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1. BEVEZETES

A méhészet az allattenyésztés kiilonleges agazata. A méhek ¢élete sokkal jobban
fligg a természetes kornyezettdl, illeszkedik az 6kologiai gazdalkoddshoz, mint a tobbi
gazdasagi haszonallat, nem csupan ¢élelmiszer el6éallitod ,,funkcidjaval”, hanem kozvetett
hasznan, a megporzason keresztiil is.

A mézel6 méhek (Apis mellifera L.) nélkiilozhetetlenek a mezdgazdasagi
novények beporzasa szempontjabdl — tobb mint 15 milliard dollar értékndvekedést
eredményeznek koriilbeliil 130 kultirndvény esetében — kiilondsen a nagy értékii
kiilonlegességeknél, mint a bogyodsok, a csonthéjas gyiimolesok ¢és zdldségek
(Delaplane és Mayer, 2000). Sziikségesek a napraforgd, az alma, a korte, a bab és
szamos mezdgazdasagi novény beporzasahoz, de e hartyasszarnyuak végzik az eurdpai
vadviragok 85%-nak beporzasat is. Mindezek kovetkeztében megdrzésiik sziikségszerii
a bioszféra természetes rendszerében, hianyuk beldthatatlan kovetkezményekkel jarna
az €lovilagra, tobbek kozott az Eurdpai Unidban €16 mintegy félmillio féallasa és hobbi
tevékenységet folytatd6 méhészt is érintené. Az ¢élelmiszeripar, gyogyszeripar ¢és
vegyipar is hasznositja a méhcsaladok altal létrehozott termékeket, mint a mézet,
propoliszt, viaszt, méhpempdt valamint a méhmérget (Szalainé, 2002).

Magyarorszagon is felbecsiilhetetlen hasznot jelent a kozel félmilli6 méhcsalad
beporzo tevékenysége, mely a genetikai diverzitas fenntartasan tul eldsegiti a
mezOgazdasagi kultirdk termésatlaganak ndévekedését is (Szalain€é, 2002). A magyar
méhészet a mezdgazdasag bruttd termelési értékének 1%-at, mig az allattenyésztés
kozel 3%-at adja (47/2010. (XII. 31.) VM rendelet). Az akacméz egyedisége és
mindsége miatt Hungaricumnak szamit (Internet 8).

A méhek természetes iton a szabadban parosodnak, ezért a here nem ismert,
azonositdsa nem megoldhaté. Ebbdl kovetkezOen nagyon nehéz kontrollalni a
parosodasokat, igy a fajtak kozOotti génaramlas altalanos (Franck és mtsai, 1998).
Mindkét sziild ismeretének, és igy a klasszikus tenyésztési eljarasok bevezetésének
egyik feltétele a populacidok genetikai variancidjanak hazai kutatdsa, az esetleges
génszennyezések felismerése, valamint az eredmények adaptalasa ¢és alkalmazasa a
méhtenyésztésben is. A XX. szazad elejétdl jellemzd a méhtenyésztésben a méhanyak
kereskedelme, ahol foként a kivalo fajtak dominalnak, mint az olasz fajta (Apis
mellifera ligustica) Olaszorszagban, valamint a krajnai fajta (Apis mellifera carnica) a

volt Jugoszlaviaban és Eszaknyugat-Eurépaban (Peer, 1957).
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Jelenleg az egyetlen elismert és tenyészthetd méhfajta Magyarorszagon a pannon
méh (Apis mellifera carnica pannonica), tenyésztése ellenérzott és szabalyozott
koriilmények kozott folyik. Ennek ellenére a méhészeti termékek exportja mellett
jelenleg mar a méhanyak exportjaval és importjaval, valamint az esetleges természetes
hibridizalédassal is szamolni kell. Ennek kovetkeztében a Karpat-medence 6koldgiai
feltételeihez kivaldan alkalmazkodott, az évszazadok alatt meghonosodott, illetve az
anyanevelOk altal kialakitott Apis mellifera carnica pannonica méh génallomanyanak
megvaltozasara is szamitani lehet (Szalainé és Molnar, 2000). A méhészek hazankban
tobb esetben felfedeztek az olasz fajtara jellemz6 sarga potrohti egyedeket. Hipotézisiik
igazolasara molekularis genetikai ¢és fajtajelleg vizsgalatokat végeztiink. E két modszer
kivaloan kiegésziti egymast, mivel csupan fenotipusos jegyek felmérésével nem lehet
meghatarozni egy—egy populacié genetikai szerkezetét, azaz mas genotipusoktdl valo
eltérés mértékét. Mivel a genetikai allomany altaldban nem, vagy idoben késobb
fejezddik ki fenotipusban, a génmegdrzést szolgalo tenyésztés egyik fo feladata e ritka
allélok felkutatasa, majd fenntartdsa és megérzése. A génmegdrzésben fontos ritka
allélok kimutatasaban molekularis genetikai markerek voltak segitségiinkre, melyek a
DNS léanc specialis régioi, és nagymértékii polimorfizmust mutatnak szekvenciajukban

az egyedek kozott az adott fajon vagy fajtan beliil.

Munkank soran a kovetkezo kérdésekre kerestiink valaszokat:

A magyar mézeléméh-populaciokban megjelend idegen méhfajtak kimutatasa genetikai
markerekkel (mitokondrialis DNS és mikroszatellit markerek) valamint fajtajelleg

vizsgalati paraméterek felhasznalasaval.

e A hazai mézeldméh-populaciok és kiilfoldi kontroll alloméanyok, valamint a
génbankban elérhetd szekvencidk haplotipusainak kimutatdsa a mitokondriélis

citokrom-oxidaz I régid egy meghatarozott szakasza altal.

e A honos krajnai pannon méh genetikai diverzitasanak vizsgalata, és

Osszehasonlitasa kontroll populdciokkal mikroszatellit markerek segitségével.



e A honos mézeldméh-populaciok jellemzése harom gyakran alkalmazott
fajtajelleg vizsgalati paraméteren til (szin, szipoka hossza, kubitélis index) egy,

a hazai gyakorlatban 0j paraméter bevonasaval (K19-es sz6g).



2. IRODALMI ATTEKINTES

2.1. A mézelo méh jelentosége a vilagon és Magyarorszagon

Korabban ugy vélték, hogy a mézelé6 méh (Hymenoptera: Apis mellifera
Linnaeus 1758) Indiabdl szarmazik. Viszont a teljes genom szekvenciat ismertetd
tanulmanybol kideriilt, hogy az Apis nem valojaban afrikai eredetii (The Honeybee
Genome Sequencing Consortium, 2006). A Burmaban talalt 6skoviiletbe agyazott
méhlelet életkorat mintegy 100 millié évre becsiilték a kutatok. A kaparddarazsakkal
erds rokonsagot mutatd 6sméh faj (Melittosphex burmensis) a Sphecidae és a Melittidae
csaladok kevert tulajdonsagait mutatja, és az Apiformes csoport 6si képviselgje. A
jelenlegi ismertek szerint az Apis genus 30 millié évvel ezel6tt alakult ki (Danforth és
Poinar, 2006).

A mézeld6 méh haziasitdisa mintegy 6000 évvel ezelott kezdddott, és a
selyemlepke mellett voltaképpen az egyetlen koran haziasitott rovarfaj. A méhészet ma
is sok ember megélhetését teremti meg hazankban és vilagszerte egyarant. A
méhészetben foként mézet, de ezen kiviil propoliszt, méhviaszt, méhmérget, pollent és
méhpempét termelnek, illetve tenyészallatokat is eldallitanak a méhészek (Ordsi, 1957).

1961 ¢és 2006 kozott a fejlett és fejlodd orszagok mezdgazdasaga ndvekvod
mértékben fliggdtt a megporzd rovaroktol (Aizen és mtsai, 2009). Vilagszinten a
mezdgazdasag teljes bevételének 9,5%-4at a rovarmegporzas adta, ami 153 billid eurot
jelentett (Gallai és mtsai, 2009). Becslések szerint a vilagon 1,5 millié tonna mézet
allitottak el6 2012-ben. Fontos megemliteni, hogy a méztermelés 42,6%-al novekedett
1961 ota. A méhészek vilagszerte 80 millio méhcsaladdal méhészkedtek 2012-ben, ami
61,5%-0s novekedést jelent 1961-hez képest, de a méhészek tulajdonaban 1évo
méhcsaladok szama nem minden régidban novekedett. Europaban, Eszak-Amerikaban
csokkent, mig 1961 és 2012 kozott igen jelentds csaladszam novekedés kovetkezett be
Azsiaban, Afrikaban, Dél-Amerikaban és Oceaniaban. Az 1. tablazatban a vilag elsd 6t
méz elballitd orszaganak méztermelése lathato (Internet 10).

A magyar méhészet kicsi, &m jelentds dgazata az agrariumnak. A méhészeti
agazat jelenleg mintegy 16.000 csalad megélhetéséhez nyujt kiegészitd vagy f6
jovedelemforrast, igy kozvetve hozzédjarul a vidék népességmegtartdé képességéhez. A
méhészetek 1étfontossagu szerepet toltenek be az dkoldgiai egyensuly fenntartdsaban

(47/2010. (XII. 31.) VM rendelet melléklete). Magyarorszag méztermelése 2000 és
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2011 kozott az idojaras fiiggvényében erdsen ingadozott (1. abra) (Internet 3), 2012-ben
hazankban 17.000 tonna mézet allitottak el6 (Internet 10).

1. tablazat: A vilag els6 6t méz eldallitod orszaga, az értékek ezer tonnaban
értendOk (Forras: Internet 10)

Orszag 2009 2010 2011 2012

1. Kina 407.367  409.149  446.089  436.000
2. Torokorszag 82.003 81.115 94.245 88.162
3. Ukrajna 74.100 70.900 70.300 70.134
4. USA 66.413 80.042 67.294 66.720
5. Oroszorszag  53.598 51.533 60.010 64.898

Vilag 1.199.945 1.212.586 1.282.102 1.592.700

A hazai mézfogyasztas ezzel szemben igen kevés (0,6 kg/fo/év), és csekély
mértékben nétt az el6z6 Magyar Méhészeti Nemzeti Program jelentéséhez képest. Ez a
lakossag mézzel, és méhészeti termékekkel szembeni negativ attitiidjét tikrozi. Igy a

magyar méhészek szdmara a megélhetés biztositéka az exportra termelés.

tonna

25000 ~
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1. abra: Magyarorszag méztermelése 2000 és 2011 kozott (Forras: Internet 3)

A megtermelt méz jelentés része, mintegy 80%-a kiilfoldi piacokra, az utobbi
évtizedekben szinte teljes egészében a nyugat-eurdpai orszdgokba keriilt. Az Eurdpai
Unié mézfogyasztdsanak minddssze 50-55 %-at tudja belsé termelésbdl kielégiteni

(47/2010. (XII. 31.) VM rendelet melléklete).
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Hazank termohelyi adottsaga egyike a Foldiinkon taldlhaté hat legjobbnak. A
kaptarok jelentds részét a mult szdzad elején meghonositott Nagy-Boczonadi (NB)
fekvOkaptar teszi ki, és egyharmadat a modern rakodd kaptarok képezik. A
méhészetek szama a kilencvenes évek elejétdl folyamatosan csékkent, majd 1997-t61
lassu, de egyértelmii ndvekedést mutatott. A méhcsaladok szama hasonld tendenciat
kovetett, viszont 1998-t6] ugrasszerii novekedést figyelhettiink meg, ami a kedvezd
méztermelési lehet6ségeknek koszonhetd. Magyarorszagon tradicionalisan kistizemi,
hobbi tevékenységet folytatd méhészetek terjedtek el. A kilencvenes évekt6l azonban
egyre inkabb meghonosodtak a professzionalis és nagyiizemi méhészetek is. A
méhcsaladok szama ma tobb mint 900.000, ebbdl a professzionalis méhészek altal
birtokolt méhcsaladok szama mintegy 220.000 csalad. Az Eurdpai Uni6 27 tagallama
kozott Magyarorszag rendelkezik a hatodik legtobb méhcsaladdal. A méhészek szamat
tekintve kozépmezonybe tartozik hazank, de a méhsurliség figyelembe vételével a

masodik helyen all. Az atlagos méhcsalad-siiriség Magyarorszdgon 10

méhcsaléd/km2(47/2010. (XIl. 31.) VM rendelet). Az orszagos atlaghozam
kaptaronként megkozelitéleg 17 kg méz (Domocsok, 2008).

2.2. A mézelo méh rendszertana és foldrajzi elterjedése

A Hartyasszarnytak (Hymenoptera) rendjében 143.000 fajt irtak le, melyek
koziil mintegy 1.000 talalhat6 a méhfélék (Apidae) csaladjaban. A méhfélék csaladjanak
580 faja kozosségi életet él. A mézeld6 méh (Apis mellifera Linnaeus 1758)

rendszertanaban Papp (1997) szerint a kovetkezo kategoriakat kiilonboztethetjilk meg:

izeltlabuak torzse (Arthropoda)
Rovarok osztalya (Insecta)
Hartyasszarnyuak rendje (Hymenoptera)
Fullankosok alrendje (Aculeata)
M¢hfélék csaladja (Apidae)

Apis nem

Bér a nagyobb rendszertani kategéridkban tobbnyire egyetértés tapasztalhato a

kutatok kozott, egyes alkategéridkban van némi ellentmondds. Melo és Goncalves



(2005) szerint a mézel6 méh a méhalkatiak osztagaba (Apoidea), a méhszabasuak
oregcsaladjaba (Apiformes), az Apinae alcsaladba sorolhatd, tovabba megallapitanak
egy ugynevezett ,,Apidae sensu lato” kategoériat is, amelybe beletartozik az Osszes
méhcsalad.

A mézeld méh az Apis nem legismertebb tagja. Az A. mellifera-n kiviil az A.

cerana (A. indica) bir nagyobb gazdasagi jelentdséggel, mig a tobbi 6t faj (A. dorsata,

A. florea, A. andreniformis, A. nigrocincta, A.
koschevnikovi) Dél- és Délkelet-Azsia lakoja,

¢s gazdasagilag szinte jelentéktelen (2. abra).

e

koschevnikovi

Az oriasi foldrajzi és Okologiai sokféleség a

andreniformis
nigrocincta
cerana

méhalkattiaknal rendkiviil gazdag morfologiai

N

¢és etoldgiai variaciot eredményezett. A mézeld
méh (A. mellifera) fajon beliil az északi vagy
”””” \1\ °| fekete méh (A. m. mellifera), az olasz (A. m.
ﬁc;;() ligustica), a krajnai (A. m. carnica) valamint a

kaukazusi (A. m. caucasica) gazdasagilag

jelentds fajtak (Rothenbuhler és mtsai, 1968)

2. abra: Az Apis nemben a fajok (3. abra).
(Forrlgzzzgiiir;(;lig?ié;(aElilcgsgll,a;OOS) Az alfaj (subspecies) a zoologiaban és a
botanikaban a fajon belilli Ggynevezett
masodrendli taxonomiai egység. Egy allat- vagy ndvényfajon beliil a kiilonb6z6
populéciokat akkor tekintjik eltéré alfajoknak, ha 06rokl6dd tulajdonsagaikban
jelentdsen kiilonboznek, illetve ha eltérd foldrajzi elterjedési teriiletiik van. Az
elterjedési teriilet hataran az eltérd alfajok természetesen szabadon keresztezddnek és
atmeneti formakat hoznak 1étre (Dudich és Loksa, 1978).

»A fajtan olyan tobbé-kevésbé egységes jellegli allatok csoportjat értjiik,
amelyeket meghatarozott alaki, szinbeli, szervmiikodési tulajdonsagok és bélyegek
hatarolnak el a faj tobbi egyedétd], illetve fajtaitol, és amelyek ezeket a tulajdonsadgokat
hasonl¢ kiils6 viszonyok kozott at is orokitik ivadékaikra” (Horn, 1976).

Tovabbra is kérdéses, hogy a mézel6 méh faj alatti rendszertani csoportjai
(példaul A. m. carnica, A. m. ligustica) az emberi szelekcionak készonheten jottek-e
létre, vagy természetes szelekcids folyamatok nyoman alakultak ki. Viszont a 152/2004.

(X.18.) FVM rendelet szerint ,,A hazai dkologiai koriilményekhez jol alkalmazkodo, e
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tajon Oshonos méhfajtaval, a krajnai méhvel (A. m. carnica) rendelkeziink, ezért

hasznaljuk a dolgozat egészében a ,,fajta” kifejezést.

A mézel6 méh taxondiverzitasat
elészor morfologiai bélyegek alapjan
mérték fel (Ruttner és mtsai, 1978).
Fajon beliil, morfologiajuk alapjan

24 fajtat kiilonboztetnek meg. Ezen

Sty o, . y ;o ey r I al
’ ‘,2 & belil harom evolucidos szarmazasi
S
8 W | vonal kiilonithetd el az dvilagban (a
> A TR ) o B O

libertonsis /ommee T DO e  1n . . e
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3. abra: A méhfajtak elterjedési teriiletei és  elterjesztette volna az egész vilagon).
evollcids szarmazasi vonalai
(Forras: De la Rua és mtsai, 2009)

tertilete, miel6tt az ember

C

E csoportokba sorolhaté az eurdpai
mézeld6 méh ,,M” szarmazasi vonala,
melyben megjelennek az A. m. iberica és az A. m. mellifera fajtak. Az afrikai ,,A”
szarmazasi vonalban tobbek kozott az A. m. intermissa, az A. m. scutellata és az A. m.
adansonii fajtak sorolhatéak. Az észak mediterran ,,C” szarmazasi vonalba pedig az A.
m. ligustica, az A. m. carnica és az A. m. cecropia fajtak tartoznak (Ruttner, 1988). Az
utobbi molekuléris genetikai vizsgalatok bizonyitottak tovabbi két szarmazéasi vonal
meglétét, amelyek tartalmazzak a Kozel-Kelet fajtait, valamint Etiopiabol az A. m.
yemenica fajtat (Franck és mtsai, 2000a) (3. abra). Az utdbbi idében az eurdpai
méhtenyésztésben a legkivalobb fajtak tartasa jellemzo, foként az A. m. ligustica fajta
Olaszorszagbol, valamint az A. m. carnica fajta a korabbi Jugoszlaviabol. Mindezek
alapjan direkt fajtakicserélddés és génaramlas figyelhetd meg az dshonos és betelepitett
fajtak kozott (Jensen és Pedersen, 2004). Eurdpa egyes részein az 6shonos méheket mar
kihaltnak tekintik. Németorszagban példaul erdteljes fajtavaltas kezdédott, mivel az A.
m. mellifera fajtat A. m. carnica fajtara valtottak (Maul és Hahnle, 1994). A Skandinav
orszagokban és a Brit-szigeteken a legtobb profi, illetve hobbi tevékenységet folytatd
méhész ma mar A. m. ligustica-t, A. m. carnica-t, vagy egy mesterségesen létrehozott
vonalat, a Buckfast hibrid méhet tartja. Mindezek alapjan az A. m. mellifera természetes

elterjedési tertilete jelentdsen lecsokkent (Jensen €s mtsai, 2005).
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2.3. Az egyes fajtak bemutatasa

2.3.1. A krajnai fajta (Apis mellifera carnica, Pollmann) szdrmazdsa, tirténete,

helyzete és jellemzoi

A krajnai méh (A. m. carnica) megtalalhatd a Duna volgyben Bécstol a
Karpatokig, Ausztria déli részén, Szlovénian és Horvatorszagon at egészen a dalmat
partokig. A név az azonos nevli Karnika Alpok teriiletérél szarmazik. A fajta jellegeit
mutatja még a szlovak, dél-lengyel és a Karpatok hegyi méhe, illetve a Karpat-medence
méhe is. Elterjedési teriileteire a mediterran jellegli, illetve a kontinentélis klima
jellemz6. Noha az eredeti krajnai fajta az 50° szélességnél nem terjedt északabbra, az itt
kialakult tajfajta a legjobb atteleld. Alkalmazkodott a hossza és nagyon hideg telekhez
az Alpokban, a Balkanon és a Karpatokban, de tuléli a Duna volgyben el6forduld akar
minusz 30 °C fokot. Az emlitett tajfajta elterjedt még Norvégidban, Oroszorszagban ¢és
Kanadaban is (Szalainé, 2009).

Ruttner (1988) morfologiaja alapjan a krajnai

¢nica

¢S
45

fajtan beliil harom Okotipust hatarozott meg,

) melyek a pannon, a szubalpin és a dalmat.
o I
*,;‘*. <5 Néhany évvel késébb, 1992-ben viszont
— "p/,,}o}!) A' g

- schwarzes  Igazolta, hogy csak az alpin - melynek
elterjedése Ausztria, Szlovénia és Szlovakia
- illetve a pannon okotipus 1étezik. A pannon
méh a krajnai fajta hazai valtozata, mely
megtalalhat6 Magyarorszagon,

.o Horvétorszagban, Szerbidban ¢és Ukrajna
4, abra: A krajnai fajta 6kotipusainak

elterjedési teriiletei (Forras: Internet 4) jelentds teriiletén. Az Okotipusokon beliil

szamos regionalis valtozat jelenik meg, mint
példaul a bulgariai méh, mely 1ényegesen eltéré valtozat, igy j csoportot alkot (Internet
4) (4. abra).

A Magyar M¢htenyésztok Orszagos Egyesiilete (MMOE)
Tenyésztoszervezetként 1993 évi cégbejegyzése, €s a 30/1994. (VI. 28) FM rendelet
alapjan kezdte miikodését, majd e rendelet alapjan 2001-ben kapta meg a krajnai (A. m.
carnica Pollmann, 1879) fajtaval az elismerést. A Magyar Méhtenyésztok Orszagos

Egyesiilete a Foldmiivelésiigyi és Vidékfejlesztési Minisztérium (FVM), illetve a
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NEBIH (Nemzeti Elelmiszerlanc-biztonsagi Hivatal) altal feliigyelt krajnai fajtajellegii
méhet (A. m. carnica) tenyésztheti és forgalmazhatja kizardlagos joggal. Hatosagi
jogkorrel a NEBIH, illetve az éltala megbizott Haszonallat-génmeg6rzési Kozpont
Méhészeti Intézete rendelkezik, amelynek joga és kotelessége a méhanya nevel6 telepek
ellendrzése, irdnyitasa. Az ellendrzés alapja az Allattenyésztési Torvény (1993. CXIV.
torvény az allattenyésztésrol), valamint az el6szor 1995-ben, majd 2003-ban megjelent
M¢éh Teljesitményvizsgalati Kodexe. A kddex eldirja a tenyésztés lizemi és kdzponti
sajatteljesitmény-vizsgalatokat.

A 152/2004. (X.18.) FVM rendelet szerint ,,A hazai okologiai koriilményekhez
jol alkalmazkodod, e tajon Gshonos méhfajtaval, a krajnai méhvel (A. m. carnica)
rendelkeziink. Tenyésztése évek oOta allami feliigyelet mellett, szabalyozott és
ellenérzott koriilmények kozott folyik”. Fontos, hogy a krajnai fajtat, és annak
tajegységiinkhoz alkalmazkodott pannon valtozatat a jo kozvetlen és kozvetett
tulajdonsagai, valamint kiemelkedd termelési eredményei, illetve jo ellenalloképessége
miatt honosnak és védettnek tekintsiik (Horvath és mtsai, 2013).

Szamos tovabbi ok miatt kedvelik e fajtat, mint példaul az erdteljes tavaszi
épités, ami lehetévé teszi a gyors populaciondvekedést. Mas fajtakkal dsszehasonlitva
tavasszal korabban jelennek meg a virdgokon. Kivaloan kezelhetd kis fiist ¢és
védooltozek segitségével. Kevésbé hajlamos a rabldsra, mint maés fajtdk, ezért a
betegségek atadasa a csaladok kozott korlatozott. Végiil nagyon jo viaszépitk, melyet
felhasznalnak gyertyak, szappanok és kozmetikumok eldallitasahoz. Azt is meg kell
emliteni, hogy a krajnai fajta hajlamos a rajzasra, ami fokozott feliigyeletet igényel.

A megfigyelések szerint az ausztriai 6kotipust krajnai fajta 20 m magassagban,

mig az olasz fajta 4 m magassagban parzik nagyobb gyakorisaggal (Szalainé és Molnar,
2000).

2.3.2. Olasz fajta (Apis mellifera ligustica)

Az olasz fajta elsdsorban Olaszorszagban és attol északra terjedt el. Fiasités
nevelése hosszan tartd, a csalad épitése tavasszal kezdddik, illetve egész nyaron
folyamatos. Jellemz6 a fajtara, hogy kevésbé hajlamos a betegségekre, mint a német
fajta. Kival6é mézprodukcidja szintén fontos ismertetd jegye. A hozzaértdk nagyon

vilagos citromsarga szinérél konnyen felismerik.
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A fajta hatranyait is meg kell emliteni. Ide tartozik az elnyult fiasitas nevelés,
valamint a kaptarban 1évé felesleges mézfogyasztas. A rablas és ezzel egyiitt a
szomszéd csalad megdlése nem ritka jelenség. E viselkedéssel kapcsolatba hozhatod a

betegségek atadasa a csaladok kozott (Internet 2).

2.3.3. Német fajta (Apis mellifera mellifera)

Német, vagy mas néven ,,fekete méh”-ként ismerik. A fajta nagyon sotét szinu
¢s hajlamos az erdteljes védekezésre, igy a kezelése nehezebb, tovabba a betegségre
valo fogékonysaga kifejezett. Elonyeként emlithetd, hogy hideg telek esetén jobb a
tulélése. Az emlitett betegségek miatt allomdnyai napjainkra jelentésen megritkultak

(Internet 2).

2.3.4. Kaukazusi fajta (Apis mellifera caucasica)

A kaukdzusi méh Kelet-Europaban honos a Kaukdzus hegység el6hegyeiben
kozel a Kaszpi-tengerhez. Az elmult néhany évtizedben népszerlisége csokkent.
Jellegzetes tulajdonsaga a nagyon hossza szipoka, aminek segitségével olyan
viragokbdl is képes a nektart kinyerni, melyekbdl mas méhek nem. Jellemzdje, hogy
mérsékelten szines, és a krajnai fajtdhoz hasonldéan kivaloan kezelhetd. Jellemzdje
tovabbd a csaladok csekély mértékii tavaszi fejlédése, viszont a mézhozama ¢€s a

propolisz termelése kivald (Ashleigh, 2008).

2.3.5. Buckfast vonal

Angliaban, az 1920-as években a méhcsaladokat a 1égcsdatka (Acarapis woodi)
kor néven ismeretessé valt betegség legyengitette. Adams testvér a devoni Buckfast
kolostorban kitenyésztett egy méh vonalat, amely ellenall a halalos kornak. A hibrid
jellemzdje, hogy jol fejlodik a hiivos és csapadékos éghajlaton, jO méztermeld,
higiénikus viselkedése fokozott, illetve konnyen kezelhetd. Mérsékelt védekezd
viselkedés figyelheté meg a Buckfast méh esetében. A mérsékelt tavaszi

populaciondvekedés szintén a vonal sajatossaga (Fries és Lindstrom, 2011).
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2.4. A mézelo méh genetikai sajatossagai

A méhcsalad szocidlis élete oly mértékben fejlett, hogy az egyedek a csaladtol
fliggetleniil nem képesek szaporodasra, s6t normalis ¢élettevékenységre sem. Ez az oka
annak, hogy a természetes szelekcid elsddleges egységévé a csalad valt. Egy
természetes méhcsalad egy anyabol, 7.000-70.000 dolgoz6é6 méhbdl és néhany ezer
herébdl all. A csalad genetikai egységként értékelhetd, de genetikai értelemben nem
egyed és nem is populacio. Sokkal inkabb szupercsaladként foghato fel, ami tobb
alcsaladbol all (Rothenbuhler, 1960). A szupercsaladnak kozos anyja van, valamint

minden alcsaladnak egy apja. A csaladok nem

vl

Numnber of chromosommes é feltétleniil azonos nagysagliak.  Népességiik
A § egymashoz vald viszonya folyamatosan valtozik,
mivel az anya magtarisznyajaban a spermasejtek
/ \"L ksperm nem véletlenszerlien helyezkednek el. Ezért a
(l_f)eggs%Jr >4 méhcsalad, melynek anyja tobbszdr parzott, egy
v genetikailag allanddan valtozd szupercsalad (Cale

(e, ¢s Rothenbuhler, 1979).

—

= - A mézel6 méhekre altalanosan az arrenotokias
unfertilized  fertilized szaporodas partenogenetikus fajtija (sziznemzés)

{haploid) (diploid)

jellemzé (kivétel a fokfoldi méh, az A. m. capensis,
5. abra: A mézeld méhek

kromoszoma szama (Forras: amelynél a teletokids mod a jellemzd). Az anya és

Internet 9) a dolgozé méhek ndstények, megtermékenyitett
petébdl fejlddnek, illetve diploid kromoszomaszdmmal rendelkeznek (2n=32). A herék
himek, megtermékenyitetlen petébdl fejlddnek, kromoszéma szdmuk haploid (n=16) (5.
abra). Legnagyobb valdszinliséggel a hibrid anyatdl szarmazo herék hibridek. A mézeld
méhek esetében az anyaban a petefejlddés normal meidzissal torténik (Ruttner é€s
Mackensen, 1952). A testvér herék kozotti genetikai diverzitds vizsgalatokkal
bizonyitottdk, hogy kiilondsen nagymértékii rekombinacié jatszodik le a méhek
meidzisa soran. Ezek alapjan az egy anyatol szarmazd herék a rekombindcid miatt
genetikailag nem azonos spermiumokat termelnek. Ellenben, mivel a here haploid, csak
egyféle spermiumot termel, vagyis a sajat spermiumai azonosak. Tehat egy herétdl
ugyanolyan génallomanyti sperma termelddik, de a testvér herék spermajanak
génallomanya szinte biztosan kiilonb6z6 (Beye és mtsai, 2006). Rendkiviil ritkan

megtermékenyitetlen petébdl is fejlodhet ndstény (Mackensen, 1943).
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2.5.3. A mitokondridalis DNS (mtDNS) mint molekularis genetikai marker

A mitokondriumok k&zponti szerepet jatszanak a sejtek ¢€letében. A legtdbb
eukariota sejtben szamos mitokondrium talalhatd, amelyek a mitokondrialis DNS
molekula szamos példanyat hordozzak. E sejtszervecskék képesek a sejten beliil
elmozdulni, osztédni és flzionalni (Bereiter-Hann és Voth, 1994). Egylittesen a
citoplazma t6bb mint 25%-at adhatjak, tovabba szamos anyagcsere titvonalban érdekelt
eukariota sejtszervecskék. Legfontosabb funkcidjuk az oxidativ foszforilacios
rendszeren keresztiili ATP termelés (Attardi és Schatz, 1998). Az oxidativ foszforilacio
melléktermékeként keletkezett reaktiv oxigénformék karositjdk a DNS-molekulakat,
lipideket illetve fehérjéket. A mitokondriumok jellegzetes modon, anyai uUton
oroklédnek. A megtermékenyitéskor a spermiummal a petesejtbe juté mitokondriumok
megsemmisiilnek egy ubiquitin-fiiggé mechanizmus révén (Sutovsky és mtsai, 2000). A
mitokondrium 6nallé genommal rendelkezik, amely a rovarokban kettds szalu, kor
alaka DNS molekula (10. &bra).

A mitokondridlis, illetve a nukledris genom szdmos tulajdonsagban eltér
egymastol, mint példaul az 6roklédés modjaban, az intronok méretében €s szamaban, a
rekombinacié fokéban, a mutacids ratdban vagy a javito mechanizmusokban (Scheffler,
1999). Amig a mitokondrialis genomban minden szazadik, addig a nuklearis genomban
csak minden ezredik bazis mutat eltérést. A mitokondridlis DNS mutécios rataja joval
nagyobb a genomi DNS mutécids ratajanal, egymillié évenként megkdzelitdleg 2%
(Brown és mtsai, 1979). A mitokondridlis genom koriilbeliil 93%-a kodolo szekvencia,
csupan nagyon rdvid intronok taldlhatok benne. Nem kotddnek hozza fehérjék, ezért
kevésbé védett a mutagén hatdsokkal szemben. A mitokondriumbdl hidnyzik az excizids
javité rendszer is, amely a kialakult mutacidkat javitana (Li, 1997). A mitokondrialis
DNS az allatok evolucidos kutatasanak népszerti molekularis markere. Alkalmas
torzsfejlodést  vizsgalatok elvégzésére, tovabba a populacidé szerkezetének,

Az A. mellifera faj nuklearis genomja legalabb 0,08%-ban tartalmaz
mitokondrialis eredetli szekvenciakat. A mitokondrialis szekvencia e nuklearis
masolatai szétszorodtak a mézeld méh kromoszoémain és a mtDNS tobbszords fiiggetlen

crer

teszi azokat (Behura, 2007).
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A mézeld méh mitokondridlis genomjanak hossza 16,5 és 17 kb kozott van (6.
abra) (Smith és Brown, 1988). A mtDNS a
variabilitdsa szempontjabol két részre oszthatd. Az
egyiket kodold, a masikat pedig egy egyszerli nem
kédold, vagy kontroll régidonak nevezziik.
Gerinceseknél a nem kodold szakasz a D-loop,
rovaroknal pedig az A+T-ben gazdag régio, mely
példaul a citokrom-oxidaz I — citokrom-oxidaz II

(COI-COII) gének 6sszekapcsolodasanal talalhato.

Crozier és mtsai (1989) ezen a helyen talaltak meg 6. abra: A mézelé méh

a tRNSIeuUUR régiot, tovabba a mitokondrialis mitokondrialis genomjanak térkepe
(Forras: Crozier és Crozier, 1993)

genomban meghataroztdk a tRNSasp, tRNSlys,

tRNStip régiokat (6. abra), illetve elkészitették a mézeld6 méh mitokondrialis DNS

restrikcids térképét.

Cornuet és mtsai (1991)
meghataroztak a COI-COII

Q gének  kozott  talalhatod

hosszl intergénikus szakasz

C

7. abra: A COI-COII gének kozotti régid struktiraja
(Forras: Cauia és mtsai, 2008)

bazisszekvenciajat a
tRNSleu  régi6  mellett.
Megallapitottdk, hogy e
szekvencia hossza valtozo a fajtak kozott és a fajtakon beliil is. Négy hosszusagi
kategoriat (200, 250, 450 és 650 bp) kiilonitettek el a 63 mintacsaladban. Emellett a
megfelelé szakasz vizsgalataval harom masik Apis fajnal és két rokon fajnal (Bombus
lucorum, Xylocopa violacea) allapitottak meg a bazisszekvenciat. Az analizise
ravilagitott két egység meglétére, melyeket P-nek (54 bp, 100% A+T) és Q-nak
neveztek el (196 bp, 93,4% A+T). A mintdban taldlhatd bazishosszok taladlkozéasa
indokolta a kovetkezd kombinacidkat: Q, PQ, PQQ, PQQQ. Az elsddleges ¢és
masodlagos struktiraban 1év0 hasonlosagok miatt a Q szekvencia harom részre
bonthato: Q1 (hasonlo a 3° vég a COI génhez), Q2 (hasonld a szomszédos tRNAleu
génhez), és Q3 (nagyon hasonld a P szekvencidhoz). A mitokondrialis DNS vizsgalata

crer

kiilonbozoségek feltérképezésének (Cornuet és Garnery, 1991). Az A. m. ligustica és A.
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crer

szakasz, és csak egy Q szakaszt sikeriilt kimutatni (Chahbar és mtsai, 2013) (7. dbra).

2.5.3.1. A citokréom-oxidaz I (COI) gén jellemzése

A rovarok citokrom-oxidaz I (COI) génjét modellként hasznaljak az evollcios
rata génen beliili heterogenitasanak vizsgalatdhoz. A mezei szocske (Chorthippus
parallelus) COI génjének teljes szekvenciajat (1537 bp) meghataroztak, illetve
Osszehasonlitottdk nyolc masik rovarfaj génjével. A vizsgalat kimutatta, hogy a
kiilonboz6 régiok kiilonbozd evolicids ratdkkal rendelkeznek és a szekvencia mintdzata
kapcsolatban van a fehérjék funkcidjaval. A COOH végen szignifikdnsan tobb
variabilitast talaltak, mint a bels6 hurkokon, kiilsé hurkokon, transzmembran spirdlon
szekvencia variabilitdsa, amely kapcsolatban van szamos fontos funkciondlis teriilettel.
Szamos konzervativ primerrel amplifikaltak a kiilonboz6 variabilitasu régiokat annak
érdekében, hogy meghatarozhassak a rovarok teljes COI génjét. E primerekkel
kimutathat6 a COI gén kiilonbozOsége, meghatirozva ez altal a f6 rovar csoportokat
(Lunt és mtsai, 1996). A mtDNS citokrom-oxidaz gén I. alegysége néhany kiilonleges
jellegzetességgel rendelkezik, melyek kiilondsen alkalmassa teszik — mint molekularis
markert — az evoltcios kutatasokban. A mitokondrialis 1égzési lancban, mint végsé
katalizator jelenik meg, mely viszonylag jol kutatott, tovabba mérete és struktirdja
konzervaltan jelenik meg (Saraste, 1990). A citokrom-oxidaz I. alegység részt vesz
mindkét elektrontranszportban, valamint kapcsoldédik a proton transzlokacidhoz a
membranon keresztiil. Tovabba ismeretes, hogy szamos kiilonb6z6 tipust funkcionalis
tartomanyt tartalmaz, ami magaba foglalja a ligandum helyeket, a proton csatorna
alkotd elemeit, strukturalis a-helikazt hidrofil hurkokkal tarkitva (Sarste, 1990). A
reakcios kozpont aminosav maradvanyai erdsen konzervalodtak, és a COI molekula
kozpontjdban nem domindlnak, lehetévé téve néhany régidban a nagymértékil
variabilitast. Ennek kovetkeztében az erdsen konzervalodott és variabilis régiok
szorosan Osszekapcsolddnak, tehat a COI gén kivaloan alkalmas eszkdze az evollcids

kutatasoknak (Gennis, 1992).
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2.5.3.2. Az észak-mediterran ,,C” szarmazasi vonal jellemzése
s J

Ruttner (1988) morfologiai vizsgalatai alapjan az A. m. carnica fajta a ,,C”,
észak-mediterran szarmazasi vonalhoz tartozik. A mtDNS eredmények szerint szintén a
,»C” vonal tagja. Az idegen anyak importja miatti hibridizaci6 megvaltoztatta az mtDNS
varidciok megoszlasat a helyi méhek genetikai dsszetételében (Bouga és mtsai, 2005).
Ot haplotipust irtak le ebben a vonalban, melyek a C1 — A. m. ligustica, C2A — A. m.
carnica, C2B — A. m. caucasica (Franck és mtsai, 2000b), késébb C2D — A. m.
macedonica és C2C — A. m. carnica Szlovéniaban és Horvatorszagban (Susnik és mtsai,
2004). E haplotipusok csak nyolc polimorf helyben kiilonboznek (két inzerico/delécid
¢s hat tranzici0) (Franck és mtsai, 2000b). Késobb felfedezték a C2E haplotipust, amely
az A. m. carnica Szerbiaban el6fordul6 valtozata (Kozmus és mtsai, 2007). A C1 és C2
haplotipusok kozott csupan egy citozin bazis inzercio a kiilonbség a 3428-as pozicioban
(Franck és mtsai, 2000a). A C2F haplotipus leirasa Kandemir és mtsai (2006) nevéhez
flizédik. Solorzano és mtsai (2009) adatai alapjan a torokorszagi mintdkban 6sszesen 11
Uj mitotipust (mitotipus = mtDNS haplotipust) kiilonitettek el, melyek a C11, C12, C14,
C15, C17, C18, C19, C20, C21, C22 és a C24. A C13 haplotipust Kandemir és mtsai
2006-ban, majd Solorzano és mtsai 2009-ben publikaltak. Ozdil és mtsai (2009)
elkiilonitették a C2G (A. m. meda) és a C2H (A. m. caucasica), valamint a C1A, C1B,
C1C, C1D, C1E, C1F és CIG haplotipusokat. Még ebben az évben olvashatd az A. m.
carnica két tijabb haplotipusanak leirasa, melyek a C2I és a C2J.

2.5.3.3. A mézeloméh-allomanyok genetikai diverzitasanak meghatarozasara

vonatkozo vizsgalatok mitokondrialis DNS marker felhasznalasaval

Crozier €s Crozier (1993) leirtdk a mézeld méh mitokondridlis genetikai kodjat,
mivel korabban csak az ecetmuslica (Drosophila yakuba) mitokondrialis genom
térképét ismertiik. Megallapitottak, hogy a mézelé méh genomja hasonlit a ecetmuslica
(Drosophila) kodjahoz, de két tRNS antikodonja kozott kiillonbség van. Az A+T-ben
gazdag régid jelenléte 78,6% a muslicdban, ami a mézeld0 méhben még nagyobb
szdzalékban jelenik meg.

A mézel6 méh diverzitdsdnak meghatarozasat segité mtDNS vizsgalatoknak
valtozatos molekularis modszerei 1éteznek. Ezek kozé tartozik az RFLP (Restrikcios

Fragment Hossz Polimorfizmus), a PCR-RFLP és a direkt szekvenalas.
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Marghitas és mtsai (2009) vizsgalati eredményeik alapjan azt allitjak, hogy az
olasz és krajnai mézelé méhek egyszeriien az amplifikalt DNS szakaszok hossza alapjan
elkiilonithetdek. Roménia erdélyi teriiletérdl 11 méhészetbdl Osszesen 110 mintat
vizsgaltdk mtDNS alapjan, hogy megallapitsak az allomanyok genetikai diverzitasat. A
gének kozotti tRNSleu régiot, illetve a citokrom-oxidaz gén masodik alegységét (COII)
tanulmanyoztak, melyek gazdag polimorf régiokat tartalmaznak. Az E2/H2 primer part
alkalmazasaval értékes informacidkat nyertek az amplifikalt fragment hosszat illetéen
az A. mellifera populacidiban. A publikacié alapjan lehet6ség nyilt az A. m. ligustica
(240 bp) és az A. m. carnica elkiilonitésére (590 bp). A tanulmanyban olvashatd, hogy
az A. m. carnica fajta karpatiai 6kotipusa Romaniaban talalhato. Az N1/N2 primer par a
COI-COII gének kozotti régiot amplifikalja. A felsokszorositott fragmentek agardz
gélen torténd analizisét kovetden elkészitették a mézeld méhek besorolasat a fajtakhoz
tartozd fragment hosszok alapjan, de csupan az E2/H2 primer par alkalmas erre a
feladatra. Az N1/N2 primer par nem nyujt lehetdséget ilyen jellegii klasszifikaciora, igy

az amplifikalt DNS szakaszok szekvenalasa sziikséges.

2.5.3.4. Restrikcios fragment hossz polimorfizmus (RFLP) a mézel6 méh mtDNS

vizsgalatokban

Az RFLP variaciok a teljes mitokondridlis genom restrikciés endonukleazokkal
torténd emésztését kovetden jelennek meg. Az enzimek izolalasa baktériumokbdl
torténik. A DNS emésztése vagy darabolasa egy specifikusan meghatarozott pozicidoban
zajlik, mely Aaltalanosan 4 és 6 bp hossziu. Eurdpaban és Afrikdban e restrikcids
enzimeket alkalmaztak a korabbi vizsgalatokhoz a honos mézeldméh-populacidkban.
Az elsd filogenetikai kutatdsokhoz tehat a mitokondrialis DNS-t hivtak segitségiil, hogy
rekonstrualjak a méhnemek kozotti rokoni kapcsolatokat (Cameron, 1991; 1993).

Az Egyesiilt Allamok délkeleti részén 22 méhészet 142 méhcsaladjat vizsgaltak
az egyedek teljes mtDNS-e alapjan. Az ECORI enzimmel torténé emésztés
eredményeként a méhcsaladok 4%-a az A. m. mellifera fajtaba tartozik. A fennmarado
96% A. m. ligustica vagy A. m. carnica fajta, melyeket a XIX. szazadban importaltak a
teriiletre. Szignifikans genetikai kiilonbséget taldltak a tenyésztett és a rajzas soran
elvadult populaciok kozott. Mindezek alapjan javaslatot tettek arra, hogy az elvadult
populdcidban rejlé genetikai variabilitds lehetdséget nyUjthat 1) tenyésztési

programokra (Nathan és Sheppard, 1995).
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A modszer fejlodésével az egyes fajtdk pontosabb elkiilonitése valt lehetévé. Az
RFLP modszert felvaltotta a PCR-RFLP metodikaja, mivel ebben az esetben nem a
teljes genomot emésztették, hanem csak egy specifikus PCR-el amplifikalt régiot. E
modszerek kombinalt alkalmazasaval igazoltdk a mézeld6 méh harom kiilonb6z6
morfoldgiai alapon meghatarozott szarmazasi vonalat (,M”, ,,A” és ,,C”), melyeket
1988-ban Ruttner irt le, és egy millio éve valtak el egymastol. Mindezek mellett
felmertiilt a Iétezése néhany fajta specifikus haplotipusnak is (Smith és mtsai, 1991).

Az A. m. carnica és A. m. ligustica fajtakbol gyiijtott 62 minta Olaszorszag
északi teriileteir6l szarmazott, ahol jellemz6 az introgresszid jelensége (egy adott faj
vagy fajta génkészletének egy része hibridizalas révén természetes koriilmények kozott
is atkeriilhet egy masik fajba vagy fajtdba). A mintdk mtDNS-ét kiilonb6z6 enzimekkel
emésztették (Accl, Bc/l, Bg/ll, EcoRI és Xbal). Az Xbal enzimmel térténd emésztés
utan kapott polimorfizmus aszimmetrikus megoszlast mutatott a fajtak kozott. E
polimorfizmus elsésorban ausztriai és szlovéniai A. m. carnica fajtaban jelent meg, és
hasznos lehet e teriileteken az A. m. ligustica-val torténé introgresszid
tanulmanyozasara (Meixner és mtsai, 1993).

Az arab vilag mézeldoméh-populacioiban morfoldgiai sajatossagaik alapjan hét
fajtat sikeriilt elkiiloniteni. A honos arab fajta védelmében fontosak a genetikai
diverzitas vizsgalatok. Az RFLP analizis soran Dral restrikcids enzimmel emésztették a
tRNAleu régid egy szakaszat, majd eredményeik alapjan harom kiilonb6z6 mtDNS
szarmazasi vonalat kiilonitettek el, melyek az ,,A”, ,,0” ¢és az ,,Y”. Megallapitottak,
hogy az afrikai arab orszagokban magas genetikai diverzitas tapasztalhatd, mig az azsiai
arab orszagokrol ez nem mondhato el, tovabbd csupan az ,,0” szarmazasi vonalat
detektaltak (Mogbel és mtsai, 2013).

Szamos PCR-RFLP tanulmény sziiletett annak érdekében, hogy megvizsgaljak
az afrikanizacion keresztiilment mézeldméh-populaciokat. Franck és mtsai (1998)
eredményeiket tizenegy populaciobol vett mintak, illetve a COI-COIl mtDNS marker
alapjan  kozlik, miszerint az Ibériai-félsziget mézeldoméh-populaciéi nagyon
hasonlitanak a francia populdcidkhoz. Megallapitottak, hogy az Ibériai-félszigeten
jelenleg nyoma sincs ,,afrikanizalédasnak™.

Brazilia és Uruguay mézeldméh-populacidinak mtDNS haplotipusait és egy
lehetséges atmeneti hibrid zonat detektaltak az afrikanizalodott, valamint az eurdpai
méhek kozott. Osszesen 10 méhészet 194 méhcsalddjanak vizsgalata sordn az

amplifikalt mtDNS szakaszokat (cyth, COI-COII gének kozotti régid) EcoRlI, Bgl-1I és
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Xba enzimekkel emésztették. Az allozim analizis altal szolgaltatott adatok és az mtDNS
adatok nem teljes egészében adtak azonos eredményt, viszont mtDNS alapjan a hibrid
zona Uruguay délebbi részén talalhato (Diniz és mtsai, 2003).

A tRNSIleu ¢és COII gének kozott talalhatd nem-kodolod régioé (eredeti neve COI-
emésztés a legnépszeriibb PCR-RFLP vizsgalat (Garnery és mtsai, 1993). A Dral tesztet
sz¢les korben alkalmaztak példaul filogenetikai vizsgalatokhoz. E tekintetben az afrikai
populaciokrol is késziilt egy atfogd tanulmany. A teljes 738 csalad 64 kiilonb6z6 helyrdl
szarmazott az afrikai kontinensen. Bizonyitottak, hogy EK-Afrikiban harom kiilénbozé
mitokondrialis szarmazasi vonal 1étezik, ezek az ,,A”, ,,0” ¢és az ,,Y”. Az ,A”
szdrmazasi csoporton beliil hdrom mitotipust kiilonitettek el (AL, All, AIIl), majd a
tanulmany végén kimutattdk, hogy a mitokondridlis adatok Onmagukban nem
elegendéek a mézeldméh-populaciok pontos taxondmiai és genetikai statuszanak
megallapitdsdhoz (Franck és mtsai, 2001).

A Dral teszt tovabba alkalmazhat6 a természetes hibrid zonak komplexitasanak
megértéséhez is. Egy Szicilidban ¢és Olaszorszagban végzett kutatasban tizenhét
populacidbol gyijtottek mintakat és két mitokondrialis régiora koncentraltak (ND2 és
COI-COIl). A Dral teszt segitségével bizonyitast nyert, hogy a teriileten megtalalhatd
fajtak mindegyike ,,hibrid” szarmazasu. Azt talaltak, hogy a mintdk genetikai elemeket
tartalmaznak a masik két evolicids szarmazasi csoportbol. Az eredmények Uj
megkozelitésben mutatjdk az eurdpai mézeld méh evolucios torténetét (Franck és mtsai,
2000Db).

A Dral teszt szintén alkalmas az idegen méhanyak altali introgressziod
kimutatasara. A makaronéziai szigetvilag (Azori, Madeira és Kanari szigetek)
mézeldméh-populacioinak diverzitasat hasonlitottak Gssze korabbi adataikkal, ami igy
egy 10 éves periodust olelt fel. A populécidk foként az afrikai haplotipushoz tartozast
mutattak (AIIl), de idegen haplotipusok jelenlétét is sikeriilt detektalni (M7, C1 ¢és C2),
ami arra enged kovetkeztetni, hogy méhanyak kiilonb6z6 szarmazasuak. A
mitokondrialis diverzitds mintazatdban, valamint az introgresszid6 mértékében
kiilonbségek mutatkoztak. Annak ellenére, hogy az AIIl haplotipus gyakorisdganak
csokkenése mutatkozott a korabbi évek eredményeihez képest, az emlitett haplotipus
gyakorisaga és eloszlasa elég nagymértékben jelent meg ahhoz, hogy a makaronéziai

szigetvilagban honos 6kotipus védelmének alapjat képezze (Munoz és mtsai, 2013).
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2.5.3.5. Szekvenalas a mézel6 méh mtDNS vizsgalatokban

A szekvenalas soran a DNS lanc ol
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restrikciés emésztés modszerét a sokkal Internet 5)

pontosabb eredményt biztositd szekvendldssal egészitették ki. A szekvendlds alapvetd
moddszer a mtDNS variabilitdsanak megallapitasara. A kapott szekvencidk filogenetikai
elemzése altal lehet6ség nyilt a haplotipusok és a szarmazds meghatirozasara. A
szekvenciak tobbek kozott az G COI-COIl/Dral haplotipusok meghatarozasara is
alkalmasak.

Az A. m. iberica fajta diverzitasanak meghatarozasahoz mitokondrialis és
nukledris DNS markereket egyarant alkalmaztak Nyugat-Andaltizidban. Osszesen 24
méhészetbdl gyljtottek mintakat Malaga, Seville, Cadiz és Huelva véarosokbodl. Hat
kiilonb6zd haplotipust detektaltak, melyek koziil 6t az afrikai, egy pedig a nyugat-
eurdpai szarmazasi vonalhoz tartozott. Eredményeik megerésitik az A. m. iberica hibrid
voltat, illetve azt, hogy délen tilnyomo részt az afrikai szarmazasi vonalhoz tartozo
haplotipusok éreztették hatasukat, tovabba déli iranyban e haplotipusok fokozatosan
kicserélodtek a keveredés altal nyugat-eurdpai haplotipusokkal, melybe az A. m. iberica
fajta is tartozik (De la Rua és mtsai, 2004).

Egy kutatocsoport szlovén mintdkat vizsgalva arra a kovetkeztetésre jutott, hogy
a megfigyelt méhcsalddokban a genetikai kiilonbség a mtDNS COI-COII gének kozotti
mitokondrialis haplotipust, melyet C2C-ként jeldlnek. E haplotipust detektaltak horvat,

egyes német és cseh méhmintakban is. Az A. m. macedonica populacidiban nagy
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genetikai valtozatossagot igazoltak, ami egy 0 haplotipus (C2D) elkiilonitését tette
sziikségessé (Susnik és mtsai, 2004).

A Szerbidban honos mézeloméh-populaciokat a korabbiakhoz hasonléan

analizaltak. A vizsgalatban harom Okotipust kiilonitettek el, melyek a Banat (B),
Syenichko-Peshterski (S), illetve Timok (T) nevet kaptak. Az eredmények azt mutattak,
hogy a vizsgalatba vont méhmintdk mindegyike a ,,C” mitokondridlis szarmazasi
vonalhoz tartozott, és a korabbi publikaciokban, mint C2D haplotipus jel6lték. Az 0j
C2E haplotipus két A-T transzverzidban és egy inzercidban kiilonbozik a C2D-tol.
Tovabbd a ,,T” oOkotipuson beliil két tovabbi polimorf helyet azonositottak, a T
mézeldméh-populaciok Szerbidban egyedi szekvencidkkal rendelkeznek, bar a C2D
mtDNS haplotipust korabban megtalaltak az A. m. macedonica fajtaban és a szerbiai A.
m. carnica fajta minden vizsgalt egyedében is. Mindezek alapjan megallapitottak, hogy
a C2D haplotipus mindkét fajtan beliil kimutathaté (Kozmus és mtsai, 2007). A
vizsgalat kovetkez6 1épésében Szerbia geografiailag kiilonb6z6 régidiban (Vrsac,
Knjazevac, Kraljevo és Vrajne) folytattdk a kutatast. Az eredmények megmutattak két
uj polimorf poziciot (h2, 12) (egy T nukleotid delécid6 mindkét esetben) Vranje és
Knjazevac régiokban. Mindezek alapjan két 0j haplotipust irtak le a C2 filogenetikai
csoportban. Az 1j haplotipusokat C2I-nek (az 0j polimorf pozicid6 h2 és egy G-A
tranzicid) és C2J-nek nevezték el (az ) polimorf poziciéo h2). A Génbanki adatokkal
torténd Osszehasonlitds soran nagymeértékli hasonlosagot (hasonlosagi index=99.,4)
talaltak a Torokorszagban honos A. m. cypria haplotipusaval (Nedic és mtsai, 2009).
m. mellifera) az Ural hegység kozépsé és déli részén. A méhcsaladok analizise soran
felmertiilt, hogy a csaladok nagy része az anyai leszarmazas alapjan az A. m. mellifera
fajtahoz tartozik. Az eredmények megerdsitették, hogy az A. m. mellifera fajta
megdrzése az Ural vidék menedékében lehetséges ¢s alapot adhat a tovabbi
kutatdsoknak, melyek eredménye eldsegitheti a honos fekete méh védelmét
Oroszorszagban (II’Yasov és mtsai, 2007).

Bar a romaniai mézel6 méh (A. m. carpathica) jol adaptalodott a helyi
viszonyokhoz és kifejezetten jo rezisztencia alakult ki a betegségekkel szemben, a
kiilonboz6 fajtak genetikai szennyezése egyre inkabb elétérbe keriilt. Eppen ezért 2007-
ben a Méhészeti Kutatd Intézet és a Bukaresti Egyetem Genetikai Intézete kozotti

egylttmiikodés eredményeként kiilonbozd kutatasok kezdddtek a romaniai méh
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diverzitdsanak megallapitdsara. Ehhez Romdnia kiilonbozd teriileteirdl 32 méhmintat

gyljtottek és a mtDNS gyakran alkalmazott nagy diverzitdst mutatod, gének kozotti

crer

cyey

azon szakaszat vizsgaltdk, amelyre jelen dolgozat is fokuszdl. Tordkorszagbol 15
kiilonb6z6 méhészetbdl 6sszesen 112 méhegyedet gylijtottek a vizsgalathoz. Emellett az
NCBI adatbazisban elérhetdé 45 szekvenciat vontak be a filogenetikai analizishez. A
torokorszagi mintadkban Osszesen hat 0 haplotipust detektaltak (ANATO1, ANATO?2,
ANATO3, CAUCA1, MEDAI1, MEDA?2) (Ozdil és Ilhan, 2012). Torokorszag kozépso,
COI és ND5) alkalmaztak markerként. Osszesen 10 kiilénbozé méhészetbdl 165
dolgozd egyedet vizsgéltak. Az RFLP mintazat 18 restrikcids enzim megemésztett
fragmentjeit mutatta. A kapott polimorfizmusokat direkt szekvenalassal is
megerésitették, miszerint hat 0j haplotipus talalhat6 a torok mézeldéméh-populaciokban.
A genetikai tavolsag értékek meglehetésen alacsonynak bizonyultak (0,0-0,0112), az
atlagos haplotipus diverzitas pedig 0,082 értéket mutatott a populaciok kozott, ezért
genetikai hasonlésagot allapitottak meg (Ozdil és mtsai, 2012).

A horvat mézelé méh parti populdcidinak genetikai struktirdjat és molekuldris
diverzitasat hataroztak meg szekvencia adatok alapjan. Minden vizsgalt minta a kozép-
mediterran és a délkelet-eurdpai  ,,C” szarmazédsi vonalhoz tartozott. Négy
mitokondrialis haplotipust sikeriilt elkiiloniteni, melyek koziil kett6t Ujként irtak le
Horvéatorszagban és Gorogorszagban (Munoz és mtsai, 2009).

A fekete mézel6 méhre (A. m. mellifera, M szarmazasi vonal) hatassal volt a
széleskort kolonia elvesztés, az idegen genotipusok bekeriilése, valamint a populaciok
megoszlasanak valtozasai. Az ,M” szarmazasi vonalon beliill eddig Osszesen 91
haplotipust irtak le, mely tartalmazott 52 ujat. Az M4 és az M4’ haplotipus a
leggyakoribb, melyeket az M17, M7, M6, M19, M8, M17’ ¢és néhany ritkabb kovetett.
Az eredmények hasznosnak bizonyultak a fekete méh védelmi teriiletének
megallapitdsdhoz (Rortais €s mtsai, 2011).

Pinto és mtsai (2012) teljes képet adnak az Ibériai-félsziget portugal mézeldméh-
allomanyainak diverzitasarol. Az altalanosan alkalmazott E2/H2 primerpar altal
meghatarozott mtDNS szakasz Dral enzimmel torténé emésztését, valamint a

szekvenciak elemzését kovetden 16 1j haplotipust detektaltak. Az uj haplotipusok
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mindegyike afrikai szarmazast mutatott, 15 az Atlanti Alll alcsoporthoz, egy pedig az
Al alcsoporthoz tartozott. Eredményeikkel ravildgitottak az ibériai mézeld6 méh
diverzitas mintazatdnak komplexitasara. A vizsgalat folytatdsaként egy évvel késobb
megallapitottak, hogy a portugdl populacidkban elenyész6é mértékii az introgresszio a
,»C” szarmazasi vonal egyedeivel, tovabba bizonyitottdk az atlanti és mediterran
populacidk erdsen eltérd diverzitds mintazatat. Eredményeik tovabba alatamasztottak az
ibériai-félszigetre irdnyuld természetes invazidt az A. m. intermissa és az A. m.
sahariensis fajtak altal. Az afrikai hagyaték megOrzését kiemelten fontosnak tartjak,
mivel az Ibériai-félsziget egyre melegebbé és szarazabba valik (Pinto és mtsai, 2013).

A Dral tesztet kovetd szekvencia adatok Ilehetéséget biztositanak az
safrikanizacid” mértékének kimutatasara is. Az afrikanizalodott mézel6 méhek
mitokondrialis genotipusainak meghatdrozasat Brazilidban és Uruguay-ban szintén a
COI-COII gének kozotti régid vizsgalataval hataroztdk meg. Tizenegy mitotipust
detektaltak, melyekbdl harmat korabban még nem irtak le (A28-A30). A 775 mintabol
(725 Braziliabol és 50 Uruguay-bol) 197 tartozott az Al és 520 az A4 mitotipusba. Az
Al gyakorisaga Brazilia északi része felé novekedett, amig A4 gyakorisaga déli
iranyban nétt. Az A4 és az Al mitotipusba tartozd mintdk tobbsége szarmazasilag
afrikai mintazatot mutatott, mivel 1956-ban az A. m. scutellata fajta bekeriilt Braziliaba.
Tovabba szdmos A29-es ¢és A30-as mitotipushoz tartozé - az Ibériai-félszigetrdl
¢€s uruguay-i betelepités hatdsat bizonyitotta (Collet €s mtsai, 2006).

Az Amerikai Egyesiilt Allamokban az afrikanizalodott mézelé méh (AHB)
vizsgalata soran 12 mitotipust hataroztak meg, amib6l hetet mar korabban publikaltak.
A teljes (172) minta 77%-a az A1 és Ald mitotipusokba tartozott, viszont csak egyszer
jelent meg az Ala, A26¢, A26d, A29a és az A30-as mitotipusok. Az Gjonnan felfedezett
mitotipusoknak az lehetett az oka, hogy korabban az afrikanizalodott mézel6 méhekkel
foglalkoz6 tanulmanyokban PCR-RFLP modszert alkalmaztak, mely kevésbé érzékeny,

mint a Szerzok altal analizalt szekvencia adatok (Szalanski és Magnus, 2010).
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2.5.4. Nuklearis markerek

2.5.4.1. Mikroszatellitek

2.5.4.1.1. Mikroszatellit markerek felfedezése

A mikroszatellitek a genomban elszortan elhelyezkedd néhany bazispar
ismétlodésébol  alldo  50-300 bazispar hosszusaghh  szekvencia részletek. Ezen
ismétlédések tipusa mas-mas, azonosithatosdgukat az Oket hatarold, genomban csak
egy-egy helyen el6forduld hatarold szekvencidk, primer kapcsolodési helyek teszik
lehetové (Fésiis és mtsai, 2000).

Kezdetben a legtobb haszondllat faj esetében az izoldlt markerek szdma
meglehetdsen kevés volt. Nagyszamu markert allapitottak meg viszont néhany gerinces
fajban, tgymint az emberben, egérben és patkanyban (Katti és mtsai, 2001).

Szocialis rovarok populacio struktarajanak, illetve rokoni kapcsolatainak
vizsgalatahoz els6ként Davis és mtsai (1990) alkalmaztak DNS markereket. Szintén
restrikciés  hely vizsgalatok kezdddtek a torpe méh (Apis florea) genetikai
polietizmusanak (egy fajban tobb genotipus is megtalalhatd) bizonyitasara (Oldroyd és
mtsai, 1994). Mézel6 méhekben elséként Estoup és mtsai (1993) mutattak ki szamos
mikroszatellit markert a faj tudomanyos ¢és Okondmiai fontossdga miatt. A
mikroszatellitek kivalé eszkozei a genetikai diverzitds megallapitasdnak (Estoup és
mtsai, 1994) ¢és a géntérképezésnek. Hunt ¢és Page (1995) RAPD moddszer
alkalmazésaval feltérképezték a mézel6 méh genomot. Mikroszatellitek hasznalataval az
egyedek konnyen és pontosan azonosithatoak, emellett 0j lehetdségeket kinadlnak a
mézeld méhek kutatésa teriiletén (Estoup és mtsai, 1995a). A fent emlitett modszerekkel
a méhcsaladok apasagi analizise is elvégezhet6 (Fondrk és mtsai, 1993).

Kezdetben 52 (CT)n és 23 (GT)n mikroszatellitet izoldltak a mézeld méh
genomban, valamint 24 (CT)n és 2 (GT)n mikroszatellitet a poszméh genomban. A CT
¢s a GT kéttipusu dinukleotid, ahol a szekvencia ismétléddésének szdma ,,n”. Atlagosan
a (CT)n és a (GT)n mikroszatellitek 15 és 34 kilobazisonként jelennek meg a mézeld
méhben, valamint 40 és 500 kilobazisonként a poszméhben (Estoup és mtsai, 1993).
Weber (1990) szerint a (CT)n és (GT)n mikroszatellitek harom csoportba sorolhatok.
Eléfordulnak teljes (a szekvenciaban nincs szakadas), hianyos (egy vagy tobb szakadas

van az ismétlddések lefutasaban) és Gsszetett mikroszatellitek. A poszméhben a (CT)n
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mikroszatellitek tobbsége hidnyos, mig a mézel6 méhben a (CT)n ¢és (GT)n
mikroszatellitek  teljesek.  Bizonyitottdk, hogy nagyszamu intrapopulacios
polimorfizmus fedezhet6 fel egyetlen mézelé méh mikroszatellit tesztelésével (Estoup
¢és mtsai, 1993).

Tovabbi kutatdsok soran Ausztralidbol gyiijtott méhek segitségével hét
mikroszatellit markert sikeriilt kimutatni. Az azonositott mikroszatellitek koziil 6t GA
bazisok ismétlédése (harom teljes, kettd hidnyos és egy Osszetett ismétlodés), a masik
kettd pedig (GA)n-t tartalmazd ismétlodés. A tanulmanyban megadjak e markerek
szekvenciait €s a sziikséges PCR kondiciokat (Rowe és mtsai, 1997). Solignac és mtsai
(2003) 552 mikroszatellit szekvencidjat hataroztdk meg a primerek szekvencidival
egylitt a mézeld méh genomban. A tovabbi vizsgalatokra alkalmas mikroszatelliteket
tobb konyvtarbol valogattak ki. Egyrészt a teljes genomialis DNS frakcidibol, masrészt
a mesterséges bakteridlis kromoszoma klonok konyvtarabol. A mézelé6 méhbdl izolalt
markerek mindegyike polimorfnak bizonyult. Kozilik 153 marker sikeresen
amplifikaloédott harom masik Apis fajban is (A. cerana — 58%, A. dorsata — 59%, A.
florea — 38%). Solignac és mtsai (2004) elkészitették a mézel6 méh mikroszatellit
térképét. A vizsgalatban 556 markert mutattak ki, melyek kivaloan alkalmazhatéak az
Apis genom vizsgalatanal. Harom évvel késébb a mar meglévd térképet tovabb
fejlesztették egy harmadik-generacids mikroszatellit térképpé, melyet 6sszehasonlitottak
a mézel6 méh géntérképével (Solignac és mtsai, 2007).

A mézeld méh mikroszatellit markerekkel torténd vizsgalatdit nagyban
elosegitette a teljes genom szekvenciat ismerteté tanulmany, mely az Apis nem afrikai
eredetére is ravilagitott (The Honeybee Genome Sequencing Consortium, 2006).

Az eurbpai mézeld méhek természetes eloszlasara szignifikansan hatott az
emberi tevékenység az elmult szdzadban. A nem honos fajtdkat szaporitottak, igy a
honos fekete méh (A. m. mellifera) populacidoi a génaramlas altal elvesztették
fajtaazonossagukat (Jensen és mtsai, 2005).

Estoup és mtsai (1995b) folytattak a mézel6 méh mikroszatellit vizsgalatokat. A
mintakat kilenc populaciobdl gyijtotték. Harom populacid Afrikabol (A. mellifera
intermissa, A. m. scutellata, A. m. capensis), négy pedig Eurdépabol (A. m. mellifera, A.
m. ligustica, A. m. carnica és A. m. cecropia) szérmazott. A vizsgalat soran hét
mikroszatellit markert (A7, A28, A113, B124, A43, A24, A88) alkalmaztak, melyek
segitségével jelentds genetikai varianciat mutattak ki. Az atlagos heterozigozitas és az

atlagos allélszam az afrikai populéaciok esetében szignifikansan magasabb volt, mint az
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eurdpai fajtaknal. A mikroszatellit analizis megerdsitette, hogy az A. mellifera fajon
beliil harom kiilonb6z6 szarmazasi vonal alakult ki, melyeket a korabbi morfoldgiai és
mtDNS vizsgalatok eredményeként mar igazoltak.

A csaladok kozotti rokoni kapcsolatok kutatdsara jo példa egy Németorszagban
végzett tanulmany. Az anya naszrepiilésekor 142 here minta keriilt begytjtésre és 20
mikroszatellit marker segitségével a herék kozotti rokoni kapesolatok vizsgélata tortént
meg. Az eredmények alapjan egy esetben négy testvér rokonsagat sikeriilt kimutatni,
tovabba hat esetben harom testvér rokonsdgat, husz esetben pedig kettdét.
Osszességében megéllapitasra keriilt, hogy a heregyiilekezd helyen megjelent egyedek
240 kiilonbozo csaladbol szarmaztak. Ebbol a meglepden magas szambol kovetkezik,
hogy az anya ¢és a vele parzd herék beltenyésztési koefficiense minimélis. Az anya és
herék kozotti rokoni kapesolat igen alacsony volta maximalizélja a genetikai diverzitéast
a kiilonb6z06 szarmazasu csaladok kozott (Baudry, 1998).

A nyugat-eurépai mézel6 méh (A. m. mellifera és A. m. iberica) 15
Al113, A28, A24, A7, A8, Ap33, Ap36 ¢és Ap43) segitségével hataroztdk meg. E két
fajta genetikai valtozatossaga jellemzdéen alacsonyabb, mint a legtdbb tanulmanyozott
fajtanak, valamint a tesztek tilnyomd tobbsége ndvekvd populdcioméretet jelzett.
Emellett a genetikai profil inkdbb a dél-spanyolorszagi populacidkkal homoldég. A
francia populacioban az introgresszié jelensége figyelhetd meg. A gének az Eszak-
mediterran szdrmazasi vonalbol keriiltek a populacidoba, mivel leginkabb errdl a
teriiletrdl importaltak méhanyékat (Garnery €s mtsai, 1998).

Nyolc mikroszatellit marker segitségével megallapitottak, hogy Olaszorszagban
az A. m. ligustica fajta, és Sziciliaban az A. m. sicula fajta délkelet eurdpai (,,C” vonal)
szarmazasi. A MtDNS vizsgalatok eredményei alapjan Olaszorszag mézeldméh-
populécidinak tobbsége az ,M” és ,,C” szdrmazasi vonalhoz egyarant tartoztak.
Tovabba az A. m. sicula fajta nuklearis markerrel torténd vizsgalata soran csupan afrikai
szdrmazast detektaltak (,,A” vonal). A nukleéris és mitokondridlis markerek kiilonb6zd
eloszlasa feltehetéen 4ltaldnos jellegzetessége a hibridizalodott mézeldméh-
populacidknak (Franck és mtsai, 2000b).

A Spanyol-szigetvilag 22 régidjabol szarmazé méhcsaladok genetikai
struktarajat és variancidjat nyolc polimorf mikroszatellit markerrel allapitottak meg. A
korabbi vizsgalatok eredményei alapjan a csalddok az afrikai és a nyugat-eurdpai

szarmazasi vonalhoz tartoztak. A szigetek allomanyai kozott a genetikai variabilitas
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alacsony, valamint a heterozigozitas hianya is kifejezett. A genetikai kiilonbozdségeket
megallapitd teszt szerint a spanyol-szigetvilag populdciéi két csoportra oszthatok,
melyek Majorka és Menorka, valamint Ibiza és Formentera. A filogenetikai analizis
igazolta, hogy a szigetvilag méhei valéban a mediterran régiobol szarmaznak. Emellett
a Formenterabol, Ibizabol és Menorkabol szarmazé mintak mikroszatellit (B124, A113,
A7, A35, A24, A28, A88 és af) adatai azt mutattdk, hogy az 6si populacidt az anyak
importja fenyegeti és védelmiik indokolt (De la Rta és mtsai, 2003). Egy évvel kés6bb
a nyugat-andaltziai tartomanyokban 24 méhészetbdl gyljtott mézel6 méh (A. m.
iberica) minta genetikai diverzitasat vizsgaltak hat mikroszatellit marker (B124, A113,
A7, A24, A28 és AS8) felhasznalasaval. Eredményeik alapjan hat kiilonb6z6 haplotipust
mutattak ki, melyek koziil 6t az afrikai és egy a nyugat-eurdpai evolucios szdrmazasi
vonalhoz tartozik. Tovabba igazoltak a természetes hibridizacio jelenségét az A. m.
iberica fajta esetében. A markerek variabilitasa pedig hasonlosagot mutatott az afrikai
populacidkban talaltakhoz (De la Rua és mtsai, 2004).

Eszaknyugat-eurépai  populaciokban szintén végeztek hasonld jellegii
vizsgalatokat a helyi mézeld méh még fajtatisztanak feltételezett populacidiban. A 11
mikroszatellit marker ebben az esetben is kivaldé eszkoznek bizonyult. Az adatok
bizonysaga szerint az A. m. mellifera fajta még jelen van Norvégiaban, Svédorszagban,
Hollandiaban, Németorszagban, Angliaban, Skociaban és frorszagban, bar a génaramlas
jelentésen fenyegeti a honos méhallomanyokat (Jensen és mtsai, 2005).

Soland-Reckeweg (2006) doktori disszertacidjaban a svajci mézeloméh-
populaciok hibridizacidjaval és genetikai differencialodasaval foglalkozott. Kilenc
mikroszatellit marker segitségével megallapitotta, hogy bar eddig a honos A. m.
mellifera populacio szignifikansan elkiiloniil a kontroll csoportoktol, valdsziniileg
idegen fajtak megjelenése veszélyezteti, mivel novekvo hibridizacids szintet allapitott
meg. Atlagosan csupan 6%-ban voltak jelen hibrid egyedek, a kovetkeztetések alapjan a
hibridizacié kisziirésére alkalmazott szelekcios kritériumok nem megfeleldek.

Az A. m. ligustica fajta genetikai variabilitasat nyolc polimorf mikroszatellit
marker (A113, A28, A(B)24, Al4, A107, A88, Ap43 és A7) segitségével vizsgaltak
Olaszorszagban. A tanulmanyban A. m. mellifera, A. m. carnica és Buckfast mintakat
hasonlitottak 6ssze. Eredményeik alapjan nagyszdmu allélt ¢és heterozigozitast
detektaltak. Bebizonyitottak, hogy az intenziv méhészeti gyakorlat — wgymint
vandorlasos méhészkedés, illetve mas fajtaju anyak behozatala — miatt az introgresszio

intenziv és minden egyes honos A. m. ligustica populacioban megtalalhatoak az idegen
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allélok. Végiil javaslatot tettek a helyi genetikai diverzitds védelmére, valamint a
tenyésztési programok feliilvizsgalatara a honos fajta védelme érdekében (Dall’Olio és
mtsai, 2007). Eszak és Kozép-Olaszorszagban kétéves periodus alatt vizsgaltak az A. m.
ligustica fajta sperma felhasznalasat, természetesen parzott anydk esetében.
Mikroszatellitek segitségével kiilonitették el két, egymast kovetd peterakdsi iddszak
alatt hat anya utodait. Az A76 marker egyediiliként bizonyult alkalmasnak, hogy az
anyak utodainak genotipusat megkiilonboztessék. Az allélgyakorisag hasonlo
megoszlasa bizonyitja, hogy a csaladok genetikai strukturajanak iddleges védelemre van
szliksége (Previtali és mtsai, 2008).

Populaciogenetikai vizsgalatok kozpontjdba az ,,M” evolucidés szarmazasi
vonalbol két fajtat valasztottak, melyek az A. m. mellifera és az A. m. iberiensis. Az
Ibériai-félszigetrdl, Franciaorszdgbol és Belgiumbol 27 méhpopulaciobol gyiijtottek
mintakat. A mikroszatellit adatok meggy0zé bizonyitékot szolgaltattak arra
vonatkozoan, hogy a Pireneusok természetes akadalya korlatozza a génaramlast. Az
»M” szarmazasi vonalon beliil izolacids tavolsadg kialakitisat javasoljadk. Az Ibériai-
félsziget glacialis refugium teriiletként szolgdlt a méhek szdmara Nyugat-Eurdpaban.
Az interglacialis visszanépesedésre két lehetséges Ut allt rendelkezésre, viszont
eredményeik alapjan a nyugati ut alkalmasabbnak bizonyult a visszanépesedési
folyamat lezajldsdhoz. Bemutattak harom f6 faktort, melyek a legnagyobb szerepet
jatszottak a két fajta elkiilontilésében. E hatasok a Pireneusok természetes akadalya, az
1zolacios tavolsadg és az interglacidlis visszanépesedési folyamatok voltak (Miguel és
mtsai, 2007).

Munoz ¢és mtsai (2009) 6t mikroszatellit marker, illetve Bayesian analizis
segitségével megallapitottak, hogy a horvat partokhoz kozeli A. m. carnica fajtanak két
szubpopulacioja kiiloniilt el. Végiil javaslatot tettek arra, hogy a fajta jelenlévd két
szubpopulacidjat a késObbiekben tekintetbe kell venni a védelmi programok
kialakitasaban.

Bulgériaban 1460 méh egyed bevondsaval végeztek vizsgalatokat a genetikai
variabilitdas meghatarozasa céljabol kilenc mikroszatellit marker felhasznalasaval. A
populaciok heterozigozitdsa relativ magas szintet mutatott, a 16kuszonkénti allé¢lszam
pedig 10 és 38 kozott valtozott. A paronkénti Fst értékek az eredmények alapjan igen
alacsony értéket mutattak (0,019-0,116) (Nikolova és Ivanova, 2011).

crer

mikroszatellit marker felhasznalasaval (A14, A88, A76, A24 és B124). Eredményeik
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szerint a harom kiilonbozd biogeografiai régioban (Hainan sziget, Yunnan régio és
Guangxi régid) a populaciok szignifikdnsan elkiiloniiltek egymastol. Tovabba a Hainan
sziget A. dorsata populacioja valosziniileg eltér Kina egyéb vizsgalt populacioitol és
alacsonyabb szintli genetikai diverzitast sikeriilt detektalni, ami valdszintileg genetikai
sodrodas kovetkezménye. Az eredmények hasznos informacioval szolgalhatnak a kinai
A. dorsata populacié védelméhez.

Eszakkelet-Indidban nyolc mikroszatellit marker (A88, Al14, A107, A76, Ad3,
A24, Tc3-302, B124) felhasznalasaval vizsgaltak az orias mézelé méh (A. dorsata)
genetikai struktarajat. A faj szezondlisan véandorol a téli és a nyari fészkeld helyek
kozott. A csaladokra jellemzd, hogy kiilonbozd fészkelési helyeken csoportosulnak,
ahol kozel egymdashoz tobb mint 150 csalad is megtaldlhat6. E viselkedés miatt a
kutatok arra kovetkeztettek, hogy a kozel szomszédos csaladok kozott szorosabb rokoni
kapcsolat alakult ki. Eredményeik alapjan igazoltak, hogy a szomszédos csaladok nem
kozeli rokonok, €s szignifikdns genetikai kiilonbséget talaltak a csoportosulasi helyek
kozott (Raar és mtsai, 2004).

Az afrikanizalodott méh, vagy ,,gyilkos” méh kifejezés a koztudatban egyre
inkabb elterjedt. Az afrikanizalodott méh alapitd populacidja az A. m. scutellata afrikai
fajtatoél szarmazik, melyet Dél-Afrikabol telepitettek Brazilidba 1956-ban. A mar
korabban betelepitett eurdpai fajtaval vald keresztezés célja az volt, hogy ellenérzott
koriilmények kozott olyan hibridet hozzanak 1étre, mely jobban adaptalodott a trdpusi
koriilményekhez €s jobb méztermelést biztosit (Kerr, 1967). A kutatd intézményben
bekovetkezett baleset miatt azonban egy méhcsalad kiszabadult (Spivak és mtsai, 1991),
és a természetben folyamatosan szaporodva terjeszkedett Dél és Kozép-Amerikaban,
mikézben hibridizalédott a honos méhfajtdval. Tizenegy évig folyamatosan
megfigyelték az Egyesiilt Allamok déli részének vad méhpopuléciéit kiilonds tekintettel
az afrikanizaloddasra. Az Osszesen 428 méhmintan elvégzett vizsgalatok mikroszatellit
(Al4, A7, A88, A107, A113, A35, A28, A79, A43, A8, IM, EDI1) adatai kimutattak,
hogy az afrikanizalodas folyamata maga utan vonta az anyai és apai kétiranyu
génaramlast az eurdpai és az afrikanizalodott méhpopuldciok kozott. A panmiktikus (a
parosodasok random modon kovetkeznek be) amerikai populacié kicserélddott hibrid A.
m. scutellata populaciéva. Az amerikai méhek génjei kozel 6t év alatt afrikanizalodtak,
¢s a dél-texasi populdcioban talaltak meg a legtobb hibrid rajt (Pinto és mtsai, 2005).

Az Egyesiilt Allamok délkeleti és nyugati régioinak tenyésztett méhpopulacioit

hasonlitottdk 6ssze tiz polimorf mikroszatellit I10kusz segitségével. A vizsgalat {0 célja a
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populacion beliili és a populaciok kozotti genetikai diverzitds meghatarozasa volt. A
mintavétel 1993-1994 valamint 2004-2005 kozotti idészakra korlatozodott. A
mikroszatellit vizsgalat alacsony allélszdmot mutatott mindkét vizsgalt populacion
beliil, viszont ez nem volt szignifikans, mivel egyidejileg uj allélok jelenlétét is
detektaltak 1993 és 2005 kozott. Igazoltak, hogy a populaciok kozotti genetikai
differencidlodas kivalo forrasat jelenti a genetikai diverzitas fenntartdsanak (Delaney és
mtsai, 2009).

A biogeografiailag heterogén észak-afrikai régioban vizsgaltak az A. mellifera
populacidk morfologiai €és genetikai kiillonbozdségeit. A jelenleg elfogadott ,hegyi
refugium teriilet hipotézis” szerint a hegyi erdékben ¢é16 méhpopulaciok és az erddvel
koriilvett szavannai éghajlaton €16 populaciok mas szdrmazési vonalhoz tartoznak.
Kenyaban harom csaladbodl gyiijtottek mintat a hegyi erd6bdl és a szomszédos szavanna
régiobol, majd mikroszatellit adatok, mitokondrialis szekvenciak ¢és morfologiai
paraméterek alapjan elemezték Oket. A hegyi és a szavanna régiobol szarmazo6 dolgozo
egyedek morfologiailag eltérést mutattak, viszont sem a mikroszatellit, sem a mtDNS
analizis ezt nem tamasztotta ala. Mindez azt jelentette, hogy jelentés génaramlas zajlott
a két vizsgalt terlilet populacioi kozott, valamint a fenotipusos kiillonbségeket
valésziniileg nem a kiilonb6z6 0stdl vald szarmazas, hanem a fajtan beliili fenotipusos
valtozékonysag okozta (Gruber és mtsai, 2013).

A mitokondriélis és nukledris adatok tehat nagymértékben kiegészitik egymast,
mivel mig a mtDNS anyai 4gon, addig a nuklearis DNS mind anyai, mind apai 4gon
vizsgal. A mézel6 méh genetikai diverzitas vizsgalatok tobbsége mind mitokondrialis,
mind nukledris marker vizsgalatok kutatasi eredményeir6l egyiittesen tanuskodnak. A
mitokondrialis illetve nuklearis genom azonban szamos tulajdonsagban eltér egymastol.

Meixner és mtsai (2013) tanulmanyéaban olvashatd, hogy a mtDNS marker
alkalmazasa a mézeld méhek emberi hatas altal befolyasolt torténetében, illetve a fajtak
meghatarozasaban kérdéses. Elsdként azért, mert nincs egységes proba a fajtak
meghatdrozasahoz. Maésodszor, mivel a mtDNS csupdn a varidcidk anyai elemeit
kérdéses.

Ellenben Franck ¢és mtsai (2000b) tanulmanydban Olaszorszagban
mitokondrialis DNS segitségével igazoltdk az olasz fajtdban megjelend hibridizaciot.
Az orszag északi részén kialakult hibrid zéna kimutatisa a kdvetkezd modon valt

lehetségessé. A mitokondridlis szarmazasi vonalak é€s az azokon beliil kimutatott
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haplotipusok egyes fajtak jelenlétére utalnak, ezért az emlitett tanulmanyban az M4
haplotipus az A. m. mellifera, mig az M7 haplotipus az A. m. iberica illetve A. m.
mellifera fajtak megjelenésére utalt a honos allomanyban.

Pinto és mtsai (2012) mitokondrialis és nuklearis markereket hasonlitottak dssze
az ibériai hibrid zéna komplexitasanak tanulmanyozéasaban. Eredményeik alapjan arra a
kovetkeztetésre jutottak, hogy mind a mtDNS, mind a mikroszatellit adatok azonos
eredményt adtak, alatdmasztottak egymast.
populaciok szerkezetének és dinamikajanak tanulmanyozasaban, ellenben a
szakirodalom alapjan a hibrid z6nak feltarasdban a nuklearis markereknek nagyobb

szerepe lehet abban az esetben, ha a két ivar eltéré mobilitasu.

2.5.4.2. DNS ujjlenyomat vizsgalat

A litvan mézelé6méh-populaciokban bekovetkezett szelekcids és evolucios
valtozasokat elsoként Ceksteryte és mtsai (2012) vizsgaltdk ISSR markerek segitségével
(inter-simple  sequence repeat) ((ATG)5GA, (TCC)5GT, (AGAC)4GC ¢és
(GACA)4AGT)). Kettd, Litvaniaban tenyésztett A. m. carnica vonalat hasonlitottak ossze
Csehorszagbol és Szlovéniabol szarmazo azonos fajtaju egyedekkel, valamint az A. m.
caucasica fajtaval és a helyi Buckfast hibrid egyedeivel. A (TCC)5GT primer
segitségével sikeriilt elkiiloniteni egy A. m. caucasica-ra specifikus 800 bazisparos
fragmentet, melyet a Buckfast egyedek 40%-aban is kimutattak. Az UPGMS moédszer
segitségével négy A. m. carnica tipust kiilonitettek el, tovabba a Litvaniaban tenyésztett
tipusok kiilonbdztek a krajnai fajta mas tipusaitol. A filogenetikai fan jol kitlint, hogy az
A. m. caucasica fajta és a Buckfast hibrid egyedei jol elkiiloniilten jelentek meg az A. m.

carnica tipusoktol.

2.5.4.3. Véletlenszeriien Amplifikalt Polimorf DNS (RAPD)

Magyarorszagon mézelé méh diverzitas vizsgalatot RAPD-PCR eljarassal az
ATK Baromfitenyésztési és Genetikai kutatocsoportjaban végeztek. Hat kiilonboz6
anyaneveld méhészet 19 méhcsaladjabol vettek mintat. Megallapitottdk, hogy a hazai
anyaneveld telepek altaluk vizsgalt szegmense nagyfoku diverzitast mutatott (Révay és

mtsai, 2009).
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Kamrani és mtsai (2012) RAPD markerek alkalmazasaval meghataroztak az
irani mézeldméh-populaciok genetikai variabilitasat és 6t mézeldméh-populacié kdzotti
genetikai kapcsolatot. Az alkalmazott primerek alapjan 50 polimorf savot mutattak ki,
melyek segitségével megallapitottak, hogy az irani méhpopulaciok genetikai diverzitasa
kozepes szintet mutatott, ¢és a kialakitott csoportok megfelelnek a geografiai

eloszlasnak.

2.5.4.4. Enzim elektroforézis

A mézeld méhek enzim polimorfizmusat alaposan vizsgaltdk az elmult hiusz
évben. A kutatasok eredményei hasznosak a populdcidk genetikai ismereteinek
bdviiléséhez és a mézeld méhek rokoni kapcsolatainak meghatdrozasahoz (Ivanova és
Staykova, 2005).

Az allozim enzim szamos kiilonb6z6 formaja 1étezik, melyeket ugyanazon gén
l6kuszain levd kiilonbozd allélok kédolnak. Mdas rovarokkal dsszehasonlitva a mézeld
méh esetében tobb valtozatos enzimet ismeriink. Egyes enzimek kivald eszkozei a
mézeldméh-populaciok tanulmanyozasanak (Hepburn és mtsai, 1999). Az allozim
valtozatossagat a bulgariai méh populacidkban eldszor Ivanova (1996) mérte fel. E
tanulméanyban informacidkat adott az MDH és az EST enzim valtozatossagarol, de
2004-ig nem jellemezte a PGM ¢és a HK enzimek szerepét a bulgéariai méhek
egyedeinél. Ekkor Ivanova €s mtsai (2004) 0sszehasonlitottak négy allozim rendszer
valtozatossagat (MDH, EST, PGM ¢és HK) két hegyi régidban talalhatd populacioban.

A legszélesebb korben alkalmazott allozim enzimrendszer a malat dehidrogenéz
(MDH1). Szédmos Szerz0 megallapitotta, hogy a malat dehidrogendznak kiilonb6zd
formai léteznek, melyek részei az izmoknak és mdas szerveknek energiat nyujtod
rendszernek. Néhany méhfaj ezért képes arra, hogy szervezete szamara optimalizalja az
¢lohely homérsékletét (Hepburn és mtsai, 1999). A MDH1 enzim megmutatta a fontos
allél gyakorisdgokat a mézel6 méh szdrmazasi vonalai kozott (Sheppard és Berlocher,
1984).
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2.6. Méhtenyésztés, nemesités

Kiilonbségek tapasztalhatoak a fajtak tavaszi fejlodési tulajdonsagai kozott. Az
olasz méhfajta (A. m. ligustica) csaladjai az év elején lassabban fejlédnek, mint a
hazankban honos krajnai fajtaé (A. m. carnica). Eppen ezért a korai viragzast fohordast
ado akacunkrol krajnai csaladokkal érhetd el nagyobb eredmény (Internet 1). A kutatasi
eredmények alapjan a krajnai jellegli csaladok tobb mézet termelnek, mint az olasszal
keresztez6dottek (Akac, 1982a).

Az elsd 1épés a 27/1975. XII. 28. szama MEM rendelet volt, amely az
anyanevelésre kijelolt torzscsaladok kotelezd fajtaazonossagi €s egészségi vizsgalatat
irja el6 (Gubicza, 1981a).

Az 1993. évi allattenyésztési torvény a hazai méhtenyésztést is szabalyozza.
Magyarorszadgon szervezett formaban 1972 6ta évente kb. 4000 méhcsalad vesz részt a
tenyésztoi program megvalositasaban az elismert méhanya nevel6k 45-50 telephelyén.

A M¢hészet szaklap évente kozzéteszi az engedéllyel rendelkezd, és a Magyar
Meéhtenyésztok Orszagos Egyesiilet¢éhez (MMOE) tartozd anyaneveldk listajat. Az
évente legalabb 40-50 ezer méhanyat nevelé méhészeteknek dontd szerepiik van az
orszag méhallomany mindségének befolyasoldsaban. Tehat fontos, hogy az allamilag
engedélyezett méhanya neveld telepeken gondosan szelektalt tenyészanyag alljon
rendelkezésre a tovabbszaporitashoz (Internet 1).

Mivel a meéhanyak a szabadban ropililve termékenylilnek, ezért a parzés
iranyitasa nehezebb, mint mas haszonallatoknal. Hazdnkban a mézel6 méh tenyésztése
még kezdetleges, viszont az anyanevelés mddszerei mar jelentds fejlettséget értek el. A
tenyésztésnek €és az anyanevelésnek egyiitt kellene haladnia, azonban hazankban e kettd
nem fejlédott azonos litemben €s parhuzamosan. A mézeld méh tulajdonsagainak
oroklodése mar egyre inkabb ismert, igy a tenyésztés iranyvonala is biztosabban
meghatarozhat6. A méztermelés Oroklodhetdségi érteke (h2) példaul kiilondsen
alacsony (Boigenzahn és Willam, 1999).

A kutatasok soran Woyke (1962) megallapitotta, hogy a méhek érzékenyek a
beltenyésztésre, ezért a méhcsalad tobb mddon is védekezik ellene. Az anyak és herék
gyakran tavoli parzé helyeket keresnek fel, és az anyak tobb herével is parzanak,
melyek nagy valdszinliséggel eltérd szarmazastak, a rajok pedig egymastol tavoli
vidékeken telepednek meg. Ha a beltenyésztés miatt az anyak mégis rendellenes diploid

here petéket raknak, az ebbdl kikeld alcakat a munkasmehek eltavolitjak.
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A magyarorszagi szelekcid csupan lassu litemben tudta kdvetni a nyugat-eurdpai
orszagokban kialakitott vonaltenyésztési programokat, mivel a tervezés idopontjaban
még nem allt rendelkezésre rendeleti eldirds az ellendrzott paroztatd telepek
létrehozasara. A hazai kivalogatasi szempontokon tal kiilfoldon a tenyésztés soran a
viragportermelés ¢és légesdatka kor is a szelekciés szempontok kozott szerepel. A
populacidok mérete nagy, és mas génkészlet csak indokolt esetben keriil a programba. A
jo tulajdonsagokat mutatdo méhcsaladok fajtajelleg-vizsgalati eredményei is sziikségesek
ahhoz, hogy egy méhanyat tovabbtenyésztésre alkalmasnak mindsitsenek a nyugat-
europai orszagokban. Ezt koveti egy fajtajellegen alapuld probatenyésztés. Ha a
fajtajellegre vizsgalt méhcsalad az eldirtaknak megfelel, akkor keriilhet sor a
tovabbtenyésztésre. Szlovéniaban a honos A. m. carnica fajta tenyésztése soran szamos
tulajdonsag alapjan végzik a méhcsaladok szelekcidjat. Ezek kozé tartozik a nyugodt
viselkedés és a 1épen maradas, az anya kivalo petézése, a magas mézhozam, a kivalo
higiénias viselkedés, a fajtara jellemzd kubitalis index, az atkdk eltavolitdsanak
képessége ¢és a Varroa tolerancia, a Nosema sporak igen alacsony szama, valamint a
fajtara jellemzd sziirke szin. Az igen erds szelekcid eredményeként viszont kivalo

mindségli krajnai méhanyak jelentik a honos allomany fejlédésének alapjat (Internet 6).

2.6.1. Fajtajelleg vizsgalatok vilagszerte

A fajtabélyegek ismerete fontos feltétele a nemesitésnek. A mézeld méh
fajtajelleg vizsgalatai mar a mult szazad utolsé éveiben elkezdddtek, melyek a
késobbiekben tobb orszagban folytatodtak. A fajtabélyegek megkiilonboztetését
Kozsevnyikov orosz tudos kezdte el 1900-ban, majd a német Goetz és Ruttner
munkéssadga kiemelkedd (Akac, 1980). Ahogy a tovabbiakban Ilathatova valik, a
vizsgalati modszerek és eszkozok folyamatosan fejlédnek.

A kiilonboz6 fajtak izolalt geografiai régiokbol szarmaznak és adaptalodtak az
okologiai tényezOkhoz. Mar a XIX. szdzad elején igyekeztek leirni a fajtakat, majd
Buttler és Reepen (1906) egy pontosabb trinomindlis nomenklatira kialakitdsaval
probaltak tisztazni a fajtak taxondmiai helyzetét. Az elsé a nem, utana a faj — Apis
mellifica (napjainkban Apis mellifera a zooldgiai nomenklatura szabalyai alapjan) - és
végiil a harmadik név a geografiai fajta vagy valtozat. A geogréafiai fajta leirasa ily
modon még pontatlan volt, mivel kizarolag két kritériumot vettek figyelembe, a szint és

a méretet. Altalanosan elfogadott nézet volt, hogy ha a kifejlett méh potroha sarga,
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akkor ,,0lasznak” hivtak, amely eléfordult K6zép-Eurdpaban, Rodoszon és E-Afrikaban
IS.

Aplatov és Goetz mar pontos méréseket valamint j morfologiai karaktereket
alkalmaztak a fajtak elkiilonitésére. Goetz munkaja jO hatassal volt az eurdpai
méhészetre, elOsegitette a tenyésztési munkat és a szelekciot. Aplatov és Goetz az
europai fajtak elkiilonitésére foként a szin, a kubitalis index, a szOrzet és a f6 méretek
paramétereit alkalmaztak. Vizsgalataik soran az is vilagossa valt, hogy az eurdpai A.
mellifera populaciok csak igen kis részét képezik a mézelé méh természetes elterjedési
teriiletének a Foldon. A mérsékelt égovi teriileteket valoszintileg csak a posztglacidlis
periodusban foglaltdk el a méhek a meleg égdvi teriiletek feldl, mely ez éaltal
géncentrumnak tekintheté (Goetz, 1940; Aplatov, 1948). Adam (1964) szerint a fajtak
szdrmazasi helye szerint is nagy valtozékonysag figyelhetd meg, valamint morfologiai
¢s fizioldgiai kiilonbségek talalhatok a fajtakon beliili vonalak és szubpopulaciok kozott
IS.

A méhfajtak alapvetd biometriai modszerekkel torténd tanulmanyozasa nagyon
fontos, mert néhany régioban a honos méhek hibridizalodnak az importtal behozott
méhekkel. Az Alpok északnyugati részén talalhato krajnai fajta izolaltan élt az 1949-
1951-es minték alapjan (Ruttner, 1969), de napjainkban, ebben a régidoban egyre inkabb
felfedezhetd a hibridizacio.

Ruttner és mtsai (1978) a faj teljes morfologiai valtozatossagahoz sziikséges
modszereket mutattak be, melyhez 42 karaktert valasztottak ki. A vizsgalathoz
kaptaronként 20 minta keriilt begylijtésre. A program a herék vizsgélatat is magaban
foglalta, de kevesebb tulajdonsag felvételével. A faktoranalizis eredménye szerint a
teljes variabilitas a kovetkezdképpen alakult: szipoka hossza 7,97 és 9,69 mm, a szdrzet
hossza 0,158 és 0,477 kozott, a kubitélis index pedig 1,58 és 3,62 kozott valtozott. Az
A. mellifera és az A. cerana fajokat sikeriilt biometriai szamitasokkal teljes mértékben
elkiiloniteni. A vizsgalat célja a fajok strukturdjanak altalanos felmérése volt, viszont
nem terjedt ki a kiilonb6zd fajtak elkiilonitésének specidlis analizisére. Bizonyitést
nyert, hogy taxondmiailag igen tavol allnak egymastol a carnica, ligustica és a mellifera
fajtak.

Gromisz és Skowronek (1975) szerint a leggyakrabban alkalmazott morfologiai
karakterek a szipoka hossza, a discodialis tavolsag (vagy eltolodas), a harmadik és

negyedik potrohgylirli szélessége €s a kubitalis index. A diszkodidlis eltolodés kifejezi a

crer
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Bornus és mtsai (1966) tovabba kimutattdk, hogy fontos még az elsd szarny hossza, a
szarnyon 1évo kapcsolohorgok szama, a szinezet és a test szOrozottsége. Goetz (1959)
leirdsa alapjan, ha a diszkodialis tavolsag 0,1, akkor azt 1 ponttal jelolték. Az érték lehet
»07, .+’ vagy ,,-,, az eltolodas iranyatol fiiggéen (Gromisz és Skowronek, 1975). A
kubitalis index a kdzép-eurdpai régiod allomanyaiban 1,45 és 1,90 kozott valtozott (atlag
érték: 1,68). Az A. m. mellifera fajtdban ez az érték 2,0-ig lehetséges. A kubitalis index
értéke orszagonként is valtozik, Lengyelorszagban 1,65, Németorszagban 1,60,
Franciaorszagban 1,78, Angliaban pedig 1,80 (Ruttner, 1992).

Eszakkelet-Olaszorszagban a Friuli régidban a mézeldméh-populaciok
vizsgalata 15 szarnyon talalhat6 karakter alapjan tortént meg. Az A. m. ligustica mintak
Osszehasonlitdsra keriiltek a Jugoszlaviabol (Zagrab) és Ausztridbol (Neumarkt)
szdrmazo6 krajnai mintdkkal. A diszkriminancia analizis és a Mahalanobis tdvolsag
Klaszter analizise alapjan Nazzi (1992) megerésitette, hogy a Friuli régio populacidja
hibridnek (ligustica x carnica) tekinthetd. Jelen dolgozat szempontjabdl érdemes még
megemliteni, hogy a fajtatiszta olasz egyedek kubitalis indexe atlagosan 2,59; 2,57, mig
a fajtatiszta krajnai fajta esetében az értéke 2,8; 2,81 volt.

A kubitalis index mérésére alkalmas harom modszer 6sszehasonlitasa soran -
melyek a Mst 131 mikroszkop, DL I Dokumator mikrofilm olvaso ¢és a ,,Flugel index”
program — a kovetkezd eredményeket kaptdk. Az analizishez 40 els§ par szarnyat
hasznaltak fel és minden mérést haromszor ismételtek. A mikroszkopos mérés soran a
kubitalis index 2,62, a mikrofilm nézdvel 2,42 mig a programmal 2,22. Az értékek
kozotti kiillonbség elérte a 0,2-t, tehat az eredmények kozotti eloszlas 0,05-t61 0,06-ig
terjed. Az ismétléseket kovetden azonos eredményeket kaptak. A mérések elvégzésére
hasznalt software 117%-al tobb 1d6t takaritott meg, mint a mikroszkop hasznalataval, és
tobb mint 35%-al tobbet, mint a mikrofilm olvasé alkalmazéasakor. Megallapitottak,
hogy a ,,Flugel index” computer software a legalkalmasabb a méhek kubitalis indexének
mérésére (Jerzy és mtsai, 2002).

Statisztikai szamitasokkal igazoltak az elegendé méhcsalad és egyedszamot hat
geografiailag tavoli A. mellifera és A. cerana populacid bevonasaval. Az 0Osszes
lehetséges kombinacidét megvizsgaltak (minta csaladok szama k, Osszes csaladszam n)
minden régidra vonatkozoan. Kilenc morfoldgiai karaktert vizsgéltak kiilon-kiilon, és
egyiitt is. Megallapitottak, hogy a méret €s a szarny szog paraméterek tekintetében 5-6

csaldd mintdzasa megfeleld, és minden csaladbol minimalisan 10 egyed adatainak
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felvétele sziikséges. A szin esetében tobb egyedre van sziikség, ha az egyedek e
paraméter alapjan nem elég homogének (Radloff és mtsai, 2003).

Egy 2007-ben megjelent tanulmany céljaként azt hataroztak meg, hogy
felmérjek, vajon a klasszikus morfologiaban hasznalatos modszer megfeleld eszkoze-€ a
mézel6 méh morfolégiai variabilitds vizsgalatoknak. Torokorszag kiilonbozo
teriileteirdl 55 méhészetbdl gyiijtottek dolgozd mintakat. Osszesen két morfologiai
karaktert vizsgaltak, ami az els6é szarny hossza ¢és a kubitalis index voltak, majd
eredményeiket filogenetikai fan és grafikonokon szemléltették. Megallapitottak, hogy a
klasszikus moddszer kivaldo eszkdze a morfoldgiai variabilitds meghatarozasanak, és
alapjat képezheti egy modern UPGMA moddszernek, mellyel az emlitett filogenetikai fa
elkészithetd. A klasszikus és modern morfologiai modszerek egyiittes alkalmazéasa a
legcélravezetdbb és legpontosabb eredményeket biztositja (Kekecoglu és mtsai, 2007).

Tofilski (2008) a hagyomanyos morfologiai modszereket — mint a tobbtényezds
analizis — hasonlitotta 0ssze a napjainkban fejléd6 morfologiai geometriaval. Az Uj
modszer alapja a karakterisztikus pontok felvétele Cartesian koordinatakkal. A két
modszer segitségével harom mézel6 méh fajtat (A. m. mellifera, A. m. carnica, A. m.
caucasica) kiilonitett el az els6 szarny erezete alapjan. A vizsgalatban 30 csalad 300
dolgozoé egyede szerepelt (10 egyed/csalad). A morfologiai geometria 84,9%-ban, mig a
klasszikus morfologia 83,8%-ban volt sikeres. Az eredmények alapjan megallapithato,
hogy a morfologiai geometria hatékonyabb eszkoze a fajtak elkiilonitésének.

A geometriai morfolégia modszerének Ujraértékelésével négy mézeld méh
szarmazasi vonalat kiilonitettek el a Méh Morfologiai Adatbazisban (Morphometric Bee
Data Bank in Oberursel, Germany) elérhetd fajtak egyedeinek szarny képei alapjan.
Emellett 40 Cartesian koordinatat sikeriilt meghatarozni. A szarmazési vonalak csalad
szinten is szignifikdnsan kiilonboznek a fajtdk atlagos szarnyformdja alapjan. A
diszkriminancia analizis kimutatta, hogy az ,,A” és az ,,M” szarmazasi vonal némileg
atfedésben van egymassal. A multivariancia analizis alapjan az A. m. intermissa
feltehetden az ,,A” vonalhoz tarozik. Tovabba az A. m. sicula a ,,C” vonal, az A. m.
sahariensis az ,,M” vonal és az A. m. syriaca az ,,0” vonal tagja, bar ez utdbbi fajta
kozelebb helyezkedik el az ,,A” szdrmazasi vonalhoz. A korabbi tanulmanyok, mint a
morfologiai adatok fékomponens analizise vagy a mtDNS vizsgalatok alatdmasztottak a
kapott rokonsagot a fajtak kozott, tehat a szarnyforma morfoldgiai geometria analizise
megbizhatd eszkoz a fajtak szarmazasi vonalainak elkiilonitésében (Kandemir és mtsai,

2011).
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Szerbiaban az A. m. carnica fajta vizsgalata soran 12 morfoldgiai karaktert
mértek a dolgozd egyedeken, melyeket hét kiillonbozé méhészetbdl gyijtottek be. A
szarnyon talalhatd 11 szoget és a kubitalis indexet Leica XTL-3400D sztereo
mikroszkoppal mérték és az IL 1009 szoftvert alkalmaztdk az adatok kiértékeléséhez.
Az eredmények alapjan hét morfologiai karakter esetében (Szogek: B4, D7, E9, J10, J16,
N23 ¢és K19) szignifikdns kiilonbséget (p<0,01) allapitottak meg a vizsgalt hét
méhészetben, ami valoszinlileg emberi hatas kovetkezménye (Nedic és mtsai, 2011).

Abou-Shaara és Al-Ghamdi (2012) szerint nem volt elérheté irodalom, amely a
mézeld méh szarny szimmetriajat kozolné, ezért sztenderd modszerrel és a morfologiai
geometria eszkozével vizsgaltdk a szarny szimmetridjat a krajnai és a jemeni fajta
elkiilonitésére. Tovabba a hatso szarnyon harom szog keriilt lemérésre (H1, H2, H3). Az
eredmények megerdsitették, hogy a sztenderd modszer és a morfologiai geometriai
analizis segitségével a két fajta megkiilonboztethetd.

A szarnyon taldlhatd szogek mérésére alkalmas lehet egy mikroszkoppal
Osszekotott szamitdgép €és az ahhoz kapcsolddo fajtajelleg vizsgélati program. Ennek
segitségével a monitoron lathatova valik a mikroszkopban latott kép. A program
alkalmazasaval mérheté a méhek egyes testrészeinek szélessége, hossziusaga vagy a
szarnyon 1év0 szogek, melyek a fajtajelleg vizsgalatokban fontos szerepet jatszhatnak.

Egy 2013-ban megjelent tanulmanyban (Kamel és mtsai, 2013) e modszernek
egy tovabb fejlesztett valtozatarol olvashatunk. A modszer 6tvozete a szkennernek és a
digitalis képek feldolgozasaban alkalmazott Photoshop szoftvernek. Elsé 1épésben a
preparatumok bekeriilnek a gép szkenner részébe, majd a szkennelt kép szamitogépre
menthetd. Ezt kovetden a Photoshop program egy alkalmazasaval a méhek kiilonb6z6
paraméterei kdnnyen és egyszerlien mérhetévé valnak. A modszer a legtobb fajtajelleg
vizsgalati paraméter mérésére alkalmas, tobbek k6zott a szarny szogeinek valamint a fej
méreteinek felvételére is.

2013-ban bemutatasra keriilt az ArcGIS program, mely alkalmas a meglévé
morfologiai adatok elemzésére és ezaltal a fajtdk meghatarozasara és elkiilonitésére.
Els6 1épésben a program a meglévd adathalmazt kategéridkba sorolja, majd egy
paraméter, vagy a felvett paraméterek mindegyikének felhasznalasaval morfometriai
térképet készit. A morfoldgiai és biogeografiai adatok kombinacidja altal a fajtak
kozotti elkiiloniilés lathatova valik. Az eredmények alapjan a program sikeresen
meghatdrozta a krajnai és yemeni méhfajtadkhoz tartozd biogeografiai régiokat (Abou-

Shaara, 2013).
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A kutatok Ujabb vizsgalati modszereket fejlesztettek ki a fajtak elkiilonitésére.
Kauhausen ¢és Keller (1991) szerint a krajnai és olasz fajta 3. és 4. tergitének szine,
valamint a szdrnyon mérhetd K19-es szog alapjan diszkriminancia analizis segitségével
94,6%-o0s pontossaggal elkiilonithetd. Eszerint a krajnai fajta esetében a K19-es szog
kozépértéke 78,98, a mért minimum érték 75,2, a maximum pedig 83,7. Olaszorszag
¢északi hibrid zondjaban végzett fajtajelleg vizsgalatban ettdl némileg eltérd eredmények
jelentek meg. A tanulmany alapjan a fajtatiszta ligustica egyedeknél a K19-es szog
értéke 80,37 valamint 79,27, a fajtatiszta krajnai egyedeké pedig 78,98 és 79,93 voltak
(Nazzi, 1992).

Nedic és mtsai (2011) szerbiai A. m. carnica méhészetek kozott szignifikans
(p<0,01) kiilonbséget mutattak ki a Kl19-es szog értékei kozott (77,01+1,44;
78,18+2,18; 79,61+2,61; 76,69+3,47; 79,40+1,94; 78,44+1,83; 79,19+2,07).
Referencidanak Maul és Hahnle (1994) eredményeit alkalmaztdk, mely a K19-es szog
tekintetében 79,40 volt.

Abou-Shaara és Al-Ghamdi (2012) szintén igazoltak, hogy a krajnai fajta
szarnyon taldlhato K19-es szogének atlag értékei 79,99 és 80,59, viszont ebben a
tanulményban a yemeni mézel6 méhhez hasonlitottak. Természetesen az olasz fajtaval
kozeli értékek nem zarjak ki, hogy a szinnel kombinalva a két fajta elkiilonitésének
hatékony eszkdze legyen. A K19-es szog felvételezése a szakirodalom alapjan tehat
nem szamit Ujnak, viszont hazédnkban jelenleg csupan a hatlemez szinét, a szipoka

hosszat, illetve a kubitalis index felvételezését alkalmazzak a tenyésztok ellendrzésében.

2.6.2. Fajtajelleg vizsgalat Magyarorszagon

Bar a morfologia fogalma (az él6lények kiilsé alakjanak, kinézetének,
tagolodasanak vizsgélata és leirasa) jobban lefedi az altalunk végzett vizsgalatokat, a
szakemberek egy része hazankban mégis fajtajelleg vizsgéalatoknak nevezi a hasonlo
jellegli kutatasokat. Fajtajellegen az egy-egy fajtara jellemzd tulajdonsagok Osszességét
értjiik, melyek alapjan az mas fajtaktol megkiilonboztethetd, elkiilonithetd. A két
fogalom hasonlosaga miatt ezért jelen dolgozatban mindkett6 eléfordul.

Kiemelten kell kezelni a fajtajelleg vizsgalatokat, mivel ezek egyrészt
Osszefliggést mutatnak a hozammal, masrészt a megfeleld fajtabélyegek, a tiszta
fajtajelleg alapfeltétele a méhexportnak. A Magyarorszagon is honos fajtatiszta pannon

méh irant egyre no a kereslet a méhet importalo orszagok részérdl. A lehetdség azonban
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csak akkor valhat a méhészet hasznot hozd tovabbi forrasdva, ha méhanyagunk
megfelel a vevok igényének, s a mindséget tartosan garantilni tudjuk. A méhészek
szabad szemmel is meg tudjak allapitani, hogy csaladjaik mutatjak-e az olasz (A. m.
ligustica) fajtaval vald keresztez6dés jeleit. Az ilyen munkasméhek hati potrohgytirti
nem sotétek, hanem a tortdl hatrafelé¢ haladva 1-3 gytiri (tergit) sargacsikos. Ezeket a
csaladokat az anydk azonnali lecserélésével ki kell zarni a tenyésztésbol még akkor is,
ha azok egyébként mas téren jo tulajdonsagokat mutattak (Internet 1).

Magyarorszagon a mézelé6 méh morfologiai bélyegeinek tudomanyos vizsgalatat
elséként Ordsi (1934) végezte Debrecenben. Az orszag 30 helységére kiterjedd
fajtabélyeg vizsgalat elvégzése Bakk (1955) nevéhez fliz6dott. Kimutatta, hogy a hazai
dolgoz6 méh atlagos szipoka hossza 6,5 mm, a szarnyjelzdje (kubitalis indexe) 1,6-2 a
méhek 8%-an és 2-nél nagyobb a 92%-an, tovabba a potroh szinezédése 81%-ban
sziirke. Az 1973-ban kezdddott mézeld méh kiillemtani és alaktani vizsgalatok alapjan a
hosszl szipokat igen kedvezd tulajdonsiagként tartottdk szdmon a nektargyijtés
szempontjabol. A méhek potrohgyliriijének szélessége Magyarorszagon 2,27 mm. A
potrohgyliriik szine és csikozottsdga vidékenként nagy eltérést mutatott. Az adatok
alapjan az orszdg méhallomanyanak 40-45%-aban a potrohgylriin eltérd szélességli
sarga csik huzodik (Gubicza, 1981a; 1981b). A munka 1976-t6l folytatodott a
potrohgyliriik szinére, a kubitdlis indexre és a szipoka hosszsagra vonatkozdan. E
bélyegek segitségével tiszta krajnai fajtajellegli és kedvezd tulajdonsdgii méhcsaladok
kivalogatasa volt a cél (Akac, 1981; 1982a; 1982b). 1979-ben a kdvetkezd értékeket
detektaltak a Godolléi Méhtenyésztési Osztaly munkatérsai. A szipoka hosszusaga 6,56
mm, szarnyjelzé 2,49 és a potroh szine 86%-ban sziirke. A két legjobb csalad szipdka
hossza 6,65 mm, szarnyjelzdje 2,5, a potrohgyliriik szine pedig 100%-ban sziirke. A
nemesitd munka soran arra torekedtek, hogy a szipoka hosszusaga atlagosan 6,7 mm, a
szarnyjelzd 2,8-3 legyen, mig a potrohgytirikon a sarga folt és csik hidnyozzon. Mar
ebben az évben is 259 ezer fajtabélyeg adat allt rendelkezésre, melyekbdl arra a
kovetkeztetésre jutottak, hogy honos méhiink szipokaja hosszabb, mint az olasz fajtaja
egyedeké. Az olasz méhet elséként Saghy Mihdly hozta be az orszagba 1853-ban
(Akac, 1980). Akac (1980) azt is megallapitotta, hogy az orszag akkori méhallomanya
kevert fajtaju, viszont a vizsgalt méhészetekben csupan kismértékben taldlhaté meg az
olasz fajtajelleg.

Akac (1982a) arra a kovetkeztetésre jutott, hogy a szipoka hossza és a kubitalis

index novekedésével aranyosan nagyobb lett a mézhozam. Kozleménye alapjan nem
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talalt korrelaciét a munkasméhek potrohszine és a méztermelés kozott (Akac, 1982c¢). A
nagy ¢és kis kubitalis indexel rendelkezd méhek keverten fordultak elé az orszag egész
teriiletén. A hatsé szarnyon Aatlagosan 21-22 horgocskat szamszerisitett Gubicza
(1982a). Ebben az évben szintén megallapitasra keriilt, hogy a jobb és balszarny
kubitalis indexe kozott 200 méhcsalad atlaga alapjan jelentds kiillonbséget nem sikertilt
kimutatni. A kubitalis index mérete a szarny méretével, a szipoka hosszaval, a hatso6
szarny tiiske szammal ¢és a viasztilkor felszinnel nem hozhatd Osszefliggésbe. A
kubitalis index atlaga a mérések alapjan 45,1, a hereméheknél 57,8 volt és orszdgon
beliill, az altagtél vald eltérés nagynak mondhatd. Tovabbd a nagy és kis kubitélis
indexel rendelkezé méhek az orszag egész teriilletén keverten fordultak elé (Gubicza,
1982b). A jelenleg elfogadott szamitds alapjdn a harmadik konyodksejt hosszabbik
oldalat vessziik ,,a”-nak, a rovidebb oldalt pedig ,,b”-nek. Ezzel szemben Gubicza
professzor Ur forditva alkalmazta, illetve a kapott eredményt megszorozta 100-al.

Molnar és Farkas (1983) tanulmanyaban a szipoka hossz és a szin kozott, a szin
¢és a CI kozott valamint a szipoka hosszlisaga és a CI kozott sem talaltak osszefiiggést.
Ennek ellenére javasoltak, hogy az anyanevelok méhcsalddjainak fajtabélyegeit évente
meg kell vizsgdlni, és ennek alapjan kell kijeldlni a kovetkezd évi tenyész csaladokat
(Akac, 1982b).

Németorszagban az A. m. carnica és az A. m. mellifera fajtak elkiilonitésére a
kubitalis indexet hasznaljak. Az A. m. mellifera az A. m. ligustica-t6l szin alapjan is jol
elkiilonithetd. E paraméterek vizsgéalata automatikusan bekeriilt a magyar fajtajelleg
vizsgalati rendszerbe az A. m. carnica és az A. m. ligustica megkiilonboztetésére.
Nemzetkozi szakirodalom alapjan a krajnai méheknél természetesen is el6fordul a sarga
potrohszinezet, ami igy nem egyértelmiien az olasz méhekkel valo keresztezodésre utal.
A sarga szinezddés ebben az esetben so6tétebb és fakobb, mint az olasz méheké, és a
heréknél nem jelenik meg (Ruttner, 1992). Mivel a két méhfajta igen hasonld a
morfologiai bélyegekkel rendelkezik, ezért az amerikaiak azt valljak, hogy az igazi
olasz méh sarga masolata a krajnainak (Dietz, 1993). A két méhfajta kubitdlis indexe
ugyanabba a tartomanyba esik, a krajnai méhcsaladok CI atlagai 2,35-2,79, az olasszal
keresztezetté pedig 2,28-2,63 (Khanbash, 1988).

Ludéanyi (1998) irasaban olvashat6, hogy Magyarorszagon a tovabbszaporitas
céljara felhasznalt csaladok kivalasztasahoz, valamint az honos A. m. carnica és A. m.
ligustica esetleges keresztezodésének kisziirésére hasznaljak fel a morfologiai

bélyegeket. A Szerz6 a kubitdlis index (CI) és a szinvizsgalat egylittes
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felhasznalhatosdganak lehetdségét vizsgalta a méztermelés prognosztizaldsdban. A
vizsgélat tovabbi céljai kozott szerepelt annak megéllapitasa, hogy a fenti morfoldgiai
bélyegek alkalmasak-e az A. m. ligustica-val valo keresztez0dés kimutatisara és
Osszefiiggésben allnak-e az akacméztermeléssel. A vizsgalatok soran hét kiillonbozo
genetikai hatterti fajta, hibrid és a magyar Okotipus keriilt Osszehasonlitasra. A
csoportok a kovetkezok voltak: A. m. carnica, a kanadai eredetii A. m. ligustica és az A.
m. carnica R3-as hibridjei. A csoportok CI értékei hasonlonak bizonyultak, ezért e
paraméter alapjan nem lehet a két fajtat és hibridjiiket biztonsaggal elkiiloniteni. A
mézhozam, ¢és a dolgozok szintipusai kozotti kapcsolat, valamint a mézhozam ¢és a CI
kozotti kapesolat sem volt jelentés. Tovabba nem lehetett szignifikdns Osszefliggést

kimutatni a dolgozok szine és a CI kozott sem.
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3. ANYAG ES MODSZER

3.1. Mintagyiijtés

Magyarorszagon 16 all6 méhészetbdl gyiijtottiink mintat 2010 nyaran. Minden
méhészetbol 6t csaladot mintaztunk meg, minden csaladbol tiz darab, 6t-hét napos,
lefedés eldtti dolgozod alca keriilt begytjtésre. Vizsgalatunkba vontuk még
Olaszorszagbol (Bologna) A. m. ligustica fajta (n=15), Libériabol (Jibloo) A. m.
adansonii fajta (n=15), Spanyolorszagbdl (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,
tovabba hazankbol rendelkezésre alltak a Buckfast hibrid egyedei (n=20) is (9. abra).

9. abra: A vizsgalatba vont hazai illetve kontroll méhészetek

A dolgoz6 alcakat egyedenként 1,5 ul-es eppendorf csdvekbe helyeztik a
laboratoriumba szallitasig, majd -20 °C-on taroltuk a genomialis DNS izolalasaig.
A mitokondrialis DNS vizsgéalathoz kettd mézeld meh dolgozo alcat hasznaltunk

fel csaladonként, minden méhészetbdl harom csaladot mintaztunk meg (n=96). A
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kiilfoldi populaciokbol atlagosan tiz egyedet (n=84) vizsgaltunk. Ezen kiviil az NCBI
adatbankbdl 53 referencia szekvencia allt rendelkezéstinkre.

A mikroszatellit analizishez hdrom méh alcat dolgoztunk fel csaladonként a
magyar méhészetekb6l, minden populaciobol 6t csaladot mintaztunk meg (n=236)

(Buckfast vonal n=10), valamint 106 kiilfoldi mintat vizsgaltunk.

3.2. A genomialis DNS izolalasa

A genomialis DNS izolalasa 6t-hét napos dolgozé alcabol tortént Latorre és
mtsai (1986) modszere alapjan. Az elsé 1épésben ketté Méh puffer eldallitasara volt
sziikség. A Méh puffer 1. (100 ml) 6sszetevéi 0,12 g Tris HCI, 2 ml EDTA oldat (pH
8), 0,35 g NaCl és 5 g szahar6z. Az elkésziilt oldat pH-jat 7,8-ra allitottuk be. A Méh
puffer 2. (100 ml) 6sszetevoi pedig 3,63 g Tris HCI, 2 ml EDTA oldat (pH 8), 1,25 ¢
SDS (Natrium lauril szulfat) és 5 g szahar6z. Végiil az oldat pH-jat 9,0-re allitottuk be.
A kalium-acetat oldat (10 ml) elkészitéséhez pedig 4,9 g K-acetatra volt sziikség.

1. A korabban begyiijtott 5-7 napos dolgozd alcak homogenizalasa pipetta heggyel
tortént, ebbdl 15 pl-t hasznaltunk a DNS izolalashoz.

2. A mintakhoz 160 pl Méh puffer 1-et, majd 100 pl Méh puffer 2-t adtunk egy-egy
perces razatas kozbeiktatdsaval, majd 30 perces inkubacié kovetkezett 65 °C-0s
vizfiirddben.

3. A 60 pl kalium-acetat oldat hozzdadasat kovetden egy perces razatas, majd 20
perces hiités kovetkezett -20 °C-on.

4. A mintakat 6t percig 13.000 rpm-en centrifugaltuk szobahdmérsékleten, és a
kovetkezd 1épésben 300 ul izopropanolra 300 pl-t pipettaztunk a feliiluszobol.

5. Ot percig szobahdmérsékleten hagytuk, majd 10 percig -20 °C-on hiitottiik, és 10
percig azonos fordulaton centrifugaltuk.

6. A feliiluszot leszivtuk, majd 500 pl 70%-os alkohollal ontottiikk fel, és azonos
fordulatszamon 1,5 percig centrifugéltuk. Az alkoholos mosast még kétszer
megismételtiik.

7. Végil 50 pl desztillalt vizet mértiink a mintakra és egy ¢jszakara 37 °C-0S

vizfiirdébe helyeztiik azokat.
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A kiilfoldrdl kapott kifejlett egyedekbdl E.Z.N.A. DNA Tissue Kit (Omega Bio-
Tek, USA) segitségével izolaltunk DNS-t.

1. A folyamat elsé lépéseként a kifejlett dolgozé méhegyedeket dorzsmozsarban
Osszetortiik, majd 20-30 mg szovetet eppendorf csdvekbe helyeztiink.

2. A kovetkezékben 200 ul TL puffert, majd 25 pul OB protedzt adtunk hozza és
alaposan Ossze vortexeltiik. A vortexelést harom oran keresztiil 20-30 percenként
ismételten elvégeztiik.

3. Majd 6t percig 13.000 x g-n centrifugaltuk a mintakat. A feliiluszot leszivtuk, majd
220 pl BL puffert adtunk hozzé és alaposan dssze vortexeltiik.

4. Ezt kovetden 10 percig 70 °C-on inkubéltuk a mintakat.

5. A kovetkezO 1épésben 220 ul szobahémérsékleti 96-100%-0s alkoholt adtunk
hozza. Az igy kapott elegyet pedig a Kit-hez tartozé membrannal ellatott csdvekbe
pipettaztuk, majd egy percig 10.000 g-n centrifugaltuk.

6. A feliillusz6t leontottiik, és 0j, 2 ml-es cs6be helyeztiik a membrannal ellatott mini
csoveket, majd 700 pul DNS mos6 puffert adtunk hozza és 30 masodpercig azonos
fordulaton centrifugaltuk.

7. A feliiluszo leontését kovetden az el6zd 1épésben hasznalt 2 ml-es csébe helyeztiik
a mini csdveket és a DNS mosasat ismételten elvégeztiik, majd ismételt két perces
centrifugalads kovetkezett az alkohol teljes eltavolitasa céljabol.

8. Végil a mini csoveket eppendorf csovekbe helyeztik és 100-200 pl 70 °C-ra
eldmelegitett abszorbensrdl leoldoé puffert adtunk hozza, majd a mintakat két percig
szobahOmérsékleten tartottuk.

Mindkét eljaras esetében az izolalt gDNS-t -20 °C-on taroltuk a tovabbi felhasznalasig.

A fajtajelleg vizsgédlathoz Magyarorszagon szintén ugyanazon 16 allo
méhészetbdl gytijtottiink mintakat. Minden méhészetbdl 6t csalddot mintaztunk meg,

minden csaladbol 50-50 darab kifejlett dolgozo egyedet vizsgaltunk.

3.2. Mitokondrialis DNS vizsgalat

A teljes mitokondridlis genombol régidkat jeloltiink ki variabilitasuk szerint. A
kivalasztott régiok az E2/H2 primer altal kozrefogott Citokrom-oxidaz I-11. (COI-COII)
gének kozotti régio (zold primerek), a Citokrom-oxidaz I. gén (piros primerek) €s a 16s
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rRNS gének (kék primerek) voltak. Az utobbi két gén egyes szakaszaira egy-egy primer
part terveztiink a Primer 3 tervezd program segitségével. Az E2/H2 primer par altal
amplifikalt termék hossza 811 bp, a COI gén szegmens esetében 421 bp, a 16s rRNS
gén szegmens esetében pedig 425 bp. Végiil a legjobban miikodé COI gén egy

meghatdrozott szakaszat valasztottuk.

Apis mellifera ligustica (Acc. no.: L06178.1) genom részlet:

AAAGAAATATTTTGATAAAATATTAATGTATAATTTTATATATACTATTACTTATCTTCTTCAT
AAATTTTAAATACCACTGATTTATTTATTTTTTAATTACTATTTTTGTATTAATAATAAATTCC
AATAATATTTTTATTCAATGAATATTAATAGAATTTGGTACAATCATTAGAATTAGATTAATTA
ATATTAAATCCACAAATAAAACCCCAAGATTAATTTATTATTCAGTATCAGTAATTTCAAGAAT
TTTTTTATTCTTTATAATTATTGTATACTTATCATCCATTAGATTTACTAAAACAGATACTTTT
AATTTTATAGTTCAAATAATATTTTTTTTAAAAATTGGAACTTTCCCCTTTCATTTTTGAATAA
TTTATTCTTATGAAATAATAAATTGAAAGCAAATTTTTTTAATATCAACATTAATTAAATTTAT
TCCAATTTATATAATAGTTTCAATAACTAAAATTAATTCATGAACATTATATTTTTTAATTACA
AATAGATTATATATTTCATTTTATGCTAATAAATTTTACACTCTAAAAAAATTACTAGCATGTT
CAACAATTTTTAATTCATTCTATTTTATTTTTATTTTAGAATTAAATAAAAATATATTTATTGC
TATAATTATTTTATATTCATTTAATTATTTTTTATTAATTAGATTCTTAAATAAATTTAATATT
CAAAATTTTAATTTTATATTTTACAATAAATATCAAATATATACATTCTTAACATTAATATTTA
ATTATTCAATATATCCAATTTTTCTTTCATTTGTAATTAAATGAAATCTAATTTTTATAATAGT
AAGAGTTAAAGCTTATAATTGAATTTTATTTCTTTTAATAATTTCTAGAATATTAATAATTTGA
AATTATATTATTATTTTAAAACGTGTATTTTTAAAAATAAATTTTTATAAAAATAATTTCATTG
ATGATAAAGATAATAAATATATATATCATAGATATTTTGCACTTACACTTCTTTCATTTAATAT
TTCATTTTTTATTACATTAAATTTTTTATAAATTATTATAATTATGAAATTAATCTTCAAATTT
GCAATCTGATGTTTTATAATTTAAACTATAATAATTTATTTAACATGATATAATATAGTATTAG
AAAAATTTTAATTTTCAATTTTTAAATTTACAATTTAACTCTTATTTAGATTTAATACTAAATA
AGATTTAAAAAACCCTTTTTTATTTTTTTATTTTTTTAAATTTTTAAAATATATACAAAGATTT
TAAGTTAAAATTTAAAAACTATTAATCTTCAAAATTAAAAATAAAAATTAATTTTTTAAATCTT
AATAATAAAGTGATTCATATCAACCAATCATAAAAATATTGGGATCTTGTATATTATTCTAGCT
TTATGATCTGGAATACTAGGATCATCAATGAGACTTATTATTCGAATAGAATTAAGATCCCCAG
GATCATGAATTAGCAATGATCAAATTTATAATACAATTGTTACTAGTCATGCATTCCTAATAAT
TTTTTTTATAGTTATACCATTTTTAATTGGAGGATTTGGAAATTGGCTTATTCCTTTAATACTA
GGATCACCTGATATAGCATTCCCCCGAATAAATAATATTAGATTTTGATTACTTCCTCCCTCAT
TATTTATACTTTTATTAAGAAATTTATTTTATCCAAGACCAGGAACTGGATGAACAGTATATCC
ACCATTATCAGCATATTTATATCATTCTTCACCTTCAGTAGATTTTGCAATTTTTTCTCTTCAT
ATATCAGGAATTTCCTCAATTATAGGATCATTAAACTTAATAGTTACAATTATAATAATAAAAA
ATTTTTCTATAAATTATGACCAAATTTCATTATTTCCATGATCAGTTTTTATTACAGCAATTTT
ATTAATTATATCATTACCTGTATTAGCTGGAGCAATTACTATACTATTATTTGATCGAAATTTT
AATACATCATTTTTCGATCCTATAGGAGGTGGAGATCCAATTCT

11004 bp

ACATCGAGGTCGCAAACATCTTTATCTATATGATCTATCAAAAGATATTACGCTGTTATCCCTA
AGGTAATTTATTCTTTTAATTACAATTTATAATTCAAAAAATTATCTTTATATCAAAATTAAAT
CTTAAATAAAGTTTATTAAATTTACCAATCCTCCCAATCAAATTTAATCTTAAATATATTTATT
AAAATTATAAATAAATTTAAAAATTAAATTAAATTCTATAGGGTCTTATCGTCCCATAATTAAA
TTTTAGAATTTTAACTAAAAATTTAAATTCATTTAATAATTTAGAGACAGTTATTATTTCATTA
ATTCTTTCATACAATTCTTCAATTAAAAGACAATTTATTATGCTACCTTTGTACAGTCAACATA
CTGCAGCTATTTAAAATAATTCATTGAGCAGATCGACCTAAAATTATAATCAACAGGACATGTT
TTTGATAAACAGGTGAATAATATATTTGCCGAATTCCTTTAAATTATATAATACAAAATATCAT
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TATAAAATATAACTTTATTACTAATCTAATCACTATTTCTATATTTTATTAATTAAAATATAAA
TTTTTATAGAAAAATAAAATATAAATTTAAATCATTATTAATTTATAAATATTAAATTATTAAA
TTATTAAAATTAAAGAAAAATATTATCTCTATAACATTAAAAATTAAAATTAAATTTTTATCTT
AAATTTATAGATTATCCCATAAATTTTTAATATAAAAATTAATAAATTAAAATAAAATTTAATT
TACTAAAATAATTATATCTAAATTAAATTTATTTCTAAAAAAACTAGATATTAATAAGTTCGTT
TAACATTTAATTTCTAAATCTATATTTATAATTTTATTGCTACAAAAAAAATAATATAAATTTA
GCTCCCTTATTTTCGAGATATTTAAAATCATTAAATAAATTTTAATCAACCCTGATACAAAAGG
TACAAAAAATTATTCTACTTTTTCACATTTAAATTTTCATTTACATTACTTTAAACTATAAAAT
TTTAAATTATTTCAAAATAATTAATTTAACCTAAATAAAATCTTTATAAACTTTTAAAAAAARAA
AATAAATTATTATTATTAATATATATATATATATATATATATATATATATATATATAAATATAA
CCAAATAATTTTATTAATAATTTTAATTATAAAATTTTAAAAACTAATTTTTTAATCTTTTCAC
TGTAAAAGAAATATTTTACTTTAAACTAAAATTTTAATCTAAAAACACCTTCCGGTACTCTTAC
TATGTTACGACTTATTCCAATTTTAATGAAATTGACGGGCGATTTGTACACTTTTTAATACTAT
CTTCAATTAAAGAAATTACTTTAATTTACTTTTAAATTCTCTTTCATATTTATATTAAAATAAA
TAATTCTAAAATTAAATTTATTGATATTCATCTTATATCTTAAATATACTACATTTTGATTTGA
ATTATTATTATATAAAATTTCTCTAACCCAAATAAATTCAAGCTAATTAAAACAACAATACATA
AATTTAAACTTAAGTAGATCTTATCGTGGACTATCAAATTAATCGACAAACATCTCTAACTAGA
TATAAAAAGCCGCCATATCGTTTAATTTTAATGATTCAACATTTACTACCTTAATATATTTATT
TACTATTTTTATAGTAGGGTATCTAATCCTAGTTTTTTATTAAATTTTTTAATGACAAAAAAAA
TTATTTATAATTATTATTATTAATTCAAAATTTCACCTAAAATCAATAAATTTAATTATAATTT
TTATTACAATTTAAATTAATATTAGAAAAAATTAATTTATAAGTCAAGTTTAACCGCTATTGCT
GGCGACTCATATTTATCCTTACTAGAATTAATTTCCGAATAAAACTTTCATTCATTGTTTCAGA
ATTCTCTATTAACTATAATTTA

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

A 10 pL reakcié mix 1 uM primert, 0,2 mM dNTP-t (Fermentas, Litvéania), 3
mM MgCl,-ot (Applied Biosystem, USA), 10 X puffert (Applied Biosystem, USA),
0,75 U Taq polimerazt (Applied Biosystem, USA) és 2 uL. DNS templatot tartalmazott.

A PCR reakcidkoriilmények a kdvetkezdk voltak:

95 °C 10:00 perc

95°C 0:15 masodperc

63°C 0:30 masodperc 35 x
73 °C 0:30 méasodperc

73 °C 25:00 perc

10 °C o0

Harom pL PCR terméket 2%-os agardz gélen megfuttattunk (1 X TAE puffer
(Thermo Scientific, USA), 0,5 mg/ml Gelred (Biotium, USA), 2%-0s SeaKem agar6z
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(Lonza, USA), majd UV fény alatt ellendriztiik az eredményt. A PCR termékek
tisztitdsa szekvenaltatashoz Clean-Up DNS fragment tisztit6 kit (A&A Biotechnology,

Lengyelorszag) segitségével tortént.

1. A protokoll alapjan 6t egység G oldatot adtunk az amplifikalt DNS-hez, majd 6ssze
vortexeltiik az elegyet, és a membrannal ellatott csdvekbe pipettaztuk.

2. Ezt kovetéen 30 mp-ig 10.000-15.000 rpm-en centrifugaltuk a mintakat.

3. A feliiluszot ledntottiik, majd el6szor 600 pl, a kovetkezo 1€pésben 300 ul A1 DNS
moso oldatot adtunk hozza. Minden mosas utan centrifugélas kovetkezett.

4. Végiil a membrannal ellatott csoveket eppendorf csdvekbe helyeztiik és 30 pl vizet
adtunk hozza, majd harom percig szobahdmérsékleten inkubdltuk, és egy percig

centrifugaltuk.

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

A leolvasott nukleotidok helyességét a BioEdit (Hall, 1999) programmal
ellendriztiik. A kapott szekvencidkat valamint az NCBI adatbdzisban elérhetd 53
referencia szekvenciat a ClustalX (Thompson és mtsai, 1997) programmal hasonlitottuk
Ossze. Ezt kovetden a haplotipusok és diverzitdsmutatok meghatarozasdhoz a DnaSP v.
5.10 program (Librando és Rozas, 2009), a filogenetikai analizishez pedig a MEGA v.
5. program volt segitségiinkre (Tamura és mtsai, 2011). A varidbilis poziciok
meghatarozasa soran az NCBI adatbankban talalhato teljes A. m. ligustica (Acc. no.:
L06178.1) mitokondrialis genomot alkalmaztuk. Az interneten elérheté FindModel
program segitségével megallapitottuk a kapott szekvencidkhoz leginkdbb megfeleld
Hasegawa-Kishino-Yano (HKY) plus Gamma modellt. A modell elénye, hogy mig a
Jukes-Cantor és Kimura modellek mind a négy bazis gyakorisagat azonosnak veszik,
addig a HKYY modell a bazis szekvenciak kiilonboz6 gyakorisagaval szamol. A modell
alapjan a bazisok lehetséges megoszlasa n=( nA, nC, nG, nT) (Hasegawa és mtsai,
1985). A megfelel6 algoritmus ismeretében Maximum-Likelihood (,,legnagyobb
valoszinliség”) filogenetikai fat szerkesztettiink. Azért esett a valasztds erre a
modszerre, mert azokat a torzsfdkat keresi, amelyek a leginkdbb megfelelnek a
valasztott evolucios modellnek, illetve a kiindulasi adathalmaznak. A modszer
maximalizalja a megfigyelt adatok valdsziniiségét, tehat a legvaldszintibbet kapjuk meg

az analizis végén. A mddszer hatranya, hogy rendkiviil szamitasigényes. A filogenetikai

51



fa szerkesztésekor kiilsd referenciaként egy, a domesztikalt méhfajtaktol genetikailag
tavol 1évo vadméh fajt (Trigona amalthea, Acc. no.: AF214669) valasztottunk.

A haplotipusok kozotti kapcsolatot Median-Joining Network analizissel is
szemléltettiik a Network v. 4.6.1.1 (Bandelt és mtsai, 1999) program alkalmazasaval. A
populacidk kozotti paronkénti Fsr értékeket a GenAlex V. 6.4 program (Peakall és
Smouse, 2006) segitségével hataroztuk meg.

3.3. Mikroszatellit analizis

A PCR reakcidhoz kilenc — irodalmi adatok alapjan — leggyakrabban alkalmazott
mikroszatellit markert hasznaltunk fel (A7, A113, A107, A28, A88, Al14, A35, A(B)24)
(Estoup és mtsai, 1995a), A43 (Garnery és mtsai, 1998) (2. tablazat). A 25 pL reakcid
kézeg 1 puM primert, 0,2 mM dNTP-t (Fermentas, Litvania), 4,3 mM MgCl,-ot
(Promega, USA), 5 X puffert (Promega, USA), 0,8 U Taq polimerazt (Promega, USA)
¢és 50-150 ng/ul izolalt DNS-t tartalmazott.

A PCR reakci6 koriilmények a kdvetkezok voltak:

94 °C 2:00 perc

94 °C 0:30 masodperc

x °C 0:30 masodperc 35 x
72 °C 0:30 masodperc

72 °C 10:00 perc

10 °C 0

A fragment analizist a Biomi Kft. (G6doll6) laboratoriuma végezte el. A kilenc
mikroszatellit markert harom multiplexben keriilt futtatasra (2. tablazat). A kapott
alléleket a PeakScanner v. 1.0 program (Applied Biosystem, USA) segitségével
olvastuk le.

A populacié genetikai paramétereket valamint a paronkénti Fsr értékeket
(Wright, 1965) Arlequin v. 3.1 (Excoffier és mtsai, 2005) szoftverrel hataroztuk meg.
Az allomanyok kiilonbozoségének mértékét szemlélteté AMOVA teszthez a GenAlex
V. 6.4 (Peakall és Smouse, 2006) programot, mig a Fixacios index (Fir, Fst, Fis) értékek
szamitasahoz az Fstat v. 2.9.3. (Goudet, 2001) programot hasznaltuk. A fékomponens
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analizissel szemléltettiik a populaciok elkiiloniilését (PCA) melyre a GenAlex v. 6.4
(Peakall és Smouse, 2006) program szintén alkalmas. A Nei-féle korrigalt sztenderd
genetikai tavolsag (Ds) (Nei, 1978) értékeinek meghatarozasdban a PopGene v. 1.32
(Yeh és mtsai, 1999) program volt segitségilinkre. A program altal generalt output file-
bol a Phylip programcsomag (Neighbour program) (Felsenstein, 1993) felhasznalasaval
output file-t generaltunk. A kapott UPGMA filogenetikai fat a TreeView program
(Page, 1996) felhasznalasaval vizualizaltuk. A Barrier (Manni és mtsai, 2004) program
alkalmazasaval lehetéségiink nyilt a vizsgalt populaciokat alkotd fajtak kozotti
elkiiloniilés szemléltetésére Delaunay haromszog modszer és Monmonier algoritmus
alkalmazasaval paronkénti Fsr értékek alapjan. Az ,,Assignment” teszt (Paetkau és
mtsai, 1995) azt mutatja meg, hogy ténylegesen mely egyedek tartoznak bele az
altalunk feltételezett populacioba.

A vizsgalt mézeldoméh-populaciok klaszteranalizisét Structure szoftverrel
(Pritchard és mtsai, 2000) végeztik el. Az osztidlyozds soran az egyedek allél
mintazatait hasonlitja 0ssze tobb egymadst kdvetd iteracidban. A program az egyes
genotipusokat azonos illetve kiilonb6zd csoportokba sorolja eléfeltételezés nélkiil. Jelen
vizsgalatban 80.000 burn-in fazist, valamint 1.000.000 MCMC (Markov Chain Monte
Carlo) 1épést allitottunk be az Admixture modell alkalmazasaval. A K-értékek az
altalunk meghatarozott csoportok szamat jelolik, esetiinkben 2<K<10. Minden K-
érteknél 100 futast (iteracid) inditottunk. A kapott eredményeket a Distruct program
(Rosenberg, 2004) segitségével vizualizaltuk.
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2. tablazat: A PCR analizis soran alkalmazott mikroszatellit primerek jellemzdi

Pri Forward primer szekvencia Reverse primer szekvencia Am]?liﬁkélt Egﬁfﬁi Multiplex
rimer termék hossza pie
(5°-3’) (5°-3%) (bp) (°C)
All3  CTCGAATCGTGGCGTCC CCTGTATTTTGCAACCTCGC 200-240 60 1
Al07 CCGTGGGAGGTTTATTGTCG  CCTTCGTAACGGATGACACC 160-186 58 1
A28  GAAGAGCGTTGGTTGCAGG  GCCGTTCATGGTTACCACG 126-144 56 1
A88  CGAATTAACCGATTTGTCG GATCGCAATTATTGAAGGAG 138-156 56 2
Al4  GTGTCGCAATCGACGTAACC  GTCGATTACCGATCGTGACG 216-256 58 2
A(B)24 CACAAGTTCCAACAATGC CACATTGAGGATGAGCG 98-110 55 2
A43  CACCGAAACAAGATGCAAG CCGCTCATTAAGATATCCG 127-140 55 3
A7 GTTAGTGCCCTCCTCTTGC CCCTTCCTCTTTCATCTTCC 105-126 58 3
A35  GTACACGGTTGCACGGTTG CTTCGATGGTCGTTGTACCC 105-115 57 3
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3.4. Fajtajelleg vizsgalat

A Magyarorszagon altalanosan alkalmazott fajtajelleg vizsgalati paraméterek a
kovetkezOk: hatlemez szine, szajszerv hossza és a kubitalis index. Vizsgalatainkban
ezeket a paramétereket vételeztiik fel.

A szinvizsgalathoz minden csaladbdl 50 egyedet vontunk vizsgalatba. A Krajnali
pannon méhre jellemz6 a sziirke illetve sotét szinti potroh. E vizsgalat soran az esetleges
mas szinll (sarga) potrohgytirik jelenlétét vagy hianyat mértik fel. A Méh
Teljesitményvizsgalati Kodex (2003) eldirasai alapjan a kovetkezd kategoridkat
kiilonboztettiik meg:

» S - apotrohgytirtik kitinpancéljanak szine sotét

» | - az els6 tergiten két oldalt sarga folt talalhatod

» |1l - az elsé tergiten sarga sav (maximum 4%) talalhato

» 1ll - amasodik tergiten is jelen van a sarga sav (kizar6 ok) (10. abra)
>

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

Il I I
A

!
\‘r

i
| ———

10. abra: A pannon méh megengedett potroh szinezddése (S, I) €és nem kivanatos

szinezddése (11, I11) a fajtasztenderd alapjan (Forras: Gregorc €s Locar, 2010)

A krajnai pannon méh esetében elfogadott az ,,S” illetve az I-es kategériak. Az
50 méhegyedbdl legfeljebb kettd lehet egy savos, és a fajtasztenderd alapjan nem
megengedettek a kettdé vagy harom sdvos egyedek. Ha tobb mint kettd egy savos, vagy
ketté és harom savos egyedek fordulnak el6, abban az esetben az anyaneveld abbol a
csaladbol nem tenyészthet méhanyat. A méhtenyésztd abban az esetben folytathatja a
tenyészt6i munkat az adott vizsgalati évben, ha az 6t bekiildott méhcsalad mintdjabol

legalabb harom megfelel a fajtajelleg mindsitésnek.



A szipoka Kiboncolasa a fej eltavolitasaval |
kezdddik. Osszesen 20 méhegyed fejét vagtuk le ~Lv4‘
egy csaladbol, majd torekedtink arra, hogy a A T
boncolds soran a szipdka nehogy elszakadjon, 1A (f |
vagy a vége leszakadjon. A kiboncolt szipokakat a /S
mérés pillanataig alkoholban (70%) taroltuk, hogy '
a kisziradast elkerilljik. A szipokik, amint a  /

targylemezre kertilnek, fokozatosan vesztik el

nedvességtartalmukat, szaradnak,
Osszezsugorodnak. Tehat a ragasztds és mérés

kozott tigyelni kellett arra, hogy minél kevesebb

id6 teljen el. A szipokakat a targylemezen cellux
11. abra: A mézelé méh

segitségével rogzitettilk. Mikrofilm olvasoval, és a szipokéjanak hossza (Forrés:

hozza tartozd vonalzd segitségével mértik a Ruttner, 1988)
hosszukat. A szipoka mérete (submentum+mentum+glossa) 6,50-6,80 mm kozotti érték
lehet az elfogadott fajtasztenderd alapjan, de minimum 6,50 mm (11. abra).
Az els6 szarnyon talalhaté kubitalis index (CI) (12. abra) — mely a harmadik konyoksejt
két erének (,,2” és ,,0”) aranyat jelenti - vizsgalatdhoz szintén minden csaladbol 20
egyed els6 szarnyat preparaltuk, majd alkoholban taroltuk (70%) az adatok felvételéig.
A kubitalis index értéke a fajtasztenderd alapjan 2,30-3,00 kozotti szamitott értéket
mutat. A szarnyak felragasztasa 12,2 X

Cubital Index = a/b 3,9 cm-es, fehér cimkével ellatott

iiveglapokra tortént, szirén
atpasszirozott, ¢és 3-4  vizcseppel
e 3 felhigitott tojasfehérje

PR Tt o2 kb felhasznilasaval. A fehér cimkén a
csaldd szamat illetve a tenyésztd
kodszamat rogzitettiik. A ragasztas

- soran a targylemez egy kis részét
12. abra: A mézel6é méh kubitalis indexe bekentilk  tojasfehcrjovel, majd 2
(Forrés: Internet 7) szarnyakat egymas utan felhelyeztiik.

A folyamat megkozelitéleg 10-15

percet vett igénybe. Egy sorban nyolc egyed szarnyat, egy oszlopban pedig hat egyed

elsé szarnyat ragasztottuk, igy 0sszesen egy targylemezen 48 egyed szarnypreparatuma
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allt rendelkezésilinkre. A ragasztas és szaradas utan

a mérésekhez Carl Zeiss mikroszkop volt ||

segitségiinkre. A mérésekhez sziikséges
miszereket a Haszonallat-génmegdrzési Kozpont
M¢éhtenyésztési  és  Génmegdrzési  Csoport
bocsatotta rendelkezésiinkre (14. abra).

Irodalmi adatok alapjan, az elsd szarnyon
mérhetd Kl19-es szog (13. abra) a fajtak
elkiilonitésének hatékony eszkoze lehet. A
méréseket Optika mikroszkop, ¢és a hozza
kapcsolodo 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.

13. abra: A mézelé méh els6
szarnyan mérheté K19-es szog
(Forras: Ruttner, 1988)

14. abra: A kubitalis index mérésének folyamata a
M¢htenyésztési €s Génmegdrzési Csoport Intézetében
(Go6dollo)
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4. EREDMENYEK

4. 1. A mitokondrialis DNS vizsgalat eredményei

A citokrém-oxidaz I (COI) mitokondridlis régié egy adott szakaszanak
szekvenciai altal meghatarozott 17 haplotipus megoszlasat mutatja a 15. dbra. Az dbran
a magyarorszagi és kiilfoldi kontroll egyedek altal alkotott haplotipusok figyelhet6k
meg. Megallapithatd, hogy a Ht 9 dominans Kozép-Europaban, és gyakorisaga déli
iranyban egyre nd. A Magyarorszdgon megjelend ritka haplotipusok koz¢é tartozik a Ht
8 (11-es méhészet), Ht 10 (14-es méhészet), Ht 11 (6-os méhészet), Ht 12 (8-as
méhészet), Ht 2 (15-6s méhészet) és Ht 16 (6-0os méhészet). E haplotipusok koziil a Ht
8-as, Ht 11-es, Ht 12-es ¢és Ht 16-os csak Magyarorszagrol keriilt kimutatasra. Csupan a
lengyel bydgoszczi populacidban jelent meg a Ht 5, Ht 6 és Ht 7, valamint egyediiliként
a wroclawi populaciéban mutattuk ki a Ht 4-et. A Ht l-et kizardlag az olasz
populacidban detektaltuk. A spanyol dllomanybol kimutatott Ht 4, Ht 13, Ht 14 és Ht 17
mas altalunk vizsgalt populdcidban nem jelent meg. A libériai populécidban megjelend
Ht 15 szintén egyedinek bizonyult.

A Ht 8, Ht 11 és Ht 12 0j haplotipusként jelent meg Magyarorszagon, az NCBI
adatbazisban nem szerepelt. Ezen kiviil Spanyolorszagbol a Ht 4, Ht 13 és Ht 14,
valamint Lengyelorszagbol a Ht 5, Ht 6 és Ht 7 jelent meg Ujként. Miguel és mtsai
(2007) vizsgalataban a Pireneusoktol délre és az Ibériai hegyektdl északra az ,,M”
szarmazasi vonal haplotipusain kiviil kis mértékben ugyan, de a ,,C” szarmazasi
vonalhoz tartoz6 haplotipust is kimutattak a citokrom-oxidaz I és 1l (COI-COII)
intergénikus szakasz vizsgalata alapjan. Jelen dolgozatban Spanyolorszdg hasonloan
¢északi terliletén csupan erre a régiora specifikus haplotipusokat (Ht 4, Ht 13, Ht 14, Ht
17) hataroztunk meg.

Olaszorszag egészére kiterjedd tanulmanyban a COI-COII gének kozotti régid
vizsgalata soran megallapitottak, hogy a ,,C” szarmazasi vonalon kiviil az orszag teljes
tertiletén eléfordulnak az ,,M” szdrmazési vonal egyedei is. Ez azt jelenti, hogy
els6sorban A. m. iberica és A. m. mellifera fajtak keverednek a honos A. m. ligustica
méhallomanyban (Franck és mtsai, 2000b). Vizsgalati eredményeink alapjan az
Olaszorszagb6l szarmaz6 méhmintdkban a Ht 9-et és a Ht 1-et azonositottuk. A Ht 9

Ko6zép-Eurépaban a leggyakoribbnak bizonyult, a Ht 1-et viszont kizarélag

58



Olaszorszagban taldltuk, ennek kovetkeztében a ,,C” szdrmazési vonalhoz tartozo
haplotipusokat mutattunk ki, mely feltehetéen az alacsony elemszdmmal magyardzhato.
A bydgoszczi (Ht 5, Ht 6, Ht 7) és wroclawi (Ht 3) méhészetekben elsdsorban a
magyarorszagi méhpopulacioban kimutatott haplotipusoktol eltéré haplotipusok
jelentek meg, mig Krakkow (Ht 2, Ht 9, Ht 10), Bialowieza (Ht 2, Ht 9) ¢és Siedlice (Ht
2, Ht9) méhészeteiben kizarolag azokat a haplotipusokat detektaltuk, melyek a magyar

populaciokban is megjelentek (3. tablazat).

. R
< Adriatic |
TG Ses |

15. abra: COI régidban azonositott 17 mézelé méh haplotipus

A vizsgalt populaciok alapvetd diverzitas indexeit, valamint a haplotipusok
szamat a 4. tablazat tartalmazza. A mintaszammal aranyosan a legtobb haplotipust a
magyar populaciokban detektaltuk (N hap=7), a legnagyobb diverzitast pedig a
Lengyelorszagbdl szarmazd bydgoszczi populécioban allapitottuk meg.

Mivel Lengyelorszag feltételezhetéen az A. m. mellifera és az A. m. carnica
fajtdk hataran fekszik, ezért a kapott mintdk szarmazasi helyeit kiilon populacioként
jeloltiik. Az adott allomanyban dominansnak bizonyult fajtat szintén feltiintettiik az

eredményiil kapott tdvolsagértékek alapjan.
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A haplotipus diverzitas kdzepes vagy kozepes feletti értékeket mutatott, amely a
nukleotid diverzitasrol szintén elmondhato. Kivételt képezett a Libériabol szarmazd
populacio, valamint a Buckfast vonal altalunk vizsgalt egyedei. Mig a libériai populaciéd
esetében (n=10) minden minta azonos, a Ht 15 tagja, addig a Buckfast vonal minden
egyede (n=10) beolvadt a Kozép-Eurdpaban leggyakoribb haplotipusba, mely a Ht 9.
Spanyolorszag egészére kiterjedd vizsgalatban a haplotipus diverzitas atlagos értéke
0,666 (Miguel és mtsai, 2007). Jelen vizsgalati eredményeink ezt alatdmasztjak, mivel
Spanyolorszag Aaltalunk vizsgalt méhészeteiben hasonld értéket allapitottunk meg.
Hazankra a kozepes, vagy afeletti haplotipus diverzitasi érték jellemzd, mig
Spanyolorszag egészére nézve magasabb értéket hataroztak meg. A kiilonbséget a

spanyol kutatds magasabb elemszama, és a két populaci6 eltérd struktiaraja indokolhatja.
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3. tablazat: A magyar ¢s lengyel mézeldméh-populaciok haplotipus megoszlasa

Populiacio Fajta Htl Ht2 Ht3 Ht4 Ht5 Ht6 Ht7 Ht8 Ht9 Ht10 Ht1l Ht12 Ht13 Ht14 Ht15 Ht16 Ht17
Magyarorszag Apis mellifera carnica 4 2 82 2 2 2 2
Lengyelorszag - Bydogszcz Apis mellifera mellifera 1 5 1 2 1
Lengyelorszag - Krakkow  Apis mellifera carnica 3 6 1
Lengyelorszag - Bialowieza Apis mellifera carnica 2 7
Lengyelorszag - Wroclaw  Apis mellifera mellifera 4 1
Lengyelorszag - Siedlice  Apis mellifera carnica 2 8
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4. tablazat: A vizsgélt populaciok 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
Bydgoszcz A. m. mellifera 10 5 0,756+0,130 0,007+0,004
Krakkow A. m. carnica 10 3 0,600+0,131 0,001+0,001
Bialowieza A. m. carnica 9 2 0,389+0,164 0,001+0,001
Wroclaw A. m. mellifera 5 2 0,356+0,159 0,004+0,003
Siedlice A. m. carnica 10 2 0,400+0,237 0,001+0,001
Magyarorszdg  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 5. tablazatban a referencia szekvenciahoz (Accession number: L06178.1 Apis
mellifera ligustica teljes mitokondrialis genom) viszonyitott 15 variabilis poziciot
mutatjuk be 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
pozicioban mind tranzicié (G/A) mind transzverzié (G/C) lezajlott.

A vastagon szedett haplotipusok Ujként jelentek meg. A Ht 1 megfelel a
korabban publikalt Ligus8 (Acc. no.: AY114460), a Ht 10 a Carni3 (Acc. no.:
AY114461) és Ligus2 (Acc no.: AY114458), a Ht 17 pedig a Sicul2 (Acc. no.:
AY114481) szekvencidknak (Ozdil és Ilhan, 2012). A magyar populdciokban megjelend
leggyakoribb 9-es haplotipus megegyezik a referencia szekvenciaval a vizsgalt régiora

vonatkozodan.
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5. tablazat: A referencia szekvencia alapjan meghatarozott variabilis pozicidk
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A populaciok kozotti paronkénti Fst értékeket a 6. tablazatban foglaltuk 6ssze. A
magyar, ¢s minden altalunk vizsgalt eurdpai populéciotdl mitokondridlis DNS alapjan
legtavolabb a libériai populacio talalhaté. A magyar populacioktol Bydgoszcz (0,870)
és Wroclaw (0,883) méhpopulacioi is igen jelent6s genetikai tdvolsagot mutattak. Ez
feltételezhetoen azért kovetkezett be, mert Lengyelorszag az A. m. mellifera és A. m.
carnica fajtak hataran fekszik. Az emlitett két lengyel populaciot feltehetéen tiilnyomod
tobbségben A. m. mellifera egyedek alkotjak, melyek az ,,M” szarmazasi vonalhoz
tartoznak. Mivel az A. m. carnica fajta a ,,C” szarmazasi vonal tagja, igy jelentds
szarmazasbeli kiilonbség van a két fajta kozott, mely a tavolsagértékekben is
megmutatkozik még akkor is, ha biogeografiailag nem olyan jelentés a tavolsag
Magyarorszag és Lengyelorszag kozott.

Az A. m. iberica fajta Spanyolorszagbdl szintén az ,,M” szarmazasi vonal tagja.
A két fajta kozelebbi rokonsagat jol illusztraljak a tavolsagértékek is.

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
populécié a magyarokhoz hasonldan krajnai jellegii, és egyedeinek jelentds része a ,,C”
szarmazasi vonalhoz tartozik. Oleksa és mtsai (2011) vizsgalati eredményeik alapjan
Lengyelorszag északkeleti részén talalhatd Augustow erdd teriilete egy specialisan
izolalt tenyésztési korzet, melyet 76,5%-ban az ,M” vonalhoz tartoz6 haplotipusok
alkotnak, amig északon Polnocna teriiletén a honos ¢és idegen, ,,C” vonalhoz tartozo
haplotipusok azonos gyakorisaggal fordulnak eld. Eredményeinkkel igazoltuk Oleksa €s
mtsai (2011) mitokondrialis DNS vizsgalati eredményeiket, miszerint a tdlnyomo
tobbségben  fajtatiszta A.  m. mellifera fajtdjinak tartott lengyelorszagi
méhpopulaciokban a hibridizacio jelen van. Tovabba kijelenthetd, hogy a genetikai
elkiiloniilés nem csupan Lengyelorszag északkeleti teriiletére, hanem Lengyelorszag
keleti €s nyugati részének egészére jellemzd.

Az Olaszorszagban honos A. m. ligustica fajta szintén a ,,C” szarmazasi vonal tagja,
melyre a lengyel populaciok krajnai jellegli allomanyai (Bialowieza, Siedlice, Krakkow)
kozotti alacsony tavolsagértékek jol ravilagitanak. Az olasz és magyar populaciok
kozotti alacsony tavolsagértékek (0,277) szintén a kozOs szarmazast bizonyitjak. Ezzel
megerdsitettiilk Kozmus és mtsai (2007) valamint Nedlic és mtsai (2009) citokrém-
oxidaz I és II mitokondrialis alegységek kozotti tRNSleu régio vizsgalata soran kapott

eredményeiket.
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6. tablazat: A populdciok 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 - okl ns faleka ns e ikl ik folead
Olaszorszag 0,277 - Fkk kK Fokk *x ns *x ns
Bialowieza 0,061 0,105 - Fkk Fkk Fkk *xx xxx kk
Siedlice 0,042 0,111 -0,116 - ok Fkk ok ok *xx
Krakkow 0,160 0,129 -0,081 -0,064 - Fkk *x xxx kk
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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16. abra: Maximum Likelihood filogenetika fa, Hasegawa Kishino Yano plusz
Gamma modell, Bootstrap futtatasok szama: 10.000
(*®- uj haplotipus Magyarorszagon, ¥ - 0j haplotipus Lengyelorszagban, <- 0j haplotipus
Spanyolorszagban)

A 16. abra az altalunk kimutatott 17 haplotipust, valamint az NCBI adatbazisban
elérhetd 53 referencia szekvencia bevondsaval kimutatott tovabbi 6t haplotipust mutatja.
A felhasznalt szekvencidk alapjan kilenc j haplotipust detektaltunk, melyek az NCBI
adatbankban eddig nem szerepeltek. A fekete korrel jelolt harom haplotipust Gjként
hataroztuk meg Magyarorszagrol (Ht 8, Ht 11 és Ht 12). Fekete haromszoggel az Gjként
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 jeloltik. A
szekvencidk Osszehasonlithatosaga érdekében minden szekvencia egyontetiivé tétele,
leroviditése sziikséges. A korrekciot kovetéen 307 bp hosszusdgu szekvencia allt
rendelkezésiinkre. Emiatt a filogenetikai fan a Ht 16 nem jelenik meg kiilén, hanem

beolvad a Ht 9-be. A 16. abra tovabba azt mutatja, hogy a vartakkal &sszhangban a
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magyar haplotipusoktol jol elkiiloniilnek a spanyol haplotipusok, és a libériai (Ht 15)
haplotipus. A Ht 20-at, Ht 21-et és Ht 22-t az NCBI adatbankbol szdrmaz6 szekvencidk
alkotjak. E harom haplotipus esetében mind a fajta, mind a szdrmazasi hely kérdéses.
Az abra alapjan azonban feltételezhetd, hogy a Ht 20 Spanyolorszagbol szarmazik, és a
haplotipust alkoté egyedek A. m. iberica vagy A. m. sicula fajtajuak. Tovabba a Ht 22-
1ol feltételezhetd, hogy afrikai szarmazasu. A kiilsé referenciaként alkalmazott Trigona
amalthea vadméh faj lathatoan jol elkiiloniilt a kapott haplotipusoktol és az azokat
alkoté domesztikalt fajtaktol.

17. abra: A magyar, kiilfoldi kontroll valamint 53 referencia szekvencia altal
meghatarozott haplotipusok egymashoz vald 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 megjelend szekvencia a
fajta pontos megnevezése nélkiil
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A Median-Joining Network analizissel készitett 17. abra a vizsgalt egyedek
haplotipusainak kapcsolatat mutatja. A korok mérete aranyos a haplotipust alkoto
egyedek szamaval, a kiilonb6z0 szinek az egyes fajtakat jelolik. A haplotipusok mellett
a haplotipus szamat tiintettiik fel. A Ht 9, 16 valamint a Ht 18 kozott két mutaciot
hatdroztunk meg. A magyar méhmintadkban el6forduld haplotipusok kapcsolatanak
vizsgalata soran megallapithatd, hogy a magyar krajnai pannon méh egy haplocsoportba
tartozik. A haplocsoporton beliil hat jol elkiiloniilt haplotipus lathato, 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 kimutathato a fekete méh jelenléte. Tovabba a magyar
populacioktol jol elkiiloniilnek a spanyol és libériai haplotipusok. Az Fsr
tavolsagértékekkel Osszhangban a Median Joining Network analizissel szintén
szemléltettiik a Spanyolorszagb6l szarmazo A. m. iberica és A. m. sicula, valamint a
Lengyelorszagbol szarmazo A. m. mellifera fajtak kozeli rokonsaga és ,,M” szarmazasi

vonalhoz tartozasat.
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4. 2. A mikroszatellit vizsgalat eredményei

Az idegen fajtak kimutatasat a magyar mézeldméh-populaciokban, tovabba a
genetikai diverzitas és tavolsag vizsgalatokat 6t orszag méhpopulacidinak bevonasaval
mikroszatellit markerek segitségével végeztiik el.

Az allélok méretét, az allélok szamat, a vart és valds heterozigozitast, a
polimorfizmus index (PIC) értékét, valamint beltenyésztési egyiitthatd (Fis) eredményeit
az 7. tablazat szemlélteti. Osszesen 172 allélt detektaltunk a 10 vizsgalt populacioban 9
mikroszatellit marker felhasznalasaval. Az allélok szama 10 és 31 kozott alakult, ezzel
egyenesen aranyosan valtoztak a vart és a valds heterozigozitds, valamint a
polimorfizmus index értékei. A legkevesebb allélt az A28 és A(B)24 16kuszon, mig a
legtobbet az A107 16kuszon azonositottuk. Ebbdl kovetkezden az atlagos allélszam 10,6
(A107), és 3,3 (A28) kozott valtozott.

Az F-statisztika eredményei alapjan megallapithatd, hogy a vizsgalt Osszes
lokuszra nézve jelentds szamban fordulnak eld heterozigota egyedek, ebbdl
kovetkezden a beltenyésztettségi egylitthatd értékei igen alacsonyak, tehat a vizsgalt
populacidkban a beltenyésztettség nem jellemzo.

A heterozigozitas értékek megmutatjak, hogy az allélgyakorisagb6l szamolva
mennyi a heterozigotdk ardnya a Hardy-Weinberg szabdly figyelembevételével. Az
atlagos vart heterozigozitasi érték a kilenc l0kusz vizsgalata alapjan 0,709. A
legmagasabb értéket (0,842) az A107, mig a legalacsonyabbat (0,443) az A28 marker
esetén kaptuk. Az atlagos valos heterozigozitasi érték minden vizsgalt 16kuszra 0,877.
Ebben az esetben a legmagasabb értéket az A7 (0,999), mig a legalacsonyabb értéket az
A28 (0,407) 16kusz esetében detektaltuk.

Az altalunk hasznalt markerek az A28 marker kivételével magas polimorfizmus
értékkel (PIC atlag=0,635) jellemezhetéek. A legkisebb vart heterozigozitas értéket
(He=0,407) ¢és a legalacsonyabb PIC értéket (P1C=0,36) az A28 marker eredményei
mutattak. Ellenben az A107 marker esetében a legmagasabb polimorfizmus index
értéket (PIC=0,78) allapitottuk meg.
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7. tablazat: Az egyes lokuszok heterozigozitasara és informacio tartalmara vonatkoz6 eredmények
He és Ho - 16kuszok heterogenitasanak foka, Fis - beltenyésztési koefficiens, PIC - polimorfizmus index

Lokusz Allél méret (bp) Allélok szama Atlagos allélszam He Ho Fis PIC
Al113 164-242 28 8,7 0,768 0,998 -0,401 0,70
A107 96-290 31 10,6 0,842 0,982 -0,153 0,78
A28 122-154 10 3,3 0,443 0,407 0,017 0,36
A88 132-216 14 5,9 0,655 0,829 -0,304 0,58
Al4 126-244 22 9,0 0,790 0,962 -0,327 0,72

A(B)24 96-118 10 4,6 0,656 0,754 -0,374 0,57
A43 96-144 19 6,9 0,777 0,982 -0,360 0,70
A35 92-140 18 5,9 0,719 0,983 -0,551 0,63

A7 54-130 20 6,4 0,729 0,999 -0,328 0,64
Atlag 19 6,7 0,709 0,877 -0.309 0,635
(szoras) (7,270) (2,308) (0,116) (0,205) ' (0,122)
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n - vizsgalt egyedszam, Ap — populaciéra vonatkozé atlagos allélszam, Np - privat allélok gyakorisaga, Ho - valos heterozigozitas, He - vélt

8. tablazat: A vizsgalt mézeléméh-populaciok heterozigozitasa

heterozigozités
Populacié 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 5,242.7 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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A 8. tablazatban a vizsgalt populaciokra vonatkoz6 leiré diverzitdsmutatokat
foglaltuk 6ssze. A kiszamitott heterozigdta aranyt (Ho és He) a genetikai diverzitas
mértékének is nevezik. A vart heterozigozitas érték (He) arra utal, hogy az
allélgyakorisag alapjan szamitott érték nem sziikségszerlien azonos a populacidban
ténylegesen megallapitott (HO) heterozigozis értékkel. Az atlagos populacionkénti
tényleges heterozigozitasi érték 0,816-0,985 kozott, mig a vart heterozigozitasi érték
0,846-0,634 kozott valtozott. Minden populacioban magas heterozigozitas értékeket
kaptunk, ahol kiemelkedik a libériai allomany (H0=0,985+0,029). A magyar
méhészetekben kapott magas heterozigozitasi értékek arra wutalnak, hogy a
beltenyésztéses leromléstdl jelenleg nem kell tartani. Magyarorszagrol csupan egyetlen
vizsgalattal torténhet Osszehasonlitas. Megerdsitettiik Révay ¢és mtsai  (2009)
eredményeit, miszerint a hazai anyaneveld telepek altaluk vizsgalt szegmense nagyfoku
fajtan beliili diverzitast mutat RAPD-PCR moddszer alkalmazasaval.

Az allélszamok atlaga 14,3+6,2 (Magyarorszag) ¢és 3,7+1,2 (Lengyelorszag —
Wroclaw) kozott valtozott. A magyar méhallomanyban az unikalis allélok ardnya 3,6%.
Az atlagos allélszam ¢és az unikalis allélok aranya a magyar populaciokban feltehetéen
azért a legmagasabb, mivel ebben az esetben rendelkeztiink a legnagyobb elemszammal.

A mintaszammal aranyosan a libériai populdcidban detektaltuk a legnagyobb
atlagos allélszamot (8,143,0), tovabba a kimutatott allélok 2,1%-a csupan a libériai
allomanyban jelent meg.

Abban az esetben, amikor Lengyelorszag egészét vizsgaltuk, a vart
heterozigozitasi érték 0,709 és 0,756 kozott, mig a valods érték 0,822 és 0,907 kozott
alakult. Ha Osszehasonlitjuk Oleksa és mtsai (2011) tanulméanyaval, akkor az orszag
egészére vonatkozo vart heterozigozitési értékek 0,409 és 0,551 kozott, tovabba a valds
értékek 0,573 ¢és 0,631 kozott valtoztak. Az alkalmazott kilenc marker koziil 6t
megegyezett az altalunk felhasznalt mikroszatellitekkel. A jelen vizsgélatban kapott
magasabb  heterozigozitasi  értéket  feltehetben az  alkalmazott  markerek
informaciotartalméanak kiilonbozdésége, valamint az eltéré mintavételi teriiletek okoztak.

Miguel és mtsai (2007) hét mikroszatellit marker bevonasaval Spanyolorszag
egészére vonatkozoan megallapitottak, hogy az atlagos valos heterozigozitasi érték
0,473. Spanyolorszag nyugati részének vizsgalata soran De la Rua és mtsai (2004) 4,66
atlagos allélszamot, 0,59 vart és 0,45 valos heterozigozitast allapitottak meg. A
kontrollként rendelkezésiinkre bocsatott 6t méhészetbdl szdrmazd spanyol

méhmintakban atlagosan 5,2 allélt, 0,644 vart €s 0,816 valos heterozigozitast mutattunk

72



ki. Mindezek alapjan a spanyol méhallomanyok altalunk vizsgalt szegmense magasabb
heterozigozitast mutat, mint az egyéb spanyol vizsgalatokban kozolt értékek. A magyar
populaciokban 0,896 valds heterozigozitasi értéket kaptunk, igy a spanyol
méhpopulaciok valtozékonysaga irodalmi adatok alapjan alacsonyabb.

Jensen és mtsai (2005) vizsgalataban az A. m. ligustica populacioban tizenegy
mikroszatellit marker alkalmazasaval az atlagos allélszam 6,9, mig a heterozigozitas
vart értéke 0,693, a valds értek pedig 0,663. Jelen vizsgalati eredmények alapjan a
Bologna-bol szarmaz6 mintak esetében 5,3 atlagos allélszamot valamint 0,634 vart
heterozigozitds ¢és 0,911 valés értéket hatdroztunk meg. A két vizsgalat
Osszehasonlitdsakor megallapithatd, hogy kozel azonos vart heterozigozitasi értékek
mellett eredményeink magasabb valos heterozigozitast mutattak.

A Szlovékidban honos krajnai fajta struktirajanak és genetikai diverzitdsanak
vizsgalata soran az atlagos vart heterozigozitas minden vizsgalt 16kuszra nézve 0,705,
mig a valds heterozigozitasi érték 0,704 volt. A magyar allomanyokkal valo
Osszehasonlitdsakor a két krajnai populacio kozel azonos, kdzepes vagy kozepes feletti
heterozigozitdsi értéket mutatott. Mig az altalunk vizsgalt kilenc mikroszatellit marker
felhasznalasaval a magyar populaciokban az atlagos allélszam 14,3, a szlovakiai
mézeléméh-populaciokban 15 mikroszatellit marker alkalmazasaval az atlagos
allélszam 8,78 (Dusan és mtsai, 2013).

Ha a bulgariai mézeldoméh-populaciok mikroszatellit vizsgalati eredményeit
Osszehasonlitjuk jelen dolgozat eredményeivel, akkor azonos markerszam és kozel
azonos elemszam mellett a magyar populaciok vart (0,657) és valds (0,896)
heterozigozitasi értékei, valamint a markerenkénti heterozigozitasi értékek is
magasabbnak bizonyultak. Ebbdl kdvetkezéen a honos méhdllomany diverzebbnek
bizonyult a bulgariai A. m. rodopica populacional (Nikolova és Ivanova, 2012).

A heterozigozitasi értékek felhasznalasaval kiszamithato az F hanyados, vagy
fixaciés index. A fajon beliil megnyilvanulé genetikai valtozatossdg szintjeinek
szamszerli kifejezésére harom F hanyadost alkalmaznak. A faj szintjén kimutathato
teljes valtozatossag (Frr) feloszthatd a populaciok (allomanyok) kozotti (Fst), valamint a
populacion beliili (egyedek kozotti) (Fis) valtozatossagra. A Fis érték beltenyésztettségi
egylitthatoként is felfoghato.

Az éltalunk vizsgalt mézeldméh-populaciok genetikai differencialtsaganak
Osszehasonlitasat a 10. tablazat mutatja. A Wright féle fixacios index Fsr értékei a

populécion beliili heterozigotak eloszlasat jelolik. Az altalunk vizsgalt populacidkban az
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Fsr érték atlaga 0,701 volt. A 0,25 feletti Fst érték nagy genetikai differencialodast
mutat, ezért megallapithatd, hogy a populaciok kozott nagy a genetikai kiilonbség. A
beltenyésztettségi egylitthatd igen alacsony értékei is a heterozigdta tobbletet timasztjak
ala. Megallapithat6, hogy a vizsgalt magyar populaciokban a beltenyésztettség nem
jellemzd.

Egy populaci6 Hardy-Weinberg egyensulyban van, ha a genotipusok ardnya
nemzedékrol nemzedékre allando. A vizsgalt populaciok Hardy-Weinberg egyensulytol
valo eltérését szemlélteti a 9. tablazat. Az eltéréseket harom szignifikancia szinten
hataroztuk meg (p<0,05, p<0,01, p<0,001). Egyediil a magyar populaciok tértek el

minden 16kuszra nézve a Hardy-Weinberg egyensulytol p<0,001 szignifikancia szinten.

9. tablazat: A vizsgalt populaciok Hardy-Weinberg egyensulytol valo eltérése
ns — nem szignifikans, *p<0,05, **p<0,01, ***p<0,001

All13 A107 A28 A88 Al4 A(B)24 A43 A35 A7

Magyarorszég **k* *k*k **k* *k*k *k%k *k%k **k* **k* **k*
Libéria kK * Kk
Spanyolorszag * * *ekk
Bydgoszcz *okk * *kk Kk kK
Krakkow *k * e =
Bialowieza falakl * ARk Kk kkk Kk
Wroclaw *x
Siedlice *% % * Fkk  Kkk Kk
Buckfast ok Kk kK kkk
Olaszorszag * * * Kk kkk dokk
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10. tablazat: Fixacios indexek (Fir, Fst, Fis) a vizsgalt mézeloméh-populéciokban
ns — nem szignifikans, *p<0,05, **p<0,01, ***p<0,001

Populacio Fajta Fir Fst Fis
Magyarorszag Apis mellifera carnica 0,895*** 0,655*** -0,366***
Libéria Apis mellifera adansonii 0,992*** 0,841*** -0,179***
Spanyolorszag Apis mellifera iberica 0,738*** 0,639*** -0,154***
Lengyelorszag-Bydgoszcz Apis mellifera mellifera 0,881*** 0,706*** -0,247***
Lengyelorszag-Krakkow Apis mellifera carnica 0,903*** 0,729*** -0,238***
Lengyelorszag-Bialowieza Apis mellifera carnica 0,822*** 0,744%** -0,104***
Lengyelorszag-Wroclaw Apis mellifera mellifera 0,905*** 0,687*** -0,316***
Lengyelorszag-Siedlice Apis mellifera carnica 0,887ns 0,751ns -0,180ns

Magyarorszag Buckfast vonal 0,842*** 0,631*** -0,333***
Olaszorszag Apis mellifera ligustica 0,910*** 0,623*** -0,460***

Atlag (szoras) 0,878 (0,066) 0,701(0,068) -0,258(0,109)
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A vizsgalt kilenc l6kuszokon 29 populacioban 53 unikalis allélt, emellett a
magyar populaciokban 7 l6kuszon 23 allomany specifikus allélt hataroztunk meg. A
ritka, vagy csupan egy populacioban megjelend allélok kimutatdsa és megdvasa
kiilonosen fontos a génmegoOrzés szempontjabol. A magyar méhészetekben csupan az
A28 és A35 10kuszokon nem azonositottuk specifikus allélokat. A legtobb egyedi allélt
az Al107, A113 és Al4 lokuszokon detektaltuk, ezért e markerek tekinthetok a
leginformativabbaknak. A Magyarorszagon vizsgalt 16 méhészet (valamint a kiilén
értékelt Buckfast populacio) kilenc unikalis alléllal jellemezhet. A 13-as (7) és 10-es
(6) méhészetekben mutattuk ki a legtobb, mas allomanyokban nem megjelend allélt.
Emellett a 9-es, 2-es és 14-es méhészetekbdl, valamint a Buckfast populacioibol kettd,
tovabba a 4-es, 5-0s és 7-es méhészetekbdl pedig egy unikalis allélt irtunk le (11a, b.
tablazat).

11a. tablazat: A vizsgalt populaciok génkészletében azonositott specifikus allélok

Lokusz ~Auel Populicio Privit allélok
méret (bp) gyakorisaga
132 4, 0,100
AB8 176 10. 0,033
96 13. 0,033
100 10. 0,067
102 13. 0,033
104 13. 0,067
140 Bologna 0,036
A107 142 Bologna 0,036
182 Bialowieza 0,067
184 Libéria 0,038
212 Q. 0,033
216 Libéria 0,038
282 Libéria 0,038
290 Libéria 0,038
108 10. 0,036
110 Q. 0,179
120 Murcia 0,125
A43 130 Libéria 0,133
132 Libéria 0,200
142 Libéria 0,067
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11b. tablazat: A vizsgalt populaciok génkészletében azonositott specifikus allélok

Lékusz Allél Populicié Privat allélok
méret (bp) gyakorisaga

164 10. 0,042

166 10. 0,042

178 13. 0,036

ALLS 204 Libéria 0,033
213 2. 0,033

232 Siedlice 0,033

242 13. 0,036

90 13, 0,036

94 Libéria 0,233

A7 96 Libéria 0,167
98 Libéria 0,200

120 5. 0,100

128 Buckfast 0,050

130 Buckfast 0,050

126 10. 0,036

176 10. 0,071

178 13 0,067

Al 206 7. 0,033
208 Libéria 0,133

210 Libéria 0,267

242 14, 0,042

110 14, 0,042

AB24 118 Galicia 0,500
132 Libéria 0,200

AZ8 154 Bialowieza 0,033
94 Libéria 0,133

96 Libéria 0,133

102 Libéria 0,133

A35 104 Libéria 0,067
106 Libéria 0,033

124 Murcia 0,083

140 Galicia 0,500

144 Krakkow 0,036

A vizsgélati eredmények alapjan a hazdnkban kimutatott idegen fajtaji egyedek
a fajtara jellemzd alléleket hordoztak, és ez alapjan vontuk le kovetkeztetéseinket.
Eredményeinket Dall ’Olio ¢és mtsai (2007) vizsgalati eredményeivel hasonlitottuk
0ssze, mely tanulményban kozel azonos mikroszatellit markereket alkalmaztak, mint
amelyek jelen dolgozatban is felhasznalasra keriiltek. Az emlitett tanulmanyt
referenciaként alkalmazva megallapithatd, hogy a kovetkezd, kizarolag olasz fajtara

jellemzé allélok jelentek meg a honos mézeléméh-allomanyokban. Az A113 marker
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esetében a 216, 218, 222, az A28 marker esetében a 138, illetve az A14 marker esetében
a 216, 238 allélok. A kizarolag A. m. mellifera fajtara jellemz6 242-es allélt pedig az A4
marker esetében jelent meg. A Buckfast vonal esetében specifikus allélt sem jelen
vizsgalatban, sem a koradbban emlitett referenciaként alkalmazott tanulmanyban nem
sikeriilt kimutatni, aminek oka, hogy nem fajtar6l, hanem egy hibridrél van szo,

melynek kialakitdsdban tobb fajta vett részt.

11. tablazat: A vizsgalt egyedek génkészletében azonositott fajtaspecifikus allélok

Fajta Marker Dall *Olio és mtsai (2007) Péntek-Zakar és mtsai (2013)

Al113 216, 218, 222 -
A28 138 138

A. m. ligustica
Al4 216, 238 -
Al107 154, 156

A7 118
A. m. mellifera  Al4 242 ?

Buckfast hibrid - - R

Ha a jelen dolgozatban alkalmazott kontroll olasz populadcidohoz hasonlitjuk a
hazai mézeldoméh-populaciokat, akkor a kovetkezd, kizardlag az olasz fajtara jellemzo
allélok jelentek meg, melyek: az A107 marker esetében a 154, 156-os allél, az A28
marker esetében a 138, az A7 marker esetében a 118-as allél. Ha a két vizsgalat
eredmeényeit Osszehasonlitjuk, akkor az A28 marker 138-as allélja esetében tapasztalunk
atfedést, tehat a 138-as allél nagy valdszinliséggel csupan az olasz fajtara jellemzd,
ezaltal a fajtak elkiilonitésében jelentds szerepet jatszhat.

Abban az esetben, ha a jelen vizsgalatban kontrollként alkalmazott Bydgoszcz-
bol és Wroclaw-bol szarmazd feketeméh-populaciokhoz hasonlitjuk a hazai
mézeldméh-populéciokat, akkor a kovetkez0d, kizardlag a fekete méhre jellemz6 allélok
jelentek meg. Az A113 marker esetében a 234, az A14 marker esetében a 238-as allél.
A két vizsgalat 0sszehasonlitasakor atfedést nem tapasztaltunk. Az A14-es marker 242-
es alléljat csupan a magyar méhpopulaciokban allapitottuk meg, viszont nagyobb

elemszam esetén ezen allél megjelenésére a kontroll populacidkban is szdmitani lehet.
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Ebbdl kovetkezden a fekete méh fajtaspecifikus allélokkal torténd kimutatasara tovabbi
vizsgalatok sziikségesek (12. tablazat).

Mind a paronkénti Fst értékek, mind a Nei-féle korrigalt sztenderd genetikai
tavolsagértékek (Ds) alapjan hasonld eredményeket kaptunk (13. tablazat). A
tablazatban sziirkével jeloltiik a nem szignifikdns adatokat. A bydgoszczi és wroclawi
populaciok kivételével (p<0,01) minden mds esetben szignifikans eredményt
allapitottunk meg p<0,001 szinten. A vizsgalt tiz mézeldéméh-populacidban a paronkénti
Fst értékek a vartakkal 6sszhangban alakultak. A magyar populacioktol legtavolabb a
libériai (0,216) és a spanyol (0,291) populaciok alltak.

A magyar populacioktol a Lengyelorszagban talalhatd 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. Az egyes lengyel méhészetek kozotti tavolsagértékek
kiilonbozosége nem jelentds, ezért feltehetden Lengyelorszag méhallomanyal igen
heterogének. Ennek ellenére mégis fajtak kozotti elkiiloniilést allapithatunk meg az
emlitett populaciok kozott, melyet a Barrier programmal készitett dbra, a populacid
szinti fokomponens analizis eredményei, és a mitokondrialis DNS vizsgalatok soran
kapott eredmények is megerdsitenek. Feltételezhetéen az A. m. mellifera fajta
Lengyelorszag nyugati teriiletei felé, addig az A. m. carnica fajta keleti iranyban terjedt

el.
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13. tablazat: Paronként Fsr értékek (atlo alatt) és Nei-féle korrigalt sztenderd genetikai tavolsag (Ds) (atlo 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 -
14. tablazat: A vizsgalt populaciok kozotti 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 **k*k ***k **k*k **k*k **%k *k*k
Spanyolorszég 46% 27% - **%k **k*k ***k **k*k **k*k **%k **k*k
Bydgoszcz 27% 22% 27% - Fhx *x * ** okl faiahed
Krakkow 12% 21% 34% 12% - ns *x ns falaled falalel
Bialowieza 16% 22% 30% 10% 2% - ns ns * il
Wroclaw 30% 25% 36% 8% 10% 4% - ns * Fhx
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 fekete méh (Bydgoszcz, Wroclaw) hazai krajnai pannon méhiinktdl valé nagyobb
tavolsadgértéke megerdsiti szamunkra, hogy Lengyelorszdg nyugati teriileteinek
méhészeteiben valdban az A. m. mellifera fajta uralkodd, igy kontrollként valo
alkalmazasa indokolt.

A szlovén méhpopulaciokban hat mikroszatellit marker felhasznalasaval
alacsony szintli genetikai diverzitdst mutattak ki. A magyar méhallomanyokkal
ellentétben a szlovén méhpopulaciok genetikai strukturaja homogénnek tekinthetd.
Amig a Buckfast vonal egyedei a paronkénti Fst értékek alapjan a szlovén krajnai
fajtatol 0,124, a horvat krajnai fajtatol 0,096 és a Csehorszagbol szarmazoé krajnai
fajtatol 0,102 genetikai tdvolsdgértéket mutatott (Susnik és mtsai, 2004), addig a
magyar pannon méh esetében ez az érték 0,097. Ebbdl arra kdvetkeztethetlink, hogy a
magyar és horvat krajnai fajta egyarant a pannon Okotipushoz tartozik. Tovabba
megerdsitettiik Ruttner (1988) allitasat e fajta 6kotipusokba sorolasat illetéen.

Az altalunk meghatarozott fajtdk kozotti genetikai tavolsagértékek tilnyomo
tobbségben megerdsitették Dall °Olio és mtsai (2007) eredményeit. Jelentds
kiilonbséget csupan a krajnai és fekete méh dsszehasonlitdsakor tapasztaltunk, miszerint
jelen tanulmanyban 0,126, mig a korabbi vizsgalatban 0,322 értéket detektaltak (12.
tablazat).

Az AMOVA statisztikai modszer az allomanyok kiilonbozdéségének vizsgalata
soran a géngyakorisdgok Osszehasonlitdsa mellett a mutacids kiillonbozdségeket is
figyelembe veszi. Az AMOVA teszt és a paronkénti Fst értékek Osszehasonlitasakor
nagyon hasonl6é eredményeket kaptunk. A magyar populaciok, valamint a spanyol és
libériai populaciok kiilonbozdsége ebben az esetben is szembetiind. A korabban kapott
eredményeket megerdsiti, hogy Krakkow (12%), Siedlice (14%) és Bialowieza (16%)
méhészetei genetikailag kozelebb allnak a magyar populaciokhoz, mint Bydgoszcz
(27%) és Wroclaw (30%) méhészetei. Oleksa és mtsai (2011) tanulmanyaban szintén e
modszer altal a krajnai fajta és a fekete méh kozott 24%-os kiilonbozéséget mutattak Ki.
Az altalunk kapott magasabb értékek tiikrében a bydgoszczi és wroclawi populaciok
valoban az A. m. mellifera fajta jelenlétét mutatjak. Krakkow, Bialowieza és Siedlice
allomanyai ko6zott csupan 2-3% kiilonbséget allapitottunk meg, mig Bydgoszcz és
Wroclaw kozott ez az érték 8%. Az olasz A. m. ligustica populaciokhoz az AMOVA
teszt alapjan a bialowiezai (9%), a krakkowi (12%) és a siedlicei (15%) krajnai
jelleglinek tartott allomanyok alltak legkozelebb, mig a magyar krajnai pannon méh és a

Buckfast vonal egyedei 18%-os kiilonb6zoséget mutattak. Eredményeink megerdsitik
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Soland-Reckeweg (2006) AMOVA vizsgalati eredményeit, miszerint a krajnai fajta és a
fekete méh elkiilontilésének mértéke 29,55%. A krajnai és olasz fajta elkiiloniilését
viszont 2,92%-ban allapitottak meg, mely eredmény jelentOsen eltér jelen kutatasi
eredményeinktdl. A krajnai fajta egyedei Szlovéniabol, Ausztriabol és Svajcbol
szarmaztak, ezért az eltérést feltételezhetéen a fajta Okotipusainak kiilonbozosége

okozhatta (14. tablazat).

15. tablazat: Paronkénti Fst értékek fajtanként

carnica ligustica Buckfast mellifera  iberica  adansonii

carnica -
»C” { ligustica 0,051 -
Buckfast 0,081 0,064 -
{ mellifera 0,126 0,159 0,128 -

iberica 0,263 0,298 0,273 0,085 -
»A”  adansonii 0,198 0,212 0,205 0,150 0,157 -

Ha a tavolsagértékeket a fajtdk szintjén vizsgaljuk, akkor jol lathatd, hogy a
honos krajnai pannon méhhez legkozelebb az olasz fajta (0,051) all, melyet kdzos
szarmazasi vonalhoz tartozasuk is jol bizonyit. A vizsgalt markerek alapjan a fekete
méh szorosabb rokonsagot mutat az A. m. iberica fajtaval (0,085), mint a krajnai
fajtaval (0,268), melyet k6zos ,,M” szarmazasi vonalhoz tartozasuk indokol.

A Buckfast vonal egyedei, valamint a krajnai fajta k6zotti genetikai tavolsag
(0,019) azzal magyarazhatd, hogy a hibrid kialakitasaban tobb fajta vett részt. A
tablazatbol kitlinik, hogy a Buckfast vonal kialakitasdban sem az Ibériai-félszigetrél
(0,273), sem Afrikabol (0,205) szarmazo fajta nem jatszott szerepet a vizsgalatba vont
populaciok alapjan. Tovabba az A. m. adansonii fajta jol elkiiloniil az eurdpai fajtaktol
(15. tablazat).
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16. tablazat: ,,Assignment teszt”, illeszkedés vizsgalat eredményei

(%) Magyaro. Libéria  Spanyolo. Lengyelo. Buckfast Olaszo.

Magyaro. 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 10 90 0
Olaszo. 20 0 0 0 0 80

A 16. tablazatban bemutatott illeszkedés vizsgalat megmutatja, hogy a
feltételezett populaciokba az egyedek héany szdzaléka tartozik bele ténylegesen. Az
eredmények alapjan megallapithato, hogy a magyar populaciok alapvetéen homogének
(93,6%), viszont kismértékben megfigyelhetd idegen fajtakra jellemzé gének
megjelenése. Hazankban kimutathatoak a Buckfast vonal egyedei (1,7%), az olasz méh
(A. m. ligustica) (2,5%) és a fekete méh Lengyelorszagbol (A. m. mellifera) (2,1%).
Oleksa és mtsai (2011) Lengyelorszag északi teriileteinek (P6lnocna) vizsgalata soran
32%-o0s genetikai egyezést talaltak az idegen krajnai méhfajtaval. Emellett az észak-
keleti régidban ez az érték 8% ¢és 11% kozott alakult. Ha Gsszehasonlitjuk
eredményeinkkel, akkor hasonld értéket kaptunk, hiszen az altalunk vizsgélt lengyel
méhészetekben megjelend magyar krajnai pannon méh 12,1%-ban van jelen.

Megallapithatd, hogy a Libériabol szarmazo egyedek valdban az A. m. adansonii
fajtahoz tartoznak, emiatt kivalé kontrollnak bizonyultak. Mindez a Spanyolorszagbol
érkez6 A. m. iberica fajtardl is elmondhato.

Ha a lengyel populaciokat egyként értékeljiik, akkor a homogenitds mértéke
80,3%, tehat az A. m. mellifera fajta mellett 12,1%-ban kimutathaté a krajnai fajta
jelenléte és a Buckfast vonal egyedei is. Az eredmények alapjan a Buckfast vonal
egyedei jol elkiiloniilten jelennek meg (90%), a vonal csupan 10%-ban mutatja a fekete
méh jegyeit.

Dall *Olio és mtsai (2007) igazoltak, hogy Olaszorszag északi része a krajnai és
az olasz fajtdk hataran fekszik. Feltehetden ezért fordulhatott eld, hogy a Bologna-bol
szarmaz6 kontroll mintdk a fékomponens analizis eredményeként 20%-ban a magyar

krajnai pannon méhhez tartoztak. A méhek szabadban torténd parzasa kovetkeztében a
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fajtatiszta allomanyok fenntartdsa még a szigort ellenérzés alatt allo6 méhészetek
esetében sem konnyti feladat.

A 17. tablazat azt mutatja meg, hogy hany egyed tarozik bele ténylegesen az
altalunk feltételezett populaciokba. A Magyarorszag méhallomanyairdl alkotott képet
tovabb arnyalja, ha a Lengyelorszagb6l kapott mintdk szarmazasi helyeit kiilon
populacidként tiintetjiik fel. A tavolsagértékek eredményeit jol aldtdmasztja, hogy a
magyar populaciokban a krajnai jellegiinek tartott siedlicei, krakkowi és bialowiezai
egyedek génkészlete jelenik meg, mig Wroclawbdl csupan egy egyed, mely az A. m.
mellifera fajtahoz tartozik. Megallapithato tehat, hogy a fekete méh jelenléte hazankban
elhanyagolhatonak tekinthetd. Emellett 6t olasz méhegyed €s harom buckfast vonalhoz
tartozo egyed szintén kimutathato a magyar allomanyokban. A tablazatban piros szinnel
emeltiik ki a krajnai jelleget mutatd egyedeket és kékkel a fekete méh jelleget mutato
egyedeket. A tablazatbol kitlinik a lengyel populaciok nagyfoku heterogenitasa, melyre
jellemz0, hogy az orszag nyugati teriiletének méhpopulacioi A. m. mellifera, mig keleti
részének méhészetei feltehetéen A. m. carnica jelleget mutatnak. Lengyelorszag keleti
terliletein taldlhatdé méhészeteket alkotdé méhegyedek tilnyomd tobbsége nem olvadt

bele a magyar populaciokba, ami feltehetden fajtan beliili kiilonbdzoségre utal.
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17. tablazat: ,, Assignment test”, illeszkedés vizsgalat eredményei egyedi szinten
(Jelmagyarazat: 1T-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 AF SP BY KR BW SI WR BU IT Egye(‘riszz"m Ne;ﬁg"e’g;elﬁcefba ﬁ(‘)“e‘;;‘e’(‘i‘;‘i‘:zo"/i’;‘
Magyarorszag 2000 0 0 O 8 4 14 1 3 5 236 35 14,8
Libéria 0 15 0 0 0 0 0 0 0 0 15 0 0
Spanyolorszag 0 0 10 o0 0 0 o0 0 0 0 10 0 0
Bydgoszcz 0 0 1 @ 2.0 1 0 0 O0 15 4 26,6
Krakkow 3 00 1 G 2 4>0 0 0 15 10 66,6
Bialowieza 0o 0 0 2 3 5>1 1 1 15 12 80
Siedlice s 00 1@ 2 22 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 30 0 O 0 0 1 0 0 11 15 4 26,6
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Buckfast Bialowieza ¢ Bydgoszcz
¢ wroclaw
Coord. 1

18. abra: Fékomponens analizis a vizsgalt tiz mézeldméh-populéciora
vonatkozoan

A korabban ismertetett eredményeinket fékomponens analizissel s
szemléltettiik, mely a vizsgalt allomanyok elkiiloniilésének mértékét mutatja (18. abra).
Az afrikai és a spanyol populaciok jelentés tavolsaga figyelheté meg a magyar
méhészetekt6l. A magyar populaciokhoz legkdzelebb az olasz és a buckfast populaciok
alltak. A korabbi eredményekkel Osszhangban genetikailag a magyar méhészetekhez
viszonylag kozel helyezkedik el Krakkow, Siedlice ¢s Bialowieza méhészetei, igy ismét
igazoltuk, hogy az emlitett populaciok jelentds mértékben hordozhatjak a krajnai fajtara
jellemzd géneket. A bydgoszczi és wroclawi populacidk elkiiloniilésének mértéke
kifejezett az emlitett hdrom lengyel méhészettdl, ami azt mutatja, hogy valosziniileg
tilnyomo tobbségben A. m. mellifera fajtara jellemz6 géneket hordoznak.

Az egyedi szinten készitett fékomponens analizis eredményeit a 19. abra
szemlélteti. Az afrikai és spanyol populaciok elkiiloniilése egyedi szinten is
megnyilvanul. A magyar populaciok elkiiloniilése az olasz, lengyel és buckfast
populacidktdl viszont mar nem egyértelmli, mivel az olasz és buckfast egyedek
beolvadnak a magyar allomanyokba. A bydgoszczi fekete méh jellegli populacio
elkiilontilése viszonylag jol kimutathato. Krakkow és Siedlice méhallomanyai a korabbi

eredményekkel 6sszhangban kdzelebbi rokonsagot mutatnak a magyar populaciokkal.
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19. abra: Fékomponens analizis
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
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26

Jelmagyarazat: 1-Siedlice, 18-Liberia, 19-Galicia, 20-Cantabria,
21-Navarra, 22-Castilla Leon, 23-Murcia, 24-Bydgoszcz, 25- \
Krakkow, 26-Bialowieza, 27-Wroclaw, 28-Bologna

Magyarorszag ;

Lengyelorszag

6 Olaszorszag

Spanyolorszag

Libéria b

20. abra: Delaunay haromszog moédszer és Fst tavolsagértékek alapjan Monmonier algoritmussal szerkesztett fajtak kozotti
elkiiloniilés a vizsgalt mézeld méhpopulaciok kozott
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A 20. abran a vizsgalt populaciok elkiiloniilését szemléltettiik, ahol kiilon
jeloltik a magyar mintavételi helyeket (2-17). Els6 1épésben az afrikai (18) és spanyol
(19-23) populaciok valtak el az olasz (28), magyar (2-17) és lengyel (1, 24-27)
méhészetektdl (,,a vonal”). Ezt kdvetden a spanyol (19-23) és afrikai (18) méhészetek
szétvalasa figyelheté meg (,,b vonal”). A ,,c vonal” elkiiloniti a lengyel bydgoszczi (24)
és wroclawi (27) méhészeteket mas lengyel (1, 25, 26), és az Osszes magyar (2-17)
méhészettdl. Ha az elkiilonitést tovabb folytatjuk, a ,,d vonal” kiilonbséget mutat a
krakkowi (25), bialowiezai (26), siedlicei (1) krajnai jelleglinek tartott méhallomanyok
¢s a magyar allomanyok (2-17) kozott. Ez feltehetden fajtan beliili kiilonbozdségre utal.
Végiil az ,,e vonal” elkiiloniilést mutatott ki az olasz fajta (28) és a magyar valamint
lengyel fajtak kozott. A magyar populaciok egységesen jelennek meg az Fsr
tavolsagértékek alapjan. Eredményeink alapjan feltételezziik, hogy a krajnai fajta hatara
északabbra huzodik, mint azt kordbban gondoltdk, viszont ennek pontos bizonyitasa
tobb méhészet és nagyobb elemszam bevondsaval lehetséges.

A mézeléméh-populaciok klaszteranalizise soran (21. abra) azt tapasztaltuk,
hogy a magyar krajnai pannon méh mar a K=2 csoportositasnal elvalt a Libériabol,
Spanyolorszagbdl és a lengyel Bydgoszcz telepiilésrdl szarmazo fajtaktol. A spanyol A.
m. iberica fajta, valamint a bydgoszczi A. m. mellifera fajta az UPGMA filogenetikai
fan is kozel helyezkedik el egymdshoz, melyet a két fajta kozos, ,,M” szarmazasi
vonalhoz tartozasa indokol. A K=3 csoportositast kdvetden a Buckfast és Olasz
populécio valt el a tobbi alloménytdl. Az emlitett két populacid kozelsége a
filogenetikai fan szintén megfigyelhetd. A kovetkezokben (K=6) a libériai A. m.
adansonii fajta elkiiloniilése figyelhet6 meg 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 alkotd fajtak kozott. A spanyol A.
m. iberica és a bydgoszczi A. m. mellifera fajtak mindvégig egyiitt maradtak, melyet

ko6z0s szdrmazasi vonalhoz tartozasuk (,,M”) indokol.
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21. abra: A vizsgalt mézeléméh-populaciok klaszteranalizise (K- csoportok szama),
Nei-féle korrigalt sztenderd genetikai tavolsag (Ds) alapjan szerkesztett UPGMA
filogenetikai fa
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4.3. A fajtajelleg vizsgalat eredményei

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

Az 18. tablazatban a négy mért paraméter méhészetenkénti atlagat, valamint
minimum ¢és maximum értékeit foglaltuk ossze. Félkovéren emeltiik 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 méhpopulacié egészére
vonatkozoan a legkisebb kubitélis index 1,53, mig a legnagyobb 4,50 értéket mutatott.
Az 0sszes méhészet atlaga alapjan a kubitélis index tekintetében a vizsgéalatba vont
hazai méhmintak krajnai pannon jellegiiek, mivel a kapott atlagos eredmény 2,73, mely
az eldirt 2,3-3,0 intervallumon beliil van. Fontos azonban, hogy egyediil e paraméter
alapjan nem lehet egyértelmiien kizarni mas fajta jelenlétét (Ruttner, 1988; Sheppard és
Meixner, 2003). A jelenleg Magyarorszagon alkalmazott fajtasztenderd tag hatarok
kozott szabja meg a kubitalis index értékét a honos méhfajta esetében. Tobb mint 30 év
tavlataban megallapithat6, hogy a kubitalis index értéke kismértékii novekedést mutatott
(3. tablazat). Ludanyi (1998) szerint az olasz valamint krajnai méhek keresztezésével
létrejott hibridek esetében a két fajta kubitalis index értékei azonos tartoméanyba esnek,
tehat e paraméter alapjdn nem célszerli a két fajtat elkiiloniteni. Eltérd eredmény
olvashato Nazzi (1992) kézleményében, mely szerint a fajtatiszta olasz méhek kubitalis
index értékei 2,57, 2,59; mig a fajtatiszta krajnai méheké 2,8; 2,81 (szarmazas
Jugoszlavia és Ausztria), mely adatok kozott helyezkedtek el a hibrid zonabol szarmazo
méhegyedek atlagai. Nazzi (1992) ebben a publikacidjaban is tobb (15) karakter alapjan
vonta le kovetkeztetéseit.

A szipdka 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
értekeiben 4,48 mm ¢és 7,00 mm kozotti értékeket detektaltunk. A Magyarorszagon
alkalmazott fajtasztenderd 6,5 mm ¢és 6,8 mm kozott hatdrozza meg a krajnai pannon
méh szipokahosszat. Bizonyitottuk, hogy e paraméter vonatkozdsaban a magyar
méhcsaladok orszagos atlagban, valamint a méhcsaladok 4tlaga alapjan egyarant a
krajnai pannon méh jegyeit hordozzak. Mind a kubitalis index, mind a szipoka

hosszanak értékei alapjan alacsony szorast mutattunk ki (18. tablazat).
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18. 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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Ha a 19. tablazat értékeivel hasonlitjuk Ossze adatainkat, és az ott bemutatott
csoportokat vessziik alapul, a kovetkezOket allapithatjuk meg. A szipoka hosszat
tekintve Magyarorszagon a méhcsaladok egyedeinek 68,7%-a a hosszi szipokaju
csoportba tartozik, ami tizenegy méhészet esetében mondhatd el. Harom méhészet
(18,7%) esetében kozepes szipOkahosszt sikeriilt megallapitani. Egy esetben rovid
(6,25%), végiil egy esetben nagyon hosszu (6,25%) szipokahosszt detektaltunk a

méhészetek atlagértékei alapjan.

19. tablazat: A szipoka hosszanak osztalyozasa (Gubicza, 1982c)

Csoport Osztalyzat Szipoka hossza
l. Kicsi 6,51
1. Kozepes 6,53
1. Hosszu 6,59
V. Nagyon hosszu 6,70

Az atlagos szipokahosszusag alig nétt az elmult 30 év soran (20. tablazat).
Ennek kovetkeztében indokolt lenne a jelenleg hasznélatos szipoka hosszisag
paraméterének  feliilvizsgilata a  fajtdk  pontosabb  elkiilonitése  céljabol.
Vizsgalatainkban kizarélag all6 méhészetekbol gylijtottiink mintat, ily médon prébaltuk
kikiiszobolni a vandoroltatds hatdsat. A méhek szabadban torténd parzasa viszont
egyeldre nem tartozik az elharithat6 tényezdk kozé, ezaltal a keveredés jelentds, melyet
a szipoka allandosag egyik 6 okaként tartunk szamon.

A szinvizsgalat alapjan orszagos atlagban a magyar méhészetek 68,75%-ban
mutatjak a honos fajta jegyeit. Megallapitottuk, hogy a vizsgalt 16 méhészet koziil egy
méhészet nem, egy méhészet 20%-ban, egy méhészet 40%-ban, négy méhészet 60%-
ban, 6t méhészet 80%-ban valamint 4 méhészet 100%-ban felelt meg a krajnai pannon
méh eldirasainak. Tovabba a méhészetek Aaltalunk vizsgalt szegmense dontd
tobbségében (13 méhészet) 60% vagy magasabb szinmegfelelést mutatott.
Osszességében 3 méhészetben tapasztaltunk 40%, vagy alacsonyabb értékeket. A
szinvizsgélat eredményei 30 évet meghaladd tavlatban némi eltérést mutatnak, melyet a

vizsgalt csaladszamok eltérései is indokolhatnak (20. tablazat).
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20. tablazat: Vizsgalt morfoldgiai paraméterek, eredményeink dsszehasonlitdsa
irodalmi adatokkal

Szipéka (mm) Kubitalis  Potroh szine Vizsgalt
P index (Cl)  sziirke (%) csalddszam (db)

M¢htenyésztési

Osztaly, 1979. 6,56 2,49 86 33
Gubicza, 1981a. 6,54 55-60 1831
Akéc, 1983a:b. 6,53 (1,65%) 2,6 (14,3%) 290
Ludényi, 1998. 2,72 80,46 61
Péntek-Zakar 6,6 (4,65%) 2,73 (12%) 68,75 80

és mtsai, 2013.

A leird statisztika eredményei alapjdn az egyedek atlagosan az egyes, vagyis soOtét
potrohu kategoridba tartoztak, mely a krajnai pannon méh esetében kivanatos. A magyar
méhallomanyokban az 6tos kategoria, mint egyértelmi kizard ok, nem jelent meg.

A K19-es szo6g mérési eredménye orszagos atlagban 78,56 értéket mutatott.
Abban az esetben, ha az eredményeket csaladszinten vizsgaljuk, a kapott minimum és
maximum érték 77,61 valamint 80,07 kozott alakultak. Az egyedszintli minimum és
maximum értékek tdgabb intervallumon beliil, 70,06 valamint 89,90 érték kozott
detektaltuk. Méréseink alapjan a K19-es szog értékelésekor sokkal magasabb szorast
tapasztaltunk, mint a kubitalis index valamint a szipoka hosszisaga alapjan (18.
tablazat). A 21. tablazat a krajnai fajta elsé szarnyon talalhato K19-es szogének értékeit
mutatja irodalmi adatok alapjan. A szakirodalomban jelenleg nincs a K19-es szog
esetében altalanosan elfogadott, a krajnai fajtdra vonatkozd sztenderd. Vizsgélati
eredményeink azonban egybeesnek az elérhetd szakirodalmi adatokkal (Kauhaus és
Keller, 1991; Nazzi, 1992; Maul és Hahnle, 1994; Nedic és mtsai, 2011; Abou-Shaara
és Al-Ghamdi, 2012) (21. tablazat). Mindezek alapjan a hazai méhpopulaci6é a K19-es
szO0g tekintetében egyarant a krajnai pannon méh jegyeit mutatja. A jelentds szoras
értekek arra utalnak, hogy mas paraméterrel kiegészitve a fajtak kozotti elkiilonités

kivalo eszkozévé valhat.
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21. tablazat: A krajnai fajta els6 szarnyon talalhato K19-es szogének értékei
irodalmi adatok alapjan (Forrés: a tdblazatban)

K19-es szog értékei A. m. carnica
Kauhaus és Keller, 1991. 78,98 (75,2-83,7)
Nazzi, 1992. 78,98; 79,93
Maul és Hahnle, 1994. 79,40+2,80
Nedic és mtsai, 2011. 78,36+2,45

Abou-Shaara és Al-Ghamdi, 2012.  79,99+0,96; 80,59+0,88

Péntek-Zakar és mtsai, 2013. 78,56+2,54 (70,06-89,90)

A magyar méhtenyésztok vizsgalata soran altalanosan alkalmazott fajtajelleg
vizsgalati paraméterek eredményeit a 22. tablazatban foglaltuk 0ssze csalddszinten. A
nem fajtatiszta krajnai pannon jegyeket mutatd méhészetek csalddszamait félkovérrel
emeltik ki. Az 1., 5., és 15. méhészet tenyésztd, mig a fennmarad6 13 méhészet termeld
tevékenységet folytatott. Az anyanevel6k méhallomdnydt minden évben az altalunk
bemutatott modszerek alapjan ellendrzik a Méhtenyésztési és Génmegdrzési Csoport
munkatarsai G6dollon.

A 67/2010. (V.12.) szamt FVM rendelet, 5 §-sa szerint a tenyésztd csak akkor
tenyészthet az allomanyabol, ha a fajtavizsgalatok alapjan a tenyésztésre kivalasztott,
legalabb 6t méhcsaladbdl a fajta hatarértékeinek legalabb harom méhcsalad megfelel. A
jelenleg hatalyos eldiras alapjan vizsgaltuk a kivalasztott méhészeteket.

A morfoldgiai kutatasok soran a sarga potrohszin az olasz fajta (A. m. ligustica)
megjelenésére utalhat. A szinvizsgalat alapjan megallapithatdo, hogy az altalunk
vizsgalatba vont 80 méhcsaladbol 25 méhcesalad nem felelt meg a krajnai pannon méhre
vonatkozé fajtasztenderdnek. A kapott eredmény 3 méhészet (2., 4. és 14. méhészet)
tenye€sztésbol vald kizarasat jelentené abban az esetben, ha nem termeld méhészekként
keriiltek volna bejegyzésre.

A kubitalis index esetében orszagos szinten kilenc méhcsalad a fajtasztenderden
kiviili értéket mutatott. Mindossze hét méhcsalad szipoka mérési adatai mutattak
hasonl6 eredményt, amely arra utal, hogy a magyar méhpopulaciod szipdka hosszusag
tekintetében kozel egységes. Ennek tényét évekre visszamendleg a Méhtenyésztési és

Génmegdrzési Csoport munkatarsai is megerdsitették.
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Szin esetében harom méhészet, kubitalis index alapjan egy anyaneveld méhészet
(15. méhészet) nem felelt meg a fajtasztenderdnek. Osszességében a 16 méhészetbdl 4
méhészet tenyésztésbol vald kizarasa indokolt lenne. Emellett eredményeink alapjan
bizonyitottuk, hogy a magyar mézeldéméh-populaciokban kis mértékben jelen van az
olasz fajta.

A tablazat utolsé oszlopa a méhészetek altal elért ,,pontszdmokat” mutatja. A
pontszam az egyes tulajdonsadgok alapjan ,,megfelelt” kategoriaba sorolt méhcsaladok
szamanak Osszeadasabol keletkezett, amely maximalisan 15 pont lehet. Az értékekbdl
kapott atlag alapjan a vizsgalt méhészetek koziil hét méhészet atlag alatt teljesitett. Az
értekek alapjan minddssze harom méhészet kapott maximalis pontszamot melyek koziil
csupan egy méhészet tenyésztd. A masik két anyaneveld méhészet atlag alatt teljesitett,
ami jelzésértekli. Mivel az egyes paraméterek nem azonos sullyal vesznek részt a
fajtajelleg vizsgalatok soran, ezért a megfeleld sulyozas kialakitasa a jovoben indokolt

lehet.
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22. tablazat: Morfoldgiai vizsgalat eredményei csaladszinten, a harom Magyarorszdgon alkalmazott fajtajelleg vizsgalati paraméter

bevonasaval
Szin Kubitalis index (CI) Szipoka
Méhészet Megfelelt Nerrr:":glelt Megfelelt Nerrr:":glelt Megfelelt Nerrr:lgglelt poﬂggm

1. 5 0 5 0 5 0 15

2. 2 3 4 1 5 0 11

3. 5 0 4 1 5 0 14

4. 1 4 5 0 3 2 9

5. 3 2 5 0 3 2 11

6. 3 2 5 0 5 0 13

7. 5 0 5 0 5 0 15

8. 5 0 5 0 5 0 15

9. 3 2 5 0 5 0 13

10. 4 1 4 1 4 1 12

11. 3 2 5 0 5 0 13

12. 4 1 3 2 5 0 12

13. 4 1 5 0 5 0 14

14. 0 5 5 0 4 1

15. 4 1 1 4 4 1

16. 4 1 5 0 5 0 14

Osszesen: 55 25 71 9 73 7 Atlag: 12,43
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4.4. A genetikai és fajtajelleg vizsgalatok osszehasonlitasa

A 22. abra a hazankban vizsgalt méhészetek értékelését mutatja a genetikai és a
fajtajelleg vizsgalati paraméterek Osszehasonlitasa altal. Piros kor jeloli a fajtajelleg
alapjan nem megfelelt, illetve azon méhészeteket, melyek egyedei az olasz fajtara
jellemzd alléleket hordoztdk (2., 4. és 14. méhészet). A kék korrel jelolt 14-es
méhészetben mikroszatellitek alakalmazasaval igazolast nyert a fekete méhre jellemz6
allélek megjelenése is. A zold korrel jelolt 15-6s méhészet kubitalis index alapjan nem
felet meg az eldirasoknak, azonban genetikai alapon ezt nem tudtuk bizonyitani. A 3-as
¢és 11-es barna korrel jelolt méhészetekben genetikai markerek segitségével kimutattuk
az olasz fajtara jellemzd alléleket, azonban fajtajelleg vizsgalatokkal ezt nem tudtuk
alatamasztani.

Az eredmények tiikrében a vartakkal ellentétben nem az Olaszorszdghoz
kozelebb esé nyugati teriiletekre, hanem az orszag kozépso, keleti és délkeleti részére
jellemz6 az olasz A. m. ligustica fajta megjelenése. Ahogyan Ukrajna jelentés teriiletén,
igy Romania hazankhoz kozelebb esd teriiletein is a krajnai fajta taldlhato meg. Eppen
ezért a hazéank teriiletén kimutatott olasz fajta jelenléte esetében nem természetes
hibridizalodasrol, hanem elsésorban az A. m. ligustica fajtaji méhanyak behozatalarol

lehet szo.
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22. abra: A molekularis genetikai és a fajtajelleg vizsgalati eredmények 6sszehasonlitasa

Jelmagyarazat: piros - fajtajelleg vizsgalatokkal és mikroszatellitek alkalmazasaval kimutatasra kertilt az olasz fajta, kék -
mikroszatellitekkel igazolast nyert a fekete méh jelenléte, zold - fajtajelleg vizsgalatokkal kimutatasra keriilt az olasz fajta, barna -
mikroszatellitek alkalmazasaval igazolast nyert az olasz fajta jelenléte
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5. KOVETKEZTETESEK, JAVASLATOK

A magyar mézeldoméh-populéciok diverzitasat, genetikai struktirajat valamint az
idegen méhfajtak megjelenését genetikai markerek (mitokondrialis DNS és
mikroszatellit markerek) valamint morfologiai bélyegek segitségével analizaltuk,
tovabba kontrollként kiilfoldrél szarmazo allomanyokkal hasonlitottuk dssze.

A mitokondrialis DNS vizsgalat soran 17 haplotipust mutattunk ki a citokrom-
oxidaz I régi6 egy meghatarozott szakasza altal. Magyarorszagrol a Ht 8-at, Ht 11-et
valamint Ht 12-t, Spanyolorszagbol a Ht 4-et, Ht 13-at, Ht 14-et, tovabba
Lengyelorszagbol a Ht 5-6t, Ht 6-ot valamint Ht 7-et irtunk le ujként. A magyar
populacidkban hét haplotipust hatdroztunk meg, tovabba a haplotipus diverzitas 0,296
étéket mutatott. A kdzép-eurdpai régioban a Ht 9 domindlt, melynek gyakorisdga észak
felé egyre nétt. Megallapitottuk, hogy a magyar mézeléméh-populaciok kozel
egységesek, de a haplotipusokban kismértékben megjelentek az olasz fajta (A. m.
ligustica), a fekete méh (A. m. mellifera) és a Buckfast vonal egyedei is. Az altalunk
vizsgalt allomanyok haplotipus és nukleotid diverzitasa kdzepes vagy kozepes feletti
értéket mutatott a libériai és Buckfast dllomanyok kivételével. A populaciok kozotti
paronkénti Fst értékek alapjan a magyar, valamint minden altalunk vizsgalt europai
populaciotol legtavolabb a libériai allomany talalhatd. Eredményeink alapjan
kimutattuk, hogy Lengyelorszag feltételezhetéen az A. m. mellifera és A. m. carnica
fajtak hataran fekszik.

A Median-Joining Network analizis felhasznalasaval igazoltuk a magyar krajnai
pannon méh egy haplocsoportba tartozasat. A haplocsoporton beliil hat elkiiloniilt
haplotipus allapitottunk meg, ahol a Ht 16 beolvadt a Ht 9-be. A Network analizis
eredményei dsszhangban voltak a korabban kapott eredményekkel.

A mikroszatellit vizsgalatok soran kilenc polimorf marker felhasznalasaval
megallapitottuk, hogy a magyar populaciok kozel egységesek (93,6%) és a krajnai
pannon méh alkotja, viszont kismértékben kimutattunk idegen fajtakra jellemz6 géneket
hordoz6 egyedeket is. A Buckfast vonal egyedei 1,7%-ban, az Olaszorszagbol szarmazo
A. m. ligustica fajta 2,5%-ban valamint a Lengyelorszagbol szarmazo A. m. mellifera
fajta 2,1%-ban jelent meg a magyar populaciokban. A kimutatott fajtaspecifikus allélok
szakirodalommal torténd Osszehasonlitasat kdvetden megéllapitottuk, hogy az A28-as

mikroszatellit marker 138-as allélja feltehetéen az olasz fajtara jellemzo.
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Igazolast nyert, hogy az atlagos populacionkénti tényleges heterozigozitasi érték
0,816-0,985 kozott, mig a vart heterozigozitasi érték 0,634-0,846 kozott valtozott.
Minden vizsgalt populacidban magas heterozigozitas értékeket detektaltunk. A magyar
allomanyokban kapott magas értékek arra utalnak, hogy a beltenyésztéses leromlastol
jelenleg nem kell tartani.

Kimutattuk, hogy Lengyelorszag méhallomanyai az altalunk vizsgalt
méhészetek alapjan nem egységesek, amit a fékomponens analizis eredményei is
alatdmasztottak. Az adatok tovabbi elemzése altal az illeszkedés vizsgalat, a Barrier
programmal készitett abra, valamint a paronkénti Fst értékek és a Nei-féle korrigalt
sztenderd genetikai tavolsag értékek is elkiiloniilést mutattak Lengyelorszag nyugati
(Bydgoszcz és Wroclaw) és keleti (Bialowieza, Siedlice, Krakkow) teriileteinek
méhészetei kozott, melyet emberi tevékenység vagy foldrajzi hatar okozhatott. Az A. m.
mellifera jelleglinek tartott bydgoszczi és wroclawi populaciok vizsgalata soran
megallapitottuk, hogy ezekben a méhészetekben nem jelentek meg Magyarorszagrol
szarmazé egyedek. Ezzel szemben Lengyelorszag keleti teriiletein a krajnai jellegiinek
tartott populacidiban a magyar méhészetekbdl szarmazo Krajnai pannon méhre jellemz6
gének megjelenése 16%-ra tehetd.

A paronkénti Fst értékek alapjan igazoltuk, hogy a libériai és a spanyol
populaciok alltak a legtavolabb a magyar allomanyoktol. Ezzel szemben Kkis
tavolsagértékeket mutattunk ki a magyar, valamint Krakkow, Bialowieza és Siedlice
méhészeteitdl, mely arra enged kovetkeztetni, hogy az emlitett lengyel méhészetekben a
krajnai fajta dominal. Tovabba alacsony tavolsagértékeket detektaltunk az olasz A. m.
ligustica és a magyar krajnai pannon allomanyok ko6zott.

Kutatasi eredményeink igazoltak, hogy Magyarorszag méhallomanyait tilnyomo
tobbségben a krajnai pannon méh alkotja, a mikroszatellit vizsgalatok soran viszont
fajtan beliili nagyfoku heterogenitast mutattunk ki. Ennek kovetkeztében a genetikai
variancia besziikiilését6l a magyar mézeldméh-allomanyokban jelenleg nem kell tartani,
viszont a természetes hibridizacid és az idegen méhanydk importja kdvetkeztében az
idegen fajtdk megjelenésétdl igen.

A mitokondrialis DNS és mikroszatellit vizsgalatok eredményei nagymértékii
egyezést mutatnak, viszont egyes esetekben mégis eltérés tapasztalhatdo (Munoz és De la
Rua, 2012). Mig a mitokondridlis DNS vizsgalat eredményei alapjan a magyar
méhpopulacioktol legtavolabb a libériai populacio allt, addig mikroszatellit markerek

altal a spanyol populaciokat mutattuk ki. Emellett anyai 4gon a Buckfast vonal minden
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egyede beolvad a Ht 9-be, addig mikroszatellitek felhasznalasaval a vonal egyedei
elkiilonithetok.

Molekularis genetikai vizsgélatainkat fajtajelleg vizsgalatokkal egészitettiik ki.
A bemutatott eredmények tiikrében, az altalunk vizsgalt 16 méhészet alapjan a magyar
mézeléméh-allomanyokban tobb mint 30 év tavlatdban nincs szamottevd valtozas.
Kimutattuk, hogy kis mértékben ugyan, de eléfordul az olasz fajta (A. m. ligustica)
hazankban, mely eredmény véleményiink szerint az orszagban folyo kivald tenyésztoi
munkat igazolja. A fajtajelleg vizsgélat soran kapott eredmények részben 6sszhangban
voltak a genetikai vizsgalatok eredményeivel. A molekularis genetikai vizsgalatok
érzékenysége miatt az olasz fajta mellett a fekete méh (A. m. mellifera) jelenlétét is
igazoltuk. Az illeszkedés vizsgalat alapjan a Buckfast hibrid kimutatasa is megtortént
hazankban.

Mind molekularis genetikai, mind fajtajelleg vizsgalatokkal megallapitottuk,
hogy a magyar méhpopulaciok jelentGs részét a honos krajnai pannon méh alkotja. A
munkank soran kimutatott ritka allélok, a hazai populaciokban megjelené kismértékii
idegen génhatis, valamint a beltenyésztettségre utald jelek hidnyanak ismerete
hozzajarul a klasszikus tenyésztési eljarasok kialakitasdhoz, igy eredményeink
atlltethetdek lesznek a gyakorlat szamara is.

Az altalunk alkalmazott markerekkel az idegen fajtdk felderitése érdekében a
magyar mézeldméh-allomanyok egészére kiterjedden elsoként végeztiink vizsgalatokat.

Honos méhfajtank fajtatisztasdganak megdrzése, €s esetleges javitasa érdekében,
a természetvédelmi célokkal Osszhangban javasoljuk a mesterséges termékenyités
orszagos szintll alkalmazéasat. Tovabba szorgalmazzuk a méhészeknek a hivatalos
tenyésztoktdl torténd tenyészanyag beszerzését. Vizsgalati eredményeink megerdsitése
céljabol sziikségesnek tartjuk az elemszdm novelését, valamint tobb méhészet
bevonasat, illetve egyéb markerek alkalmazisat. Mindezek mellett munkank soran

felmeriilt javaslataink a kdvetkezok:
Genetikai vizsgalat folytatasanak lehetdsége:
» A Kozép-Eurdpara jellemzo, és leginkabb elterjedt Ht 9 tovabbi vizsgalata a

szomszédos foldrajzi régiokban, illetve az esetleges szubpopulaciok

meghatdrozasa.
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» Az A. m. carnica fajta 6kotipusainak pontos elkiilonitése és az egyes 6kotipusok
elterjedésének feliilvizsgalata.

» Lengyelorszag mézeléméh-allomanyainak kutatasa kiilonds tekintettel az A. m.
mellifera és az A. m. carnica fajtak elkiiloniilés mértékének és

hibridizal6ddsdnak kimutatasara, magasabb elemszam ¢s tobb méhészet

bevonasaval.

Fajtajelleg vizsgalat folytatasanak lehetéségei:

» A jelenleg alkalmazott fajtajelleg vizsgalati paraméterek feliilvizsgalata,
valamint a K19-es szog alkalmassaganak felderitése, kiilonos tekintettel a
krajnai pannon méh, az olasz fajta, illetve a fekete méh megkiilonboztetésére.

» A K19-es szog fajtasztenderdben alkalmazhat6 intervallumanak meghatarozéasa

a krajnai pannon méhre, az olasz fajtara, valamint a fekete méhre vonatkozoan.
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6. UJ ES UJSZERU TUDOMANYOS EREDMENYEK

1. A citokrom-oxiddz 1 mitokondrialis régié egy meghatarozott szakaszanak
szekvenciai altal a magyar mézeléméh-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 ujként 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 domindns Ht 9-et alkot6 egyedek
8,3%-ban az A. m. ligustica fajtahoz, 7,05%-ban a Buckfast vonalhoz, valamint
1,3%-ban az A. m. mellifera fajtahoz tartoznak. Kimutattuk a Ht 9 dominanciajat

Ko6zép-Eurdpaban, melynek gyakorisaga déli irdnyban ndvekszik.

2. Kilenc polimorf mikroszatellit marker alkalmazasaval bizonyitottuk, hogy a
magyar mézeldméh-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 beliill nagyfokt
heterozigozitast allapitottunk meg, ezért hazankban a beltenyésztettség nem
jellemz6. A magyar méhpopulaciokban hét 10kuszon 23 allomany specifikus
allélt mutattunk ki. Fajtak kozotti elkiiloniilést igazoltunk Lengyelorszag keleti
és nyugati teriileteinek méhészetei kozott. Tovabba, a krajnai fajtan beliili
elkiilontilést allapitottunk meg a magyar populaciok, illetve a lengyel krajnai

jelleglinek tartott populaciok kozott.

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

olasz fajta megjelenése.

4. A molekuldris genetikai és fajtajelleg  vizsgalatok eredményeinek
Osszehasonlitasat kovetden megallapitottuk, hogy a kapott eredmények nem
minden esetben erdsitették meg egymast, viszont harom vizsgalt méhészetben

(2, 4 és 14) mindkét modszer alkalmazéasaval kimutathato az olasz fajta jelenléte.
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7. AZ EREDMENYEK GYAKORLATI HASZNOSITHATOSAGA

1. A hazai méhallomanyok megdrzése érdekében elengedhetetlen a populaciok
genetikai szerkezetének ismerete. Mind molekularis genetikai, mind fajtajelleg
vizsgélatokkal megallapitottuk, hogy a magyar méhpopulaciok jelentds részét a

honos krajnai pannon méh alkotja, viszont kismértékii idegen génhatas kimutathato.

2. Szamos allomany specifikus allélt mutattunk ki, melyek feltétleniil érdemesek a

védelemre.
3. A méhészek szdmara a klasszikus tenyésztési eljarasok kialakitdsdban fontos azon
eredményiink ismerete, hogy a beltenyésztéses leromldstol a hazai mézeldméh-

populéaciokban jelenleg nem kell tartani.

4. A honos méhiink védelme ¢és fenntartdsa érdekében fontosnak tartjuk a

tenyészanyag hivatalos tenyésztoktodl torténd beszerzését.

5. A mesterséges termékenyités orszadgos szinti alkalmazasa szintén kiemelt

fontossdgu a hazai allomany fajtatisztasaganak megdrzésében.
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8. OSSZEFOGLALAS

A Magyarorszagon honos krajnai pannon méh (Apis mellifera carnica
pannonica) kivaloan alkalmazkodott az o©kologiai feltételeinkhez. Az intenziv
tenyésztés, a természetes hibridizacio, valamint az idegen méhanyak importja valtozast
okozhat a fajta genetikai allomanyaban. A magyar mézeldméh-populaciok
diverzitasanak, és az esetlegesen megjelend idegen fajtak jelenlétének kimutatasa
érdekében mitokondrialis DNS, mikroszatellit, valamint fajtajelleg vizsgalatokat
végeztiink kiilfoldrdl szarmazo populaciok bevonasaval.

Magyarorszag egészére kiterjedd kutatasunkhoz 2010 nyaran 16 4allo
méhészetbdl gytlijtottiink lefedés eldtti 6t-hét napos dolgozd élca mintdkat, minden
méhészetbdl 6t random modon kivéalasztott méhesaladbol.

Mitokondrialis DNS vizsgalattal elemeztiikk a hazai (n=96) és kiilfoldi (n=84)
mézeloméh-allomanyok genetikai struktarajat 53, az NCBI génbankban elérhetd
referencia szekvencia bevonasaval. A mitokondrialis DNS citokrom-oxidaz I génjének
egy 421 bp hosszisagi szegmensét PCR segitségével amplifikaltuk.

A magyar és kiilfoldi mintak feldolgozasat kovetden 17 haplotipust hataroztunk
meg. Az NCBI adatbankban elérhetd referencia szekvencidk segitségével tovabbi 6t
haplotipus kimutatasa valt lehetségessé. Egyedi haplotipusként jelent meg a magyar
populaciokban a Ht 8, Ht 11, Ht 12, Ht 16, az olasz populaciokban a Ht 1, a wroclawi
populécidban a Ht 3, a bydgoszczi alloméanyban a Ht 5, Ht 6, Ht 7, valamint a spanyol
populaciokban a Ht 4, Ht 13, Ht 14 és a Ht 17, Libériara pedig a Ht 15 jellemzo.
Magyarorszag méhészeteiben kimutatott hat haplotipus egy haplocsoportot alkot, ahol a
Ht 16 beolvadt a Ht 9-be. Megallapitottuk, hogy hazankban a Ht 9 dominanciaja
jellemz6, melyet 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 alkotnak. Emellett a Ht 2-ben is igazoltuk a
fekete méh jelenlétét. A vizsgalt populdciok haplotipus €s nukleotid diverzitasa kozepes
vagy kozepes feletti értéket mutatott. Magyarorszagra az altalunk leirt haplotipusok
kozepes diverzitasa jellemzo. A legkisebb tavolsagértékek a magyar populaciok,
valamint a lengyel bialowiezai (0,06113), siedlicei (0,04294) és krakkowi (0,16065)
populaciok kozott jelentek meg. Az alacsony tdvolsdgértékek arra utalnak, hogy az
emlitett harom lengyel populacid a magyarokhoz hasonldéan krajnai jellegli, és
egyedeinek jelentds része a ,,C” szdrmazési vonalhoz tartozik. Az olasz és magyar

populaciok kozotti alacsony tavolsagértékek (0,277) szintén a koOzOs szarmazast
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bizonyitjak. Mind a filogenetikai fan, mind az Fsr tdvolsagértékek alapjan a spanyol és
libériai allomanyok jol elkiiloniilnek a magyar méhészetektol.

A mikroszatellit vizsgalatok soran 236 (10 Buckfast vonalhoz tartozo egyed)
hazai és 106 kiilfoldrdl szarmazé méh egyedet dolgoztunk fel. A vizsgalt populaciok
genetikai sokféleségének elemzéséhez 9 polimorf mikroszatellit markert alkalmaztunk,
melyek harom multiplexben keriiltek futtatdsra.

Az F-statisztika eredményei alapjan megallapitottuk, hogy a vizsgalt Gsszes
lokuszra nézve jelentds szamban fordulnak eld heterozigota egyedek. A magyar
méhallomanyokra nagymértékii  heterozigozitas jellemz6, kovetkezésképpen a
beltenyésztettségi egyiitthatd értékei igen alacsonyak, tehat a beltenyésztéses leromlas
jelenleg nem okoz problémat hazdnkban. A vizsgalt kilenc 16kuszon 29 populacidoban
53 unikalis allélt, tovabba a magyar populdcidkban 7 16kuszon 23 allomany specifikus
allélt mutattunk ki. A legtobb egyedi allélt az A107, A113 és Al4 lokuszokon
detektaltuk, ezért e markerek tekinthet6k a leginformativabbnak. A Magyarorszagon
vizsgalt méhészetek koziil kilencre jellemzd egyedi allélok jelenléte, melyek megovasa
kiemelt fontossagu. A vizsgalt tiz mézeldméh-populacidban a paronkénti Fsr értékek és
a Nei-féle korrigalt sztenderd genetikai tavolsag (Ds) értékek a vartakkal 6sszhangban
alakultak. A magyar populacioktol legtavolabban a libériai (0,216) és spanyol (0,291)
populaciok alltak. A genetikai tavolsagértékek alapjan kimutattuk, hogy bar a kiilonbség
nem jelentds, Lengyelorszag nyugati (Bydgoszcz és Wroclaw) és keleti részének
(Krakkow, Bialowieza, Siedlice) méhalloméanyaiban fajtdk kozotti elkiiloniilés
tapasztalhatd. A genetikai tavolsagértékek (Fsr, Ds) eredményeit az illeszkedés
vizsgalat, a populacio szintii fékomponens analizis, valamint a Barrier programmal
kapott allomanyok kozotti hatarok egyarant megerdsitik. Ezzel ellentétben, a Structure
programmal csupan a bydgoszczi populacié elkiiloniilése valt lehetségessé a magyar és
mas lengyel méhészetektdl. Az illeszkedés vizsgalat eredményei alapjan
megallapitottuk, hogy a magyar populaciok alapvetéen homogének (93,6%) és a krajnai
pannon méh alkotja, viszont kismértékben kimutattuk idegen fajtdk jelenlétét is.
Hazankban megjelennek a Buckfast vonal egyedei (1,7%), az olasz méh (A. m.
ligustica) (2,5%) valamint a fekete méh Lengyelorszagbol (A. m. mellifera) (2,1%).

Molekularis genetikai kutatasaink mellett fajtajelleg vizsgalatokat is végeztiink,
melyek segitségével a hazankban esetlegesen eléforduld A. m. ligustica fajta mutathato

ki. A morfologiai vizsgalatokhoz ugyanazon 16 méhészetbdl gyiijtottiink mintakat,
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minden méhészetbdl, 6t csaladot mintaztunk meg, minden csaladbol 50-50 darab
kifejlett dolgozd egyedet vizsgaltunk.

A Magyarorszagon alkalmazott harom f0 fajtajelleg vizsgalati paramétert (szin,
szipoka hossza, kubitalis index) az irodalom alapjan alkalmasnak vélt K19-es szog
felvételezésével egészitettiik ki. A kubitalis index az egyes méhészetek méhcesaladjainak
atlaga alapjan 3,06, valamint 2,51 érték kozott alakult, ahol a kapott atlagos eredmény
2,73. Megallapitottuk, hogy a vizsgélatba vont méhészetek alapjan a kubitalis index
tekintetében a magyar méhallomany krajnai pannon jellegii. A szipoka hossza orszagos
atlagban 6,6 mm, mely érték a méhcsaladok atlagai alapjan 6,490 mm ¢és 6,705 mm
kozott alakult. A szinvizsgalat alapjan orszagos atlagban a magyar méhészetek 68,75%-
ban mutatjdk a honos fajta jegyeit. A magyar méhéallomanyban az 6tos szinkategoria
nem jelent meg, mely a tovabbtenyésztés egyértelmli kizdrd oka. Igazoltuk, hogy
méhallomanyaink szipoka hossz és szin értékek alapjan tilnyomo tobbségben a krajnai
pannon méh jegyeit hordozzak. A K19-es szog mérési eredménye orszagos atlagban
78,56 értéket mutatott. Méréseink alapjan a K19-es szog értékelésekor sokkal magasabb
szorast tapasztaltunk, mint a kubitalis index valamint a szipoka hosszusaga alapjan. Az
eredmények tiikrében a vartakkal ellentétben nem az Olaszorszdghoz kozelebb es6
nyugati teriiletekre, hanem az orszag kozépso, keleti és délkeleti részére jellemzé az
olasz A. m. ligustica fajta megjelenése, melyet idegen fajtaji méhanyak behozatala
okozhatott. A vizsgalt 16 méhészetb6l 4 méhészet nem felelt meg a fajta sztenderdnek,
ezért tenyésztésb6l vald kizarasuk indokolt lenne. Tehat eredményeink alapjan
bizonyitottuk, hogy a magyar mézeldéméh-populaciokban jelen van az olasz fajta.

A molekularis  genetikai és  fajtajelleg  vizsgalatok eredményeinek
Osszehasonlitasat kovetden megallapitottuk, hogy a kapott eredmények részben
Osszhangban voltak, viszont harom vizsgalt méhészetben (2, 4 és 14) mindkét modszer
alkalmazaséaval kimutathat6 az olasz fajta.

Osszességében megallapitottuk, hogy Magyarorszdg mézeldméh-allomanyai
kozel egységesek, és krajnai pannon jellegiek. Jelenleg beltenyésztettség nem
mutathato ki, valamint idegen fajtdk hatdsa csak csekély mértékben jellemzd. Honos
méhfajtank védelme érdekében javaslatot tettiink a mesterséges termékenyités orszagos
szintli alkalmazasara, tovabba a méhészek tenyész anyagénak hivatalos méhanya

neveloktol torténd beszerzésére.
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9. SUMMARY

The endemic honeybee subspecies in Hungary, the so called Carniolan
Pannonian bee (Apis mellifera carnica pannonica) has exceedingly adapted to our
ecological conditions. Intensive breeding, natural hybridization as well as the
importation of foreign queens can cause changes in the genetic stock of the subspecies.
In order to detect the diversity of Hungarian honeybee populations and the presence of
possible appearing foreign native subspecies various researches in the fields of
mitochondrial DNA, microsatellite and morphological studies have been carried out.

For our study, which covered the whole of Hungary in the summer of 2010, 5-7
days old worker larvae samples in pre-covering stage from 16 apiaries were collected,
and from each apiary 5 bee families were randomly chosen.

By using mitochondrial DNA analysis, the genetic structure of our domestic
(n=96) and the foreign (n=84) honeybee populations were studied involving 53
reference sequences available in NCBI Genbank. A 421 bp long segment of
mitochondrial DNA cytochrome-oxidase | gene was amplified using PCR.

After performing the Hungarian and the foreign samples 17 haplotypes were
defined. Using the available reference sequences in NCBI database 5 further haplotypes
were detected. The following unique haplotypes were detected - in the Hungarian
population: Ht 8, Ht 11, Ht 12, Ht 16; in the Italian population: Ht 1, in the Wroclaw
population: Ht 3; in the Bysgoszcz population: Ht 5, Ht 6, Ht 7; in the Spanish
population: Ht 4, Ht 13, Ht 14, Ht 17 and in Liberia: Ht 15. The six haplotypes detected
in Hungarian apiculture make up one haplogroup where Ht 16 is integrated into Ht 9. It
was concluded that our country is characterised by the dominance of Ht 9, which
consists of the following proportions of individuals: 1,3% of A. m. mellifera subspecies,
8,3% of A. m. ligustica subspecies and 7,05% of Buckfast line. Besides, the presence of
the black bee in Ht 2 was also justified. The haplotype and nucleotide diversity of the
examined populations showed either average or above average rates. Hungary is
characterized by the average diversity of the detected haplotypes. The smallest distance
rates appeared in the Hungarian population, along with the Polish Bialowieza
population (0,06113), Siedlice population (0,04294) and Krakow population (0,16065).
The low distance rates imply that the above mentioned three Polish populations -
similarly to the Hungarian population - are Carniolan and the majority of the individuals

belong to the C evolutionary lineage. The low distance rates between the Italian and the
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Hungarian populations (0.27727) also prove the mutual origins. Both on the
phylogenetic tree and according to the distance rates of Fsr, the Spanish and Liberian
stocks considerably separate from Hungarian apicultures.

During the microsatellite analysis 236 (10 individuals belonging to Buckfast
line) domestic and 106 foreign bee individuals were processed. To analyse the genetic
diversity of the examined populations 9 polymorphic microsatellite markers were
applied, which were run in three multiplexes.

Based on the results of the F-statistics it was concluded that considering all the
examined loci a remarkable number of heterozygote individuals appeared. Hungarian
apiculture is characterised by excessive heterozygosity; consequently, the rates of
inbreeding factors are rather low so currently, inbreeding failure does not cause any
problems in our country. On the 9 loci examined, 53 unique alleles in 29 populations
were defined, furthermore, in the Hungarian populations 23 stock specific allele on 7
loci were detected. Most unique allele were detected on A107, A113 and A14 loci that
is why these markers can be considered as most informative. Nine among the examined
apiaries are characterised by the presence of individual alleles, with a particular
emphasis on their protection. The pairwise Fsr values and Nei’s corrected standard
genetic divergence values (Ds) in the ten examined honey bee populations were in
accordance with the expectations. The Liberian (0,216) and the Spanish (0,291)
populations are situated the furthest from the Hungarian population. Based on the
genetic divergence values it is shown that although the difference is not significant, a
genetic barrier can be detected between the apiaries of the western (Bydgoszcz and
Wroclaw) and eastern (Krakkow, Bialowieza, Siedlice) part of Poland. The results from
the genetic divergence values (Fst, Ds) are equally confirmed by the goodness of fit test,
the population-level Principal component analysis and the genetic barriers calculated by
the Barrier software. However, the calculations of Structure software concluded that
merely the population from Bydgoszcz is differentiated from the remaining Polish and
the Hungarian populations. According to the results of the goodness of fit test, it can be
declared that the Hungarian population is basically homogeneous (93,6%), made up of
the Carniolan Pannonian form, nevertheless, to a lesser extent, the presence of exterior
indigenous subspecies has also been detected. Individuals of the Buckfast lineage
(1,7%), Italian bees (A. m. ligustica) (2,5%) and European dark bees from Poland (A. m.

mellifera) (2,1%) can also be found in Hungary.
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Along with the molecular genetic researches, morphological studies were also
carried out, which showed the appearance of the A. m. ligustica subspecies. The same
16 apiaries were sampled for the morphological analysis, collecting from five colonies
each apiary 50-50 mature individuals per colony.

To the three main parameters of morphological study applied in Hungary
(pigmentation, proboscis length, cubital index) the variability of K19 angle was added,
the latter considered adequate by scientific research. Cubital index ranged from 3.06 to
2.51, with an average of 2.73, according to the average values pertaining to the
particular colonies of each apiaries. On the basis of the cubital indices of the examined
apiaries, it can be concluded that the Hungarian honey bee population presents
Carniolan Pannonian morphological traits. The national average of proboscis length is
of 6.6 mm, derived from the average values of the colonies ranging from 6.490 to 6.705.
Pigmentation analysis shows that on a national average Hungarian apiaries dispose of
indigenous traits in 68.75%. Pigmentation category 5, a definite disqualificative factor
in breeding, is not present in the Hungarian honey bee population. The study confirms
that according to the proboscis length and pigmentation values, the national honey bee
population predominantly bears the characteristic traits of the Carniolan Pannonian
form. The results of K19 angle measurement reveals a national average of 78.56. With
regards to the values of K19 angle a higher dispersion appears, compared to that of the
cubital index or the proboscis length. In contrast with the expectations, it is not the
western part of the country, nearer to Italy, but the central, eastern and south-eastern
parts which are characterised by the presence of the Italian, A. m. ligustica subspecies,
presumably because of the introduction of queens of exterior subspecies. From the 16
apiaries, 4 do not meet the requirements of subspecies standards, thus, the
disqualification from breeding would be justifiable. Besides, the presence of the Italian
subspecies has also been proved.

After the comparison of the results of genetic and morphological studies, we
concluded that the given results partly confirmed each other, however in all three
apiaries both methods can be used to demonstrate the presence of the Italian subspecies.

In conclusion, it can be determined that the honey bee population of Hungary is
nearly homogeneous, bearing Carniolan Pannonian morphological traits, is not
characterised by inbreeding, and the influence of exterior subspecies can only be
detected to a lesser extent. In favour of the protection of the indigenous subspecies a

recommendation for the application of a nation-level insemination program has been
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made, as well as the promotion of official queen breeders as the only sources of
breeding material for the apiaries.
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12. MELLEKLET

Egyed Fajta Varos Orszag Ht Szarmazasi vonal Forras
2A Apis mellifera carnica 2. Magyarorszag 9 C sajat minta
2B Apis mellifera carnica 2. Magyarorszag 9 C sajat minta
2C Apis mellifera carnica 2. Magyarorszag 12 C sajat minta
9A Apis mellifera carnica 2. Magyarorszag 9 C sajat minta
9B Apis mellifera carnica 2. Magyarorszag 9 C sajat minta
oC Apis mellifera carnica 2. Magyarorszag 12 C sajat minta
10B Apis mellifera carnica 8. Magyarorszag 9 C sajat minta
2A Apis mellifera carnica 8. Magyarorszag 9 C sajat minta
2B Apis mellifera carnica 8. Magyarorszag 9 C sajat minta
2C Apis mellifera carnica 8. Magyarorszag 9 C sajat minta
9A Apis mellifera carnica 8. Magyarorszag 9 C sajat minta
oC Apis mellifera carnica 8. Magyarorszag 9 C sajat minta

2 Buckfast vonal 15. Magyarorszag 9 C sajat minta
2.1 Buckfast vonal 15. Magyarorszag 9 Cc sajat minta
2.10 Buckfast vonal 15. Magyarorszag 9 Cc sajat minta
2.3 Buckfast vonal 15. Magyarorszag 9 Cc sajat minta
2.5 Buckfast vonal 15. Magyarorszag 9 Cc sajat minta
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PolandS14
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SpainMurcia4
SpainNavarra
SpainPaisVasco
Afrikal
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Afrikall
Afrikal2
Afrikal3
Afrikad
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Afrika9
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Italy5 Apis mellifera ligustica Bologna Olaszorszag 9 kontroll minta
Italy7 Apis mellifera ligustica Bologna Olaszorszag 9 kontroll minta
Italy8 Apis mellifera ligustica Bologna Olaszorszag 9 kontroll minta

AF214668.1 Apis mellifera nemismert  nemismert 9 Tanaka és mtsai (2001)

AF250946.1 Apis mellifera nemismert  nemismert 9 nem publikalt

AY114452.1 Apis mellifera ligustica nemismert  nemismert 9 Cc

AY114453.1 Apis mellifera ligustica nemismert  nemismert 9 Cc

AY114454.1 Apis mellifera ligustica nemismert  nemismert 9 C

AY114455.1 Apis mellifera ligustica nemismert  nemismert 9 C

AY114458.1 Apis mellifera ligustica nemismert  nemismert 10 C

AY114459.1 Apis mellifera mellifera  nemismert ~ nemismert 20 M

AY114460.1 Apis mellifera ligustica nemismert  nemismert 1 C

AY114461.1 Apis mellifera carnica  nemismert  nemismert 10 Cc

AY114462.1 Apis mellifera carnica  nemismert  nemismert 9 C

AY114463.1 Apis mellifera carnica  nemismert  nemismert 9 C

AY114464.1 Apis mellifera carnica  nemismert  nemismert 9 C

AY114465.1 Buckfast vonal nemismert  nemismert 9

AY114467.1  Apis mellifera caucasica nemismert  nemismert 9 nem publikalt

AY114470.1  Apis mellifera anatolica nemismert  nemismert 18

AY114471.1  Apis mellifera anatolica nemismert  nemismert 9 O
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AY114473.1 Apis mellifera macedonica nem ismert nemismert 9 C

AY114474.1 Apis mellifera macedonica  nem ismert nemismert 9 C

AY114475.1 Apis mellifera adami nemismert  nemismert 9 @)

AY114476.1 Apis mellifera adami nemismert  nemismert 9 @)

AY114478.1 Apis melliferaiberica  nemismert  nemismert 19 M

AY114479.1 Apis melliferaiberica  nemismert  nemismert 17 M

AY114480.1 Apis mellifera sicula nemismert  nemismert 1 M

AY114481.1 Apis mellifera sicula nemismert  nemismert 17 M

AY114482.1 Apis mellifera sicula nemismert  nemismert 9 M

AY114483.1 Apis mellifera sicula nemismert  nemismert 17 M

EU122081.1 Bombus pascorum nemismert  nemismert 9 Schaefer és Renner (2008)
FJ582088.1 Apis mellifera nem ismert nemismert 10

FJ582089.1 Apis mellifera nemismert  nemismert 9

FJ582090.1 Apis mellifera nemismert  nemismert 10 Sheffield és mtsai (2009)
FJ582091.1 Apis mellifera nemismert  nemismert 9

FJ582092.1 Apis mellifera nem ismert nemismert 9

GU979496.1 Apis mellifera carnica  nem ismert nemismert 9

GU979497.1  Apis mellifera caucasica nemismert  nemismert 9 0o Jin és mtsai (2011)
GU979498.1 Apis mellifera ligustica nemismert  nemismert 9 C
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HMO017968.1

Apis mellifera carnica

nem ismert

nem ismert

Schnell és mtsai (2010)
HM017969.1 Apis mellifera nemismert  nemismert 9
HQ978594.1 Apis mellifera nemismert  nemismert 9
HQ978595.1 Apis mellifera nemismert  nemismert 9 nem publicilt
JF700128.1 Apis mellifera nemismert  nemismert 9 nem publikalt
JQ350734.1 Apis mellifera nemismert  nemismert 9 nem publikalt
JQ733229.1 Apis mellifera nemismert  nemismert 22
JQ733242.1 Apis mellifera nemismert  nemismert 22
JQ733243.1 Apis mellifera nemismert  nemismert 17
JQ733244.1 Apis mellifera nemismert  nemismert 15
JQ733245.1 Apis mellifera nemismert  nemismert 15 Nzeduru és mtsai (2012)
JQ733246.1 Apis mellifera nemismert  nemismert 17
JQ733288.1 Apis mellifera mellifera  nemismert  nemismert 3
JQ733289.1 Apis mellifera nemismert  nemismert 21
KC135895.1 Apis mellifera nemismert  nemismert 2 nem publikalt
L26580.1 Apis mellifera mellifera  nemismert  nemismert 3 nem publikalt
M23409.1 Apis mellifera nem ismert nemismert 9 Crozier és mtsai (1989)
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ROVIDITESEK JEGYZEKE

A —adenin
Ap — atlagos allélszam

ATP — adenozin-trifoszfat

C —citozin

CIl — kubitalis index

COlI — citokrom-oxidaz 1. alegység
COIl — citokrém-oxidaz II. alegység
cytb — citokrom b

DNS — dezoxi-ribonukleinsav

dNTP —

trifoszfatok

dezoxiribonukleozid

Ds — sztenderd genetikai tavolsag

EST - észterzar

Fis — beltenyésztettségi egyiitthatd

Fr — a faj szintjén kimutathato teljes
valtozatossag

Fst — populéciok kozotti valtozatossag
G — guanin

Hd — haplotipus diverzitas

He — vart heterozigozitas

HK - hexokinaz

HKY — Hasegawa Kishino Yano

Ho — valds heterozigozitas

Ht — haplotipus

K — csoportok szama

MCMC — Markov Chain Monte Carlo
MDH — malat dehidrogenaz

MMOE - Magyar Mcéhtenyésztok
Orszagos Egyesiilete

MtDNS — mitokondridlis DNS

n — elemszam
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N hap — haplotipusok szima

ND2 — NADH-ubiquinon oxidoreduktaz
2

Np — privat allélok gyakorisaga

p - szignifikancia

PCR — polimeraz lancreakcio

PGM - foszfo-gliikkomutaz

Pi — nukleotid diverzitas

PIC — polimorfizmus index

RAPD - wvéletlenszertien amplifikalt
polimorf DNS

RFLP — restrikcidos fragment hossz
polimorfizmus

RNS — ribonukleinsav

SPM — Szkenner ¢és Photoshop program
T —timin

tRNS — transzfer RNS

n — bazisok megoszlasa



ABRAK JEGYZEKE
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10.
11.
12.
13.

14.

15.
16.

17.

18.
19.
20.

21.

22.

abra: Magyarorszag méztermelése 2000 és 2011 kozott

abra: Az Apis nemben a fajok kozotti rokoni kapcsolat

abra: A méhfajtak elterjedési teriiletei és evolucios szarmazasi vonalai

abra: A krajnai fajta 6kotipusainak elterjedési teriiletei

abra: A mézel6 méhek kromoszoma szama

abra: A mézeld méh mitokondridlis genomjanak térképe

abra: A COI-COII gének kozotti régio struktaraja

abra: Sanger-féle szekvenalas

abra: A vizsgalatba vont hazai illetve kontroll méhészetek
abra: A pannon méh megengedett potroh szinezddése (S, 1) és nem kivéanatos
szinezddése (I, I1I) a fajtasztenderd alapjan
abra: A mézel6 méh szipokajanak hossza
abra: A mézel6 méh kubitalis indexe
abra: A mézel6 méh elsé szdrnyan mérhetd K19-es szog
abra: A kubitalis index mérésének folyamata a Méhtenyésztési és Génmegdrzési
Csoport Intézetében (G6dol16)
abra: COI régidban azonositott 17 mézelé méh haplotipus
abra: Maximum Likelihood filogenetika fa, Hasegawa Kishino Yano plusz
Gamma modell
abra: A magyar, kiilféldi kontroll valamint 53 referencia szekvencia altal
meghatarozott haplotipusok egymashoz vald viszonya Median-Joining Network
analizissel
abra: Fékomponens analizis a vizsgalt tiz mézeldméh-populédcidra vonatkozdan
abra: FOkomponens analizis
abra: Delaunay haromszog modszer és Fsr tavolsagértékek alapjan Monmonier
algoritmussal szerkesztett fajtak kozotti elkiiloniilés a vizsgalt mézeldméh-
populaciok kozott
abra: A vizsgalt mézeldméh-populaciok klaszteranalizise (K- csoportok szama),
Nei-féle korrigalt sztenderd genetikai tavolsag (Ds) alapjan szerkesztett UPGMA
filogenetikai fa
abra: A molekuldris genetikai és a fajtajelleg vizsgéalati eredmények

Osszehasonlitasa
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TABLAZATOK JEGYZEKE

10.
11.
12.
13.

14.
15.
16.
17.
18.

19.
20.

21.

22.

tablazat: A vilag els6 6t méz eldallito orszaga, az értékek ezer tonndban értenddk
tablazat: A PCR analizis sordn alkalmazott mikroszatellit primerek jellemzdi
tablazat: A magyar és lengyel mézeléméh-populaciok haplotipus megoszlasa
tablazat: A vizsgalt populaciok mtDNS diverzitas indexei

tablazat: A referencia szekvencia alapjan meghatarozott variabilis poziciok
tablazat: A populaciok kozotti paronkénti Fst értékek

tablazat: Az egyes 16kuszok heterozigozitasara és informacio tartalmara vonatkozo
eredmények

tablazat: A vizsgalt mézeloméh-populaciok heterozigozitasa

tablazat: A vizsgalt populdciok Hardy-Weinberg egyenstlytol valo eltérése
tablazat: Fixacids indexek (Fir, Fst, Fis) a vizsgalt mézeldméh-populécidkban

a, b tablazat: A vizsgalt populaciok génkészletében azonositott specifikus allélok
tablazat: A vizsgalt egyedek génkészletében azonositott fajtaspecifikus allélok
tablazat: Paronként Fsr értékek (4tlo alatt) és Nei-féle korrigalt sztenderd genetikai
tavolsag (Ds) (4tlo felett)

tablazat: A vizsgalt populaciok kozotti AMOVA teszt eredményei

tablazat: Paronkénti Fst értékek fajtanként

tablazat: ,,Assignment teszt”, illeszkedés vizsgélat eredményei

tablazat: ,,Assignment test”, illeszkedés vizsgalat eredményei egyedi szinten
tablazat: A vizsgalt négy fajtajelleg vizsgalati paraméter atlaga valamint minimum
és maximum értékei a megfigyelt 16 magyar méhészetben

tablazat: A szipoka hosszanak osztalyozésa

tablazat Vizsgalt morfologiai paraméterek, eredményeink Osszehasonlitasa
irodalmi adatokkal

tablazat: A krajnai fajta elsé szarnyon talalhaté K19-es szogének értékei irodalmi
adatok alapjan

tablazat: Morfologiai  vizsgalat eredményei  csaladszinten, a  héarom

Magyarorszagon alkalmazott fajtajelleg vizsgalati paraméter bevonasaval
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KOSZONETNYILVANITAS

KoOszonettel tartozom témavezetomnek, Dr. Kusza Szilvidnak szakmai
tamogatasaért, tiirelméért valamint a vizsgalatomhoz sziikséges feltételek biztositasaért.
Szakmai elémenetelemet nagymértékben segitette Dr. Javor Andras, Dr. Kovacs
Andras és Dr. Komlosi Istvan tdmogatiasa. Koszonet illeti tovabbd a Molekularis
Genetikai Laboratorium minden volt és jelenlegi munkatarsat, akik hasznos
tanacsaikkal segitségemre voltak: Nagy Krisztina, Nyisalovits Andrea, Gulyas
Gabriella, Dr. Czeglédi Levente.

Koszonom Dr. Olah Janos és Dr. Posta Janos szakmai tandcsait, segitd
szandékat és a fajtajelleg vizsgalatokban nyujtott segitségét. Halaval tartozom tovabba
minden méhésznek, akik a méhmintakat rendelkezésemre bocsatottik. Koszonom Dr.
Juhasz Lajosnak és kollégainak, hogy a fajtajelleg vizsgalatokhoz sziikséges
infrastrukturalis hatteret rendelkezésemre bocsatottak. Koszonom a Debreceni
Egyetem Allattudomanyi, Biotechnologiai és Természetvédelmi Intézet valamennyi
dolgozojanak a munkdmhoz nytjtott segitségét.

Koszonet illeti a Kisallattenyésztési Kutatointézet Méhtenyésztési és
Génmegodrzési Csoport minden volt és jelenlegi munkatarsat a hasznos tanacsokért,
illetve a fajtajelleg vizsgalatok technikai hatterének biztositasaért, kiemelten Dr. Zajacz
Editnek, Szalainé Matray Enikének ¢s Racz Timeanak.

Végiil, de nem utolsdsorban halas vagyok férjemnek, Péntek Ferencnek,
Sziileimnek és Csaladomnak, Barataimnak, Kovér Laszlonak, akik az évek soran lelki
tdmogatassal és végtelen tlirelemmel mindvégig mellettem alltak. Biztatasuk nélkiil

jelen dolgozat nem késziilhetett volna el.

A kutatas a TAMOP 4.2.4.A/2-11-1-2012-0001 azonosité szami Nemzeti Kivalosag
Program — Hazai hallgat6i, illetve kutatéi személyi tamogatast biztositd rendszer
kidolgozésa és miikddtetése orszagos program cimii kiemelt projekt keretében zajlott. A
projekt az Eurdpai Uni6 tamogatasaval, az Eurdpai Szocialis Alap tarsfinanszirozasaval

valosult meg.

A tamogatott fajtajelleg vizsgalatokra vonatkoz6 kutatds szakmailag kapcsolodik a

Doktori disszertacidhoz, és részét képezi.
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NYILATKOZAT

Ezen értekezés a Debreceni Egyetem Mezbégazdasag-, Elelemiszertudomanyi és
Kornyezetgazdalkodasi Karan, az Allattenyésztési Tudoményok Doktori Iskola
keretében készitettem, a Debreceni Egyetem doktori (Ph.D.) fokozatdnak elnyerése

céljabol.

Debrecen, 2014.

a jelolt alairasa

NYILATKOZAT

Tantsitom, hogy Péntek-Zakar Erika doktorjelolt 2010-2014. kozott a fent megnevezett
Doktori Iskola keretében iranyitasommal végezte munkajat. Az értekezésben foglalt
eredményekhez a jelolt 6nallo alkotd tevékenységével meghatdrozoan hozzdjarult, az

értekezés a jelolt 6nallé munkaja. Az értekezés elfogadasat javasolom.

Debrecen, 2014.

a témavezeto alairasa
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