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NAGYLEPTEKU "OMIKAI ELJARASOK ALKALMAZASA
A MODERN HALTENYESZTESBEN

ORBAN LASZLO - BOGNAR ANDRAS - HAVAS| MATE - SZEVERENY! ILDIKO -
VARGA LASZLO

OSSZEFOGLALAS

Az emberiség rohamos mértékben emelkedé Iélekszama, és természetes vizeink szennyezett-
ségének ndvekedése egyre fokozddo kettés nyomast gyakorol akvakultirankra. Egyre tobb és jobb
halhust kell megtermelni gy, hogy vizeinket minél kevésbé terheljik. Erre nyilvanvaléan csak akkor
van esély, ha a haltenyésztést hatékonyabba tessziik a legmodernebb kutatasok eredményein alapuld
technologiak altal biztositott elénydknek a hagyomanyos médszerekkel valé kombinalasa révén.
Ennek a szemléz6 cikknek az elsédleges célja az, hogy megmutassa, milyen médon segithetik az
Orokité anyag rendszerszint( vizsgalatanak, a genomikanak, epigenomikanak, transzkriptomikanak
és metabiomikanak a kiilonb6z6 eszkdzei a modern halbioldgiai és haltenyésztéssel kapcsolatos
kutatasokat. A kdzlemény az akvakultura két olyan teriletét tekinti at, ahol a fenti, nagyhatékonysa-
gu eljarasok és/vagy a rendszer-szintli megkdzelités lehetévé tette, hogy a kutatdk és tenyésztdk
alkotta munkacsoportok korabban elképzelhetetlen felbontasu informaciéhoz jussanak, és fontos
problémak megoldasahoz kerlljenek kdzelebb. Ez a két terllet: (i) az elit tenyészvonalak létrehozésa
genomszelekcidval; és (ii) a haltenyésztési technolégiak hatékonysaganak novelése ‘omikai’ eljara-
sok alkalmazasaval. Jelen attekintd kézlemény nyilvanvaldéan szubjektiv és nem foglalja magaba a
nagyhatékonysagl megkodzelitések altal a halas kutatasok szamara kinalt lehetséges elényok teljes
tarhazat, ugyanakkor reményeink szerint a termelék és a terlleten kivll dolgozé kutaték szamara is
jol demonstralja az ‘omikai’ kutatasokban rejl6 lehetéségeket. A kdzleményben ismertetett eljarasok
zOmét egyes hazai kutatélaborok rutinszerien alkalmazzak, igy elérhetéek a termelé egységek
szamara is. Kivanatos lenne mielébbi bevezetésiik a hazai haltenyésztési technoldgiakba, ezaltal
segitve a hazai akvakultira tovabbfejlesztését és modernizalasat.

SUMMARY

Orban, L. - Bognar, A. - Havasi, M. - Szeverényi, I. - Varga, L.: APPLICATION OF LARGE-SCALE
‘OMICS’ TECHNOLOGIES IN MODERN AQUACULTURE

The drastically growing human population and the increasing pollution level of natural water bodies
places our aquaculture under double pressure. We need to produce more seafood of better quality
without further increasing the load on our rivers, lakes and oceans. Our only chance to solve this
problem is to make our aquaculture more efficient by combining approaches developed through the
use of cutting-edge technologies developed based on our latest research advances with traditional
approaches. The primary purpose of this review is to show how can the high throughput analyses
performed with various tools of genomics, epigenomics, transcriptomics and metagenomics help
modern research on fish biology and aquaculture. We have selected to such areas of fish production,
where the above approaches and/or systems science made it possible for teams consisting researchers
and farmers to access new information to a hitherto unexpected resolution and thereby helping them to
solve their problems. These two areas are: (i) generation of elite breeding lines by genomic selection;
and (ii) improving the efficiency of aquaculture technologies through the use of omic platforms. This
review is obviously subjective and does not involve the full repertoire offered by ‘omic’ approaches
for aquaculture research. Nonetheless, the authors hope that it will provide a useful demonstration of
opportunities for researchers and farmers alike. Most platforms introduced in the review are routinely
used by some of the Hungarian laboratories and/or service providers, thus they are available for the
farms as well. The incorporation of these platforms into the aquaculture technologies would be highly
desirable as they could help the improvement and modernization of fish production of Hungary.
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BEVEZETES

_ Ahalak 6sidOk ota fontos szerepet toltenek be az emberiseg taplalkozasaban.
Oseink kezdetben a természetes vizekbdl kifogott példanyokat fogyasztottak,
késdbb azonban a szarazf6ldi fajokhoz hasonldan elkezd6détt a halak befogasa
és haziasitasais. Az elsé fogsagban szaporitott hal feltehetéen ponty vagy nilusi
tilapia volt (Teletchea, 2018) évezredekkel ezel8tt, mara mar tdbb mint 350 halfaj
egyedeit tenyésztik, féként édesvizi farmokon (FAO, 2020). Az akvakulturaval
2018-ban megtermelt 82,1 millié tonna termék (halak, gerinctelenek és névények
egyltt) kdzel 46%-at tette ki a vilag akkori teljes termelésének, a maradékot
elsésorban a tengeri halaszat biztositotta, melynek volumene egyre lassabban
noévekszik és egyes becslések szerint a kdzeljdvében elérheti a maximumat.
A jovBben tehat varhatéan egyre tébb teher harul majd akvakultirankra: egyre
tobb és jobb minéségl halhust kell megtermelniink, raadasul igy, hogy vizeinket
minél kevésbé terheljik, hiszen azok szennyezettsége egyre fokozddik. Erre nyil-
vanvaléan csak akkor lesz esélyiink, ha a hagyomanyos tenyésztési technolégiakat
tovabbfejlesztjik a legfrissebb tudomanyos eredményeken alapuld modszerekkel.

Az elmult harom évtized soran a biolégiai kutatasok tertletén forradalmi val-
tozasok zajlottak le, melyek eredményeként az addig altalaban egyszerre egy
vagy néhany célpontot vizsgalé eljarasok (pl. genetika, vagy biokémia) mellé
felzarkdztak a nagyléptékl megkdzelitések is. Szamos olyan diszciplina jétt Iétre,
mint példaul a teljes genomot vizsgalé genomika, a fehérjekészleteket analizalé
proteomika vagy a kis molekulasulyu anyagcseretermékeket (metabolitokat) ki-
mutaté metabolomika, melyek lIényege, hogy az élélényeket nagyhatékonysagu
eljarasokkal vizsgaljak (1. abra). Ezeket a tudomanyagakat 6sszefoglalé néven
‘omikéaknak’, parhuzamos alkalmazasukat pedig 'multi-omikai’ megkozelitésnek
vagy rendszerbioldgianak nevezziik (Hasin és mtsai, 2017). Szemben a klasszikus,
hipotézis alapu kutatasokkal, az ‘omikak’ és a rendszertudomany hipotéziseket
eléallito megkdzelitések (Horgan és Kenny, 2011).

Jelen kdzlemény terjedelmi korlatai miatt nem adhat teljeskord és részletes 6sz-
szefoglalast az ‘omikak’ tdbb tucatnyi tertiletérdl és azok 6sszefliggéseirdl, szeren-
csére ezt masok kordbban mar megtették (Horgan és Kenny, 2011; Coughlin, 2014).
Ehelyett az a célunk, hogy megmutassuk, milyen mddon segithetik a nagylépték
és hatékony 'omikai’ eljarasok a modern halas kutatasokat és ezen keresztll a
haltenyésztés hatékonysaganak névelését. Ehhez négy ‘omikai’ eljarast kell réviden
bemutatnunk. A genomika a teljes 6rokité anyag, azaz az 6sszes kromoszéma egy-
ideju vizsgélataval foglalkozik (Lander, 1996), mig az epigenomika azokat a vissza-
fordithaté mddositasokat kutatja, melyek a DNS-re vagy az azt burkold hisztonokra
rakddva hatnak a gének megnyilvanulasara anélkil, hogy a DNS szekvenciajat
megvaltoztatnak (Novik és mtsai, 2002). A transzkriptomika az adott kérliimények
kdzott megnyilvanuld génkészletet analizélja (Wolf, 2013), mig a metagenomika,
mas néven metabiomika a komplex, esetenként fajok ezreit tartalmazd, kdrnyezeti
mintak 6rokité anyaganak elemzésével foglalkozik (Xu, 2006; Wooley és mtsai, 2010).
Lényeges klldnbség az elsé és a masik harom terilet kdzo6tt, hogy mig egy egyed
genomija az élete folyaman egyes sejtjeiben bekdvetkezd mutacioktol eltekintve
allando, addig epigenomija, transzkriptémaja és benne/felszinén talalhaté mikroor-
ganizmusok metagenomja plasztikusan valtozhat a kdrnyezeti tényez8k hatasara.
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1. abra Az akvakulturaban alkalmazott ‘omikai’ eljarasok szelektalt gydjteménye
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A halak koérul elhelyezkedd szines kdrdk egy-egy olyan ‘omikai’ eljarast reprezentélnak, melyet az
akvakultUraban sikerrel alkalmaztak a tenyészallomanyok vagy a technoldgiak fejlesztése céljabol.
Egyuttes alkalmazasukat rendszerbioldgianak nevezzlk. A lista nem teljes, tovabbi eljarasokat is
alkalmaztak az akvakultiraban, mig masok bevonasa erésen kivanatos volna.

Figure 1. A selected set of omics approaches utilized in aquaculture

Each colored circle around the fishes in center represents an ‘omics’ approach that has been
successfully utilized for the improvement of broodstock or advancement of technology. Parallel use
of several ‘omics’ approaches is called systems biology. The list is not complete, as several other
platforms have been used, whereas incorporation of others would be desirable.

Az akvakultura két olyan teriiletét valasztottuk ki, ahol a fenti, nagyhatékonysa-
gu eljarasok és/vagy a rendszer-szintli megkozelités alkalmazasa lehetévé tette,
hogy a kutatok és tenyészték alkotta munkacsoportok korabban elképzelhetetlen
felbontasu informaciéhoz jussanak, és altaluk fontos problémak megoldasa-
hoz kerlljenek kdzelebb. Ez a két terllet: (i) az elit tenyészvonalak létrehozasa
genomikai szelekcioval; (ii) a haltenyésztési technolégiak hatékonysaganak
novelése ‘omikai’ eljarasok alkalmazasaval. Az omikak akvakultdraban térténé
alkalmazasarodl a kdzelmultban tébb szemlecikk is megjelent (Samuelsson és
Larsson, 2008); Lokman és Symonds, 2014; Raposo de Magalhaes és mtsai,
2018), melyekbdl az olvasoé tovabbi ‘omikai’ eljarasokat és Ujabb alkalmazasi
lehetéségeket ismerhet meg.
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Elit tenyészvonalak létrehozasa genomikai szelekciéval

Miel6tt a genomikai szelekciét bemutatnank, réviden ismertetjik a haszon-
allatokon végzett szelekcid torténetét, mely az évszazadokon at tokéletesitett
fenotipusos szelekcioval indult. A kdvetkezd fontos Iépés a markerek segitségével
végzett szelekcio volt, melyet a genomok kell§ szintl megértése utan a genomikai
szelekcio valtott fel. Mivel a szarazfoldi haszonallatokban (pl. szarvasmarha, ser-
tés vagy tyuk) a fenti eljarasok alkalmazasa sokkal elérehaladottabb allapotban
van, mint a halaknal, igy példainkat tébbszdér ezekbdl a fajokbdl vesszik majd.

Fenotipusos szelekcio

A domesztikacié tizezer évre tehet6 torténete alatt az allattenyészték a fenotipus
alapjan végezték a szelekciot és sokan igy végzik még ma is. E szelekcids forma
hatékonysaga, illetve a generaciok kdzotti szelekcids elérehaladas mértéke attol
fligg, hogy az illeté tulajdonsag sokféleségében (fenotipusos variancia) mekkora
szerepet jatszanak a genetikai faktorok (genetikai variancia). A h? (6rokélhetéség)
az a hanyados, amely ezt szamszerd(leg is becsli egy nullatél egyig terjedé skalan.

Az egygénes, Ugynevezett mendelezd tulajdonsagoknal, ahol a h?=1, ott kizaré-
lag a genetikai faktorok hatarozzak meg a fenotipust. Szemléletes példak az ilyen
fenotipusos szelekcid hatékonysagara a kiildnbdz6 aranyhal valtozatok, amelyek
szamos szin- és egyéb morfoldgiai tulajdonsaggal rendelkeznek: (pl. fatyolos
farku, teleszkdpszemd, pirossapkas stb.), s mindezeket — a diszhal tenyésztés
szempontjabdl jellegtelennek tlné halbdl — az ezlistkaraszbdl tenyésztették ki
évszazadok alatt Kinaban.

A legfontosabb termelési tulajdonsagok viszont tdbbgénes droklésmenetet mu-
tatnak, amelyeknél szamos — a genom kllénb6z8 pontjain elhelyezked6 — kisebb
nagyobb hatasu gén bonyolult kdlcsdnhatasa, valamint jelentés kdrnyezeti hatas
egyuttes ereddjeként alakul ki a fenotipus. E tulajdonsagok h? értéke jellemzéen
alacsony és igy a fenotipusos szelekcié hatékonysaga, a szelekcids elérehaladas
mértéke is jellemz8en alacsonyabb.

Markerek segitségével végzett szelekcio

A genetika technikai és modszertani fejlédésével el6szdr a kilencvenes években
nyilt lehet6ség az egygénes 6roklésmenetet mutaté tulajdonsagokat meghatarozé
mutaciok feltérképezésére, azaz egy adott kromoszéma régiéba térténd lokaliza-
lasara. Az ezt kdvetd finomfelbontasu géntérképezés soran pedig a haté mutacio
pontos helyét és kilétét lehet meghatarozni. Ha ez sikerl, akkor Ugynevezett direkt
génteszttel lehet kdzvetlenll magat a mutaciét genotipizalni és ezt az informéciot
felhasznalni a tenyésztésben: ha a mutacié elényds, akkor bevonhaté a pozitiv
szelekcidba, ha karos (pl. betegséget okoz), akkor pedig ellene lehet szelektalni.

Az ezt megel8z6 térképezést genetikai markerekkel végzik. Ezek olyan poli-
morf szekvenciak, amelyeket a genetikusok azért azonositanak, dolgozzak ki a
detektalasi technoldgiajukat és térképezik fel az egymashoz viszonyitott pontos
pozicidjukat, hogy utana ezekhez képest lehessen feltérképezni az allattenyész-
tési szempontbol fontos mutéciok helyét a genomban. A kilencvenes évek elején
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fedezték fel a mikroszatellit markereket és haszndljak ezeket azéta is a géntér-
képezésben. Elényeik: egyszer( kodominans 6roklésmenetet mutatnak, szamos
allélvaltozattal rendelkeznek (polimorfizmus), kimutatasuk pontos és egyértelm,
tovabba a genom barmely pontjan megtalalhatdk (Ellegren, 2004). Polimorf jelleglk
miatt ezeket a markereket a szarmazasellenérzésben is hatékonyan alkalmazzak.

A markerek segitségével végzett szelekcié (angolul ‘Marker Assisted Selection’,
réviden MAS) volt az elsé olyan stratégia, ahol a szelekcio alapjat nem a fenotipus,
hanem a genotipus jelentette. E mddszernek az a lényege, hogy, ha genetikai
merkerekkel be lehet térképezni az adott hatd mutaciot egy szlk kromoszéma-
régiora, akkor még az elétt, hogy magat a mutaciét azonositottak volna, a szom-
szédos markerek segitségével megallapithatd, hogy az egyes utédok valéban
Orokolték-e a széban forgd mutaciét az egyik, vagy masik szil6tél, avagy sem
(Wakchaure és mtsai, 2015). A MAS-hoz nagy reményeket fliztek a kilencvenes
években, de sajnos a legtdbb esetben mégsem eredményezett széles korben atiité
sikereket. Ennek az volt az oka, hogy a mikroszatelliteknek, a teljes genomhoz
viszonyitott szama és a térképezés hatékonysaga nem volt alkalmas arra, hogy
a hat6 gén legszorosabb szomszédsagaba pozicionalja a markereket. Igy ezek
a kapcsolatok par generacion belll felbomlottak és a haté mutécié ataddédasat
mar nem lehetett megbizhatéan nyomon kdvetni a generaciok kdzott.

Genomikai szelekcié (GS)

A genomikaban hatalmas robbanas jatszodott le az ezredfordulon, s a fejlédés
azéta exponencidlis jelleggel folytatddik napjainkban is. E robbanast az emberi
genom 3,3 milliard nukleotid (3,3 gigabazis, azaz Gb) sorrendjének meghataro-
zasa (teljes genom szekvenalas) jelentette. Ezt az egyik valaha volt legnagyobb
tudomanyos 6sszefogéas, az emberi genom projekt (angolul: Human Genome
Project, HGP) keretében hajtottak végre a vilag vezetd laboratériumai (Lander és
mtsai, 2001; Venter és mtsai, 2001). AHGP nemcsak az emberi, de a modellallatok
(pl.: egér; Waterston és mtsai, 2002) és a legfontosabb haziallat fajok [pl. a tydk
(International Chicken Genome Sequencing Consortium, 2004), kutya (Linblad-
Toh és mtsai, 2005), szarvasmarha (Bovine Genome Sequencing and Analysis
Consortium és mtsai, 2009), sertés (Groenen és mtsai, 2012) és juh (Jiang és
mtsai, 2014)] teljes genom szekvencigjanak elkészitését is megvaldsitotta. Meg-
szllettek az elsd hal genomok is, példaul a pottyds zold béréndhal (Aparicio és
mtsai, 2002), japan medaka (Kasahara és mtsai, 2007) illetve zebradanié (Howe
és mtsai, 2013) modelleké, majd egyre tdbb haszonhalé is [pl. bolcs&szaju halak
(Cichlidae; Brawand és mtsai, 2014), és az azsiai tengeri stigér (Vij és mtsai, 2016)].
Tovabbi cel volt a genomika fejlédéséhez szikséges korszerlibb és hatékony plat-
formok kifejlesztése is. Igy dolgoztak ki az Un. kdvetkezd generacids szekvenalast
(angolul Next Generation Sequencing, NGS vagy High Throughput Sequencing,
HTS; Kircher és Kelso, 2010) és az SNP-chip technolégiat (LaFramboise, 2009)
is. Az NGS hatékonyséagat jél jellemzi, hogy mig az elébb emlitett elsé emberi
szekvencia tiz éven keresztll készllt elsé generaciés ‘Sanger’ szekvenalassal és
nagy nemzetkozi 6sszefogassal, addig ma egyetlen NGS készlilékkel egy teljes
emberi genomot meg lehet szekvenalni par éra alatt ezer dollar alatti koltséggel.

Az SNP-chip modszer egy Uj tipusu genetikai markert haszndl: az SNP-t (az
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angol ‘Single Nucleotide Polymorphism’ kifejezés roviditése), ami egy bazis ku-
I6nbséget jelent a genom adott pontjan (Kim és Misra, 2007). Az SNP egyedileg
sokkal gyengébb marker, mint a mikroszatellit, mert jellemzéen minden SNP-nek
csak két allélje van. Ugyanakkor hatalmas elénye, hogy egyrészt a kimutatasa
(genotipizalasa) teljesen automatizalhatd, masrészt a nanotechnolégiaval elkészi-
tett SNP-chipeken, egy mikroszkdpos targylemez felliletén, ezres-tizezres-szazez-
res-millios léptékben (‘low-medium-high density chip’) lehet SNP-ket genotipizalni
egyetlen [épésben. E chipeket nagy nemzetkdzi gyartok készitik minden fonto-
sabb haziallatfajra. A SNP-ket Ugy valasztjak ki, hogy azok egyenletesen fedjék
le a genomot. A legfontosabb fajok esetében tobbféle markers(irliségl chip is
rendelkezésre all.

Az SNP-chipek megjelenése tette lehetévé a genomszelekciét (GS), amely
gyOkeresen felforgatta és teljesen Uj alapokra helyezte a nemzetkdzi tejelémarha
tésen megvaltoztatni (Goddard és Hayes, 2007). A GS azon az elméleti tézisen
alapul, hogy ha a genomot sUirlin pozicionalt SNP-markerekkel vizsgaljuk, akkor
egy mennyiségi tulajdonsagra — példaul tejtermelésre — haté dsszes, kisebb-
mum egy SNP markerhez, amelyeknek viszont ismert helye a kromoszémakon
(Meuwissen és mtsai, 2001).

A GS-hez szikség van még egy referencia populaciéra (RP) is. Ebbe minél
tobb, lehetbleg tobb ezer olyan bikat kell dsszegydjteni, amelyeknek ivadék-
vizsgalatuk alapjan igazoltan kivald tejtermelési képességet 6rokitenek ndivaru
utédaikra. Ha ezeket a bikakat genotipizaljak a kivalasztott SNP-chipre, akkor egy
specidlis, 6sszhangot mutaté mintazatot kapnak azokra az SNP-ekre, amelyek
a tejtermelésre hatd gének kdzvetlen szomszédsagaiban vannak. Ez a mintazat
fog megfelelni a ,jo tejtermelésnek”. A kdvetkezd 1épésben kivalasztjdk azokat
a kisbikakat, amelyek a killemik és a szarmazasuk alapjan megfeleld jévendd
tenyészallat-jeldltek lehetnének és ezeket ugyancsak genotipizaljak az SNP-chipre.
Ezek kozll azokbdl lesznek a legjobb tejtermelési képességet 6rokitd bikak, ame-
lyeknek az SNP mintazata minél jobban 6sszhangban van a fent bemutatott, ,jé
tejtermelést” megtestesitd dsszesitett mintazattal. Ezt az 0sszefliggést egy komp-
lex matematikai egyenlettel szamoljak ki. A korrelacié olyan szoros az egyenlet
adta SNP értékek és a valddi tenyészérték kdzott, hogy az USA-ban egyre inkabb
hattérbe szorul a nagy kéltségekkel jard klasszikus ivadékvizsgalat. Helyette
egyre nagyobb teret hédit a GS, mellyel a j6 SNP mintazattal rendelkezd ,genomi
kisbikakat”, mar az ivarérés el6tt j6 aron tudjak értékesiteni. Az SNP genotipizalas
ugyan koéltséges mddszer, de ebben az agazatban megtérll a befektetés, mert
a tenyészvaromanyos névendék bikaknak nem kell hat évet varakoznia, mig az
ivadékvizsgalat alapjan elddl a tejtermelési orokitéképességik, s ez jelentds
koltségmegtakaritast eredményez. A tébbi haziallat fajnal a helyzet nem ennyire
egyértelm(, ezeknél szamos tényezd alakitja a GS jovendé alkalmazhatdsagat.

Ahogy korabban emlitettiik a haszonhalak szelekcioja joval késébb kezd8détt
a szarazfoldi haszondllatokéndl. Rdadasul a halak genomja a kézds 8sikben
lezajlott teljes genomkett6zdédés (angolul ‘teleost-specific genome duplication’,
réviden TGD; Christoffels és mtsai, 2004; Meyer and Van de Peer, 2005) és az
egyes csoportok, igy példaul a lazacfélék vagy tokfélék, kozds Gseiben lezajlott
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tovabbi genom kett6z6dések (Guyomard és mtsai, 2012; Berthelot és mtsai, 2014)
kovetkeztében altaldban komplexebb, mint az emlésoké vagy madaraké (Wittbrodt
és mtsai, 1998; Sandve és mtsai, 2018). A fenti okok miatt egyel6re kevés tenyésztés
szamara fontos haszonhal fajban végeztek genomi szelekciét. Mivel a halaknal
— a lazacfélék kivételével — mind a termelt mennyiség, mind pedig a kilonkénti ar
tul alacsony ahhoz, hogy fedezze az SNP chipek nagyléptékd elballitasat, ezért
halakon a genomok analizisét inkabb nagyhatékonysagu szekvenalassal végzik.
Ennek a megkdzelitésnek angolul ‘genotyping-by-sequencing’, azaz GBS a neve,
melynek tobb valtozata is van (Robledo és mtsai, 2018). A leggyakrabban az
un. ‘restriction-site associated DNA mapping’ (RADseq vagy RADmap) eljarast
(Baird és mtsai, 2008; Peterson és mtsai, 2012) alkalmazzak, melynek soran nem
ateljes genomot, hanem annak egy Ugyes trikkel kiszortirozott tizedét-huszadat
szekvenaljak meg. Igy nincs sziikség nagyszamu SNP marker azonositaséara és
jellemzésére, elegendd csak azokat vizsgéalni, amelyek a kivalasztott szakaszokon
helyezkednek el.

Az atlanti lazac (Salmo salar; innen: lazac) a vilag halhUstermelésének 4,5 %-at
[azaz kozel 2,5 millié tonnat; (FAO, 2020] szolgaltatja, ennek megfeleléen a faj
kutatasara is igen komoly er6k 6sszpontosulnak. A lazacot fertézé megbetege-
dések elleni klizdelemben egyre fontosabb szerepet tlt be az a szisztematikus
szelekcidos munka, mellyel egyes betegségek ellen fokozott toleranciat mutatéd
tenyészvonalakat fejlesztenek ki. A fert6z8 hasnyalmirigy elhalés virusa (angolul
infectious pancreas necrosis virus, IPNV) komoly mérték( elhullasokat okozott
a lazac farmokon vilagszerte. A lazac genomjanak szisztematikus atfésulésével
sikerllt azonositani egy olyan ‘quantitativ trait locus’-nak, azaz QTL-nek nevezett
genomrégiét (Wirschum, 2012), mely az IPN-nel szembeni ellenallas tébb mint
feléért felel6s (Houston és mtsai, 2008; Moen és mtsai, 2009). Ennek alapjan ki-
dolgoztak egy olyan genotipizalé tesztet, melynek alkalmazasaval IPN-rezisztens
lazac vonalakat fejlesztettek ki, ezaltal dramai mértékben lecsdkkentve a virus
okozta problémakat a lazactenyésztésben. Késébb teljes genom szekvenalassal
sikerUlt feltarni a QTL-és és azonositani azt az epithelial cadherin (cdh7) gént,
melynek fehérjeterméke szerepet jatszik a virus sejtekbe térténd bejutasaban, és
melynek mutaciodja fokozza a fertézés ellen rezisztenciat (Moen és mtsai, 2015).

Mivel az atlanti lazac tengeri termelése soran legnagyobb gondot okozd vi-
rusok és baktériumok legtdbbje ellen sikerult hatékony vakcinakat kifejleszteni
(Bravo és Midtlyng, 2007; Midtlyng és mtsai, 2011), igy a farmok szamara ma a
legnagyobb problémat a kdznyelv altal vizitetknek (angolul ‘sea lice’) neve-
zett ektoparazitdk okozta fertézés jelenti. Ezek valdjaban az evezdlabu rakok
(Copepoda) milliméter nagysagu larvai, melyek a lazacok bdrén éléskddve lokalis
gyulladasokat okoznak és immunszupresszans hatast fejtenek ki (Finstad és mtsai,
2000). Eurdépaban elsésorban a Lepeophtheirus salmonis, mig Dél Amerikaban
els@sorban a Caligus rogercresseyi larvai okoznak problémat a lazactenyészték
szamara. Az elmult évtized soran szamos eljarast teszteltek ezen parazitak elleni
védekezésre, igy példaul kémiai kezeléseket, tisztitd halakat vagy a taplalékhoz
kevert adalékanyagokat (Nurez-Acuriaa és mtsai, 2015; Gentry és mtsai, 2020;
Hannisdal és mtsai, 2020). T6bb esetben tapasztaltak ugyan kivanatos hatast,
de a problémat egyik alkalmazasa sem oldotta meg. Igy a figyelem egyre inkabb
azon er6feszitések felé fordult, melyek a genomszelekcioé segitségével prébalnak
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olyan lazacvonalakat kifejleszteni, melyek fokozott toleranciat mutatnak ezen
ektoparazitdkkal szemben (Gharbi és mtsai, 2015; Gallardo-Escarate és mtsai,
2019). A lazac utan — némi késéssel — megindultak a genomszelekcids kutatasok
tébb mas halfajban, igy példaul a nilusi tilapidban (Xia és mtsai, 2015), az azsiai
tengeri sigérben (Wang és mtsai, 2017), eurdpai tengeri sligérben (Palaiokostas
és mtsai, 2018) és a japan lepényhalban (Zhou és mtsai, 2020). Ezen programok
célja — a lazachoz hasonldan - els@sorban olyan elit tenyészvonalak eléallitasa,
melyek nagyobb névekedési eréllyel és bizonyos fert6z6 betegségekkel szembeni
fokozott ellendllasal rendelkeznek.

A haltenyésztési technologiak hatékonysaganak névelése ‘omikai’ eljarasok al-
kalmazasaval

Az intenziv haltenyésztés legnagyobb kihivasa: hogyan lehet minél tébb halhist
megtermelni kdltséghatékonyan egy adott térfogatban a lehetd legrévidebb id6
alatt tgy, hogy a kérnyezetet minél kevésbé szennyezzik. A nagyhatékonysagu
‘omikai’ eljarasok ehhez is tdbb ponton nyujthatnak segitséget.

Haltenyészté rendszerek metagenomikai analizise

A koltséghatékonysag fokozasa miatt a zart intenziv haltartd rendszerek fel-
hasznaléi arra kényszerlinek, hogy drasztikusan fokozzak az egységnyi térfogatra
esd allomanysdrliséget. A nyilvanvalo6 elénydk mellett ennek sajnos megvannak
a hatranyai is, hiszen az ilyen rendszerekben a halak az allandé¢ fizikai k6zelség
miatt nagyobb stresszhatdsnak vannak kitéve, és ez hosszu tavon névelheti a
fertéz6 betegségek kialakulasanak esélyét és drasztikusan felgyorsithatja azok
lefolyasanak menetét is (Snieszko, 1974; Conte, 2004). Kbnnyen belathato, hogy
avédekezés egyik frontja az ilyen rendszerek gyakori monitorozasa olyan eljara-
sokkal, melyekkel a fert6zéseket mar kezdeti fazisukban detektalhatjuk.

A metagenomika segitségével a kdrnyezetlinkbdl gyijtétt mintdk mikrobidlis
genetikai analizisét végezhetjik el anélkil, hogy a mintaban jelenlevé baktériu-
mokat (és/vagy virusokat és gombakat) izolaInunk kellene (Xu, 2006; Wooley és
mtsai, 2010). Intenziv farmok befolyé és kifolyé vizének rendszeres metagenomikai
monitorozasaval a rendszerek allapota kdnnyen leellendrizhetd, és a biofilterekben
bekdvetkezd valtozasok azok korai fazisaban megfigyelhetdék (Bentzon-Tilia és
mtsai, 2016; Martinez-Porchas és Vargas-Albores, 2017). Kilonb6z6 kériimények
kozott mikodtetett recirkulalt vizd haltenyésztd rendszerekben (‘recirculating
aquaculture system’, RAS) a biofilterek mikrobiomjanak dsszetétele jelentésen
eltér (Huang és mtsai, 2016), jelezve, hogy ezzel az eljarassal a rendszerben eset-
legesen bekodvetkezd kedvezbtlen valtozasokat kdvetni, sét esetleg koran elére
jelezniis lehet. Mivel a tartasi kdrilmények hatassal vannak a halak belében illetve
felszinliket boritd nyalkarétegben él6 mikroorganizmusokra (de Bruijn és mtsai,
2018), valészin(sithetd, hogy a halakat borit6 nyalkaréteg vagy az altaluk termelt
bélsar rendszeres metagenomikai analizisével akar a stressz vagy a felbukkané
betegségek korai hatasat is detektalni lehet majd (Llewellyn és mtsai, 2014).
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A fertézd betegségek folyamatainak és az ellenlk valo védekezés
lehetbseégeinek 'omikai’ analizise

Az ,omikak” alkalmazasa lehetévé teszi a patogén-gazdaszervezet kdzotti
kélcsdnhatasok mélyebb megértését is. A nagyhatékonysagu szekvenalasi elja-
rasok szélesebb korl hozzaférhetéségével feltarhatdva valt a halak immunrend-
szerének genetikai hattere és ezzel parhuzamosan a legfontosabb patogének
genomja is megismerhetévé valt. A bioinformatikai kapacitasok bévilésével
azonosithatéva valtak kulcsfontossagu gének és jelatviteli Utvonalak, amelyek
fontos szereppel birnak a patomechanizmusok megértésében, a rezisztencia és
fogékonysag molekularis manifesztalédasaban és a halak immunrendszerének
evoluciods fejlédésében. Lehetévé valt a human és ragcsald ismeretanyag alapjan
végzett kisérletes 6sszehasonlitd jellegl analizisektdl vald elszakadas, és a ‘de
novo’ eredményekre és az egyre ndvekvé szamu hal genom alkotta informéacios
bazisra tAmaszkodva a halak egyedi evollcios és fajspecifikus megoldasainak
azonositasa.

Koréabban a halak immunrendszerének és a betegségek patomechanizmusanak
vizsgdlata elsésorban bizonyos gének azonositasara illetve fehérje funkciok tisz-
tazasara szoritkozott, igy példaul a komplement faktor gén klénozasara (Kuroda
és mtsai, 1996), vagy az immunglobulin gének organizacidjanak tisztazasara
(Amemiya és mtsai, 1990). Ugyanakkor, a halakra jellemz8 egyedi evolliciés meg-
oldasok és azimmunrendszer miikddésének holisztikus feltarasa varatott magara.

Onmagaban a genomszekvenalasok is rendkivil érdekes immun-evollcidbiol -
giai vonatkozasokat tartak fel egyes fajok esetében. Az atlanti tékehal genomjanak
elemzése soran kimutattak az MHC-1I és a CD4 receptort kddol6 gének hianyat,
igy igazoltak az adaptivimmunrendszer CD4 helper T sejt alapu aktivacidjanak
diszfunkcionalitasat. A kib&vilt MHC-I gének szamaval és a csontos halak kdzotti
legnagyobb valtozatossagot mutaté Toll-szerl receptor készlettel kompenzalva
egyedi evollcioés immunbiologiai fejlédési Gtra derllt fény a gerincesek kdzott a
genomika alkalmazasaval (Star és mtsai, 2011). Késébb a fajokon ativel vizsgalatok
is megvaldsithatova valtak: 66 halfaj részleges genomjanak 6sszehasonlitd elem-
zésével feltartak, hogy a vizsgalt 27 tékehalfélére altalanos érvény(i a gerincesek
kdzott egyedulalld MHC-II deficiens immunrendszer architekturaja (Malmstrom és
mtsai, 2016). Egy tlhalféle (Syngnathus typhle) esetében is leirtak a funkciondlis
MHC-II gének hianyat igazolva, hogy ez genomikus esemény a fejlédésbiologia-
ilag egymastol tavol allé csoportokban kdvetkezett be (Magadan és mtsai, 2015).

A csontos halak komplex interakciéit vizsgalé immunoldgiai vizsgalatokban a
célszervek (kopoltyd, 1ép, vese, maj) vagy egyes sejtcsoportjaik transzkriptéma
analizise megkerilhetetlen 1épéssé valt. Kivaldéan szemlélteti ennek hasznossa-
gat az a metaanalizis, amely 80 kdzlemény alapjan hasonlitotta 6ssze a kilon-
b6z8 halfajok bakteridlis, viralis vagy parazita fert6zésre adott immunvalaszat
génexpresszios szinten (Sudhagar és mtsai, 2018). Eredményeik segitettek fel-
deriteni a kilénb6z8 halfajokban eltérd patogének altal kivaltott molekularis
immunvalasz konzervalt elemeit. Szintén transzkriptdéma vizsgalatokkal igazoltak

A transzkriptdma analizise az immunfunkcidk feltarasan tul a betegség altal
érintett egyéb folyamatokban, igy példaul a metabolizmusban térténd valto-
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zasokat is felderitheti. A ‘grass carp rheovirus’-sal (GCRV) fert6z6tt amurok
gasztrointesztinalis rendszerében a megvaltozott immunmikddésen tul lipid és
szénhidrat anyagcserezavarokat mutattak ki ezzel az eljarassal, ezaltal kiterjesztve
a virus patobioldgiajaval kapcsolatos ismereteinket (Shi és mtsai, 2014).

Gazdasagi haszonhalak esetében a jelentds karokat okoz6 patogének indukalta
molekularis valtozasok azonositasa segiti a gazda-patogén kapcsolatanak jobb
megértését, ezdltal elére mozditva a kérokozdk elleni védekezés folyamatat is.
Aeromonas hydrophila-val fertézétt pontyok [épébdl példaul 2900 differencialtan
expresszalt gént azonositottak (Jiang és mtsai, 2016), melyek segithetnek a bak-
térium patobiolégidjanak megértésében.

A vakcinalasi stratégiak tervezését és a vakcinak hatasmechanizmusanak meg-
értését is segiti az omikak eszkdzei. Az Edwardsiella tarda egy olyan fakultativ
anaerob, Gram negativ baktérium, mely tdbb halfajt képes megfertdzni, szepszist
okozva. Amikor zebradaniot kezeltek €16, attenualt E. tarda elleni vakcinaval, a maj
transzkriptdmajanak analizise felfedte, hogy a vakcinazas kezdeti szakaszaban
az egyes ‘major histocompatibility complex’ (MHC-I) génjei fokozott expressziot
mutattak, ugyanakkor lecsdkkent az MHC-II génjeinek megnyilvanulasa (Yang és
mtsai, 2012). Ezek az eredmények igazoltak a feltételezett immunvéalasz mecha-
nizmusat és j6 példat szolgaltatnak a genomika alkalmazhatésagara megfelel
vakcinazasi stratégiak kialakitdsahoz. Egy masik kisérletben, egy kereskedelmi
forgalomban 1év8, Streptococcus iniae baktérium elleni vakcina hatasat tesztelték
azsiai tengeri stigér ivadékokon. A vakcinazott és a vakcinaval nem kezelt egyede-
ket fert6zve, azok |épének és fejveséjének transzkriptomajat hasonlitottak 6ssze.
A kapott eredmények nem csak a vakcinazas és fertézés hatasara differencialt
expresszidt (azaz jelentésen eltéré megnyilvanulast) mutatd gének szazait azo-
nositottak, hanem néhany tucat olyan gént is, melyek a vakcinazott egyedekben
aktivalodva feltehetden jelentésen hozzajarultak a halakat megvédd molekularis
valtozasokhoz (2. abra; Jiang és mtsai, 2014).

Az ‘omikai’ eljarasok kombinacidival integrativ patobioldgiai analizisekre is
lehetdség nyilik. Tilapia maj és posterior bélszakasz transzkriptdéma és proteéma
szint( 0sszehasonlit6 vizsgalataval a két szerv kdz6tti hasonldsagokat és eltéré-
seket sikerllt felfedni homeosztatikus és gyulladasos allapotban (Wu és mtsai,
2016). Egyes vélemények szerint az antimikrobialis peptidek jelenthetik az egyik
kulcsot az antibiotikum hasznalat visszaszoritdsdhoz. Channa striatus esetében 13
antimikrobialis peptidet sikerllt azonositani a bérszévetben Aeromonas hydrophila
fertézéskor a bdr transzkriptoma analizisének eredményeibdl (Kumaresan és
mtsai, 2019).

A tenyésztett halak taplalkozasanak ‘omikai’ analizise

A takarmanyozas kulcsfontossagu kérdés minden haltenyészté szamara. Ki-
I6ndsen igaz ez az intenziv termelésre, egyrészt a természetes taplalékbazisok
hianya, masrészt a magas koltségek, harmadrészt pedig a nagy strliség és bio-
massza miatt, amelynek kdszénhetéen minden a halat éré hatas fokozottabban
jelentkezik. Egyes becslések szerint a takarmany ara az ilyen rendszerekben a
halhus eléallitasi koltségének akar 70%-at is kiteheti. A nutrigenomikai eljarasokkal
a taplalék halakra kifejtett hatasa tobb szinten is részletesen tanulmanyozhato.
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2. abra Vakcinazast kbvet6 bakteridlis fert6zés hatasara az azsiai tengeri stigér (Lates calcarifer)
lépében lezajlo génexpresszié mintazata
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A harom hénapos egyedek felét hasliregbe val6 oltassal vakcinazték a Streptococcus iniae baktérium
(Strep) ellen, mig a kontrollhalakba ugyanolyan térfogatu pufferolt fizioldgias séoldatot injektaltak.
Huszonegy nap elteltével mindkét csoport felét hastiregbe injektalt Strep-pel fertézték, mig a téb-
biekbe pufferolt fizioldgias sdoldatot juttattak. A 10 331 prdba alapjan készilt hétérképen minden
egyes sor egy egyednek, mig minden egyes oszlop egy probanak (génnek) felel meg. A piros szin
jelentés expressziét, mig a kék alacsonyabb szint(i megnyilvanulast jelez. Az abra tetején az egyes
probak 6sszes egyedben detektalt expresszidjan alapuld rokonsagi térkép (angolul ‘hierarchical
clustering map’) talalhaté, mig a bal oldal a 15 vizsgalt egyedben abrazolja az sszesitett expresszios
mintazatok hasonl6ségat. Statisztikai analizis: 0,05 P-érték FDR kezeléssel egyutas ANOVA anali-
zissel. (Forras: Jiang és mtsai, 2014; 7. dbra a szerz6k engedélyével)

Figure 2. Bacterial infection of vaccinated Asian seabass (Lates calcarifer) juveniles resulted in
fewer changes in the gene expression profile of spleen than in those of unvaccinated, infected ones

Half of the three-months old juveniles were injected intraperitoneally with a commercial vaccine
developed against Streptococcus iniae (Strep), where controls were mock-injected with buffered
physiological salt solution. Twenty-one day later half of the individuals from both groups were
challenged by intraperitoneal injection of Strep, whereas the rest were injected with buffered saline.
The main image shows the heat map of the expression profile based on 10, 331 probes. Every line
represents a separate individual, whereas every column represents a different probe (gene). The
red color indicates substantial up-regulation of expression, whereas the blue down-regulation. On
the top of the figure, a hierarchical clustering map depicts the relatedness of genes based on their
combined expression profile, whereas on the left the similarity of combined expression profiles for
all genes is exhibited. Statistical analysis: a P-value with FDR (treatment) <0.05 in a one-way Anova
analysis. (Source: Jiang et al., 2014; Figure 7.; with the authors’ permission)
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Kilénb6z6, a kereskedelemben kaphato tapokkal etetett azsia tengeri sligereket
(Lates calcarifer) vizsgéalva kimutattak, hogy a taplalék 6sszetétele a ndvekedés
mértéke mellett jelentds hatéssal van az izom lipiddsszetételére, valamint az
emésztérendszer hisztolégiai paramétereire is (Ngoh és mtsai, 2015). A maj
transzkriptdmajanak analizise szdmos differencial expressziét mutaté gént de-
tektalt nem csak a tappal etetett egyedek és fagyasztott hallal taplalt kontrolljaik
kdzott, hanem a kildnb6z6 tapokkal etetett példanyok kozétt is.

Atéplalék emésztésében és feldolgozasaban kulcsszerepet jatszd szervekben,
igy példaul a belekben vagy a majban zajlé génexpresszié analizisével betekintést
nyerhetlink azokba a folyamatokba, melyek meghatarozzak, hogyan hasznosul-
nak a bevitt tapanyagok. Kuléndsen fontos ez akkor, amikor nem hagyomanyos
alapanyagok tesztelésérdl van szé.

Az akvakultiraban széles korben elterjedt torekvés a halliszt és a halolaj gazda-
sagos és fenntarthaté alternativakkal valé helyettesitése. A ndvényi alapanyagok
hatasainak megértéséhez az ‘omikai’ eljarasok hatékony segitséget nyujtanak.
A ndvényi fehérjék hasznalhatésaganak egyik korlatja az gynevezett ‘antinutritiv
faktorok’ jelenléte, melyek kedvezdétlen hatassal lehetnek az emésztésre, felszivo-
dasra, a tdpanyagok hasznosulasara és negativan befolyasoljak a bél allapotat is
(Krogdahl és Bakke, 2015). A legelterjedtebben hasznalt névényi fehérjehordo-
z6 a szojaliszt, melyben az antinutritiv komponensek a halakban bélgyulladast
okoznak. Ez a hatés olyan altalanosnak tekinthetd, hogy a széjalisztet modellként
hasznaljak bélgyulladas eldidézésére. (Baeverfjord és Krogdahl, 1996; Krogdah!
és mtsai, 2003; Hu és mtsai, 2016). A transzkriptdéma elemzések eredményei azt
mutatjak, hogy a széja etetése el6sz6r az immunfolyamatokért felelés gének
expresszidjat befolyasolja, majd késébb a bélfunkcidk ellatasara szolgald gének
kifejez6désére is hatassal van. A szdja hataséara alulregulalt (azaz alacsonyabb
expresszids szintet mutatd) gének f8leg az endocitézisért, transzport- és anyag-
csere-folyamatokért felelések. Ezek egylttesen a megvaltozott bélmdkoddésre és
a bél epithél hamjanak hibas miikddésére utalnak nagyobb permeabilitas mellett.
Mivel a széjaszaponinok, csak szojafehérjék jelenlétében okoznak gyulladast, el-
mondhatd, hogy a bél egészségét befolyasold6 mechanizmusok még nem kelléen
ismertek (Chikwati és mtsai, 2012).

Mivel a takarmanyalkotdk hatassal vannak az emésztészervekben zajlé
génexpressziora, ezért a takarmanyozas nyomonkdvetése transzkriptoma anali-
zissel feltarja, hogy milyen emésztéenzimeket termel a szervezet, ami kdzvetlen
visszacsatolast jelent a takarmanyalkoték emészthetéségével kapcsolatban.
A folyamat befolyasolja a teljes anyagcserét, amirdl a bomlastermékek elemzé-
sével, a metabolomika segitségével nyerhetlink képet.

A takarmanyalkotdk hatdsa azonban nem csak a hal élettani és egészségi
allapotan érhetd tetten, hanem kdzvetetten a bélben él6 mikroorganizmus ko-
zOsségre, s6t azok genomi dsszetételére (mikrobiom) is hatast gyakorolnak.
A béltartalom metagenomikai analizisével fontos informaciét szerezhetlink arrdl,
hogyan hatnak a tapok a halak emésztési folyamataiban kulcszerepet jatszé
bélbaktériumokra, illetve a bélfléra 6sszetételének megvaltozasa hogyan hat a
hal egészségi allapotara. Kifejlett aranydurbincs (Sparus aurata) belébdl izolalt
Lactobacillus fructivorans torzset és a halakbél kordbban nem izolalt Lactobacillus
plantarum torzset egyidejlileg juttattak vissza aranydurbincs ivadékokba él8 és
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mesterséges takarmany segitségével (Carnevali és mtsai, 2004). A mikrobidta
megvaltozasa mar a larva 35 napos korara egyértelm(vé valt, mindkét Lactobacillus
torzset sikerilt megtelepiteni a bélrendszerben. A tulélésre kifejtett pozitiv hatasuk
pedig mar 39 napos kortél megmutatkozott. Késébb masok azt tapasztaltak, hogy
a Lactobacillus a bélfléra 6sszetételében valé megjelenésével szignifikansan
csokkent a kortizol szintje, csdkkent a Hsp70 hésokk fehérje génexpresszidja és
emelkedett az egyedek pH okozta stresszel szembeni tolerancia szintje (Rollo
és mtsai, 2006).

A taplalék a halak immunstatuszat is megvaltoztathatja, ami preventiv jelleg-
gel jelentésen segitheti az egyes kérokozdkkal szembeni védekezést. Igazolast
nyert, hogy funkciondlis takarmanyok segitségével javitani lehet a tengeri lazac-
termelésben sulyos gondokat okoz6 ‘sea lice’ ellen val6é védekezés hatasfokat
is. A tapokhoz kevert névényi gliikozinolatokat a bélben él6 mikrobidta lebontja,
izotiocianatokka alakitja, melyeknek gyulladascs6kkentd és antioxidans hatasa
van. Az ilyen tapok hasznalata 25%-kal csOkkentette a rakok okozta terhelést a
kontroll tapokhoz képest (Jodaa Holm és mtsai, 2016). A transzkriptoma analizise
igazolta, hogy a lazac bérében az interferon és a kapcsolddd gének expresszidja
megnétt mar a fertézést megel6zéen és a fertézés felfutasaval 1-es tipusu im-
mungének expresszidjat is indukalta. A glikozinolat kiegészités cstkkentette a
rakok immunszupressziv hatasat a halakon. A halak szervezete a gliikozinolatokat
toxinként értelmezte és tovabbi transzkriptéma vizsgalatok szignifikans emelkedést
mutattak a méregtelenitésért felelés gének majbeli expresszidjaban, a vesében,
hasonldan a bérhdz, ugyanakkor az interferon gének expresszidjanak emelkedett
szintje volt tapasztalhaté (Skugor és mtsai, 2016).

Az éhezés a halak életmenetében nem ritka jelenség, hiszen el6fordul telelés,
ivasi vandorlas, szaporodasi idészak soran, de ennek fizioldgiai hatasait kevesen
vizsgalték. A csatornaharcsa (Ictalurus punctatus) taplalékhiany esetén kuléndsen
érzékennyé vélik a Flavobacterium columnare fert6zésre. Csatornaharcsa ivadék
egy hetes éheztetése utan a kopoltyl és a bér transzkriptomajat analizalva azt
tapasztaltak, hogy az éhezés hatasara a nyalkaban a gének komoly hanyadanak,
k6z6ttlk szamos immunfunkcidért felel6s génnek expresszios szintje jelentésen
lecsdkkent (Zhao és mtsai, 2015). A transzkriptdma analizise tehat mar révid
éheztetés utan is felfedte az érintett immunfunkciokat.

Az ‘omikai’ eljarasoknak a kozeljovében nagy szerepe lehet a korai egyedfej-
I6dési szakaszokban a takarmanyozas hatasainak felderitésében, kiléndsen a
bél egészség és az immunfolyamatok, valamint a bélfléra kialakulasanak terén.

KOVETKEZTETESEK

Ahhoz, hogy névelni tudjuk akvakultirank hatékonysagat, valamint a megtermelt
halhis mennyiségét és minéségét, egyre inkabb tamaszkodnunk kell a modern
technoldgiakra. A legfrissebb kutatasi eredményeken alapulé modszerek lehe-
tévé teszik, hogy tdbbet és jobbat termelhessiink anélkdil, hogy kérnyezetiinket
egyre jobban szennyeznénk.

A nagyléptékd eljarasokon alapulé ‘omikai’ megkozelitésekkel javitani lehet a
tenyészallomanyok minéségét, szelektalva azokat a vonalakat, melyek legjobban
alkalmazkodnak a zart, intenziv rendszerek korilményeihez. Ezzel parhuzamo-
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san az ‘omikai’ modszerek alkalmazasaval tovabb lehet fejleszteni a tenyésztési
technoldgia tébb komponensét is.

A kdzleményben ismertetett eljarasok zomét egyes hazai kutatélaborok rutin-
szer(ien alkalmazzak, igy elérhetéek a termeld egységek szamara is. Kivanatos
lenne mielébbi bevezetésiik a hazai haltenyésztési technologiakba, ezéltal segitve
a hazai akvakultira tovabbfejlesztését és modernizalasat.
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