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MIKROBIOM-ALAPU GENETIKAI SZELEKCIO (FOLYTATAS)

frGsunk els® részében dttekintettik, hogy a
bendémikrobiom o&sszetétele miként befolydsolja a
tejhaszni szarvasmarhdk enterdlis metan- (CH,-)
kibocsatasat. Kutatasok szerint az alacsonyabb CH,-
CH,-képzd potencidllal rendelkezé archedk, valamint
azok a baktériumok, amelyek kevesebb hidrogént,
illetve a metanogén mikroorganizmusok daltal nem
hasznosithatd végtermékeket (példaul szukcindtot)
termelnek. Az enterdlis CH,-kibocsatds egyedek
kozotti  eltéréseit elsésorban nem a metanogén
archedk mennyisége, hanem a mikrobidlis kdézdsség
taxondmiai — kuléndésen a fajszintl — O&sszetétele

hatdrozza meg.

Jelen rész a benddémikrobiom és a gazdaszervezet
genetikai dllomanyanak CH,-képzbédésre gyakorolt

hatdsat targyaljo. Elészér a mikrobiabilitds és

az operdciés taxondmiai  egységek

ismerteti, majd bemutatja a mikrobidlis gének és

fogalmat

azok kifejez6désének szerepét a metanogenezis

folyamatdban. Végul azokat a fébb kutatdsi
megdllapitdsokat foglalja éssze, amelyek elésegitik a
szarvasmarhdk genomja, a bendd mikrobakdzdssége

és a CH,-kibocsatds kozotti 6sszeflggések feltarasat.

Genom, mikrobiom és CH,-kibocsatds

Bar a bendé mikroorganizmus-kézéssége nem
oroklédik klasszikus értelemben — hiszen e mikrobdk
DNS-e nem része a kérédz8k genomjdnak -,

tobb kutatds, koztuk Roehe és mtsai-nak (2016)
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vizsgdlata is kimutatta, hogy a mikrobiom 6sszetétele
oréklédé mintdzatot mutat. Masként fogalmazva: a
kérédzé dllatok genotipusa befolyasolhatja egyes
mikroorganizmusok bendébeli gyakorisagat.



Roehe és mitsai. (2016) metagenomikai elemzésik
sordn 68 hasmarha (fajtatiszta aberdeen angus,
limousin, valamint e két fajta keresztezett egyedeinek)
bendémikrobiomjat tanulmdnyoztdk. Eredményeik
szerint az egyes apai vonalak ivadékainak CH,-
kibocsatasa koézétt azonos takarmdényozdsi korul-

mények mellett is szignifikGins eltérések mutatkoznak.

A medfigyelt kaldnbségek kapcsolatba hozhaték a
benddémikrobiom &sszetételével, kuléndsen az archedk
és a baktériumok ardnydaval, ami arra utal, hogy a
gazdaszervezet genetikai hattere — kdzvetett médon —
hatdssal lehet a mikrobidlis profilra és ezen keresztul a

CH,-termelés mértékére.
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Lassen és Difford (2020) kétféle mechanizmust
kalénitettek el annak kapcsdn, hogy a tejhaszni
szarvasmarhdk genomja miként befolydsolhatja

a benddmikrobiom Osszetételét. Egyrészt
érvényesulhetnek koézvetlen hatdsok - példaul az
immunrendszer mUkédésén, a nydldsszetételen vagy
a bendé-pH szabdlyozdsdn keresztul -, mdsrészt
kdzvetett modon olyan élettani sajatossagok s
szerepet kaphatnak, mint a bendd mérete, valamint az
emésztés és a takarmdany bendén vald dthaladésanak
(passzazs) sebessége. Ennek megfeleléen a CH,-
kibocsatds mérséklését célzd genetikai szelekcio
ezekre a hatdsmechanizmusokra kalén-kalén vagy

akdr egyuttesen is irdnyulhat.

Difford és mtsai. (2018) 750 holstein-friz tehénen

vizsgdltdk a  gazdaszervezet  genotipusa, a
bendémikrobiom G&sszetétele és az enterdlis CH, -
termelés kozotti  Gsszefuggéseket. Két  statisztikai
megkdzelitést alkalmaztak: egyrészt egy klasszikus
egyedmodellt az érokdlhetdség (h2-érték) becslésére,

amellyel a CH, -kibocsatasban medgfigyelheté egyedi
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hatterét

eltérések

genetikai

pedig egy Uj
metagenomikai rokonsagi matrixon alapulé modellt

szdmszerUsitették;
masrészt mikrobiomadatokon és
az (n. mikrobiabilitds (m2-érték) meghatarozasara.
Az utébbi mutaté azt fejezi ki, hogy a CH,-kibocsatas
fenotipusos varianciGjanak mekkora hdanyada
magyarazhaté a mikrobidlis kézésség taxonémiai
Példaul

érték azt jelzi, hogy az dllatok CH,-kibocsatdsaban

osszetételével. a 0,15-os mikrobiabilitasi

medfigyelhetd eltérések 15%-a kéthetdé a mikrobidlis

profilhoz.
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Fontos azonban hangsulyozni, hogy a mikrobiabilitds
- bar értelmezése az 6rokdlhetéség logikgjat koveti
— nem azonos a klasszikus 6rokélhetéséggel, amely
azt fejezi ki, hogy egy adott fenotipus populdacids
variancigjanak mekkora hdnyada tulajdonithaté az
dllatok genetikai dallomanydnak. A mikrobiabilitas

Ertelmezés

Mért tényezd Allat genomija

Hatas eredete Gazdaszervezet DNS-e

Szamitds alapja
Alkalmazas a
tenyésztésben
Példdk a vizsgalt
tulajdonséagokra
Jellemzé
értéktartomany

Tejhozam, testtdmeg, termékenység
0,-0,5 (tulajdonséagtél fuggéen)
A mikrobiabilitds fogalménak haszndlata lehetéséget

6sszeflggd
mikrobidlis hatdsok kvantitativ elemzésére. Gyakorlati

teremt az enterdlis CH,-termeléssel
jelentésége harom pontban foglalhaté dssze:
1. Ujszert szelekcioés megkozelitések alkalmazdsat
teszi lehetévé - A szelekcid foékusza immar
nemcsak szarvasmarhdk genetikai dallomdanydra
korlatozédhat, hanem kiterjedhet az dllati szervezet
és a benddmikrobiom kézbtti kdlcsédnhatdsokra is. Ez
megvaldsulhat kdzvetlenul, a mikrobidlis kbzdsség
Osszetételének és aktivitdsdnak célzott alakitadsdval

(példaul a CH,-termeléssel kapcsolatba hozhatd
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Fenotipusos variancia genetikai hdnyada

Genetikai variancia/fenotipusos variancia

Tenyészértékbecslés klasszikus mutatéja

o
o

Nemzetség
M Methanabrevibacter
W Mathasasphasts
W Merhanomaktlicosi
hethanimicrooocous
B Methancbacterium

Relativ elGfordulisi gyakorisig
=
£

0,35
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ezzel szemben a gazdaszervezet genotipusénak a
mikroorganizmus-k6z6sség dsszetételére és az egyes
fajok el6forduldsi gyakorisdgdra gyakorolt kdzvetlen
és kozvetett hatdsait tikroézi, amelyek igy az enterdlis
CH,-kibocsatdst is befolyasoljak.

Fenotipusos variancia mikrobidlis hényada

Benddben él6 mikrobidlis kbzbsség dsszetétele
Gazdaszervezet dltal befolyasolt, részben fuggetlen
mikrobidlis profil

Mikrobiom-variancia/fenotipusos variancia
Mikrobiom-alapu kiegészité indikator
CHa-kibocsatds, takarmdanyhasznositds, egészségi
dllapot

0,1-0,3 (kutatési adatok alapjén)

taxonok aranyanak maodositasaval), vagy kdzvetve,
az dllatok genomijara irGnyuld szelekcid révén.
a mikrobi6ta

2. Eléseqiti a goazdaszervezet és

kézétti kapcsolat  mélyebb megértését -
Kalénoés jelentdséggel bir annak feltdrdsa, hogy
a szarvasmarhdk genetikai adottsGdgai miként
befolydsoljgk a bendd mikrobapopuldcidjanak
Osszetételét és aktivitdsat, valamint az egyes
mikroorganizmusok jelenléte és tevékenysége
milyen hatast gyakorol az emésztés hatékonysa-
gdara, illetve a CH,-kibocsatds szintjére.

3. Megalapozza a mikrobiomprofilok integralasat a



tenyészértékbecslésbe - Lehetévé vdlik példaul

a  metanogenezissel  kapcsolatba  hozhatd

mikrobataxonok  eléforduldsi  gyakorisdgdnak
figyelembevétele, ami Uj tavliatokat nyit a genetikai

szelekcidban.

Difford és mtsai. (2018) 16S rRNS-alapu vizsgalatukban
tébb olyan mikrobidlis taxont azonositottak, amelyek
bendébeli ardnya szignifikdns kapcsolatot mutat
a szarvasmarhdk enterdlis CH,-kibocsatas@nak
meértékével. Egyes taxonok relativ eléforduldsanak
orokodlhetdségi értéke a 0,17-0,25 tartomdanyba esett;
az archedk koézétt domindns Methanobrevibacter
nemzetségnél példaul 0,22 volt. Ez arra utal, hogy
részben a

e csoportok benddbeli gyakorisagat

szarvasmarhdk genetikai dllomdanya befolyésolja.

A kutatdék tébb statisztikai modell

tanulmadnyoztdk a

segitségével
CH,-kibocsatas  fenotipusos
variancidgjanak forrésait. A kizarélag a szarvasmarhdék
genomijdra épulé klasszikus egyedmodell 0,19-os
h>-értéket adott, vagyis a genetikai tényezék a CH,-
emisszid egyedi eltéréseinek 19%-at magyardaztak. A
metagenomikai rokonsdgi matrixon — azaz a bendd
mikrobakdzésségének Osszetételén — alapuld modell
ugyanakkor 15%-o0s mikrobidlis hatast (m? = 0,15)
mutatott ki. Amikor Difford és mtsai. a genetikai és a
mikrobidlis tényezdket egyuttesen elemezték, a h?
értéke 0,21-re noétt, az m? viszont 0,13-ra csokkent;
igy a CH,-kibocsatds fenotipusos variancidjanak
Osszesen 34%-a volt e két forrGshoz koéthets. A
genetikai és mikrobidlis hatésok kozoétti korreldcid
azonban alacsony maradt (r < 0,1), ami arra utal, hogy
e tényezdk egymadastdl fuggetlen mechanizmusokon
keresztul gyakorolnak hatast a CH,-termelésre.
A CH,-kibocsatds tehdat bizonyos mértékben genetikai
szelekcioval — a bendémikrobidta célzott manipula-

Iasa nélkul is — csdkkentheto.

Hasonlé megkoézelitést alkalmaztak Ramayo-Caldas
és mtsai. (2019) is, akik 165 rRNS-szekvendldssal
elemezték 65 holstein-friz tehén bendémikrobiomjat.
A mikroorganizmusokat a 16S rRNS gén szakaszainak
szekvenciahasonlésdga alapjan an. ,technikai”
taxonémiai egységekbe (operational taxonomic
units, OTU-k; Iasd ezekrél a zélddel kiemelt széveget)
soroltak, majd statisztikai moédszerekkel vizsgaltdk
az egyes taxondémiai egységek relativ arédnyéanak
Osszefliggését a tehenek napi CH, -kibocsatdsaval,
(egységnyi

illetve CH,-~hozamaval szdrazanyag-

felvételre  vetitett CH,-emisszidjaval). Osszesen
86 olyan bakteridlis OTU-t azonositottak, amelyek
gyakorisdga  szignifikins  kapcsolatot ~ mutatott
a CH,-termelés mértékével, igy ezek potencidlis
biomarkerként szolgdlhatnak a tehenek emisszios
szint szerinti elktlonitésére. A magasabb CH,-hozamot
olyan mikrobiomprofilokkal tarsitottdk, amelyekben
az dtlagosndl nagyobb arédnyban fordultak elé a
hidrogéntermelé baktériumok (kiléndsen a Rumino-
coccaceae, d Christensenellaceae és a Lachno-
spiraceae csalddok képviseldi), mig az alacsonyabb
CH,-hozamU egyedek esetében a hidrogénfogyaszto,
de nem metanogén baktériumok, példaul a Succini-
vibrionaceae csaldd tagjai voltak viszonylag gyako-

ribbak.

A kutatok emellett egy un. mikrobiom-rokonséagi méat-

rixot is készitettek, amely az dllatok bendémikrobiom-
Osszetételének hasonlésagat szédmszerdsiti az OTU-k
és a fajszintd mikrobidlis aranyok alapjén, faggetlendl
attdél, hogy ez a hasonlésdg a gazdaszervezet
genetikai hatasanak, a takarmanyozasnak vagy mas
tényezdknek kdészénhetd. A mdatrixot a genomikai
modellekhez hasonlé6 moédon haszndélték annak

becslésére, hogy az enterdlis CH,-kibocsatdas egyedek
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kozotti eltéréseinek mekkora hényada tulajdonithatd
a mikroorganizmus-kbzésség Osszetételének. Az
eredmények szerint a mikrobidlis komponens a napi
CH,-kibocsatds, illetve a CH,-hozam fenotipusos

egymastol eltéré szdzalékos arényok tébb tényezére
vezethetdk vissza, példdul a vizsgalt egyedek genetikai
hatterének, laktaciés vagy egészségi dallapotanak,
takarmanyozdasi és tartdsi kéralményeinek, valamint

variancidjanak 16-18%-at, mig a gazdagenom a 14%- az alkalmazott médszerek és statisztikai modellek

at magyarazta. (A szakirodalmi forrasok altal kézolt, kulénbségeire.)

Az OTU-k a mikrobiom-vizsgdlatok sordn alkalmazott, mesterségesen létrehozott taxondmiai csoportok,
amelyek gyakran fajszintd felbontdst biztositanak, noha nem minden esetben feleltetheték meg konkrét,
tudomdnyosan leirt fajoknak. Ezekbe a csoportokba azokat a mikroorganizmusokat soroljék, amelyek DNS-
szekvencidja nagyfokd — példaul legaldbb 97%-0s — hasonlésdgot mutat. Az OTU-k alkalmazdsa lehetéveé teszi
a mikrobidlis k6zésségek 6sszetételének, relativ gyakorisdgdnak és feltételezett funkcidinak ésszehasonlitasat,
kalénésen akkor, ha a pontos fajszintl azonositds nem kivitelezhetd. A cikkink elsé részében ismertetett
16S rRNS-elemzésekben is tébbnyire az OTU-k szolgdltak alapul a taxondmiai profilozdshoz; segitségukkel
kovetkeztetni lehetett arra, hogy mely mikrobdk vehetnek részt példdul a rostbontésban vagy a CH,-
termelésben.

Fontos azonban megjegyezni, hogy mivel az OTU-k képzése kizarélag a DNS-szekvencidk hasonlésagdra
tamaszkodik, az ily médon kapott eredmények érzékenyek lehetnek a szekvendldasi (tehat a nukleotidsorrend
meghatdrozasa sordn eléforduld) hibékra, funkciondlis értelmezésik pedig tébbnyire indirekt kévetkezte-
téseken nyugszik (Nguyen és mtsai, 2016).

Napjainkban az OTU-alapu megkdzelitéssel szemben egyre inkdbb elétérbe kertilnek az Gn. ASV-mobdszerek,
amelyek az egyes szekvenciaszakaszokat nem hasonlésag alapjdn csoportositjak, hanem 6ndallé egységként
kezelik. (ASV: amplicon sequence variant — PCR-rel felszaporitott DNS-szakaszok egyedi szekvenciavaltozata.)
Ez a mbdszer nagyobb felbontdst és pontosabb mikrobiomprofil-meghatdrozdst eredményez, ami kaléndsen

fontos a CH,-kibocsatds mérséklését célzo szelekcids programok szempontjabol.

Mikrobidlis gének és szelekcios lehetéségek

A benddmikrobiom vizsgalata tdlmutat a taxonémiai
Osszetételen, hiszen legaldbb ennyire fontos annak
funkciondlis jellemzése is: nemcsak az szédmit, hogy
mely mikroorganizmusok talalhatdok a benddében,
hanem az is, hogy ezek milyen genetikai inform&ciot
hordoznak, illetve génjeik mennyire aktivak.

Roehe és mtsai. (2016) a mar emlitett metagenomikai

vizsgdlatuk sordn tdbb ezer mikrobidlis gént
azonositottak, kéztik legalébb 20 olyat — példaul
mcrA és fmdB (lédsd az ezekre vonatkozé, zélddel
kiemelt széveget) -, amelyek kifejezetten a CH, -
hozhaték  &sszefuggésbe.
szintje szignifikans kapcsolatban

tehenek tényleges CH,-kibocsatasaval,

termeléssel E gének
expresszios
alt a
és egyedenként eltéré mintazatot koévetett, igy
Lfunkciondlis mikrobiom-ujjlenyomatként” alkalmas
lehet az emisszidés szint elérejelzésére. A kutatds
ravilagitott: az enterdlis CH,-kibocséatas meértékét
elsésorban nem a mikrobakdzésség fajosszetétele,

hanem a mikrobidlis génaktivitds - és ennek
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révén kulénésen a metanogenezisben szerepet
jatszé enzimek kifejez6dése, valamint az ezekhez
kapcsolédé  anyagcsere-folyamatok lefolydsa
- hatdrozza meg. A génexpresszids mintdzatok
a CH,-emisszi6 variancidjanak mintegy 81%-at
magyardztak. A mikroorganizmusok génexpresszidja
emellett a gazdaszervezet genetikai dallomanyéval
is statisztikailag igazolhaté &sszefluggésbe hozhatd,

ami lehetéséget kindlhat az enterdlis CH,-termelés

genetikai Gton torténd, kdzvetett mérséklésére.




A mcrA gén a metil-koenzim M-reduktdz enzimkomplex egyik alegységét kdédolja, amely a metanogenezis
utolsd, kulcsfontossdgl I1€pését katalizdlja. Ez az enzimkomplex kizGrdlag az archedkra jellemzé, igy a mcrA gén
az egyik legmegbizhatobb molekuldris marker a metanogén szervezetek kimutatdsdra. Emellett a CH,-képzd
folyamatok aktivitdsadnak és a metanogén kézdsségek diverzitdsanak vizsgalatéra (pl. a PCR-elemzésekben)
is alkalmazhato.

A fmdB gén a formil-metanofurdn-dehidrogendz enzimkomplex egyik alegységének koédoldsdért felel,
amely részt vesz a szén-dioxid (CO,) formilcsoporttd térténd redukcidjaban. E folyamat kulcsszerepet tolt be
a hidrogént és CO,-ot felhasznaldé CH,-képzddés elinditdsdban. A fmdB gén expresszidja ezért megbizhatd
indikatora a metanogén aktivitdsnak és a CH,-termelési potencidlnak.

4. abra: Egy archea-DNS

A bendémikrobiom és a gazdaszervezet genotipusa
kézo6tti kapcesolatot tovabb arnyalja Martinez-Alvaro és
mtsai.-nak (2022) shotgun metagenomikai elemzése,
amely a szarvasmarhdk benddmikrobiomjanak
teljes genetikai allomanydra irdnyult. A kutatas soran
1107 mikrobidlis nemzetséget és 1141 mikrobidlis
gént azonositottak. Ezek koézUl 194 nemzetség és
337 gén eldforduldsi gyakorisga esetében taldltak

statisztikailag igazolhaté kapcsolatot az  dallatok

genomijdval, tovdbbd 29 nemzetség és 115 gén
Megjegyzés: Az archedk DNS-e — a névényekhez és dllatokhoz
hasonléan — hisztonfehérjékhez kapcsolédva tekeredik fel,
ami hozzéjarul a genetikai anyag kompakt sejten beldli
elrendezédéséhez (a DNS sargaval, a hisztonfehérjék lilaval jeléive).

esetében mutattak ki szoros genetikai korreléciot
az enterdlis CH,-kibocsdatassal (o korrelacios

koefficiensek értéke 0,59-t6l 0,93-ig terjedt).

A tanulmany kiemeli, hogy a metanogenezissel
Osszefiggd mikrobidlis gének kdézul csupdn egy, a cofG
kapcsolédik kézvetlentl a CH,-képzédés metabolikus
mechanizmusaihoz. A tébbi gén kozvetett mddon
befolyasolja a CH,-termelést, példdul szubsztratok

Forréas: Mattiroli felvétele — kézli: Temming (2017).

biztositdsaval az archedk szémara (bed és pccB
gének), a mikrobidlis kézésségek kdzdtti kommuni-
(ABC.PE.P),
valamint a gazdaszervezet és a mikrobiom kdzotti
interakciokban betdltdtt szerepik révén (TSTA3).

kéciés mechanizmusokon keresztul

A cofG gén a koenzim F420 bioszintéziséhez szikséges fehérjét kodolja. (A koenzimek az enzimek mukédését
segité, kisméretl molekuldk.) Az F420 elektrontranszporterként kulcsszerepet télt be a metanogenezis tébb
reakciéjdban. Hidnya vagy muikodési zavara jelentésen csdkkenheti vagy ledllithatja a CH,-képzédést.

A bcd gén az anaerob fermentdciés folyamatokban, kiléndsen a vajsav- (butirat-) képzésben részt vevé
butiril-CoA-dehidrogendz enzim szintézisét szabdlyozza. A butirat keletkezése sordn felszabaduld hidrogént
tébbek kéz6tt a metanogének hasznositjak, igy e gén jelenléte és expresszidja kdzvetett mddon serkenti e
mikrobdk CH,-termelését.

A pccB gén a propionil-CoA-karboxildz enzim 3 alegységét kdédolja, amely tébb metabolikus dtvonalban is
szerepet kap. A keletkezd kdztes termékek (intermedierek) és koenzimek modosithatjék a bendémikrobiom
Osszetételét és aktivitdsat, kdzvetetten befolydsolva ezdltal a metanogenezist.

Az ABC.PE.P gén az ABC-transzporter-permedz szintézisét iranyitja. E membrdanfehérje kulénféle anyagok —
példdul a peptidek és a fémionok, kéztik a metanogén archedk enzimjeinek muikdédéséhez szikséges nikkel
— transzportjat végzi a sejtmembrdan két oldala kézétt.

A TSTA3 gén a GDP-L-fukdz-szintdz enzim elédllitdsdhoz szikséges genetikai informdaciét hordozza, amely egy
sejtfelszini cukormolekula (pontosabban egy nukleotid-cukor), a GDP-L-fukéz szintézisének utolsd Iépéséért
felelés. A GDP-L-fukdz szimos dsszetett vegyullet épitéeleme, amelyek a sejtek kdz6tti kommunikacidban, az
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Martinez-Alvaro és mtsai. (2022) megadllapitottdak,
hogy a szarvasmarhdk genomja hatdssal van a
benddmikrobiom funkciondlis Osszetételére, ami
Uj lehetéségeket kindl az enterdlis CH,-kibocsatds
genetikai Uton térténd mérséklésére. Eredményeik
szerint a mikrobidlis gének eléforduldsi gyakorisadga-
nak figyelembevétele hatékonyabb tenyésztési stra-
tégia lehet, mint a kozvetlen CH,-mérésen alapuld
szelekci6, mivel az elé6bbi akdr 17%-os, az utdbbi
pedig 13%-o0s kibocsatascsokkenést eredményezhet

generdcionként.

Szamos tanulmany igazolta, hogy bizonyos mikrobidlis
jellemzék — kéztuk egyes taxonok benddbeli ardnyai
- szdmottevd, részben genetikailag meghatdarozott
egyedi variabilitdst mutatnak. A benddmikrobiom
Osszetétele tehat nem véletlenszer, a szarvasmarhak
genomja dltal is befolydsolt, ami lehet8séget
teremt annak célzott, genetikai alapd alakitasdra.
Ugyanakkor nem hagyhaté figyelmen kivil, hogy a
gazdaszervezet genetikai hattere csupdn részben
magyardzza a mikrobapopulécié szervezédését; arra
hatdassal vannak egyéb tényezdk is — mindenekeldtt a
takarmdnyozds —, tovabbd Iényeges szerepet jatszik
benne a mikrobiom nemgenetikai Gtadasa (példaul az
ellést kévetd anyai kolonizécid révén), valamint a korai
életperiddusban zajlé mikrobidlis fejlédési folyamatok.
Az utdbbi tényezdk pontos hatdsmechanizmusai
azonban még nem teljesen tisztazottak.

A bendbben él6 mikroorganizmus-kézosség -
vdltozatossdga ellenére — jellemzéen stabil dsszetételt
és visszatérd génexpresszids mintdzatokat mutat,
amelyek markansan befolydsoljdk az enterdlis CH,-
termelés mértékét. A fermentdcioés folyamatok szem-
pontjabél nemcsak az egyes fajok jelenléte és relativ
gyakorisdga meghatdrozé, hanem az is, hogy kézuluk
melyek vesznek részt ténylegesen a lebontdsi és
energiahasznositési  reakcidkban:  milyen gének
aktivalédnak, milyen enzimek szintetizalodnak, illetve
mely biokémiai utak valnak domindanssa.

Az ismertetett kutatdsi eredmények raviladgitanak arra,
hogy a mikrobiom és a gazdaszervezet genotipusa
kézotti kapesolat feltardsa Gj irdnyokat nyithat meg

az enterdlis CH, -kibocsatds csokkentését célzo
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Fontos azonban, hogy a mikrobiom célzott
befolyd@solésa sor@n ne séruljon a bendd mikrobidlis
egyensulya.
visszaszoritGsa 6nmagaban nem lehet cél, hiszen

a bendé stabil miikédése elengedhetetlen a zavar-

A metanogén archedk szamanak

2 ez

talan fermentdciés folyamatokhoz és a hatékony
takarmdnyhasznositashoz. A szelekciés programok
kidolgozdsakor ezért mindenkor figyelembe kell venni a
bendéodkoszisztéma stabilitdsat, valamint a mikrobidlis
kdzdsségek kozodtti komplex kdlesdnhatdsokat is.

tenyésztési stratégidk elétt. Bar a mikrobiom-alapi
szelekcid jelenleg még elsésorban a kutatdsok kérébe
tartozik, az egyre élénkebb tudomdnyos és szakmai
érdeklédés, valamint a folyamatosan bévulé vizsgdalati
eredmények megalapozhatjgk e megkdzelités
gyakorlati alkalmazdsat. A legujabb vizsgdlatok
megerdsitik, hogy a CH,-termelés mogott hazédo
genetikai variabilitds lehetévé teszi e tulajdonsdg
tenyésztési Gton torténd mérséklését, és tébb igéretes,
mikrobidlis vagy gazdagénhez kapcsolédd molekuldris
célpont is azonositasra kerult. Ugyanakkor a hatékony
szelekcid alapja a megbizhatd fenotipusos adatokon
populécidk
vizsgdlata, amely jelenleg nem csekély mddszertani

nyugvd, kelléen nagy egyedszédmu

és logisztikai kihivasokkal jar. E nehézségek leklzdése

elengedhetetlen a mikrobiom-alapd  szelekcibs
programok sikeres megvalositdsahoz.
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