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RÖVIDÍTÉSEK JEGYZÉKE 

 

bp  Bázispár 

IGV  Integrative Genomics Viewer 

LOD  logarithm of odds 

MAS   Marker Assisted Selection/ Marker asszisztált szelekció 

PCR  Polymerase Chain Reaction/ Polimeráz Láncreakció 

SNP  Single Nucleotide Polymorphism/ Egy Nukleotidos Polimorfizmus 

SSR  Simple Sequence Repeat 

STR  Short Tandem Repeat 

VSH Varroa Sensitive Hygiene/Varroa szenzitív higiéniás viselkedés 

QDD Quick Disability Determination 

QTL Quantitative Trait Loci/Mennyiségi tulajdonságokért felelős lókuszok  



5 
 

1. IRODALMI ÁTTEKINTÉS 

 

1.1. Bevezető 

A házi méh (Apis mellifera Linnaeus 1758) a hártyásszárnyúak (Hymenoptera) rendjén 

belül a méhfélék (Apidae) családjába tartozik. 

A házi méhek a fő pollinátorok világszerte, és így nélkülözhetetlenek számos 

mezőgazdasági termény számára és a természetes biodiverzitás megőrzésében. Delaplane és 

Mayer (2000) becslése szerint az emberi élelmiszer-fogyasztás körülbelül 35%-a függ 

közvetlenül vagy közvetetten a rovarok általi pollinációtól. 1961 és 2006 között a 

mezőgazdaság beporzóktól való függése 50 és 62 %-kal nőtt a fejlett és a fejlődő 

országokban (Aizen és mtsai, 2009). Globálisan a rovar-pollináció körülbelül 9.5 %-át adja 

a mezőgazdasági termelés összértékének (Gallai és mtsai, 2009).  

A Varroa destructor nevű atka manapság a legkomolyabb parazitája a házi méhnek 

(Apis mellifera), és már szinte az egész Földön elterjedt (Zakar és mtsai, 2014). Nem csak 

azzal okoz kárt, hogy a méhek hemolimfájával táplálkozik, hanem vírusokat is terjeszt 

ezáltal, amelyek szerepet játszanak a kolóniák tömeges csökkenésében. Az atkák világszerte 

elterjedtek, és méhkolóniák százezreit pusztították el. A méhészkedés Európában lehetetlen 

lenne kémiai atkaölők használata nélkül, pedig ezekre a szerekre az atkák könnyen 

rezisztenssé válnak, ami csökkenti a hatékonyságukat (Pettis, 2004). A kontroll kezelések 

gyakran a méz és a pollen kontaminálódását okozzák, az atkaölők maradványai később is 

megtalálhatóak ezekben (Martel és mtsai, 2007). A Varroa-toleranciát valószínűleg nagyon 

különböző jellegek okozzák, mert a gazda és az atka közötti kölcsönhatás igen összetett.  

Számos viselkedés csökkentheti a Varroa destructor túlélési esélyét és szaporodási sikerét, 

ezek közé tartozik a VSH (Varroa szenzitív higiénikus viselkedés) és a Grooming (szociális 

tisztogató viselkedés) (Evans és Spivak, 2010). A VSH viselkedés esetén a méhek 

higiénikusan távolítják el a Varroa destructor atkával fertőzött fiasítást (Fiasítás = a teljes 

átalakulással fejlődő rovarok petéinek, lárváinak, bábjainak közös neve) a sejtekből: 

felnyitják és eltávolítják a lárvákat vagy bábokat. A Grooming a méhek egy olyan csoportos 

viselkedése, mely során eltávolítják egymásról vagy magukról a Varroa atkákat (Peng, 

1988). Házi méh kolóniákban fizikai sérüléseket találtak az atkák testén, amiket a méhek 

mandibulája okozott (Ruttner és Hanel, 1992). A méhek tehát „beleharapnak” az atkákba, 

amik így elpusztulnak és lehullanak róluk. (Zakar és mtsai, 2014).  
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1.2. Házi méh genom program 

Wallberg és munkatársai (2014) 8,3 millió SNP-t (Single Nucleotide 

Polymorphism/Egy nukleotidos polimorfizmus) vizsgáltak; 140 dolgozó méh egyed 

genomját szekvenálták meg, amelyek összesen 14 populációból származtak a világ 

különböző pontjairól. Ez 634-szeres lefedettséget jelentett. Az európai és az afrikai méhek 

között meghatároztak számos különbséget az immunitásért felelős gének esetében. Ezek 

magyarázatot adhatnak a betegségekkel szembeni rezisztenciájukban megnyilvánuló 

eltérésekre, hiszen az afrikai méhek nagyobb ellenállóságot mutatnak a Varroa destructor 

atkával szemben, a nagyobb rajzási hajlamuk és a fokozottabb agressziójuk mellett.  

Elsik és munkatársai (2014) leírtak egy továbbfejlesztett háziméh genomillesztést 

(Amel_4.5) egy új gén annotációs rendszerrel (OGSv3.2). Megállapították, hogy a háziméh 

genom számos közel azonos gént tartalmaz más rovarok génjeivel, ellentétben a 2006-os 

illesztéssel (OGSv1.0) (Honeybee Genome Sequencing Consortium, 2006). Ez az új 

genomillesztés sokkal összefüggőbb és teljesebb. Az új génkészlet körülbelül 5000-rel több 

fehérje kódoló gént tartalmaz, ami a korábban közzétettnél 50%-kal több.  

 

1.3. A házi méh klasszikus genetikája 

Már a 1960-as években is el tudták különíteni a különböző méhfajtákat biometriai 

módszerek segítségével fenotípusuk alapján. A használt morfológiai bélyegek pl.: testméret, 

potrohszín, szipókahossz, szőrözet, szárnyerezet, szárnyhorgok. Később aztán a mendelien 

öröklődő fenotípusos tulajdonságokat is elkezdték vizsgálni. 1968-ban Rothenbuhler 

foglalkozott a házi méh mutációival részletesebben. Munkájuk során már leírják azt a két 

gént, amelyeket az említett tisztogató viselkedésért tettek felelőssé. Az egyik ilyen gén a 

„removing”, amiről úgy gondolták, hogy a sejtekből való kitakarításért felel, a másik pedig 

az „uncapping”, amit a sejtfedél lerágásért felelős génnek feleltettek meg. Mindkét fő gén 

esetében úgy gondolták, hogy recesszívek, és azon állatok, amelyek mutatják az adott 

viselkedést homozigóták (Gere, 1985).  
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1.4. A méhek Varroa atka szenzitív higiénikus viselkedése 

A méhek számos kihívással állnak szemben, mint például a peszticidek, a kórokozók 

és a paraziták (Evans és Schwarz, 2011; Johnson és mtsai, 2010; Le Conte és mtsai, 2010). 

A házi méhek Varroa parazitáltsága tekinthető az egyik legsúlyosabb fenyegetésnek a 

méhészek számára, és világszerte ez vezetett jelentős kolóniaveszteségekhez is (Currie és 

mtsai, 2010; Dahle, 2010; Vanengelsdorp és mtsai, 2012). Ezek az obligát ektoparaziták a 

méhek kaptárában élnek, és fertőzik az egyedeket. 

A Varroa destructor a háziméh (Apis mellifera) ektoparazitája. Sokáig a Varroa 

jacobsoni néven volt ismert. Azonban az eddig Varroa jacobsoni-ként számon tartott fajról 

kiderült, hogy két jól elkülönülő fajból áll. Az Ázsiában honos Apis cerana méhen terjedt el 

a mai értelemben vett Varroa jacobsoni, míg Európában az Apis mellifera parazitája a 

Varroa destructor. A nőstény hossza 1,1 milliméter, szélessége 1,6 mm. A fedett fiasításban 

szaporodik. A kifejlett atka 1,5-2 mm széles, 1-1,8 mm hosszú, laposgomb alakú. Sok 

esetben a méhek potrohának kitinlemezei közé húzódik, így a felnőtt méheken nem könnyű 

észrevenni. Mivel többnyire a fiasításban tölti életét, ezért már csak jelentős fertőzöttség 

esetén állapítható meg jelenléte. Fejtora kicsi, felülről osztatlan, szklerotizált, vörösesbarna 

kitinpáncél fedi. A szájszervében a csáprágó szolgál a táplálék felvételére, egy páros 

tapogató pedig érzékelésre. Az atka a csáprágó utolsó, mozgatható és fogazott ízével 

kapaszkodik a gazdájába. Lábai erősek, rövidek, nincsenek rajta karmok, helyettük 

apothélák, speciális struktúrák rögzítik. 10 napos a reprodukciós ideje, exponenciális 

dinamikájú. Minden fejlődési alakja parazita. Nimfaállapotban a nőstények a fedett 

fiasításban élnek, később is csak ők hagyják el a sejtet, a hímek nem (Delfinado és Baker, 

1974). 

 

https://hu.wikipedia.org/wiki/H%C3%A1zim%C3%A9h
https://hu.wikipedia.org/wiki/Parazita
https://hu.wikipedia.org/wiki/Apis_cerana
https://hu.wikipedia.org/wiki/Apis_mellifera
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1. ábra: Varroa atkával fertőzött bábok 

Az atkáknak fejlődő méhekre van szükségük a szaporodásukhoz (1.ábra). A 

megtermékenyített nőstény a fiasítás sejtjeibe rakja a petéket, egy hím és akár öt nőstény kel 

ki egy dolgozó fiasítás sejtjéből (Schultz, 1984). Ezek az utódok a fejlődő méhlárvák 

hemolimfájával táplálkoznak, és az egy „fészekaljból” származó atkák egymással 

párosodnak. Később az atkák a felnőtt méhegyedek hemolimfájával kezdenek el táplálkozni, 

miközben fizikai és fiziológiai károkat is okoznak bennük, ami miatt akár a méhek fejlődése 

is abnormális lehet (Sammataro és mtsai, 2000). A legrosszabb hatása az atkáknak azonban 

az, hogy sok méhvírus vektoraként is szolgálnak (Chen és mtsai, 2006). A kezeletlen, Varroa 

atkával elárasztott méhkolóniák általában egy, legfeljebb négy-hat év múlva elpusztulnak 

(Spivak és Reuter, 2001).  

A méhek néhány viselkedési mintázata képes csökkenteni a Varroa atkák számát. Az 

egyik ilyen fontos jellemvonás a Varroa szenzitív higiénikus viselkedés (VSH). A 

higiénikus tulajdonság javítható, ha azokat a méhvonalakat szaporítjuk, amelyek hatásosan 

távolítják el az elpusztult lárvákat. A jól tisztító méhek több Varroa atkát távolítanak el, mint 

a rosszabbul tisztítók (Boecking és Spivak, 1999; Spivak, 1996). A VSH a higiénikus 

viselkedés olyan formája, amikor a méhek a Varroa atkára sokkal érzékenyebbek, 

intenzívebben reagálnak rá. A fokozott atka-eltávolítás lehetővé teszi a VSH méheknek, 

hogy hatásosan lassítsák a Varroa atka populáció növekedését (Ibrahim és Spivak, 2006; 

Harbo és Harris, 2005). Ha egy hétre berakunk egy atkákkal borított fiasítást olyan méhek 

közé, amelyek magas fokú VSH viselkedést mutatnak, akkor az atkák szaporodása lecsökken 

(Harbo és Harris, 2005), mert az éretlen atkákat elpusztítják a „felnyitó és eltávolító” (uncap, 

remove) viselkedéssel, hiszen a fertőzött lárva eltávolításával együtt a lárván lévő atkákat is 

eltávolítják (Harris és mtsai, 2012).  



9 
 

1.5. A Varroa érzékenység genetikai háttere 

Tsuruda és munkatársai (2012) a VSH genetikai hátterét vizsgálták. A vizsgálat célja 

az volt, hogy QTL térképezés alapján elkülönülő kromoszóma régiókat keressenek a VSH 

jellegre. Az eddigi szelekció a VSH kolóniaszinten történő mérésére támaszkodott, ilyen 

például a fiasításban megfigyelhető atkák számának csökkenésének észlelése, vagy a 

sejtekben lévő atkák reproduktív sikerének mérése (Harris, 2007; Villa és mtsai, 2009). A 

résztvevő gének azonosítása segítene a viselkedések genetikájának és neurobiológiájának 

megértésében, amelyek hozzájárulnak a méhek atka elleni rezisztenciájához. Továbbá 

hatásosabb eszközöket biztosítana a szelektív szaporításhoz, valamint a marker asszisztált 

szelekcióhoz (MAS).  

Munkájuk során 1340 informatív SNP-t használtak egy nagy felbontású genetikai 

térkép létrehozására, és a VSH viselkedést mutató méh egyedek összehasonlítására azokkal, 

amelyek nem mutatták a jelleget. 127 VSH és 111 nem VSH egyedet vontak be a 

vizsgálataikba. Az interval térképezés elemzésével azonosítottak egy 3.21-es LOD csúcsot 

a 9-es kromoszómán, ami a 9.224.292. bázispárnál lévő SNP-hez tartozik (2. ábra). 

Általában azok egyedek, amelyek homozigóták voltak a VSH allélra nézve, azoknál volt 

inkább megfigyelhető a VSH viselkedés. 

 

2. ábra. Az intervallum térképezés eredményeként kapott LOD score értékek, és a 

VSH viselkedéssel kapcsolt régió genomi poziciója (Tsuruda és mtsai, 2012).  
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Spötter és munkatársai (2016) Affymetrix 44K SNP chipet használtak olyan SNP-k 

keresésére, amik a VSH viselkedéssel kapcsoltak. A kísérlet során 22.000, egyesével jelölt 

dolgozót figyeltek meg videókamera segítségével, közülük 122 higiénikus és 122 kontroll 

egyed lett begyűjtve és elemezve, hogy meghatározzák az SNP-k kapcsoltságát a higiénikus 

és nem-higiénikus viselkedéssel. Hat SNP marker volt szignifikánsan kapcsolt a vizsgált 

tulajdonsággal. A 6 SNP körüli genomi régiók ellenőrzése lehetséges gének felfedezéséhez 

vezetett. Négy funkcionális kandidáns gén lett azonosítva 4 SNP szomszédságában, amik 

szignifikánsan kapcsoltak a tisztogató viselkedéssel.  

 

1.6. A genetikai vizsgálatokhoz használt STR markerek 

A mikroszatelliták (STR: Short Tandem Repeat, SSR: Simple Sequence Repeat) 2-6 

bp hosszú ismétlődő DNS szakaszok, melyek nagy polimorfizmust mutatnak és a genomban 

szórtan helyezkednek el (Hajósné Novák, 1999; Fésüs és mtsai, 2000). A mikroszatellita 

teljes hosszúsága 50-500 bp között változhat, az ismétlődések száma akár több tucat is lehet. 

A polimorfizmusuk (allélváltozatok) az ismétlődések számának eltéréseiből adódnak 

(Armour és mtsai, 1994; Kurjákné Korom, 2013).  

A mikroszatelliták jelenleg a leghatékonyabb genetikai markereknek tekinthetőek 

populációgenetikai vizsgálatok esetén, és használatuk széles körben elterjedt a 

genomikában, populációgenetikában valamint a kvantitatív tulajdonságok genetikai 

vizsgálatában. Solignac és munkatársai (2003) a házi méh genomját vizsgálták és 552 

mikroszatellita lokuszt azonosítottak, melyek polimorfak voltak. Közülük számos 

mikroszatellitát sikeresen amplifikáltak más Apis fajokban. 
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2. CÉLKITŰZÉS 

 

A tervezett kutatások a hazai méhészeket olyan újonnan kifejlesztett diagnosztikai 

eljárásokkal támogatná, amelyek alkalmazásával versenyképesebbé és hatékonyabbá tehetik 

működésüket. A genomikai vizsgálatok lehetőséget adnak a későbbiekben arra, hogy egyes 

jelentős gazdasági értékmérő tulajdonságokra (pl.: betegség elleni rezisztencia, illetve 

tolerancia, rajzási hajlam, higiéniás viselkedés) DNS markerekkel szelektálni tudjunk. 

 

2.1. A csoport célkitűzései 

Hazai méh populációgenetikai vizsgálatok 

Az irodalomban eddig leírt leggyakrabban alkalmazott mikroszatellita markereket 

szeretnénk adaptálni, illetve a hazai genomikai adataink felhasználásával, olyan nagy 

elválasztó erejű multiplex mikroszatellita marker szetteket készítenénk, amellyel a Kárpát-

medencében felmérhető lesz a krajnai méh táj- vagy ökotípusok előfordulása és 

természetesen a genetikailag távolabb álló A. m. ligustica, valamint a Buckfast hibridek 

kiszűrése is lehetővé válik a hazai méhtenyésztők vonalainak ellenőrzésekor. 

 

Higéniás viselkedéshez kapcsolt markerek fejlesztése 

Genomikai, genetikai módszerekkel össze szeretnénk hasonlítani az egyes 

méhcsaládokat, így lehetőségünk nyílik olyan DNS markerek fejlesztésére, amelyek 

használatával az előnyös tulajdonságot hordozó vonalak és családok kiválogatása 

megtörténhet a herefiasítás, illetve a fiasítás DNS alapú vizsgálatával, amellyel a 

későbbiekben a higiénikus viselkedésre genetikai értékbecslést tudunk adni. 

 

2.2. A saját feladataim 

A házi méhek VSH (Varroa Sensitive Hygiene) higiénikus viselkedésével kapcsolt 

mikroszatellita markerek irodalomból való adaptálása és fejlesztése, primerek tervezése, 

DNS izolálás, a minták minőségi és mennyiségi ellenőrzése, PCR összemérés (markerek 

tesztelése, multiplexelése, optimalizálása), gélelektroforézis, allélméretek meghatározása. 
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3. ANYAG ÉS MÓDSZER 

 

3.1. Méh minták 

Összesen 12 méhállományból gyűjtöttünk különböző méh fajtákat, összesen 72 méh 

egyedet. Ezek között voltak krajnai méhek (Apis mellifera carnica) az ország eltérő 

pontjairól, a németországi Hohen Neuendorfból származó higiénikus és Varroa toleráns 

egyedek, vizsgáltunk Ázsiából származó méheket (Apis cerana) és olasz méhet (Apis 

mellifera ligustica). Egy Uppsalaból (Svédország) származó Buckfast állomány egyedeit is 

vizsgáltuk, illetve a svédországi Gotlandból származó Varroa atka-toleráns populációból 

kaptunk mintát. Minden méh ellenőrzött méhészetből származott. 

 

3.2. DNS izolálás, kvantifikálás 

Vizsgálatainkhoz a méhekből teljes genomi DNS-t izoláltunk. Az egyedek 

repülőizmait kipreparáltuk, melyekből Genomic DNA Mini Kit (Tissue) (Geneaid Biotech 

Ltd, Tajvan) segítségével izoláltunk teljes genomi DNS-t a gyártó protokollja szerint. Az 

izolált DNS mennyiségét és minőségét ND-1000 (NanoDrop Technologies, Inc., USA) 

spektrofotométerrel ellenőriztük, és a megfelelő koncentrációjú és tisztaságú DNS mintákat 

használtuk PCR vizsgálatokhoz. 

 

3.3. Markerek adaptálása, primertervezés 

Tsuruda és munkatársai (2012) alapján a kapcsolt SNP marker a 9.224.292. 

bázispárnál található az Amel 4.0 háziméh genomillesztésen (2. ábra). Az IGV program 

segítségével, QDD perl script csomaggal (Meglécz és mtsai, 2010) megkerestem a 

legközelebb eső mikroszatellita ismétlődéseket az általunk használt Amel 4.5 háziméh 

genomillesztésen. Három ilyen lokuszt találtam, amelyekre később Primer3 (Rozen & 

Skaleczky 2000) programmal primert is terveztem. A kapott különbségek és 

polimorfizmusok összevetéséhez különböző shell és python scripteket használtunk. A kapott 

primereket teszteltük, és multiplex reakcióban (egy reakciótérben több primer összemérése) 

optimalizáltuk azokat, amelyek detektálható fragmenteket adtak. A reakciókat 20 µl 

végtérfogatban mértük össze LifeECO PCR készülékben (Hangzhou Bioer Technology Co., 

Ltd, Kína). 
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A mikroszatelliták fluoreszcensen jelölt primerekkel végzett multiplex reakciók 

eredményeként kapott PCR termékek méretét kapilláris elektroforézissel határoztuk meg 

ABI 3100 Genetic Analyzer (Applied Biosystems Group, USA) készüléken. A kapott 

allélméreteket Microsoft Excel táblázatban rögzítettük, amelyeket a Peak Scanner 1.0 

software (Applied Biosystem 2006)  program segítségével határoztunk meg előzetesen, majd 

GenAlEx 6.5 (Peakall és Smouse, 2012) és Arlequin 3.5 (Excoffier és Lischer, 2010) 

programmal elemeztük.  
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4. EREDMÉNYEK 

 

4.1.  DNS izolálás 

A DNS izoláláshoz a méhek tori repülőizmát használtuk. A kiválasztott méhekből 

izolált genomi DNS mennyiségi és minőségi ellenőrzésének eredménye az 1. táblázatban 

látható. Minden felhasznált minta tisztasága és mennyisége elérte az optimális értékeket. 

 

4.2. Markerek adaptálása, primertervezés 

4.2.1. STR markerek tervezése 

A Frank Krisztián munkatársam által lefuttatott mikroszatellita keresés 

eredményeként, 397 727 tandem ismétlődő szekvenciát találtunk a méh referencia 

genomszekvencián, amely 236 millió bázisból áll. Ezek közül 138 945 db mono-, 140 684 

db di-, 27 236 db tri-, 63 015 db tetra-, 20 763 db penta-, 7 084 db pedig hexanukleotid 

ismétlődés. A talált ismétlődések alapján 75 560 lokuszra sikerült primert tervezni, így a 

méh genomban átlagosan 3 785 bázisonként található olyan mikroszatellita, amelyet a 

jövőben potenciálisan markerként használhatunk.  

A 3. ábrán az IGV genom böngésző programban krajnai méh teljes genomok részlete 

látható a sorokban, ahol a felső részen a lefedettségi értékek oszlopdiagramja olvasható 

bázisonként, alatta a genomszekvenciák stilizált 100bp-os szekvencia darabjai. A program a 

referenciához képest megjeleníti a különgségeket (SNP, inszerció, deléció). Az ábra alján a 

kék vonalak 3 körülbelül 2000 bázis hosszúságú szakaszt mutatnak, a középső ilyen vonal 

közepén helyezkedik el a korábbiakban már említett, Tsurudáék által azonosított SNP 

marker. Legalul, ezen a genomi lokuszon található összes, a QDD programmal prediktált 

mikroszatellita helyzete látható. Későbbiekben ezek a mikroszatelliták potenciális 

markerként használhatóak a VSH viselkedés monitorozására. A mikroszatellita 

ismétlődések helyzetét összevetettük a VSH viselkedés kialakulásában feltehetőleg fontos 

szerepet játszó lókuszok elhelyezkedésével. Az így feltárt mikroszatelliták a későbbiekben 

kapcsolt markerként az előnyös tulajdonságot hordozó vonalak kiválasztásában a 

gyakorlatban alkalmazhatóak lehetnek. 

Az általunk fejlesztett markerek közül egy, a 365-ös marker, egybeesik Estoup és 

munkatársai (1995) által azonosított 5362-es mikroszatellita markerrel, amelyet ők 

populációgenetikai markerként azonosítottak. 



 

4.2.2. Multiplex PCR optimalizálása 

A markereket sikerült multiplex rendszerre optimalizálnunk. A 2. táblázatban látható 

a PCR összemérő recept, valamint a PCR program a 3. táblázatban. A reakciót Bioer LifeEco 

készülékben futtattuk. 

 

Apis VSH plex 20160720- konc. 1 reakció 

Templát 15 ng/µl 3,00 

Multiplex Master Mix 2× 10,00 

365/5362 primer mix 10 μM 0,30 

366FR primer mix 10 μM 0,38 

367FR primer mix 10 μM 0,55 

Desztillált víz   5,77 

Végtérfogat   20,00 

2. táblázat PCR reakció recept 

 
  

   
Apis_STR 

95°C 15:00 1x 

94°C 0:30   

58°C 1:00 35x 

72°C 1:00   

72°C 10:00 1x 

3. táblázat PCR program 
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A csoport a rendszer optimalizálásának érdekében további markereket is hozzáadott 

az eddig használt multiplexhez, aminek a gélelektroforézis képét alább láthatjuk (4. ábra). 

Ezen markerek populációgenetikai eltérések (AP1,AP2), illetve a méhek egyéb viselkedési 

mintázatainak vizsgálatára alkalmasak (HYG). 

 

4. ábra Multiplex reakció gélelektroforézis képe.  

 

Pirossal jelöltem három egyed (10,11,12) VSH plex PCR termékeit. 
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A multiplex reakcióban a primerek mennyiségét optimalizáltuk az egyszerűbb 

értékelhetőség érdekében, majd Peak Scanner 1.0 software (Applied Biosystem 2006) 

segítségével leolvastuk az allélhosszakat. A saját fejlesztésű három markeremet jelöltem az 

optimalizált futtatás elektroferogramján (5. ábra). 

 

5. ábra. A fragmenthossz analízis eredménye (A: optimalizálás előtti, B: optimalizálás 

utáni elektroferogram).  

  

 

4.2.3. A fejlesztett markerek tesztelése 

Az általunk detektált allélméretek és allélgyakoriságok a 4. táblázatban találhatók. Az 

allélgyakoriságokból készült diagram az 6. ábrán látható. A markerek polimorfnak 

bizonyultak, lokuszonként eltérő hosszúságúak voltak az allélek, az egyes csoportokban 

pedig különböző allélhosszakat kaptunk. A Japánból származó ázsiai méhekben (Apis 

cerana) nem sikerült PCR terméket amplifikálnunk, a markereket európai házi méhre (Apis 

mellifera) adaptáltuk. A 365-ös STR markerrel a 366-os és 367-es STR markerek kapcsoltak 

(P<0,05). Az általunk detektált allélméretek száma további minták bevonásával bővülhet, 

ami a Varroa-érzékeny viselkedés azonosítást megbízhatóbbá teheti a továbbiakban.  

B 

A 



 

 

4. táblázat. Allélhosszak és gyakoriságok lokuszonként. 

Lokusz Allélhossz 
olasz 

méhek 
Japánból 

Hohen 
Neuendorf-i 

méhek 

gotlandi 
méhek 

Buckfast 
méhek 

nagyatádi 
méhek 

ázsiai 
méhek 

Japánból 

zalaszentgróti 
méhek 

zalaszentlászlói 
méhek 

ipolysági 
méhek 

ázsiai 
méhek 

Koreából 

keszthelyi 
méhek (rosszul 

tisztító) 

keszthelyi 
méhek (jól 

tisztító) 

365 N 6 6 6 6 6 0 6 6 9 3 6 6 

 178 0,333 0,833 0,667 0,750 0,833 0,000 0,750 0,667 0,778 0,667 0,500 0,250 

 180 0,000 0,167 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

 182 0,250 0,000 0,167 0,000 0,167 0,000 0,000 0,250 0,111 0,167 0,500 0,333 

 188 0,417 0,000 0,167 0,250 0,000 0,000 0,250 0,083 0,111 0,167 0,000 0,417 

366 N 5 6 6 6 6 0 6 6 9 3 6 6 

 241 0,100 0,667 0,750 0,417 1,000 0,000 0,833 0,667 0,611 0,667 1,000 0,667 

 245 0,000 0,333 0,250 0,000 0,000 0,000 0,083 0,083 0,222 0,333 0,000 0,000 

 247 0,100 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,250 

 251 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,111 0,000 0,000 0,000 

 253 0,800 0,000 0,000 0,583 0,000 0,000 0,083 0,250 0,056 0,000 0,000 0,083 

367 N 6 6 6 6 6 0 6 6 9 3 6 6 

 306 0,667 0,917 0,750 1,000 0,750 0,000 0,917 1,000 1,000 0,833 0,500 0,333 

 338 0,333 0,083 0,250 0,000 0,167 0,000 0,083 0,000 0,000 0,000 0,500 0,667 

 342 0,000 0,000 0,000 0,000 0,083 0,000 0,000 0,000 0,000 0,167 0,000 0,000 



6. ábra. Allélgyakoriság lokuszonként. 
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6. KÖVETKEZTETÉSEK 

 

A VSH viselkedéshez kapcsolt genetikai markereket sikeresen adaptáltuk, amelyeket 

először egyesével teszteltünk, majd multiplex reakcióban optimalizáltuk (3 STR marker). A 

markerek mindegyike polimorfnak bizonyult, valamint az igazoltan higiénikus szelekcióból 

származó DNS mintákon (ipolysági méhek, Hohen Neuendorf-i méhek) egyedi, illetve 

predomináns allélhosszakat is találtunk, amely a későbbiekben lehetővé teheti, hogy a hazai 

nagyobb szűrővizsgálatokból genetikai markereink segítségével kiszelektáljuk a jó 

tisztogató viselkedésű vonalakat. 

Célunk egyelőre a markerek fejlesztése és tesztelése volt. A mintákat elsősorban 

populációgenetikai vizsgálatokhoz használta fel a csoportom ezért azt, hogy a markereink 

valóban kapcsoltak-e a VSH viselkedéssel még nem tudtuk egyértelműen megállapítani, 

mivel a mintakészletünkben nem volt elegendő számú VSH egyed. 

A VSH viselkedés vizsgálatához egyértelműen nagyobb mintaszámú fenotípusos 

tesztelés szükséges. Ezek a fenotípusos tesztelések már megkezdődtek a csoport számára 

mintákat biztosító méhészetekben. Fontos, hogy a jól és gyengébben tisztító családok 

tisztogatási viselkedése jelentősen különbözzön, annak érdekében, hogy a tisztogatási 

viselkedéssel kapcsolt allélméretek kimutathatóak legyenek. Ennek érdekében a teszteknél 

a szélsőértékek biztonsággal történő detektálása szükséges. 

Korábbi vizsgálatok kimutatták, hogy az Apis cerana (a Varroa atka eredeti gazdája) 

dolgozók egy fertőzött kaptárban az atkák 97%-át kitisztítják a felnyitott sejtekből pár percen 

belül (Peng és mtsai, 1988), míg az Apis mellifera kevesebb elősködőt távolít el ugyanannyi 

idő alatt (Boecking és Ritter, 1993). Ezt a különbséget alátámasztva az ázsiai méhek a mi 

vizsgálataink során is elkülönültek, aminek valószínűleg a populációgenetikai különbségek 

mellett a viselkedésükben megnyilvánuló eltérő genetikai háttér is az okozója lehet. 

A jövőben szeretnénk közelrokon, lehetőleg csak hazai, krajnai méheket (Apis 

mellifera carnica) bevonni a vizsgálatokba, hogy elkerüljük a populációgenetikai 

különbségek miatti eltéréseket az allélméretek esetén. 
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7. ÖSSZEFOGLALÁS 

 

A házi méh (Apis mellifera) számára az egyik legkártékonyabb kártevője a Varroa 

destructor nevű atka és az általa terjesztett betegségek, amelyek már Magyarországon is 

egyre fenyegetőbb veszélyt jelentenek a méhészek számára. Ezen paraziták ellen bizonyos 

méhek az úgynevezett higiénikus viselkedéssel hatékonyan tudnak védekezni, mely során a 

dolgozók a fertőzött/elpusztult lárvákat és bábokat eltávolítják a kaptárból, megakadályozva 

ezzel a továbbfertőződést. 

Dolgozatom célja, hogy genomikai, genetikai módszerekkel összehasonlítsuk a jól 

tisztító családokat a rosszul tisztítókkal, így lehetőségünk nyílik olyan DNS markerek 

fejlesztésére, amelyek használatával az előnyös tulajdonságot hordozó vonalak és családok 

kiválogatása megtörténhet a herefiasítás/fiasítás DNS alapú vizsgálatával. 

Összesen 12 méh állományból gyűjtöttünk különböző méh fajtákat, összesen 72 méh 

egyedet. TDK munkám során a méhek repülőizmait kipreparáltam, majd megfelelő 

mennyiségű és minőségű genomi DNS-t izoláltam belőlük. Tsuruda és munkatársai (2012) 

munkája alapján a Varroa atka szenzitív viselkedéssel kapcsolt QTL régióra terveztem 

három mikroszatellita markert, amelyet multiplex PCR rendszerbe optimalizáltam. 

A vizsgált markerek jól működnek és polimorfnak bizonyultak a vizsgált méh 

egyedekben. A későbbiekben szeretnénk kizárólag krajnai méheket (Apis mellifera carnica) 

bevonni a vizsgálatokba, hogy kizárjuk a populációgenetikai különbségek miatti eltéréseket. 

A méhészeti genomikai kutatások hosszú távú célja az, hogy a hazai 

méhanyanevelőket genetikai adatokkal (genetikai profilokkal) támogassa, amelyek 

segítségével rövidebb idő alatt értékesebb állományok hozhatók létre, amelyek a 

leggyakoribb méhbetegségekkel szemben ellenállóak. 
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SUMMARY 

 

The honeybee’s (Apis mellifera) most harmful pest is the Varroa destructor mite, 

which is becoming a more and more impending danger to beekeepers in Hungary. Some 

bees can effectively defend themself against this parasite showing hygienic behaviour 

wherethrough honeybee workers remove the infected/dead pupae and larvae from the hive, 

thus preventing further infection. 

The aim of my thesis is to compare the hygienic honeybee  hives  with the non-

hygienic ones using genomic and genetic methods, so we  are able to develop DNA markers 

for  selecting the advantegous lines and families using DNA-based testing on drone 

brood/brood. 

A total of 72 honeybees were collected from different species and from 12 different 

bee populations. During my work I dissected the flying muscles from the thorax of these 

honeybees  after what I isolated genomic DNA from these and the DNA was of adequate 

quantity and quality for further usage. Based on the work of Tsuruda et al. (2012) I designed 

three microsatellite markers for the QTL region which is linked to the varroa mite sensitive 

behaviour and I optimized them for multiplex PCR system. 

The tested markers are working properly and they were proved to be polymorphic in 

the tested individuals. Later we would like to involve only Carniolan bees (Apis mellifera 

carnica) in our assay to exclude the aberrances caused by the populationgenetic differences. 

The long-term goal of this honeybee genomics survey is to support the domestic 

beekeepers with genetic data (genetic profiles) thus could improve the breeding of bee 

families and bee disease resistant populations.  
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Mellékletek 

Azonosító 
Koncentráció 

(ng/ul) 
A260 A280 

Fehérjetartalom 

(260/280) 

Sótartalom 

(260/230) 

olasz méhek Japánból (Apis mellifera ligustica) 

2106 25,48 0,396 0,167 1,79 0,87 

2107 62,83 1,257 0,551 2,28 2,27 

2108 92,67 1,853 0,834 2,22 2,42 

2109 32,36 0,647 0,3 2,16 2,24 

2110 51,76 1,035 0,457 2,26 2,91 

2111 28,40 0,568 0,257 2,21 2,61 

ázsiai méhek Japánból (Apis cerana) 

2117 23,78 0,476 0,244 1,95 1,28 

2118 24,56 0,491 0,201 2,44 3,15 

2119 20,52 0,41 0,156 2,64 3,33 

2120 30,78 0,616 0,323 1,91 0,99 

2121 58,64 1,173 0,53 2,21 2,64 

2122 26,18 0,524 0,232 2,25 3,04 

Buckfast méhek 

3181 662,47 13,249 6,188 2,14 2,32 

3182 549,54 10,991 5,229 2,10 2,35 

3183 776,48 15,53 7,372 2,11 2,18 

3184 764,62 15,292 7,23 2,12 2,14 

3185 554,39 11,088 5,27 2,10 2,32 

3186 1292,37 25,847 12,195 2,12 2,26 

gotlandi méhek  

3175 517,82 10,356 4,927 2,10 2,34 

3176 562,47 11,249 5,163 2,18 2,30 

3177 423,11 8,462 4,05 2,09 2,36 

3178 344,37 6,887 3,278 2,10 2,32 

3179 532,41 10,648 5,085 2,09 2,25 

3180 687,76 13,755 6,443 2,14 2,20 

ázsiai méhek Koreából (Apis cerana) 

2170 33,54 0,671 0,333 2,02 2,35 

2171 31,10 0,622 0,307 2,03 1,87 

2172 31,95 0,639 0,316 2,02 1,67 
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Azonosító 
Koncentráció 

(ng/ul) 
A260 A280 

Fehérjetartalom 

(260/280) 

Sótartalom 

(260/230) 

Hohen Neuendorf-i méhek (Apis mellifera carnica) 

3113 4,39 0,088 0,012 7,17 1,25 

3114 7,14 0,143 0,061 2,35 1,84 

3115 13,88 0,278 0,176 1,58 1,83 

3142 3,36 0,067 0,002 3,02 0,84 

3143 9,49 0,19 0,082 2,31 1,50 

3144 28,63 0,573 0,284 2,01 2,51 

nagyatádi méhek (Apis mellifera carnica) 

2094 146,93 2,939 1,353 2,17 2,29 

2095 242,33 4,847 2,232 2,17 2,38 

2096 213,15 4,263 1,981 2,15 2,42 

2097 237,95 4,759 2,202 2,16 2,45 

2098 227,34 4,547 2,058 2,21 2,39 

2099 207,88 4,158 1,936 2,15 2,30 

zalaszentgróti méhek (Apis mellifera carnica) 

3264 45,34 0,907 0,477 1,90 0,88 

3265 103,07 2,061 0,981 2,10 2,19 

3266 46,65 0,933 0,455 2,05 1,69 

3267 78,41 1,568 0,786 2,00 1,46 

3268 22,64 0,453 0,227 2,00 0,65 

3269 123,26 2,465 1,136 2,17 2,00 

zalaszentlászlói méhek (Apis mellifera carnica) 

3277 87,50 1,745 0,917 1,90 0,93 

3278 39,50 0,79 0,416 2,26 1,38 

3279 50,80 1,017 0,631 2,19 1,85 

3280 185,40 3,701 1,902 1,92 1,14 

3281 48,70 0,976 0,565 2,19 2,05 

3282 54,70 1,094 0,594 2,25 1,90 

ipolysági méhek (Apis mellifera carnica) 

1666 11,81 0,236 0,139 1,69 0,81 

1667 67,31 1,346 0,851 1,58 0,68 

1668 19,32 0,386 0,216 2,02 2,02 

1692 20,46 0,409 0,223 1,83 1,12 

1693 18,22 0,364 0,16 2,28 1,42 

1695 18,15 0,363 0,179 2,02 1,29 

1696 20,13 0,403 0,214 1,88 1,55 

1697 18,36 0,367 0,214 1,72 1,34 

1698 21,94 0,439 0,225 1,95 1,46 
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Azonosító 
Koncentráció 

(ng/ul) 
A260 A280 

Fehérjetartalom 

(260/280) 

Sótartalom 

(260/230) 

keszthelyi méhek (Apis mellifera carnica) rosszabbul tisztító 

3289 164,58 3,292 1,86 1,77 1,86 

3290 268,53 5,371 5,166 1,04 1,08 

3291 175,58 3,512 2,526 1,39 1,45 

3292 508,75 10,175 7,699 1,32 1,37 

3293 97,48 1,95 0,959 2,03 2,23 

3294 274,08 5,482 2,62 2,09 2,27 

keszthelyi méhek (Apis mellifera carnica) jól tisztító 

3301 271,17 5,423 4,916 1,10 1,14 

3302 205,57 4,111 2,12 1,94 2,07 

3303 598,47 11,969 5,677 2,11 2,34 

3304 601,48 12,03 6,067 1,98 2,24 

3305 277,62 5,552 3,483 1,59 1,74 

3306 577,01 11,54 5,451 2,12 2,31 

1. táblázat (1.melléklet): Vizsgálathoz kiválasztott méhekből izolált DNS minták 

koncentrációja és tisztasági értékei 

 

 

 



 

3. ábra (2.melléklet) IGV kép mikroszatellita ismétlődések elhelyezkedésével 
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