
Állattenyésztés és Takarmányozás, 2020. 69. 3. 317

Nagyléptékű ’omikai’ eljárások alkalmazása  
a modern haltenyésztésben

Orbán László - Bognár András - Havasi Máté - Szeverényi Ildikó -  
Varga László

Összefoglalás

Az emberiség rohamos mértékben emelkedő lélekszáma, és természetes vizeink szennyezett-
ségének növekedése egyre fokozódó kettős nyomást gyakorol akvakultúránkra. Egyre több és jobb 
halhúst kell megtermelni úgy, hogy vizeinket minél kevésbé terheljük. Erre nyilvánvalóan csak akkor 
van esély, ha a haltenyésztést hatékonyabbá tesszük a legmodernebb kutatások eredményein alapuló 
technológiák által biztosított előnyöknek a hagyományos módszerekkel való kombinálása révén. 
Ennek a szemléző cikknek az elsődleges célja az, hogy megmutassa, milyen módon segíthetik az 
örökítő anyag rendszerszintű vizsgálatának, a genomikának, epigenomikának, transzkriptomikának 
és metabiomikának a különböző eszközei a modern halbiológiai és haltenyésztéssel kapcsolatos 
kutatásokat. A közlemény az akvakultúra két olyan területét tekinti át, ahol a fenti, nagyhatékonysá-
gú eljárások és/vagy a rendszer-szintű megközelítés lehetővé tette, hogy a kutatók és tenyésztők 
alkotta munkacsoportok korábban elképzelhetetlen felbontású információhoz jussanak, és fontos 
problémák megoldásához kerüljenek közelebb. Ez a két terület: (i) az elit tenyészvonalak létrehozása 
genomszelekcióval; és (ii) a haltenyésztési technológiák hatékonyságának növelése ‘omikai’ eljárá-
sok alkalmazásával. Jelen áttekintő közlemény nyilvánvalóan szubjektív és nem foglalja magába a 
nagyhatékonyságú megközelítések által a halas kutatások számára kínált lehetséges előnyök teljes 
tárházát, ugyanakkor reményeink szerint a termelők és a területen kívül dolgozó kutatók számára is 
jól demonstrálja az ‘omikai’ kutatásokban rejlő lehetőségeket. A közleményben ismertetett eljárások 
zömét egyes hazai kutatólaborok rutinszerűen alkalmazzák, így elérhetőek a termelő egységek 
számára is. Kívánatos lenne mielőbbi bevezetésük a hazai haltenyésztési technológiákba, ezáltal 
segítve a hazai akvakultúra továbbfejlesztését és modernizálását.

SUMMARY

Orbán, L. - Bognár, 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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Bevezetés

A halak ősidők óta fontos szerepet töltenek be az emberiség táplálkozásában. 
Őseink kezdetben a természetes vizekből kifogott példányokat fogyasztották, 
később azonban a szárazföldi fajokhoz hasonlóan elkezdődött a halak befogása 
és háziasítása is. Az első fogságban szaporított hal feltehetően ponty vagy nílusi 
tilápia volt (Teletchea, 2018) évezredekkel ezelőtt, mára már több mint 350 halfaj 
egyedeit tenyésztik, főként édesvízi farmokon (FAO, 2020). Az akvakultúrával 
2018-ban megtermelt 82,1 millió tonna termék (halak, gerinctelenek és növények 
együtt) közel 46%-át tette ki a világ akkori teljes termelésének, a maradékot 
elsősorban a tengeri halászat biztosította, melynek volumene egyre lassabban 
növekszik és egyes becslések szerint a közeljövőben elérheti a maximumát.  
A jövőben tehát várhatóan egyre több teher hárul majd akvakultúránkra: egyre 
több és jobb minőségű halhúst kell megtermelnünk, ráadásul úgy, hogy vizeinket 
minél kevésbé terheljük, hiszen azok szennyezettsége egyre fokozódik. Erre nyil-
vánvalóan csak akkor lesz esélyünk, ha a hagyományos tenyésztési technológiákat 
továbbfejlesztjük a legfrissebb tudományos eredményeken alapuló módszerekkel.

Az elmúlt három évtized során a biológiai kutatások területén forradalmi vál-
tozások zajlottak le, melyek eredményeként az addig általában egyszerre egy 
vagy néhány célpontot vizsgáló eljárások (pl. genetika, vagy biokémia) mellé 
felzárkóztak a nagyléptékű megközelítések is. Számos olyan diszciplína jött létre, 
mint például a teljes genomot vizsgáló genomika, a fehérjekészleteket analizáló 
proteomika vagy a kis molekulasúlyú anyagcseretermékeket (metabolitokat) ki-
mutató metabolomika, melyek lényege, hogy az élőlényeket nagyhatékonyságú 
eljárásokkal vizsgálják (1. ábra). Ezeket a tudományágakat összefoglaló néven 
‘omikáknak’, párhuzamos alkalmazásukat pedig ’multi-omikai’ megközelítésnek 
vagy rendszerbiológiának nevezzük (Hasin és mtsai, 2017). Szemben a klasszikus, 
hipotézis alapú kutatásokkal, az ‘omikák’ és a rendszertudomány hipotéziseket 
előállító megközelítések (Horgan és Kenny, 2011).

Jelen közlemény terjedelmi korlátai miatt nem adhat teljeskörű és részletes ös�-
szefoglalást az ‘omikák’ több tucatnyi területéről és azok összefüggéseiről, szeren-
csére ezt mások korábban már megtették (Horgan és Kenny, 2011; Coughlin, 2014). 
Ehelyett az a célunk, hogy megmutassuk, milyen módon segíthetik a nagyléptékű 
és hatékony ’omikai’ eljárások a modern halas kutatásokat és ezen keresztül a 
haltenyésztés hatékonyságának növelését. Ehhez négy ‘omikai’ eljárást kell röviden 
bemutatnunk. A genomika a teljes örökítő anyag, azaz az összes kromoszóma egy-
idejű vizsgálatával foglalkozik (Lander, 1996), míg az epigenomika azokat a vissza-
fordítható módosításokat kutatja, melyek a DNS-re vagy az azt burkoló hisztonokra 
rakódva hatnak a gének megnyilvánulására anélkül, hogy a DNS szekvenciáját 
megváltoztatnák (Novik és mtsai, 2002). A transzkriptomika az adott körülmények 
között megnyilvánuló génkészletet analizálja (Wolf, 2013), míg a metagenomika, 
más néven metabiomika a komplex, esetenként fajok ezreit tartalmazó, környezeti 
minták örökítő anyagának elemzésével foglalkozik (Xu, 2006; Wooley és mtsai, 2010). 
Lényeges különbség az első és a másik három terület között, hogy míg egy egyed 
genomja az élete folyamán egyes sejtjeiben bekövetkező mutációktól eltekintve 
állandó, addig epigenomja, transzkriptómája és benne/felszínén található mikroor-
ganizmusok metagenomja plasztikusan változhat a környezeti tényezők hatására.
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Az akvakultúra két olyan területét választottuk ki, ahol a fenti, nagyhatékonysá-
gú eljárások és/vagy a rendszer-szintű megközelítés alkalmazása lehetővé tette, 
hogy a kutatók és tenyésztők alkotta munkacsoportok korábban elképzelhetetlen 
felbontású információhoz jussanak, és általuk fontos problémák megoldásá-
hoz kerüljenek közelebb. Ez a két terület: (i) az elit tenyészvonalak létrehozása 
genomikai szelekcióval; (ii) a haltenyésztési technológiák hatékonyságának 
növelése ‘omikai’ eljárások alkalmazásával. Az omikák akvakultúrában történő 
alkalmazásáról a közelmúltban több szemlecikk is megjelent (Samuelsson és 
Larsson, 2008); Lokman és Symonds, 2014; Raposo de Magalhães és mtsai, 
2018), melyekből az olvasó további ‘omikai’ eljárásokat és újabb alkalmazási 
lehetőségeket ismerhet meg.

1. ábra Az akvakultúrában alkalmazott ‘omikai’ eljárások szelektált gyűjteménye

A halak körül elhelyezkedő színes körök egy-egy olyan ‘omikai’ eljárást reprezentálnak, melyet az 
akvakultúrában sikerrel alkalmaztak a tenyészállományok vagy a technológiák fejlesztése céljából.  
Együttes alkalmazásukat rendszerbiológiának nevezzük. A lista nem teljes, további eljárásokat is 
alkalmaztak az akvakultúrában, míg mások bevonása erősen kívánatos 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.
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Elit tenyészvonalak létrehozása genomikai szelekcióval

Mielőtt a genomikai szelekciót bemutatnánk, röviden ismertetjük a haszon-
állatokon végzett szelekció történetét, mely az évszázadokon át tökéletesített 
fenotípusos szelekcióval indult. A következő fontos lépés a markerek segítségével 
végzett szelekció volt, melyet a genomok kellő szintű megértése után a genomikai 
szelekció váltott fel. Mivel a szárazföldi haszonállatokban (pl. szarvasmarha, ser-
tés vagy tyúk) a fenti eljárások alkalmazása sokkal előrehaladottabb állapotban 
van, mint a halaknál, így példáinkat többször ezekből a fajokból vesszük majd. 

Fenotípusos szelekció

A domesztikáció tízezer évre tehető története alatt az állattenyésztők a fenotípus 
alapján végezték a szelekciót és sokan így végzik még ma is. E szelekciós forma 
hatékonysága, illetve a generációk közötti szelekciós előrehaladás mértéke attól 
függ, hogy az illető tulajdonság sokféleségében (fenotípusos variancia) mekkora 
szerepet játszanak a genetikai faktorok (genetikai variancia). A h2 (örökölhetőség) 
az a hányados, amely ezt számszerűleg is becsli egy nullától egyig terjedő skálán. 

Az egygénes, úgynevezett mendelező tulajdonságoknál, ahol a h2=1, ott kizáró-
lag a genetikai faktorok határozzák meg a fenotípust. Szemléletes példák az ilyen 
fenotípusos szelekció hatékonyságára a különböző aranyhal változatok, amelyek 
számos szín- és egyéb morfológiai tulajdonsággal rendelkeznek: (pl. fátyolos 
farkú, teleszkópszemű, pirossapkás stb.), s mindezeket – a díszhal tenyésztés 
szempontjából jellegtelennek tűnő halból – az ezüstkárászból tenyésztették ki 
évszázadok alatt Kínában.

A legfontosabb termelési tulajdonságok viszont többgénes öröklésmenetet mu-
tatnak, amelyeknél számos – a genom különböző pontjain elhelyezkedő – kisebb 
nagyobb hatású gén bonyolult kölcsönhatása, valamint jelentős környezeti hatás 
együttes eredőjeként alakul ki a fenotípus. E tulajdonságok h2 értéke jellemzően 
alacsony és így a fenotípusos szelekció hatékonysága, a szelekciós előrehaladás 
mértéke is jellemzően alacsonyabb.

Markerek segítségével végzett szelekció 

A genetika technikai és módszertani fejlődésével először a kilencvenes években 
nyílt lehetőség az egygénes öröklésmenetet mutató tulajdonságokat meghatározó 
mutációk feltérképezésére, azaz egy adott kromoszóma régióba történő lokalizá-
lására. Az ezt követő finomfelbontású géntérképezés során pedig a ható mutáció 
pontos helyét és kilétét lehet meghatározni. Ha ez sikerül, akkor úgynevezett direkt 
génteszttel lehet közvetlenül magát a mutációt genotipizálni és ezt az információt 
felhasználni a tenyésztésben: ha a mutáció előnyös, akkor bevonható a pozitív 
szelekcióba, ha káros (pl. betegséget okoz), akkor pedig ellene lehet szelektálni.

Az ezt megelőző térképezést genetikai markerekkel végzik. Ezek olyan poli-
morf szekvenciák, amelyeket a genetikusok azért azonosítanak, dolgozzák ki a 
detektálási technológiájukat és térképezik fel az egymáshoz viszonyított pontos 
pozíciójukat, hogy utána ezekhez képest lehessen feltérképezni az állattenyész-
tési szempontból fontos mutációk helyét a genomban. A kilencvenes évek elején 
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fedezték fel a mikroszatellit markereket és használják ezeket azóta is a géntér-
képezésben. Előnyeik: egyszerű kodomináns öröklésmenetet mutatnak, számos 
allélváltozattal rendelkeznek (polimorfizmus), kimutatásuk pontos és egyértelmű, 
továbbá a genom bármely pontján megtalálhatók (Ellegren, 2004). Polimorf jellegük 
miatt ezeket a markereket a származásellenőrzésben is hatékonyan alkalmazzák. 

A markerek segítségével végzett szelekció (angolul ‘Marker Assisted Selection’, 
röviden MAS) volt az első olyan stratégia, ahol a szelekció alapját nem a fenotípus, 
hanem a genotípus jelentette. E módszernek az a lényege, hogy, ha genetikai 
merkerekkel be lehet térképezni az adott ható mutációt egy szűk kromoszóma-
régióra, akkor még az előtt, hogy magát a mutációt azonosították volna, a szom-
szédos markerek segítségével megállapítható, hogy az egyes utódok valóban 
örökölték-e a szóban forgó mutációt az egyik, vagy másik szülőtől, avagy sem 
(Wakchaure és mtsai, 2015). A MAS-hoz nagy reményeket fűztek a kilencvenes 
években, de sajnos a legtöbb esetben mégsem eredményezett széles körben átütő 
sikereket. Ennek az volt az oka, hogy a mikroszatelliteknek, a teljes genomhoz 
viszonyított száma és a térképezés hatékonysága nem volt alkalmas arra, hogy 
a ható gén legszorosabb szomszédságába pozícionálja a markereket. Így ezek 
a kapcsolatok pár generáción belül felbomlottak és a ható mutáció átadódását 
már nem lehetett megbízhatóan nyomon követni a generációk között. 

Genomikai szelekció (GS)

A genomikában hatalmas robbanás játszódott le az ezredfordulón, s a fejlődés 
azóta exponenciális jelleggel folytatódik napjainkban is. E robbanást az emberi 
genom 3,3 milliárd nukleotid (3,3 gigabázis, azaz Gb) sorrendjének meghatáro-
zása (teljes genom szekvenálás) jelentette. Ezt az egyik valaha volt legnagyobb 
tudományos összefogás, az emberi genom projekt (angolul: Human Genome 
Project, HGP) keretében hajtották végre a világ vezető laboratóriumai (Lander és 
mtsai, 2001; Venter és mtsai, 2001). A HGP nemcsak az emberi, de a modellállatok 
(pl.: egér; Waterston és mtsai, 2002) és a legfontosabb háziállat fajok [pl. a tyúk 
(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 szekvenciájának elkészítését is megvalósította. Meg-
születtek az első hal genomok is, például a pöttyös zöld bőröndhal (Aparicio és 
mtsai, 2002), japán medaka (Kasahara és mtsai, 2007) illetve zebradánió (Howe 
és mtsai, 2013) modelleké, majd egyre több haszonhalé is [pl. bölcsőszájú halak 
(Cichlidae; Brawand és mtsai, 2014), és az ázsiai tengeri sügér (Vij és mtsai, 2016)]. 
További cél volt a genomika fejlődéséhez szükséges korszerűbb és hatékony plat-
formok kifejlesztése is. Így dolgozták ki az ún. következő generációs szekvenálást 
(angolul Next Generation Sequencing, NGS vagy High Throughput Sequencing, 
HTS; Kircher és Kelso, 2010) és az SNP-chip technológiát (LaFramboise, 2009) 
is. Az NGS hatékonyságát jól jellemzi, hogy míg az előbb említett első emberi 
szekvencia tíz éven keresztül készült első generációs ‘Sanger’ szekvenálással és 
nagy nemzetközi összefogással, addig ma egyetlen NGS készülékkel egy teljes 
emberi genomot meg lehet szekvenálni pár óra alatt ezer dollár alatti költséggel. 

Az SNP-chip módszer egy új típusú genetikai markert használ: az SNP-t (az 



Orbán és mtsai: Nagyléptékű ’omikai’ eljárások alkalmazása a modern haltenyésztésben322

angol ‘Single Nucleotide Polymorphism’ kifejezés rövidítése), ami egy bázis kü-
lönbséget jelent a genom adott pontján (Kim és Misra, 2007). Az SNP egyedileg 
sokkal gyengébb marker, mint a mikroszatellit, mert jellemzően minden SNP-nek 
csak két allélje van. Ugyanakkor hatalmas előnye, hogy egyrészt a kimutatása 
(genotipizálása) teljesen automatizálható, másrészt a nanotechnológiával elkészí-
tett SNP-chipeken, egy mikroszkópos tárgylemez felületén, ezres-tízezres-százez-
res-milliós léptékben (‘low-medium-high density chip’) lehet SNP-ket genotipizálni 
egyetlen lépésben. E chipeket nagy nemzetközi gyártók készítik minden fonto-
sabb háziállatfajra. A SNP-ket  úgy választják ki, hogy azok egyenletesen fedjék 
le a genomot. A legfontosabb fajok esetében többféle markersűrűségű chip is 
rendelkezésre áll.

Az SNP-chipek megjelenése tette lehetővé a genomszelekciót (GS), amely 
gyökeresen felforgatta és teljesen új alapokra helyezte a nemzetközi tejelőmarha 
fajták szelekciós stratégiáját, és az állattenyésztés többi ágazatát is kezdi jelen-
tősen megváltoztatni (Goddard és Hayes, 2007). A GS azon az elméleti tézisen 
alapul, hogy ha a genomot sűrűn pozicionált SNP-markerekkel vizsgáljuk, akkor 
egy mennyiségi tulajdonságra – például tejtermelésre – ható összes, kisebb-
nagyobb hatású, ismeretlen pozíciójú gén szoros fizikai közelségben lesz mini-
mum egy SNP markerhez, amelyeknek viszont ismert helye a kromoszómákon 
(Meuwissen és mtsai, 2001).

A GS-hez szükség van még egy referencia populációra (RP) is. Ebbe minél 
több, lehetőleg több ezer olyan bikát kell összegyűjteni, amelyeknek ivadék-
vizsgálatuk alapján igazoltan kiváló tejtermelési képességet örökítenek nőivarú 
utódaikra. Ha ezeket a bikákat genotipizálják a kiválasztott SNP-chipre, akkor egy 
speciális, összhangot mutató mintázatot kapnak azokra az SNP-ekre, amelyek 
a tejtermelésre ható gének közvetlen szomszédságaiban vannak. Ez a mintázat 
fog megfelelni a „jó tejtermelésnek”. A következő lépésben kiválasztják azokat 
a kisbikákat, amelyek a küllemük és a származásuk alapján megfelelő jövendő 
tenyészállat-jelöltek lehetnének és ezeket ugyancsak genotipizálják az SNP-chipre. 
Ezek közül azokból lesznek a legjobb tejtermelési képességet örökítő bikák, ame-
lyeknek az SNP mintázata minél jobban összhangban van a fent bemutatott, „jó 
tejtermelést” megtestesítő összesített mintázattal. Ezt az összefüggést egy komp-
lex matematikai egyenlettel számolják ki. A korreláció olyan szoros az egyenlet 
adta SNP értékek és a valódi tenyészérték között, hogy az USA-ban egyre inkább 
háttérbe szorul a nagy költségekkel járó klasszikus ivadékvizsgálat. Helyette 
egyre nagyobb teret hódít a GS, mellyel a jó SNP mintázattal rendelkező „genomi 
kisbikákat”, már az ivarérés előtt jó áron tudják értékesíteni. Az SNP genotipizálás 
ugyan költséges módszer, de ebben az ágazatban megtérül a befektetés, mert 
a tenyészvárományos növendék bikáknak nem kell hat évet várakoznia, míg az 
ivadékvizsgálat alapján eldől a tejtermelési örökítőképességük, s ez jelentős 
költségmegtakarítást eredményez. A többi háziállat fajnál a helyzet nem ennyire 
egyértelmű, ezeknél számos tényező alakítja a GS jövendő alkalmazhatóságát. 

Ahogy korábban említettük a haszonhalak szelekciója jóval később kezdődött 
a szárazföldi haszonállatokénál. Ráadásul a halak genomja a közös ősükben 
lezajlott teljes genomkettőződés (angolul ‘teleost-specific genome duplication’, 
röviden TGD; Christoffels és mtsai, 2004; Meyer and Van de Peer, 2005) és az 
egyes csoportok, így például a lazacfélék vagy tokfélék, közös őseiben lezajlott 
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további genom kettőződések (Guyomard és mtsai, 2012; Berthelot és mtsai, 2014) 
következtében általában komplexebb, mint az emlősöké vagy madaraké (Wittbrodt 
és mtsai, 1998; Sandve és mtsai, 2018). A fenti okok miatt egyelőre kevés tenyésztés 
számára fontos haszonhal fajban végeztek genomi szelekciót. Mivel a halaknál 
– a lazacfélék kivételével – mind a termelt mennyiség, mind pedig a kilónkénti ár 
túl alacsony ahhoz, hogy fedezze az SNP chipek nagyléptékű előállítását, ezért 
halakon a genomok analízisét inkább nagyhatékonyságú szekvenálással végzik. 
Ennek a megközelítésnek angolul ‘genotyping-by-sequencing’, azaz GBS a neve, 
melynek több változata is van (Robledo és mtsai, 2018). A leggyakrabban az 
ún. ‘restriction-site associated DNA mapping’ (RADseq vagy RADmap) eljárást 
(Baird és mtsai, 2008; Peterson és mtsai, 2012) alkalmazzák, melynek során nem 
a teljes genomot, hanem annak egy ügyes trükkel kiszortírozott tizedét-huszadát 
szekvenálják meg. Így nincs szükség nagyszámú SNP marker azonosítására és 
jellemzésére, elegendő csak azokat vizsgálni, amelyek a kiválasztott szakaszokon 
helyezkednek el.

Az atlanti lazac (Salmo salar; innen: lazac) a világ halhústermelésének 4,5 %-át 
[azaz közel 2,5 millió tonnát; (FAO, 2020] szolgáltatja, ennek megfelelően a faj 
kutatására is igen komoly erők összpontosulnak. A lazacot fertőző megbetege-
dések elleni küzdelemben egyre fontosabb szerepet tölt be az a szisztematikus 
szelekciós munka, mellyel egyes betegségek ellen fokozott toleranciát mutató 
tenyészvonalakat fejlesztenek ki. A fertőző hasnyálmirigy elhalás vírusa (angolul 
infectious pancreas necrosis virus, IPNV) komoly mértékű elhullásokat okozott 
a lazac farmokon világszerte. A lazac genomjának szisztematikus átfésülésével 
sikerült azonosítani egy olyan ‘quantitativ trait locus’-nak, azaz QTL-nek nevezett 
genomrégiót (Würschum, 2012), mely az IPN-nel szembeni ellenállás több mint 
feléért felelős (Houston és mtsai, 2008; Moen és mtsai, 2009). Ennek alapján ki-
dolgoztak egy olyan genotipizáló tesztet, melynek alkalmazásával IPN-rezisztens 
lazac vonalakat fejlesztettek ki, ezáltal drámai mértékben lecsökkentve a vírus 
okozta problémákat a lazactenyésztésben. Később teljes genom szekvenálással 
sikerült feltárni a QTL-és és azonosítani azt az epithelial cadherin (cdh1) gént, 
melynek fehérjeterméke szerepet játszik a vírus sejtekbe történő bejutásában, és 
melynek mutációja fokozza a fertőzés ellen rezisztenciát (Moen és mtsai, 2015).

Mivel az atlanti lazac tengeri termelése során legnagyobb gondot okozó ví-
rusok és baktériumok legtöbbje ellen sikerült hatékony vakcinákat kifejleszteni 
(Bravo és Midtlyng, 2007; Midtlyng és mtsai, 2011), így a farmok számára ma a 
legnagyobb problémát a köznyelv által vízitetűknek (angolul ‘sea lice’) neve-
zett ektoparaziták okozta fertőzés jelenti. Ezek valójában az evezőlábú rákok 
(Copepoda) milliméter nagyságú lárvái, melyek a lazacok bőrén élősködve lokális 
gyulladásokat okoznak és immunszupresszáns hatást fejtenek ki (Finstad és mtsai, 
2000). Európában elsősorban a Lepeophtheirus salmonis, míg Dél Amerikában 
elsősorban a Caligus rogercresseyi lárvái okoznak problémát a lazactenyésztők 
számára. Az elmúlt évtized során számos eljárást teszteltek ezen paraziták elleni 
védekezésre, így például kémiai kezeléseket, tisztító halakat vagy a táplálékhoz 
kevert adalékanyagokat (Núñez-Acuñaa és mtsai, 2015; Gentry és mtsai, 2020; 
Hannisdal  és mtsai, 2020). Több esetben tapasztaltak ugyan kívánatos hatást, 
de a problémát egyik alkalmazása sem oldotta meg. Így a figyelem egyre inkább 
azon erőfeszítések felé fordult, melyek a genomszelekció segítségével próbálnak 
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olyan lazacvonalakat kifejleszteni, melyek fokozott toleranciát mutatnak ezen 
ektoparazitákkal szemben (Gharbi és mtsai, 2015; Gallardo-Escárate és mtsai, 
2019). A lazac után – némi késéssel – megindultak a genomszelekciós kutatások 
több más halfajban, így például a nílusi tilápiában (Xia és mtsai, 2015), az ázsiai 
tengeri sügérben (Wang és mtsai, 2017), európai tengeri sügérben (Palaiokostas 
és mtsai, 2018) és a japán lepényhalban (Zhou és mtsai, 2020). Ezen programok 
célja – a lazachoz hasonlóan – elsősorban olyan elit tenyészvonalak előállítása, 
melyek nagyobb növekedési eréllyel és bizonyos fertőző betegségekkel szembeni 
fokozott ellenállásal rendelkeznek.

A haltenyésztési technológiák hatékonyságának növelése ‘omikai’ eljárások al-
kalmazásával

Az intenzív haltenyésztés legnagyobb kihívása: hogyan lehet minél több halhúst 
megtermelni költséghatékonyan egy adott térfogatban a lehető legrövidebb idő 
alatt úgy, hogy a környezetet minél kevésbé szennyezzük. A nagyhatékonyságú 
‘omikai’ eljárások ehhez is több ponton nyújthatnak segítséget.

Haltenyésztő rendszerek metagenomikai analízise

A költséghatékonyság fokozása miatt a zárt intenzív haltartó rendszerek fel-
használói arra kényszerülnek, hogy drasztikusan fokozzák az egységnyi térfogatra 
eső állománysűrűséget. A nyilvánvaló előnyök mellett ennek sajnos megvannak 
a hátrányai is, hiszen az ilyen rendszerekben a halak az állandó fizikai közelség 
miatt nagyobb stresszhatásnak vannak kitéve, és ez hosszú távon növelheti a 
fertőző betegségek kialakulásának esélyét és drasztikusan felgyorsíthatja azok 
lefolyásának menetét is (Snieszko, 1974; Conte, 2004). Könnyen belátható, hogy 
a védekezés egyik frontja az ilyen rendszerek gyakori monitorozása olyan eljárá-
sokkal, melyekkel a fertőzéseket már kezdeti fázisukban detektálhatjuk.

A metagenomika segítségével a környezetünkből gyűjtött minták mikrobiális 
genetikai analízisét végezhetjük el anélkül, hogy a mintában jelenlevő baktériu-
mokat (és/vagy vírusokat és gombákat) izolálnunk kellene (Xu, 2006; Wooley és 
mtsai, 2010). Intenzív farmok befolyó és kifolyó vizének rendszeres metagenomikai 
monitorozásával a rendszerek állapota könnyen leellenőrizhető, és a biofilterekben 
bekövetkező változások azok korai fázisában megfigyelhetők (Bentzon‐Tilia és 
mtsai, 2016; Martínez‐Porchas és Vargas‐Albores, 2017). Különböző körülmények 
között működtetett recirkulált vizű haltenyésztő rendszerekben (‘recirculating 
aquaculture system’, RAS) a biofilterek mikrobiomjának összetétele jelentősen 
eltér (Huang és mtsai, 2016), jelezve, hogy ezzel az eljárással a rendszerben eset-
legesen  bekövetkező kedvezőtlen változásokat követni, sőt esetleg korán előre 
jelezni is lehet. Mivel a tartási körülmények hatással vannak a halak belében illetve 
felszínüket borító nyálkarétegben élő mikroorganizmusokra (de Bruijn és mtsai, 
2018), valószínűsíthető, hogy a halakat borító nyálkaréteg vagy az általuk termelt 
bélsár rendszeres metagenomikai analízisével akár a stressz vagy a felbukkanó 
betegségek korai hatását is detektálni lehet majd (Llewellyn és mtsai, 2014). 
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A fertőző betegségek folyamatainak és az ellenük való védekezés  
lehetőségeinek ’omikai’ analízise

Az „omikák” alkalmazása lehetővé teszi a patogén-gazdaszervezet közötti 
kölcsönhatások mélyebb megértését is. A nagyhatékonyságú szekvenálási eljá-
rások szélesebb körű hozzáférhetőségével feltárhatóvá vált a halak immunrend-
szerének genetikai háttere és ezzel párhuzamosan a legfontosabb patogének 
genomja is megismerhetővé vált. A bioinformatikai kapacitások bővülésével 
azonosíthatóvá váltak kulcsfontosságú gének és jelátviteli útvonalak, amelyek 
fontos szereppel bírnak a patomechanizmusok megértésében, a rezisztencia és 
fogékonyság molekuláris manifesztálódásában és a halak immunrendszerének 
evolúciós fejlődésében. Lehetővé vált a humán és rágcsáló ismeretanyag alapján 
végzett kísérletes összehasonlító jellegű analízisektől való elszakadás, és a ‘de 
novo’ eredményekre és az egyre növekvő számú hal genom alkotta információs 
bázisra támaszkodva a halak egyedi evolúciós és fajspecifikus megoldásainak 
azonosítása.

Korábban a halak immunrendszerének és a betegségek patomechanizmusának 
vizsgálata elsősorban bizonyos gének azonosítására illetve fehérje funkciók tisz-
tázására szorítkozott, így például a komplement faktor gén klónozására (Kuroda 
és mtsai, 1996), vagy az immunglobulin gének organizációjának tisztázására 
(Amemiya és mtsai, 1990). Ugyanakkor, a halakra jellemző egyedi evolúciós meg-
oldások és az immunrendszer működésének holisztikus feltárása váratott magára. 

Önmagában a genomszekvenálások is rendkívül érdekes immun-evolúcióbioló-
giai vonatkozásokat tártak fel egyes fajok esetében. Az atlanti tőkehal genomjának 
elemzése során kimutatták az MHC-II és a CD4 receptort kódoló gének hiányát, 
így igazolták az adaptív immunrendszer CD4 helper T sejt alapú aktivációjának 
diszfunkcionalitását. A kibővült MHC-I gének számával és a csontos halak közötti 
legnagyobb változatosságot mutató Toll-szerű receptor készlettel kompenzálva 
egyedi evolúciós immunbiológiai fejlődési útra derült fény a gerincesek között a 
genomika alkalmazásával (Star és mtsai, 2011). Később a fajokon átívelő vizsgálatok 
is megvalósíthatóvá váltak: 66 halfaj részleges genomjának összehasonlító elem-
zésével feltárták, hogy a vizsgált 27 tőkehalfélére általános érvényű a gerincesek 
között egyedülálló MHC-II deficiens immunrendszer architektúrája (Malmstrøm és 
mtsai, 2016). Egy tűhalféle (Syngnathus typhle) esetében is leírták a funkcionális 
MHC-II gének hiányát igazolva, hogy ez genomikus esemény a fejlődésbiológia-
ilag egymástól távol álló csoportokban következett be (Magadan és mtsai, 2015).

A csontos halak komplex interakcióit vizsgáló immunológiai vizsgálatokban a 
célszervek (kopoltyú, lép, vese, máj) vagy egyes sejtcsoportjaik transzkriptóma 
analízise megkerülhetetlen lépéssé vált. Kiválóan szemlélteti ennek hasznossá-
gát az a metaanalízis, amely 80 közlemény alapján hasonlította össze a külön-
böző halfajok bakteriális, virális vagy parazita fertőzésre adott immunválaszát 
génexpressziós szinten (Sudhagar és mtsai, 2018). Eredményeik segítettek fel-
deríteni a különböző halfajokban eltérő patogének által kiváltott molekuláris 
immunválasz konzervált elemeit. Szintén transzkriptóma vizsgálatokkal igazolták 
a halak vörösvérsejtjeinek aktív immunológiai funkcióját is (Shen és mtsai, 2018).

A transzkriptóma analízise az immunfunkciók feltárásán túl a betegség által 
érintett egyéb folyamatokban, így például a metabolizmusban történő válto-
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zásokat is felderítheti. A ‘grass carp rheovirus’-sal (GCRV) fertőzött amurok 
gasztrointesztinális rendszerében a megváltozott immunműködésen túl lipid és 
szénhidrát anyagcserezavarokat mutattak ki ezzel az eljárással, ezáltal kiterjesztve 
a vírus patobiológiájával kapcsolatos ismereteinket (Shi és mtsai, 2014). 

Gazdasági haszonhalak esetében a jelentős károkat okozó patogének indukálta 
molekuláris változások azonosítása segíti a gazda-patogén kapcsolatának jobb 
megértését, ezáltal előre mozdítva a kórokozók elleni védekezés folyamatát is. 
Aeromonas hydrophila-val fertőzött pontyok lépéből például 2900 differenciáltan 
expresszált gént azonosítottak (Jiang és mtsai, 2016), melyek segíthetnek a bak-
térium patobiológiájának megértésében.  

A vakcinálási stratégiák tervezését és a vakcinák hatásmechanizmusának meg-
értését is segíti az omikák eszközei.  Az Edwardsiella tarda egy olyan fakultatív 
anaerob, Gram negatív baktérium, mely több halfajt képes megfertőzni, szepszist 
okozva. Amikor zebradániót kezeltek élő, attenuált E. tarda elleni vakcinával, a máj 
transzkriptómájának analízise felfedte, hogy a vakcinázás kezdeti szakaszában 
az egyes ‘major histocompatibility complex’ (MHC-I) génjei fokozott expressziót 
mutattak, ugyanakkor lecsökkent az MHC-II génjeinek megnyilvánulása (Yang és 
mtsai, 2012). Ezek az eredmények igazolták a feltételezett immunválasz mecha-
nizmusát és jó példát szolgáltatnak a genomika alkalmazhatóságára megfelelő 
vakcinázási stratégiák kialakításához. Egy másik kísérletben, egy kereskedelmi 
forgalomban lévő, Streptococcus iniae baktérium elleni vakcina hatását tesztelték 
ázsiai tengeri sügér ivadékokon. A vakcinázott és a vakcinával nem kezelt egyede-
ket fertőzve, azok lépének és fejveséjének transzkriptómáját hasonlították össze. 
A kapott eredmények nem csak a vakcinázás és fertőzés hatására differenciált 
expressziót (azaz jelentősen eltérő megnyilvánulást) mutató gének százait azo-
nosították, hanem néhány tucat olyan gént is, melyek a vakcinázott egyedekben 
aktiválódva feltehetően jelentősen hozzájárultak a halakat megvédő molekuláris 
változásokhoz (2. ábra; Jiang és mtsai, 2014).

Az ‘omikai’ eljárások kombinációival integratív patobiológiai analízisekre is 
lehetőség nyílik. Tilápia máj és posterior bélszakasz transzkriptóma és proteóma 
szintű összehasonlító vizsgálatával a két szerv közötti hasonlóságokat és eltéré-
seket sikerült felfedni homeosztatikus és gyulladásos állapotban (Wu és mtsai, 
2016). Egyes vélemények szerint az antimikrobiális peptidek jelenthetik az egyik 
kulcsot az antibiotikum használat visszaszorításához.  Channa striatus esetében 13 
antimikrobiális peptidet sikerült azonosítani a bőrszövetben Aeromonas hydrophila 
fertőzéskor a bőr transzkriptóma analízisének eredményeiből (Kumaresan és 
mtsai, 2019).

A tenyésztett halak táplálkozásának ‘omikai’ analízise

A takarmányozás kulcsfontosságú kérdés minden haltenyésztő számára. Kü-
lönösen igaz ez az intenzív termelésre, egyrészt a természetes táplálékbázisok 
hiánya, másrészt a magas költségek, harmadrészt pedig a nagy sűrűség és bio-
massza miatt, amelynek köszönhetően minden a halat érő hatás fokozottabban 
jelentkezik. Egyes becslések szerint a takarmány ára az ilyen rendszerekben a 
halhús előállítási költségének akár 70%-át is kiteheti. A nutrigenomikai eljárásokkal 
a táplálék halakra kifejtett hatása több szinten is részletesen tanulmányozható. 
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2. ábra Vakcinázást követő bakteriális fertőzés hatására az ázsiai tengeri sügér (Lates calcarifer) 
lépében lezajló génexpresszió mintázata 

A három hónapos egyedek felét hasüregbe való oltással vakcinázták a Streptococcus iniae baktérium 
(Strep) ellen, míg a kontrollhalakba ugyanolyan térfogatú pufferolt fiziológiás sóoldatot injektáltak. 
Huszonegy nap elteltével mindkét csoport felét hasüregbe injektált Strep-pel fertőzték, míg a töb-
biekbe pufferolt fiziológiás sóoldatot juttattak. A 10 331 próba alapján készült hőtérképen minden 
egyes sor egy egyednek, míg minden egyes oszlop egy próbának (génnek) felel meg. A piros szín 
jelentős expressziót, míg a kék alacsonyabb szintű megnyilvánulást jelez. Az ábra tetején az egyes 
próbák összes egyedben detektált expresszióján alapuló rokonsági térkép (angolul ‘hierarchical 
clustering map’) található, míg a bal oldal a 15 vizsgált egyedben ábrázolja az összesített expressziós 
mintázatok hasonlóságát. Statisztikai analízis: 0,05 P-érték FDR kezeléssel egyutas ANOVA analí-
zissel. (Forrás: Jiang és mtsai, 2014; 7. ábra a szerzők 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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Különböző, a kereskedelemben kapható tápokkal etetett ázsia tengeri sügereket 
(Lates calcarifer) vizsgálva kimutatták, hogy a táplálék összetétele a növekedés 
mértéke mellett jelentős hatással van az izom lipidösszetételére, valamint az 
emésztőrendszer hisztológiai paramétereire is (Ngoh és mtsai, 2015). A máj 
transzkriptómájának analízise számos differenciál expressziót mutató gént de-
tektált nem csak a táppal etetett egyedek és fagyasztott hallal táplált kontrolljaik 
között, hanem a különböző tápokkal etetett példányok között is.

A táplálék emésztésében és feldolgozásában kulcsszerepet játszó szervekben, 
így például a belekben vagy a májban zajló génexpresszió analízisével betekintést 
nyerhetünk azokba a folyamatokba, melyek meghatározzák, hogyan hasznosul-
nak a bevitt tápanyagok. Különösen fontos ez akkor, amikor nem hagyományos 
alapanyagok teszteléséről van szó. 

Az akvakultúrában széles körben elterjedt törekvés a halliszt és a halolaj gazda-
ságos és fenntartható alternatívákkal való helyettesítése. A növényi alapanyagok 
hatásainak megértéséhez az ‘omikai’ eljárások hatékony segítséget nyújtanak.  
A növényi fehérjék használhatóságának egyik korlátja az úgynevezett ‘antinutritív 
faktorok’ jelenléte, melyek kedvezőtlen hatással lehetnek az emésztésre, felszívó-
dásra, a tápanyagok hasznosulására és negatívan befolyásolják a bél állapotát is 
(Krogdahl és Bakke, 2015).  A legelterjedtebben használt növényi fehérjehordo-
zó a szójaliszt, melyben az antinutritív komponensek a halakban bélgyulladást 
okoznak. Ez a hatás olyan általánosnak tekinthető, hogy a szójalisztet modellként 
használják bélgyulladás előidézésére. (Baeverfjord és Krogdahl, 1996; Krogdahl 
és mtsai, 2003; Hu , 2016). A transzkriptóma elemzések eredményei azt 
mutatják, hogy a szója etetése először az immunfolyamatokért felelős gének 
expresszióját befolyásolja, majd később a bélfunkciók ellátására szolgáló gének 
kifejeződésére is hatással van. A szója hatására alulregulált (azaz alacsonyabb 
expressziós szintet mutató) gének főleg az endocitózisért, transzport- és anyag-
csere-folyamatokért felelősek. Ezek együttesen a megváltozott bélműködésre és 
a bél epithél hámjának hibás működésére utalnak nagyobb permeabilitás mellett. 
Mivel a szójaszaponinok, csak szójafehérjék jelenlétében okoznak gyulladást, el-
mondható, hogy a bél egészségét befolyásoló mechanizmusok még nem kellően 
ismertek (Chikwati és mtsai, 2012).

Mivel a takarmányalkotók hatással vannak az emésztőszervekben zajló 
génexpresszióra, ezért a takarmányozás nyomonkövetése transzkriptóma analí-
zissel feltárja, hogy milyen emésztőenzimeket termel a szervezet, ami közvetlen 
visszacsatolást jelent a takarmányalkotók emészthetőségével kapcsolatban.  
A folyamat befolyásolja a teljes anyagcserét, amiről a bomlástermékek elemzé-
sével, a metabolomika segítségével nyerhetünk képet. 

A takarmányalkotók hatása azonban nem csak a hal élettani és egészségi 
állapotán érhető tetten, hanem közvetetten a bélben élő mikroorganizmus kö-
zösségre, sőt azok genomi összetételére (mikrobiom) is hatást gyakorolnak. 
A béltartalom metagenomikai analízisével fontos információt szerezhetünk arról, 
hogyan hatnak a tápok a halak emésztési folyamataiban kulcszerepet játszó 
bélbaktériumokra, illetve a bélflóra összetételének megváltozása hogyan hat a 
hal egészségi állapotára. Kifejlett aranydurbincs (Sparus aurata) beléből izolált 
Lactobacillus fructivorans törzset és a halakból korábban nem izolált Lactobacillus 
plantarum törzset egyidejűleg juttattak vissza aranydurbincs ivadékokba élő és 
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mesterséges takarmány segítségével (Carnevali és mtsai, 2004). A mikrobióta 
megváltozása már a lárva 35 napos korára egyértelművé vált, mindkét Lactobacillus 
törzset sikerült megtelepíteni a bélrendszerben. A túlélésre kifejtett pozitív hatásuk 
pedig már 39 napos kortól megmutatkozott. Később mások azt tapasztalták, hogy 
a Lactobacillus a bélflóra összetételében való megjelenésével szignifikánsan 
csökkent a kortizol szintje, csökkent a Hsp70 hősokk fehérje génexpressziója és 
emelkedett az egyedek pH okozta stresszel szembeni tolerancia szintje (Rollo 
és mtsai, 2006). 

A táplálék a halak immunstátuszát is megváltoztathatja, ami preventív jelleg-
gel jelentősen segítheti az egyes kórokozókkal szembeni védekezést. Igazolást 
nyert, hogy funkcionális takarmányok segítségével javítani lehet a tengeri lazac-
termelésben súlyos gondokat okozó ‘sea lice’ ellen való védekezés hatásfokát 
is. A tápokhoz kevert növényi glükozinolátokat a bélben élő mikrobióta lebontja, 
izotiocianátokká alakítja, melyeknek gyulladáscsökkentő és antioxidáns hatása 
van. Az ilyen tápok használata 25%-kal csökkentette a rákok okozta terhelést a 
kontroll tápokhoz képest (Jodaa Holm és mtsai, 2016). A transzkriptóma analízise 
igazolta, hogy a lazac bőrében az interferon és a kapcsolódó gének expressziója 
megnőtt már a fertőzést megelőzően és a fertőzés felfutásával 1-es típusú im-
mungének expresszióját is indukálta. A glükozinolát kiegészítés csökkentette a 
rákok immunszupresszív hatását a halakon. A halak szervezete a glükozinolátokat 
toxinként értelmezte és további transzkriptóma vizsgálatok szignifikáns emelkedést 
mutattak a méregtelenítésért felelős gének májbeli expressziójában, a vesében, 
hasonlóan a bőrhöz, ugyanakkor az interferon gének expressziójának emelkedett 
szintje volt tapasztalható (Skugor és mtsai, 2016). 

Az éhezés a halak életmenetében nem ritka jelenség, hiszen előfordul telelés, 
ívási vándorlás, szaporodási időszak során, de ennek fiziológiai hatásait kevesen 
vizsgálták. A csatornaharcsa (Ictalurus punctatus) táplálékhiány esetén különösen 
érzékennyé válik a Flavobacterium columnare fertőzésre. Csatornaharcsa ivadék 
egy hetes éheztetése után a kopoltyú és a bőr transzkriptómáját analizálva azt 
tapasztalták, hogy az éhezés hatására a nyálkában a gének komoly hányadának, 
közöttük számos immunfunkcióért felelős génnek expressziós szintje jelentősen 
lecsökkent (Zhao és mtsai, 2015). A transzkriptóma analízise tehát már rövid 
éheztetés után is felfedte az érintett immunfunkciókat.

Az ‘omikai’ eljárásoknak a közeljövőben nagy szerepe lehet a korai egyedfej-
lődési szakaszokban a takarmányozás hatásainak felderítésében, különösen a 
bél egészség és az immunfolyamatok, valamint a bélflóra kialakulásának terén. 

KÖVETKEZTETÉSEK

Ahhoz, hogy növelni tudjuk akvakultúránk hatékonyságát, valamint a megtermelt 
halhús mennyiségét és minőségét, egyre inkább támaszkodnunk kell a modern 
technológiákra.  A legfrissebb kutatási eredményeken alapuló módszerek lehe-
tővé teszik, hogy többet és jobbat termelhessünk anélkül, hogy környezetünket 
egyre jobban szennyeznénk.

A nagyléptékű eljárásokon alapuló ‘omikai’ megközelítésekkel javítani lehet a 
tenyészállományok minőségét, szelektálva azokat a vonalakat, melyek legjobban 
alkalmazkodnak a zárt, intenzív rendszerek körülményeihez. Ezzel párhuzamo-
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san az ‘omikai’ módszerek alkalmazásával tovább lehet fejleszteni a tenyésztési 
technológia több komponensét is.

A közleményben ismertetett eljárások zömét egyes hazai kutatólaborok rutin-
szerűen alkalmazzák, így elérhetőek a termelő egységek számára is. Kívánatos 
lenne mielőbbi bevezetésük a hazai haltenyésztési technológiákba, ezáltal segítve 
a hazai akvakultúra továbbfejlesztését és modernizálását.
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