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Az élõ szervezetek fejlõdési fájának bonyo-
lult elágazásai ellenére az életet megvalósító
molekulák, mûködési mechanizmusok je-
lentõs konzerváltságot mutatnak a vírusoktól
az emberig. Az alapvetõ életfolyamatok ren-
dezõ elvének általános érvényesülése gyak-
ran felismerhetõ rendszertanilag igen távoli
élõlények tanulmányozásakor. A számos
meggyõzõ példa között talán kiemelt figyel-
met érdemel az öröklõdés mikéntjének
problémája, hiszen minden sejt, élõlény
utódként szülõi tulajdonságokkal is rendel-
kezik. A nemzedékeket összekötõ öröklõ-
dési folyamat törvényszerûségeinek keresé-
se Gregor Mendel borsókísérleteit követõen
vezetett el a gének mint a tulajdonságok
öröklõdéséért felelõs funkcionális egységek
meghatározásához. Bár a gének szerepét,
mûködését széleskörûen bizonyították a ku-
tatások is, az Ivan Micsurin és Trofim Liszen-
ko nevéhez fûzõdõ irányzat képviselõi mégis
elõszeretettel használták a növényeket az
öröklõdés génelméletének megsemmisíté-
sét célzó, gyakran politikai indíttatású hábo-
rújukban. Magyarországon is virágzott ez a
szemlélet 1953-ban és az azt követõ évtized-
ben, annak ellenére, hogy már korábban
transzformációs kísérletek (Avery et al.,
1944) igazolták a DNS mint örökítésért fele-
lõs molekula jelentõségét, és a Watson-
Crick-modell rávilágított az alapvetõ struktu-
rális és funkcionális jellemzõkre (Watson –

Crick, 1953). Természetesen az évtizedek
múlásával a tévutak elvesztik jelentõségü-
ket. Különösen a rekombináns DNS mód-
szerek bevezetése járult nagyban hozzá ah-
hoz, hogy a gének misztikus világa kémcsõ-
ben kezelhetõ anyagi valósággá szelídült. Így
kerülhetett sor a nyolcvanas évek elején nö-
vényi gének izolálására, funkcionálisan mû-
ködõképes génkonstrukciók létrehozására
és azok növényekbe történõ beépítésére.
Új fejezet kezdõdött a növényi világ kutatá-
sában, és természetesen a növények neme-
sítésében. A Watson-Crick-modell hiányában
nem jutottunk volna el a genomika korsza-
kába, amikor számos élõ szervezet, így a
lúdfû (Arabidopsis),  rizs, kukorica teljes DNS-
állományának megszekvenálása utat nyitott
a genomszintû megközelítések számára.

A láthatatlan gének és több évszázad
növénynemesítési gyakorlata

A növények emberi érdekek, célok szerinti
alakítása, nemesítése a génmanipuláció mû-
vészete. A fajta-elõállítás mindennapi gya-
korlatában a kívánt génkombinációk létre-
hozása és megtalálása azért bonyolult mûve-
let, és azért igényel intuitív képességeket,
mert a felszínen megjelenõ tulajdonságok
fenotípusos vizsgálatával csak közvetve tájé-
kozódhatunk a gének jelenlétérõl, mûködé-
sének mikéntjérõl. Mint az 1. ábra szemlél-
teti, ez a folyamat a búza esetében évezre-
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dekkel ezelõtt az alakor formák termesz-
tésbe vételével elkezdõdött. Spontán ke-
resztezõdések és a poliploidizáció vezettek
a kenyerünket adó gabona mai változatainak
kialakulásához. A XIX. század közepétõl a
természetes evolúciós folyamatok még in-
kább háttérbe szorultak, hiszen a tudatos
szelekció, késõbb pedig a szülõi növények
megválasztása és keresztezése tette hatéko-
nyabbá a búza génösszetételének célirányos
befolyásolását.

A növénynemesítés sikerességét sokban
szolgálta a genetikai, növényélettani és a
kórtani kutatások eredményeinek felhaszná-
lása. Jól érzékelhetõ hatása volt a citológiai
módszerek tökéletesítésének, amelyek le-
hetõvé tették a kromoszómák számának
meghatározását és a strukturális átrendezõ-
désének kimutatását. A mesterséges poli-
ploidizációra alapozott nemesítés kiemel-
kedõ eredményeket hozott például a cukor-
répatermesztésben. A gének hirtelen meg-
változásai, mutációi nemcsak a természetes

evolúció során játszanak szerepet, hanem a
genetikai variabilitás fontos forrásai a neme-
sítési tenyészanyagok esetében is. A mutá-
ciók gyakoriságának besugárzással vagy
mutagén vegyületek felhasználásával törté-
nõ megemelése durva és véletlenszerû be-
avatkozás, amely ennek ellenére eredmé-
nyezheti hasznos genotípusok kialakulását.

Általános megfigyelés, hogy a termesz-
tett növényeinkkel rokon, vadon élõ fajok
számos, agronómiai szempontból értékes
génnel rendelkeznek. Különösen gazdag for-
rásai lehetnek betegségekkel vagy szélsõ-
séges környezeti tényezõkkel (szárazság,
fagy) szembeni rezisztenciát biztosító gé-
neknek. Ezért a távoli keresztezések evolú-
ciós korlátait a nemesítõi találékonyság folya-
matosan próbálja megkerülni. A testi sejtek-
bõl izolált protoplasztok fuzionáltatásával
létrehozott szomatikus hibridek jelentõsen
kiszélesítették a nem rokon növények kö-
zötti génátvitel lehetõségeit. Mind a faj- és
nemzetségkeresztezések, mind a sejthibridi-

1. ábra • A búzagének manipulálásának módszerei az évszázadok során
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záció során a gének tízezrei véletlenszerûen
rekombinálódnak, így csak utólag, a növé-
nyek tulajdonságait értékelve lehet a kívánt
génkombinációkat megtalálni és hasznosí-
tani.

A növényi gének szerkezetének
és mûködésének titkait õrzõ
DNS-molekulák

A rekombináns DNS módszerek kidolgozását
követõen kézenfekvõ volt a növényekbõl
izolált DNS-minták tanulmányozása az új
metodikák birtokában (Dudits, 2000). Elké-
szültek az elsõ genomikus gén klóntárak.
Egyedi gének szekvenciaadatai alapján be
lehetett határolni a növényi gének fõbb funk-
cionális elemeit, amelyek a már ismert állati
gének szerkezeti elrendezõdéséhez sokban
hasonlító felépítést mutattak. Igazolódott,
hogy a kódoló DNS-szakaszt megelõzõ (5'
végi) ún. promoterrégiók sajátos szekvencia-
motívumokkal (cisz elemekkel) rendelkez-
nek, amelyek fénytõl, szövettípustól vagy
környezeti hatásoktól függõ génkifejezõdést
biztosítanak. A cisz elemekkel kölcsönható
akár gátló, akár aktiváló fehérjék (transzkrip-
ciós faktorok) megismerése elengedhetet-
len a szabályozott génkifejezõdés törvény-
szerûségeinek megismeréséhez. A legújabb
kutatási eredmények fényében kiemelt
hangsúlyt kap az a tény, hogy az egyes gé-
nek promotereinek mûködési állapotát
alapvetõen meghatározza a kromatin szer-
kezete. Változások a DNS metiláltságában, a
hisztonfehérjék acetiláltságában, foszfori-
láltságában egyaránt szerepet játszanak a
kromatin átstrukturálódásában. Mindinkább
igazolást nyer, hogy az átrendezõdésért
(Chromatin-remodelling) felelõs fehérjék
mutációs hibái elvezethetnek a fejlõdési pro-
gram összezavarásához. Így fordulhat elõ,
hogy kimarad a növényi életciklus vegetatív
fázisa, és a mutáns növények csírázás után
azonnal virágot hoznak. Hibás kromatinszer-
kezet megtermékenyítés nélkül is okozhatja

az endospermium-szövet kialakulását. A
kromatinszerkezettel kapcsolatos kutatások
is világosan mutatják, hogy a DNS-moleku-
lák nukleotidszekvenciájában tárolt infor-
mációnak a sejtfunkciók mûködtetéséhez
való felhasználhatósága a magasabb szintû
szabályozási rendszer ellenõrzése alatt áll.

A gének elsõdleges termékei, az mRNS-
molekulák vezérlik a sejtfunkciókhoz szük-
séges fehérjék, enzimek szintézisét. Az
mRNS felhasználásával szintetizált ún. cDNS-
molekula populációk egy adott sejt- vagy
szövettípus aktív génjeit reprezentálják, és
így fontos jellemzõi az aktuális funkcionális
vagy fiziológiai állapotnak. A növények
különbözõ szöveteibõl származó cDNS-ban-
kok sokban segítik a génizolálási progra-
mokat. Beteg és egészséges, illetve stressz-
hatásnak kitett és kezeletlen növényi szöve-
tekbõl származó cDNS-bankok klónjainak
összevetése sok esetben vezetett el agro-
nómiai értékeket felmutató gének azonosí-
tásához. A különbözõ eredetû cDNS-ekkel
végzett differenciális hibridizáció mellett
mind gyakrabban nagyszámú cDNS-klónt
megszekvenálva ún. EST (Expressed Se-
quence Tag) adatbázisokat hoznak létre,
amelyek megbízható alapot adnak az in
silico végzett génvadászatokhoz.

Génkutatás in silico és növénynemesítés
molekuláris markerek segítségével

Az „Arabidopsis Genom Kezdeményezés
2000” eredményeként széles nemzetközi
együttmûködéssel valósult meg a lúdfû (Ara-
bidopsis thaliana) DNS-ének megszekvená-
lása (The Arabidopsis Genome Initiative,
2000). A számítógépprogramokkal végzett
génpredikció szerint ez a gyomnövény – a
növény molekuláris biológiai kutatás Droso-
philája – 25 500 gént tartalmaz. Érdekes
megfigyelés, hogy a gének többsége két
példányban található meg, és mintegy 11
ezer géncsalád ismerhetõ fel. A genomikai
kutatásban az egyszikû gabonafélék mo-
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dellnövénye a rizs, amelynek mintegy 430
millió nukleotidból épül fel a genomja. Mind
az „indica” típusú rizs szekvenálását végzõ
pekingi intézet, mind a „japonica” típusú
genomot szekvenáló Syngenta cég kutatói
szerint a rizsnek hozzávetõlegesen 50 ezer
génje van. (Yu, 2002; Goff, 2002). Az Ara-
bidopsis-gének 36 %-a, a rizsgének 20 %-a
esetében lehetett az INTERPRO vagy Gene
Ontology programcsomagokkal a kódolt
fehérje szerepét megjósolni. Az azonosított
géntermékek molekuláris funkciók szerinti
megoszlása nagymértékben hasonló a két
növény esetében.

A törzsfejõdés során, az egy-, illetve két-
szikû fajok 200 millió évvel ezelõtti szétválá-
sát követõen a genomok jelentõs átrendezõ-
dése következett be. Így viszonylag kismér-
tékû egybeesés (syntheny) figyelhetõ meg
a gének kromoszómális elhelyezkedésében.
Ugyanakkor a rizs molekuláris térképe nagy-
fokú megegyezést mutat a búza-, árpa- vagy

kukoricakromoszómák genetikai markerei-
nek elrendezõdésével. Az Arabidopsis és a
rizs génkészletének hasonlóságában jelentõs
aszimmetria figyelhetõ meg. Míg az Arabi-
dopsis-gének 80 %-a tartalmazza a rizsben
megtalálható homológ gént, addig a rizsgé-
neknek csak a fele mutat homológiát vala-
melyik Arabidopsis-génnel. Növénynemesí-
tési szempontból figyelmet érdemel, hogy
közel hatszáz rizsgén kódol betegségrezisz-
tenciát biztosító fehérjét, amely az ún. apo-
ptózis-rezisztencia doménnel rendelkezik.
Ezen túl négyszáz ún. R gén mutatható ki a
rizsben. A rezisztenciagének termékei leu-
cinban gazdag ismétlõdéseket tartalmazó
fehérjék. Érdekes adat, hogy számos, a
virágzás idejét, illetve a virág fejlõdést szabá-
lyozó Arabidopsis-gén megfelelõje megta-
lálható a rizs genomjában.

A növényi genomprogramok sikeressé-
gét nagymértékben elõsegíti, hogy jó né-
hány gazdasági növényünk (búza, kukorica,

2. ábra • A rizs- és Arabidopsis-gének funkció szerinti osztályozása (Yu et al., 2002)
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árpa, lucerna, borsó, szója) bevonásával fo-
lyamatosan bõvítik a kutatók és nemesítõk
a genetikai térképeken elhelyezett marke-
rek körét. A részletes kromoszómatérképek
elkészítésekor fenotípusos vagy élettani bé-
lyegek génjei mellett a molekuláris markerek
helyzetét is megállapítják. A kapcsoltság
mértékét a rekombinációs gyakoriság alapján
lehet megbecsülni. A molekuláris markerek
széles választéka használható fel a géntérkép
megszerkesztéséhez. Így a polimorfizmus
a restrikciós enzimmel végzett hasításból
származó DNS-fragmentek hosszában
(RFLP) vagy specifikus primerekkel történt
amplifikációs termékek méretében (AFLP)
szolgálhat markerként. A mikroszatellitek
sajátos nukleotidkombinációk egymás utáni
ismétlõdéseibõl épülnek fel, és amplifikáció-
juk jellegzetes DNS-terméket ad a térkép
elkészítéséhez. A specifikus DNS-szakaszok
amplifikációja a polimeráz láncreakcióval
(PCR) valósítható meg. Igen hasznos mole-
kuláris markerek az EST klónok, amelyek
ismert szekvenciájú cDNS-ek. A genomszin-
tû molekuláris variabilitás, amely egyedek
vagy rendszertani kategóriák azonosítását is
lehetõvé teszi, jellemezhetõ egyetlen nuk-
leotidot érintõ polimorfizmussal (SNP: single
nucleotide polymorphism). A tranziciós (A?G
vagy C?T), valamint transzverziós (A/G?C/T
vagy C/T?A/G) változások akkor jelentenek
polimorfizmust, ha a populáció több egyedé-
nek vizsgálatakor kimutathatók. Az SNP
markerek jól használhatók rekombinációs
térképek készítéséhez, továbbá mennyiségi
tulajdonság kialakításában szerepet játszó
kromoszómarégiók (Quantitative Trait Loci,
QTL) behatárolásához. A növénynemesítõ
által javítandó tulajdonságok (terméshozam,
minõség, tenyészidõ, stb.) zöme több gén
által befolyásolt mennyiségi bélyeg. Minden
molekuláris marker, amely összefüggésbe
hozható agronómiai értékû tulajdonságok-
kal, például betegség-ellenállósággal, száraz-
ságtûréssel, terméskomponensekkel, jelen-

tõs megbízhatóságbeli és hatékonyságbeli
javulást tesz lehetõvé a szelekciós munká-
ban. A fenotípus helyett a közvetlen geneti-
kai alapok értékelhetõk a környezeti ténye-
zõk zavaró hatásai nélkül. A molekuláris mar-
kerekre alapozott nemesítési gyakorlat
mindinkább széleskörûen elterjed, hiszen a
növények egzaktabb értékelésével a tulaj-
donságok javítása sikeresebbé válik.

A molekuláris markerekre alapozott
genetikai térképeken behatárolható a mu-
tációt szenvedett gének helye is. A térképe-
zésen alapuló génizolálás számos esetben
vezetett a gének klónozásához még a
komplex genommal rendelkezõ fajok ese-
tében is, mint a lucerna (Endre, 2002).

A transzgénikus növények
nélkülözhetetlenek a gének
szerepének kutatásában

Tradicionálisan egy ismeretlen gén szerepét
csak közvetett információk alapján tudjuk
megjósolni. Ha hiba, mutáció következik be
a gén szerkezetében, akkor a megváltozott
fenotípusos bélyegek árulkodhatnak a funk-
cióról. A keresztezésekbõl származó új gén-
kombinációk is megváltoztathatják a morfo-
lógiai, élettani sajátosságokat. Az izolált gé-
nek birtokában például cDNS-klónok fel-
használásával teljesen új génkutatási straté-
giák kidolgozására nyílt lehetõség, amelyek
során a vizsgálandó gének mûködõképes
formában visszaépíthetõk a gazdanövény
genomjába. A génbeépítés mûveletét transz-
formációnak, az in vitro rekombináns DNS
módszerekkel megszerkesztett DNS-mole-
kulát transzgénnek, és az új gént hordozó
növényt transzgénikus növénynek nevez-
zük.

Napjainkra szinte minden, gazdaságilag
jelentõs növény esetében hatékony transz-
formációs módszerek állnak rendelkezésre.
Leggyakrabban a talajbaktérium, az Agrobac-
terium természetes génátviteli rendszerét
kihasználva építenek be géneket a növé-
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nyekbe. Ez a megközelítés sikeresen alkal-
mazható mind kétszikû, mind egyszikû fajok
génösszetételének megváltoztatására. A pa-
rányi aranyszemcsékre rögzített DNS-mole-
kulák belõhetõk a sejtekbe, és így biztosítha-
tó az idegen gén beépülése. A jelenlegi
transzformációs módszerek elsõsorban a
testi, szomatikus sejtekbe juttatják be a vizs-
gálandó génkonstrukciókat. Ezért a transz-
formált sejtekbõl in vitro tenyészetekben
növényeket kell regenerálni, ami gyakran
metodikai korlátot is jelenthet. A növények
egyedfejlõdési sajátosságaiból is fakadóan a
differenciált sejtek az osztódások indukció-
jával átprogramozhatók, kialakíthatók ben-
nük a totipotens állapot, amely embriók
vagy hajtáskezdemények kialakulását teszi
lehetõvé. Így fertilis növények nevelhetõk
fel a transzformált testi sejtekbõl (Dudits –
Heszky, 2000).

A gének, illetve az általuk kódolt RNS-
vagy fehérjemolekulák szerepét lehet tanul-
mányozni a vizsgálandó DNS-molekulák
átmeneti, tranziens kifejeztetésével vagy a
genomba integrálódott formában, amikor a
beépült transzgén az utódgenerációkra
öröklõdik. Széleskörûen használt génmani-
pulációs stratégia, hogy a transzformációs
vektor promoterének segítségével megnö-
veljük a géntermék mennyiségét, és értékel-
jük a túltermelt fehérje hatásait. A fehérjét
kódoló DNS-szakasz származhat a transzfor-
mált fajból, de egyaránt lehetõség van virális,
bakteriális, nem rokon növényi vagy állati
gének kifejeztetésére is. A génmûködés fel-
fokozását nagy aktivitású, többnyire folya-
matosan mûködõ promoterek felhasználá-
sával lehet biztosítani. A gén eredeti promote-
rét kicserélve kiválasztott regulátor DNS-sza-
kaszra, megváltoztatható a génkifejezõdési
mintázat, új vagy több fehérje termeltethetõ
a növények sejtjeiben. A céltudatosan meg-
tervezett géntechnológiai beavatkozások
eredményessége sokban függ a promoter-
készlet gazdagságától. A génizolálási prog-

ramok a kívánt cDNS-ek megtalálásán túl
külön figyelmet fordítanak a promoterrégió
azonosítására és jellemzésére. Minél ponto-
sabban szabályozható a géntermék mennyi-
sége illetve irányítható keletkezésének
helye vagy ideje, annál gazdaságosabb a gén-
sebészeti beavatkozás. Ha a nemesítés célja
például a búzaszem tápértékének javítása,
akkor indokolt endospermium specifikus
promoterrel kifejeztetni a beépített gént.
Igen nagy jelentõsége van a szövet- vagy
szervfüggõ kifejezõdést eredményezõ pro-
motereknek. Intenzíven kutatják az ún. indu-
kálható promotereket, amely környezeti
tényezõk megváltozásakor (fagy vagy hõha-
tás, vízhiány, kórokozók támadása) biztosítják
a védekezéshez szükséges fehérjék szinté-
zisét. Míg az ún. elsõ generációs gyomirtó
szer vagy kártevõrezisztens transzgénikus
fajták többnyire folyamatos kifejezõdésû
(konstitutív) promotorekkel készültek, ad-
dig a jövõbeni termékek fejlesztésekor mér-
nöki precizitással tervezik meg a génmûkö-
dés szabályozottságát.

A kívánt promoter megtalálásához, a
gének funkciójának tisztázásához elenged-
hetetlen a génkifejezõdés sokoldalú jellem-
zése. Egyedi génekrõl szintetizálódó RNS-
molekulák mennyiségérõl az ún. northern
hibridizáció módszerével nyerhetünk ada-
tokat.

3. ábra • Az aldózreduktáz (MsALR) gén
aktiválódása a lucernanövényekben a
szárazságstressz 4-5. napján. Az Msc27 gén
mRNS mennyisége konstitutív génkifejezõ-
dést mutat (Oberschall et al., 2000)
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A 3. ábrán (Oberschall, 2000) látható,
hogy a lucerna aldózreduktáz mRNS szin-
tetizálódik a vízhiány okozta szárazságstressz
hatására. Ugyanakkor az Msc27 jelû gén
valamennyi vizsgált növényi mintában aktív.
A sejtek fiziológiai vagy mûködési állapotá-
nak jellemzéséhez célszerû nagyszámú gén
kifejezõdési paraméterét ismerni. Az ún.
DNS-chip technológia egyetlen vizsgálattal
több ezer génrõl nyújt információt. Az üveg
tárgylemezre robot segítségével rögzített
ezernyi génpróbához hibridizált és fluo-
reszcens festékkel megjelölt minta DNS-ek
mennyiségét lézer leolvasó határozza meg.
A fluoreszcencia-jelek feldolgozása után a
komputerprogramok csoportosítják a géne-
ket aszerint, hogy a mûködésük fokozódott
vagy gátlódott a vizsgált sejtekben, szöve-
tekben. A komplex génkifejezõdési mintá-
zatok diagnosztizálják a növény funkcionális
képességeit.

A transzgénikus technológiák több alter-
natívát is kínálnak a gének hatástalanításához.
Egy gén mûködésképtelenné válhat, ha ide-
gen DNS-szekvenciák elrontják a funkcioná-
lis elemeket. Az ún. inszerciós mutagenezis
programok nagyszámú transzgénikus vona-
lat hoznak létre az Agrobacterium T-DNS-
ének beépítésével. A véletlenszerû beépü-
lések szomszédságában található DNS-sza-
kaszok megszekvenálásával megtudható,
hogy milyen génben történt a hiba, illetve
megállapítható az okozott biokémiai, fizio-
lógiai vagy fejlõdési hatás. Ez a rendszer
fordítva is mûködik, ugyanis ha egy ismert
szekvenciájú gén szerepét kívánjuk tisztáz-
ni, akkor a szekvencia alapján a mutánsgyûj-
teménybõl megkérhetõk azok az inszerciós
vonalak, amelyek esetében az adott génbe
történt a beépülés. Az ilyen mutánsgyûjte-
ményeket elsõsorban az Arabidopsis-gének
funkcionális vizsgálatában használják kiter-
jedten, de folyamatban van a rizs- vagy lucer-
namuntáns-parkok elõállítása is. A mobilis
DNS-elemek, a transzpozonok, szintén ered-

ményesen használhatók a gének szerepé-
nek kutatásában és a génizolálási progra-
mokban.

A gének elhallgattatásának hatékony
eszközét kínálja az ún. antiszensz megköze-
lítés. Ahhoz, hogy valamely növényi gén ter-
mékét, a képzõdõ RNS-molekulákat szek-
venciaspecifikus enzimek lebontsák, kettõs
szálú RNS-hibridek keletkezését kell biztosí-
tani. Ilyen molekulaszerkezet kialakulhat
úgy, ha a célgént egy újabb példányban, de
megfordított formában építjük be a gazdage-
nomba. Így a transzgénrõl képzõdõ RNS-
molekulák hibridizálhatnak a belsõ gén ter-
mékeivel, ami azok degradációjához vezet-
het. Ez a géntechnológiai stratégia idegen
DNS-szekvenciák felhasználása nélkül is
jelentõs és specifikus hatásokat tud létrehoz-
ni a transzgénikus növényekben. Az ún. inter-
feráló RNS-molekulák megszintetizáltatha-
tók vírusvektorokkal vagy kémiai szintézis
után bejuttathatók a növények sejtjeibe. A
genomszintû génfunkció-vizsgálatok céljára,
kihasználva a génelhallgattatás jelenségét,
nagy kapacitású tesztrendszereket fejlesz-
tenek ki.

A géntechnológiával módosított,
nemesített (GM) fajták térhódítása

Az 1. ábra már felhívta a figyelmet arra, hogy
az évszázadok folyamán a növénynemesítés
eredményességét nagymértékben segítette
az új genetikai módszerek és tudományos
elméletek alkalmazása. Így teljesen indokolt,
hogy az utóbbi évtizedek növénybiológiai
kutatásait alapjaiban meghatározó géntech-
nológia szerves részévé váljék a fajtaelõállító
munkának. Soha nem látott szellemi és anya-
gi kapacitásokat fordítottak növényi gének
izolálására, transzgénikus genotípusok elõ-
állítására. A genomszekvenálások eredmé-
nyeként még intenzívebbé és hatékonyabbá
váltak ezek a programok. Szinte nincs olyan
növényi szerv, funkció, amellyel kapcsolat-
ban ne lenne folyamatban génizolálási és
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transzformációs kísérlet. Természetes és ma-
gától érthetõ, hogy ha a génbeépítés követ-
kezményeként hasznos, új tulajdonságú nö-
vényeket sikerül elõállítani, akkor azok nö-
vénynemesítési hasznosítását is megkísérlik.
A laboratóriumban létrehozott genotípusok
elsõ értékelését általában üvegházakban
végzik. A javított tulajdonságokat mutató
variánsok azután átkerülnek a növényneme-
sítõ tenyészkertjébe, ahol még kiterjedtebb,
szigorúbb minõsítés történik, akár éveken
keresztül is. A fajtabejelentésre érdemes vo-
nalak, törzsek további vizsgálatát az állami
fajtaminõsítõ rendszerben végzik, és külön
szabályok alapján vizsgálják a transzgénikus
fajtajelölteket. A transzgénikus technológia
a növénynemesítés folyamatának kezdeti
fázisában jut szerephez, elsõsorban új gén-
kombinációt jelentõ alapanyagok elõállítá-
sával.

Két rizsnövény keresztezésekor 50 ezer
gén véletlenszerû rekombinációjával jön lét-
re az új genotípusú utód, amely számos nem-
kívánatos tulajdonságot is örökölhet a szü-
lõktõl, ezért éveken át tartó visszakereszte-
zésekre és szelekciókra van szükség az opti-
mális génkombinációval rendelkezõ nö-
vények megtalálásához. Az in vitro kialakí-
tott transzgén beépítésekor egyetlen új
genetikai elem kerül be a növény többi gén-
jei közé. Ismert a felhasznált DNS szekven-
ciája, értékelhetõk a kódolt fehérje várható
tulajdonságai. A gyakorlatban több száz
független transzformációs eseményt anali-
zálnak, és kiválasztják azokat a transzgénikus
termékeket, amelyek mellékhatások nélkül
hordozzák a kívánt tulajdonságot. A forgal-
mazható termékké válást szükség esetén
széles körû toxikológiai és allergiavizsgálatok
is megelõzhetik. A transzgén a gazdanövény
genomjába történt integrációja után a men-
deli szabályok szerint öröklõdik, és ebben
nem különbözik a befogadó faj saját gén-
jeitõl. A transzgénikus fajták használatával
kapcsolatban gyakran megfogalmazódó

aggodalom, hogy ezek a genotípusok ke-
resztezõdés esetén beszennyezhetik a va-
don élõ rokon fajok génállományát. Ez fontos
ökológiai kérdés, ami azonban korántsem új
keletû, hiszen például a lucernába vagy rep-
cébe beépített transzgén mellett több tízezer
másik lucerna- vagy repcegén is hasonló
valószínûséggel átkerülhet a vad fajokba. Ha
évszázadok során nem törõdtünk azzal a
lehetõséggel, hogy a termesztett növények
„nemesítik” majd a természetes populáció-
kat, úgy a transzgénikus fajták használata sem
jelent új helyzetet. Nem tapasztaljuk a gyo-
mok nemesedését, inkább ellenkezõleg, el-
kényeztetett termesztett növényeinknek
lenne szükségük a vad rokonfajok génjeire.

A nemzetközi szóhasználatot követve a
géntechnológiával nemesített növényeket
GMO (genetikailag módosított szervezet)
rövidítéssel jelölik. Ez a megkülönböztetés
szakmailag félrevezetõ, hiszen valamennyi
termesztett növényünk, és így a belõlük szár-
mazó élelmiszereink is genetikai módosítá-
sok sorozatának szüleményei, és ezért GMO
termékek. Genetikai módosításnak kell te-
kintenünk a keresztezést, mutánsok elõállí-
tását vagy akár a poliploidizációt. Így a transz-
génikus és a hagyományos fajták egyaránt
génmanipulációkból származnak. A GMO
megjelölés nem a termék sajátosságait minõ-

4. ábra • A géntechnológiával nemesített
(GM) fajták vetésterületének folyamatos
növekedése (James C.: 2002)
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síti, hanem a fajta-elõállítás során alkalmazott
többféle módszer közül egynek a felhaszná-
lásáról tájékoztatja a fogyasztót. A géntech-
nológia mint nemesítési módszer ugyan-
olyan, ha nem nagyobb biztonsággal kivite-
lezhetõ, mint a többi növénygenetikai be-
avatkozás. Ezt igazolja a csaknem tízéves
termesztési tapasztalat: ez idõ alatt több mint
230 millió hektáron termesztettek géntech-
nológiával nemesített növényeket minden
egészségügyi vagy ökológiai katasztrófa
nélkül.

A 4. ábra (James, 2003) adatai is meg-
erõsítik, hogy aligha ismert olyan, a mezõgaz-
daságot érintõ technológiai forradalom,
amely hasonló gyorsasággal terjedt volna el
a világon. Az elõnyök között elsõként említ-
hetõ az olcsóbb és környezetkímélõbb nö-
vénytermesztési technológiák alkalmazha-
tósága. A betegségeknek és állati kóroko-
zóknak ellenálló fajták termesztése sokban
segítheti a biogazdálkodást. A rendelkezésre
álló statisztikai adatok szerint a géntechno-
lógiával nemesített, GMO növények révén

14 %-kal csökkent a felhasznált rovarirtó
szerek mennyisége. Nagyszámú kutatási
eredményre alapozva állítható, hogy a fenn-
tartható fejlõdést biztosító mezõgazdasági
gyakorlat megvalósításában a géntechnoló-
giával nemesített növények használata meg-
határozó tényezõként jelenik meg. A DNS
szerkezetének megfejtésétõl a rekombináns
DNS módszerek kidolgozásán át a funkcio-
nális genomika nyújtotta információk felhasz-
nálásáig vezetõ kutató-fejlesztõ tevékeny-
ség fontos és nélkülözhetetlen eszközöket
szolgáltat egy környezet- és egészségbarát
növénytermesztés számára.
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