadon élő vagy termesztett rokon fajok, 
valamint a mutáns genotípusok.

Adaptív fajták és törzsek felhasználásával 
a legkisebb az esély a genetikai variabilitás 
jelentősebb szélesítésére. Ez leginkább a vadon 
élő vagy termesztett rokon fajok felhasználá-
sával valósítható meg. Ugyanakkor ez utób-
bi a hagyományos genetikai módszerekkel 
időigényes kutatás. Elég, ha csak a legnagyobb 
területen elterjedt 1B/1R rozs transzlokációs 
búzafajtákat említjük példaként: az első sike-
res búza×rozs keresztezéstől az első fajta re-
gisztrációjáig harminchárom év telt el (Rabi
novich, 1998). A nemesítési folyamat bonyo-
lultsága ellenére a búzanemesítők nagymér
tékben használtak fel vad fajokat. Interspecifi
kus keresztezésekkel világszerte több beteg-
ségrezisztencia- és tartalékfehérje-gént sikerült  
beépíteni a közönséges búza genomjába. 

Ökológiai régiónkban a búza egyik legfon
tosabb tulajdonsága az átlagon felüli abioti-
kus stresszrezisztenciája. Ez több komponens-
ből tevődik össze, és ide tartozik a télállóság. 
A martonvásári fitotronban végzett fagyálló-
sági kísérletek során vizsgálatba állítottuk az 
Európa különböző régiójából származó, az 
adott régióra jellemző búzafajtákat (Veisz et 
al., 1996). A kísérleti eredmények alapján a 
kelet-európai fajták bizonyultak a legelenál
lóbbaknak, és a dél-európaiak a leginkább 
fagyérzékenyek. A klímaváltozással még in-
kább felértékelődtek a szárazság- és a hőtűrés
kutatások. Aszálynak kitett kontinentális klí
májú régiókban az adaptációs képesség, a 
szárazságtűrés és a termőképesség szorosan 
összefüggő tulajdonságok. Különösen jelen-
tőssé vált ez a probléma a szélsőséges klimati
kus események gyakoriságának fokozódásá-
val, ami nemcsak a termés mennyiségének, 
hanem minőségének stabilitását is megkérdő

jelezi. Ezáltal nemcsak az ökológiai régiók, de 
az évjáratok közti fluktuáció is megnőtt. 

A termésstabilitás másik fontos meghatá-
rozója a gombabetegségekkel szembeni re-
zisztencia számos kórokozónál főként mono- 
vagy oligogénes rezisztenciaöröklődésen ala
pul. Ez kiváló lehetőséget nyújt a molekulá-
ris marker technológia felhasználására a re-
zisztencianemesítésben. A legfontosabb kór
okozókkal (levélrozsda, lisztharmat, sárgarozs
da, szárrozsda stb.) szemben ellenálló génfor-
rások kimutatásával pontosan meg tudjuk 
határozni fajtáink, fejlett törzseink és génfor-
rásaink rezisztenciagénjeit. A hatékony rezisz-
tenciagének gyors beépítése érdekében az ún. 
molekuláris marker segítségével végzett vis�-
szakeresztezéses nemesítést alkalmazunk 
(marker-assisted back crossbreeding – MABC). 
Felgyorsítható az azonos fenotípusos hatást 
előidéző allélok piramidálása egy genotípus-
ba, általában egy jól bevált búzafajtába, amit 
egyetlen tulajdonságban kívánunk módosíta
ni. A génpiramidálás és a molekuláris marke
rek felhasználásával végzett visszakeresztezéses 
nemesítés optimálisan kombinálható a ha-
gyományos szelekciós módszerekkel. Jó példa 
erre a BIOEXPLOIT FP6 EU-projekt kere-
tében végzett levélrozsda rezisztenciagének 
piramidálása martonvásári búzafajtákba (Vida 
et al., 2009). Egy levélrozsdára erősen fogé-
kony, de a sikérmennyiségre és -minőségre 
egyaránt kiváló fajtánkat, az Mv Emmát hasz
náltuk recipiens szülőként a program során.

A búzafajták döntő többsége a világszerte 
elterjedt észak-amerikai osztályozás alapján a 
piros, keményszemű (hard red) minőségcso
portba tartozik. Az elmúlt két évtized során 
a csökkent műtrágya-felhasználás, a szélsősé-
ges klíma és a biotikus stressztényezők hatásai 
miatt romlott a beltartalmi minőségi paramé
terek stabilitása. A kontinentális klimatikus 

éghajlati környezetben nemesített búza mi-
nőségstabilitása azért is kritikus tulajdonság, 
mivel ebben a régióban általában jobb sütő-
ipari minőségű, nagyobb fehérjetartalmú 
búzát lehet termeszteni, mint például Nyugat-
Európában. A martonvásári nemesítési prog
ram jelentős eredményeket ért el ezen a téren. 
A nagy sikértartalmú búzafajták nemesítése 
során sikerült kisebb nitrogénműtrágya-dózis 
felhasználása esetén is megfelelő sikértartalmú 
termést produkálni az Mv Magdaléna, az Mv 
Csárdás, az Mv Verbunkos fajtákkal. A 2002-
ben állami elismerésben részesült Mv Suba 
mind sikértartalomban, mind -minőségben 
Európa egyik legjobb búzafajtája, amit tíz 
országban termelnek minőségjavítás céljából. 
Az új nemesítési kiindulási anyag szelekciója 

során mindenképpen célszerű figyelembe 
venni a kanadai növénynemesítők koncepció
ját, miszerint a fehérjetartalom további jelen-
tős növelése helyett inkább a fehérjekompo-
nensek összetételének változtatása, minősé-
gének javítása jelenthet új törekvést (DePauw 
et al., 1998). Ebből kiindulva született meg 
az Mv Kolo, az Mv Toldi, majd a Bánkúti 
1201-es régi magyar búzából átvitt Bx7 fehér-
jetúltermelő gént tartalmazó Mv Karizma.

Az egészséges gabonaalapú táplálkozáshoz 
a búzaszem bioaktív komponenseinek javí-
tása is  előtérbe került. A növényi rostanyagok 
a modern gabonaalapú táplálkozásból sajnos 
a korszerű malomipari technológiák miatt 
szorultak ki az emberiség történelme során 
(1. ábra). A klasszikus értelemben vett növényi 

1. ábra • A liszt rosttartalmának változása az emberiség történelme során
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sával valósítható meg. Ugyanakkor ez utób-
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kus keresztezésekkel világszerte több beteg-
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Ökológiai régiónkban a búza egyik legfon
tosabb tulajdonsága az átlagon felüli abioti-
kus stresszrezisztenciája. Ez több komponens-
ből tevődik össze, és ide tartozik a télállóság. 
A martonvásári fitotronban végzett fagyálló-
sági kísérletek során vizsgálatba állítottuk az 
Európa különböző régiójából származó, az 
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al., 1996). A kísérleti eredmények alapján a 
kelet-európai fajták bizonyultak a legelenál
lóbbaknak, és a dél-európaiak a leginkább 
fagyérzékenyek. A klímaváltozással még in-
kább felértékelődtek a szárazság- és a hőtűrés
kutatások. Aszálynak kitett kontinentális klí
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tőssé vált ez a probléma a szélsőséges klimati
kus események gyakoriságának fokozódásá-
val, ami nemcsak a termés mennyiségének, 
hanem minőségének stabilitását is megkérdő

jelezi. Ezáltal nemcsak az ökológiai régiók, de 
az évjáratok közti fluktuáció is megnőtt. 

A termésstabilitás másik fontos meghatá-
rozója a gombabetegségekkel szembeni re-
zisztencia számos kórokozónál főként mono- 
vagy oligogénes rezisztenciaöröklődésen ala
pul. Ez kiváló lehetőséget nyújt a molekulá-
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1. ábra • A liszt rosttartalmának változása az emberiség történelme során
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rostanyagok – az arabinoxilán és a β-glükán 
– a gabonaalapú élelmiszerek táplálkozástani 
értékét nagymértékben befolyásolják, a búza
szemben az endospermium sejtfalában talál-
hatók meg. Így többek között szerepük van 
az inzulinszabályozásban, csökkentik a kolesz
terinszintet, a 2-es típusú diabétesz kialaku-
lásának kockázatát.  Ezidáig csak exotikus 
forrásokban sikerült nagy arabinoxilán és a 
gyors felszívódás miatt értékes vízoldható 
arabinoxilán- (WE-AX-) tartalmat kimutatni. 
Közösen a rothamstedi és a Budapesti Mű-
szaki Egyetem kutatóival előállítottunk nagy 
WE-AX-tartalmú genotípusokat. 

Egy másik jelentős, és eddig hazánkban 
kevésbé vizsgált beltartalmi komponens, a 
búzaszem meghatározó összetevője a kemé-
nyítő, amit szintén a rostanyagok közé sorol-
nak. A búzakeményítőben az amilóz és az 
amilopektin aránya megközelítőleg 1:3, a 
szerkezetbeli különbségek az amilóz és az 
amilopektin között jelentősek, ami többek 
között befolyásolja a komponensek emészt-
hetőségét. A lassúbb emészthetőség humán 
egészségügyi szempontból fontos tulajdonság, 
de emellett a búzakeményítőnek számos más 
felhasználási lehetősége van, mint például  a 
bioetanol előállítása, az állati takarmányozás, 
műanyagok, filmek és ragasztóanyagok elő-

állítása stb. A HEALTHGRAIN FP6 EU-
projekt keretében sikerült mindkét irányba 
módosított keményítő összetételű genotípu-
sokat szelektálni, azaz kis amilóztartalmú, ún. 
waxy, részleges waxy, valamint nagy, közel 
40% amilóztartalmú genetikai forrásokat 
előállítani molekuláris markerek felhasználá-
sával (Rakszegi et al., 2014).

A mutációs nemesítés „reneszánszát” is a 
molekuláris technológiák elterjedése segíthe-
ti elő. A TILLING (Targeting Induced Local 
Lesions in Genomes) eljárás kis genetikai vari-
anciát mutató tulajdonságoknál kiváló mód
szer, amely a mutáns populációban pont a 
mutációk azonosítására alkalmas. Az olasz 
Tuscia Egyetem kutatóival együtt végzett vizs
gálatokban sikerült waxy és magas amilóztar
talmú mutánsokat azonosítani (Sestili et al., 
2010). Nemesítési előnye, hogy az eredeti fajta 
introgresszió révén egy tulajdonságra hatéko-
nyan javítható a mutáns gén bevitelével.

Az új molekuláris nemesítési eljárások 
felhasználása mellett nem lehet említés nélkül 
hagyni a géntechnológiai eljárások növény-
nemesítési alkalmazását, a génmódosított 
növényfajták előállítását.

Egyértelműen megállapítható, hogy vi-
lágszerte nagy kapacitással történik agronó-
miailag hasznos gének izolálása és felhaszná-

tulajdonság gén búza árpa
lisztharmat-
rezisztencia Pm3 genetikai módosítás, 
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GM-növények értékelése

2. táblázat • Transzgénikus növényekkel 2010-ig végzett kutatások Martonvásáron

lása transzgénikus és ciszgénikus növények 
nemesítésére. A martonvásári nemesítők a 
genetikailag módosított búza vizsgálatát 
először  együttműködésben végezték a 
rothamstedi kutatókkal (Rakszegi et al., 
2005), majd a kutatások kiszélesedtek (2. 
táblázat). A nemesítési felhasználást célzó 
kísérletek 2010-ben befejeződtek. Fennáll a 

veszélye annak, hogy lemaradásunk olyan 
mértékű lesz egy sikeres külföldi áttörő ered-
mény gyakorlati bevezetésekor, hogy a jövő-
ben behozhatatlan versenyhátrányba kerül-
hetünk.

Kulcsszavak: búza, előnemesítés, génbank, mar­
kertechnológia, bioaktív komponensek
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