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I. A DOKTORI ERTEKEZES ELOZMENYEI ES CELKITUZESEI

A méhészet az allattenyésztés kiilonleges agazata. A méhek ¢€lete sokkal jobban fiigg a
természetes kornyezettdl, illeszkedik az okologiai gazdalkodashoz, mint a tobbi dgazat, nem
csupan ¢élelmiszer eldallitdo funkcidjaval, hanem kozvetett hasznan, a megporzason keresztiil
is.

Magyarorszagon is felbecsiilhetetlen hasznot jelent a kozel félmilli6 méhcsalad
beporzd tevékenysége, mely a biodiverzitds fenntartdsan tal eldsegiti a mezdgazdasagi
kultarak termésatlaganak novekedését is (Szalainé, 2002). A magyar méhészet a
mezdgazdasag bruttd termelési értékének 1%-at, mig az allattenyésztés kozel 3%-at adja
(47/2010. (XI1. 31.) VM rendelet).

A méhek természetes tton a szabadban parosodnak, ezért a here nem ismert,
azonositdsa nem megoldhatd. Ebbdl kdvetkezden nagyon nehéz kontrollalni a parosodasokat,
igy a fajtak kozotti génaramlas altalanos (Franck €s mtsai, 1998). Mindkét sziil6 ismeretének,
¢s igy a klasszikus tenyésztési eljarasok bevezetésének egyik feltétele a populaciok genetikai
variancidjanak hazai kutatasa, az esetleges génszennyezések felismerése, illetve az
eredmények adaptalasa és alkalmazasa a méhtenyésztésben is. A XX. szazad elejétol jellemzo
a méhtenyésztésben a méhanydk kereskedelme, ahol féként a kivald fajtak domindlnak, mint
az Apis mellifera ligustica fajta Olaszorszagban, és az Apis mellifera carnica fajta a volt
Jugoszlaviaban és Eszaknyugat-Eurdpaban (Peer, 1957).

Jelenleg az egyetlen elismert és tenyésztheté méhfajta Magyarorszagon a krajnai fajta,
¢s annak pannon valtozata (Apis mellifera carnica pannonica) (pannon méh). Tenyésztése
évek oOta allami feliigyelet mellett ellendrzott és szabalyozott koriilmények kozott folyik.
Ennek ellenére a méhészeti termékek exportja mellett jelenleg mar a méhanyak exportjaval és
importjaval, valamint az esetleges természetes hibridizalodassal is szamolni kell. Ennek
kovetkeztében a Karpat-medence Okologiai feltételeihez kivaloan alkalmazkodott, az
évszazadok alatt meghonosodott, illetve az anyanevel6k altal kialakitott Apis mellifera
carnica pannonica génallomanyanak megvaltozasara is szamitani lehet (Szalainé, 2000).

Hipotézisiink igazolasara molekularis genetikai valamint fajtajelleg vizsgalatokat
végeztiink. E két moddszer kivaloan kiegésziti egymast, mivel csupan fenotipusos jegyek
felmérésével igen nehéz meghatdrozni egy — egy populacio genetikai értékét, azaz mads
genotipusoktol valo eltérés mértékét. Mivel a genetikai alloméany tobbsége nem fejezddik ki
fenotipusosan, a génmegOrzést szolgalo tenyésztés egyik {6 feladata e ritka allé¢lok felkutatasa,

majd fenntartdsa ¢és megOrzése. A molekularis genetikai markerek nagymértéki
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polimorfizmust mutatnak, ezért kivalo eszkozei egyedek ¢és allomanyok genetikai

analizisének, valamint populdcidk genetikai 6sszehasonlitdsanak is.

1.1. A vizsgalat célkitiizései

A magyar mézeldméh-populdcidkban megjelend idegen méhfajtak kimutatisa genetikai
markerekkel (mitokondriadlis DNS és mikroszatellit markerek) valamint fajtajelleg vizsgélati

paraméterek felhasznalasaval.

e A hazai mézeléméh-populaciok ¢és kiilfoldi kontroll allomanyok, valamint a
génbankban elérhetd szekvencidk haplotipusainak kimutatdsa a mitokondrialis

citokrom-oxidaz I régié egy meghatarozott szakasza altal.

e A honos krajnai pannon méh genetikai diverzitdsanak vizsgalata, és dsszehasonlitasa

kontroll populaciokkal mikroszatellit markerek segitségével.

e A honos mézeléméh-populaciok jellemzése harom gyakran alkalmazott fajtajelleg
vizsgalati paraméteren tul (szin, szipéka hossza, kubitalis index) egy, a hazai

gyakorlatban uj paraméter bevonasaval (K19-es sz6g).



II. A KUTATAS MODSZEREI

Magyarorszagon 16 all6 méhészetbél gytijtottink mintat 2010 nyaran. Minden
méhészetb6l 6t csaladot mintaztunk meg; minden csaladbodl tiz darab, 6t-hét napos lefedés
elétti dolgozo alca kertilt begytijtésre. Vizsgalatba vontunk tovabba Olaszorszagbol (Bologna)
az A. m. ligustica fajta (n=15), Libériabol (Jibloo) A. m. adansonii fajta (n=15),
Spanyolorszagbol (Gallicia, Cantabria, Navarra, Murcia, Castilla Leon) A. m. iberica fajta
(n=10), Lengyelorszagbol (Krakkow, Bialowieza, Siedlice, Bydgoszcz, Wroclaw) pedig A. m.
mellifera/carnica fajtak (n=50) kifejlett egyedeit, valamint hazankbol rendelkezésre alltak a
Buckfast hibrid egyedei (n=20) is (1. abra).

o
aPEn

P

1. abra: A vizsgalatba vont hazai illetve kontroll méhészetek

A dolgoz6 alcakat egyedenként 1,5 pl-es eppendorf csovekbe helyeztik a

laboratériumba szallitasig, majd -20 °C taroltuk a genomialis DNS izolalaséig.

2.1. Mitokondrialis DNS vizsgalat

A mitokondrialis DNS vizsgalathoz kettd mézeld méh dolgozd alcat hasznaltunk fel

csaladonként, minden méhészetbdl harom csaladot mintaztunk meg (n=96), a kiilfoldi



populaciokbol atlagosan tiz egyedet (n=84) vontunk vizsgalatba. Ezen kiviil az NCBI
adatbankbol 53 referencia szekvencia allt rendelkezésiinkre.

A mitokondrialis DNS COI génjének egy meghatarozott szegmensét PCR (Polimerase
Chain Reaction) segitségével amplifikaltuk az altalunk tervezett kdvetkezd primerek
alkalmazasaval: forward (5’-CTGATATAGCATTCCCCCGAATA-3’) ¢és reverse (5°-
AGAATTGGATCTCCACGTCCTA-3).

A tisztitott PCR terméket minden esetben postazasig -20 °C-on taroltuk. A
szekvenalast a Eurofins MWG Operon (Németorszag) cég végezte.

Az adatok statisztikai értékelése soran a BioEdit, ClustalX, DnaSP v. 5.10., Mega v. 5,
Network v. 4.6.1.1 illetve GenAlex v. 6.4 programokat hasznaltuk. A varidbilis poziciok
meghatarozasa soran az NCBI adatbankban talalhatd teljes A. m. ligustica (Acc. no.:
L06178.1) mitokondrialis genomot alkalmaztuk. Az interneten elérhet6 FindModel program
segitségével megallapitottuk a kapott szekvenciakhoz idealis Hasegawa-Kishino-Yano (HKY)
plus Gamma modellt. A megfeleld algoritmus ismeretében Maximum-Likelihood
(,,legnagyobb valoszinliség”) filogenetikai fat szerkesztettink. A  filogenetikai fa
szerkesztésekor kontrollként egy, a domesztikalt méhfajtaktol genetikailag tavol 1évé vadméh

fajt (Trigona amalthea, Acc. no.: AF214669) valasztottunk.

2.2. Mikroszatellit vizsgalat

A mikroszatellit analizishez harom méh alcat dolgoztunk fel csaladonként a magyar
méhészetekbdl, minden populaciobol 6t csaladot mintaztunk meg (n=236) (Buckfast vonal
n=10), valamint 106 kiilf6ldi mintat alkalmaztunk.

A PCR reakcidhoz kilenc — irodalmi adatok alapjan — leggyakrabban alkalmazott
mikroszatellit markert hasznéltunk fel (A7, A113, A107, A28, A8S8, Al4, A35, A(B)24)
(Estoup és mtsai, 1995), A43 (Garnery ¢és mtsai, 1998).

A fragment analizist a Biomi Kft. (G6dolld) laboratoriuma végezte el. A kilenc
mikroszatellit markert harom multiplexben keriilt futtatasra. A kapott alléleket a PeakScanner
v. 1.0 program (Applied Biosystem, USA) segitségével olvastuk le. Az adatok statisztikai
értékelése soran az Arlequin v. 3.1, GenAlex v. 6.4, Fstat v. 2.9.3, PopGene v. 1. 32. valamint
Structure szoftver voltak segitségiinkre. A PopGene program altal generalt output file-bol a
Phylip programcsomag (Neighbour program) felhasznalasaval output file-t generaltunk. A
kapott UPGMA filogenetikai fat a TreeView program felhasznalasaval vizualizaltuk. A

Barrier program alkalmazasaval lehetdségilink nyilt a vizsgalt populaciok kozotti genetikai
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hatarok szemléltetésére Delaunay héaromszog moddszer ¢€s Monmonier algoritmus

alkalmazaséaval paronkénti Fsr értékek alapjan.

2.3. Fajtajelleg vizsgalat

A fajtajelleg vizsgalathoz Magyarorszdgon szintén ugyanazon 16 all6 méhészetbodl
gyljtottiink mintdkat, minden méhészetbdl 6t csaladot mintaztunk meg, minden csaladbol 50-
50 kifejlett dolgoz6 egyedet.

A Magyarorszagon altalanosan alkalmazott fajtajelleg vizsgalati paraméterek
(hatlemez szine, szajszerv hossza és a kubitalis index) mellett az irodalom alapjan
alkalmasnak vélt K19-es szoget vételeztiik fel.

A krajnai pannon méhre jellemz6 a sziirke illetve s6tét szinii potroh. E vizsgalat soran
az esetleges mas szinli (sarga) potrohgyliriik jelenlétét vagy hianyat mértik fel. A Méh
Teljesitményvizsgéalati Kodex (2003) eldirdsai alapjan a kovetkezd kategoridkat
kiilonboztettiik meg:

» S - apotrohgytriik kitinpancéljanak szine sotét
| - az elsd tergiten két oldalt sarga folt talalhato
Il — az elso tergiten sarga sav (max.: 4%) talalhato

Il - a masodik tergiten is jelen van a sarga sav (kizar6 ok)

YV V V V

IV - a harmadik tergiten is sarga sav talalhato (kizaré ok)

A szipdka boncoldsa soran osszesen 20 méhegyed fejét vagtuk le egy csaladbol, majd
torekedtliink arra, hogy a boncolds sordn a szipoka nehogy elszakadjon, vagy a vége
leszakadjon. A kiboncolt szipdkakat a mérés pillanataig alkoholban (70%) téaroltuk a
kiszaradas elkeriilése érdekében. A szipdkakat a targylemezen cellux segitségével rogzitettiik.
Mikrofilm olvasoval, valamint a hozza tartozé vonalzé segitségével mértikk a hosszukat. A
szipoka mérete (submentum+mentum-+glossa) 6,50-6,80 mm kozotti érték lehet az elfogadott
fajtasztenderd alapjan, de minimum 6,50 mm.

Az els6 szarnyon talalhat6 kubitalis index (CI) vizsgalatahoz szintén minden csaladbol
20 egyed elsd szarnyat preparaltuk, majd alkoholban taroltuk (70%) az adatok felvételéig. A
kubitalis index értéke a fajtasztenderd alapjan 2,30-3,00 kozotti szdmitott értéket mutat. A
szarnyak felragasztasa 12,2 x 3,9 cm-es, fehér cimkével ellatott tiveglapokra tortént. A fehér
cimkén a csalad szdmat illetve a teny€sztdé kodszamat rogzitettilk. Egy sorban nyolc egyed

szarnyat, egy oszlopban pedig hat egyed elsd szarnyat ragasztottuk, igy Osszesen egy
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targylemezen 48 egyed szarnypreparatuma allt rendelkezésilinkre. A ragasztas és szaradas utan
a mérésekhez Carl Zeiss mikroszkdp volt segitségilinkre. A mérésekhez sziikséges miiszereket
a Haszonallat-génmegdrzési Kézpont Méhtenyésztési és Génmegdrzési Csoport bocsatotta
rendelkezésiinkre.

Az elsé szarnyon mérhetd K19-es szog felvételezését Optika mikroszkdp, és a hozza
kapcsolodd Optika Micro Image Analysis Software segitségével végeztik el, melyet a
Debreceni Egyetem Természetvédelmi Allattani és Vadgazdalkodasi Tanszéke bocsatott
rendelkezésiinkre.

Az egyes paraméterek értékeit Excel tablazatban rogzitettiik és értékeltiik.



I11. AZ ERTEKEZES FOBB MEGALLAPITASAI

3.1. A mitokondrialis DNS vizsgalat eredményei

Megallapitottuk, hogy a citokrom-oxidaz I (CO I) mitokondridlis régi6 egy adott
szakaszanak szekvenciai altal 17 haplotipus mutathat6 ki a magyarorszagi és kiilfoldi kontroll
egyek altal. Tovabba kimutattuk, hogy a Ht 9 dominans Kozép-Européaban, és gyakorisaga
déli iranyban egyre nott. A Ht 8 Ht 11 és Ht 12 1j haplotipusként jelent meg
Magyarorszagon, az NCBI adatbazisban nem szerepelt. Spanyolorszagbol a Ht 4, Ht 13 és Ht
14, valamint Lengyelorszagbol a Ht 5, Ht 6 és Ht 7 jelent meg ujként. Mig a libériai populacid
esetében (n=10) minden minta azonos, a Ht 15 tagja, addig a Buckfast vonal minden egyede

(n=10) beolvadt a K6zép-Eurdpaban leggyakoribb haplotipusba, mely a Ht 9.

1. tablazat: A vizsgalt populadciok mtDNS diverzitas indexei
n elemszam, N hap haplotipusok szama, Hd haplotipus diverzitas, Pi nukleotid diverzitas

Populaciok Fajtak n N hap Hd Pi

Magyarorszag A. m. carnica 96 7 0,296+0,060 0,0009+0,001
Libéria A. m. adansonii 10 1 0,000+0,000 0,000+0,000
Spanyolorszag A. m. iberica 10 4 0,533+0,180 0,007+0,004
Lengyelo.-Bydgoszcz  A. m. mellifera 10 5 0,756+0,130 0,007+0,004
Lengyelo.-Krakkow  A. m. carnica 10 3 0,600+0,131 0,001+0,001
Lengyelo.-Bialowieza A. m. carnica 9 2 0,389+0,164 0,001+0,001
Lengyelo.-Wroclaw  A. m. mellifera 5 2 0,356+0,159 0,004+0,003
Lengyelo.-Siedlice A. m. carnica 10 2 0,400+0,237 0,001+0,001
Magyarorszag Buckfast vonal 10 1 0,000+0,000 0,000+0,000
Olaszorszag A. m. ligustica 10 2 0,356+0,159 0,004+0,003

A mintaszammal aranyosan a legtobb haplotipust a magyar populaciokban detektaltuk
(N hap=7), a legnagyobb diverzitast pedig a Lengyelorszagbol szarmazé bydgoszczi
populécidban allapitottuk meg.

A haplotipus diverzitds kozepes vagy kozepes feletti értékeket mutatott, amely a
nukleotid diverzitasrdl szintén elmondhato. Kivételt képezett a Libéridbdl szarmazo
populacid, valamint a Buckfast vonal altalunk vizsgalt egyedei (1. tablazat).

Meghataroztuk a referencia szekvencidhoz (Accession number: L06178.1 Apis

mellifera ligustica teljes mitokondrialis genom) viszonyitott 15 varidbilis poziciot az altalunk



meghatarozott 17 haplotipusban. A nukleotid csere 11 esetben tranzicié volt, harom esetben
transzverzio (C/A, T/A, A/T), és egy esetben, a 2169-es pozicidban mind tranzicido (G/A)
mind transzverzié (G/C) lezajlott.

Megallapitottuk, hogy magyar, és minden altalunk vizsgalt eurdpai populacioktol
mitokondrialis DNS alapjan legtavolabb a libériai populacié talalhatd6. A magyar
populacioktél Bydgoszcz (0.870) és Wroclaw (0.883) méhpopulacidi is igen jelentds
genetikai tdvolsagot mutattak. Ez feltételezhetden azért kovetkezett be, mivel Lengyelorszag
az A. m. mellifera és A. m. carnica fajtak hataran fekszik.

A legkisebb tavolsagértékek a magyar populaciok, valamint a lengyel bialowiezai
(0.061), siedlicei (0.042) és krakkowi (0.160) populaciok kozott jelentek meg. Az alacsony
tavolsagértékek arra utalnak, hogy az emlitett harom lengyel populacié a magyarokhoz
hasonldan krajnai jellegli, és egyedeinek jelentds része a ,,C” szarmazasi vonalhoz tartozik.
Az olasz és magyar populaciok kozotti alacsony tavolsagértékek (0.277) szintén a kozos

szarmazast bizonyitjak (2. tablazat).
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2. abra: Maximum Likelihood filogenetika fa, Hasegawa Kishino Yano plusz
Gamma model, Bootstrap futtatdsok szama: 10.000
(®- 1 haplotipus Magyarorszagon, ¥ - uj haplotipus Lengyelorszagban < - {ij haplotipus
Spanyolorszagban
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2. tablazat: A populaciok kozotti paronkénti Fsr értékek
ns- nem szignifikans *p<0,05, **p<0,01, *** p<0,001

Magyarorszag Olaszorszag Bialowieza Siedlice Krakkow Bydgoszcz Wroclaw Spanyolorszag Libéria

Magyarorszag - kel ns folelal ns ** folelad folelal folelal
Olaszorszag 0,277 - folek faleed folekad ** ns ** ns
Bialowieza 0,061 0,105 - falaled faleie faleie el falaed falaed
Siedlice 0,042 0,111 -0,116 - Fkk Fkk Fkk Fkk xxx
Krakkow 0,160 0,129 -0,081 -0,064 - faleiel *x folelad folelad
Bydgoszcz 0,870 0,521 0,666 0,678 0,657 - ns ns ns
Wroclaw 0,883 0,510 0,758 0,771 0,725 0,145 - ns ns
Spanyolorszag 0,788 0,357 0,523 0,537 0,518 0,418 0,333 - ns
Libéria 0,938 0,822 0,956 0,957 0,924 0,814 0,908 0,641 -
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A felhasznalt szekvenciak alapjan kilenc Gj haplotipust detektaltunk, melyek az NCBI
adatbankban eddig nem szerepeltek. A fekete korrel jelolt harom haplotipust wjként
hatdroztuk meg Magyarorszagrol (Ht 8, Ht 11 és Ht 12). Fekete haromszoggel az tjként
kimutatott harom lengyel haplotipust (Ht 5, Ht 6 és Ht 7) jeloltiik. A Spanyolorszagban (Ht 4,
Ht 13 ¢és Ht 14) detektalt harom haplotipust iires rombusszal jeloltiik. A vartakkal
Osszhangban a magyar haplotipusoktol jol elkiiloniilnek a spanyol haplotipusok, illetve a
libériai (Ht 15) haplotipus. A kontrollként alkalmazott Trigona amalthea vadméh faj lathatdoan

jol elkiiloniilt a domesztikalt mézelé méhfajtaktol (2. abra).

3. abra: A magyar, kiilfoldi kontroll valamint 53 referencia szekvencia éltal meghatarozott
haplotipusok egymashoz valo viszonya Median-Joining Network analizissel

Szinkdd: sarga - A. m. carnica, sotétkék - A. m. ligustica, fekete - A. m. mellifera, sziirke
- Buckfast vonal, vilagos zold - A. m. adansonii, piros - A. m. iberica, narancssarga - A.
m. sicula, lila - A. m. anatolica, vilagos kék - A. m. caucasica, sotét zold - A. m. adami,
fehér - Bombus terrestris, rozsaszin - az NCBI adatbankban megjelené szekvencia a
fajta pontos megnevezése nélkiil

A Median-Joining Network analizissel készitett 3. abran a korok mérete aranyos a
haplotipust alkot6 egyedek szamdval, a kiilonbozé szinek az egyes fajtdkat jelolik. A
haplotipusok mellett a haplotipus szdmat dbrazoltuk.

A magyar méhmintdkban el6forduld haplotipusok kapcsolatdnak vizsgalata soran

megallapitottuk, hogy a magyar krajnai pannon méh egy haplocsoportba tartozik. A
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haplocsoporton beliil hat jol elkiiloniilt haplotipus lathatd, mivel a Ht 16 beolvadt a Ht 9-be. A
leggyakoribb Ht 9-en beliil 1,3%-ban az A. m. mellifera fajta, 8,3%-ban az A. m. ligustica
fajta és 7,05%-ban pedig a Buckfast vonal egyedei jelentek meg. Emellett a Ht 2-ben is

kimutathat6 a fekete méh jelenléte.

3.2. Mikroszatellit vizsgalatok eredményei

Osszesen 172 allélt detektaltunk a 10 vizsgalt populdcioban 9 mikroszatellit marker
felhasznalasaval. Az allélok szama 10 ¢és 31 kozott alakult, ezzel egyenesen aranyosan
valtoztak a vart és a valos heterozigozitas, valamint a polimorfizmus index értékei. A
legkevesebb allélt az A28 ¢és A(B)24 lokuszon, mig a legtobbet az A107 1dkuszon
azonositottuk.

Az F-statisztika eredményei alapjan megéllapithatd, hogy a vizsgalt 6sszes lokuszra
nézve jelentds szdmban fordulnak eld heterozigta egyedek, ebbdl kovetkezéen a
beltenyésztettségi egylitthatd értékei igen alacsonyak, tehat a vizsgalt populacidokban a
beltenyésztettség nem jellemzo.

Az Altalunk hasznalt markerek az A28 marker kivételével magas polimorfizmus
értekkel (PIC atlag=0,635) jellemezhetdek. A legkisebb vart heterozigozitas értéket
(He=0,407) és a legalacsonyabb PIC értéket (PIC=0,36) az A28 marker eredményei mutattak.
Ellenben az A107 marker esetében a legmagasabb polimorfizmus index értéket (PIC=0,78)
allapitottuk meg.

Igazoltuk, hogy az atlagos populacionkénti tényleges heterozigozitasi érték 0,816-
0,985 kozott, mig a vart heterozigozitdsi érték 0,846-0,634 kozott valtozott. Minden
populécidoban magas heterozigozitas értékeket kaptunk, ahol kiemelkedik a libériai allomany
(H0=0,985+0,029). A magyar méhészetekben kapott magas heterozigozitasi értékek arra
utalnak, hogy a beltenyésztéses leromlastol jelenleg nem kell tartani. Az allélszamok 4tlaga
14,3+6,2 (Magyarorszag) ¢és 3,7+1,2 (Lengyelorszag — Wroclaw) kozott valtozott. A magyar
méhallomanyokban az unikalis allélok aranya 3,6% (3. tablazat).

A vizsgalt populaciok Hardy-Weinberg egyensulytol valo eltérését szemlélteti a 4.
tablazat. Az eltéréseket harom szignifikancia szinten hataroztuk meg (p<0,05, p<0,01,
p<0,001). Egyediil a magyar populaciok tértek el minden l6kuszra nézve a Hardy-Weinberg
egyensulytol p<0,001 szignifikancia szinten.
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3. tablazat: A vizsgalt mézeldméh-populaciok heterozigozitasa
n = vizsgalt egyedszam, Ap = populacidra vonatkozé atlagos allélszam, Np = privat allélok gyakorisaga, Ho= val6s heterozigozitas, He = vélt

heterozigozitas

Populacio Fajta n Ap Np (%) He Ho
Magyarorszag A. m. carnica 236 14,3+6,2 3,667+0,764 0,657+0,150 0,896+0,224
Libéria A. m. adansonii 15 8,1+£3,0 2,111+£0,588 0,846+0,048 0,985+0,029
Spanyolorszag A. m. iberica 10 5,2+2.7 0,444+0,242 0,644+0,291 0,816+0,307
Bydgoszcz A. m. mellifera 15 6,4+3.8 0,000+0,000 0,712+0,151 0,881+0,237
Krakkow A. m. carnica 15 6,8+3,2 0,111+0,111 0,734+0,143 0,903+0,200
Bialowieza A. m. carnica 15 7,4+2.6 0,222+0,147 0,747+0,129 0,822+0,270
Wroclaw A. m. mellifera 6 3,7+1,2 0,000+0,000 0,709+0,103 0,907+0,188
Siedlice A. m. carnica 15 6,1£2.2 0,111+0,111 0,756+0,098 0,888+0,309
Magyarorszag Buckfast line 10 4,3+1,2 0,222+0,222 0,644+0,217 0,843+0,296
Olaszorszag A. m. ligustica 15 5,3+2,7 0,222+0,222 0,634+0,190 0,911+0,266
Atlag (szoras) 6,7+2,8  0,711+0,241 0,708+0,152 0,885+0,232
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4. tablazat: A vizsgalt populacidk Hardy-Weinberg egyensulytol valo eltérése
ns — nem szignifikans, *p<0,05, **p<0,01, ***p<0,001

Al13 A107 A28 A88 Al4 A(B)24 A43 A35 A7

MagyaI‘OI'SZég *k*k *k%k *k*k *k%k *k%k *k*k * KKk *kKk JKkk
Libéria *kk * *kk
Spanyolorszag * * *kk

Bydgoszcz Fokk * *kk Kk Kk
Krakkow ** * *kk  kkk  kkk
Bialowieza Fokk * o kkk Kk kkk Kk
Wroclaw *%
Siedlice *k K * Kkk  hkk hkk
Buckfast ok s
Olaszorszag * * * Kk kkk dokk

A vizsgdlt kilenc 16kuszokon 29 populdcioban 53 unikalis allélt, emellett a magyar
populaciokban 7 16kuszon 23 alloméany specifikus allélt hatdroztunk meg. A ritka, vagy
csupan egy populacioban megjelend allélok kimutatdsa €s megovasa kiilondsen fontos a
génmegoOrzés szempontjabol. A magyar méhészetekben csupan az A28 és A35 l16kuszokon
nem azonositottuk specifikus allélokat. A legtobb egyedi allélt az A107, A113 és Al4
l6kuszokon detektaltuk, ezért e markerek tekinthet6k a leginformativabbnak.

Mind a paronkénti Fst értékek, mind a Nei-féle korrigdlt sztenderd genetikai
tavolsagértékek (Ds) alapjan hasonld eredményeket kaptunk. Az 5. tablazatban sziirkével
jeloltik a nem szignifikans adatokat. A bydgoszczi €s wroclawi populacidk kivételével
(p<0,01) minden mas esetben szignifikans eredményt allapitottunk meg p<0,001 szinten. A
magyar populacioktol legtavolabban a libériai (0,216) és spanyol (0,291) populaciok alltak. A
magyar populacioktol a Lengyelorszagban talalhato bydgoszczi (0,167) és wroclawi (0,136)
populaciok genetikailag nagyobb tavolsagértéket mutattak a vizsgalt mikroszatellit markerek
alapjan, mint a bialowiezai (0,084), krakkowi (0,029) és siedlicei (0,045) populaciok. A
krajnai és a fekete méhfajtak kozott elkiloniilést allapitottunk meg, melyet a Barrier
programmal készitett abra, a populacio szintii fokomponens analizis eredményei, illetve a
mitokondrialis DNS vizsgalatok sordn kapott eredmények is megerdsitenek. Feltételezhetéen
az A. m. mellifera fajta Lengyelorszag nyugati teriiletei felé, addig az A. m. carnica fajta keleti

iranyban terjedt el. A fekete méh (Bydgoszcz, Wroclaw) hazai krajnai pannon méhiinktdl valo
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nagyobb tavolsagértéke megerdsiti szamunkra, hogy Lengyelorszag nyugati teriileteinek
méhészeteiben valoban az A. m. mellifera fajta uralkodo6, igy kontrollként valé alkalmazasa
indokolt. Az AMOVA teszt és a paronkénti Fst értékek Osszehasonlitasakor nagyon hasonld
eredményeket kaptunk (5 és 6. tablazat).
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5. tablazat: Paronként Fsr értékek (4tlo alatt) és Nei-féle korrigalt sztenderd genetikai tavolsag (Ds) (4tlo felett)

Magyarorszag Libéria Spanyolorszag Bydgoszcz Krakkow Bialowieza Wroclaw Siedlice Buckfast Olaszorszag

Magyarorszag - 1,263 1,809 0,550 0,082 0,236 0,441 0,130 0,257 0,144
Libéria 0,216 - 0,958 1,021 1,095 0,941 1,039 1,030 1,455 1,384
Spanyolorszag 0,291 0,157 - 0,341 0,886 0,632 0,412 0,797 1,249 1,558
Bydgoszcz 0,167 0,154 0,092 - 0,235 0,186 0,174 0,242 0,539 0,651
Krakkow 0,029 0,148 0,189 0,063 - 0,130 0,243 0,072 0,197 0,161
Bialowieza 0,084 0,132 0,146 0,047 0,025 - 0,082 0,062 0,173 0,196
Wroclaw 0,136 0,146 0,110 0,032 0,049 0,001 - 0,050 0,296 0,385
Siedlice 0,045 0,135 0,167 0,058 0,003 0,001 -0,007 - 0,176 0,151
Buckfast 0,097 0,205 0,273 0,153 0,057 0,051 0,095 0,054 - 0,164
Olaszorszag 0,060 0,212 0,298 0,183 0,053 0,066 0,126 0,051 0,064 -
6. tablazat: A vizsgalt populdciok k6zotti AMOVA teszt eredményei (1000 futtatas)
ns - nem szignifikans, *p<0,05, **p<0,01, ***p<0,001
(%) Magyarorszag Libéria Spanyolorszag Bydgoszcz Krakkow Bialowieza Wroclaw Siedlice Buckfast Olaszorszag

Magyarorszég - **k*k **k* **k* *kx *k* *kx *kx *k* *k*x
Libéria 34% - * k% * k% *k*k * k% *k*k *k*k **k* *k*k
Spanyolorszég 46% 27% - **k* *kx *kk *kx *kx *k* *k*x
Bydgoszcz 27% 22% 27% - foleka ke * il flekal folelal
Krakkow 12% 21% 34% 12% - ns folal ns okl folekal
Bialowieza 16% 22% 30% 10% 2% - ns ns * faleie
Wroclaw 30% 25% 36% 8% 10% 4% - ns * folekal
Siedlice 14% 21% 31% 9% 3% 2% 3% - * **
Buckfast 22% 31% 49% 19% 10% 6% 13% 7% - Fhx
Olaszorszag 18% 35% 49% 29% 12% 9% 30% 15% 18% -
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A 7. tdblazatban bemutatott illeszkedés vizsgalat megmutatja, hogy a feltételezett
populdcidkba az egyedek hany szazaléka tartozik bele ténylegesen. Az eredmények alapjan
megallapitottuk, hogy a magyar populaciok alapvetéen homogénnek tekinthetéek (93,6%),
viszont kismértékben megfigyelhetd idegen fajtakra jellemz6 gének megjelenése. Hazankban
kimutathatéak a Buckfast vonal egyedei (1,7%), az olasz méh (A. m. ligustica) (2,5%) és a
fekte méh Lengyelorszagbol (A. m. mellifera) (2,1%). Megallapithato, hogy a Libériabol
szarmazo egyedek valoban az A. m. adansonii fajtahoz tartoznak, emiatt kivalo kontrollnak

bizonyultak. Mindez a Spanyolorszagbol érkez6 A. m. iberica fajtardl is elmondhatd.

7. tablazat: ,, Assignment teszt”, illeszkedés vizsgalat eredményei

(%) Magyaro. Libéria Spanyolo. Lengyelo. Buckfast Olaszo.
Magyaroro. 93,6 0 0 2,1 1,7 2,5
Libéria 0 100 0 0 0 0
Spanyolo. 0 0 100 0 0 0
Lengyelo. 12,1 0 0 80,3 4,5 3
Buckfast 0 0 0 10 90 0
Olaszo. 20 0 0 0 0 80

A 8. tablazat azt mutatja meg, hogy hany egyed tarozik bele ténylegesen az altalunk
feltételezett populaciokba. A tavolsagértékek eredményeit jol alatdimasztja, hogy a magyar
populaciokban a krajnai jelleglinek tartott siedlicei, krakkowi és bialowiezai egyedek
génkészlete jelenik meg, mig Wroclawbol csupan egy egyed, mely az A. m. mellifera fajtahoz
tartozik. Megallapithato tehat, hogy a fekete méh jelenléte hazankban elhanyagolhatonak
tekinthetd. Emellett 6t olasz méhegyed, és harom buckfast vonalhoz tartoz6 egyed szintén
kimutathatd a magyar allomanyokban. A tablazatban piros szinnel emeltiik ki a krajnai
jelleget mutatd egyedeket és kékkel a fekete méh jelleget mutatdo egyedeket. A tablazatbol
kitlinik a lengyel populaciok nagyfoku heterogenitasa, melyre jellemz6, hogy az orszag
nyugati teriiletének méhpopulacioi A. m. mellifera, mig keleti részének méhészetei feltehetden
A. m. carnica jelleget mutatnak. Lengyelorszag keleti teriiletein talalhatd méhészeteket alkotd
méhegyedek tilnyomo tobbsége nem olvadt bele a magyar populaciokba, ami feltehetéen
fajtan beliili kiilonbozdéségre utal.

A fékomponens analizis eredményei alapjan az afrikai €s a spanyol populaciok

jelentds tavolsaga figyelhetd meg a magyar méhészetektol.
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8. tablazat: ,,Assignment test”, illeszkedés vizsgalat eredményei egyedi szinten
(Jelmagyarazat: IT-Olaszorszag, BU-Buckfast vonal, SI-Lengyelorszag/Siedlice, WR-Lengyelorszag/Wroclaw, BW-
Lengyelorszag/Bialowieza, KR-Lengyelorszag/Krakkow, BY-Lengyelorszag/Bydgoszcz, SP-Spanyolorszag, AF-Libéria, HU-
Magyarorszag

(egyed) HU AE SP BY KR BW SI WR BU IT Egyedszam  Nem populacioba Nem populacioba

(N) ill6 egyedek ill6 egyedek (%)
Magyarorszag 200 0 0 O 8 4 14 1 3 5 236 35 14,8
Libéria 0o 15 0 0 0 0 0 0 0 O 15 0 0
Spanyolerszag 0 0 10 0o 0 o0 0 0 o0 0 10 0 0
Bydgoszcz 0 0 1 @ 2.0 1 0 0 O 15 4 26,6
Krakkow 3 00 1 G 2 4>0 0 0 15 10 66,6
Bialowieza o 0 0o 2 Z 3 5>1 1 1 15 12 80
Siedlice s 0 0 1@ 2 2>2 2 1 15 13 86,6
Wroclaw 0 0O 0 O 0 0 1 @ 0 O 6 1 16,6
Buckfast o 0 0 0 0 0 2 0 8 0 10 2 20
Olaszorszag 3 0 0 0 0 0 1 0 o0 11 15 4 26,6
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4. abra: Fékomponens analizis a vizsgalt tiz mézeldoméh-populaciora vonatkozoan

A magyar populaciokhoz legkozelebb az olasz és a buckfast populaciok alltak. A
korabbi eredményekkel 0sszhangban genetikailag a magyar méhészetekhez viszonylag kozel
helyezkedik el Krakkow, Siedlice és Bialowieza méhészetei, igy ismét igazoltuk, hogy az
emlitett populaciok jelentds mértékben hordozhatjak a krajnai fajtara jellemz6 géneket (4.
abra).

A mézeldméh-populaciok klaszteranalizise soran (5. abra) azt tapasztaltuk, hogy a
magyar krajnai pannon méh mar a K=2 csoportositasnal elvalt a Libériabol, Spanyolorszagbol
¢s a lengyel Bydgoszcz telepiilésrél szarmazo fajtaktol. A spanyol A. m. iberica fajta,
valamint a bydgoszczi A. m. mellifera fajta az UPGMA filogenetikai fan is kdzel helyezkedik
el egymashoz, melyet a két fajta kozds, ,,M” szarmazasi vonalhoz tartozasa indokol. A K=3
csoportositast kovetéen a Buckfast és Olasz populaciok valtak el a tobbi allomanytol. Az
emlitett két populéacio kozelsége a filogenetikai fan szintén megfigyelhetd. A kovetkezOkben
(K=6) a libériai A. m. adansonii fajta elkiiloniilése lathato a spanyol A. m. iberica valamint a
Bydgoszczbol szarmazo A. m. mellifera fajtaktol. A tovabbi futtatasok soran a program nem

tudott kiilonbséget tenni az egyes populacidkat alkoto fajtak kozott.

Magyarorsz ag

Krakkous K=2

Olaszorsz ag

Buckfast M ‘VTH'I' THIL T YET ) v —

S [T AN,

Siedlice !

Bialow ieza T -

Bydgoszcz K=6A

Liberia -

Vi 2 o N

Sparyolorszag i' qu@,!y j:of&é’f 'f;"

K4 g &

5. abra: A vizsgalt mézeldméh-populaciok klaszteranalizise (K- csoportok szama), Nei-féle
korrigalt sztenderd genetikai tavolsag (Ds) alapjan szerkesztett UPGMA filogenetikai fa
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3.3. Fajtajelleg vizsgalat eredményei

A magyar méhészetek fajtajelleg vizsgalata soran hirom - a méhtenyésztok
ellendrzésében alkalmazott — paraméter értékeit, valamint az irodalom alapjan alkalmasnak
veélt K19-es szog értékét vételeztiik fel.

Az 9. tablazatban félkovéren emeltik ki a minimum és maximum értékeket a
méhcsaladok atlagaban, valamint egyedi szinten.

A kubitalis index az egyes méhészetek méhcsaladjainak atlaga szerint 3,06, valamint
2,51 érték kozott alakult. Egyedi szinten a magyar méhpopulaciok egészére vonatkozdan a
legkisebb kubitalis index 1,53, mig a legnagyobb 4,50 értéket mutatott.

A szipoka hossza orszagos atlagban 6,6 mm, mely érték a méhcsaladok atlagai alapjan
6,490 mm ¢és 6,705 mm kozott alakult. Egyedi szinten a szipdka hossz értékeiben 4,48 mm és
7,00 mm kozotti értékeket detektaltunk. A Magyarorszagon alkalmazott fajtasztenderd 6,5
mm ¢és 6,8 mm kozott hatarozza meg a krajnai pannon méh szipdkahosszat. Bizonyitottuk,
hogy e paraméter vonatkozasdban a magyar méhcsalddok orszagos atlagban, valamint a
méhcsaladok atlaga alapjan egyarant a krajnai pannon méhhez tartoznak. Mind a kubitélis
index, mind a szipoka hosszanak értékei alapjan alacsony szoérast mutattunk ki (9. tablazat).

A K19-es szog paraméterének felvétele soran tapasztaltuk a legnagyobb szorast,
viszont a csaladok atlagértéke 77,61 valamint 80,07 hatarok kozott alakult.

Az eredmények tiikkrében a vartakkal ellentétben nem az Olaszorszaghoz kdzelebb esd
nyugati teriiletekre, hanem az orszag kozépso, keleti és délkeleti részére jellemzd az olasz A.
m. ligustica fajta megjelenése.

Eredményeink alapjan igazoltuk, hogy szin esetében harom méhészet, kubitalis index
alapjan egy anyaneveld méhészet nem felelt meg a fajtasztenderdnek. Osszességében a 16
meéhészetbdl 4 méhészet tenyésztésbdl valod kizarasa indokolt lenne. Emellett eredményeink
alapjan bizonyitottuk, hogy a magyar mézeldméh-populaciokban kis mértékben jelen van az

olasz fajta.
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9. tablazat: A vizsgalt négy fajtajelleg vizsgalati paraméter atlag valamint minimum és maximum értékei a megfigyelt 16

magyar méhészetben

Méhészet Kubitalis index Min./Max. Szipoka hossza (mm) Min./Max. Szin megfelel6 (%) K19 Min./Max.
1. 2,51+0,43 1,53/4,13 6,628+ 0,117 6,30/6,90 100 78,37+£2,82 70,49/84,70

2. 2,80+0,39 1,93/4,50 6,600+ 0,110 6,30/6,80 40 77,61+2,44 71,81/82,57

3. 2,78+0,33 2,00/3,58 6,705+ 0,111 6,50/7,00 100 79,40+2,51 72,72/89,68

4. 2,74+0,43 1,81/3,81 6,538+ 0,127 6,10/6,80 20 78,24+2,85 71,16/89,90

5. 2,57+0,34 1,93/3,65 6,490+ 0,182 4,48/6,82 60 78,18+2,34 71,14/83,73

6. 2,61+0,31 1,96/3,59 6,640+ 0,118 6,30/7,00 60 77,61+2,55 71,28/83,30

7. 2,74+0,35 1,88/3,82 6,629+ 0,090 6,40/6,90 100 78,55+£2,28 72,87/83,96

8. 2,63+0,34 1,82/3,53 6,587+ 0,119 6,30/6,88 100 79,10£2,61 73,91/84,70

9. 2,72+0,36 1,86/3,94 6,580+ 0,128 6,38/6,98 60 78,32+2,80 73,09/84,47

10. 2,72+0,33 1,71/3,47 6,604+ 0,120 6,28/6,90 80 78,32+2,80 73,09/84,47
11. 2,77+0,39 1,96/3,88 6,600+ 0,122 6,30/6,90 60 80,07+2,98 70,06/86,56
12. 2,84+0,49 2,00/4,40 6,596+0,110 6,30/6,80 80 77,91£2,30 71,78/82,85
13. 2,73+0,36 1,93/3,81 6,620+0,113 6,20/6,80 80 78,35+2,40 71,70/83,60
14. 2,76+0,36 1,93/4,19 6,576:0,096 6,30/6,90 0 78,95+2,42 71,89/85,10
15. 3,06+0,37 2,08/4,24 6,589+0,111 6,20/6,90 80 79,43+£2,32 73,99/85,01
16. 2,72+0,36 1,94/3,80 6,625+0,099 6,40/6,90 80 78,59+2,28 72,79/83,40
Atlag (széras) 2,73+0,37 1,89/3,89 6,600+0,117 6,19/6,88 68,75 78,56+2,54 72,11/84,87
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IV. AZ ERTEKEZES UJ, ILLETVE UJSZERU MEGALLAPITASAI

1. A citokrom-oxidaz I mitokondriélis régié egy meghatarozott szakaszanak szekvenciai
altal a magyar mézeloméh-populaciokban hét haplotipust (Ht 2, Ht 8, Ht 9, Ht 10, Ht
11, Ht 12 és Ht 16) mutattunk ki, melyek koziil a Ht 8, a Ht 11 valamint a Ht 12 Gjként
jelent meg. Ezen kiviil Spanyolorszagbol a Ht 4, Ht 13 tovabba Ht 14,
Lengyelorszagbol pedig a Ht 5-6t, Ht 6-ot és Ht 7-et irtuk le ujként. Bizonyitottuk,
hogy a Magyarorszagon dominans Ht 9-et alkotd egyedek 8,3%-ban az A. m. ligustica
fajtahoz, 7,05%-ban a Buckfast vonalhoz, valamint 1,3%-ban az A. m. mellifera
fajtdhoz tartoznak. Kimutattuk a Ht 9 dominancidjat Kozép-Eurdépaban, melynek

gyakorisadga déli iranyban novekszik.

2. Kilenc polimorf mikroszatellit marker alkalmazasdval bizonyitottuk, hogy a magyar
mézeléméh-populaciok kozel egységesek (93,6%), melyben 2,5%-ban az A. m.
ligustica, 2,1%-ban az A. m. mellifera és 1,7%-ban a Buckfast vonal egyedei jelennek
meg. A honos krajnai pannon méhen beliil nagyfoku heterozigozitast allapitottunk
meg, ezért hazankban a beltenyésztettség nem jellemz6. A magyar méhpopulaciokban
hét 1okuszon 23 allomany specifikus allélt mutattunk ki. Fajtak kozotti elkiiloniilést
igazoltunk Lengyelorszag keleti és nyugati teriileteinek méhészetei kozott. Tovabba, a
krajnai fajtdn beliili elkiiloniilést allapitottunk meg a magyar populaciok, illetve a

lengyel krajnai jellegiinek tartott populéciok kozott.

3. A krajnai pannon méh Magyarorszagon alkalmazott fajtajelleg vizsgalati
paramétereinek (szin, szipoka hossza, kubitdlis index) értékei tobb mint 30 év
tavlatdban nem valtoztak meg lényegesen. A kutatott méhészetek koziil négy nem
felelt meg a krajnai pannon méhre vonatkozo fajtasztenderdnek, ezaltal igazoltuk az A.
m. ligustica fajta jelenlétét hazankban. Orszagunk keleti, kozépsé és délkeleti részére

jellemzd az olasz fajta megjelenése.

4. A molekuléris genetikai €s fajtajelleg vizsgéalatok eredményeinek Osszehasonlitasat
kovetden megallapitottuk, hogy a kapott eredmények nem minden esetben erdsitették
meg egymast, viszont hiarom méhészetben (2, 4 és 14) mindkét modszer

alkalmazaséaval kimutathat6 az olasz fajta jelenléte.
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V. AZ EREDMENYEK GYAKORLATI HASZNOSITHATOSAGA

Mind molekuléris genetikai, mind fajtajelleg vizsgalatokkal megallapitottuk, hogy a
magyar méhpopulaciok jelentds részét a honos krajnai pannon méh alkotja. A hazai
méhallomanyok megérzése érdekében elengedhetetlen a populaciok genetikai szerkezetének
ismerete. A munkank soran kimutatott ritka allélok, a hazai méhpopulaciokban megjelend
kismértékli idegen génhatas, valamint a beltenyésztettségre utald jelek hianyanak ismerete
hozzajarul a Kklasszikus tenyésztési eljarasok kialakitasahoz, ily modon eredményeink

atliltethetoek lesznek a gyakorlat szamara is.
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