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1. 

 

ÖSSZEFOGLALÁS  

 

A mikrobiom kutatás az akvakultúra ágazat jelentős részét képező valódi csontos halak 

esetében hatalmas fejlődésen ment át az elmúlt évtizedekben. A tudományos érdeklődést 

indokolja, hogy a halak nem csupán a gerincesek törzsének legsokszínűbb képviselői, de 

megkérdőjelezhetetlen gazdasági jelentőséggel is bírnak. A csontos halak 

mikrobiomjának megértése a fenntartható akvakultúra vonatkozásában kiemelten fontos: 

kulcsszerepet játszhat az egészséges immunrendszer kialakításában, a zárt rendszerekben 

történő termelés és takarmányozás sikerességében. Ennek ellenére a mikroba közösségek 

összetételére és funkciójára vonatkozóan az ismeretek hiányosak. A jövőbeni kutatások 

célja a fajspecifikus mikroba közösségek, valamint az ágazat új, innovatív termelési 

folyamatai közötti összefüggések megismerése (rovarliszt alapú teljesértékű 

takarmányok, vakcinázás, pro- és prebiotikumok felhasználása, ivarsejt minőség, 

extenzív vagy intenzív termelés), melyek új beavatkozási lehetőségeknek nyithatnak utat. 

 

THE ROLE OF MICROBIOME STUDIES IN THE AQUACULTURE 

 

ABSTRACT 

 

Microbiome research has developed drastically in the past decades including the teleost 

microbiome, which plays an important role in aquaculture. The research interest in the 

fish microbiome has increased for various reasons, not only because teleost is the most 

diverse group in vertebrates, but also due to its significant economic value in aquaculture. 

Understanding the teleost microbiome is important for many aspects of sustainable 
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aquaculture production as it plays a critical role in the healthy immune system and 

determines the success of closed systems and fish diets. Despite the expanding knowledge 

of the microbiome, there is still a lack of information about its composition and function. 

Future research aims to understand the species-specific synergy between the microbiome 

and various elements of aquaculture production (insect-based feeds, vaccination, 

mechanisms of pro- and prebiotics, gamete quality, intensive or extensive culture) that 

opens the door for further development. 

 

BEVEZETÉS 

 

Az akvakultúra a leggyorsabb ütemben fejlődő élelmiszert előállító ágazat világszerte 

(FAO 2022; Martin, 2017; Parata et al., 2021). A növekedéshez jelentős mértékben járult 

hozzá az édesvízi akvakultúra, mely a teljes termelés 62%-át teszi ki (FAO 2022; Parata 

et al., 2021). Az ágazat fejlődésének limitáló tényezői a fenntarthatóság és a rossz 

vízminőség, valamint különböző betegségek előfordulása (FAO 2018; Simonit & 

Perrings, 2011; Parata et al., 2021). A gazdaságok produktivitását a halnevelés során 

szintén nagymértékben korlátozzák a környezeti paraméterek, vagy éppen a különböző 

nevelő rendszerekben rendelkezésre álló táplálék/takarmány mennyisége, illetve a 

népesítési sűrűség. Az említett tényezők együttesen befolyásolhatják a halak 

egészségügyi állapotát (Craig et al., 2017; Dhanasiri et al., 2011; Glencross et al., 2007; 

Sakami et al., 2003; Parata et al., 2021). Az ágazat gyakorlati szakemberei és a kutatók 

egyaránt felismerték, hogy a mikroorganizmusok nagymértékben hozzájárulhatnak a 

termelékenységhez és az állatjólléti feltételek teljesüléséhez az édesvízi halak esetében, 

forradalmasítva ezzel a teljes ágazatot (Ghanbari et al., 2015; Parata et al., 2021; Pascoe 

et al., 2017; Romero et al., 2014; Tran et al., 2017). 

Mikrobióta alatt az élő mikroorganizmusok összességét értjük, melyek egy jól definiált 

életteret kolonizálnak (tehát nem tartoznak ebbe a körbe a fágok, vírusok, viroidok, 

prionok, plazmidok, vagy a szabad DNS) (Berg et al., 2020). Ezek a közösségek a halak 

esetében nagyfokú diverzitást és varianciát mutatnak (Banerjee & Ray, 2016; Burr et al., 

2005; Nayak, 2010; Parata et al., 2021). A mikrobiom kifejezés azonban már tágabb 

értelemben definiálja a mikroorganizmusok összességét, beleértve azok genomját, és a 

köztük, valamint a környezettel létrejövő interakciót (De Bruijn et al., 2018; Gilbert et 

al., 2016). A közösségek összetétele, komplexitása és dinamikája nagymértékben függ az 

őket körülvevő közegtől, a gazdaszervezet táplálkozásától, ezáltal hatással van annak 

emésztésére, a tápanyag felszívódására és az anyagcseretermékek képződésére, valamint 

a gazdaszervezet immunrendszerére és általános egészségügyi állapotára (Banerjee & 

Ray, 2016; Dawood, 2021; Eichmiller et al., 2016; Ganguly & Prasad, 2012; Hoseinifar 

et al., 2019; Kormas et al., 2014; Nayak, 2010; Parata et al., 2021; Uchii et al., 2006; 

Vinatea et al., 2018). Az eredményes mikrobióta menedzsment az akvakultúra területén 

azonban még számos esetben komoly akadályokba ütközik a hiányos ismeretek okán, 

valamint a mikroorganizmus kölcsönhatások és ökológia terén (Bentzon-Tilia et al., 

2020). Az édesvízi akvakultúra jelentősége ellenére a témában napjainkig nagyobb 
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arányban végeztek tengeri fajokban kutatásokat. Az édesvízi fajoknál a legtöbb 

vizsgálatot a pontyfélék (Cyprinidae), lazacalakúak (Salmoniformes) és bölcsőszájúhal-

félék (Cichlidae) esetében folytatták (Parata et al., 2021). 

A kutatások számos szemszögből vizsgálják a halakon/ban található mikrobiom és az 

akvakultúra közötti szoros, dinamikus kapcsolatot. Jelen összefoglaló tanulmány 

kiválasztott kulcsszempontok (mikrobióta - környezet kölcsönhatás, táplálkozás és 

takarmányozás, állatjólléti vonatkozások) alapján kívánja bemutatni a témában elvégzett 

vizsgálatok jelentőségét (1. ábra).  

 

 
1. ábra: A környezet és gazdaszervezet hatása a hal mikrobiom diverzitására, 

összetételére és funkciójára vonatkozóan (De Bruijn et al. 2018 nyomán módosítva). 

 

 

A HALAK MIKROBIÓTÁJÁNAK ELOSZLÁSA ÉS VÁLTOZÁSA AZ EGYEDFEJLŐDÉS SORÁN 

 

Az adott taxonok genetikai állománya alapvetően meghatározza a gazdaszervezet 

mikrobiomját (Ghanbari et al., 2015; Romero et al., 2014). A halak kültakarója 

(nyálkaréteg), szaglószervrendszere, kopoltyúja, bélrendszere közvetlen kapcsolatban áll 

az egyedet körülvevő külvilággal: elsődleges érintkezési pontként a kültakaró 

mikrobiótáját emelhetjük ki. A nyálkaréteg egyfajta elsődleges barrierként szolgál a 

külvilágból érkező változatos hatásokkal szemben. Fő összetevői különböző 

glikoproteinek, fehérjék, ionok és zsírok. A védekezésben szerepet játszanak lektin, 

komplement és antimikrobiális fehérjék, immunglobulinok, lizozimek, proteázok és 

további enzimek is (Brinchmann, 2016; Uribe et al., 2011). A nyálkaréteg tápanyagot 

(szén) biztosít a kommenzalista mikroorganizmusok számára, melyek részt vesznek a 

patogének elleni küzdelemben (Hansen & Olafsen, 1999; Merrifield & Rodiles, 2015). A 

halak kültakaróján és kopoltyúján nagyobb számban találhatók aerob mikrobák, mint 

anaerobok (Merrifield & Rodiles, 2015). A két szervet eltérő összetételű mikróba 

közösség kolonizálja (pl. kültakaró: Actinobacteria, Firmicutes, kopoltyú: 

Proteobacteria, Bacteroidetes, Nitrosomonas-szerű baktériumok). A kopoltyú lemezeken 

(védett környezetben) nagyobb számú mikroorganizmus található, melyek 

feltételezhetően támogatják a megfelelő gázcserét (Hansen & Olafsen, 1999; van Kessel 

et al., 2016; Lowrey et al., 2015; Wang et al., 2010). Ugyancsak nagy diverzitást mutat a 
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szagló szervrendszer mikrobiótája, ám összetételét tekintve hasonló a fent említett 

régiókhoz (Proteobacteria, Actinobacteria, Bakteroidetes és Firmicutes nemzetségbe 

tartozó baktériumok) (Lowrey et al., 2015). A béltraktus közel 500 fajt számláló 

mikroorganizmus közösségnek biztosít életképes környezetet, melyet főként heterotróf és 

anaerob baktériumok alkotnak (Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes és 

Firmicutes) (Austin, 2006; Givens et al., 2015; Merrifield & Rodiles, 2015; Montalban-

Arques et al., 2015, Sullam et al., 2012; Tran et al., 2017; Wang et al., 2018). A gombákat 

tekintve a halakra vonatkozó ismeretek igen hiányosak (De Bruijn et al., 2018). Kopoltyú 

esetében a Tömlősgombák (Ascomycota) törzsét írták le, míg a bélben a Tömlősgombák 

és a Bazídiumos gombák (Basidiomycota) törzse volt domináns (Gatesoupe, 2007; 

Romero et al., 2014). Megtalálhatók még archeák (metanogének), állati egysejtűek és 

egysejtű csillósok (Clevelandellida és Vestibuliferida rend) a halak bélrendszerében és 

kopoltyúján. Fontos megjegyezni, hogy egyes egysejtűek jelentős halpatogének lehetnek 

úgy, mint a darakórt okozó Ichthyophthirius multifiliis és a Neoparamoeba perurans (De 

Bruijn et al., 2018; Grim et al., 2002; van der Maarel et al., 1998; Valtonen et al., 2003; 

Wu et al., 2015; Yokoyama et al., 2015). 

Az egyedek fejlődési stádiumát tekintve már az ikraszemen megjelennek különböző 

baktériumok (Aeromonas, Alteromonas, Arthrobacter, Flavobacterium, Moraxella, 

Pseudomonas és Streptomyces), melyek egy része valószínűsíthetően anyai eredetű. A 

felületen és a mélyebb szöveti részekben egyaránt megtalálhatók ezek a 

mikroorganizmusok. Egyes esetekben az ovuláció során is átadódhatnak patogén 

szervezetek (Renibacterium salmoninarum és Flavobacterium psychrophilum) (Bruno & 

Munro, 1986; Hansen & Olafsen, 1999; Liu et al., 2014; Long et al., 2014). 

Mikroszkópikus gombák szintén megjelennek már az egyedfejlődés eme korai 

stádiumában, melyek közül bizonyos taxonok akár a keltetés sikerességét is negatívan 

befolyásolhatják (Microdochium, Mortierella, Chytriomyces és Saprolegnia) (Liu et al., 

2014). A termékenyülést követő fejlődési stádiumokban a mikrobiomra vonatkozó 

ismeretek egyelőre hiányosak. A látható blasztoderma és a késői szempontos stádium 

esetében a baktérium denzitás csökkenését figyelték meg (Wilkins et al., 2015). A kikelt 

lárvák esetében a bélrendszert még a szikzacskó teljes felszívódását megelőzően, a vízből 

(első vízfelvétel) kolonizálják a mikroorganizmusok. Későbbi fejlődési stádiumokban az 

egyedek mikrobiótáját befolyásolhatja az ikratörmeléken található, vagy éppen a 

táplálékból/tápból származó mikrobiom összessége (Hansen & Olafsen, 1999; Ringo & 

Birkbeck, 1999). Bizonyított továbbá, hogy az egyedek korával a mikrobaszám és 

változatosság csökkenhet, ám a relatív abundancia változatlan marad a bél mikróba 

közösségét tekintve (Stephens et al., 2016). 

 

A MIKROBIÓTA ÉS KÖRNYEZET KÖLCSÖNHATÁSA 

 

A folyamatos fluktuációt mutató külső közeg (a víz) hőmérséklete, tápanyag tartalma 

hatással van a mikrobiális közösségekre. Továbbá, a mikrobiom dinamikája erős 

évszakos változatosságot mutat (Bentzon-Tilia et al., 2016; De Gilbert et al., 2012; 
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Zarkasi et al., 2014; Zarkasi et al., 2016). Fontos külső tényező a víz fizikai és kémiai 

tulajdonsága, így például a pH, mely megváltoztathatja a kültakarót és a bélrendszert 

kolonizáló mikrobiótát. Ki kell emelnünk azonban, hogy a bél alacsonyabb fokú 

érzékenységet mutat az említett paraméterre (Sylvain et al., 2016). A víz sótartalma 

szintén nagy szerepet játszik a gazdaszervezet mikrobiomjának kialakításában. Érdemes 

megemlíteni a lazacok esetében a fejlődés során végbemenő édesvízről tengervízre 

történő adaptációt. Kutatók bizonyították, hogy tengervízben élő egyedeknél magasabb 

diverzitás volt megfigyelhető (Lokesh & Kiron, 2016). A környezeti hatások mellett 

fontos megjegyezni, hogy a különböző rendszerek (pl. tógazdaság, recirkulációs 

akvakultúra rendszer) önálló mikrobiommal rendelkeznek. A változatos termelési 

egységek saját magukat szennyezik (szervetlen tápanyagokkal, salakanyaggal, 

takarmánymaradványokkal), ami az elfolyó vízzel eutrofizációt eredményezhet, hatással 

lehet a halállományok egészségi állapotára, vagy szerepet játszhat a patogén 

mikroorganizmusok terjedésében, szaporodásában. E termelési struktúrák monitoringja 

nélkülözhetetlen a robbanásszerűen fejlődő akvakultúra ágazat szempontjából (Bentzon-

Tilia et al., 2016; Cabello et al., 2013). 

 

TÁPLÁLKOZÁS ÉS TAKARMÁNYOZÁS HATÁSA A MIKROBAKÖZÖSSÉGEKRE 

 

A táplálkozási stratégia nagymértékben befolyásolja elsősorban a bélrendszer 

mikrobiótáját (De Bruijn et al., 2018). Jelentős különbségek fedezhetők fel egy 

növényevő, mindenevő, ragadozó és egy ebből a szempontból speciális vegyes plankton 

fogyasztó életmódot folytató halfaj béltraktusában megtalálható közösségek között. Egy 

tanulmányban megfigyelték, hogy a mindenevő és ragadozó taxonok esetében magas 

arányban voltak jelen Fusobacteria fajok, míg a plakton fogyasztó halakban inkább a 

Cyanobacteria nemzetségbe tartozó mikroorganizmusok jelentek meg nagyobb számban 

(Givens et al., 2015; Liu et al., 2016; Sullam et al., 2012). A különböző természetes 

táplálék források és a teljesértékű takarmányok összetétele is számottevően 

befolyásolhatja az emésztőrendszer mikrobiomját. Egyes lazacalakúak esetében 

bizonyították, hogy a hallisztalapú takarmányozás esetén magas arányban volt 

megtalálható a Lactobacillus, míg a Staphylococcus nemzetség volt jellemző a 

bélrendszerben a gabona alapú takarmányok alkalmazása mellett. A rozs alapú 

takarmányok etetése során az amurnál (Ctenopharyngodon idella) megállapították, hogy 

nagyobb arányban vannak jelen a szénhidrát, zsír, aminosav bioszintézisért és bontásért 

felelős mikroorganizmusok, mint halliszt alapú teljesértékű takarmány etetése során. Az 

említett példák is megerősítik azt a következtetést, hogy a táplálék típusa mellett, annak 

beltartalma is alapvető befolyással bír a kolonizáló mikrobiom összetételére (Ni et al., 

2014; Ringø et al., 2016; Schmidt et al., 2016; Wong et al., 2013). A fenntartható 

akvakultúra termelés szempontjából érdemes megemlíteni a túlhalászat, környezeti 

problémák okozta halliszt hiányt és áringadozást. Az ágazat egyre nagyobb figyelmet 

fordít az alternatív takarmány összetevők felkutatására, melyek fehérje forrásként 

szolgálhatnak a teljesértékű tápok esetében. A különböző rovarfajokból készült lisztek 
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alkalmazhatóságának vizsgálata számottevően növekedett az elmúlt években. Kutatások 

bizonyították, hogy ezek a készítmények növelhetik az akvakultúrás fajok túlélését, 

immunstimuláló hatással bírnak, segítik a tápanyag-hasznosulást, valamint szerepet 

játszhatnak a patogének elleni védekezésben (pl. kitin, antimikrobiális fehérjék). A 

rovarliszt immunrendszert moduláló hatása valószínűsíthetően a béltraktusban található 

mikrobiótára kifejtett hatásként valósul meg. Fontos azonban megemlíteni, hogy egyes 

esetekben a nem megfelelő mennyiségben bevitt készítmény immunrendszert gátló 

hatással bírhat (fagocitózis aktivitásának csökkenése). Számos kutatásra van még 

szükség, hogy teljes biztonsággal alkalmazható legyen a rovarfehérje liszt, és kiválthassa 

a hallisztet (részlegesen vagy teljes mértékben) az akvakultúra ágazatban (Loh et al., 

2020; Mousavi et al., 2020). 

 

A MIKROBIOM HALEGÉSZSÉGÜGYI ÉS ÁLLATJÓLLÉTI VONATKOZÁSAI 

 

A halak mikrobiótájában kommenzalista és patogén szervezetek egyaránt folyamatosan 

jelen vannak, habár a kórokozó mikroorganizmusok nem feltétlenül okoznak fertőzést, 

megbetegedést. A patogenitás kialakulása összefüggésbe hozható a kommenzalista 

közösség egyensúlyának eltolódásával (Montalban-Arques et al., 2015; Moya & Ferrer, 

2016; Romero et al., 2014; Sagvik et al., 2008; Stecher et al., 2013; Turner et al., 2013). 

Összességében elmondható, hogy a fertőzött/beteg hal mikrobiótája alacsonyabb 

diverzitást mutat, mint az egészségesé (Li et al., 2017). Az egyensúly eltolódását 

indukálhatja a külső környezet változása (pl. évszakos változás), vagy antropogén hatás 

(víz paraméterek, klímaváltozás, antibiotikum alkalmazás, tartási és nevelési 

körülmények megváltozása). Sok esetben azonban egy elsődleges patogén okozta 

fertőzés teszi lehetővé másodlagos kórokozók felszaporodását (Llewellyn et al., 2017). A 

kommenzalista mikroorganizmusok direkt és indirekt módon egyaránt hozzájárulhatnak 

a gazdaszervezet egészségi állapotának megóvásához és a patogének elleni védekezéshez 

(Merrifield & Rodiles, 2015; Parra et al., 2015; Salinas, 2015; Xu et al., 2016). A direkt 

védekezés során mikróbák kiszoríthatják a kórokozókat az adott niche-ből, versenghetnek 

a tápanyag forrásért, valamint antibiózis (anyagcseretermékek révén kifejtett gátló hatás) 

útján befolyásolhatják a patogéneket (Banerjee & Ray, 2017; Ibrahem, 2015; Verschuere 

et al., 2000). Az indirekt beavatkozás során modulálhatják a gazdaszervezet 

immunválaszát és elősegíthetik a tápanyagfelvételt (De Bruijn et al., 2018). A kórokozók 

elleni védekezésben az ágazatban nagymértékben elterjedt az antibiotikumok 

alkalmazása, ami azonban komoly közegészségügyi kockázattal bír, valamint rezisztens 

baktériumtörzsek kialakulásához vezethet (FAO/OIE/WHO, 2006; Martínez Cruz et al., 

2012; Nomoto, 2005; WHO, 2012). Új, alternatív immunstimuláló anyagok/készítmények 

biztonságosabb kórokozó elleni védekezést tehetnek lehetővé az akvakultúra termelésben 

(Martínez Cruz et al., 2012; Wang et al., 2017). A probiotikum olyan szervezetek 

összessége (pl. Bacillus sp., Lactobacillus sp., Enterococcus sp., Carnobacterium sp. és 

Saccharomyces cerevisiae), melyek hasznosak a gazdaszervezet számára és képesek 

kolonizációra: segítik a táplálékhasznosulást és a patogének elleni védekezést (Beiwi & 
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Al-Hisnawi, 2020; Martínez Cruz et al., 2012; Verschuere et al., 2000; Wang et al., 2017, 

2. ábra). A prebiotikumok ezzel szemben olyan szénhidrátok és rostok (pl. karotinoidok), 

melyek támogatják a kommenzalista élőlények kolonizációját és hozzájárulnak a 

gazdaszervezet egészségi állapotának megóvásához. Hatásukat a mikroorganizmusok 

fermentációs folyamataiból származó melléktermékeken keresztül fejtik ki (De Bruijn et 

al., 2018; Wang et al., 2017). Szimbiotikumoknak nevezzük azokat a készítményeket, 

melyek egyben tartalmazzák a pre- és probiotikumokat (Gibson & Roberfroid, 1995; 

Huynh et al., 2017; Ringø & Song, 2016). Számos jövőbeni kutatásra van azonban 

szükség, hogy teljes mértékben megértsük, hogyan hatnak a specifikus kommenzalista 

mikróbák, és azok melléktermékei a patogén szervezetekre, illetve mely módon fejtik ki 

immunstimuláló hatásukat. Alkalmazásuk azonban elvitathatatlanul hozzájárulhat az 

akvakultúra ágazat fenntartható fejlődéséhez (De Bruijn et al., 2018; Wang et al., 2017). 

 

 

2. ábra: A ponty (Cyprinus carpio) béltraktusából izolált baktériumok 

relatív abundanciája kontroll és Bacillus subtilis (probiotikum) kiegészítésű kísérleti táp 

összehasonlítása során. AM - anterior mucosa, PM - posterior mucosa, AD - anterior 

digesta, PD - posterior digesta. C- kontroll, P - probiotikum (Beiwi & Al-Hisnawi 2020 

nyomán módosítva). 

 

KÖVETKEZTETÉSEK ÉS JAVASLATOK 

 

A különböző akvakultúra rendszerek esetében a mikrobiom vizsgálata és kontrollja 

elengedhetetlen a nagy intenzitású termelési kapacitás elérése érdekében (Dittmann et al., 

2017; Meyer, 1991). További kutatásokra van szükség, hogy a meglévő ismereteket 

felhasználva, még jobban megértsük a környezet-táplálkozás/takarmányozás-mikrobióta 

összetétele-állategészségügyi/jólléti tengely bonyolult és dinamikus működését. 

Szükséges továbbá nyitni az alulreprezentált tudományterületek és minőségi tényezők 
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vizsgálata felé, melyekre jelentőségük ellenére napjainkig elenyésző figyelmet 

fordítottak. A mikroorganizmusok szaporodásra (szaporító képességre), omega-3 zsírsav 

tartalomra, ízletességre és a fenntartható akvakultúrára kifejtett hatásának kutatása 

nélkülözhetetlen szegmense a diszciplína bővülésének (Parata et al., 2021). A 

probiotikum (és más mikrobiótát támogató) készítmények alkalmazása elősegítheti az 

ágazat fejlődését, azonban összehangolt együttműködésre van szükség a kutatók, az 

akvakultúra területén dolgozó szakemberek, a fermentációban jártas mérnökök és az 

engedélyeztető hatóságok munkatársai között a gyakorlatban alkalmazható termékek 

előállításához (Dittmann et al., 2017). 
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