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A GENATULTETES
ALKALMAZASA :

A KORSZERU NOVENYVEDELEM
UJ LEHETOSEGE

Baldzs Ervin—Gaborjanyi Richard
MTA Névényvédelmi Kutatdintézete, Budapest

A rekombindans DNS-ek molekuldris klonoza-
sdnak lehetésége forradalmasitjia a modern biold-
giat. A novényi korokozo virusok, baktériumok
és gombak potencidlis genetikai datvivoként valo
alkalmazdsa uj lehetGséget teremt a névényneme-
sitok és novénypatologusok szamdra, egyben 1ij
megdllapitdsok és modszerek kidolgozdsdat jelent-
heti a novényvédelem kérdéseinek megolddsaban.

Az intenziv mez6égazdasagi termelés a no-
vényvédelem szamara egyre Gjabb feladato-
kat ad. A természet névényvéddszer-befoga-
do képessége korlatozott. A jarvanyok fellé-
pése, a kultarnévények gyomirtOoszer-érzé-
kenysége, az eddig rezisztens fajtakat is meg-
betegitd korokozdk, novényvédd szerekkel
szemben ellenallo rasszok és biotipusok meg-
jelenése mind Gjabb és Gjabb kihivast jelent.
Az elmult évtized biokémiai, molekularis
biolégiai felfedezései, modszerei lehetdséget
nyhjtanak a most mar siirgésen megoldando
feladatok elvégzésére. Az 1j modszerek ko-
ziil a génatiiltetésnek a névényvédelemben is
kiemelkedé jelentOsége van.

Ezen a terilleten mar a kozeljovében is
varhaté néhany nagy eredmény. Igy a re-
kombinans DNS technikaval olyan talajbak-
tériumok allithatok eld, melyek a novényvé-
do szereket lebontjak. A herbicid ellenallosa-
got hordozd gének atiiltetésével példaul atra-
zin rezisztens szoja fajtak allithatok eld. Sza-
mos laboratériumban dolgoznak azon, hogy
kultirnovényeinkben virusellenallésagot ala-
kitsanak ki, vagy olyan specifikus toxinokat
termeld koérokozokat allitsanak eld, melyek-
kel kultarnovényeinket megvédhetjiik mas
kérokozoktol és kartevoktdl. Ezeket a fel-
adatokat az alabbiakban vazolt rekombinans

DNS technika alkalmazasaval és a ,lefegy-
verzett”, azaz betegséget mar nem okozo6 no-
vényi virusok, baktériumok és gombak segit-
ségével lehet megoldani.

A rekombinans DNS készitési elve

A hetvenes évek mikrobiologiai és mole-
kularis biologiai felfedezései lehetévé tették,
hogy az éldvilag orokletes anyagat, a dezoxi-
ribonukleinsavat (DNS) szinte tetszés szerint
modosithassak kisérleti koriilmények kozott.
Az 0j biokémiai modszerekkel meghataroz-
haté a DNS elsddleges szerkezete is. A beve-
zetében vazolt, néhany mar megvalésuléban
levd kisérleti eredményt szamos, kiilonb6zo
aton végzett génatiiltetési modszerrel érték
el. Ezek elvét a kovetkezOkben foglalhatjuk
0ssze.

A ma mar tobb szaz 0n. restrikcidos enzim
segitségével a kettésszalu dezoxiribonuklein-
savakat adott felismerési szekvencianal fel-
darabolhatjuk (1. abra). A restrikciés enzi-
meket, mint neviik is mutatja, kiillénb6zé
kék és zold algakbdl, baktériumokbol izolal-
tak (pl. Eco—R1—Escherichia coli, PVu
II—Proteus vulgaris, Xma Il—Xanthomo-
nas malvacearum. Ava l—Anabaena variabi-
lis). Ahanyszor egy adott DNS-ben az enzim
altal felismert nukleinsav szakasz el6fordul,
annyiszor hasitja az illeté enzim a DNS-t. A
kiilonb6zd enzimek a DNS-t eltéré modon is
vaghatjak, egyrészt ugy, hogy a vagas végter-
mékeként a szal kettGs marad, mig mas eset-
ben egyszalui DNS végzbédéshez jutunk. Ez
utobbi lehet szimmetrikus és aszimmetrikus.

A vagott nukleinsavak Osszekotését a szin-
te minden éldlényben el6forduld ligaz enzi-
mekkel végezhetjiik el. In vitro koriillmények
kozott is Osszekothetdk ezek a nukleinsavak
a T4 DNS ligazzal, vagy az Escheria coli
DNS-ligazzal. A ligaz a nukleinsav 5’ végzo-

Enzim Felismert szekvencia
hasitds helye és eredménye
\J
Pvu'll 5—CAGCTG—3 e 5-CAG™ +pCTG—3
3-GTCGAC—S 3-6TC, o GAC—S'
EcoRi  S—CAATIC-3  _ -6  _ ,AATTCY
I-CTTAAG-S I—CTTAA, 1G5’
Aval 5—CPyCOPUG-T §-CH | ,PyCGPUG—T
-GPuGCPYC-5 F-GPUGCPYp 1oC—5'

1. abra. DNS-t hasité néhdny restrikcids endo-
nukledz felismerési szekvencidja és a ldnc-hasitds
eredménye
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Uj restrikcids szekvencia kialakitdsa

v
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2. dbra. Uj restrikcios szekvencia kialakitdsa a DNS hasitdsaval, illetve dsszekiotésével

désének foszfat csoportja és a 3’ vég hidroxil
csoportja kozot az eredeti Osszekottetést in-
ternukleotid foszfodiészter kotésben allitja
vissza. Anélkiil, hogy a két enzimatikus re-
akcidt (6sszekOtés €s hasitas) részleteiben is
targyalnank, a 2. abran vazoljuk egy DNS
vagas és 0sszekotés Iépéseit. Az OsszekoOtéssel
uj restrikcids enzim felismerési szekvenciat
alakithatunk ki. A vagas eredményeként lét-
rejovo egyszalu DNS végzddéseket Sl nukle-
azzal eltavolithatjuk (az Sl nukleaz csak az
egyszalu nukleinsavakat hasitja, mig a ket-
tOsszalu részeket érintetleniil hagyja), majd a
ligazzal ujra kialakitjuk a DNS molekulat. A
fenti, roviden vazolt modszerrel elvileg kii-
16nb6z6 eredetli DNS-ek, szinte tetszés sze-
rinti kialakitasa lehetséges (SINGER 1979).
Ez az alapja a névénypatogén organizmu-
sokkal végzett génatvitelnek is.

Az igy kialakitott uj DNS, a rekombinans
DNS, amelynek egy része az un. klénozott,
vagy vivé DNS, mas néven (genetikai) vek-
tor. Ha az utdbbi vektor egy baktériumbdl
szarmazo plazmid (extrakromoszdmalis cir-
kularis, kis molekulatomeg(i DNS) vagy bak-
teriofag DNS, akkor lehetévé valik, hogy
adott gazdaszervezetben a teljes rekombi-
nans DNS-t felszaporitsuk (amplifikaljuk).
Ezek a DNS-ek a klonok, ami azt jelenti,
hogy a felszaporitott DNS-ek szekvenciaja
azonos az anya DNS bazissorrendjével. Ab-
ban az esetben, ha a vektor ribonukleinsav
(RNS), akkor az els6 feladat az, hogy reverz
transzkriptaiz (RNS-r6l DNS-t szintetizald
enzim) segitségével komplementer DNS sza-

lat, tehat az RNS-nek megfelelé bazisdssze-
tételit DNS-t allitsunk el6. Ezek a 1épések el-
méletben mind egyszerliek, végrehajtasuk
azonban egy sor kiilénleges feladatot jelent.

Cabb D/H

3. abra. A kelvirag mozaik virus (CaM V) magyar-
orszagi torzsének nukleinsav hasitasi tér-
képe
Bam HI — Bacillus amyloliquefaciens
Pst—1 — Providencia stvartii
Eco—R1 — Escherichia coli RY 13
Hga 1 — Haemophilus gallinarum
Sal 1 — Streptomyces albus
Hha 1 — Haemophylus haemolyticus
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Ismert tulajdonsagot kédold gén vagy vivé
DNS izolalasa megkivanja mindkét nuklein-
sav elsOdleges szerkezetének meghatarozasat
is. Ennek elsé lépése a restrikcids enzimekkel
végzett hasitasi térkép elkészitése. Ilyen hasi-
tasi térképet mutat be a 3. abra is.

Ha az ismert gént mas gazdaszervezetbe
akarjuk atvinni, akkor egy vivé DNS vektort
kell a génhez kapcsolni, majd a k6zos DNS-t
az Osszekapcsolas utan felszaporitani vala-
mely szervezetben, példaul baktériuniokban.
Ezekhez a rekombinans DNS szalakhoz
olyan szakaszt kell kotni, ami képes megfer-
tézni azt a magasabb rend(i novényt, amely-
be az (j hasznos tulajdonsagot bejuttatni ki-
vantuk. Erre a feladatra éppen a novényi
korokozok tinnek a legmegfelelé6bbnek, hi-
szen ezek fert6zOképesek, és a gazdandvény-
ben elszaporodnak. A harom nagy kérokozo
csoportot (virusok, baktériumok és gombak)
sorba véve ismertetjiik felhasznalasuk lehe-
téségét.

A novényi virusok szerepe a génatiiltetésben

Egyszdalu RNS virusok, mint genetikai
vektorok

Geénatiiltetésre elméletileg minden névényi
virus felhasznalhato. Tekintettel arra, hogy a
néveényi virusok tulnyomo tobbsége egyszali
ribonukleinsavat tartalmaz, igy azoknak fel-
hasznalasa csak ugy lehetséges, hogy in vit-
ro, komplementer DNS szalat allitanak el8
(HULL and DAVIES, 1983). A komplemen-
ter DNS szal fert6zOképességét bizonyitani
kell. Elvileg ez nem kizart, hiszen az allato-
kat fert6z6 egyes RNS virusok esetében mar
igazoltak a komplementer DNS fert6z6 vol-
tat.

Az egyszali RNS virusok nagy szama lehe-
tévé teszi, hogy olyan virust valasszunk,
mely az adott génatiiltetési feladatnak leg-
jobban megfelel. A kivalasztas alapja lehet:
a szlik, vagy épp a tag gazdandvénykor;
szitkséges, hogy a virus a kivalasztott gazda-
novényben kelléen szaporodjon; lehetdleg
tiinetmentesen makodjon, vagy csak enyhe
tiineteket okozzon ; rovarokkal ne terjedjen,
stb. El6nyos a helikalis, vagy bacillus forma-
ju virion is, e struktura nem korlatozza az
atultetendd nukleinsav nagysagéat.

Az egyszalu RNS virusok altalaban 3—10
fehérje szintéziséhez sziikséges informaciot

tartalmaznak. Ez az informaci6é gyakran két
vagy harom RNS molekuldban talalhato. Az
ilyen, multikomponenst virusok fdéleg az
osztott genom miatt nagyon alkalmasnak
latszanak a génatiiltetés céljaira (BALAZS és
GABORJANYI, 1984). A novényi virusok e
csoportjaban az RNS szalak a kopenyfehér-
jével kiilon burkolédnak be. E kedvezd tu-
lajdonsagbol kovetkezik, hogy in vivo és in
vitro koriilmények kozott egyarant rekombi-
nans virusokat lehet eléallitani, azaz a virus-
torzsek kozott a komponenseket kicserélni
(DAVIES, 1979). Ezeket az izolatumokat
pszeudo-rekombinansoknak nevezziik. Egy
tripartikulumu virus harom torzsét hasznal-
va elvileg 24 rekombinanst kaphatunk, ami
nagy evolucios elény, s kilonosen azért je-
lent6s, mert a rekombinans frekvencia RNS
szinten nagyon alacsony. A multikomponen-
sli virusok masik elénye, hogy a kiillénbozd
megnyilvanuldsa mind idében, mind helyben
kiilon szabalyozott. A multkomponens viru-
sok génatviteli felhasznaldsa még két szem-
pontbdl is elonyos : egyrészt az RNS replika-
ciot hordozé genomot nem kell valtoztatni, a
transzkripciot szabalyozo6 szekvencidkat és a
transzlaciot szabalyozo szignalokat kiilon,
egymastol fiiggetleniil lehet modositani;
masrészt a kiilonb6zd virusfehérjék funkecio-
ja nem korlatozodik a sajat RNS-re.

A felsoroltak alapjan az egyik legkedve-
zG6bbnek latszo vektor a lucerna mozaik virus
(alfa mozaik virus, AMYV), amelyben a ge-
nom harom partikulumban helyezkedik el.
Az 1. és 2. szam RNS egyiittesen képes sza-
porodni, mig a 3. szamu RNS-be elvileg egy
idegen gén bekotése lehetséges. E korilmény
lehet&séget ad a génatiiltetésre. A virus to-
vabbi elényos tulajdonsaga, hogy a virion
bacillus alaku, gazdanovénykore széles és
szamos gazdasagilag fontos névényben sza-
porodik (Cf. NASSUTH, 1982).

Az RNS virusok egy része, az Gn. szatellit
RNS-el egyiitt szaporodik. A virus szaporo-
dasahoz mindig sziikség van a ,,segit6” (hel-
per) virus jelenlétére. Ezek az esetek a termé-
szetben el6forduldo génatvitelnek felelnek
meg. A szatellit virusok kozé tartozik a do-
hany nekrozis virus szatellit virusa (satellite
TNV ; STNV), vagy az uborka mozaik virus-
sal (cucumber mosaic virus; CMV) egyiitt
burkolédé CARNA S5-nek nevezett kis mole-
kulatomegil RNS is. Az utobbi a kiilonbozé
gazdanovényekben eltéré mennyiségben kép-
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z6dik, s jelentés mértékben befolyasolja a
betegség tiineteit. Felhalmozdédéasa a paradi-
csomban példaul sulyos csiucsnekrézist és a
noévény teljes pusztuldsat idézi elé6 (KAPER
és WATERWORTH, 1977). A helper, azaz
segitd virusokkal elvileg szintén hasznos tu-
lajdonsagokat lehet atvinni.

Specialis és nagyon igéretes vektoroknak
tekinthet6k a viroidok (cilkularis, kis mole-
kulatémegii, fehérjeburok nélkiili névénypa-
togén ribonukleinsavak) is (BALAZS, 1981).
El6nyiik, hogy a sejtmagban szaporodnak.
A klénnozott komplementer DNS fertdzoékeé-
pesnek bizonyult. A viroidok génsebészeti
hasznalhatésaga szempontjabol hatranyos,
hogy nem kodolnak fehérjét, igy a transzla-
¢iot inicialo és terminald szignalokat az ide-
gen atiiltetendd génnel egyiitt kell bekotni a
nukleinsavba.

Kettds szaliu DNS virusok

A rekombinans DNS kutatas terén elért
legutobbi eredmények el6térbe helyezték a
kettds szali DNS virusok, mint potencialis
génatvivé vektorok kutatasat. Ennek ko-
szonhetéen ma mar részletes adataink van-
nak a kettds szali DNS genomu Caulimovi-
rusok tipus-virusanak, a kelvirég mozaik vi-
rusnak (cauliflower mosaic virus, CaMV)
szerkezetér8l (BALAZS és GABORJANYI,
1984). A virus a keresztesvirdgi névények
egyik fontos kérokozdjaként ismert. A viri-
on 50 nm atméraji 22,8 x 10° dalton moleku-
latomegli. Ebb6l a DNS molekulatomege
4,8 x 10° dalton; mintegy 8000 bazisparbol
allo, fert6z6 cirkularis DNS. Az el6z6ekben
ismertetett restrikcidos enzimekkel ma mar
minlegy 35 CaMV torzsrél vannak restrikci-
0s térképeink. A hazai floraban el6forduld
virustorzs (HORVATH et al., 1980) restrik-
cios térképének néhany ada[al kozoljiik a 3.
abran. A virus DNS akar cirkularis, akar pe-
dig lineéris (pl. az enzimmel tortént vagas
utan) formaban fordul eld, fert6z8képes. A
virus DNS els6dleges szerkezetének ismereté-
ben tudjuk, hogy a DNS mintegy 85%-a fe-
hérjét kodol, mig a nem kodold nukleinsav
szakaszon talalhatok a transzkripciot inicia-
16 és terminalé szekvencidk. A virustorzsek
koziil ismeriink olyat is amelyb&l mintegy
400 bazispar hianyzik. Ez a hiany alkalmassa
teszi az adott virustorzset arra, hogy a ge-
nomba egy kb. azonos nagysagh idegen nuk-
leinsav darabot lehessen bekdétni anélkiil,

hogy a DNS beburkolédasat befolyasol-
nank. Napjainkig azonban minddssze
8—250 bazisparnyi idegen DNS Aatiiltetése
volt sikeres. Nagy a valdszinlisége, hogy ép-
pen a meghatarozott nagysag miatt az egész
virus nem lesz univerzélis vektornak alkal-
mas (HOHN és HOHN, 1982). Igéretesnek
mutatkozik azonban arra, hogy a DNS bizo-
nyos szekvenciait, pl. a transzkripciot inicia-
16 és terminald szignalokat felhasznalhatjuk
egy uj tipusu vektor kialakitasara.

Egyszali DNS virusok

A geminivirusok (ikerpartikulummal ren-
delkezé virusok), gazdasagilag fontos no-
vénycsaladok ismert korokozoi (pl. bab
aranysarga mozaik virus, bean golden mosa-
ic virus, BGMV; Cassava latens mozaik vi-
rus, CLV; paradicsom aranysarga mozaik
virus, tomato golden mosaic virus, TGMV;
kukorica csikossag virusa, maize streak,
MSV; GOODMAN, 1981). A virusgenom
ezekben a virusokban kicsi, minddssze
0,75 x 105 dalton, mintegy 2500—2700 nuk-
leotidot reprezental, két, elsésorban kova-
lensen kotott egyszalu cirkularis DNS forma-
jaban. Szekvencia és restrikcids analizis
alapjan ismert, hogy a két DNS szal nem
identikus, kb. 93%-ban kilonb6z6é (STAN-
LEY és GAY, 1983). A legutobbi eredmé-
nyek azt bizonyitottak, hogy az eredményes
fert6zéshez mindkét DNS szal sziikséges. Igy
a korabbi remények, melyek szerint egy szal
elegendé a fert6zéshez és a masik szal helyére
idegen nukleinsav épithetd be, szertefoszlot-
tak. A virus azonban mégis érdeklddésre
tarthat szamot a génatiiltetésben, mert a sejt-
magban szaporodik. A geminivirusok egyszi-
ki noévényekben is szaporodnak, igy azok
génatiiltetés vektoraiva valhatnak. Génsebé-
szeti alkalmazasuk hatranya, hogy a vi-
russzaporodas a szallitoszovetekben torté-
nik, bar izolalt mezofillumsejteket is mar
eredményesen fertSztek.

A novénypatogén baktériumok génsebészeti
szerepe

A novénypatogén baktériumok koziil a tu-
mort indukald Agrobacterium fajok a gén-
atiiltetés legjobban tanulmanyozott vekto-
rai. Ezt a megkiilonboztetett helyzetet elso-
sorban annak kdszonhetik, hogy széles gaz-
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novenyi protoplaszt
v

4. dbra. Agrobacteri-
um tumefaciens, mint
géndtvivé vektor fel-
haszndldsa 1ij rekombi-
nans DNS magasabb
rendii novénybe jutta-
tasara

transztormalt
protoplaszt

2

rekombinalt DNS
Ti plazmid

o)

baktérium

B

L}

transzformalt
kallusz

transzformailt
novény

danovénykorrel rendelkeznek, masodsorban
annak, hogy a virulens baktériumtorzsek tar-
talmazzak az un. tumor indukaloé (Ti) plaz-
midot. E plazmid egy része a névényi kromo-
szomaba beépiil (ZAMBRYSKI et al., 1980).
Mint a bevezetében ramutattunk, az uj gént
egy plazmidba bekdtve (vektor) a baktérium
fent emlitett adottsagaibol fakadodan sikeres
génatiiltetést végezhetiink el. Ezt a folyama-
tot a 4. abran vazoljuk. A baktérium altal in-
dukalt betegség a kovetkezbképpen alakul
ki: A baktérium egy sériilésen keresztil a
gazdanovénybe jut, altalaban a gydkérnyak
koézelében, majd ott a sejtfalhoz kotédik. A
virulens baktériumbodl, amely a kromoszo-
malis DNS-en kiviil az extrakromoszémalis
Ti plazmidot is tartalmazza, a plazmid DNS
a novényi sejt DNS-ébe beépiil. A genetikai-
lag atalakitott uj sejt osztodni kezd és kiala-
kul a tumor. Ezek az atalakitott sejtek két
fontos, a baktérium szamara nélkiilozhetet-
len vegyiiletet, oktopint és nopalint (5. abra)
szintetizalnak (cf: NESTER és KOSUGE,
1981). E két anyag szintéziséhez sziikséges
informaciét a Ti plazmid hordozza. A Ti
plazmid géntérképét mar szamos laboratori-
umban elkészitették és pontosan meghata-
roztak az oktopin és nopalin szintézisét ko-
dolé DNS szakaszt (cf: BEVAN és CHIL-
TON, 1982).

Az idegen gén beiiltetése, a rekombinans

DNS kialakitasa szamos, ma mar klasszikus-
nak nevezhetd bakteriologiai modszerrel tor-
ténik. A rekombindns plazmidot, amely az
adott esetben a Ti plazmid fragmensbe iilte-
tett idegen gén, elOszér ligazzal egy széles
gazdanovénykorld baktérium plazmidjaba
kotik. Az igy létrejott igynevezett intermedi-
er vektort vad tipusa Ti plazmiddal kereszte-
zik. Kettds keresztezéssel (double crossover)

ANH,

NH=C
NH—(CHzla—CiH—COOH
K
H,C—CH—COOH
gl
NH—(C HZ):;—CIH—COOH

hIIH
HOOC—(CH,);—CH—COOH

5. abra. Az Agrobacterium tumefaciens az okto-
pin (fent) és a nopalin (lent) kédolja
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az Agrobacterium tumefaciensben kialakit-
jak a gén atkeriilését. Ezutan az intermedier
plazmid maradvanyat diiltetik el pl. egy in-
kompatibilis plazmid segitségével. Igy olyan
Agrobacteriumhoz lehet jutni, amely egy uj
idegen gént (pl. az antibiotikum rezisztenci-
at) tartalmaz. Ezzel, a mar uj tulajdonsagot
hordozo baktériummal a novényt megfertdz-
ve, a plazmid DNS egy része az 01j génnel
egyiitt beépiil az atalakitott sejt kromoszo-
majaba, ahol a gén megnyilvanul. A fenti lé-
pések legjelentdsebbike az volt, amikor sike-
rillt meghatarozni a tumor indukalasaért fe-
lel6s DNS szakaszt (ENGLER et al., 1981).
E szakasz eltavolitasa mellett a baktérium
fert6z6képessége megmaradt, de nem oko-
zott betegséget. Annak ellenére, hogy a gén-
atiiltetés mar tobb laboratériumban sikeres
volt és a transzformalt sejtekbdl 1j teljes no-
vényt is felneveltek, ezek az eredmények még
csak elvi jelent6séglick (BARTON et al.,
1983). Magat a modszert kell rutinszeriivé
tenni, annyira, hogy a Ti plazmiddal végzett
génatiiltetés ne csak modell, hanem alkal-
mazhaté gyakorlat legyen. Természetesen
ezek az eredmények lehetévé teszik azt is,
hogy a névények génszervezddését molekula-
ris bioldgiai szinten tanulmanyozhassuk.

A novénypatogén gombak jelentosége
a génatiiltetésben

A fitopatogén gombakkal végzett génatiil-
tetési kisérletek jelenleg még kezdeti stadi-
umban vannak, bar tobb iranyban is folynak
biztatd probalkozasok. Ezek koziil is legigé-
retesebbnek latszanak az extracellularis toxi-
nokat termel§ gombakkal tervezett vizsgala-
tok. A kukorica egyik legjelentésebb kor-
okozdja a Cochliobolus (Helminthospori-
um) victoriae gomba, amely a gazdandvény-
specifikus victorin toxint termeli. A koroko-
z6kba olyan géneket lehet bevinni, amelyek
kovetkeztében a gomba elveszti gazdaspecifi-
kus toxintermel$ képességét. Igy a populaci-
on beliil ez, a mar apatogén valtozat megfe-
lel6 kompeticios képessége esetén felszapo-
rodhat, visszaszoritva az eredeti patogén val-
tozatot.

Betegség rezisztens fajtat lehet eléallitani
akkor, ha a patogenitashoz sziikséges toxin-
ra szelektalunk, azaz olyan névényeket va-
lasztunk ki, amelyek a gomba toxinjaval
szemben ellenélloak.

E rovid attekintésben néhany példaval ki-
vantuk bemutatni azt, hogy a koérokozok
Hlefegyverzése”, s hasznos, ndvényvédelmi
célra vald felhasznalasa a korszerli novény-
védelem egyik tutja lesz. Ma még nehéz meg-
hatarozni, melyik kérokozobol lesz univer-
zéalis, minden célra felhasznalhato vektor.
Emellett jelentések lesznek a specifikus vek-
torok is, amelyekkel csak bizonyos feladato-
kat lehet megoldani. Azok a kezdeti eredmé-
nyek mint pl. a Ti plazmid segitségével vég-
zett sikeres génatiiltetés, mutatjak a jovo év-
tized kutatasi iranyat. Ez id6 alatt varhato,
hogy a rekombinans DNS technikaval korri-
galt uj novény keriil ki a gyakorlati mezégaz-
dasagba, illetve e technikaval atalakitott
baktériumok allnak majd a kornyezetvéde-
lem rendelkezésére.

Szamos lépést kell azonban addig tisztaz-
ni, s féleg a novényfiziologusok, molekularis
biokémikusok, genetikusok, noévénypatold-
gusok és nemesiték szoros egyiittmikodésére
van sziikség. A nemesiték altal fontosnak
itélt gének izolalasa és novényi sejtbe valod
juttatasa 0j utakat nyithat meg a névényne-
mesités €és a novényvédelem elméletében és
gyakorlataban.
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DIE GENTRANSPLANTATION:
NEUE MOGLICHKEIT IM MODERNEN
PFLANZENSCHUTZ

E. BALAZS—R. GABORJANYI
Forschungsinstitut fiir Pflanzenschutz der Wiss.
Akademie, Budapest

Die Moglichkeit der Herstellung der
molekuldren Klone rekombinanter Nukleinséduren
bedeutet eine Revolution in der zeitgeméssen Bio-
logie. Pflanzenpathogene Viren, Bakterien und
Pilze konnen als genetische Transmitter angewen-
det werden; dies 6ffnet neue Wege fiir die Pflan-
zenziichter und Pathologen, gleichzeitig konnen
fir den praktischen Pflanzenschuzt wichtige
Schlussfolgerungen gezogen werden.

NMPUMEHEHUE INEPECAJIKM 'EHOB KAK
HOBASI BO3MOXHOCTb B COBPEMEHHON
JAIIMTE PACTEHUN

BAJIAXK 3.—TABOPbLSHU P.
HayuyHo-nccnenoBaresibCkuii MHCTUTYT 3alLMThI
pactenunit BAH, ByaanewTt

BO3MOKHOCTb MOJCKYIAPHOTrO KIOHUPOBAHHS PC-
KOMOMHaUMOHHBIX JHK aenaer peBosioLMoHHbIi
NepeBOpOT B COBPEMEHHOH Ouonoruu. [Mpumenue
uTONAaTOreHHLIX BHPYCOB, OakTepuii u rpubos B
Ka4eCTBE MOTEHLHANLHBLIX [EPEHOCYHKOB TCHETH-
HYECKHX HH(OPMALHI CO3IAET HOBLIE BO3IMOXKHOCTH
JUTA CENEKUHOHEPOB PACTeHHUid 1 A5 (PUTONATOI0rOB.
Kpome Toro 310 MOXKeT 03Ha4ath U pa3paboTky HOBbIX
MCTO0B /115 PEIICHUA BONPOCOB 3aLUMThl PACTCHMIA,

GENETIC ENGINEERING OPENS UP A NEW
PROSPECT TO PLANT PROTECTION

E. BALAZS AND R. GABORJANYI

Technology of molecular cloning of recombi-
nant DANSs is revolutionizing the modern biology.
The use of plant pathogenic viruses, bacteria and
fungi as potential genetic vectors creates a new
challenge for plant breeders and plant patholo-
gists alike, and could generate new concepts and
tools to solve our recent problems in plant protec-
tion.

Nemzetkozi jigyelo

ZSCHALER, H.

A permetlétérfogat, a kijuttatisi mod és a halada-
si sebesség hatdsa gyomirtdszerek és novekedés-
szabdlyozé anyagok biologiai hatékonysagira

(Untersuchungen zum Einfluss von Brithauf-
wandmenge, Applikatinonsverfahren und Ar-
beitsgeschwindigheit auf die biologische Wirkung
bei Herbiciden und Mitteln zur Steuerung biologi-
scher Prozesse)

Archiv fiir Phytopathologie und Pflanzenschutz,
1981. 17. (6) 405—416 p.

Ha a permetlétérfogat mennyisége 50 és 350
1/ha, a traktor haladasi sebessége pedig 10 és 25
km/h kozott valtozott, ez nem befolyasolta az
Oszi arpaban Stellaria media irtasara Osszel kijut-
tatott SYS—67 Actril C (joxinil + mekoprop),
SYS—67 PROP (mekoprop-kalium) és SYS—67
Oxytril  C  (bromoxinil-kalium + joxinil-kali-
um + mekoprop-kalium) + Uvon Combi 33 (pro-
metrin + simazin) kombinacié hatékonysagat. Ha
tavasszal végeztek kezelést SYS—67 Oxytril C ké-
szitménnyel, ez barmely permetlétérfogat esetében
karositotta az arpat. Oszi buzaban ugyanezzel a
herbiciddel 50 1/ha permetlé-térfogat és 25 km/h
haladasi sebesség mellett lehetett permetezést vé-
gezni, a hatékonysag csokkenése nélkiil. Amikor a
buza Feekes skala szerint 5. szamu fejlodési sta-
diumaban (a fGhajtas mereven felfelé all
(SYS—67 Buctril A (bromoxinil-kalium + MCPA-
kalium) és SYS—67 PROP készitménnyel perme-
teztek, a traktor haladasi sebességétdl fuggetleniil
csokkent gyomirtohatast tapasztaltak, ha a per-
metlé-térfogat 100 I/ha mennyiség alatt volt. A jo-
vO permetezd berendezéseinek megtervezésekor
valoszinlileg 20—25 km/h haladasi sebességet és
50—100 liter/ha permetlétérfogatot tartanak
majd iranyadonak.



