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Az é16 szervezetek fejlodési fajanak bonyo-
lult eldgazésai ellenére az életet megvaldsitd
molekuldk, makddési mechanizmusok je-
lentds konzervéltsagot mutatnak a virusoktol
az emberig. Az alapvetd életfolyamatok ren-
dezd elvének altalanos érvényesiilése gyak-
ran felismerhetd rendszertanilag igen tavoli
¢élélények tanulmanyozasakor. A szdmos
meggy0z0 példa kdzétt talan kiemelt figyel-
met érdemel az 6roklddés mikéntjének
problémaja, hiszen minden sejt, él6lény
utodkeént sziildi tulajdonsagokkal is rendel-
kezik. A nemzedékeket 6sszekdtd Orokld-
dési folyamat torvényszer(ségeinek keresé-
se Gregor Mendel borsokisérleteit kbvetden
vezetett el a gének mint a tulajdonsagok
Oroklodéseért felelds funkcionalis egységek
meghatarozdsahoz. Bar a gének szerepét,
mikodését széleskdrlien bizonyitottak a ku-
tatasok is, az Ivan Micsurin és Trofim Liszen-
ko nevéhez f(izdo iranyzat képviselbi mégis
eldszeretettel hasznaltdk a nbvényeket az
orokldeés génelméletének megsemmisité-
sét célzo, gyakran politikai indittatast habo-
rdjukban. Magyarorszagon is virdgzott ez a
szemlélet 1953-ban és az azt kvetd évtized-
ben, annak ellenére, hogy mar kordbban
transzformacios kisérletek (Avery et al.,
1944) igazoltdk a DNS mint 6rokitésért fele-
I6s molekula jelentBségét, és a Watson-
Crick-modell ravilagitott az alapvetd struktu-
ralis és funkcionalis jellemzdkre (Watson —

Crick, 1953). Természetesen az évtizedek
mulasaval a tévutak elvesztik jelentdségii-
ket. Kiléndsen a rekombinans DNS mod-
szerek bevezetése jarult nagyban hozza ah-
hoz, hogy a gének misztikus vilaga kémcso-
ben kezelhet® anyagi valosagga szeliduilt. igy
kertilhetett sor a nyolcvanas évek elején no-
vényi gének izolalasara, funkcionalisan md-
kodoképes génkonstrukciok létrehozésara
és azok ndvényekbe torténd beépitésére.
Uj fejezet kezdddott a névényi vilag kutatéa-
séban, és természetesen a ndévények neme-
sitésében. A Watson-Crick-modell hidnydban
nem jutottunk volna el a genomika korsza-
kéaba, amikor szdmos éI6 szervezet, igy a
IGdf( (Arabidopsis), rizs, kukoricateljes DNS-
alloméanyanak megszekvenalasa utat nyitott
agenomszintl megkozelitések szamaéra.

A lathatatlan gének és tobb évszazad
ndévénynemesitési gyakorlata

A ndvények emberi érdekek, célok szerinti
alakitasa, nemesitése a génmanipulacio ma-
vészete. A fajta-eldallitds mindennapi gya-
korlatdban a kivant génkombinaciok létre-
hozésa és megtalalasa azért bonyolult mave-
let, és azért igényel intuitiv képességeket,
mert a felszinen megjelend tulajdonsagok
fenotipusos vizsgalataval csak kdzvetve tajé-
kozodhatunk a gének jelenlétérdl, mikaddé-
sének mikéntjérdl. Mintaz 1. abra szemlél-
teti, ez a folyamat a blza esetében évezre-
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dekkel ezeldtt az alakor formak termesz-
tésbe vételével elkezdddott. Spontan ke-
resztez8dések és a poliploidizacid vezettek
akenyeriinket add gabona mai véltozatainak
kialakulasdhoz. A XIX. szazad kdzepétdl a
természetes evolUcios folyamatok még in-
ka&bb héattérbe szorultak, hiszen a tudatos
szelekcid, késBbb pedig a szlil6i ndvények
megvélasztasa és keresztezése tette hatéko-
nyabba a bliza géndsszetételének célirdnyos
befolyasolasat.

Andvénynemesités sikerességét sokban
szolgélta a genetikai, ndvényélettani és a
kortani kutatasok eredményeinek felhaszna-
lasa. JOl érzékelhetd hatasa volt a citoldgiai
madszerek tokéletesitésének, amelyek le-
hetdvé tették a kromoszomak szamanak
meghatarozasat és a strukturalis atrendezd-
désének kimutatasat. A mesterséges poli-
ploidizaciora alapozott nemesités kiemel-
ked® eredményeket hozott példaul a cukor-
répatermesztésben. A gének hirtelen meg-
véltozasai, mutacidi nemcsak a természetes

Triticum monococcum
(alakor) AA

Triticum dicoccum
—> (ténke) AABB

Aegilops tauschii
(kecskebuza) DD

evoluci6 soréan jatszanak szerepet, hanema
genetikai variabilitas fontos forrdsai a neme-
sitési tenyészanyagok esetében is. A muta-
cidk gyakorisaganak besugarzassal vagy
mutagén vegylletek felhasznalasaval torté-
nd megemelése durva és véletlenszer( be-
avatkozas, amely ennek ellenére eredmé-
nyezheti hasznos genotipusok kialakulasét.

Altalanos megfigyelés, hogy a termesz-
tett ndvényeinkkel rokon, vadon él16 fajok
szamos, agrondmiai szempontbol értékes
génnel rendelkeznek. Kiiléndsen gazdag for-
rasai lehetnek betegségekkel vagy széls6-
séges kornyezeti tényezdkkel (szarazsag,
fagy) szembeni rezisztenciat biztosito gé-
neknek. Ezért a tavoli keresztezések evolu-
Cios korlatait a nemesitoi talalékonysag folya-
matosan probalja megkertilni. A testi sejtek-
bél izolalt protoplasztok fuzionéltatasaval
létrehozott szomatikus hibridek jelent6sen
kiszélesitették a nem rokon névények ko-
z0Otti génatvitel lehetdségeit. Mind a faj- és
nemzetségkeresztezések, mind a sejthibridi-

Triticum aestivum
(kenyérbuza) AABBDD
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1. abra = A buzagének manipulélasanak modszerei az évszazadok soran
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zacio soran a gének tizezrei véletlenszerdien
rekombinalédnak, igy csak utdlag, a nove-
nyek tulajdonsagait értékelve lehet a kivant
génkombinaciokat megtalalni és hasznosi-
tani.

A novényi gének szerkezetének

és mOkodésének titkait 6rzo
DNS-molekuldk

Arekombinans DNS mddszerek kidolgozasat
kovetden kézenfekvd volt a ndvényekbdl
izolalt DNS-mintak tanulmanyozésa az Uj
metodikak birtokaban (Dudits, 2000). Elké-
szlltek az els® genomikus gén kldntarak.
Egyedi gének szekvenciaadatai alapjan be
lehetett hatarolni a ndvényi gének fobb funk-
ciondlis elemeit, amelyek a mar ismert allati
gének szerkezeti elrendezddéséhez sokban
hasonlitd felépitést mutattak. Igazolddott,
hogy a kddol6 DNS-szakaszt megel6z6 (5'
Végi) Un. promoterrégiok sajatos szekvencia-
motivumokkal (cisz elemekkel) rendelkez-
nek, amelyek fénytdl, szdvettipustdl vagy
kornyezeti hatasoktol fliggd génkifejezBdést
biztositanak. A cisz elemekkel kdlcsénhatd
akar gatlo, akar aktivalo fehérjék (transzkrip-
cids faktorok) megismerése elengedhetet-
len a szabalyozott génkifejez6dés torvény-
szer(iségeinek megismeréséhez. A legUjabb
kutatdsi eredmények fényében kiemelt
hangsulyt kap az a tény, hogy az egyes gé-
nek promotereinek makoddési allapotat
alapvetden meghatarozza a kromatin szer-
kezete. Valtozadsok a DNS metilaltsdgaban, a
hisztonfehérjék acetilaltsdgaban, foszfori-
laltsdgdban egyarant szerepet jatszanak a
kromatin étstrukturalddasaban. Mindinkabb
igazolast nyer, hogy az atrendez&désért
(Chromatin-remodelling) felelds fehérjék
mutacios hibéi elvezethetnek a fejlddési pro-
gram 6sszezavarasahoz. igy fordulhat eld,
hogy kimarad a névényi életciklus vegetativ
fazisa, és a mutans névények csirdzas utan
azonnal viragot hoznak. Hibas kromatinszer-
kezet megtermékenyités nélkul is okozhatja

az endospermium-szovet kialakulasat. A
kromatinszerkezettel kapcsolatos kutatdsok
is vilagosan mutatjak, hogy a DNS-moleku-
l&k nukleotidszekvenciajaban tarolt infor-
mécionak a sejtfunkciok makddtetéséhez
valé felhasznalhatésdga a magasabb szint(
szabdlyozasi rendszer ellendrzése alatt all.

A gének els6dleges termékei, az mRNS-
molekuldk vezérlik a sejtfunkcidkhoz sziik-
séges fehérjék, enzimek szintézisét. Az
mMRNS felhasznélasaval szintetizalt in. cDNS-
molekula populdciok egy adott sejt- vagy
szOvettipus aktiv génjeit reprezentéljak, és
igy fontos jellemzdi az aktualis funkciondlis
vagy fiziologiai allapotnak. A névények
kllonbdz06 szoveteibdl szarmazd cDNS-ban-
kok sokban segitik a génizolalasi progra-
mokat. Beteg és egészséges, illetve stressz-
hatasnak kitett és kezeletlen névényi széve-
tekbdl szarmaz6 cDNS-bankok kldnjainak
Osszevetése sok esetben vezetett el agro-
ndémiai értékeket felmutatd gének azonosi-
tasdhoz. A kiilonbdzd eredet( cDNS-ekkel
végzett differencidlis hibridizacié mellett
mind gyakrabban nagyszamu cDNS-klént
megszekvenalva Un. EST (Expressed Se-
guence Tag) adatbazisokat hoznak létre,
amelyek megbizhat6 alapot adnak az in
silico végzett génvadaszatokhoz.

Génkutatas in silico és ndvénynemesités
molekularis markerek segitségével

Az ,Arabidopsis Genom Kezdeményezés
2000” eredményeként széles nemzetkozi
egyuttmakodéssel valosult meg a ludfii (Ara-
bidopsis thaliana) DNS-ének megszekvena-
lasa (The Arabidopsis Genome Initiative,
2000). A szamitdégépprogramokkal végzett
génpredikcio szerint ez agyomndvény —a
novény molekuldris bioldgiai kutatas Droso-
philaja — 25 500 gént tartalmaz. Erdekes
megfigyelés, hogy a gének tdbbsége két
példanyban talalhaté meg, és mintegy 11
ezer géncsalad ismerhet6 fel. A genomikai
kutatasban az egyszik( gabonafélék mo-
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dellnévénye arizs, amelynek mintegy 430
millié nukleotidbdl épiil fel agenomja. Mind
az ,indica” tipusu rizs szekvenalasat végzd
pekingi intézet, mind a ,japonica” tipusu
genomot szekvenald Syngenta cég kutatéi
szerintarizsnek hozzavetblegesen 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 kédolt
fehérje szerepét megjoésolni. Az azonositott
géntermékek molekularis funkcidk szerinti
megoszlasa nagymértékben hasonlé a két
novény esetében.

Atorzsfejddés soran, az egy-, illetve két-
szik(i fajok 200 millio évvel ezeldtti szétvala-
st kdvetben agenomok jelentds atrendez6-
dése kovetkezett be. igy viszonylag kismér-
ték(d egybeesés (syntheny) figyelhetd meg
ageének kromoszomalis elhelyezkedésében.
Ugyanakkor arizs molekularis térképe nagy-
fokd megegyezést mutat a blza-, arpa- vagy

kukoricakromoszémak genetikai markerei-
nek elrendez&désével. Az Arabidopsis és a
rizs génkészletének hasonldsagaban jelentds
aszimmetria figyelhetd meg. Mig az Arabi-
dopsis-gének 80 %-a tartalmazza a rizsben
megtalalhatd homoldg gént, addig a rizsgeé-
neknek csak a fele mutat homoldgiéat vala-
melyik Arabidopsis-génnel. Novénynemesi-
tési szempontbdl figyelmet érdemel, hogy
kozel hatszaz rizsgén kodol betegségrezisz-
tenciat biztosito fehérjét, amely az Un. apo-
ptézis-rezisztencia doménnel rendelkezik.
Ezen tdl négyszaz un. R gén mutathato kia
rizsben. A rezisztenciagének termékei leu-
cinban gazdag ismétl6déseket tartalmazo
fehérjék. Erdekes adat, hogy szamos, a
virdgzas idejét, illetve a virag fejlodést szaba-
lyoz6 Arabidopsis-gén megfeleldje megta-
lalhatd a rizs genomjaban.

A ndvényi genomprogramok sikeresse-
gét nagymeértékben elbsegiti, hogy j6 né-
hany gazdasagi névényiink (biza, kukorica,
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arpa, lucerna, borso, széja) bevonasaval fo-
lyamatosan bovitik a kutatok és nemesitok
a genetikai térképeken elhelyezett marke-
rek korét. A részletes kromoszOmatérképek
elkészitésekor fenotipusos vagy élettani bé-
lyegek génjei melletta molekularis markerek
helyzetét is megéllapitjak. A kapcsoltsag
mértékét a rekombinacios gyakorisag alapjan
lehet megbecstilni. A molekularis markerek
széles valasztéka hasznalhato fel a géntérkép
megszerkesztéséhez. gy a polimorfizmus
a restrikcios enzimmel végzett hasitasbol
szarmaz6 DNS-fragmentek hosszaban
(RFLP) vagy specifikus primerekkel tortént
amplifikaciés termékek méretében (AFLP)
szolgalhat markerként. A mikroszatellitek
sajatos nukleotidkombin&cidk egymas utani
ismétlddéseibdl éptilnek fel, és amplifikacio-
juk jellegzetes DNS-terméket ad a térkép
elkészitéséhez. A specifikus DNS-szakaszok
amplifikécioja a polimeraz lancreakcioval
(PCR) val6sithatd meg. Igen hasznos mole-
kularis markerek az EST klonok, amelyek
ismert szekvencidju cDNS-ek. A genomszin-
t0 molekularis variabilitas, amely egyedek
vagy rendszertani kategoriak azonositasat is
lehetdvé teszi, jellemezhetd egyetlen nuk-
leotidot érintd polimorfizmussal (SNP: single
nucleotide polymorphism). A tranzicios (A’G
vagy C?T), valamint transzverziés (A/GC/T
vagy C/T?A/G) valtozasok akkor jelentenek
polimorfizmust, haa populécié tébb egyedé-
nek vizsgalatakor kimutathatok. Az SNP
markerek jél hasznélhatdk rekombinacios
térkepek készitésehez, tovabba mennyiségi
tulajdonsag kialakitasaban szerepet jatszé
kromoszémarégiok (Quantitative Trait Loci,
QTL) behatérolasdhoz. A névénynemesitd
altal javitandd tulajdonsagok (terméshozam,
mindség, tenyészidd, sth.) zéme tdbb gén
altal befolyasolt mennyiségi bélyeg. Minden
molekularis marker, amely 6sszefliggésbe
hozhat6 agronomiai érték( tulajdonsagok-
kal, példaul betegség-ellendllésaggal, szaraz-
sagtaréssel, terméskomponensekkel, jelen-

t8s megbizhatosagbeli és hatékonysagbeli
javulast tesz lehetdvé a szelekcidés munka-
ban. A fenotipus helyett a kbzvetlen geneti-
kai alapok értékelhetok a kdrnyezeti ténye-
20k zavard hatésai nélkul. Amolekularis mar-
kerekre alapozott nemesitési gyakorlat
mindinkabb széleskoriien elterjed, hiszen a
novények egzaktabb értékelésével a tulaj-
donsagok javitasa sikeresebbé valik.

A molekuléris markerekre alapozott
genetikai térképeken behatarolhaté a mu-
taciot szenvedett gének helye is. A térképe-
zésen alapuld génizolalas szamos esetben
vezetett a gének klénozasahoz még a
komplex genommal rendelkezd fajok ese-
tében is, minta lucerna (Endre, 2002).

Atranszgénikus ndvények
nélkildzhetetlenek a gének
szerepének kutatasaban

Tradicionalisan egy ismeretlen gén szerepét
csak kdzvetett informaciok alapjan tudjuk
megjosolni. Ha hiba, mutacio kdvetkezik be
agén szerkezetében, akkor a megvéltozott
fenotipusos bélyegek arulkodhatnak a funk-
ciorol. A keresztezésekbdl szarmazo U gén-
kombindciok is megvéltoztathatjak a morfo-
I6giai, élettani sajatossagokat. Az izolalt gé-
nek birtokaban példaul cDNS-klonok fel-
hasznélasaval teljesen Uj génkutatasi straté-
giak kidolgozésara nyilt lehetBség, amelyek
sorén a vizsgalando gének mikddoképes
formaban visszaépithetfk a gazdandvény
genomjaba. A génbeépités mdveletét transz-
formécidnak, az in vitro rekombinans DNS
maodszerekkel megszerkesztett DNS-mole-
kulat transzgénnek, és az Uj gént hordozé
novényt transzgénikus ndvénynek nevez-
zuk.

Napjainkra szinte minden, gazdaségilag
jelentds névény esetében hatékony transz-
formacios mddszerek allnak rendelkezésre.
Leggyakrabban a talajbaktérium, az Agrobac-
terium természetes génatviteli rendszerét
kihasznélva épitenek be géneket a néveé-
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nyekbe. Ez a megkdzelités sikeresen alkal-
mazhaté mind kétszikd, mind egyszik{ fajok
génosszetételének megvaltoztatasara. A pa-
ranyi aranyszemcsékre rogzitett DNS-mole-
kulak belGhetdk a sejtekbe, és igy biztositha-
t6 az idegen gén beépiilése. A jelenlegi
transzformaciés mddszerek elsésorban a
testi, szomatikus sejtekbe juttatjak be a vizs-
galandé génkonstrukciokat. Ezért a transz-
formalt sejtekbdl in vitro tenyészetekben
noveényeket kell regeneralni, ami gyakran
metodikai korlatot is jelenthet. A ndvények
egyedfejlodési sajatossagaibol is fakaddan a
differencialt sejtek az osztédasok indukcio-
javal tprogramozhatok, kialakithatok ben-
nik a totipotens allapot, amely embridk
vagy hajtaskezdemények kialakulasat teszi
lehetbvé. igy fertilis névények nevelhetok
fel a transzformalt testi sejtekbdl (Dudits —
Heszky, 2000).

A gének, illetve az altaluk kodolt RNS-
vagy fehérjemolekulak szerepét lehet tanul-
manyozni a vizsgalandd DNS-molekulédk
atmeneti, tranziens kifejeztetésével vagy a
genomba integralddott formaban, amikor a
beépllt transzgén az utdédgeneréciokra
oroklodik. Széleskorden hasznalt génmani-
puldcios stratégia, hogy a transzformécios
vektor promoterének segitségével megno-
veljuk a géntermék mennyiségét, és értékel-
juk a taltermelt fehérje hatasait. A fehérjét
kodol6 DNS-szakasz szarmazhat a transzfor-
maélt fajbdl, de egyarant lehetdség van virlis,
bakterialis, nem rokon névényi vagy allati
gének kifejeztetésére is. A génmikodés fel-
fokozasat nagy aktivitasu, tobbnyire folya-
matosan mkod® promoterek felhasznala-
séval lehet biztositani. A gén eredeti promote-
rét kicserélve kivalasztott regulator DNS-sza-
kaszra, megvaltoztathat6 a génkifejezddési
mintazat, Uj vagy tobb fehérje termeltethetd
anovények sejtjeiben. A céltudatosan meg-
tervezett géntechnoldgiai beavatkozasok
eredményessége sokban fiigg a promoter-
készlet gazdagsagéatol. A génizolalasi prog-

ramok a kivant cDNS-ek megtalalasan tdl
kiilon figyelmet forditanak a promoterrégio
azonositasara és jellemzésére. Minél ponto-
sabban szabalyozhatd a géntermék mennyi-
sége illetve iranyithatd keletkezésének
helye vagy ideje, annél gazdasagosabb a gén-
sebészeti beavatkozas. Ha a nemesités célja
példaul a buzaszem tapértékének javitasa,
akkor indokolt endospermium specifikus
promoterrel kifejeztetni a beépitett gént.
Igen nagy jelentdsége van a szbvet- vagy
szervfiiggo kifejezddést eredményezd pro-
motereknek. Intenziven kutatjak az un. indu-
kéalhatd promotereket, amely kodrnyezeti
tényezok megvaltozasakor (fagy vagy h6ha-
tas, vizhiany, kérokozok tAmadésa) biztositjak
avédekezéshez sziikséges fehérjék szinté-
zisét. Mig az un. elsé generécids gyomirtd
szer vagy kartevorezisztens transzgénikus
fajtak tobbnyire folyamatos kifejezddésl
(konstitutiv) promotorekkel késziiltek, ad-
dig ajovBbeni termékek fejlesztésekor mér-
noki precizitassal tervezik meg a genmako-
dés szabalyozottsagat.

A kivant promoter megtalalasahoz, a
gének funkcidjanak tisztazasdhoz elenged-
hetetlen a génkifejezddés sokoldalu jellem-
zése. Egyedi génekrdl szintetizal6do RNS-
molekulak mennyiségérdl az an. northern
hibridizacié médszerével nyerhetiink ada-
tokat.

MsALR —

Msc27 —» (0 et S 0

2 3 4 5 nap

0 1

3. abra = Az aldézreduktaz (MsALR) gén
aktivalddasa a lucernandvényekben a
szarazsagstressz 4-5. napjan. Az Msc27 gén
mRNS mennyisége konstitutiv génkifejezd-
dést mutat (Oberschall et al., 2000)
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A 3. abran (Oberschall, 2000) lathato,
hogy a lucerna aldézreduktaz mRNS szin-
tetizalddik a vizhiany okozta szarazsagstressz
hatdsara. Ugyanakkor az Msc27 jel( gén
valamennyi vizsgalt névényi mintaban aktiv.
A sejtek fiziologiai vagy mikodési allapota-
nak jellemzéséhez célszer(i nagyszamu gén
kifejezGdési paraméterét ismerni. Az Un.
DNS-chip technoldgia egyetlen vizsgalattal
tobb ezer génrdl nyUjt informaciot. Az liveg
targylemezre robot segitségével rogzitett
ezernyi génprébahoz hibridizalt és fluo-
reszcens festékkel megjeldlt minta DNS-ek
mennyiségét lézer leolvasé hatarozza meg.
A fluoreszcencia-jelek feldolgozasa utan a
komputerprogramok csoportositjak a géne-
ket aszerint, hogy amikddésiik fokozddott
vagy géatlodott a vizsgélt sejtekben, szbve-
tekben. A komplex génkifejezddési minta-
zatok diagnosztizaljak a névény funkcionalis
képességeit.

Atranszgénikus technoldgiék tobb alter-
nativat is kindlnak a gének hatéstalanitasahoz.
Egy gén mOkddésképtelenné valhat, haide-
gen DNS-szekvencidk elrontjak a funkciona-
lis elemeket. Az Uin. inszerciés mutagenezis
programok nagyszamu transzgénikus vona-
lat hoznak létre az Agrobacterium T-DNS-
ének beépitésével. A véletlenszer( beépi-
Iések szomszédsagaban talalhatd DNS-sza-
kaszok megszekvenaldsaval megtudhatd,
hogy milyen génben tortént a hiba, illetve
megallapithatd az okozott biokémiai, fizio-
I6giai vagy fejlddési hatas. Ez a rendszer
forditva is mOkddik, ugyanis ha egy ismert
szekvenciaju gén szerepét kivanjuk tisztaz-
ni, akkor a szekvencia alapjan a mutansgy(j-
teménybdl megkérhetdk azok az inszercids
vonalak, amelyek esetében az adott génbe
tortént a beépiilés. Az ilyen mutansgydjte-
ményeket elsGsorban az Arabidopsis-gének
funkcionalis vizsgalataban hasznaljak kiter-
jedten, de folyamatban van arizs- vagy lucer-
namuntans-parkok eléallitasa is. A mobilis
DNS-elemek;, atranszpozonok, szintén ered-

ményesen hasznalhatok a gének szerepé-
nek kutatadsaban és a génizolalasi progra-
mokban.

A gének elhallgattatasanak hatékony
eszkozét kinalja az Un. antiszensz megkdze-
lités. Ahhoz, hogy valamely névényi gén ter-
mékeét, a képzddd RNS-molekulakat szek-
venciaspecifikus enzimek lebontsak, kettds
sz&l0 RNS-hibridek keletkezését kell biztosi-
tani. Ilyen molekulaszerkezet kialakulhat
gy, haacélgént egy Ujabb példanyban, de
megforditott formaban épitjiik be a gazdage-
nomba. Igy a transzgénrdl képzddd RNS-
molekulék hibridizalhatnak a belsé gén ter-
mékeivel, ami azok degradacidjahoz vezet-
het. Ez a géntechnoldgiai stratégia idegen
DNS-szekvenciak felhasznélasa nélkul is
jelentds és specifikus hatasokat tud létrehoz-
ni atranszgénikus ndvényekben. Az an. inter-
feral6 RNS-molekulédk megszintetizaltatha-
tok virusvektorokkal vagy kémiai szintézis
utan bejuttathatok a novények sejtjeibe. A
genomeszintd génfunkcio-vizsgalatok céljara,
kihasznalva a génelhallgattatas jelenségét,
nagy kapacitasu tesztrendszereket fejlesz-
tenek ki.

A géntechnoldgiaval modositott,
nemesitett (GM) fajtak térhoditasa

Az 1. dbra mér felhivta a figyelmet arra, hogy
az évszézadok folyaman a ndvénynemesités
eredmeényességét nagymértékben segitette
az Uj genetikai modszerek és tudomanyos
elméletek alkalmazasa. igy teljesen indokolt,
hogy az utdbbi évtizedek névénybioldgiai
kutatasait alapjaiban meghatarozé géntech-
noldgia szerves részévé valjék a fajtaeldallito
munkéanak. Soha nem latott szellemi és anya-
gi kapacitasokat forditottak ndvényi gének
izolalaséara, transzgénikus genotipusok el&-
allitsara. A genomszekvenalasok eredme-
nyeként még intenzivebbé és hatékonyabba
valtak ezek a programok. Szinte nincs olyan
novényi szerv, funkcio, amellyel kapcsolat-
ban ne lenne folyamatban génizolalasi és
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transzforméacids kisérlet. Természetes és ma-
gatol érthetd, hogy ha a génbeépités kovet-
kezményeként hasznos, Uj tulajdonsagu no-
vényeket siker(l eldallitani, akkor azok no-
vénynemesitési hasznositasat is megkisérlik.
A laboratériumban létrehozott genotipusok
elsd értékelését altalaban Uiveghazakban
végzik. A javitott tulajdonsadgokat mutatd
varidnsok azutan atkeriilnek a névényneme-
sitd tenyészkertjébe, ahol még kiterjedtebb,
szigordbb mindsités torténik, akar éveken
keresztll is. A fajtabejelentésre érdemes vo-
nalak, torzsek tovabbi vizsgalatat az allami
fajtamindsitd rendszerben végzik, és kilén
szabalyok alapjan vizsgaljak a transzgénikus
fajtajelolteket. A transzgénikus technol6gia
a névénynemesités folyamatanak kezdeti
fazisaban jut szerephez, elsdsorban Uj gén-
kombinaciét jelentd alapanyagok el&allita-
séval.

Két rizsnovény keresztezésekor 50 ezer
gén véletlenszer( rekombindcidjaval jon Iét-
re az Uj genotipust utdd, amely szamos nem-
kivanatos tulajdonsagot is 6rokoélhet a szi-
16ktdl, ezért éveken &t tartd visszakereszte-
zésekre és szelekciokra van sziikség az opti-
malis génkombinéacidval rendelkezd no-
vények megtalaladsahoz. Az in vitro kialaki-
tott transzgén beépitésekor egyetlen (j
genetikai elem ker(l be a névény tobbi gén-
jei kdzé. Ismert a felhasznalt DNS szekven-
cidja, értékelhetdk a kddolt fehérje varhato
tulajdonsagai. A gyakorlatban tobb szaz
fliggetlen transzformécios eseményt anali-
zélnak, és kivalasztjak azokat a transzgénikus
termékeket, amelyek mellékhatasok nélkdil
hordozzék a kivant tulajdonsagot. A forgal-
mazhat6 termékké valast sziikség esetén
széles kor(i toxikologiai és allergiavizsgalatok
ismegeldzhetik. A transzgén a gazdandvény
genomjaba tortént integréacioja utdn a men-
deli szabalyok szerint 6rokl&dik, és ebben
nem kilonbozik a befogado faj sajat gén-
jeitdl. A transzgénikus fajtak hasznalataval
kapcsolatban gyakran megfogalmazédo

aggodalom, hogy ezek a genotipusok ke-
resztezddeés esetén beszennyezhetik a va-
don él6 rokon fajok génallomanyét. Ez fontos
Okoldgiai kérdés, ami azonban korantsem g
kelet(, hiszen példaul a lucernaba vagy rep-
cébe beépitett transzgén mellett tobb tizezer
masik lucerna- vagy repcegén is hasonlé
valoszin(séggel atkerlilhet a vad fajokba. Ha
évszézadok sordn nem torodtink azzal a
lehetBséggel, hogy a termesztett ndvények
~nemesitik” majd a természetes populécio-
kat, Ugy a transzgénikus fajtak hasznélata sem
jelent Uj helyzetet. Nem tapasztaljuk a gyo-
mok nemesedését, inkabb ellenkezbleg, el-
kényeztetett termesztett ndvényeinknek
lenne sziikségiik a vad rokonfajok génjeire.

A nemzetkdzi sz6hasznélatot kdvetve a
géntechnoldgidval nemesitett ndvényeket
GMO (genetikailag médositott szervezet)
roviditéssel jel6lik. Ez a megkililonboztetés
szakmailag félrevezetd, hiszen valamennyi
termesztett névényiink, és igy a belblik szar-
maz6 élelmiszereink is genetikai modosita-
sok sorozatanak szilleményei, és ezért GMO
termékek. Genetikai modositasnak kell te-
kintenuink a keresztezést, mutansok el6alli-
tasat vagy akar a poliploidizaciot. igy atransz-
génikus és a hagyomanyos fajtak egyarant
génmanipuléciokbdl szarmaznak. AGMO
megjellés nem a termék sajatossagait mind-
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4. abra = A géntechnolégiaval nemesitett
(GM) fajtak vetésteriiletének folyamatos
novekedése (James C.: 2002)
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siti, hanem a fajta-eldallitas soran alkalmazott
tobbféle modszer koziil egynek a felhaszna-
lasarol tajékoztatja a fogyasztot. A géntech-
nolégia mint nemesitési médszer ugyan-
olyan, ha nem nagyobb biztonsaggal kivite-
lezhet8, mint a tdbbi ndvénygenetikai be-
avatkozas. Ezt igazolja a csaknem tizéves
termesztési tapasztalat; ez idd alatt tébb mint
230 millié hektaron termesztettek géntech-
nolégidval nemesitett ndvényeket minden
egészséguigyi vagy Okologiai katasztrofa
nélkal.

A 4. abra (James, 2003) adatai is meg-
erdsitik, hogy alighaismert olyan, amezdgaz-
dasagot érintd technoldgiai forradalom,
amely hasonlé gyorsasaggal terjedt volnael
aviladgon. Az eldnyok kozott elsdként emlit-
hetd az olcsobb és kérnyezetkiméldbb no-
vénytermesztési technoldgiak alkalmazha-
tésaga. A betegségeknek és allati koroko-
zoknak ellenallo fajtak termesztése sokban
segitheti a biogazdalkodast. A rendelkezésre
allo statisztikai adatok szerint a géntechno-
I6giaval nemesitett, GMO novények révén

14 %-kal csokkent a felhaszndlt rovarirtd
szerek mennyisége. Nagyszamu kutatasi
eredményre alapozva allithatd, hogy a fenn-
tarthato fejlddést biztositd mezdgazdasagi
gyakorlat megvalGsitasaban a géntechnol6-
giaval nemesitett névények hasznalata meg-
hatarozo tényezoként jelenik meg. A DNS
szerkezetének megfejtésétdl arekombinans
DNS modszerek kidolgozasan at a funkcio-
nélis genomika nyujtotta informéaciok felhasz-
nalasaig vezetd kutato-fejlesztd tevékeny-
ség fontos és nélkilozhetetlen eszkdzoket
szolgéltat egy kornyezet- és egészségbarat
novénytermesztés szamara.
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