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A 2014. április 2-án megrendezett tudomá-
nyos ülés előadásai és a jelen kötet tanulmá-
nyai mindenkit meggyőzhetnek a hazai nö-
vénytudományi kutatás nemzetközi rangú 
sikerességéről. A rendezvény elsődleges célja 
az volt, hogy fórumot biztosítson a moleku-
láris növénybiológia és zöld biotechnológia 
szerepének és jelentőségének bemutatásához, 
akkor, amikor nem árt tudatosítani, hogy a 
tudomány hozzájárulása nélkül kevés az esély 
napjaink és a jövő globális kihívásainak keze-
lésére. Különösen aktuálissá teszi a figyelem 
felkeltését, az eddig elért kutatási és innová-
ciós eredmények széles körű megismertetését 
az, hogy a géntechnológiával szembeni véle-
mények, kormányzati lépések egyre jobban 
erodálják a molekuláris növénytudományok 
társadalmi presztízsét. Hazánkban a tudo-
mány tényeit meghazudtoló kampányok és 
törvények a génnemesített növények igazta-
lan veszélyességét sulykolják az emberekbe, 
méghozzá a média segédletével. Történik 
mindez annak ellenére, hogy a géntechnoló-
giával módosított növények (GMO-k) nélkü
lözhetetlen objektumai a nemzetközi mezőny
ben is versenyképes kutatásnak, és a hasznos 
GM-változatok megállíthatatlanul felhaszná-
lásra kerülnek a növények nemesítése során. 

élhető világ működésében. Ezért a növénytu
dományok egyik elsődleges mozgatója az, 
hogy újabb és újabb ismereteket szolgáltasson 
a termésbiztonság megőrzéséhez, illetve an-
nak növeléséhez. Az emberi szükségleteket 
tekintve a termés mennyisége és minőségének 
paraméterei a legfontosabb bélyegek a fenotí
pus jellemzésében. Elsődlegesen ezeket érté-
keli a nemesítő akkor, amikor szelekciót végez. 
Mindezek a tulajdonságok lényegében a gé-
nek összessége, a genom által irányított fejlő-
dési program termékei. A környezeti ténye-
zők az egyedfejlődés során határok közé 
szoríthatják a biológiai eseményeket, és ezzel 
befolyásolják a termés jellemzőit. Gondol-
junk az időjárási hatásokra, de nagy szerepe 
van a gazda által használt agrotechnológia 
színvonalának is, hiszen annak segítségével 
mérsékelhetők a szélsőséges klímahatások, 
optimalizálhatók a növények nevelésének 
körülményei.

Termesztett növényeink biológiai teljesítő
képessége a becslések szerint megháromszo-
rozható. Ezen törekvések sorában példaként 
említhető a mexikói CIMMYT (International 
Maize and Wheat Improvement Center) által 
kezdeményezett Búzatermés Konzorcium 
(Wheat Yield Consortium), amelynek célja, 
hogy 2030-ig a búza termőképességét 50%-kal 
növelje. Ennek egyik eszközeként a fotoszin-
tézis hatékonyságát kívánják fokozni. Másik 
megközelítésként javítják a szerves anyag 
felhalmozódását a szemekben, mind optimá-
lis, mind kedvezőtlen környezeti feltételek 
mellett. A szárszilárdság fokozásával céljuk a 
megdőlés okozta veszteségek csökkentése. A 
Nobel-békedíjas Norman Borlaug munkás-
ságához köthető zöld forradalom 41 százalék-
kal növelte a fejenkénti élelemtermelést 1960 
és 2000 között, éppen a törpeségi gének 
felhasználása révén. Amikor erre az eredmény

re hivatkozunk, megerősítést nyerhetünk 
abban, hogy a növénytudományok segítségé
vel valóban lehetséges a növények produkció
jának fokozása.

A növényekben két lényegesen eltérő 
enzimrendszer működik a CO2 hasznosítása 
során. Az ún. C3 növényekben a RUBISCO- 
(Ribuloz-1,5-bifoszfát-carboxiláz/-oxigenáz) 
enzim viszonylag kis hatékonysággal köti a 
CO2-t, és a fotorespiráció 25%-os veszteséget 
okozhat a karboxilációval megkötött szén 
mennyiségében. Az ún. C4 növényekben (ku
korica, cirok, cukornád, császárfa) a foszfo
enol-piruvát (PEP)-karboxiláz enzim hatéko
nyabban működik. Ha a fotoszintézis folya-
matában felhasználható sugárzási spektrumot 
(400–700 nm) tekintjük, és a létrejött bio-
massza energiáját az elnyelt sugárzás energiá
jához viszonyítjuk, megállapítható, hogy a 
C3 növényekben 9,4%, míg a C4 növények
ben 12,3% az elméletileg maximális energia-
hasznosítás. Ez a hatékonyságbeli különbség 
inspirálja azokat a törekvéseket, hogy a C4-es 
funkciókat a C3-as növényekbe építsék be. 
Mindez igen komplex beavatkozást követel 
mind az anatómiai, mind a biokémiai tulaj-
donságokat illetően, ami nem kivitelezhető 
génsebészeti beavatkozások nélkül (Gowik 

– Westhoff, 2011). Kezdeti lépésként a RU
BISCO-funkciók javíthatóságát már igazol-
ták a génbeépítési kísérletek. A RUBISCO-
enzim működését egy aktiváz fehérje segíti, 
amely 30 °C felett veszít aktivitásából. Meg-
határozott aminosavak kicserélésével el lehe-
tett érni a RUBISCO-aktiváz hőstabilitását, 
és a javított enzim génjét hordozó transzge-
nikus Arabidopsis növények 40°C-os hőstressz 
mellett is megőrizték a fotoszintetikus CO2-
fixáló képességüket (Kurek et al., 2007). Ezek 
a kutatások különös jelentőséggel bírnak a 
klímaváltozást kísérő felmelegedés, illetve a 

Bár nehéz a jövő kutatási és innovációs irány
zatait teljes biztonsággal előrevetíteni, abban 
biztosak lehetünk, hogy a géntechnológia, a 
sejt- és fejlődésbiológia, anyagcsere-élettan, a 
rendszerszemlélet, valamint az informatika 
kulcsszerepet kap a növényi élet titkainak 
megfejtésében. Az alábbiakban – a teljesség 
igénye nélkül – néhány meghatározó tudo-
mányos irányzat kiemelésével kívánjuk meg
erősíteni, hogy az új tudományos ismeretek 
nélkülözhetetlenek az élelmezési és környe-
zeti problémák kezelésében és a növényeket 
nevelő gazda munkájának segítésében.

1. A növények biológiai teljesítőképességének 
felső határa felé: hatékonyabb fotoszintézis 
és jobb gyökérfunkció

Az emberiség jövőjét alapjaiban határozza 
meg, hogy képesek leszünk-e a fejlődés és a 
fenntarthatóság összhangjának megteremté-
sére. A jelen és jövő globális kihívásainak ke
zelésében számos, az agráriumot érintő elem 
van. A legéletbevágóbb feladat az, miként 
növelhető 70%-kal az élelmiszertermelés ah
hoz, hogy 2050-ben majd legyen elég enniva
ló kilencmilliárd ember számára. A növények 
mint az elsődleges szerves anyagot előállító 
szervezetek központi szerepet töltenek be az 
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szárazság kedvezőtlen hatásainak mérséklé-
sében.

Termesztett növényeink teljesítményét 
jelentősen befolyásolja a gyökérrendszer mű
ködése. A gyökér biológiájának megismerése 
szükséges ahhoz, hogy olyan növényeket tud
junk kinemesíteni, amelyek jobban hasznosít
ják a talajban lévő vizet és tápanyagokat. Ezt 
még akkor is jó szem előtt tartani, ha nehe-
zebb követni, mi játszódik le a talajban. Túl 
a tápanyagok és a víz felvételén, a gyökér szig
nálmolekulákat juttat a föld feletti szervekhez, 
és így szabályozza azok növekedését. A gyö-
kértulajdonságok között – különösen száraz 
talajban – kiemelt fontosságú a gyökérrend-
szer össztömege, a hajtás/gyökér arány, a gyö
kerek hossza, vastagsága, az elágazások vagy 
a gyökércsúcsok száma. A gyökérstruktúra 
sérülésmentes felvételezésére többféle fenoti
pizáló rendszert is kifejlesztettek. Így üveghen
gerben, átlátszó gélben növesztett gyökerek-
ről készített digitális képek alapján mérhetők, 
illetve modellezhetők az egyes genotípusok 
gyökérzetének strukturális jegyei. Christopher 
N. Topp és munkatársai (2013) a rizsnövények 
gyökérfelépítését huszonöt tulajdonsággal 
jellemezték, és nyolcvankilenc olyan kromoszó
marégiót (Quantitative Trait Loci QTL-et) 
tudtak azonosítani, amelyek meghatározó 
szerepet játszanak ezek kialakításában. A szá
razság okozta változások követésére célszerű 
a növényeket talajban nevelni. Gyakran üveg
lapok közötti földrétegben kialakuló gyöke-
rekről készítenek digitális képeket. Az 1. ábra 
plexihengerekben nevelt árpanövények gyö
kérképeit mutatja be öntözött és vízhiányos 
talajban. Az oldalnézetből készült felvételen 
a száraz talajban lényegesen kevesebb gyöke-
ret láthatunk. Az alulnézeti képen kisebb a 
különbség, ami származhat abból, hogy szá
raz talajban a gyökérzet elsősorban lefelé nö

vekszik. Ez egy fontos képesség a szárazság
stressz túlélésében, hiszen így a növény hasz
nosítani tudja a mélyebb talajréteg marad-
vány nedvességét. A gyökerek hosszanti nö-
vekedése származhat a sejtek megnyúlásából 
vagy a sejtek osztódásából. A gyökércsúcsban 
elhelyezkedő őssejtek osztódásukkal biztosít-
ják a gyökérrendszer kialakítását. Ezek a sejtek 
termelik meg azokat a differenciált, már nem 
osztódó sejteket, amelyek a megnyúlási zónát 
alakítják ki.

A gyökér rendszerbiológiája és a szabályozá
si hálózatok modellezése teljesen új perspek-
tívát nyit a gyökérfejlődést irányító folyama-
tok feltárásában (Hill et al., 2013). A funkcio
nális és strukturális modellek új generációi 
modellezik a genetikai hálózatokat, az életta-
ni folyamatokat, az egyes elemek közötti 

térbeli kölcsönhatásokat, és utat nyithatnak 
a digitális növény modelljének megalkotásához. 
Az integrált genetikai és ökofiziológiai mo-
dellek már figyelembe veszik a környezeti 
tényezőket, például a talajok fizikai tulajdon-
ságait, a víz, a tápanyagok hozzáférhetőségét 
vagy a kölcsönható gombákat, mikroorga-
nizmusokat.

2. A hibridhatás molekuláris háttere 

A növénynemesítés interdiszciplináris tudo-
mány, sikeres szakma, hiszen folyamatosan 
tökélesetedő módszerei segítségével biztosíta
ni képes a jobbnál jobb növényfajták megszü
letését. Talán az egyik leghatásosabb nemesí-
tői megoldás a heterózis, a hibridhatás okozta 
termésnövekedés kihasználása. Gazdasági 
növényeink 65%-a hibrid genotípus, ami 
10–50%-os terméstöbbletet eredményezhet. 
A hibridkukoricákhoz köthető sikertörténe-
ten túl a kínai szuper hibridrizs is már a szán
tóföldön bizonyította a heterózis-nemesítés 
jelentőségét. Kínában a hibridrizs-termesz-
tésnek köszönhetően hat év alatt megkétsze-
reződött a termés (3,5 t/ha helyet 6,2 t/ha). A 
kínai vetésterület 58%-án termesztenek hibrid 
genotípusokat. A hibridfajták nemesítése szá
mos növény esetében sikeres. Így az olajrepce- 
és a napraforgó-termesztésben vitán felüli a 
hibrid tenyészanyagok előnye. A zöldségek 
nemesítésében is hasznosítják a heterózis ked
vező hatását, itt megemlíthetjük akár a para-
dicsomot vagy a spenótot. Külön figyelmet 
érdemel a hibridbúza kérdése, amit Magyar-
országon is több éven át kutattak, egyrészt 
Martonvásáron Rajki Erna, Császár Jenő és 
Barnabás Beáta, másrészt Szegeden Barabás 
Zoltán és Kertész Zoltán. Jelenleg kevesebb, 
mint 1% a hibridbúza részesedése, ami a 
megfelelő sterilitási rendszer hiányával magya
rázható. A hímsterilitást elsősorban kémiai 

úton érik el. Katja Kempe és munkatársai 
(2014) legújabb közleményükben beszámol-
nak olyan transzgenikus megoldásról, amely-
ben a barnáz gén kifejeztetésével biztosítható 
a hímsterilitás, ugyanakkor a hibridek termé-
kenyülnek.

Az intenzív kutatás ellenére nem ismerjük 
azokat a genetikai és élettani folyamatokat, 
amelyek a keresztezést követően az F1 növé-
nyek tulajdonságait a beltenyésztett szülőké-
nél jobbá teszik. Ugyanakkor tény, hogy a 
géntechnológia, a genomika új megközelíté-
seket kínál a jelenség lényegének feltárásához, 
és ezzel a hibridnemesítési programok ered-
ményességének növeléséhez. A szülői kuko-
rica beltenyésztett vonalak DNS-ének ge-
nomszintű megszekvenálása jelentős variabi-
litást tárt fel mind a gének, mind az ismétlő-
dő, nem kódoló régiók nukleotidsorrendjében. 
Az ilyen allélvariánsok kimutatásán túl azo-
nosítani lehetett döntő hatású kukorica kro
moszómarégiókat (QTLs). Ezekben olyan 
főgének találhatók, amelyek a termőképessé-
get jelentősen befolyásolják. Könnyen belát-
ható, hogy a heterózis igen komplex biológiai 
folyamat, amelyet akár több ezer gén is sza-
bályoz. A jelenség megértését sokban segítik 
a génkifejeződési, DNS-chip vagy RNS-
szekvenálási vizsgálatok. A hibridek nagyobb 
teljesítőképességéhez hozzájárulnak azok a 
gének, amelyek a szülői kifejeződési szintek 
átlagát vagy összegét mutatják (Thiemann et 
al., 2014). Az ilyen gének termékei között 
gyakran előfordulnak a szénhidrát- és energia-
anyagcsere fehérjéi, illetve a stresszreakciókban 
szerepet játszó fehérjék. A génkifejeződési 
adatok egybeesnek azzal a tapasztalattal, hogy 
a hibridnövények jobb fotoszintézis-haté-
konysággal rendelkeznek. A kis RNS-mole-
kulák szabályozhatják a hibridekben megje-
lenő génkifejeződési mintázatot és a hibridek 

1. ábra • Árpanövények gyökérrendszerének 
fenotipizálása oldal- és alulnézetből készített 
digitális felvételekkel (Cseri András kísérlete)
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szárazság kedvezőtlen hatásainak mérséklé-
sében.

Termesztett növényeink teljesítményét 
jelentősen befolyásolja a gyökérrendszer mű
ködése. A gyökér biológiájának megismerése 
szükséges ahhoz, hogy olyan növényeket tud
junk kinemesíteni, amelyek jobban hasznosít
ják a talajban lévő vizet és tápanyagokat. Ezt 
még akkor is jó szem előtt tartani, ha nehe-
zebb követni, mi játszódik le a talajban. Túl 
a tápanyagok és a víz felvételén, a gyökér szig
nálmolekulákat juttat a föld feletti szervekhez, 
és így szabályozza azok növekedését. A gyö-
kértulajdonságok között – különösen száraz 
talajban – kiemelt fontosságú a gyökérrend-
szer össztömege, a hajtás/gyökér arány, a gyö
kerek hossza, vastagsága, az elágazások vagy 
a gyökércsúcsok száma. A gyökérstruktúra 
sérülésmentes felvételezésére többféle fenoti
pizáló rendszert is kifejlesztettek. Így üveghen
gerben, átlátszó gélben növesztett gyökerek-
ről készített digitális képek alapján mérhetők, 
illetve modellezhetők az egyes genotípusok 
gyökérzetének strukturális jegyei. Christopher 
N. Topp és munkatársai (2013) a rizsnövények 
gyökérfelépítését huszonöt tulajdonsággal 
jellemezték, és nyolcvankilenc olyan kromoszó
marégiót (Quantitative Trait Loci QTL-et) 
tudtak azonosítani, amelyek meghatározó 
szerepet játszanak ezek kialakításában. A szá
razság okozta változások követésére célszerű 
a növényeket talajban nevelni. Gyakran üveg
lapok közötti földrétegben kialakuló gyöke-
rekről készítenek digitális képeket. Az 1. ábra 
plexihengerekben nevelt árpanövények gyö
kérképeit mutatja be öntözött és vízhiányos 
talajban. Az oldalnézetből készült felvételen 
a száraz talajban lényegesen kevesebb gyöke-
ret láthatunk. Az alulnézeti képen kisebb a 
különbség, ami származhat abból, hogy szá
raz talajban a gyökérzet elsősorban lefelé nö

vekszik. Ez egy fontos képesség a szárazság
stressz túlélésében, hiszen így a növény hasz
nosítani tudja a mélyebb talajréteg marad-
vány nedvességét. A gyökerek hosszanti nö-
vekedése származhat a sejtek megnyúlásából 
vagy a sejtek osztódásából. A gyökércsúcsban 
elhelyezkedő őssejtek osztódásukkal biztosít-
ják a gyökérrendszer kialakítását. Ezek a sejtek 
termelik meg azokat a differenciált, már nem 
osztódó sejteket, amelyek a megnyúlási zónát 
alakítják ki.

A gyökér rendszerbiológiája és a szabályozá
si hálózatok modellezése teljesen új perspek-
tívát nyit a gyökérfejlődést irányító folyama-
tok feltárásában (Hill et al., 2013). A funkcio
nális és strukturális modellek új generációi 
modellezik a genetikai hálózatokat, az életta-
ni folyamatokat, az egyes elemek közötti 

térbeli kölcsönhatásokat, és utat nyithatnak 
a digitális növény modelljének megalkotásához. 
Az integrált genetikai és ökofiziológiai mo-
dellek már figyelembe veszik a környezeti 
tényezőket, például a talajok fizikai tulajdon-
ságait, a víz, a tápanyagok hozzáférhetőségét 
vagy a kölcsönható gombákat, mikroorga-
nizmusokat.

2. A hibridhatás molekuláris háttere 

A növénynemesítés interdiszciplináris tudo-
mány, sikeres szakma, hiszen folyamatosan 
tökélesetedő módszerei segítségével biztosíta
ni képes a jobbnál jobb növényfajták megszü
letését. Talán az egyik leghatásosabb nemesí-
tői megoldás a heterózis, a hibridhatás okozta 
termésnövekedés kihasználása. Gazdasági 
növényeink 65%-a hibrid genotípus, ami 
10–50%-os terméstöbbletet eredményezhet. 
A hibridkukoricákhoz köthető sikertörténe-
ten túl a kínai szuper hibridrizs is már a szán
tóföldön bizonyította a heterózis-nemesítés 
jelentőségét. Kínában a hibridrizs-termesz-
tésnek köszönhetően hat év alatt megkétsze-
reződött a termés (3,5 t/ha helyet 6,2 t/ha). A 
kínai vetésterület 58%-án termesztenek hibrid 
genotípusokat. A hibridfajták nemesítése szá
mos növény esetében sikeres. Így az olajrepce- 
és a napraforgó-termesztésben vitán felüli a 
hibrid tenyészanyagok előnye. A zöldségek 
nemesítésében is hasznosítják a heterózis ked
vező hatását, itt megemlíthetjük akár a para-
dicsomot vagy a spenótot. Külön figyelmet 
érdemel a hibridbúza kérdése, amit Magyar-
országon is több éven át kutattak, egyrészt 
Martonvásáron Rajki Erna, Császár Jenő és 
Barnabás Beáta, másrészt Szegeden Barabás 
Zoltán és Kertész Zoltán. Jelenleg kevesebb, 
mint 1% a hibridbúza részesedése, ami a 
megfelelő sterilitási rendszer hiányával magya
rázható. A hímsterilitást elsősorban kémiai 

úton érik el. Katja Kempe és munkatársai 
(2014) legújabb közleményükben beszámol-
nak olyan transzgenikus megoldásról, amely-
ben a barnáz gén kifejeztetésével biztosítható 
a hímsterilitás, ugyanakkor a hibridek termé-
kenyülnek.

Az intenzív kutatás ellenére nem ismerjük 
azokat a genetikai és élettani folyamatokat, 
amelyek a keresztezést követően az F1 növé-
nyek tulajdonságait a beltenyésztett szülőké-
nél jobbá teszik. Ugyanakkor tény, hogy a 
géntechnológia, a genomika új megközelíté-
seket kínál a jelenség lényegének feltárásához, 
és ezzel a hibridnemesítési programok ered-
ményességének növeléséhez. A szülői kuko-
rica beltenyésztett vonalak DNS-ének ge-
nomszintű megszekvenálása jelentős variabi-
litást tárt fel mind a gének, mind az ismétlő-
dő, nem kódoló régiók nukleotidsorrendjében. 
Az ilyen allélvariánsok kimutatásán túl azo-
nosítani lehetett döntő hatású kukorica kro
moszómarégiókat (QTLs). Ezekben olyan 
főgének találhatók, amelyek a termőképessé-
get jelentősen befolyásolják. Könnyen belát-
ható, hogy a heterózis igen komplex biológiai 
folyamat, amelyet akár több ezer gén is sza-
bályoz. A jelenség megértését sokban segítik 
a génkifejeződési, DNS-chip vagy RNS-
szekvenálási vizsgálatok. A hibridek nagyobb 
teljesítőképességéhez hozzájárulnak azok a 
gének, amelyek a szülői kifejeződési szintek 
átlagát vagy összegét mutatják (Thiemann et 
al., 2014). Az ilyen gének termékei között 
gyakran előfordulnak a szénhidrát- és energia-
anyagcsere fehérjéi, illetve a stresszreakciókban 
szerepet játszó fehérjék. A génkifejeződési 
adatok egybeesnek azzal a tapasztalattal, hogy 
a hibridnövények jobb fotoszintézis-haté-
konysággal rendelkeznek. A kis RNS-mole-
kulák szabályozhatják a hibridekben megje-
lenő génkifejeződési mintázatot és a hibridek 

1. ábra • Árpanövények gyökérrendszerének 
fenotipizálása oldal- és alulnézetből készített 
digitális felvételekkel (Cseri András kísérlete)
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erőteljesebb növekedését. Éppen a gazdasági 
előnyök nagysága indokolja a kulcsgének 
megtalálása érdekében végzett intenzív kuta-
tást. Előrelépésnek tekinthetjük a paradicsom 
FW2.2- és a kukorica sejtszámot szabályzó 
CNR 1 génjeinek azonosítását. Az említett 
gének mutációja vagy elhallgattatása nagyobb 
gyümölcsök kifejlődését, illetve heterózist 
mutató fenotípust eredményezett (Guo et al., 
2010). A jövőben fontos lesz a heterózis és 
poliploidia összefüggésének tanulmányozása 
is. A heterózishatás csak az F1 generáció egye
dein figyelhető meg, ezért a hibrid vetőmagot 
újra és újra elő kell állítani, amit a gazdáknak 
minden évben meg kell vásárolniuk. Tekin-
tettel ennek költségeire, előrelépés lenne a 
pozitív tulajdonságok rögzítése az utódgene-
rációkban. A megtermékenyítés nélküli mag
képződés (apomixis), illetve a hibridek kro-
moszómakészletének megduplázása lehető-
séget adhat a heterózishatás fixálására. 

3. A szerzett tulajdonságok öröklődésének 
epigenetikus alapjai

A növények tulajdonságai a molekuláris törté
nésektől kiindulva a sejtfunkciókon át a nö
vekedési és fejlődési program megvalósulásá-
ig a génműködés szabályozása révén alakul-
nak ki. A génkifejeződés paraméterei alapja-
iban a promóter DNS-szekvenciájától (cisz 
elemek) és az ahhoz kapcsolódó regulátor 
fehérjék (transzelemek) sajátosságaitól függ-
nek. Ez a DNS-ben kódolt információ a 
mendeli szabályok szerint nemzedékeken 
keresztül garantálja a tulajdonságok, a génki
fejeződési mintázat öröklődését. Ugyanakkor 
a környezeti tényezők sokféle jelátviteli folya-
maton keresztül módosíthatják az aktív gének 
körét, és ezzel a genetikai program megvaló-
sulását. A gének aktív és inaktív állapotát az 
epigenom folyamatai is meghatározhatják. 

Az epigenetika azokkal a mitózis vagy meió
zis során öröklődő génfunkciós változásokkal 
foglalkozik, amelyek nem a DNS nukleotid 
szekvenciájának meghatározottsága alatt 
állnak. Az epigenetikus szabályozás során a 
kromatin állapotát, és így a genom aktivitását 
egyrészt a DNS metiláltsága, másrészt a 
nukleoszómát alkotó hisztonfehérjék módo-
sítása befolyásolhatja. A 2. ábra szemlélteti, 
hogy a metiltranszferáz enzim a citozin nuk
leotidok metilálása révén gátolja a gének ki-
fejeződését, zárt kromatinstruktúra kialakí
tásával. Az epigenetikus hiszton-kód a hisz
tonmolekulák módosításával (acetiláció, me
tiláció, foszforiláció) biztosítja mind a fejlő-
dési, mind a külső környezeti szignálok sze-
rinti génműködést. A hiszton acetil transzferáz 
(HAT) enzim aktivitása nyitott kromatin 
szerkezethez és a gének aktív állapotba kerülé
séhez vezethet. Epigenetikus bélyegek származ
hatnak a nemkódoló RNS-molekulák műkö
dése folytán. A kis RNS-molekulák aktivál-
hatják az RNS által irányított DNS-metilációt, 
ami olyan kromatinmódosító jel, amely 
öröklődhet. Fontos, hogy az epigenetikus 
géncsendesítés nemcsak a kódoló géneket 
érintheti, hanem a transzpozonokat és az 
ismétlődő DNS-szekvenciaszakaszokat is.

Az „epiallélek” olyan génvariánsok, ame-
lyek kifejeződését azok epigenetikus állapota 
határozza meg. A tulajdonságok fenotípusá
ban jelentkező változatosság az epiallélek 
variabilitásából származhat. Generációk során 
felhalmozódva ezek forrása lehet a spontán 
epi-mutáció, a transzpozon beépülés, illetve 
a kis RNS-molekulák működése. A stresszha
tásokra kialakuló epigenetikus stresszmemória 
a stresszgének kifejeződésének szabályozásá-
val egyrészt segítheti a növényeket egy újabb 
stresszhatáshoz történő sikeres alkalmazko-
dásban, másrészt a kialakult epigenetikus 

állapot átöröklődhet az utódgenerációk egye
deire is. Az ilyen szerzett képességek öröklődésére 
több példát találunk a növényvilágban 
(összefogaló tanulmány: Hauser et al., 2011). 
Így említhető a higany mint nehézfém okoz-
ta DNS-metiláció csökkenésének öröklődé-
se és az epigenetikus rezisztencia megjelenése 
az utódnövényeken (Ou et al., 2012). A 3. 
ábrán jól látható, hogy azok az első és második 
generációs rizsnövények, amelyek higanyke-
zelt növények utódai, rezisztensebbek a 100 
µM higanykloriddal szemben, mint a keze-
letlen S0 generáció növényeinek utódai. Ezzel 
összhangban a DNS alulmetiláltsága is kimu
tatható, amit a felső hibridizációs csík hiánya 
jelez mind a három (S0, S1, S2) generációban.

A változatos környezeti hatások, a hibridi
záció vagy akár a poliploidizáció is hozhat 
létre új epigenetikus bélyegeket. A biotikus 
vagy az abiotikus stresszhatások következté-
ben kialakuló epiallélek az alkalmazkodóképes
ség javulását eredményezhetik mind a termé-
szetes növénytársulásokban, mind a nemesí-
tési anyagokban. A különböző ökológiai 
környezetekhez történő alkalmazkodás ké-
pessége lehetőséget adhat új élőhelyek elfog-
lalására és mikroevolúcióra. Nemesítési szem
pontból figyelmet érdemel, hogy az éjszakák 
és nappalok periodikus változását irányító 
cirkadiális óra genetikai szabályozásában az 
epigenetikus folyamatok meghatározó szere-
pet játszanak, és ezzel az epigenom a heterózis

2. ábra • Az epigenetikus bélyegek szabályozhatják a kromatin nyitott és zárt struktúráját, és 
ezzel a gének aktív és inaktív állapotát. Elsődlegesen a DNS citozinbázisainak metiláltsága, to
vábbá a hisztonfehérjék acetiláltsága alakítja az epigenetikus állapotot, amely a mitotikus, illet
ve meiotikus sejtek osztódása során fennmaradhat, és így nemzedékeken keresztül öröklődhet. 

(Gómez-Díaz et al., 2012 nyomán)
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erőteljesebb növekedését. Éppen a gazdasági 
előnyök nagysága indokolja a kulcsgének 
megtalálása érdekében végzett intenzív kuta-
tást. Előrelépésnek tekinthetjük a paradicsom 
FW2.2- és a kukorica sejtszámot szabályzó 
CNR 1 génjeinek azonosítását. Az említett 
gének mutációja vagy elhallgattatása nagyobb 
gyümölcsök kifejlődését, illetve heterózist 
mutató fenotípust eredményezett (Guo et al., 
2010). A jövőben fontos lesz a heterózis és 
poliploidia összefüggésének tanulmányozása 
is. A heterózishatás csak az F1 generáció egye
dein figyelhető meg, ezért a hibrid vetőmagot 
újra és újra elő kell állítani, amit a gazdáknak 
minden évben meg kell vásárolniuk. Tekin-
tettel ennek költségeire, előrelépés lenne a 
pozitív tulajdonságok rögzítése az utódgene-
rációkban. A megtermékenyítés nélküli mag
képződés (apomixis), illetve a hibridek kro-
moszómakészletének megduplázása lehető-
séget adhat a heterózishatás fixálására. 

3. A szerzett tulajdonságok öröklődésének 
epigenetikus alapjai

A növények tulajdonságai a molekuláris törté
nésektől kiindulva a sejtfunkciókon át a nö
vekedési és fejlődési program megvalósulásá-
ig a génműködés szabályozása révén alakul-
nak ki. A génkifejeződés paraméterei alapja-
iban a promóter DNS-szekvenciájától (cisz 
elemek) és az ahhoz kapcsolódó regulátor 
fehérjék (transzelemek) sajátosságaitól függ-
nek. Ez a DNS-ben kódolt információ a 
mendeli szabályok szerint nemzedékeken 
keresztül garantálja a tulajdonságok, a génki
fejeződési mintázat öröklődését. Ugyanakkor 
a környezeti tényezők sokféle jelátviteli folya-
maton keresztül módosíthatják az aktív gének 
körét, és ezzel a genetikai program megvaló-
sulását. A gének aktív és inaktív állapotát az 
epigenom folyamatai is meghatározhatják. 

Az epigenetika azokkal a mitózis vagy meió
zis során öröklődő génfunkciós változásokkal 
foglalkozik, amelyek nem a DNS nukleotid 
szekvenciájának meghatározottsága alatt 
állnak. Az epigenetikus szabályozás során a 
kromatin állapotát, és így a genom aktivitását 
egyrészt a DNS metiláltsága, másrészt a 
nukleoszómát alkotó hisztonfehérjék módo-
sítása befolyásolhatja. A 2. ábra szemlélteti, 
hogy a metiltranszferáz enzim a citozin nuk
leotidok metilálása révén gátolja a gének ki-
fejeződését, zárt kromatinstruktúra kialakí
tásával. Az epigenetikus hiszton-kód a hisz
tonmolekulák módosításával (acetiláció, me
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géncsendesítés nemcsak a kódoló géneket 
érintheti, hanem a transzpozonokat és az 
ismétlődő DNS-szekvenciaszakaszokat is.

Az „epiallélek” olyan génvariánsok, ame-
lyek kifejeződését azok epigenetikus állapota 
határozza meg. A tulajdonságok fenotípusá
ban jelentkező változatosság az epiallélek 
variabilitásából származhat. Generációk során 
felhalmozódva ezek forrása lehet a spontán 
epi-mutáció, a transzpozon beépülés, illetve 
a kis RNS-molekulák működése. A stresszha
tásokra kialakuló epigenetikus stresszmemória 
a stresszgének kifejeződésének szabályozásá-
val egyrészt segítheti a növényeket egy újabb 
stresszhatáshoz történő sikeres alkalmazko-
dásban, másrészt a kialakult epigenetikus 

állapot átöröklődhet az utódgenerációk egye
deire is. Az ilyen szerzett képességek öröklődésére 
több példát találunk a növényvilágban 
(összefogaló tanulmány: Hauser et al., 2011). 
Így említhető a higany mint nehézfém okoz-
ta DNS-metiláció csökkenésének öröklődé-
se és az epigenetikus rezisztencia megjelenése 
az utódnövényeken (Ou et al., 2012). A 3. 
ábrán jól látható, hogy azok az első és második 
generációs rizsnövények, amelyek higanyke-
zelt növények utódai, rezisztensebbek a 100 
µM higanykloriddal szemben, mint a keze-
letlen S0 generáció növényeinek utódai. Ezzel 
összhangban a DNS alulmetiláltsága is kimu
tatható, amit a felső hibridizációs csík hiánya 
jelez mind a három (S0, S1, S2) generációban.

A változatos környezeti hatások, a hibridi
záció vagy akár a poliploidizáció is hozhat 
létre új epigenetikus bélyegeket. A biotikus 
vagy az abiotikus stresszhatások következté-
ben kialakuló epiallélek az alkalmazkodóképes
ség javulását eredményezhetik mind a termé-
szetes növénytársulásokban, mind a nemesí-
tési anyagokban. A különböző ökológiai 
környezetekhez történő alkalmazkodás ké-
pessége lehetőséget adhat új élőhelyek elfog-
lalására és mikroevolúcióra. Nemesítési szem
pontból figyelmet érdemel, hogy az éjszakák 
és nappalok periodikus változását irányító 
cirkadiális óra genetikai szabályozásában az 
epigenetikus folyamatok meghatározó szere-
pet játszanak, és ezzel az epigenom a heterózis

2. ábra • Az epigenetikus bélyegek szabályozhatják a kromatin nyitott és zárt struktúráját, és 
ezzel a gének aktív és inaktív állapotát. Elsődlegesen a DNS citozinbázisainak metiláltsága, to
vábbá a hisztonfehérjék acetiláltsága alakítja az epigenetikus állapotot, amely a mitotikus, illet
ve meiotikus sejtek osztódása során fennmaradhat, és így nemzedékeken keresztül öröklődhet. 

(Gómez-Díaz et al., 2012 nyomán)
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hatás kialakulásában is kulcstényező (Chen, 
2013). Az epigenetikus folyamatok három fő 
típusa egyaránt részt vesz a heterózishatás ki
alakításában.

A legújabb kutatási eredmények egyre 
több tényre és érdekességre mutatnak rá a 
szerzett tulajdonságok öröklődését biztosító 
molekuláris folyamatokkal kapcsolatban. Az 
epigenetika megerősíti a lamarcki koncepció 
létjogosultságát, és tudományos alapot szol-
gáltat az epivariáció öröklődésének miként-
jéről, amit nem a gének DNS-szekvenciája 
kódol. A szerzett tulajdonságok öröklődésé-
nek problematikájával kapcsolatban nem ke-
rülhetjük meg az Ivan Vlagyimirovics Micsu-
rin és Trofim Gyenyiszovics Liszenko nevéhez 
köthető ideológia okozta károkat. Mélyen 
elítélendő, hogy a valamikori szovjet blokk 
országaiban a politikai hatalom beleavatko-
zott a tudományos vitákba (akárcsak napja-
inkban a GMO-ügy kapcsán), és Liszenko, 
illetve követői nézeteit hivatalos állami állás-

pontként, ha kellett, hatalmi eszközökkel 
kényszerítette elfogadásra. Liszenko a gének 
tagadása mellett a búzák tavaszi, illetve őszi 
jellegének hidegkezelésekkel történő örökle-
tes megváltoztatását kívánta tanainak igazolá
sára felhasználni. Az őszi búzák kalászolásához 
hat-tízhetes hideg periódusra (0–8 °C), jarovi
zációra van szükség. Liszenko a Kooperatorka 
őszi búzát alakította át tavaszivá, így ezek a 
növények a kalászolásukhoz nem igényeltek 
alacsony hőmérsékletet (Bálint, 1964). A ta-
vaszi formák ősziesítésére Rajki Sándor veze-
tésével az MTA Mezőgazdasági Kutató Inté-
zetében, Martonvásáron végeztek kísérleteket 
(Rajki, 1985). Beszámoltak a Lutescens 62 
tavaszi búza őszivé válásáról, miután három 
évben ősszel vetették el az egyes növények 
utódvonalait. Ezeket a kísérleteket erősen 
kritizálták. Ennek ellenére Rajki Sándor ki-
tartott a szerzett tulajdonságok öröklődését 
igazoló kísérleteinek eredményei mellett. Az 
akkori kutatásokhoz kapcsolódó viták szem-

pontjai nyilván ma már nem tisztázhatók, de 
az tény, hogy a legújabb molekuláris eredmé-
nyek és módszerek, valamint az epigenetikai 
ismereteink birtokában szükség lenne precíz 
kísérletekkel újra elemezni az akkori állításo-
kat, még úgy is, ha világosan láthatóak a 
korábbi megközelítések korlátai. A búzában 
található jarovizációs és hidegtűrési gének 
közül a VRN1-gén vernalizáció nélkül ala-
csony kifejeződést mutat, de hidegkezelés 
hatására aktiválódik, kikapcsolja a virágzást 
gátló VRN2-gént, és ezzel lehetővé válik a 
virágzást elindító FT (VRN3) működése. A 
vernalizációhoz kapcsolható epigenetikus 
memória a gabonafélékben a hiszton H3-fe-
hérjében a lizin aminosav metilációjával, és 
ezen keresztül a VRN1-gén aktív kromatin
szerkezetének biztosításával szabályozott 
(összefoglaló: Achrem et al., 2012). A hideg-
kezeléssel végzett vernalizáció továbbá a DNS 
metilcsoportjainak elvesztését okozhatja, ami 
szintén a virágzás indukciójához vezethet 
(Sherman – Talbert, 2002). Mindezek alapján 
igazoltnak kell tekintenünk, hogy a vernalizá
ció epigenetikus variációt hoz létre, aminek 
öröklődése feltételezhető, de nem történt meg 
a molekuláris adatok összekapcsolása az őszi-
tavaszi átmenettel (Li – Liu, 2010). Elgon-
dolkodtató, hogy a Gregor Mendel–Thomas 
Hunt Morgan és a Micsurin–Liszenko által 
képviselt genetikai irányzatok vitájában miért 
éppen a jarovizációhoz köthető ősziesítést 
használták a szerzett tulajdonságok öröklő-
désének igazolására, azt a tulajdonságot, 
amelyről sok évtized után beigazolódott, 
hogy epigenetikus szabályozás alatt áll. 

4. Az energianövények nemesítése 
a kromoszómakészletük megsokszorozásával

Földünk energiaháztartásának központi sze
replői a fotoszintetizáló növények, hiszen a 

Nap energiájának hasznosítása révén ezek a 
szervezetek a légköri CO2-gázt kémiai ener-
giává alakítják, és ebből állítanak elő elsődle-
ges, megújuló szerves anyagokat. Már nap-
jainkban is tanúi lehetünk a megújuló bio-
massza alapú energiaforrások felértékelődésé
nek, ami számos biológiai és műszaki prob-
léma megoldását teszi szükségessé. Az Euró-
pai Unió huszonhét országában a biomas�-
szából nyert energia évenkénti felhasználása 
2020-ra több mint két és félszeresére (10 EJ) 
nő a 2005. évi értékhez (3,8 EJ) képest. A bio
energia-ipar számára nyersanyagként az er-
dészeti fakitermelés, az energianövények ter
mesztése és a mezőgazdasági és kommunális 
hulladékok szolgálnak. Az energetikai faültet
vények sorában a rövid vágásfordulójú ener­
gianövények jelentőségét mutatja, hogy a je-
lenlegi 1%-os részesedésüket az energianövé-
nyek között 2020-ra 17%-ra kívánják növelni 
az European Environment Agency (Európai 
Környezetvédelmi Ügynökség) 2013. évi adatai 
szerint. Magyarországon ennek a művelési 
módnak a fehér akác (Robinia pseudoacacia 
L.), a nyár (Populus sp.), valamint a fűz (Salix 
sp.) felel meg elsősorban (Gyurica, 2010). 
Mint minden gazdasági növényünk esetében, 
a fafajok biológiai teljesítőképességének maxi
málásában is szerepet játszik a termőhelynek 
megfelelő faj megválasztása, a növénynevelés 
technológiájának optimalizálása, illetve a 
használt fajták tulajdonságainak nemesítéssel 
történő folyamatos javítása. Tekintettel az 
erdészeti genetika nyújtotta elméleti alapok-
ra, amikor a fenotípusos bélyegek, elsősorban 
a biomassza hozama alapján klónszelekciót 
végeznek, akkor az energiafák nemesítésében 
a természetes populációk genetikai variabili-
tását hasznosítják (Karp et al., 2011). A fajon 
belüli és a fajok közötti hibridizáció széles 
körűen használt eljárás a fafajták előállításban. 

3. ábra • A nemzedékeken át öröklődő stresszmemória: A: kontroll: HgCl2-kezelés nélküli 
növények. B: az 50 µM HgCl2-kezelésből származó S0 növények utódai (S1, S2) kevésbé érzé-
kenyek a nehézfém-gátlással szemben. C: az S0 generáció növényeiben az 50 µM HgCl2-kezelés 
csökkentette a DNS metilációját, amit a felső hibridizáló csík csökkenése jelez. Ez az állapot 

az utódnövények (S1, S2) esetében is megmaradt (Ou et al., 2012).
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2013). Az epigenetikus folyamatok három fő 
típusa egyaránt részt vesz a heterózishatás ki
alakításában.

A legújabb kutatási eredmények egyre 
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molekuláris folyamatokkal kapcsolatban. Az 
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létjogosultságát, és tudományos alapot szol-
gáltat az epivariáció öröklődésének miként-
jéről, amit nem a gének DNS-szekvenciája 
kódol. A szerzett tulajdonságok öröklődésé-
nek problematikájával kapcsolatban nem ke-
rülhetjük meg az Ivan Vlagyimirovics Micsu-
rin és Trofim Gyenyiszovics Liszenko nevéhez 
köthető ideológia okozta károkat. Mélyen 
elítélendő, hogy a valamikori szovjet blokk 
országaiban a politikai hatalom beleavatko-
zott a tudományos vitákba (akárcsak napja-
inkban a GMO-ügy kapcsán), és Liszenko, 
illetve követői nézeteit hivatalos állami állás-

pontként, ha kellett, hatalmi eszközökkel 
kényszerítette elfogadásra. Liszenko a gének 
tagadása mellett a búzák tavaszi, illetve őszi 
jellegének hidegkezelésekkel történő örökle-
tes megváltoztatását kívánta tanainak igazolá
sára felhasználni. Az őszi búzák kalászolásához 
hat-tízhetes hideg periódusra (0–8 °C), jarovi
zációra van szükség. Liszenko a Kooperatorka 
őszi búzát alakította át tavaszivá, így ezek a 
növények a kalászolásukhoz nem igényeltek 
alacsony hőmérsékletet (Bálint, 1964). A ta-
vaszi formák ősziesítésére Rajki Sándor veze-
tésével az MTA Mezőgazdasági Kutató Inté-
zetében, Martonvásáron végeztek kísérleteket 
(Rajki, 1985). Beszámoltak a Lutescens 62 
tavaszi búza őszivé válásáról, miután három 
évben ősszel vetették el az egyes növények 
utódvonalait. Ezeket a kísérleteket erősen 
kritizálták. Ennek ellenére Rajki Sándor ki-
tartott a szerzett tulajdonságok öröklődését 
igazoló kísérleteinek eredményei mellett. Az 
akkori kutatásokhoz kapcsolódó viták szem-

pontjai nyilván ma már nem tisztázhatók, de 
az tény, hogy a legújabb molekuláris eredmé-
nyek és módszerek, valamint az epigenetikai 
ismereteink birtokában szükség lenne precíz 
kísérletekkel újra elemezni az akkori állításo-
kat, még úgy is, ha világosan láthatóak a 
korábbi megközelítések korlátai. A búzában 
található jarovizációs és hidegtűrési gének 
közül a VRN1-gén vernalizáció nélkül ala-
csony kifejeződést mutat, de hidegkezelés 
hatására aktiválódik, kikapcsolja a virágzást 
gátló VRN2-gént, és ezzel lehetővé válik a 
virágzást elindító FT (VRN3) működése. A 
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memória a gabonafélékben a hiszton H3-fe-
hérjében a lizin aminosav metilációjával, és 
ezen keresztül a VRN1-gén aktív kromatin
szerkezetének biztosításával szabályozott 
(összefoglaló: Achrem et al., 2012). A hideg-
kezeléssel végzett vernalizáció továbbá a DNS 
metilcsoportjainak elvesztését okozhatja, ami 
szintén a virágzás indukciójához vezethet 
(Sherman – Talbert, 2002). Mindezek alapján 
igazoltnak kell tekintenünk, hogy a vernalizá
ció epigenetikus variációt hoz létre, aminek 
öröklődése feltételezhető, de nem történt meg 
a molekuláris adatok összekapcsolása az őszi-
tavaszi átmenettel (Li – Liu, 2010). Elgon-
dolkodtató, hogy a Gregor Mendel–Thomas 
Hunt Morgan és a Micsurin–Liszenko által 
képviselt genetikai irányzatok vitájában miért 
éppen a jarovizációhoz köthető ősziesítést 
használták a szerzett tulajdonságok öröklő-
désének igazolására, azt a tulajdonságot, 
amelyről sok évtized után beigazolódott, 
hogy epigenetikus szabályozás alatt áll. 

4. Az energianövények nemesítése 
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Földünk energiaháztartásának központi sze
replői a fotoszintetizáló növények, hiszen a 

Nap energiájának hasznosítása révén ezek a 
szervezetek a légköri CO2-gázt kémiai ener-
giává alakítják, és ebből állítanak elő elsődle-
ges, megújuló szerves anyagokat. Már nap-
jainkban is tanúi lehetünk a megújuló bio-
massza alapú energiaforrások felértékelődésé
nek, ami számos biológiai és műszaki prob-
léma megoldását teszi szükségessé. Az Euró-
pai Unió huszonhét országában a biomas�-
szából nyert energia évenkénti felhasználása 
2020-ra több mint két és félszeresére (10 EJ) 
nő a 2005. évi értékhez (3,8 EJ) képest. A bio
energia-ipar számára nyersanyagként az er-
dészeti fakitermelés, az energianövények ter
mesztése és a mezőgazdasági és kommunális 
hulladékok szolgálnak. Az energetikai faültet
vények sorában a rövid vágásfordulójú ener­
gianövények jelentőségét mutatja, hogy a je-
lenlegi 1%-os részesedésüket az energianövé-
nyek között 2020-ra 17%-ra kívánják növelni 
az European Environment Agency (Európai 
Környezetvédelmi Ügynökség) 2013. évi adatai 
szerint. Magyarországon ennek a művelési 
módnak a fehér akác (Robinia pseudoacacia 
L.), a nyár (Populus sp.), valamint a fűz (Salix 
sp.) felel meg elsősorban (Gyurica, 2010). 
Mint minden gazdasági növényünk esetében, 
a fafajok biológiai teljesítőképességének maxi
málásában is szerepet játszik a termőhelynek 
megfelelő faj megválasztása, a növénynevelés 
technológiájának optimalizálása, illetve a 
használt fajták tulajdonságainak nemesítéssel 
történő folyamatos javítása. Tekintettel az 
erdészeti genetika nyújtotta elméleti alapok-
ra, amikor a fenotípusos bélyegek, elsősorban 
a biomassza hozama alapján klónszelekciót 
végeznek, akkor az energiafák nemesítésében 
a természetes populációk genetikai variabili-
tását hasznosítják (Karp et al., 2011). A fajon 
belüli és a fajok közötti hibridizáció széles 
körűen használt eljárás a fafajták előállításban. 

3. ábra • A nemzedékeken át öröklődő stresszmemória: A: kontroll: HgCl2-kezelés nélküli 
növények. B: az 50 µM HgCl2-kezelésből származó S0 növények utódai (S1, S2) kevésbé érzé-
kenyek a nehézfém-gátlással szemben. C: az S0 generáció növényeiben az 50 µM HgCl2-kezelés 
csökkentette a DNS metilációját, amit a felső hibridizáló csík csökkenése jelez. Ez az állapot 

az utódnövények (S1, S2) esetében is megmaradt (Ou et al., 2012).
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A kromoszómákon térképezett DNS-szekven­
ciamarkerek segítségével meghatározhatók 
azok a kromoszómarégiók (QTLs), amelyek 
kitüntetett szerepet játszanak egyes növényi 
tulajdonságok meghatározásban, és amelyek 
segítségével növelhető a szelekció eredményes
sége. A Salicaceae családhoz tartozó két ener
gianövény, a nyár (Populus) és a fűz (Salix) 
részletes felbontású genetikai térképének 
összehasonlítása nagyfokú egyezést tárt fel. A 
nyár (Populus trichocarpa) genomjának szek
venálását követően, 2006 óta, a genetikai és 
genomikai ismeretanyag új korszakot nyitott 
a fás növények biológiájában, és ezáltal az 
erdészeti tudományokban (Wullschleger et 
al., 2014). Ez a tudományos eredmény sok-
ban segítette olyan gének azonosítását, ame-
lyek fontos morfológiai és élettani tulajdon-
ságok kialakulását irányítják. Az új ismeretek 
birtokában nincs abban kivetnivaló, hogy az 
előnyt biztosító géneket a géntechnológia 
eszközeivel visszaépítik a nyár genomjába. 
Példaként említhető az a génnemesített nyár, 
amelyben a lignintartalmat csökkentették, és 
ezzel megnőtt az ilyen fából nyerhető alkohol 
mennyisége (Van Acker et al., 2014). Bár-
mennyire fontosak az ilyen géntechnológiai 
fejlesztések, a GMO-ellenesség közepette 
előtérbe kerülnek az alternatív technológiák. 
Így tanúi lehetünk a kromoszómakészlet 
megsokszorozásával, az indukált autopoliploi­
dizációval történő genomformálás reneszán-
szának. Ez a genetikai módszer különösen a 
vegetatív úton szaporított energianövények 
nemesítésében nyerhet jelentőséget.

A fajra jellemző diploid (2n) kromoszó-
maszám stabilan öröklődik, csak sejtosztódá-
si rendellenességek folytán sokszorozódhat 
meg a kromoszóma-állomány, és jöhet létre 
autopoliploid növény. A DNS-molekulák 
szintézisét követően szerveződnek meg a 

nukleoszómák (2. ábra), majd az azokból 
kialakuló kromatin kondenzációjával a kro-
moszómák. Az anyasejt osztódásakor, a 
mitózis anafázisában kialakuló mikrotubulusok 
biztosítják a megduplázódott kromoszóma-
garnitúra szétválását a leánysejtekben. Ha 
gátló vegyületek, például kolchicin hatására 
sérülést szenved a mikrotubulosok funkciója, 
akkor nem történik meg a kromoszómák 
szétválása, és megkétszereződött (4n) kromo-
szómaszámú sejtek alakulhatnak ki. Ez a 
folyamat lejátszódhat a merisztémák testi 
sejtjeiben is, ahol a 4n méretű genommal 
rendelkező sejtekből új, tetraploid hajtások, 
növények fejlődhetnek ki. A zavar megtörtén
het az ivarsejtek képződése során azzal, hogy 
elmarad a számcsökkentő, meiotikus osztó-
dás, és a 2n kromoszómakészletet hordozó 
ivarsejtek vesznek részt a megtermékenyítés-
ben, amiből szintén tetraploid (4n) egyedek 
származhatnak. 

A természetben előforduló poliploid nö
vények meglepő tulajdonságaira Herman 
Nilsson-Ehle hívta fel a figyelmet 1936-ban, 
amikor egy óriás triploid rezgőnyárt (Populus 
tremula) talált. A poliploidia gyakori a termé-
szetes növénytársulásokban, és szerepet játszik 
az alkalmazkodásban. A zárvatermő növé-
nyek 50–70%-a, többek között számos ter-
mesztett faj is megsokszorozódott genommal 
rendelkezik. A mesterséges autopoliploidizáció 
mint nemesítési módszer régi és sikeres múlt-
tal rendelkezik. Albert Francis Blakeslee és 
Amos Geer Avery 1937-ben megjelent közle-
ményével gyakorlatilag egy időben számolt 
be a tihanyi Biológiai Kutatóintézetből 
Győrffy Barna a kolchicin kezeléssel előállí-
tott poliplod növényekről, például a tetraplo
id paprikáról (1938). Győrffy Barna aktív 
szerepet vállalt a poliploid cukorrépák előállítá
sában Sopronhorpácson, ahol Sedlmayr Kurt 

vezetésével igen sikeres nemesítési programot 
valósítottak meg. Ennek során a legjobb faj
táknak a diploid × tetraploid keresztezéssel 
előállított triploidok bizonyultak. Ez a megkö
zelítés eredményes az alma, a körte vagy akár 
a dinnye nemesítésében.

Az erdészeti fajok nemesítésében is előn�-
nyel hasznosíthatók a megnövekedett kro-
moszómaszámmal rendelkező genotípusok, 
amelyek megtalálhatók a természeti populá-
ciókban, illetve mesterségesen is előállíthatók. 
A rövid vágásfordulóval termesztett energia-
cserjék nemesítésében is előtérbe került a po
liploidizáció, tekintettel a kedvező tulajdon
ságok kialakításának lehetőségére. Tetraploid 
nyár növényeket sikeresen állítottak elő in 
vitro tenyészetekben úgy, hogy levelekből 
regeneráltak hajtásokat, és azokat kolchicin-
oldattal kezelték (Cai – Kang, 2011). Másik 
megközelítésként a csíranövények kolchicin-

kezelése is sikeres volt a tetraploid akác előál-
lítására (Harbard et al., 2012). Az autotetraploid 
energiafűz változatok, amelyeket az in vitro 
szaporított növények hónaljrügyeinek kolchi
cinezésével sikerült előállítani, szintén több 
figyelemre méltó tulajdonsággal rendelkez-
nek a diploid növényekkel való összehason-
lításban. A 4. ábrán látható, hogy a megdup-
lázott DNS-állománnyal, illetve 2n=76 kro
moszómával rendelkező tetraploid energia-
füzek levelei szélesebbek és nagyobbak, mint 
a diploid változaté (Dudits et al., nem közölt).

A mesterséges autotetraploid energianö-
vények jellemzése nagyobb méretű légzőnyí-
lásokat, megnövekedett CO2 -megkötést, illetve 
hatékonyabb fotoszintézist mutatott ki. Kü
lön jelentősége van annak, hogy ezek a növé
nyek jobban tudnak alkalmazkodni a szélső-
séges környezethez. Ismert a tetraploid akác
növények sótűrése. Ami a poliploid fafajok 

4. ábra • A mesterségesen előállított autotetraploid energiafűz növényekben megduplázódott 
az áramlásos citometriával kimutatható DNS-tartalom és a kromoszómák száma (2n=76). 

Ezek a növények nagyobb, szélesebb levelekkel rendelkeznek (Dudits et al., nem közölt).
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növekedési intenzitását illeti, fajonként, ge-
notípusonként különböző adatokat találunk. 
Így az előállított só-stressztoleráns akác eseté-
ben nem találtak különbséget a diploid és 
tetraploid növények hajtásnövekedésében. 
Ezzel szemben a PolygenomeX ausztrál bio-
technológiai cég olyan tetraploid császárfát 
(Paulownia tomentosa) állított elő, amely lé-
nyegesen gyorsabban növekedett, és nagyobb 
fahozamot mutatott. Külön érdekességük 
ezeknek a növényeknek, hogy kromoszóma-
készletüket titokban tartott epigenetikai mód
szerrel sokszorozták meg (URL1). A nyírfa 
(Betula platyphylla) tetraploid–diploid össze-
hasonlításakor az RNS-szekvenálással végzett 
génkifejeződési vizsgálat több ezer gén eseté-
ben tárt fel eltérést. Az auxin- és etilénszinté-
zist, illetve a jelátviteli utakat befolyásoló gé
neknél lehetett a fenotípusos változásokat 
összekötni a génkifejeződési paraméterekkel 
(Mu et al. 2013). Az autoploiploid energianö-
vények eddig megismert kedvező tulajdon-
ságai elég alapot nyújtanak a kutatás kiszéle-
sítéséhez, és megalapozzák az üzemi értéke-
léseket.

5. Feltárulnak a növények életének titkai, 
hogy elég élelmiszer, energia 
és élhető környezet lehessen

A növényekkel kísérletező kutatót igen gyak-
ran a megismerés szenvedélye hajtja, amikor 
meg akar érteni egy-egy biológiai folyamatot, 
a növények viselkedését. Valóban számos 
izgalmas esemény történik a csírázástól a vege
tatív szervek növekedésén át az ivarszervek 
kialakulásáig, a megtermékenyítésig, amivel 
egy új életciklus veszi kezdetét. A növénytu-
domány sem kivétel abban, hogy a felfedezés 
élményén túl ismereteinket sokban bővítik 
azok az eredmények, amelyek célorientált 
ipari fejlesztések során születnek. Összességé-

ben lenyűgöző az a hatalmas előrehaladás, 
amelynek a legutóbbi évtizedekben tanúi 
lehettünk. Ebben nagy része van a géntechno
lógiának, majd a genomikának és a különbö
ző „-omikáknak”. Természetesen a technoló-
giai háttér is lényegesen korszerűsödött. Mind 
több növény esetében tárult fel a DNS-szek-
venciában kódolt genetikai információ, mu
tánsgyűjtemények és transzgenikus (GM) 
növények segítik a génfunkciók megismeré-
sét. Teljesült az elvárás, a növényeknél is le-
hetséges a génspecifikus mutáció vagy gén-
beépítés megvalósítása. A részletes kromoszó-
matérképek alapján azonosíthatók a genetikai 
szabályozás funkcionális egységei, javítható 
a szelekciós munka eredményessége a neme-
sítésben. A genomika rohamos fejlődése 
szükségessé tette a fenomikai fejlesztéseket 
(Dudits, 2012). Hatalmas kísérleti adatbázi-
sok használhatók a növényi funkciók model-
lezéséhez. Mint komplex rendszereket kezel-
hetjük a fejlődési programot, a szervek növe-
kedésének, differenciálódásának szabályozá-
sát vagy akár a környezeti tényezőkhöz tör-
ténő alkalmazkodást. Feltárulnak azok a 
szignálátviteli utak, amelyek a kórokozókkal, 
kártevőkkel szembeni védelmet biztosítják. 
Az ökológiai szemléletet is átformálják a 
molekuláris biológia eredményei.

Nem túlzás a növénytudományok virág-
koráról beszélni, ami természetesen a neme-
sítés sikereiben, az egészséget védő és javító 
élelmiszerek kifejlesztésében, a megújuló 
zöldenergia térnyerésében is megjelenik. Az 
optimista képet beárnyékolja az a tény, hogy 
a növénytudományokat milyen súlyosan 
korlátozza a géntechnológia-ellenesség. Győ-
zelmét üli a tudománytalan propaganda, ami 
hathatós politikai támogatással bír mind a 
törvényalkotásban, mind a médiában. Az 
embereket folyamatosan a tényeket megha-

zudtoló nézetekkel bombázzák, és így sikerül 
az egész társadalmat megtéveszteni. Európa 
vesztésre áll ebben a technológiai versenyben, 
de különösen súlyos a helyzet Magyarorszá-
gon, ahol a géntechnológiai tevékenység 
könnyen minősíthető akár börtönnel járó 
bűncselekményként. Így nem meglepő, hogy 
csökken a fiatal kutatói generáció bizalma, 
érdeklődése a növénytudományok iránt. 
Mindez sokban veszélyezteti a magyar nö-
vénytudományok korábbi nemzetközi hír-
nevének jövőjét. Csak abban bízhatunk, hogy 

a világtendenciák és jól felfogott gazdasági 
érdekeink ki fogják kényszeríteni a mostani 
elhibázott politika feladását, hogy a magyar 
kutatói közösség is hatékonyan hozzájárul-
hasson a biológiai és a mezőgazdasági tudo-
mányok fontos kutatási és fejlesztési eredmé-
nyeihez.

Kulcsszavak: fotoszintézis, gyökérfejlődés, hete­
rózis, kromatinstruktúra, zöld energia, rövid 
vágásfordulójú cserjék, autopoliploidizáció, gén­
technológia, génnemesített növények
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növekedési intenzitását illeti, fajonként, ge-
notípusonként különböző adatokat találunk. 
Így az előállított só-stressztoleráns akác eseté-
ben nem találtak különbséget a diploid és 
tetraploid növények hajtásnövekedésében. 
Ezzel szemben a PolygenomeX ausztrál bio-
technológiai cég olyan tetraploid császárfát 
(Paulownia tomentosa) állított elő, amely lé-
nyegesen gyorsabban növekedett, és nagyobb 
fahozamot mutatott. Külön érdekességük 
ezeknek a növényeknek, hogy kromoszóma-
készletüket titokban tartott epigenetikai mód
szerrel sokszorozták meg (URL1). A nyírfa 
(Betula platyphylla) tetraploid–diploid össze-
hasonlításakor az RNS-szekvenálással végzett 
génkifejeződési vizsgálat több ezer gén eseté-
ben tárt fel eltérést. Az auxin- és etilénszinté-
zist, illetve a jelátviteli utakat befolyásoló gé
neknél lehetett a fenotípusos változásokat 
összekötni a génkifejeződési paraméterekkel 
(Mu et al. 2013). Az autoploiploid energianö-
vények eddig megismert kedvező tulajdon-
ságai elég alapot nyújtanak a kutatás kiszéle-
sítéséhez, és megalapozzák az üzemi értéke-
léseket.

5. Feltárulnak a növények életének titkai, 
hogy elég élelmiszer, energia 
és élhető környezet lehessen

A növényekkel kísérletező kutatót igen gyak-
ran a megismerés szenvedélye hajtja, amikor 
meg akar érteni egy-egy biológiai folyamatot, 
a növények viselkedését. Valóban számos 
izgalmas esemény történik a csírázástól a vege
tatív szervek növekedésén át az ivarszervek 
kialakulásáig, a megtermékenyítésig, amivel 
egy új életciklus veszi kezdetét. A növénytu-
domány sem kivétel abban, hogy a felfedezés 
élményén túl ismereteinket sokban bővítik 
azok az eredmények, amelyek célorientált 
ipari fejlesztések során születnek. Összességé-

ben lenyűgöző az a hatalmas előrehaladás, 
amelynek a legutóbbi évtizedekben tanúi 
lehettünk. Ebben nagy része van a géntechno
lógiának, majd a genomikának és a különbö
ző „-omikáknak”. Természetesen a technoló-
giai háttér is lényegesen korszerűsödött. Mind 
több növény esetében tárult fel a DNS-szek-
venciában kódolt genetikai információ, mu
tánsgyűjtemények és transzgenikus (GM) 
növények segítik a génfunkciók megismeré-
sét. Teljesült az elvárás, a növényeknél is le-
hetséges a génspecifikus mutáció vagy gén-
beépítés megvalósítása. A részletes kromoszó-
matérképek alapján azonosíthatók a genetikai 
szabályozás funkcionális egységei, javítható 
a szelekciós munka eredményessége a neme-
sítésben. A genomika rohamos fejlődése 
szükségessé tette a fenomikai fejlesztéseket 
(Dudits, 2012). Hatalmas kísérleti adatbázi-
sok használhatók a növényi funkciók model-
lezéséhez. Mint komplex rendszereket kezel-
hetjük a fejlődési programot, a szervek növe-
kedésének, differenciálódásának szabályozá-
sát vagy akár a környezeti tényezőkhöz tör-
ténő alkalmazkodást. Feltárulnak azok a 
szignálátviteli utak, amelyek a kórokozókkal, 
kártevőkkel szembeni védelmet biztosítják. 
Az ökológiai szemléletet is átformálják a 
molekuláris biológia eredményei.

Nem túlzás a növénytudományok virág-
koráról beszélni, ami természetesen a neme-
sítés sikereiben, az egészséget védő és javító 
élelmiszerek kifejlesztésében, a megújuló 
zöldenergia térnyerésében is megjelenik. Az 
optimista képet beárnyékolja az a tény, hogy 
a növénytudományokat milyen súlyosan 
korlátozza a géntechnológia-ellenesség. Győ-
zelmét üli a tudománytalan propaganda, ami 
hathatós politikai támogatással bír mind a 
törvényalkotásban, mind a médiában. Az 
embereket folyamatosan a tényeket megha-

zudtoló nézetekkel bombázzák, és így sikerül 
az egész társadalmat megtéveszteni. Európa 
vesztésre áll ebben a technológiai versenyben, 
de különösen súlyos a helyzet Magyarorszá-
gon, ahol a géntechnológiai tevékenység 
könnyen minősíthető akár börtönnel járó 
bűncselekményként. Így nem meglepő, hogy 
csökken a fiatal kutatói generáció bizalma, 
érdeklődése a növénytudományok iránt. 
Mindez sokban veszélyezteti a magyar nö-
vénytudományok korábbi nemzetközi hír-
nevének jövőjét. Csak abban bízhatunk, hogy 

a világtendenciák és jól felfogott gazdasági 
érdekeink ki fogják kényszeríteni a mostani 
elhibázott politika feladását, hogy a magyar 
kutatói közösség is hatékonyan hozzájárul-
hasson a biológiai és a mezőgazdasági tudo-
mányok fontos kutatási és fejlesztési eredmé-
nyeihez.

Kulcsszavak: fotoszintézis, gyökérfejlődés, hete­
rózis, kromatinstruktúra, zöld energia, rövid 
vágásfordulójú cserjék, autopoliploidizáció, gén­
technológia, génnemesített növények
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Számomra az előadás címében kiemelt há-
rom komponens a legizgalmasabb, az általam 
is tudottan sokkal bonyolultabb, komple-
xebb nyelvkeletkezés egész tematikájából. Az 
agy, a társas élet és a kommunikációs közeg 
megváltozásai mint az emberi nyelv keletke-
zésének lehetséges mozgatói – ezeket a témá-
kat fogom előtérbe állítani. 

Régi hagyománya van a nyelv eredetéről 
szóló spekulációknak. Újabb, bár mára már 
szintén régi, százötven éves hagyománya van 
annak is, hogy ezt inkább ne tegyük, inkább 
ne spekuláljunk, hiszen minden ilyen elmélet 
spekulatív. Az utóbbi ötven évben sok válto-
zás következett be mind a humán tudomá-
nyokban, mind a természettudományokban, 
amelyek újra előtérbe helyezték a nyelv ke-

Tanulmány

* Előadás a Debreceni Egyetem Társas-Kognitív Nyelvésze­
ti Kutatócsoport és a DAB Nyelvtudományi Munkabi­
zottságának előadás-sorozatán, 2014. március 3. 

letkezésével való foglalkozást, s csökkentették 
a spekuláció veszélyét. Az 1. táblázat bemu-
tatja ezeket a változásokat.

A sokrétű tényanyagon alapuló elméletek 
egy része az utóbbi fél évszázadban is a foly-
tonosság, egy része az „ugrás” mellett érvel. 
Chomsky új koncepciója (Hauser et al., 2002) 
sajátos szintézist képvisel. Megkülönböztetik 
a nyelv megjelenésének, a tágan vett nyelvi 
készségnek a kereteit, melyek fejlődésére fo-
kozatosság jellemző, s a tulajdonképpeni 
emberi mondattant, mely ugrásszerűen je-
lenne meg s humánspecifikus, amint a 2. 
táblázat összefoglalja. 

Mint Derek Bickerton nem minden iró
nia nélkül megjegyzi, ebben a koncepcióban 
a gradualista etológus szerzők fogtak össze a 
diszkontinuitást hirdető Noam Chomskyval 
a különös szintézisben. Ez a felfogás annyiban 
szintetikus, hogy elismeri az utóbbi évtizedek 
eredményeit a nyelvet körülvevő s azt lehető


