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1. ¥sszefoglal§s 

A g®ntechnol·gia, mint kutat§si eszkºzrendszer ®s egyben az innov§ci· forr§sa alapjaiban 

sz®les²ti ki az ®lŖ szervezetek mŤkºd®s®nek molekul§ris mechanizmusair·l alkotott ismereteinket. 

Ekºzben biol·giai gondolkod§sm·dunk is §tprogramoz·dik. Nem kiv®tel a nºv®nyek biol·gi§ja sem, 

hiszen a cs¼cstechnol·gi§k, a rendszerszeml®let, vagy ak§r az informatika seg²tenek meg®rteni a 

nºv®nyi ®let titkait. G®nek ezreirŖl der¿lt ki, hogy mik®nt szab§lyozz§k a nºv®nyi szervek 

kifejlŖd®s®t, mŤkºd®s®t, milyen jelrendszerek biztos²tj§k a kºrnyezeti hat§sok ®rz®kel®s®t, a 
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sz®lsŖs®ges klimatikus t®nyezŖk elleni v®dekez®st. A g®nmŤvess®g k²n§lta lehetŖs®gek nem hagyt§k 

®rintetlen¿l a nºv®nyek nemes²t®s®t sem. Mind tºbb g®ntechnol·gi§val elŖ§ll²tott ¼n. GM nºv®ny 

ker¿l kºztermeszt®sbe a vil§gon. Ez®rt jogos ig®ny, hogy az emberek ismerj®k a GMO-k 

elŖ§ll²t§s§nak fŖbb l®p®seit, az ¼j nºv®nyfajt§k ®rt®keit, haszn§latuk biztons§gi garanci§it. A hasznos 

g®nek izol§l§s§t, ¼j funkci·k kialak²t§s§t a genomikai ®s a fenomikai programok seg²tik. A nºv®nyi 

GMO-kr·l ®rtekezve a hasznos²t§si lehetŖs®gek ismertet®se akkor lehet teljes, ha megismerj¿k, mik®nt 

®p¿lnek be a g®ntechnol·giai m·dszerek a fajta-elŖ§ll²t· nemes²t®s folyamat§ba. A nºv®nyi genomok 

DNS szekvenci§j§nak ismeret®ben metodikai forradalom zajlik, ami szerepet kap a fenntarthat· 

fejlŖd®s kºvetelm®nyeinek teljes²t®s®ben is, hiszen a sokf®le g®n-nºv®ny kombin§ci· kºzºtt tºbb is 

sikeresebb® teszi a nºv®nyek termŖk®pess®g®nek optimaliz§l§s§t. K§rt okozunk azzal, ha a GM 

nºv®nyeket nem tulajdons§gaik alapj§n ®s nem tudom§nyos alapon minŖs²tj¿k, ehelyett tilt· 

tºrv®nyeket alkotunk egy val·ban hat®konyabb nemes²t®si m·dszer magyarorsz§gi haszn§lat§nak 

korl§toz§s§ra. A g®ntechnol·gi§val tºrt®nŖ nemes²t®s l®nyeg®nek megismer®se jelentŖsen seg²theti a 

GMO k®rd®s tudom§nyosan megalapozott kezel®s®t annak ®rdek®ben, hogy ez a versenyk®pess®get 

meghat§roz· agr§rinnov§ci·s ir§nyzat a magyar gazd§k ®rdekeit is szolg§lja. 

 

 

2. Bevezet®s 

A tudom§nyos megismer®s ¼jdons§gai idŖrŖl idŖre §tform§lj§k vil§gk®p¿nket, ugyanakkor 

kºzvetlen¿l befoly§solhatj§k mindennapi ®let¿nket k¿lºnºsen, ha a felfedez®sek nyom§n ¼j 

technol·gi§k ®s term®kek sz¿letnek. Az ¼jdons§gok elfogad§s§t gyakran kem®ny vit§k k²s®rik, ®s az 

ellent®tes ®rvek - m§r a tudom§ny vil§g§t·l t§vol - politikai vagy gazdas§gi ®rdekek ment®n 

¿tkºzhetnek. A g®ntechnol·gia kºr¿li tºrt®n®sek a mezŖgazdas§gi biotechnol·gia ter¿let®n 

napjainkban j· p®ld§t szolg§ltatnak arra, hogy a szakmai t®nyek mennyire eltorzulhatnak. K¿lºnºsen 

sz®lsŖs®ges v®lem®nyek ºsszecsap§sait l§thatjuk a g®ntechnol·gi§val tºrt®nŖ nºv®nynemes²t®s 

kapcs§n. A nºv®nyi GMO-k gyakori szereplŖk lettek a m®di§ban ®s az emberek ilyen vagy olyan 

v®lem®nyt alkotnak, ak§r az elŖnyºk, ak§r a kock§zatok ker¿lnek ter²t®kre. A tiszt§nl§t§s ®rdek®ben 

®rdemes szakmai szigorral elemezni, mi is tºrt®nik akkor, ha a gazd§k, a fogyaszt·k vagy ak§r a 

kºrnyezet v®delme ®rdek®ben ¼j, laborat·riumban kialak²tott g®nek seg²ts®g®vel jobb²tj§k a nºv®nyek 

tulajdons§gait. A g®ntechnol·gia teljesen ¼j dimenzi·kat nyitott a nºv®nybiol·giai kutat§sokban. 

Alapjaiban megv§ltozottak a nºv®nyek ®let®rŖl alkotott ismereteink. Erre sz§mos p®ld§t mutat be a Ă 

A nºv®nyek csod§latos ®leteò c²mŤ, a ĂBiol·giai h§tt®ranyagò program sz§m§ra kor§bban k®sz¿lt 

cikk. A jelen tanulm§ny k²s®rletet tesz arra, hogy bemutassa a g®ntechnol·gia eszkºzeivel tºrt®nŖ 

Ăgenetikai m·dos²t§sokò alapkoncepci·it, m·dszereit a molekul§ris biol·gia, a nºv®nynemes²t®s, 

vagy ak§r a fenntarthat· fejlŖd®s ir§nt ®rdeklŖdŖknek. Megismerhetj¿k, mik®nt seg²tik a GM-

nºv®nyek a jobb fajt§k sz¿let®s®t, melyek a biztons§g garanci§i, ha a g®ntechnol·gi§val nemes²tett 
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nºv®nyeket termesztik ®s takarm§nyk®nt vagy ®lelmiszerk®nt hasznos²tj§k, illetve mekkora a 

kock§zatuk m®rt®ke. 

 

3.A genetikai m·dos²t§s (GM) alapfogalmai, tºrt®nete 

A GMO betŤh§rmas el®g gyakran feltŤnik a hazai m®di§ban, tºbbnyire valami rosszat 

sugallva, amit ki kell §tkozni. Ez a rºvid²t®s az angol ĂGenetically Modified Organismò szavakb·l 

ered, amelynek a ford²t§sa: ĂGenetikailag M·dos²tott £lŖl®nyò. Ha a szakmai meghat§roz§shoz 

prec²zen ragaszkodni akarunk, akkor a GMO-k alatt ĂG®ntechnol·gi§val m·dos²tott, nemes²tett 

®lŖl®nytò kell ®rten¿nk. M®g zavarosabb a k®p, amikor a GMO-k mint biotechnol·giai ¼ton elŖ§ll²tott 

®lŖl®nyek jelennek meg. A fogalmak kevered®se kºzepette a defin²ci·k tiszt§z§s§t seg²theti, ha 

pontos²tjuk azokat.  

F§ri Mikl·s G§bor akt²v kutat§sainak kºszºnhetŖen ma m§r ismert, hogy a Ăbiotechnol·giaò 

sz· Ereky K§roly g®p®szm®rnºktŖl sz§rmazik, aki 1918-ban megjelentetett dolgozat§ban adta az elsŖ 

megfogalmaz§st: a Ămunkaszervez®s tudom§ny (technol·gia) ¼j, az ®lŖ organizmusokkal, 

biol·giai munkag®pekkel foglalkoz· §gaò, amely hasznos²that· term®keket §ll²t elŖ. Az ®lelmez®si 

miniszter maga is tºbb biotechnol·giai fejleszt®st val·s²tott meg. ĉgy eml²thetj¿k a takarm§nyk®nt 

haszn§lt Ăplazma-koncentr§tumotò, amelyet a lucernalevelek rostmentes²t®s®vel §ll²tottak elŖ. 

Napjaink biotechnol·giai tev®kenys®g®nek l®nyeg®t az OECD meghat§roz§sa egy®rtelmŤen le²rja: ĂA 

biotechnol·gia a tudom§ny ®s technol·gia alkalmaz§sa ®lŖ szervezeteken, azok r®szein, 

term®kein vagy modelljein azzal a c®llal, hogy megv§ltoztassunk ®lŖ vagy ®lettelen anyagokat 

tud§s, term®kek vagy szolg§ltat§sok l®trehoz§s§®rtò. Tekintettel a tudom§nyos kutat§s ¼jabb ®s 

¼jabb eredm®nyeire a biotechnol·giai m·dszerek, technol·gi§k kºre folyamatosan bŖv¿l, de 

vitathatatlan, hogy az 1970-es ®vektŖl a g®ntechnol·gia kºzponti szerepet j§tszik, ak§r a piros (orvosi), 

ak§r a zºld (agr§r-®lelmiszeripari) vagy a feh®r (ipari-kºrnyezetv®delmi) biotechnol·gi§r·l besz®l¿nk. 

A g®ntechnol·gia, mint a sz·ºsszet®tel is utal r§, az ºrºk²tŖ anyag, a DNS szerkezet®nek 

megismer®s®t, mŤkºd®s®nek eltervezett §tprogramoz§s§t szolg§l· m·dszerek alkalmaz§s§t 

jelenti, elsŖsorban abb·l a c®lb·l, hogy tulajdons§gaikban megv§ltoztatott sejteket, szerveket 

vagy szervezeteket lehessen elŖ§ll²tani. M²g a g®ntechnol·gia egyike a modern biotechnol·giai 

technik§knak, addig hangs¼lyoznunk kell, hogy ugyanakkor a Ăg®nm·dos²t§siò elj§r§sok kºz® 

tartozik, amelyeket a nºv®nyek nemes²t®se sor§n is haszn§lnak. Az 1. §bra vil§gosan bemutatja, hogy 

a Ăg®nm·dos²t§sò mennyire Ŗsi tev®kenys®g, ®vsz§zadokkal megelŖzi a biotechnol·gia vagy ak§r a 

g®ntechnol·gia megjelen®s®t. Termesztett nºv®nyeink eset®ben a g®nm·dos²t§s elsŖdleges 

let®tem®nyese a nºv®nynemes²t®s, azzal a c®llal, hogy a sz¿letŖ fajt§k megfeleljenek a gazd§k 

elv§r§sainak. Ez®rt ne lepŖdj¿nk meg, de minden nemes²tett gazdas§gi nºv®ny¿nk g®nm·dos²tott, 

Ăg®npiszk§ltò. Ezt j· lenne a vit§k hev®ben is tudatos²tani. Az 1. §bra idŖrendbe §ll²tja, hogy mik®nt 

jelentek meg a nemes²t®sben az ¼jabb ®s ¼jabb megkºzel²t®sek a nºv®nyek g®nºsszet®tel®nek egyre 

tudatosabb jav²t§s§ra. 
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1. §bra. A b¼zag®nek m·dos²t§s§nak m·dszerei az ®vsz§zadok sor§n 

 

A keresztez®s ®s a szelekci· ma is n®lk¿lºzhetetlen mŤvelet a fajt§k elŖ§ll²t§sa sor§n. A 

kromosz·m§k sz§m§nak megdupl§z§sa, a poliploidiz§ci·, vagy a kromosz·madarabok §t®p²t®se 

sokszor vezetett versenyk®pes teny®szanyagok kialakul§s§hoz, melyet a citogenetikai kutat§sok 

alapoztak meg. A DNS molekula vegyszerekkel, besug§rz§ssal v®letlenszerŤen megv§ltoztathat·, ®s 

²gy mut§ns egyedek ¼j tulajdons§gai alakulhatnak ki, amelyek ºrºklŖdnek ®s a nemes²t®si 

programokban alapanyagul szolg§lhatnak. A g®ntechnol·gi§val tºrt®nŖ nemes²t®s felt®teleit igen 

kiterjedt alapkutat§sok teremtett®k meg. Az 1980-as ®vektŖl kezdve lehetŖs®g van a nºv®nyi g®nek 

izol§l§s§ra, k®mcsŖben tºrt®nŖ alak²t§s§ra ®s a g®nek vissza®p²t®s®re, a genetikai 

transzform§ci·ra. Ez a g®ntechnol·gi§ra ®p¿lŖ mŤveletsor vezet el a nºv®nyi GMO-khoz. 

Napjainkban tan¼i lehet¿nk annak, mik®nt v§ltozik a nemes²t®s technol·giai h§ttere, nŖ a 

beavatkoz§sok precizit§sa.  

 

4. Nºv®nyi g®nek k®mcsŖben: genom programok 

A nºv®nyek nemes²t®s®t intuit²v mŤv®szetnek tekinthetj¿k, hiszen a g®nekkel val· 

mŤveleteket a nemes²tŖ hagyom§nyosan ¼gy v®gzi, hogy csak a felsz²ni tulajdons§gokat ismeri, ®s 

abb·l k²s®rli meg a g®nhat§sokat megbecs¿lni. Teljesen m§s helyzetet teremtett az a felismer®s, hogy a 

genetikai inform§ci·, mint k·d a DNS molekul§k nukleotid b§zisainak sorrendj®ben t§rol·dik. A 

g®nek misztikus vil§ga k®miailag defini§lhat· molekul§k form§j§ban jelenik meg. A nºv®nyek 

ºssz-DNS tartalma, genomj§nak m®rete igen sz®les hat§rok kºzºtt v§ltozik: a rizs 400 milli·, a 

kukorica 2,5 milli§rd, m²g a b¼za 16 milli§rd b§zisp§rt tartalmaz· DNS molekul§i ºsszetºmºr²tve, 

feh®rj®kbe csomagolva alkotj§k a kromosz·m§kat. A sejtek oszt·d§s§t megelŖzŖen a DNS 

molekul§kr·l hŤ ï b§r n®ha hib§s - m§solat szintetiz§l·dik, ezzel a kromosz·m§k is megdupl§z·dnak, 

majd a k®t kromosz·mak®szlet sz®tv§lik, az ¼j le§nysejtekbe ker¿l, ezzel lehets®gess® v§lik a 
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g®n§llom§ny sejtrŖl sejtre tºrt®nŖ §tad§sa. Ez a konzervat²v, a genetikai inform§ci·t megŖrzŖ folyamat 

jellemzi az ivarsejtek kialakul§s§t is, ®s a tulajdons§gok ezen az ¼ton ºrºklŖdnek az ut·dokban.  

Ha a genetikai inform§ci· a DNS molekul§k nukleotid b§zisainak sorrendjek®nt rºgz²tŖdik, 

akkor a sorrend megismer®se DNS szekven§l§ssal alapfelt®tel ahhoz, hogy meg®rts¿k az ºrºk²tŖ 

anyag mŤkºd®s®t, illetve g®nseb®szeti mŤveleteket v®gezhess¿nk. A teljes DNS §llom§nyra kiterjedŖ 

b§zissorrendek meghat§roz§s§t ¼n. genom programok keret®ben v®gzik. A DNS szekven§torok ¼j 

gener§ci·inak kºszºnhetŖen egyre tºbb nºv®ny genomj§nak fel®p²t®s®t ismerhetj¿k meg. A kis genom 

m®retŤ modellnºv®nyek, mint az Arabidopsis vagy a Brachipodium, mellett fontos termesztett 

nºv®nyeink eset®ben is rendelkez®sre §ll genom szekvenci§juk adatb§zisa: rizs, cirok, kukorica, repce, 

ny§r, sz·ja, alma, eper ®s uborka. Az informatikai programok a szekvenci§k elemz®s®vel seg²ts®get 

ny¼jtanak a fajra jellemzŖ g®nek sz§m§nak megbecsl®s®hez. Az egyes nºv®ny fajok genomj§ban a 

g®nek sz§ma jelentŖsen elt®rhet: ArabidopsisŸ25000; kukoricaŸ32560; ny§rŸ45555; rizsŸ41000. 

M²g a g®nek sz§m§t igyeksz¿nk megbecs¿lni nem szabad megfeledkezni arr·l, hogy a nºv®nyek 

eset®ben igen magas, 90% feletti az ism®tlŖdŖ ¼n. repetit²v szekvenci§k ar§nya, amelyek nem 

k·dolnak feh®rj®ket, vagy ak§r kis RNS molekul§kat, ugyanakkor fontos szerepet tºltenek be a 

genomok m®ret®nek meghat§roz§s§ban, ®s a nºv®nyi evol¼ci·ban. Ehhez a szekvenciakateg·ri§hoz 

tartoznak az ugr§l·, transzpozon szekvenci§k. 

A g®ntechnol·gia eszkºzeit alkalmaz· nºv®nynemes²t®s kulcs problematik§ja az, hogy mik®nt 

lehet olyan g®neket azonos²tani ®s izol§lni, amelyek elŖnyºsek az agrotechnika, az ®lelmiszeripar vagy 

a kºrnyezetv®delem, tov§bb§ a bioenergia termel®s szempontj§b·l. A g®nizol§l§si programokban a 

megkºzel²t®sek eg®sz sora jºhet sz§m²t§sba, ez®rt itt csak n®h§ny fontosabbat mutatunk be p®ld§nak. 

Mint eml²tett¿k, tºbb t²zezer g®n kºz¿l kell megtal§lni azt a DNS molekular®szt, amely felelŖs a 

kiv§lasztott tulajdons§g®rt. A g®nvad§szathoz felhaszn§lhatjuk a genomi DNS-t vagy a kifejezŖdŖ 

g®neket reprezent§l· ¼n. k·pia, cDNS-eket. 

 

4.1. A termŖk®pess®get, a szemek m®ret®t befoly§sol· egyik rizs g®n izol§l§sa g®nt®rk®pez®ssel 

Tal§n az kºnnyen bel§that·, hogy a b¼za vagy a rizs term®s®nek mennyis®ge a nºv®nyenk®nti 

szemek sz§m§t·l, a felhalmoz·dott kem®ny²tŖ mennyis®g®tŖl ®s ²gy a szemek m®ret®tŖl f¿gg, amit az 

ezerszems¼llyal fejez¿nk ki. A szemek nagys§g§t meghat§roz· g®nek ez®rt a term®st nºvelŖ 

nºv®nynemes²t®s kulcsszereplŖiv® v§lnak. K®rd®s, hogyan tal§lhatunk ilyen g®neket? Olyan feladat 

ez, mint gombostŤt keresni a szalmakazalban. A rizs 40 ezer g®nje kºz¿l kell kiemelni a szemek 

sz®less®g®t meghat§roz·t. A g®nt®rk®pez®sen alapul· g®nvad§szat sz§mos sikert hozott, ez®rt ®rdemes 

egy p®lda seg²ts®g®vel a folyamat fŖbb l®p®seit megismerni. Song ®s mtsai. (2007) ilyen 

g®nt®rk®pez®sen alapul· m·dszerrel kl·nozt§k meg a szemek m®ret®t befoly§sol· egyik g®nt. 

Amennyiben az ut·d k®t, g®n§llom§ny§ban ®s ²gy tulajdons§gaiban elt®rŖ nºv®nytŖl sz§rmazik, akkor 

keresztez®skor a g®nek ®s a tulajdons§gok ¼j kombin§ci·ja jºn l®tre. Ezt haszn§lja ki a g®nt®rk®pez®s, 

amikor DNS szekvencia markerekhez kºti egy adott tulajdons§g megjelen®s®t. A kapcsolts§g 
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ismeret®ben lehetŖs®g ny²lik valamely tulajdons§g kialakul§s§®rt felelŖs g®n kromosz·m§n elfoglalt 

hely®nek meghat§roz§s§ra. A kºvetett g®nizol§l§si strat®gia §ltal§nosan haszn§lhat·, ez®rt rºviden 

ismertetj¿k.  

A rizs k²s®rlet sor§n k®t szemm®retben jelentŖsen k¿lºnbºzŖ fajta keresztez®s®vel §ll²tott§k 

elŖ a t®rk®pez®si popul§ci· F2 gener§ci·j§t. Mint az a 2. §br§n l§that·, az indica FAZ1 fajta kis 

szemeket produk§l (17,9g ezerszems¼ly), a japonica WY3 fajta szemei pedig igen nagym®retŤek 

(41,9g ezerszems¼ly). Az F1 nºv®nyek ºnterm®keny²t®s®bŖl sz§rmaz· F2 nºv®nyek 

visszakeresztez®se a FAZ1 nºv®nyekkel a BC1F1 gener§ci· szemeit eredm®nyezte. Az ezekbŖl 

felnevelt nºv®nyek kºz¿l kiv§lasztott§k azokat, amelyek heterozig·t§k abban a GW2 r®gi·ban, ahol a 

keresett g®n tal§lhat·, viszont a FAZ1 sz¿lŖre n®zve minden m§s r®gi·ban homozig·t§k. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

2. §bra. A nagy szemŤ rizs 

kialak²t§s§®rt felelŖs GW2 g®n izol§l§sa  

nagy felbont§s¼ genetikai t®rk®p 

seg²ts®g®vel (Song ®s mtsai., 2007) 

a) A k®t sz¿lŖi fajta rizsszemeinek 

m®rete; 

b) A GW2-r®gi·t kºzrefog· molekul§ris 

markerek (WO24, WO04) a m§sodik 

kromosz·m§n ®s a rizs genomikus 

DNS-darab bakteriof§g B1 vektorban 

(AP005004); 

c) Stabil rekombin§ns vonalak a FAZ1 

sz¿lŖkkel tºrt®nt visszakeresztez®sek 

ut§n, amelyeknek megvan a 8,2 kb 

GW2 DNS-r®gi·juk, sz®les szemŤek 

 

A nagy szemŤrizs kialakításáért felelŖs GW2 gén izolálása nagy felbontású

genetikai térkép segítségével (Song és mtsai 2007)

 

A 2. §bra azt mutatja, hogy a GW2 lokusz (g®nhely) 8.2 kb r®gi·ja a WO24 ®s WOO4 

markerek kºzºtti szakaszban tal§lhat·. A sz®les szemek ®s a GW2 r®gi· kºzºtti kapcsolatot az 2/c 

§brar®sz szeml®lteti. A rekombin§ns vonalak (R1, R2, R3), melyek a GW2 g®n WY3 v§ltozat§t 

hordozz§k, szignifik§nsan sz®lesebbek, ezek kºz® tartozik a C1WY3 homozig·ta sz¿lŖ. A GW2 r®gi·t 

kºzrefog· markerek seg²ts®g®vel meg lehetett kl·nozni ®s szekven§lni a GW2 g®nt, mind a WY3, 

mind a FAZ1 fajta DNS-®nek felhaszn§l§s§val. Ekkor der¿lt ki, hogy a nagy szem®rt felelŖs GW2 g®n 

WY3 vari§nsa eset®ben egy szekvencia szakasz hi§nyzik, ami mŤkºd®sk®ptelens®get eredm®nyezett. 

Term®szetesen a szekvencia adatok alapj§n azonos²that· volt a g®n feh®rjeterm®ke. A GW2 g®n 

norm§l v§ltozata egy olyan, a feh®rj®k lebont§s§ban szerepet j§tsz· enzimet k·dol, amelyik a sejtek 

oszt·d§s§t g§tolja. ĉgy akt²vabb sejtoszt·d§s jellemzi a hib§s g®nt hordoz· WY3 nºv®nyeket. 
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4.2.G®nek kl·noz§sa g®nkifejezŖd®si mint§zat alapj§n 

A DNS szekven§l§sra ®p¿lŖ genomprogramok mellett a funkcion§lis genomikai 

megkºzel²t®sek - a g®nkifejezŖd®si mint§zat teljes kºrŤ elemz®s®vel - olyan g®nek felfedez®s®t teszik 

lehetŖv®, amelyek valamely tulajdons§g, ®lettani folyamat szab§lyoz§s§®rt felelŖsek. A rºghºz kºtºtt 

nºv®nyek k¿lºnºsen kiszolg§ltatottak a sz®lsŖs®ges idŖj§r§si kºr¿lm®nyeknek. A v²z hi§nya, az asz§ly 

az egyik legs¼lyosabb stressz, amihez az egyes fajt§k, genot²pusok k¿lºnbºzŖ m®rt®kben k®pesek 

alkalmazkodni. A sz§razs§gtŤrŖ nºv®nyek tºbbf®le v®dekez®si mechanizmust is k®pesek mŤkºdtetni, 

ez®rt fontos azoknak a g®neknek az azonos²t§sa, amelyek r®szt vesznek a jobb v²zhasznos²t§si 

tulajdons§gok kialak²t§s§ban. 

A 3. §bra a k¿lºnbºzŖ b¼zafajt§k kºzºtti alapvetŖ elt®r®seket szeml®lteti, asz§lytŤrŖ 

k®pess®g¿ket tekintve. A Plainsmann ellen§ll· fajta erŖteljes gyºk®rzet®vel szemben az ®rz®keny 

Capelle Desprez nºv®nyek gyºk®rrendszere l®nyeges tºmegcsºkken®st mutat. Az Emese fajta 

hosszabb gyºkeret fejleszt a v²zhi§nyos talajban, az ®rz®keny £let fajta gyºk®rhossza pedig kisebb a 

sz§razs§g kºr¿lm®nyei kºzºtt.  

 

 

3. §bra. 

A gyºk®rstrukt¼ra ®s a hajt§s 

alakul§sa f¿gg a b¼zanºv®nyek 

genot²pus§t·l a rossz 

v²zell§totts§g¼ talajban  

A) optim§lis v²zell§t§s;  

B) sz§razs§gstressz  

(Gyºrgyey J. ®s mtsai. k²s®rlete) 

 

A sz§razs§g okozta stresszre adott elt®rŖ v§laszok alapj§n indokolt az eml²tett genot²pusok 

gyºker®bŖl sz§rmaz· mRNS-popul§ci·k ºsszehasonl²t· vizsg§lata optim§lis ®s hi§nyos v²zell§t§s 

mellett. Az AGILENT c®g §ltal k®sz²tett, szintetikus oligonukleotidokat hordoz· mikroarra y 15000 

b¼za g®n szekvenci§j§t reprezent§lja, amellyel meghat§rozhat· az aktiv§lt, illetve repressz§lt g®nek 

kºre (4. §bra). A DNS chip adatok alapj§n ®rt®kelhetŖ a fontos g®nek, g®ncsoportok mŤkºd®se, ®s 

kiv§laszthat·k olyan g®nek, amelyek az adapt§ci·ra k®pes fajt§kban jelentŖs kifejezŖd®sbeli v§ltoz§st 

mutatnak. 
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GenomszintŤgénkifejezŖdés-vizsgálat: 

DNS-csip

A szárazságstressz okozta változások a génkifejezŖdési mintázatokban az

ellenálló és érzékeny genotípusok összehasonlításában

15 ezer szintetikus búza oligonukleotidot tartalmazó DNS-csip

(Agilent technológia) Györgyey J. kísérlete

 

 

4. §bra. A 

sz§razs§gstressz okozta 

v§ltoz§sok a 

g®nkifejezŖd®si 

mint§zatokban az 

ellen§ll· ®s ®rz®keny 

genot²pusok 

ºsszehasonl²t§s§ban 

15 ezer szintetikus b¼za 

oligonukleotidot 

tartalmaz· DNS csip 

(Agilent technol·gia: 

piros = aktiv§lt g®nek; 

k®k = g§tolt g®nek) 

(Gyºrgyey J. k²s®rlete)

 

 

4.3. Mut§nsok gyŤjtem®nyei, mint a g®nizol§l§s alapanyagai 

A sikeres ®s c®lir§nyos g®nizol§l§si programok felt®tele, hogy v®gsŖ soron kapcsolatot 

lehessen fel§ll²tani egy adott g®n vagy annak all®ljei (nukleotid szekvencia vari§nsok) ®s a 

hozz§tartoz· fenot²pusos b®lyeg kºzºtt. A mut§ci·k, mint a DNS molekula szerkezet®ben 

bekºvetkezŖ, ºrºklŖdŖ megv§ltoz§sok tºbbnyire a tulajdons§gok m·dosul§s§ban is t¿krºzŖdnek. ĉgy a 

mut§nsok gyŤjtem®ny®bŖl kiv§laszthat·k a k²v§nt v§ltoz§st hordoz· vari§nsok, amelyek azt§n 

felhaszn§lhat·k a felelŖs g®n azonos²t§s§hoz. A mut§ci· bekºvetkezhet egyetlen nukleotid b§zis 

kicser®lŖd®s®vel, ezek az ¼n. pont mut§nsok, de gyakran DNS molekula-darabok be®p¿l®se rontja el 

a g®n mŤkºd®s®t. Az ut·bbi ¼n. inszerci·s mut§nsok k¿lºnºsen alkalmasak az ®rintett g®n 

azonos²t§s§ra ®s izol§l§s§ra. Az 5. §bra p®ldak®nt a tulajdons§gok v§ltozatoss§g§t mutatja be egy 

Arabidopsis inszerci·s mut§ns kollekci·b·l. 

 

5. §bra. Arabidopsis inszerci·s mut§nsok formagazdags§ga, amelyek ugr§l· g®nek -traszpozonok- vagy T-DNS 

be®p¿l®se eredm®nyezett (K. Shinozaki RIKEN Plant Science Center) 
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A transzpozon mutagenezis ¼gy val·s²that· meg egy akt²v ®s egy inakt²v ugr§l· szekvencia 

seg²ts®g®vel, hogy a be®p¿l®s egyszeri ®s stabil legyen. A T-DNS mutagenezist eredm®nyezŖ 

integr§ci· folyamat§t egy k®sŖbbi fejezetben t§rgyaljuk. Az inszerci·s mut§nsok eset®ben 

megkºnny²ti az elrontott g®n megtal§l§s§t, hogy tºbbnyire ismert a hib§t okoz· DNS molekulaszakasz 

szekvenci§ja ®s ²gy annak seg²ts®g®vel megtal§lhat· az ®rintett g®n. Mintegy c²mke ker¿l a g®nre, 

melynek seg²ts®g®vel az felszapor²that· ®s izol§lhat·. Mivel a c²mke-DNS be®p¿l®se a genomi DNS-

be v®letlenszerŤ, ez®rt nagysz§m¼ mut§ns elŖ§ll²t§s§ra ®s jellemz®s®re van sz¿ks®g. Az Arabidopsis 

eset®ben mintegy 200 ezer be®p¿l®s ®s a kºrnyezet®nek szekvenci§ja ismert, ami azt jelenti, hogy a 

feh®rj®ket k·dol· g®nek 80%-§t ®rinti a T-DNS okozta mut§ci·. 

A funkcion§lis genomika eszkºzt§r§ban igen hasznosnak bizonyultak azok a 

mut§nsgyŤjtem®nyek, amelyekben az integr§l·dott DNS molekula erŖs kifejezŖd®st biztos²t· 

szab§lyz· elemmel, az ¼n. prom·terrel rendelkezik. Amennyiben a be®p¿l®s g®n vagy g®nek 

kºzel®ben tºrt®nt, akkor a c²mke fokozott g®nkifejezŖd®st okozhat, ®s az aktiv§lt g®n hat§s§ra 

jellegzetes fenot²pus alakulhat ki , mint azt a 6. §bra szeml®lteti. A jap§n kutat·k k²s®rlet®ben 13 ezer 

f¿ggetlen c²mk®vel aktiv§lt vonalat vizsg§ltak, ®s olyan vari§nst tal§ltak, amelynek egyedei 

alacsonyabbak, fel§ll· levelŤek. A bug§k rºvids®ge mellett a szemek is kev®sb® ny¼ltak meg. Az SG1 

g®n fokozott mŤkºd®se a csºkkent hormon®rz®kenys®gre vezethetŖ vissza. (Nakagawa ®s mtsai., 

2011) 

 

6. §bra. Az SG1 g®n aktiv§l§sa be®p¿l®ses mutagenezissel 

A: A konroll (wt) ®s homozig·ta mut§ns (Sg1-D homo) nºv®nyek 

B:T-DNS prom·tere (35S) aktiv§lja az SG1 g®nt ®s mŤkºdteti a PAT szelekci·s markert  

C: a mut§ns heterozig·ta (Sg1-D/+) homozig·ta (Sg1-D homo) szemei kisebbek, mint a vad t²pus® (wt)  

(Nakagawa ®s mtsai., 2011). 

 

4.4 A g®nek filogenetikai konzerv§lts§ga seg²theti a nºv®nyi g®nek izol§l§s§t 

M§r az 1980-as ®vekben, amikor az elsŖ nºv®nyi g®neket sikeresen izol§lt§k, ®s 

meghat§rozt§k DNS-¿k nukleotid b§zis sorrendj®t, kider¿lt, hogy jelentŖs megfelel®s, homol·gia 

mutathat· ki m®g az evol¼ci·s tºrzsf§n t§volinak tekintett nºv®nyek g®njeinek szerkezet®ben is. SŖt, a 

megegyez®s sz§mottevŖ, ha a nºv®nyi g®neket mikrob§k, §llatok vagy ak§r az ember megfelelŖ 
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g®njeihez hasonl²tjuk. A Ăsyntenyòjelens®g figyelhetŖ meg, ha k¿lºnbºzŖ fajok kromoszom§lis 

g®nt®rk®peit hasonl²tjuk ºssze. Egyes kromosz·ma szakaszokon a g®nek elhelyezked®s®nek sorrendje 

megegyezŖ lehet. Ha a szekvencia konzerv§lts§g megfelelŖ kiterjed®sŤ, akkor ismert g®nek 

alapj§n m§s nºv®nyek azonos g®njei is izol§lhat·k. K¿lºnºsen sz®les lehetŖs®geket teremt az ilyen 

g®nizol§l§si strat®gi§k sz§m§ra az, hogy egyre nŖ azon fajok sz§ma, amelyek eset®ben m§r a teljes 

genom szekven§l§sa megtºrt®nt. 

 

7. §bra. Egy adott DNS szakasz felszapor²t§sa, izol§l§sa polimer§z-l§ncreakci·val az ¼n. PCR m·dszerrel 
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Napjainkban b§rmely g®n izol§l§sa nagy biztons§ggal elv®gezhetŖ a polimer§z l§ncreakci· 

(PCR) felhaszn§l§s§val. M®g a kis p®ld§nysz§m¼ specifikus DNS szekvencia r®szek is 

megsokszorozva szintetiz§lhat·k meg, ®s ezzel a g®nek izol§lhat·k. Az 7. §bra a PCR-alap¼ 

g®nfelszapor²t§s fŖbb l®p®seit mutatja be. Reakci·kever®khez k®t mesters®gesen szintetiz§lt DNS-

fragmentet, ¼n. oligonukleotidot (primert) adnak, amelynek szekvenci§ja olyan b§zisokb·l §ll, hogy 

kapcsol·dni tudjanak a c®l-DNS b§zisaihoz. A primerek szekvenci§j§nak megtervez®s®t egy m§sik faj 

g®nj®nek nukleotid sorrendje alapj§n v®gezhetj¿k el. 

Tal§n m®g meglepŖbb, ha azt tapasztaljuk, hogy a szekvencia megfelelŖs®gen t¼l, a 

rendszertanilag igen t§voli fajokb·l sz§rmaz· g®nek funkcion§lisan is helyettes²thetik egym§st. 

Erre tºbb p®ld§t is tal§lhatunk, k¿lºnºsen akkor, ha az alapvetŖ sejtfunkci·k g®njeit vizsg§ljuk. A 

sejtek oszt·d§s§t szab§lyz· mechanizmusok sokban hasonl²tanak az ®lesztŖtŖl az emberig. ĉgy 

felmer¿l annak lehetŖs®ge, hogy valamely hib§s ®lesztŖ sejtoszt·d§si g®nt nºv®nyi g®nnel k²s®relj¿nk 

meg kijav²tani. Egy ilyen k²s®rletet mutat be a 8. §bra, amelyen megny¼lt alak¼, oszt·d§sra k®ptelen 

®lesztŖsejteket l§thatunk, mert egy oszt·d§si g®nj¿k nem mŤkºdik. Ezekbe az ®lesztŖsejtekbe be lehet 

®p²teni p®ld§ul a homol·g lucerna g®nt, ami helyre§ll²tja a sejtoszt·d§si k®pess®g hib§j§t. Ez a 

komplement§ci· a mut§ns ®lesztŖg®n nºv®nyi homol·gj§nak izol§l§s§ra is felhaszn§lhat·. Ilyenkor 

valamely nºv®nybŖl sz§rmaz· cDNS kever®ket, bankot transzform§lunk be a mut§ns sejtekbe, 

amelyekbŖl kiszelekt§l·dnak az oszt·d§sra k®pes ®lesztŖsejtek, mivel hordozz§k a keresett nºv®nyi 

oszt·d§si g®nt. Ezzel a m·dszerrel azonos²tottuk p®ld§ul a lucerna egyik sejtoszt·d§si g®nj®t (Hirt ®s 

mtsai., 1991). 

 

 

8. §bra. A lucerna sejtoszt·d§si 

g®n k®pes kijav²tani az ®lesztŖ 

mut§ci·b·l eredŖ oszt·d§si 

k®ptelens®get.  

Jobb oldali k®p: nem oszt·d·, 

mut§ns ®lesztŖsejtek; bal oldali 

k®p: a lucerna g®nt hordoz· 

®lesztŖsejtek  

(Hirt ®s mtsai., 1991) 

 

5. GM nºv®nyek sz¿let®se g®nbe®p²t®ssel: m·dszerek 

A g®ntechnol·gi§val l®trehozott ¼j g®n§llom§ny¼ nºv®nyek egyr®szt a kutat§sban 

n®lk¿lºzhetetlenek, m§sr®szt mind nagyobb szerepet kapnak a fajtaelŖ§ll²t· nemes²t®sben. A nºv®nyi 
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GMO-k l®trehoz§s§hoz haszn§lt m·dszerek kidolgoz§s§t hossz¼ kutat·-fejlesztŖ munka alapozta meg. 

Ma m§r elmondhat·, hogy tºbbf®le ¼t is j§rhat·, ha izol§lt g®neket akarunk be®p²teni egy adott nºv®ny 

genomj§ba. Mag§t ezt a beavatkoz§st genetikai transzform§ci·nak nevezi a szakma, az ¼j 

nºv®nyeket pedig transzform§nsoknak. A GMO elnevez®s elterjed®se a kºznapi sz·haszn§latban 

nem szerencs®s, de ma m§r megker¿lhetetlen. A GM nºv®nyek elŖ§ll²t§s§nak folyamata az al§bbi 

mŤveletekre ®p¿l: 

 

5.1 A c®lg®n mŤkºdŖk®pes v§ltozat§nak ºssze®p²t®se transzform§ci·s vektor molekul§val 

A m·dszerek bemutat§sa elŖtt tekints¿k §t a nºv®nyi GMO-k alapt²pusait! Az ¼n. ciszgenikus 

nºv®nyek eset®ben a be®p²tett g®n a befogad· fajb·l vagy annak Ŗs®bŖl, illetve azzal ivarosan 

keresztezhetŖ fajokb·l sz§rmazik. Logikus az lenne, ha az ilyen, saj§t g®nt hordoz· GM nºv®ny 

termeszt®s®re vonatkoz· szab§lyoz§s figyelembe venn®, hogy a g®n§llom§ny ºsszet®tele l®nyeg®ben 

v§ltozatlan, a g®nseb®szeti beavatkoz§s csak az ®rintett g®n saj§toss§gait m·dos²tja. Hasonl· 

v§ltoz§sok kºvetkeznek be a hagyom§nyos nemes²t®s sor§n, ak§r a keresztez®st, ak§r a szelekci·t 

kºvetŖen. Az ¼n. transzgenikus nºv®nyek rendszertanilag t§voli nºv®nybŖl vagy b§rmilyen m§s 

®lŖl®nybŖl izol§lt g®nt hordoznak. Az evol¼ci·s hat§rok §tl®p®se teljesen ¼j tulajdons§gokkal 

ruh§zhatja fel a befogad· faj nºv®nyeit. Az ilyen nºv®nyek termeszt®s®nek elŖnyeit illetve kock§zatait 

az ¼j genot²pusb·l eredŖ tulajdons§gok figyelembe v®tel®vel, esetenk®nt kell ®rt®kelni. Egy nºv®ny 

termeszt®s®t csak az®rt tiltani, mert nemes²t®se sor§n g®ntechnol·giai m·dszert is alkalmaztak, 

szakmaiatlans§g, ha elŖbb nem m®rlegelj¿k az adott g®n ®s a befogad· faj ¼j kombin§ci·j§nak 

saj§toss§gait. Ennek szab§lyait mind az eur·pai uni·s mind a nemzeti tºrv®nyi elŖ²r§sok rºgz²tik. 

A c®lg®nt k¿lºnbºzŖ DNS molekula t²pusok form§j§ban lehet g®nbe®p²t®shez felhaszn§lni. A 

genomikus DNS mŤkºdŖk®pess®g®t az biztos²tja, ha a be®p²t®sre ker¿lŖ molekulaszakasz a g®n 

valamennyi funkcion§lis egys®g®vel rendelkezik, ¼gymint a kifejezŖd®st biztos²t· prom·terrel, a 

h²rvivŖ ¼n. mRNS molekul§k szint®zis®t ir§ny²t· k·dol· szakasszal, majd a termin§ci·s szerepet 

betºltŖ DNS szekvenci§val. A mRNS molekul§k a feh®rj®k szint®zis®t ir§ny²tj§k. Leggyakrabban 

cDNS molekul§kat ®p²tenek be a transzform§ci·s vektorokba. Ezek a mRNS molekul§kr·l 

szintetiz§lt ¼n. k·pia DNS-ek akt²v g®neket reprezent§lnak. Ha nem nºv®nybŖl sz§rmaz· g®n 

kifejeztet®se a c®l, akkor ®rdemes a transzg®nt a nºv®nyi k·dhaszn§lat figyelembev®tel®vel 

mesters®gesen megszintetiz§lni. Term®szetesen a cDNS molekul§k alkalmaz§sa eset®n is sz¿ks®g van 

prom·ter szekvenci§kra. Sz§mos g®ntechnol·giai megold§s ig®nyli, hogy a c®lg®nt a nºv®ny minden 

sejtj®ben ®s magas szinten fejezz¿k ki. Ilyen erŖs, mindig mŤkºdŖ prom·terek izol§lhat·k v²rusokb·l 

vagy ak§r egyes nºv®nyi g®nek genomikus szekvenci§j§nak felhaszn§l§s§val. Sok esetben a k²v§nt 

biol·giai hat§s el®r®s®hez sz¿ks®g van a c®lg®n sejt- vagy szºvetspecifikus mŤkºdtet®s®re (l§sd 

k®sŖbb a 12. §br§t). K²v§natos lehet, hogy a c®lg®n csak meghat§rozott kºrnyezeti felt®telek kºzºtt 

mŤkºdjºn. P®ld§ul a sz§razs§gtŤr®st jav²t· g®n kifejeztet®s®t indokolt a v²zhi§nyra korl§tozni. Ma m§r 

a prom·terek sz®les v§laszt®ka §ll rendelkez®sre. Ezek a DNS molekul§k gazdas§gi ®rt®ket 

k®pviselhetnek, ez®rt sok esetben szabadalommal v®dettek. 
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Ak§r a nºv®nyi funkci·k megismer®se, ak§r elŖnyºs agron·miai tulajdons§gok kialak²t§sa 

c®lj§b·l hozunk l®tre GM nºv®nyeket, k®t fŖ g®ntechnol·giai strat®gia jºhet sz§m²t§sba. Az egyik 

esetben a g®n term®k®nek felfokozott szint®zise a c®l, amit erŖs prom·terek alkalmaz§s§val ®rhet¿nk 

el. A m§sik megold§s egy adott g®n kikapcsol§s§val k²v§nja a nºv®ny valamely tulajdons§g§t 

megv§ltoztatni. A g®n elhallgattat§s tºbbf®le ¼ton vihetŖ v®gbe, p®ld§ul a feh®rjeszint®zis 

megakad§lyoz§sa a c®lg®nrŖl, vagy a mRNS molekul§k specifikus lebont§sa. Az ut·bbi ¼gy ®rhetŖ el, 

hogy a cDNS molekul§t ford²tott ir§nyban ®p²tj¿k ºssze a prom·terrel, mellyel ¼n. antiszensz RNS 

molekul§k szintetiz§l·dnak, amelyek kettŖs sz§lat, RNS-RNS hibridet k®peznek a kikapcsoland· 

g®nrŖl szintetiz§l·dott mRNS molekul§kkal. A mRNS-ek specifikus degrad§ci·j§t eredm®nyezhetik, 

az ¼n. kis interfer§l· RNS-szakaszok. 

A fentiek alapj§n ®rdemes felv§zolni egy ide§lis nºv®nyi transzform§ci·s vektort. A 9. §bra 

bemutatja egy ilyen, tºbbnyire kºr alak¼ molekula legfontosabb alkot·elemeit. Term®szetesen sz¿ks®g 

van a c®lg®n kifejezŖd®s®t biztos²t· blokkra, ami a prom·tert, a c®lg®nt, ®s a termin§ci·s szign§lt 

foglalja mag§ba. Mint k®sŖbb l§tni fogjuk, b§rmilyen g®nbeviteli m·dszert is alkalmazunk, a c®lg®n 

csak a nºv®nyi sejtek tºred®k®be ker¿l be, ez®rt meg kell k¿lºnbºztetni, ®s ki kell szelekt§lni a 

transzform§lt sejteket, szºveteket. Ezt szolg§lj§k a szelekci·s markerek. Ebben a blokkban is sz¿ks®g 

van egy nºv®nyi prom·terre, a rezisztencia vagy riporter g®nre ®s a termin§ci·s jelre. A kezdeti 

g®nbe®p²t®si munk§kban gyakran antibiotikum rezisztencia kialak²t§s§val teremtett¿k meg a szelekci· 

lehetŖs®g®t. A GMO ellenzŖk, a k²s®rletek eredm®nyeit figyelmen k²v¿l hagyva erre hivatkozva 

t§madt§k a g®ntechnol·gia nemes²t®si felhaszn§l§s§t, ez®rt alternat²v megold§sk®nt elŖt®rbe ker¿ltek a 

gyomirt· szer ellen§ll·s§got biztos²t· g®nek (l§sd a 14. §br§t). Mivel a vektor molekul§kat bakt®rium 

sejtekben kell felszapor²tani, ezek a plazmidok bakteri§lis replik§ci·s ®s szelekci·s marker g®nekkel is 

rendelkeznek. 

.  

9. §bra. Egy nºv®nyi transzform§ci·s vektor v§zlatos bemutat§sa a fŖbb funkcion§lis r®szek felt¿ntet®s®vel 
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5.2 A c®lg®n bejuttat§sa a gazdanºv®ny sejtmagjaiba ®s integr§ci·ja a genomba valamint a 

transzform§lt sejtek, szºvetek szelekci·ja 

B§r a nºv®ny transzform§ci·s m·dszerek tºbb v§ltozata kºzºtt lehet v§lasztani, a napjainkra 

kialakult gyakorlat szerint egy, a term®szetben is elŖfordul· folyamatra, az Agrobacterium kºzvet²tette 

g®n§tvitelre alapozott technol·gi§k alkalmaz§sa v§lt sz®leskºrŤv®. M§ra sz§mos k²s®rlet igazolja, 

hogy Agrobacterium fertŖz®ssel nemcsak k®tszikŤ, hanem egyszikŤ gabonaf®l®k is sikeresen 

transzform§lhat·k. Term®szetesen az Agrobacterium sejtekben tal§lhat· Ti plazmidot §t kellett 

alak²tani ahhoz, hogy a k²v§nt g®nbeviteli ®s integr§ci·s funkci·i megmaradjanak, ®s kºzben 

kiker¿ljenek azok a g®nek, amelyek zavart okozhatnak a nºv®nyek fejlŖd®s®ben. Az Agrobacterium 

talajbakt®rium Ti plazmidj§nak T-DNS-®re alapozott vektorok rendelkeznek hat§rszekvenci§kkal  

(RB, LB), amelyek §ltal hat§rolt DNS fragment ®p¿l be a nºv®ny DNS §llom§ny§ba. A 

transzform§ci· molekul§ris folyamatai mind bakteri§lis, mind nºv®nyi faktorok, feh®rj®k seg²ts®g®vel 

biztos²tj§k az idegen DNS integr§ci·j§t a gazdanºv®ny genomj§ba. Ma m§r sz§mos cs¼cstechnol·gi§t 

jelentŖ vektor §ll rendelkez®sre a k²v§nt DNS bin§ris transzform§ci·s vektorokba val· hat®kony 

be®p²t®s®re. A fejleszt®sek lehetŖv® tett®k a nem k²v§nt szekvencia r®szek minimaliz§l§s§t, 

markermentes transzgenikus nºv®nyek elŖ§ll²t§s§t, illetve egyidejŤleg tºbb g®n be®p²t®s®t. 

A nºv®nyi szºvetek sejtjeinek fertŖz®se Agrobacterium- mal sokf®lek®ppen lehets®ges. A 

nºv®nyregener§ci·ra k®pes sebzett lev®lszºveteinek r§zat§sa, illetve v§kuum infiltr§l§sa 

Agrobacterium-os t§poldatban, majd az inkub§ci·t kºvetŖ szºvetteny®szt®s ®s hajt§sregener§ci· 

lehetŖv® teszi a transzgenikus nºv®nyek fºlnevel®s®t. Az in vitro teny®szt®s elker¿lhetŖ a vir§gbimb·k 

Agrobacterium-szuszpenzi·ba m§rt§s§val. Nyilv§nval·, hogy nem minden nºv®nyi sejt r®szese az 

Agrobacteriumïnºv®ny kºlcsºnhat§snak. Ez®rt szelekci·s nyom§s alkalmaz§s§val kell el®rni azt, 

hogy csak a transzform§lt sejtek szaporodjanak, ®s azokb·l nevelhess¿k fel a GM nºv®nyt. A nºv®nyi 

szelekci·s markerg®nt a T-DNS-en kell elhelyezni, az §ltal§ban folyamatosan mŤkºdŖ, ¼n. 

konstitut²v prom·ter ir§ny²t§s§val. A herbicidrezisztencia-g®nek, mint szelekci·s markerek 

lehetŖv® teszik szulfonamid vagy bialafosz/foszfinotricin- kezel®ssel a nem transzform§lt sejtek vagy 

szºvetek elpuszt²t§s§t. 

A GM nºv®nyek elŖ§ll²t§sa ®rdek®ben sikeresen alkalmazhat· a g®nbelºv®s, mely sor§n a 

DNS-t r§sz§r²tj§k aranyr®szecsk®kre ®s magas nyom§s¼ g§zzal belºvik a szºvetekbe. Pontosabban, a 

transzg®n be®p¿l®s®hez az kell, hogy az idegen g®n a sejtmagban legyen. A gazdanºv®ny genomj§ban 

a DNS szint®zis idej®n ker¿lhet sor a transzg®n be®p¿l®s®re 

Tal§n ®rdekes az a megold§s, amikor lemeztelen²tett, sejtfal n®lk¿li sejtekbe az ¼n. 

protoplasztokba tºrt®nik a DNS bevitele, k®miai kezel®ssel. A 10. §bra egy ilyen transzform§ci·s 

mŤveletsor folyamat§t mutatja be: a gyomirt· szer rezisztenciag®n be®p²t®s®t kukoricasejtekbe. A 

kezelt sejtek oszt·d§s§t kºvetŖen a szºvetekben elind²that· a hajt§sok regener§l·d§sa ®s teljes ®rt®kŤ, 

term®st hoz· kukoricanºv®nyek nevelhetŖk fel. Az §bra olyan kukoricanºv®nyeket is bemutat, 

amelyek a GM nºv®nyek m§sodik gener§ci·s ut·dai. L§thatunk foszfinotricinnel tºrt®nt permetez®s 
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ut§n elpusztult nºv®nyt, egy szegreg§nst, a rezisztencia g®n n®lk¿l. Mellette l®vŖ t§rsa hordozza az 

ellen§ll·s§g g®nj®t, ²gy az, a kezel®s 

ellen®re, nem s®r¿l. A transzg®n ugyanolyan 

ºrºklŖd®si tºrv®nyeket kºvet, mint a 

befogad· faj tºbb t²zezer g®nje. 

 

 

10. §bra.  

A bialafosz/foszfinotricin rezisztencia g®n 

be®p²t®se kukoric§ba (Omirulleh ®s mtsai., 1993) 

A:kukorica sejtszuszpenzi·s teny®szet, amelyben 

embri·k differenci§l·dhatnak (M·rocz S§ndor 

§ltal kinemes²tett genot²pus) 

B: Frissen izol§lt sejtfal n®lk¿li protoplasztok, 

amelyek alkalmasak a plazmid DNS molekul§k 

felv®tel®re 

C: protoplaszt eredetŤ tºbbsejtes mikroszºvetek  

D: hajt§sok differenci§l·d§sa protoplaszt eredetŤ  

kallusz-szºvetekben 

E: foszfinotricin permetez®st kºvetŖen ®rz®keny 

®s rezisztens szegreg§nsok a GM nºv®ny ut·dai 

kºzºtt 

 

5.3 A transzform§ns nºv®nyek molekul§ris jellemz®se: a c®lg®n kimutat§sa ®s kifejezŖd®s®nek 

igazol§sa 

A GM nºv®nyek jellemz®se a laborat·riumban kezdŖdik, majd az ¿vegh§zban ®s a k²s®rleti 

parcell§kon folytat·dik. MindenekelŖtt vizsg§lni kell, hogy a kiszelekt§lt szºvetek ®s az azokb·l 

felnevelt nºv®nyek genomj§ban val·ban jelen van-e a transzg®n illetve h§ny p®ld§nyban integr§l·dott. 

Sz§mos kºzlem®nyben a szerzŖk az ¼n. Southern hibridiz§ci· m·dszer®vel igazolj§k a transzg®n 

jelenl®t®t. Ilyenkor a transzg®n DNS darabj§t foszfor izot·ppal megjelºlik ®s a befogad· nºv®ny 

restrikci·s enzimekkel feldarabolt DNS-®hez hibridiz§lj§k, amit g®lelektrofor®zissel frakcion§ltak ®s 

filterhez rºgz²tettek. A 11./A §bra egy ilyen hibrizdiz§ci· eredm®ny®t mutatja be, amikor a GM repce 

genomj§ban kellett az uidA (GUS) riporter g®nt kimutatni. Alternat²vak®nt, mivel a be®p²tett DNS 

molekula szekvenci§ja ismert, PCR 

primerek tervezhetŖk ®s 

seg²ts®g¿kkel az izol§lt genomikus 

DNS-bŖl megsokszorozhat· a 

vizsg§lt idegen DNS szakasz, vagyis 

igazolhat· az ¼j g®n jelenl®te (11./B 

§bra). 

 

11. §bra. A GUS riporterg®n (uidA) 

kimutat§sa Southern hibridiz§ci·val  

(A: 2-3 GM nºv®ny), illetve PCR 

technik§val (B: 2-5 GM nºv®ny) 

(Stefanov ®s mtsai., 1994) 
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A be®p²tett uidA riporterg®n mŤkºdŖk®pess®ge a ɓ-glukorodin§z (GUS) enzimreakci·val is 

igazolhat·, ahol a szºvetek fest®se ut§n k®k sz²n jelzi azokat a sejteket, amelyekben a GUS enzim 

k®pzŖdºtt. A 12. §bra olyan doh§nytranszform§nsok gyºk®r- ®s hajt§steny®szcs¼cs§t mutatja, 

amelyekben a be®p²tett g®nkonstrukci· prom·tere csak oszt·d· sejtekben mŤkºdŖk®pes. 

 

 

12. §bra. A k®k szºvetr®szek oszt·d· 

sejtekben gazdagok. Ebben az esetben a GUS 

riporterg®n prom·ter®nek aktivit§sa az oszt·d· 

sejtekre korl§toz·dik (Kapros ®s mtsai 

k²s®rlete, 1993) 

 

 

 

 

 

A transzg®nek feh®rjeterm®k®nek kimutat§s§ra gyakran haszn§lnak immunol·giai 

m·dszereket. A Western hibridiz§ci· megb²zhat·an mutatja a be®p²tett g®n term®k®nek mennyis®g®t. 

A kor§bbiakban ismertetett g®nbe®p²t®si technol·gi§k hi§nyoss§ga, hogy a transzg®n 

integr§ci·ja v®letlenszerŤ, ez®rt ut·lag kell ellenŖrizni, hogy a g®n be®p²t®se okozott-e nem k²v§nt 

v§ltoz§st. Erre val· tekintettel tºbb f¿ggetlen GM vonalat c®lszerŤ elŖ§ll²tani, hogy lehetŖs®g legyen a 

hib§s nºv®nyek kiz§r§s§ra. Term®szetesen intenz²v kutat§s folyik a helyspecifikus g®nbe®p²t®s 

m·dszereinek kidolgoz§sa ®rdek®ben. Nºv®nyi genomok szerkeszt®s®t c®lozz§k azok a k²s®rletek, 

amelyek a cinkujj -nukle§zokra (ZFN) alapozott technol·gi§k kidolgoz§s§t szolg§lj§k. G®nspecifikus 

mut§ci·kat l®trehozhatunk k®miai ¼ton szintetiz§lt DNS molekul§kkal, oligonukleotidokkal. 

A nºv®nybiol·gia t®makºr®ben megjelenŖ tudom§nyos kºzlem®nyek sok esetben haszn§lj§k a 

GM nºv®nyeket az alapvetŖ ®lettani, fejlŖd®sbiol·giai k®rd®sek tanulm§nyoz§sa sor§n. Igen csak 

neh®z olyan tulajdons§got tal§lni, amelyet ne v§ltoztattak volna meg g®nbe®p²t®ssel. Az ismeretlen 

g®nek szerep®nek tiszt§z§s§hoz is n®lk¿lºzhetetlenek a GM nºv®nyek. A sok-sok p®lda kºz¿l a 13. 

§bra egy igen meglepŖ jelens®get mutat be. A nºv®nyi Ŗssejt §llapot fenntart§s§ban szerepet j§tsz· 

WUSCHEL (WUS) feh®rje g®nj®nek fokozott mŤkºdtet®se a GM doh§nynºv®nyek gyºk®rcs¼cs§n 

embri·k kialakul§s§t okozhatja. Ezek a testi sejtekbŖl differenci§l·d· embri·k igazolj§k a nºv®nyek 
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fejlŖd®si programj§nak nagyfok¼ 

rugalmass§g§t, hiszen ¼gy tudjuk, 

hogy az embriogenezis term®szetes 

folyamata az ivarsejtek 

egyes¿l®s®vel indul meg. 

 

 

 

 

 

 

13. §bra. A WUSCHEL g®n fokozott 

kifejezŖd®se embri·k 

differenci§l·d§s§t eredm®nyezheti a 

GM doh§nynºv®ny gyºk®rcs¼cs§n 

(Zuo ®s mtsai., 2002.) 

 

 

A GM nºv®nyek tesztel®s®t sokszor indokolt szabadfºldi k²s®rletekkel is elv®gezni. Egy ilyen 

p®ld§t mutat be a 14. §bra. Pauk J§nos ®s munkat§rsai a valamikori szegedi Gabonakutat· Int®zet 

kutat·i, a bialafosz/foszfinotricin gyomirt· szerrel szembeni ellen§ll·s§g g®nj®t ®p²tett®k be 

g®nbelºv®ssel, b¼z§ba. Mint a k®pen l§that·, a permetez®st kºvetŖen a kontrollnºv®nyek elpusztultak, 

m²g a GM b¼za vonalak egy®rtelmŤ rezisztenci§t mutatnak. 

 

 

14. §bra. A szabadfºldi k²s®rletben is kimutathat· a GM b¼za genot²pus bialafosz/foszfinotricin rezisztenci§ja. 

A bal oldali k®t sorban a kontrollnºv®nyek elpusztultak a rezisztencia g®n hi§ny§ban. (Pauk ®s mtsai. k²s®rlete) 

 

 


