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mutatjuk be, hogy a benddmikrobiom 06sszetétele
és mukoédése miként befolydsolja a szarvasmarhdk
takarmanyhasznositdsat, illetve hogyan segithetik
e jellemzék a szelekcids programok kialakitasat
és tovdabbfejlesztését, az enterdlis metén- (CH,-)
kibocsatas mérséklésének szempontjat is figyelembe

véve.

Takarmdnyértékesitési teljesitmény

Richardson és mtsai. (2020) egy UGj szelekcios
kritérium, a takarmdnyértékesitési teljesitmény (feed
performance, FP) bevezetését javasoljak. A FP azt mu-
tatja meg, hogy egy elsé laktaciés tehén genetikai
adottsagai révén mennyivel hatékonyabban ké-
pes a felvett takarmanyt tejtermelésre forditani a
populéacié atlagahoz vagy egy elére meghatarozott
bazishoz viszonyitva. A +1 FP-egység qzonos
tejhozam mellett adtlagosan mintegy 1 kg-mal kisebb
szarazanyag-felvételt (dry matter intake, DMI) jelent.
A mutaté lehetévé teszi az dllatok rangsoroldsat, és
segitségével
a takarmanyt hatékonyabban, illetve gyengébben

egyértelimlen megkuldnbdztethetdk

hasznosité egyedek.
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Mivel az elsd laktacidban megfigyelt genetikai elény
a tovdbbi laktacidkban is fennmarad, a FP-index
arra is alkalmas, hogy hasznélatéval elére jelezzik,
milyen mértékd kumulativ takarmanyfelhasznalés-
és enterdlis CH, -kibocsatas-cstkkenés érheté el a
tehenek hossz( hasznos élettartama sordn. Richardson
és mtsai.-nak (2020) modellje szerint a +1 FP-egység
atlagosan 3,23 kg kumulativ DMI-megtakaritast és
mintegy 55 grammal alacsonyabb CH,-kibocsatdast
eredményezhet egy tehén termelésben toltott ideje
alatt, ha a CH,~hozamot (g CH,-kibocsatés/kg DMI)
konstansnak tekintjuk.

Bar ezek az értékek Snmagukban csekélyek, a genetikai

variancia  figyelembevételével mar jelentésebb



kuldnbségek adédnak. Ha a DMI drékdlhetdségi (h?-)
értéke 0,30, fenotipusos varidciés egyutthatsja (CV,)
pedig 15%
az atlagos DMI mintegy 15%-at teszik ki —, tovabba

- vagyis az egyedek kozotti eltérések

feltesszik, hogy a FP-index o6ndlléan e genetikai
variancia kb. 25%-at magyarézza (mig a fennmaradéd
rész mas tulajdonsdgokhoz kapcsolédd hatésokhoz
kéthetd), akkor a populdcié FP-index szerinti legjobb
és leggyengébb 5%-dba tartozé (az atlagtél kb. +2
szérasnyira esd) tehenek takarmanyfelvétele kdzott
atlagosan 456 kg, enterdlis CH,-kibocsatasukban
pedig 7,7 kg kuldbnbség halmozédhat fel a teljes
élettartamuk sordan.

A FP-indexre
kiegészitett genetikai szelekcié f6 [épései a kdvetkezdk:

épuls, enterdlis CH,-becsléssel

1. a takarmdényhasznosit@s preciz mérése az els6
laktacié sordn; ez képezi a genetikai modell
alapjat;

2. a feltadrt genetikai kulénbségek projektaldsa a
teljes életciklusra, vagyis annak szémszerusitése,
hogy az elény6és genetikai hattérrel rendelkezé
egyedek késdbbi laktacidiban mekkora kumulativ
takarmdnymegtakaritds érheté el;

3. genetikai szelekcié a hosszU hasznos élettartamra
kiterjesztett FP-érték alapjdn;

4. az enterdlis CH,-kibocsatas varhatdé csékkené-
sének meghatdrozésa a kivalasztott egyedek
takarmanyhasznositdsanak figyelembevételével,
konstans CH,-hozamot feltételezve.

A FP-index értelmezését és dsszehasonlithatésagat
nagymeértékben segiti ha nem ,nyers” formdaban
alkalmazzuk, hanem az dllatok teljes energiaigényére
korrigdlt, standardizdlt tenyészértékként (Meyer és
mtsai, 2017). Ez a megkodzelités lehetévé teszi az
dllatok objektiv 6sszehasonlitasat, és biztositja, hogy a
mutatd kuldénbdzé dllomdanyokban és idészakokban is
megbizhatéan alkalmazhatd, a szelekcids indexekbe
pedig beépithetd legyen.

A takarmdnyhasznositds hatékonysagdt szédmos té-
nyezd egyuttesen hatdrozza meg. Ezek kdzé tartozik
példaul a takarméanyozas (az adag fizikai szerkezete,
emészthetésége és mindsége, az ivovizellatas stb.),
a szarvasmarhdk élettani statusza (életkora, szapo-
roddsbiologiai  dllapota, laktacids stadiuma stb.),
egészségi dllapota és genotipusa, a tartdstechno-

Fontos szempont, hogy a nagyobb tejhozamra irdnyuld
genetikai szelekcid - a tejtermelés noévekedésével
dltaldban

egyutt jaré6 magasabb DMl miatt -

a tehenek napi enterdlis CH, -kibocsatasanak
emelkedésével jar. Az utdbbi kdzvetlen mérséklése,
bar elsére kézenfekvdnek tlnhet, a tejhozam vissza-
esését vonhatja maga utdn, igy a fajlagos kibocsdatds
(g CH,/kg tej) sem feltétlenul javul. RGadéasul ilyenkor
ugyanannyi tej megtermeléséhez tébb tehénre van
szukség, ami noéveli a telepi takarmdny-, munka- és
trdgyakezelési igényeket. A nagyobb tejhozamhoz
kapcsoléddé magasabb napi CH,-termelés azonban
nem mond ellent a fajlagos hatékonysagra vonatkozd
kordbbi
tehenek

megdllapitdsainknak: a termelékenyebb

takarmanyértékesitése a  szerényebb
teljesitményd tdarsaikéndl sokszor kedvezébb, mert
bar DMI-juk nagyobb, az egységnyi termelt tejre jutd
energiafelnaszndlasuk és CH,-kibocsatasuk (azaz a
CH,-intenzitasuk) — a létfenntartdsi energiaszukséglet
kisebb lehet.

CH,-kibocsatas a

viszonylagos dllandésdga miatt -
Kovetkezésképp a fajlagos
tejtermelés névekedésével mérséklédhet, még akkor is,
ha az abszolGt CH,-termelés emelkedik. Ezért szelekcids
célként nem a napi CH,-kibocsatds meérsékléseére,
hanem a takarmdnyhasznositds hatékonysagat
javitdé tulajdonségok genetikai fejlesztésére érdemes
térekedni. igy valdés takarménymegtakarits és

alacsonyabb CH, -intenzitds érheté el hozamvesztés

nélkul.

I6gia, az dallatkomfort, valamint — kiemelt jelleggel
— a benddmikrobiéta is, amelynek fajoésszetétele,
funkciondlis kapcsolatrendszere és metabolikus
aktivitdsa egyardnt meghatarozé. Haldzatelemzések
szerint a kulénb6z8 takarmanyértékesitési szintd
egyedek bendéjében jellegzetesen eltérd mikrobidlis

interakciés mintézatok figyelheték meg.
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(2022)
metabolomikai

Xue és mtsai. metagenomikai,

metatranszkriptomikai  és adatok
integralasaval prébdltak feltdrni a bendémikrobiom
néhdny olyan (j sajatossagat, amelyek dsszefuggést
mutatnak a tejelé tehenek takarmdényhasznositdsi
képességével. (E harom kutatdsi iranyrél lasd a
z6lddel kiemelt széveget.) Egy kinai holstein-friz
dllomanybdél (n = 323) 60, a laktacidjuk kdzépséd
szakaszdban termel6 egyedet vizsgdltak. Az dllatokat
35 kg/nap tejtermelésre (3,25%-os fehérjetartalomra)
optimalizélt TMR-adaggal etették, majd a fajlagos
takarmdnyfelhaszndaléasuk (feed conversion ratio,
FCR: kg DMI/kg 3,5% zsirtartalomra korrigdlt tejho-
zam) alapjén rangsoroltak. A szélséértékeket kép-
visel6 tehenek kézul 18-18 egyedet vontak be a
mélyrehatébb elemzésekbe. Bar a nagy (NH) és a kis
hatékonysagu (KH) egyedek DMI-je hasonlé volt, a NH-
csoport tagjai Iényegesen tébb tejet termeltek, és igy
alacsonyabb FCR-értéket értek el. Ez arra utal, hogy a
takarmdanyhasznositdsi hatékonyséagbeli ktldnbségek
- az egyedi genetikai és fiziologiai eltéréseken tul
— elsésorban a benddben zajlé6 fermentdciés és
metabolikus folyamatok eltéréseire vezethetdk vissza.

A bendétartalom metagenomikai elemzése sorén Xue
és mtsai. 62 bakteridlis térzset azonositottak, amelyek
1339 nemzetségbe és 5362 fajba tartoznak. Az
archedkndl 6 térzset, 49 nemzetséget és 117 fajt, mig a
gombakozdsségben 10 toérzset, 120 nemzetséget, illetve
146 fajt detektdltak. A kimutatott taxonok kézul csak
néhany bizonyult domindnsnak (ezek legaldbb egy
mintéban 0,5%-ot meghaladd relativ gyakorisdgot
értek el, elé6forduldsi aranyuk pedig az sszes mintdban
meghaladta a 20%-ot).

A domindans bakteridlis térzsek aranya nem
kulénbozott szignifikdnsan a két tehéncsoport kozott,
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nemzetségszinten viszont szembet(iné eltérések

jelentkeztek. Példaul a Selenomonas nemzetség
tagjai nagyobb arédnyban fordultak elé a NH-tehenek
bendbjében, mig az Oscillibacter képviseldi a KH-
egyedeknél voltak gyakoribbak. A Selenomonas fajok
viszonylag csekély hidrogénfelszabaditds mellett olyan
metabolitokat — elsésorban szukcindtot — termelnek,
amelyek a propiondt szintézisét segitik eld, csdékkentve
ezzel a metanogén archedk rendelkezésére Aall6
hidrogénkindlatot. Az Oscillibacter fajokra jellemzé
fermentdcids Utvonalakon viszont tébb hidrogén
képzdédik, ami kedvez a CH,-képzddésnek.
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Takarmanyértékesités hatékonysagaval 6sszefliggé mikrobialis jellemzék

Az  archeanemzetségek  koziil csak a
hidrogénalapld  metanogenezisben  kulcsszerepet
jotsz6 Methanobrevibacter esetében mutattak

ki statisztikailag igazolt kulénbséget: ez a KH-

dllatok bendéjében gyakrabban fordult elé. A
gombataxonok esetében ugyanakkor a kutaték nem
talaltak szignifikans eltérést a NH- és KH-dllatok

kozott.

A metagenomikai vizsgdlatokat metatranszkripto-
mikai elemzések koévették, amelyek o6sszesen 358
funkciondlis Utvonalat azonositottak. A ritka, kevéssé
193 maradt
értékelhets, négy f6 kategoériagban: anyagcsere (49,2%),

jellemzd Utvonalak kiszlrése utdn

genetikai informécibfeldolgozas (29,9%), kérnyezeti
(131%) és
(7,8%). Bar a funkciondlis diverzitds hasonlé volt a

valaszok sejtszinti  mechanizmusok
két tehéncsoportban, a 193-bdl 34 Gtvonal a NH-

egyedekben magasabb  szintl  génexpressziot

mutatott. Tovabbd hét kulcsenzimgénnél mértek

ndluk nagyobb mMRNS-szintet: ezek koézul 6t a
metanogenezissel versengd propiondtképzési Utvo-
nalakhoz kapcsolédott (négy a szukcindt-, egy az
akrilataton), kettd pedig a hidrogéntermelé acetéat- és
butiradtképzésben jatszott szerepet. A KH-csoportban
ezzel szemben hdrom, metanogenezishez tartozd

enzimgén volt aktivabb.

A kutatdk asszocidcids hdaldzatelemzést is végeztek
annak feltarasdra, hogy mely bendémikrobdk allnak
egymdadssal

pozitiv vagy negativ kapcsolatban,

és e kapcsolatok milyen &sszefuggést mutatnak
bizonyos anyagcsere-folyamatokkal, illetve a takar-
mdnyhasznositds  hatékonysdgdval. A vizsgdlat
fékuszdban a baktériumok dllitak, amelyek kulcs-
szerepet jatszanak a takarmdnyfermentdaciéban,
az oldhaté monomerek (cukrok, aminosavak) és a
masodlagos fermentécios termékek (példdul laktat,
szukcindt, hidrogén) hasznositédsdban, aktivitdsuk
és koélcsdnhatdsaik pedig déntéen befolydsoljdk
a gozdaszervezet energiaellatasat. Osszesen 228
bakteridlis kapcsolatot azonositottak. A NH-halézat
stribb (186 kapcsolat) és szervezettebb volt, féként
pozitiv korrelacidkkal példaul a Selenomonas és
mas

szukcinat-/propionattermeld  nemzetségek

(Succinivibrio, Succinimonas, Ruminobacter), to-
vabbd a Firmicutes térzs tagjai kozétt (utdbbiak
f6 fermentdcidos termékei a butirdt, az acetat
és a metanogén aktivitdst serkenté hidrogén).
Negativ kapcsolatok elsésorban a Firmicutes és a
Bacteroidetes képvisel6i kozott jelentkeztek. A KH-
csoportban a hdlézat egyszeribbnek (99 kapcsolat)
és kevésbé strukturdltnak bizonyult; itt a Firmicutes
tagjai egymdssal pozitivan, a Prevotella nemzetség-
gel pedig negativan korreléltak. Ez utdbbi mintazat
a KH-egyedek mikrobakézésségének NH-dllatokhoz
képest eltérd szervezettségére és a takarmanyenergia

kevésbé hatékony hasznositdsara utal.

A baktériumnemzetségek és a takarmdanyértékesi-
téshez kéthetd aktiv funkcidk kozoétt 16 pozitiv és 24
negativ korreléciét azonositottak. A pozitiv kapcsolatok
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(16-bol 15) elsésorban a propionattermeld (Succini-
vibrio, Succinimonas, Ruminobacter, Aeromonas és
Succinatimonas) nemzetségeket kotdtték ossze a
kalénféle szénhidratanyagcsere-utakkal, megerdsitve
e csoportok szerepét a hidrogén szukcinat- és
propiondtképzés iranydba vald terelésében, valamint
az energiaveszteségek mérséklésében. A negativ
korreldcidk tébbsége viszont mds nemzetségekhez
tarsult; ezek és a kapcsolé6dd metabolikus folyamatok
egyuttese kevésbé hatékony energiahasznositéssal
jart, mivel a hidrogén nagyobb hanyada hasznosult a
metanogenezisben.

Osszességében a NH-csoportban megfigyelt aktiv
funkcidk és asszocidcidés mintazatok egyardnt arra
utalnak, hogy e teheneknél a szénhidrat-fermentacié
osszehangoltabb; a keletkezé hidrogén szédmottevd

Magas takarmanyhasznositasi
hatékonysag
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részét a mikrobidlis k6z6sség és a metabolikus halézat
a propiondtképzés felé tereli, mérsékelve ezdltal

a CH,-termelést. Ez 6sszhangban d4ll azzal, hogy a

metanogenezishez kapcsoldédéd Gtvonalak aktivitdsa a
KH-csoportban volt kifejezettebb.
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A metabolomikai elemzés sordn Xue és mtsai. 6sszesen
284 metabolitot detektdltak a bendétartalomban,
amelyekbél 31 mutatott szignifikdns 6sszefliggést a
FCR-rel (p < 0,05). Gépitanuldsialgoritmus segitségével
végul hat kulcsfontossgld metabolitot emeltek ki
(tejsav,

laurinsav,

5-aminovaleridnsav, 2,4-diamino-vajsav,
2-hidroxi-valeridnsav),
95%-o0s pontossdggal
tudtdk eldre jelezni az dllatok takarmdanyhasznositdsi
szintjét: 9 NH-tehénbdl 8-at, mig 9 KH-dallatbdl 6-ot
soroltak be ily médon helyesen.

4-hidroxi-vajsav,
amelyek kombindcidjaval

A kutatds fé Gzenete az, hogy a hatékonyabb takar-
manyhasznositasua
nem feltétlenul a fajosszetételben, hanem inkabb a

tehenek bendémikrobiomja

miikédésben (funkcidk, génexpresszié, metabolitok)
kulénbézik a gyengébben hasznositoktol.

(2016) kontrolldlt,
vizsgaltdk o

Roehe és mitsai légzékamras

kisérletben szarvasmarhdk  takar-
manyhasznositasat, enterdlis CH,-termelésuk gazda-
genetikai szabdlyozottsGgat és a metanogenezist
befoly@sold tényezdket. Aberdeen angus és limousin
apasdgu ivadékcsoportok takarmanyfelvételét, mik-
robidlis  profiljgt és enterdlis CH,-kibocsatasat
(abrak-) és
aberdeen-
(atlagosan

limousin

hasonlitottdk 6ssze koncentrdtum-
Az
angus egyedek napi CH,-kibocsatasa

témegtakarmany-alapd  étrenden.

184 g/nap) szignifikdnsan meghaladta a

egyedekét (164 g/nap), amit elsésorban a nagyobb



DMI-juk magyardz. A takarmdénytipus a bendd
archea:baktérium aranyat (koncentratumon alacso-
nyabb), CH,-kibocsatast

(tdémegtakarmany > koncentratum) is befolydasolta.

valamint az abszollt
Az ivadékcsoportok koézott szamottevd kuldnbségeket
taldltak mind o napi CH,-kibocsatasban (136-
205 g/nap), mind a CH,~hozamban (137-216g
CH,/kg DMI), amelyek — mivel fuggetlenek voltak a
fajtatdl és a takarmanytdl — gazdagenetikai hatasra
utalnak. Ezt erdsiti az is, hogy az dllatok napi és DMI-
re vetitett fajlagos CH,-kibocsatasuk alapjan feldllitott
korreléciét mutattak

rangsorai erds

(r=0,6).

kdézepesen

A vizsgdlat metagenomikai szakaszéban Roehe
és mitsai. 3970 mikrobidlis gént azonositottak a
Ezek kozul 49

a takarmdnyhasznositds hatékony-

bendétartalombol. szignifikdnsan
kapcsolodott
sGgahoz (relativ gyakorisaguk fajta- és étrendhaté-
soktol fuggetlentl a FCR [kg felvett takarmany/kg

testtémeg-gyarapodas] fenotipusos variancigjanak

Zhou és mtsai. (2010) azt tanulményoztak, hogy miként
moédositjak a kilénbdzé energiatartalmd takarményok
56 hereford x aberdeen angus hizdbika benddjének
metanogén koézdsségét, és hogyan faggnek 6ssze e
mintdzatok a DMI-vel, a napi testtdmeg-gyarapo-
ddssal és a takarmanyértékesités hatékonysagdval
(FCR, rezidudlis takarmanyfelvétel [RFI]), valamint
Gttételesen az egyedek CH,-termelésével. Az dllatok
90 napig alacsony energiatartalma (74% zab, 20%
széna, 6% kiegészité), majd tovabbi 90 napig magas
energiatartalma takarmdnyadagot kaptak  (28,3%
zab, 56,7% arpa, 10% lucernapellet, 5% kiegészité), A RFI

~ 85,5%-at magyardzta), mig tovabbi 20 gén a CH,-
kibocsatéshoz (= 77,1%). Az eldbbiek k&ézé tartozott
példaul a TSTA3 és a fucl, az utdbbiak kézé pedig a
mcrA és a fmdB; eléforduldsuk ardnya megbizhatd
indikatora volt az adott fenotipusnak. A két génhdalo-
zat funkciondlisan elkllonult, érdemi atfedés nélkdl,
jelezve, hogy bdr a takarményhasznositas és a
CH,-termelés biologiailag 6sszefiigg, szabalyo-

2 o7

zésuk eltéré mikrobidlis mechanizmusokra és gén-

készletre épul.

alapjén a bikakat harom csoportba soroltak (magas,
kdézepes és kis RFl; utdbbi utal a leghatékonyabb
egyedekre).

A metanogén kézdsséget PCR-DGGE-vel (polymerase

gel
electrophoresis: polimeréz ladncreakcié — denaturdld

chain  reaction - denaturing gradient

gradiens  gélelektroforézis)  profilozték,  amely

lehetdvé teszi a fajon bellli térzs- és genotipusszintl
kuldnbségek azonositasat. (Ebben az dsszefiggésben
a toérzs egy adott mikrobidlis fajon beldli, stabil
bir6 populaciét vagy

genetikai sajatossagokkal
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izolGtumot jeldl, amely mas térzsekhez képest gyakran
funkciondlis eltéréseket mutat. A genotipus e tdrzsek
szekvenciaszintll variénsara utal. A DGGE-séavok
tébbnyire filotipusokat — azaz genetikai hasonléségon

alapuld mikrobacsoportokat -  reprezentdinak,
de eléfordulhat  komigracié [amikor  kulénbdzé
mikroorganizmusok  DNS-fragmentumai  azonos

s@vpoziciét adnak], illetve az is, hogy egy faj tébb
savval jelenik meg.) A takarmany tipusa jelentds
mértékben befolydsolta a DGGE-sdvmintézatokat:
az alacsonyabb energiatartalmd adag esetében
a Methanobrevibacter ruminantium NT7 domindlt,
mig magasabb ener-giaszinten a M. smithii, a M. sp.
AbM4 és/vagy a M. ruminantium NT7 kerult talsdlyba.
A metanogén koézdsség szerkezete mindkét takar-
many-0sszetétel mellett szoros 6sszeflggést mutatott

a takarmanyhasznositasi mutatékkal (FCR/RFI).

Egyes filotipusok els6sorban a takarméanyadag

osszetételéhez (példaul Methanobrevibacter
sp. AbM4, M. smithii SM9), masok kifejezetten a
kapcsolédtak (M.

smithii PS). A ,10” jelt sav — amelyet kezdetben a M.

takarményhasznositédshoz

ruminantium NT7-hez soroltak, de filogenetikailag
inkGbb a metanolbdl vagy metildlt vegyuletekbdl
CH,-t képz6é Methanosphaera fajokhoz all kézel -
magasabb energiatartalmd adag esetében a RFI-vel
és a DMI-vel, alacsonyabb energiatartalomndl pedig
a RFI-vel és a FCR-rel korreldlt, ami azt jelzi, hogy a
metanogén kdézésség rugalmasan alkalmazkodik

a takarmény Osszetételéhez, és  funkciondlis

szerepe  (energiahasznositds, CH,-képzés) attol
fuggéen vdltozik. Amennyiben a ,10” sav valéban
a Methanosphaera-hoz kétheté, az az alternativ
metanogenezis-Utvonalak jelentéségét hangsulyozza,

hiszen nemcsak a domindns Methanobrevibacter,

hanem a ritkdbb Methanosphaera fajok is
hozzdjarulhatnak a CH,-kibocsatdas variabilitGsdhoz.
Kalén kiemelendé a Methanosphaera stadtmanae-
hoz kétheté sav, amely gyakoribb volt az alacsony
DMI-ji és kedvezé (kis) RFI-érték(i egyedekben.
Ez azt sugallja, hogy bizonyos ritkdbb metanogén
fajok — eltéré szubsztratpreferencidjuk révén — nem
feltétlendl névelik a CH,-kibocsatdst, hanem egyes
esetekben a takarmdnyhasznositdssal is kdzvetlen,
pozitiv kapcsolatban éllhatnak, igy igéretes célpontot
jelenthetnek a szelekcids és CH,-csokkentési stratégidk
szdmadara.

Zhou és mitsai-nak eredményei arra vilagitottak
ré, hogy az enterdlis CH,-kibocsatds szintjét nem a
metanogének abszollt sejtszdma, hanem elsésorban
a kozdsséguk Osszetétele és a domindns filotipusok
A PCR-
tébbnyire

anyagcsere-sajatossagai
DGGE-profilokban
térzs-/genotipusszinten

befolydsoljak.
kimutatott eltérések

jelentkeztek, és  szoros
kapcsolatban dlltak o takarmény O&sszetételével,
valamint a takarmdnyhasznositdsi mutatékkal (RFI,
FCR). A CH,-emisszi6 nagysagdat az hatdrozza meg,
hogy a metanogenezisben a hidrogenotréf (H,/
CO,-t hasznositd, jellemzéen Methanobrevibacter)
vagy a metilotréf (metanolbdl/metilalt vegyuletekbdl
CH,-t képzd, példaul Methanosphaera) utvonalak
domindinak. Ebbdl kévetkezik, hogy a jovébeni
szelekcids és takarmdanyozdsi stratégidknak nem a
metanogének mennyiségét, hanem a kbzésséguk
szerkezeti és funkciondlis jellemzéit kell célba vennitk
— példaul bizonyos tipusok visszaszoritdsdn vagy

alternativ metabolikus utak erésitésén keresztul.

A felhaszndlt forrasok listajat a cikk terjedelmi korlatai
miatt nem kézoljuk, az a szerkesztéségben érheté el.
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