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__ bér szdmos konferencia, népszerdisitd eldadas, mi-
helytalilkozd, kerekasztal-beszélgetés foglalkozik a té-
méval id6rdl idére, Gigy tiinik, mégsem lehet elégszer el-
ismételni: még mindig meglehetdsen aranytalan, vagyis
meglepSen alacsony a ndk részvétele a tudomanyos,
technoldgia és innovicibs életben.

Erre a tényre legtijabban a Szellemi Tulajdon Nemzeti
Hivatal altal megjelentetett Feltalalé ndk és szabadalmak
— A néi feltaldlok szerepének vizsgdlata a nemzeti szabadal-
mi bejelentésekben (2000-2015) cimi kiadvany vilagitott
ri. A tanulmany megalapitja, hogy a holgyek részvétele
vilagszerte egyre novekszik a felsboktatasban, s ez a ten-
dencia hazinkban is egyértelmfien kimutathato: az
egyetemeken a hallgatdk kozott immar tobbségbe ke-
ritltek, s a doktoranduszok korében is kiegyenlitodott a
férfi-né arany. Ugyanakkor a tudomdnyos palya tovab-
bi 4llomésain mégis valtozatlanul szétnyilik a foglalkoz-
tathsi ollé: a legmagasabb egyetemi é akadémiai cimek,
illetve posztok tekintetében még mindig elsoprd tobb-
ségben vannak a férfiak.

Ezért torténhetett meg — teszem immiér én hozza —,
hogy a Magyar Tudomanyos Akadémia hivatalos hon-
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991  Ahétlapon
TRONDHEIM KERESKEDOHAZAI
Lieber Tamas

Japjin tovibbra is hirértéke volt annak, hogy juniusban
— sok-sok év utin elszor! — ismét egy ndi akadémikust
vilasztottak osztalyelnokkeé (hat férfi mellett). Bar a hir-
nek természetesen van egy pozitiv olvasata is: az MTA
legalibb tudatosan torekszik a férf: i-n6i arinytalansagok
ellenstlyozasara.

De visszatérve a szabadalmi tanulméanyhoz: a magyar
feltalalét tartalmazod szabadalmi bejelentésekben a ndk
ardnya alig haladta meg a 14 szizalékot a miasfél évtized
atlagiban. Réaadasul ha idérendben is tekintjiik a valto-
zasokat, akkor azt litjuk: a szamuk 2000-hez viszonyit-
va 2015-re nemhogy nétt volna, ellenkez&leg: jelentGsen
csokkent!

Hogy mi lehet a kitit e negativ folyamatbdl, arrdl nyil-
van sok rendezvényen lesz még sz6. Talan érdemes egy
pillantist vetnia felmérés azon kimutatasaira, amelyek a
leginkabb ndies és a legférfiasabbnak bizonyulé tudo-
manyteriileteket veszik szimba. A nok ardnya a legma-
gasabb a nanotechnoldgia, a szerves é makromolekularis
kémia, a gyogyszerészet és a biotechnologia terén. Talan
ezeken a tudomanyteriileteken kellene még tovabb 6sz-
tondzni a ndi kutatokat szabadalmi tevékenységre, hogy
2 fenti statisztikik Gjabb mésfél év milva valamivel ked-
vezdbb képet mutassanak? 2

GOzON AKOS



NEHANY SZOBAN A GENETIKAI SOKFELESEG VIZSGALATAROL

HANYAN HANYFELEK?

Legtobbiinknek a biologiai diverzitas hallatan a fajok sokfélesége jut eszébe, és nem véletleniil:

manapsag sok szé esik a mezégazdasagi vagy ipari tevékenységek biodiverzitast csokkenté hatasa-

rél, a vilagszerte mar kihalt és kihalassal fenyegetett kiilonbozo élolényekrol. A kifejezés azonban

nem csupan a fajok mennyiségét és egymashoz viszonyitott aranyait takarja. A bioldgiai diverzitas

kiilonb6z6, am egymasra épiilo szinteken értelmezhetd, ezek pedig a genetikai, faji és életkozosségi

szintii sokféleség. Mindezek koziil leginkabb a genetikai diverzitas tekintheté kulcsfontossagunak,

hiszen ez jelenti az evoliicio ,motorjat”, a tobbi szint is ezen alapul.

fajon vagy annak egy allo-
manyan beliili genetikai val-

tozatossag biztosithatja, hogy
az adott faj a hosszatavon drasztiku-
san megviltozd kornyezeti feltételek
kozott se pusztuljon ki. Minél tobbfé-
lék vagyunk, annil nagyobb rd az
esély, hogy az élohely megvaltozasa
esetén is legalibb néhianyunk taléld
lesz, és tovabb szaporodhat, biztosit-
va ezzel a teljes faj fennmaradasat —
ez az alapja maganak a fajkeletke-
zésnek is.

A genetikai valtozatossagot kiilon-
bozd tényezdk tartjak fenn. A re-
kombinacid jelensége soran a sejtben
lévo orokitéanyag atrendezddik az
ivarsejtek  kialakuldsakor, ezaltal dj
kombiniciék jonnek létre, frissitve a
genetikai tartalmat. Horizontalis
géntranszfernek azt nevezziik, ha
egy kiilsé vektor, példaul virus révén
idegen dezoxiribonukleinsav (IDINS)
vagy ribonukleinsav (RINS) jut a
szervezetbe. Baktériumok és virusok
esetében ez kifejezetten gyakori, de
eukariotikban is eléfordulhat. Tulaj-
donképpen ugyanez az eredménye a
hibridizacidénak is, amikor két kiilon

~ fajhoz tartozd egyedek parosodasa
révén az utéd mindkét faj genetikai
jellemzdit hordozza.

Az emlitett jelenségek mellett a di-
verzitas igen nagymértékben a vélet-
len mutdcidknak is koszonhetd. Min-
den él6lény minden egyes sejtoszto-
dasi folyamata sorin ériasi energia-
mennyiség forditodik a
DNS-molekulik masolasi hibainak
javitasira. Az esetek elenyészd részé-
ben azonban a rendszer atsiklik egy-
egy ilyen ,,hiba” felett, és ha az adott

Frederick Sanger

egyed ezt atorokiti az utoddaira, azzal
a populici6 soksziniiségéhez jarul
hozza. Ujabb kartyat ad a paklihoz,
amelybdl a természetes szelekcid
hiizhat, azaz ,,valogathat”. A hibaza-
silehetdségek szima elképzelhetetle-
niil nagy. Ha eltekintiink a kijavitott
vagy kifejezetten hitranyos, példaul
betegségeket vagy pusztulast okozd
viltozasoktdl, még akkor is hatal-
mas mennyiségli észrevétlen muta-
ci6 maradhat az egymast kovetd ge-
neracidk genetikai allomanyaban,
amelyek késobb egy-egy allomany
és egyben a faj thlélésének zalogai is
lehetnek.

A népszerii mitokondrialis DNS
A XX. szizad masodik felében a
genetikai kutatisokban nagy att6-
rést jelentett, amikor egy brit—ame-
rikai kutatoparos, Frederick Sanger
és Walter Gilbert kifejlesztette az
orokitdanyag épitdkockai, a nukle-
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Walter Gilbert

insavak szekvenalisinak moédszerét.
Ez lehetévé tette, hogy a DNS-mo-
lekuldk aproé eltérései felismerhetdk,
mi tobb, 6sszehasonlithatok legye-
nek. A populaciégenetika, az evola-
cidkutatas sem menekiilhetett az ]
mddszerek alkalmazisa révén fel-
merdlt lehetdségek eldl, az alloma-
nyok genetikai tartalmanak feltérké-
pezése ezt kovetden kezdddott el
Mara a laboratériumi maveletek és a
bioinformatikai, biostatisztikai elja-
rasok sokat egyszerlsodtek, auto-
matizalodtak az akkoriakhoz ké-
pest, igy sok egyedtdl szirmazd,
nagy mennyiségi adatot is vi-
szonylag gyorsan és konnyen fel le-
het dolgozni.

Az els6 lépés minden ilyen jellegti
kutatisban az, hogy a kivalasztott
éldlénycsoport egyedeibdl mintikat
szerezziink be. Lehet ez egy levél,
egy sejttenyészet, egy izomszovet
darabkija vagy akir egy szbrcsomd,
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attdl fliggben, hogy milyen faj képe-
zi éppen a vizsgalatunk targyat vagy
milyen lehetéségiink van a minta-
gyljtés megvalbsitasira. Az Ossze-
gyttt mintakbdl ezutan ki kell
vonni a genetikai informaciot tartal-
maz6 molekulakat. Ehhez kiilonbozd
modszereket dolgoztak ki, de mind-
nek az a lényege, hogy a DNS-mole-
kuldkat kiszabaditsuk a sejtekbdl,
majd megtisztitsuk minden olyan
anyagtol, ami a tovabbi laboratériu-
mi folyamatokat megzavarni vagy
csokkentené a hatékonysigukat. Ez-
utin rendelkezéstinkre all a kivalasz-
tott él6lény ,,esszencidja”. A kovet-
kez6 feladatunk a vizsgilathoz meg-
feleld nukleinsavszakasz kivalasztasa
annak tudatiban, hogy pontosan mi
is a c€lunk az adott vizsgalattal, mi-
lyen kérdésckre szeretnénk valaszt
kapni.

Sok olyan gént & nem kodold
DNS-szakasze térképeztek mar fel
és teszteltek vildgszerte, amelyek ki-
valéan alkalmasak a feladatra — eze-
ket nevezik genetikai markereknek.
A mitokondrium DNS-molekulaja
az egyik olyan nukleinsav a sejtek-
ben, amelyet széles korben hasznal-
nak populaciégenetikai, filogeneti-
kai vizsgalatokhoz. Ennek oka,
hogy a sejtmag DINS-éhez viszo-
nyitva meglehetésen konzervativ,
ami annyit tesz, hogy benne az
utdbbihoz képest sokkal ritkabban
kovetkeznek be a mar emlitett
mutaciok. Népszerliségéhez az is

hozzajarul, hogy kifejezetten kevés
nem kodolo szakaszt tartalmaz, va-
lamint, hogy — kevés kivételtd! elte-
kintve — kizirdlag anyai 6roklodé-
st. A mitokondrialis DNS-ét min-
denki az anyjatdl orokli, igy segit-
ségével egyértelmiien leirhatok az
anya-utdd kapcesolatok még akkor
is, ha nagyon sok egyed mintiival
dolgozunk.

A mitokondrialis DNS mellett per-
sze sok egyéb lehetdségiink is van.
Gyakran hasznialjdk példaul az
Y-kromoszoma bizonyos szakaszait
vagy akar egyéb, a testi kromoszo-
makon kodolédo enzimek génjeit. A
kivilasztott DNS-szakaszrél labora-
toriumi koriilmények kozott néhany
ora leforgasa alatt nagy mennyiségli
masolatot készitiink a polimeriz
lancreakcié (PCR) nevil eljaras se-
gitségével. Ezutan kovetkezik a
szekvenalas, azaz a DNS-molekula
pontos szerkezetének, bazissorrend-
jének meghatarozasa.

Rokonsagi kapcsolatok
A szekvencidink most mar készen
allnak az elemzésre — ,,csak” Ossze
kell hasonlitani 6ket. Hogy miként?
Tegyiik fel, hogy minden egyedtdl
rendelkezéstinkre all egy nagyjabdl
ezer bazis hosszlisagh DINS-szakasz
szekvencidja. Ezek nem pontosan
egyforma  hossztiak, mert a
szekvenalasi folyamat nem indul és
végzodik minden minta DINS-sza-
lunknak ugyanazon a pontjan. A

kapott szekvencidkat Ggy tudjuk
Osszeilleszteni, hogy az egymaishoz
szerkezetileg leghasonlobb szakasza-
ikat erre alkalmas szoftverek meg-
keresik, és ezek alapjan egymas mel-
1é rendezik Sket. Miutin az Osszeil-
lesztett szekvenciak helyességét leel-
lendriztiik, egyforma méretiickre
vagjuk mindegyiket. Igy mar egy-
szerlien meghatirozhatjuk — Gjabb
szamitogépes programok segitségé-
vel —azokat a pontokat a DNS-min-
tainkban, ahol eltér egymaistdl a
szerkezetiik. Az ilyen polimorf he-
lyek alapjan kideriil, hogy a szek-
vencidink hany olyan csoportba —
haplotipusba — sorolhatok amelyeken
beliil a mintak bazissorrendje meg-
egyezd. A haplotipusok szimanak,
valamint az ezeket alkoté mintik
mennyiségének és egymashoz viszo-
nyitott aranyainak elemzésével alla-
pithaté meg a vizsgalt populacié di-
verzitasa, vagyis genetikai sokfélesé-
gének mértéke.

A polimorfizmusok mennyisége és
a haplotipusok kozotti hasonlésagok
ravilagithatnak a haplotipusok (illet-
ve egyedek) rokonsdgi kapcsolataira is.
Kiilonbozé modellek hasznalataval
evollcids torzsfakat készithetiink,
melyeken ezek a rokonsagi kapcsola-
tok szemmel lathatok. Nagyobb
foldrajzi teriilet egyedeit vizsgilva
meghatarozhatjuk a valédi popula-
ciok hozzavetdleges hatirait s,
vagyis azt, hogy mely tertiletek
egyedei szaporodnak inkibb egymas

Példa a mezei nyulak filogenetikai vizsgdlata sordn kapott polimorf helyek feltiintetésére. A tdblazat 15 egymastol eltéré minta kozotti

kiilbnbségeket tartalmaz, azonos DNS-szakaszon. A pontokkal jelélt helyeken Iévé bazisok megegyeznek az elsé sorban szereplé minta megfelelé
helyén Iévé bazissal, mig a betiik az ahhoz viszonyitott nukleotid-eltéréseket jeldlik (A SZERZOK ABRAJAALAPJAN KESZULT ELET ES TUDOMANY-GRAFIKA)
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A mezei nyulak filogenetikai vizsgdlata sordn kapott térzsfa, melyen egy-egy kér egy-egy

haplotipust, a kiilénb6z6 szinek pedig a kiilénb6zé orszdgok teriileteirdl szdrmazé mintdkat

Jjelélik (z6ld: Magyarorszdg, sdrga: Németorszdg, narancs: Olaszorszdg, kék: Gérégorszdg,

piros: Ausztria, fekete: iiregi nyul killcsoport). A haplotipusok kdzétti egyeneseken az egyes

haplotipusok kézétti eltérések szdma lathato.
(A SZERZOK SAJAT ABRAJA)

kozott, mint mas tertiletek egyedei-
vel. Az ilyen valddi szaporodasi ko-
zdsségek egymaistol valo elszeparalo-
dasanak idejére is fényt derithetiink.
Egyszerlien fogalmazva, meghata-
rozhatjuk, hogy egy faj hazai és pél-
diul bolgir populiciéi mikor kiilé-
niiltek el egymastdl a maltban.

Balkani menedék
Jelenleg a mezei nytllal (Lepus
europaeus) kapcsolatban folytatunk
egy nagy lépték vizsgilatot a gene-
tikai diverzitds témakorében a Deb-
receni Egyetemen, a Bolyai Janos Ku-
tatisi Osztondij timogatisival. F6
kérdéseink, hogy a Karpit-meden-
cében él6 allomanyok mikor és f6-
ként honnan vandoroltak ide az
utolsé eljegesedés idészakat koveto-
en, valamint hogy mekkora a kii-
lonbség — ha egyiltalan van — az itt
¢l6 és Eurdpa mas tajait benépesitd
nytlpopulicidk kozott. Négy kiilon-
bozd DNS-szakasszal, vagyis mar-
kerrel dolgozunk, melyek koziil ket-
t6 a mitokondrialis DNS-ben talalha-
t0, kettd pedig a bor- és szorzetszine-
zet kialakitasiért felelds nukleinsav

szakasz a sejtmagban. Mintdink Eu-
ropa kiilonbozé orszagaibdl és Gria-
ziabdl szdrmaznak, igy lehet6sé-
giink van az ilyen nagy foldrajzi ta-
volsigokbdl adddo eltérések feltér-
képezésére.

Eddigi eredményeink, legalabbis
ami a mitokondriilis markereket il-
leti, azt mutatjak, hogy a Karpat-
medencei nyulak a Balkan irinyabol
vandoroltak jelenlegi élohelyeikre,
egy, az utolsé glacidlis idején ott
fennmaradé refgiumbol, azaz me-
nedék teriiletrdl. A populacick di-
verzitasi értékei ugyanis délrdl észa-
ki irinyba haladva fokozatosan
csokkennek Eurépiban. Ez meg-
egyezik mis, koribban Gorégorszag
és Bulgaria teriiletén végzett vizsga-
latok adataival, amit azért érdemes
megemliteni, mert bizonyos kutatok
ugy vélik, hogy a mezei nytl szama-
ra tobb ilyen teriilet is létezhetett a
délkelet-eurdpai mellett  Olaszor-
szagban és akar az Ibériai-félszige-
ten is. Egyelére agy tlnik, hogy
nincs egyetértés a témaban.

Adataink azt mutatjik, hogy egy-
értelmtien a gruziai allomany all a
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legtavolabbi rokonsigban az Gsszes
tobbi vizsgalt populacioval, és illesz-
kednek a korabban mas kutatok altal
leirt eredményekhez, melyek szerint
a mezei nyul kontinensiinkén két
nagy csoportra — ugynevezett kladra
— oszthatd. A keleti kladot kelet-bal-
kini, kelet-gorogorszagi, anatdliai
és tovabbi, izraeli nyalpopulacidk al-
kotjak. A nyugati csoportba sorolha-
t6 minden, az elébbi tertiletektdl
nyugatra él6 dllominy. A két klad
kozott minimalis keveredés figyel-
hetd meg még az elterjedési teriilete-
ik dtfedd zonijaban is.

Emellett meg kell jegyezni, hogy
kifejezetten nagymértéki hasonldsa-
got taliltunk a magyarorszagi &s
olaszorszigi allomanyok kozott. Ez a
genetikai és vadaszati szakirodalmi
adatokkal egybehangz6 eredmény
azt bizonyitja, hogy a XX. szdzadban
indult, és a mai napig is tartd €l6 nyl
attelepitési programok — melyek a
talvadaszott olasz teriiletek populaci-
Oinak frissitését céloztak — jelentosen
csokkentik a faj eurdpai diverzitasat.

Mi a haszna?
Felmertilhet a kérdés, hogy ezekre a
vizsgalatokra egyaltalin miért van
sziikség, miért hasznos ez nekiink. A
kutatas talin legfontosabb tényezo-
jén, a kivancsisagon til természete-
sen gyakorlati haszna is van. Az ¢l6-
lények genetikai hatterénck megis-
merése tisztizhat rendszertani kér-
déscket, vagy példiul képessé tehet
arra, hogy megjosoljuk: egy-egy faj
miképpen reagilna bizonyos kor-
nyezeti valtozasokra a jovében. Eset-
leg épp ellenkezdleg, multbeli ese-
ményekre derithetiink fényt, meg-
hatarozhatjuk korabbi elterjedési te-
riiletét, jobban  megismerhetjiik
Oseit. Az adatok irinymutatast nyj-
tanak tovabbi esetleges attelepitési —
frissitési programok megtervezésé-
hez, igy elkeriilhetjiik a vadon €él6
allat- és novényfajok genetikai di-
verzitasanak tovabbi csokkenését, ha
a forrispopulicickat megfeleléen
valasztjuk ki. Ez alapjan a modszer
lehetéséget ad arra, hogy nekik
megfeleléen kezeljiik a fajokat és
éldhelyeiket annak érdekében, hogy
a lehetd legtovibb élhessiink veliik
egyiitt ezen a bolygdn.

SoOs NoEMI
KuszA SzIiLvia




