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Válasz  

Dr. Matuz János MTA doktora, professzor emeritus, búza nemesítőnek 

Nemeskéri Eszter: Fontosabb zöldségfajok termés képzésére ható abiotikus tényezők 

értékelése című akadémiai doktori (DSc) értekezéséről készített bírálatára 

Köszönöm opponensemnek, Dr. Matuz Jánosnak az MTA doktorának, hogy doktori 

értekezésem bírálatát elvállalta. Köszönöm elismerő szavait, az értekezésben szereplő 

eredmények elismerését, amit érdekesnek talált, és a kedvező, és támogató értékelését. 

A dolgozattal kapcsolatos kritikai megjegyzését: „4.4. fejezetben, nem következetes a 

táblázatokban a regressziós és korrelációs koefficiens használata” elfogadom. 

Köszönöm, hogy a 11 pontban felsorolt tudományos eredményeket valóban új 

tudományos eredményeknek tekinti, észrevételeit javaslatait elfogadom. 

Kérdésekre adott válaszok: 

1. Azonosítottak-e szárazságtűrést befolyásoló géneket a bab és borsó növényeknél? E két 

faj esetén történt-e sikeres génmódosítás a szárazságtűrés javítására? 

A szárazságtűrés, mint az ábrán látható, magában foglalja a vízhiány és magas hőmérséklet 

tűrést, amelyben a vízforgalmat, ozmotikus egyensúlyt biztosító vegyületek, a káros oxigén 

gyökök semlegesítésében antioxidáns aktivitású enzimek illetve magas hőmérsékleten a 

fotoszintetikus rendszerek (PSII), és hősokk proteinek vesznek részt. Ebből következik, hogy a 

szárazságtűrés több gén által irányított folyamat. 

 

Bab és borsó növényeknél is 

azonosítottak szárazságtűrést 

befolyásoló géneket, de ezek a gének 

különböző folyamatok irányításában 

vesznek részt. 

A növények vízvesztés 

csökkenésében, a sztómák záródását 

kiváltó abszcizinsavnak (ABA) van 

jelentős szerepe.  

Bab különböző részeiben, így érett 

levél, virág, gyökér, embrióban, 

beazonosítottak egy ABA specifikus 

glikozil transzferáz gént (PvABAGT), 

ami stressz alatt fokozottan működött 

és magas expressziót mutatott (Palaniyandi et al. 2015). Száraz talajban, amikor a 

transzspirálható talajvíz mennyisége kritikussá válik, a sztómák záródnak, a sejtmembrán 

vízcsatornák aktivitásáért felelős akvaporin fehérjét szabályozó gén aktivitása is fokozódik 

babban (Cordova-Novoa et al. 2025). 
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A sejtek ozmotikus egyensúlyának fenntartásában vízstressz alatt, babnál szacharóz, 

és raffinóz cukor felhalmozódását (Nemeskéri et al. 2010), borsónál szacharóz, prolin szintézis 

fokozódását mutatták ki (Szablińska-Piernik and Lahuta 2021). Tehén borsóban (Vigna 

unguicultata L.) prolin szintézis enzimet kódoló P5CS gént azonosították, túlműködésének 

következtében a csúcsi levelekben prolin akkumulálódott víz-stressz alatt (Zegaoui et al. 2017). 

Babnál a PvProT gén transzkripciós szintjét, azaz prolin mennyiségét magasabbnak találták a 

levélben, mint a szárban és gyökérben szárazság és sóstressz alatt (Chen et al. 2016). Neguss 

et al. (2023) kimutatták, hogy szárazságra érzékenyebb csicseri borsó genotípusokban a prolin, 

cukrok szintézisben fokozottabb a génműködés, mint a kevésbé érzékenyebbekben. 

Antioxidáns enzimek szerepe a védekezésben. Az oxidatív stressz hatására reaktív 

oxigén (O.), szuperoxid anion (O2
-), hidrogén peroxid (H2O2) keletkezik a szövetekben, 

amelyek semlegesítésében szuperoxid dizmutáz (SOD), aszkorbát peroxidáz (APX), peroxidáz 

(PX), kataláz (CAT) enzimek vesznek részt. Bab genomban 101 aszkorbát peroxidáz (APX) 

gént azonosítottak, amelyek a hidrogén peroxidot semlegesítik és közülük 6 gén aktív 

működését mutatták ki a szövetekben szárazság stressz alatt (Tüfekçi et al. 2025). Tehén 

borsóban a két izomorf glutation reduktáz (GR) enzimet kódoló gén aktivitása eltérő módon 

nyilvánult meg szárazságra érzékeny és toleráns fajtákban (Torres-Franklin et al. 2008). 

A magas hőmérsékleten 40 oC felett a fotoszintézis súlyosan károsodik és irreverzibilis 

károsodás lép fel a sejtekben. Különösen érzékeny a PSII fotoszintetikus rendszer és csökken a 

klorofill tartalom a levelekben. A kis molekulasúlyú (10-100 kDa) ún. hősokk proteinek (HSP), 

védik a sejtmembránt a károsodástól, megakadályozzák a fehérjék denaturálódását, és 

biztosítják a membrán stabilitását magas hőmérsékleten. A hőstressz indukált gének 

expressziója hősokk proteinek gyors akkumulációjához vezet. 

Malick et al. (2022) a bab genom térképezése során, megállapították, hogy a 11 kromoszómából 

8 kromoszómán különböző mértékben és helyen 29 PvHsf hőstressz gén helyezkedik el és a 

szárazságtűréssel kapcsolatos jelző gének öröklődhetnek a magas hőmérséklethez adaptáció 

során. HSP70 hősokk proteineket mungóbabban mutattak ki, azonban borsó magfejlődése alatt 

csak az embrióban mutatták ki (Domoney et al. 1991, Wu et al. 1993). Tehén borsóban (Vigna 

unguiculata L.) a hőstressz géneknek negatív hatása is volt; rövidebb lett a szár internódium, a 

biomassza mennyisége csökkent és felgyorsult a növények öregedése (Ismail and Hall 1998). 

A bab termését befolyásoló tulajdonságok feltárása során, 119 QTL lokuszt azonosítottak, 

amelyek összefüggésbe hozhatók a szárazság rezisztenciával. Ezek közül 32 QTL lokusz, ami 

különböző régiókban helyezkedtek el a kromoszómán, a prolin aminosav, trehalóz, raffinóz és 

sztachióz cukrok képződését kontrollálták szárazságban (Wu et al- 2024). 

Annak ellenére, hogy több szárazságtűréssel összefüggő gént már beazonosítottak a bab 

és borsó esetében, sikeres génmódosítás szárazságtűrés javítására tudomásom szerint nem 

történt. Szójánál vannak ilyen irányú törekvések, de kis területen, étkezési célra termesztett, 

növényfaj esetében, mint a bab és borsó, ilyen irányú kutatást nem végeznek, nem rentábilis, a 

ráfordított kutatási költségek nem térülnének meg. 
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2. A szárazságtűrésre szelektált törzseknek a nem szelektált törzsekhez viszonyított 

nagyobb szárazság toleranciája megmaradt-e a következő nemzedékekben? Mennyire 

öröklődik az általa vizsgált fajokban a szárazságtűrés? 

A keresztezési programunkban száraz borsónál a szárazságtűrő félig levél nélküli un. 

afila levéltípusú fajtákat, zöldbabnál szárazságtűrő tájfajtát választottunk szülő partnereknek, 

és a törzsek szelekcióját szántóföldön végeztük. A magas hőmérséklet tűrést a hüvelyszám és 

magszám alapján, a vízhiány tűrés mértékét a magsúly változás alapján értékeltük. 

a) Étkezési száraz borsó keresztezéses F2 populációban, afila levél típusú és levélkés törzseknél 

szárazságtűrés és termés minőség javítására egyidejű szelekciót végeztük. Időjárási tényezőktől 

függetlenül az afila típusú F2 törzseknél kevesebb hüvely és mag képződött, mint a levélkés 

típusoknál.  

Szárazságtűrő genotípusok nagyobb gyakorisággal fordultak elő a levélkés típusokban és az itt 

szelektált F2 levélkés törzsek F3 utódainál a szárazság tolerancia szint (hüvely és magszám 

alapján) megmaradt. A szárazság toleráns F3 törzsek F4 utódainál a hüvelyszámban és 

magsúlyban 9,4% illetve 7,7%-os volt a növekedés.  

Aszályos években, az afila típusú F3 és F4 törzsekben az egyedi magtömeg nem változott, stabil 

maradt. Azonban ha az afila x levélkés fajták keresztezéséből származó F3 populációban száraz 

évben végeztük a szelekciót, a szelektált levélkés törzsek a magtermésüket 19,62%-kal tudták 

növelni jó vízellátásban (Nemeskéri 2007). 

b) Zöldbab vonalaknál a levelek zsírban oldódó antioxidáns (ACL) tartalma alapján történt a 

szárazságtűrés növelésére a szelekció. Az így szelektált vonalak szárazságtűrés szintje átlagos 

vízellátású és száraz évben nem változott. 

„Mennyire öröklődik az általa vizsgált fajokban a szárazságtűrés” kérdésre megbízható 

választ nehéz adni. A jelenlegi irodalmi forrásokban pl. babnál a terméssel kapcsolódó 

tulajdonságok QTL analízissel történő feltárása, a géntérképezés kutatása történik. A 

szárazságtűrőképesség öröklődése széleskörű genetikai analízist igényel, és véleményem 

szerint a jövő kutatások részét képezheti. Ez sikeres lehet, ha a szárazságtűrésben fontos élettani 

tulajdonságokat szabályozó stressz gének jelenléte és a növények sérülésmentes vizsgálata 

összekapcsolható.  

Még egyszer köszönöm Opponensem munkáját és támogató véleményét. 

 

Budapest, 2025. május 16. 

 

Tisztelettel: 

 

Nemeskéri Eszter 

c. egyetemi tanár  

MATE Kertészettudományi Intézet,  

Gödöllő  
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