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Hazankban elséként két évtizede végeztek méhek virusos betegségeinek kimutata-
sara iranyulé monitoringvizsgalatot. A szerzdk ezért 2024 tavaszan 26 hazai méhészet-
ben kaptarnal gydjtott és szabadgyljtési méhmintaval végeztek szlrdvizsgalatokat.
A deformalt szarny betegség virusa esetében a mintak 54%-a, az idilt méhbénu-
last okozd virusnal a 38%-a és a heveny méhbénulas virusanal a 19%-a bizonyult
pozitivnak. Esetiinkben a fekete anyabolcsd virus, a heveny méhbénulas virusa és a
koltéstomIbsodés virus okozta fertézottség prevalenciaja a méhészeteket értékelve
csokkent, mig az idUlt méhbénulast okozo virus esetében ez jelentdsen emelkedett.
Magyarorszagon a 2024-ben végzett felméréskor a vizsgalt méhészetekben a fekete
anyabodlcsd virusat és az Izraeli heveny méhbénulas virust nem lehetett kimutatni.
Gyakori volt a kettd vagy tobb virus jelenléte az egyes méhészetekben. Mig korabban
6,9% volt a virusmentes mintak mértéke, addig 2024-ben ez 35%-nak bizonyult.

SUMMARY

Background: The last screening test for certain viral infections such as deformed wing
virus (DWV), black queen cell virus (BQCV), acute bee paralysis virus (ABPV), sacbrood
virus (SBV), chronic bee paralysis virus (CBPV), Israeli acute paralysis virus (IAPV) was
carried out in Hungarian apiaries almost two decades ago, before 2004 and between
2007 and 2010.

Objectives: Repeating the studies of nearly 20 years ago, we wanted to get infor-
mation on the extent to which our domestic apiaries are infected with certain viruses
(DWV, BQCV, ABPV, SBV, CBPV, IAPV).

Materials and Methods: Thus, in the spring of 2024, screening tests aimed at
detecting the above viruses were carried out in 26 domestic and 3 foreign apiaries
and on free-collected bee samples. When examining the samples, the methodo-
logical description (PCR) of Tapaszti's (2010) work was used.

Results and Discussion: Out of the samples 54% were positive for DWV, 38% for
CBPV and 19% for ABPV. The positivity found in 2024 was partially different from the
results of previous studies. In our case, BQC, ABPV and SBV infection rates showed a
decrease. CBPV has shown a significant increase in infection rates compared to the
past. In the country, where surveyed in 2024, BQCV and IAPV viruses could not be
detected. As before, we found the presence of two or more viruses in the samples
in significant number of cases. While earlier, the amount of virus-free samples was
6.9%, in 2024 it was significantly higher, 35%. Overall, it was observed that some
viruses, like DWV are present stagnantly in apiaries, while others (ABPV, SBV) can
be detected to a decreasing extent. Some viruses (BQCV) have almost disappeared.
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HAZIMEH (APIS MELLIFERA LINNAEUS, 1758) EGYES VIRUSFERTOZESEINEK
VIZSGALATA MAGYARORSZAGI MEHESZETEKBEN TAVASZI HORDASKOR

A hazi méhek (Apis mellifera Linnaeus, 1758) koléniaalkotd izeltlablak, amelyek
mar évszazadok Ota az ember szolgalataban élnek. Egyrészt virdgport és nektart
gyUjtenek és ezzel élelmiszer-alapanyagot biztositanak, masrészt a gyUjtédmun-
kajuk soran a latogatott viragokban elvégzik a beporzast.

A méhek bénulassal jard korképeit okozd virusok a heveny méhbénulés virusa
(acute bee paralysis virus, ABPV), az lzraeli heveny méhbénulds virusa (Israeli
acute paralysis virusa, IAPV), a Kasmir méhvirus (Kashmir bee virus, KBV) és az
idult méhbénulas virus (chronic bee paralysis virus, CBPV). Mindegyik a méhek
mozgaszavarat okozza. Ez a csaldadban betdltott szerepik kieséséhez, azaz a
nevelés, gondozas, a hordas vagy a kaptartisztogatas elmaradasahoz vezet [1, 2].

A méhekben az idilt méhbénulas virusa (chronic bee paralysis virus, CBPV) vilagszerte
elGforduld RNS-virus [2]. A betegségnek, amelynek két klinikai tinetegylttese |éphet
fel a méhekben, magyarorszagi eléforduldsa is ismert [3, 4]. Az elsé tipus a klasszikus
bénuldsos alak, aminek az angolszasz terlleteken az ,erdei betegség - sickness of
the forest” nevet is adjak. Ennek oka az, hogy gyakran az erdei nektargyjté helyekre
telepitett csalddokban alakul ki a megbetegedés [2]. A méasodik tipus, amelynek
esetében a fert6zott dolgozdk potroha kisebb és megrovidilt lesz, inkabb a tavaszi,
kora nyari iddszakokban szokott el&fordulni [2]. Ez a betegség olykor tinetmentesen
is jelen lehet a csalddokban. A neurotropizmussal jard virusfertdzés a fiatal egye-
deket megtdmadva az idegrendszerben okoz elvaltozasokat [5], igy gyengeséget,
részleges ropképtelenséget, korbe-korbe repkedést és elhibazott landoldsokat a
kaptarak bejaratanal [2]. Az egyik, idilt méhbénulas virusfertézésre gyanit keltd
tlnet a kaptar elétt csoportosuld, repUlési zavart mutatd, duzzadt potrohl méhek
csoportja [6]. A méhek a fertdzés korai szakaszaban elveszithetik potrohszdrzetlket
is, ami miatt csillogd feketés szinuk lesz, és amirdl az elsd leirdsban a betegséget
sfeketekdr’-nak nevezték el. A varroa atka (Varroa destructor Anderson & Trueman,
2000) is el tud szaporodni ilyen csalddokban [7]. Egy érdekes kisérletben kimutattak,
hogy a CBPV-fert6zés és a virusszaporodas sokkal intenzivebb Nosema-fert6zés
egylttes jelenlétekor a téli dolgozd populacidkban [8]. A betegség klinikai tiineteit
fSleg a kaptar dolgozd népességében lehet megfigyelni, de beszdmolnak a méhanya
érintettségérdl, megbetegedésérdl is [9].

A heveny méhbénulas virusa (acute bee paralysis virus, ABPV) szintén az RNS-vi-
rusok csoportjaba tartozd, mozgasszervi zavarokat okozd kérokozdja a méheknek
[10]. Az Amerikai Egyesiilt Allamok mellett nyugat-eurépai méhészetekben, igy
Franciaorszagban és Németorszagban fordul eld, de Irdnban [11], Szerbidban [12]
és Uruguayban [13] is leirasra kerUlt. A kér terjedésében kulcsszerepe van a varroa
atkdknak, amelyek a méhek testnedveinek szivogatasa soran adhatjak at a virust
[6, 14]. Az atka vektorszerepét Magyarorszagon is igazoltak [15]. A larvak egy része
és a babok jelentds hanyada a fert6zés nyoman elpusztul. A tGlél§ alcak tlinet-
mentes hordozdk lehetnek, de sok esetben késdbb ropképtelenséget okozd szarny
aszimmetria, valamint tajékozodasi zavar alakul ki az egyedekben, végil a kaptar
népessége csokken [16].

Nem rég talaltdk meg az Izraeli heveny méhbénulas virusat (Israeli acute paralysis
virus, IAPV) méhekben, amelynek vektora szintén a varroa atka [2], de a fert8zott
dolgozd és az anya kozvetlen kapcsolata is a ragaly forrasa lehet [17]. A méhek
elvesztik potroh sz8rzetlket, ami s6tét barna szint kdlcsén6z nekik és bénulasos
tlneteket mutatnak [2]. A kaptarelnéptelenedés szindréma, az Un. ,colony collapse
disorder” (CCD) hatterében is feltételezik a virus szerepét [5, 18].

A méhek deformalt szarny betegsége (deformed wing syndrome, DWS) vildgszerte
elSfordul. Eszak-Afrikaban és a Kozel-Keleten [19], de hazankban [3, 4] is ismert a
betegség. Ez a kérkép inkabb a hordasi idészak lezajlasa utan, nyar végén, 8sz elején
alakulhat ki. Az RNS-virus az anya petefészkében is jelen lehet, igy akar vertikalisan,
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akar horizontélisan is terjedhet [2, 10], de a varroa atkaknak is kiemelt szerepe van
a kérokozé terjesztésében [20, 21]. Szdmos olyan tényezd, ami kedvez az emlitett
dését a csaladban, de akar a kaptarak kozott is. A fertzésen atesett és a babbdl
kikelt méhek potroha megrovidil, a szarnyak jelentés aszimmetridja mellett egyéb
alaki eltérések is nehezitik, vagy gatoljak a repilésiket [2]. Az &lcdk pusztuldsa és
a hordasra képtelen dolgozdk miatt jelentdsen gyengllhet a csalad, de az érintett
kaptarak akar teljesen el is néptelenedhetnek. A kérkép alapvetden a dolgozdkban
manifesztaldédik, de ismert olyan eset, mikor az anyan lehetett klinikai tinetekben
megnyilvanulé DWV-fertézést megfigyelni [22].

A kovetkezd méhpatogén kdérokozd a sacbrood virus (SBV) vagy ahogy magyar
néven illetik, a koltéstoml&sodés virus. Ez az RNS-virus a méhek fiasitasaban okoz
megbetegedést [10]. A betegség a hazi méh (Apis mellifera) esetén kevésbé jelen-
t8s. A dolgozdk a beteg fiasitast kihordjak a kaptarbdl. Ezzel szemben az indiai
méh (Apis cerana, Fabricius, 1793) esetén akar a csaldd 6sszeomlasat is okozhatja
a megbetegedés [2]. Felmerll, hogy a két fajban az SBV eltérd szerotipusai fordul-
nak eld [23]. Szamos orszagban ismert a fertdzés, igy tobbek kdzott hazdnkban is
[5, 6, 10]. Brazilidban haziméhben (A. mellifera-ban), mig Dél-Koreadban [24] indiai
méhben (A. cerana-ban) mutattak ki. Az alcdkat nevel8 dolgozdk a virusokat tar-
talmazé pempdvel fertézik meg a larvakat, amelyek két napos korban a legfogé-
konyabbak [25, 26]. A larvak fejlédésik sordn nem képesek vedleni, a régi és az Uj
kutikula k6zott felhalmozddd folyadék okozza ezek zsakszerl elvaltozasat a vedlés
zavara miatt. A fert6zott alca teste kissé ragacsos lesz és a kutikuladja barnas arnya-
latGva valik [2, 6]. A betegség fellangolasaban szerepet jatszik a hideg iddjaras, mint
stressz hatas is, ami a larvapusztulds mértékét fokozhatja [27].

Erdekességként emlitjiik, hogy India déli részén, az indiai mézelé méh (Apis cerana
indica) csalddokban irtak le Thai kéltéstoml8sédés virus (Thai sacbrood virus, TSBV)
okozta fertézést. Itt megallapitottak, hogy a terlleten a TSBV-fert6zés prevalencidja
szeptembertdl emelkedett novemberi cslccsal, amikor es@s, paras, hlvos iddjaras
volt megfigyelhetd [28].

A fekete anyabodlcsd virus (black queen cell virus, BQCV) vildgszerte elterjedt
RNS-virus [10], amit Sziridban is leirtak [29]. Megtalaltdk a virust hazi méhben
(A. mellifera-ban) Mexikéban, ahogy spanyolorszagi és torokorszagi jelenlétérél is
beszamoltak [30-32]. A fertdzés két f6 Gtja ismert: a szajon at torténd felvétel és
a vektorok terjeszt8 szerepe, ami utdbbi a hemolympha szivogatasa Gtjan valdsul
meg [33]. Az anya petefészkeiben is jelen lehet a kérokozd. Az ilyen anya petézésé-
bdl kelt alcak nem tudnak atalakulni babba, azok sargasakka, zsakszerlvé valnak.
Késdbb az anyaneveld bdlcsdk szirkésfekete szinliek lesznek [6].

A kasmir méhvirus (Kashmir bee virus, KBV) az indiai méh (A. cerana) fajban vilag-
szerte elterjedt RNS-virus [10], de kisérletesen a haziméh (A. mellifera) is sikeresen
fertdzhetd [2]. Ausztralidaban, Anglidban és Olaszorszagban is kimutattadk a beteg-
séget [34-36]. A kdrokozd sokszor tinetmentes fertdzés formajaban van jelen és a
Varroa destructor fert8zés aktivizalja, teszi virulensebbé [2, 37], ezzel egyltt sokszor
jellegzetes tlinetek nélkil csokkenhet a csaldad népessége.

Hazankban 2022-ig a ,Nemzeti Méhegészségligyi és Kornyezetterhelési monitor-
ing” vizsgalatok keretében folytak szlrdvizsgalatok, de ezek jobbara 6szi mintagydj-
tésként zajlottak és tudomasunk szerint nem keriltek tudomanyos publikacidokban
megjelentetésre.

A vizsgélatainkhoz a mintadkat 2024 tavaszan (dprilis hdnapban) gyUjtottik az
orszag egész terlletén, mikods méhészetekben és azok kbzelében. A mintak
szarmazasi helyét az 1. tdbldzatban 6sszegeztik.
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1. TABLAZAT. A vizsgdlatba vont méhek szdrmazdsi helyei

TABLE 1. Places of origin of honeybees included in the test
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Kisrakos szabadgyUjtés
Bagovar méhészet
Keszthely méhészet
Tura 1. méhészet
Tura 2. méhészet
Godolls méhészet
Debrecen - Nagycsere méhészet
Kozard méhészet
uné méhészet
Domsod méhészet
Pasztd - Kovesmal méhészet
Pasztd - Muzsla méhészet
Asvanyrard méhészet
Lipot méhészet
Kisbodak méhészet
Ercsi méhészet
Ercsi méhészet
Rackeresztar méhészet
Beremend méhészet
Dunakeszi méhészet
Noégrad szabadgyUjtés
Vonyarcvashegy méhészet
Keszthely méhészet
Zalavar méhészet
Dunaharaszti szabadgydjtés
Budapest - szemétégets mellett szabadgydjtés

A kaptar el8tt gyljtott egyedeket (legaldbb 5 méh), a szabadgy(jtésnél a viragza-
tokbdl befogott példanyokat (legaldbb 5 méh) kémcsdvekbe helyeztiik, fagyasztva
—20°C-on taroltuk, majd az Allatorvostudoméanyi Egyetem, Patolégiai Tanszékén
végeztlk a virusok genetikai dllomanyanak a kimutatasara iranyulé PCR-vizsga-
latokat.

A feldolgozas elsd |épéseként a méheket dorzsmozsarban, kvarchomokon 500ul
PBS puffer hozza adasaval homogenizaltuk legaldbb 2-3 percig, ami utan a nyert
homogenizatumot steril Eppendorf-csébe gyljtottuk. A kdvetkezd 1épésben
3000 rpm-en, 5 perces centrifugalas kdvetkezett, majd mdvelet végén a
lellepedett kitin tormelék felett 1évS fellllszot levalasztottuk. Az izoldlast
MagCore®Plus Il izolal6 géppel (RBC Bioscience, Taiwan), MagCore® Viral Nucleic Acid
Extraction Kit felhasznaldsaval a gyartd utasitasai alapjan végeztik el a leiras
szerinti formulaban. A kdvetkez&ben a real time PCR (qPCR) kdvetkezett QIAGEN
OneStep RT-PCR Kit-tel (Qiagen, Hilden, Németorszag) a leiras szerint. A folyamat
végeztével a mintakat 10 °C allandd hémérsékleten tartottuk. A vizsgélathoz a
2. tdbldzatban szerepeltetett primereket hasznaltuk fel.

Akovetkezblépésben gélelektroforézistvégeztink,amelyneksoran1,8 grammagardzt
(TopVision Agarose, (Thermo Fisher Scientific, Waltham, MA, USA) 1x higitast TAE buffer-
ben 100 mi-re feloldva, 1,8%-0s gél dntése utan, Invitrogen SYBR™ Safe DNA Gel Stain
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2. TABLAZAT. A vizsgdlathoz felhaszndlt méhvirus primerek

TABLE 2. Primers of the honeybee viruses, used for the test

A

A2

B

B2

@

C2

D

D2

E

E2

F

F2

5' TTTGCAAGATGCTGTATGTGG 3!

DWYV (deformed wing virus) 395 bp
5' GTC GTGCAGCTCGATAGGAT 3'
5' GGATGAAAGGAAATTACCAG 3!
SBV (sacbrood virus) 426 bp
5' CCACTAGGTGATCCACACT 3'
5' AGTTGTCATGGTTAACAGGATACGAG 3'
CBPV (chronic bee paralysis virus) 455 bp
5' TCTAATCTTAGCACGAAAGCCGAG 3'
5' TGAGAACACCTGTAATGTGG 3!
ABPV (acute bee paralysis virus) 452 bp
5' ACCAGAGGGTTGACTGTGTG 3!
5' GGACGAAAGGAAGCCTAAAC 3!
BQCV (black queen cell virus) 424 bp
5' ACTAGGAAGAGACTTGCACC 3'
5' AGATTTGTCTGTCTCCCAGTGCACAT 3!
IAPV (/sraeli acute paralysis virus) 475 bp

5' AGACACCAATCACGGACCTAC 3!

(Thermo Fisher Scientific) gélfesték hozzadadasat kovetSen, 120 V fesziltségen,
30 percig futtatast hajtottunk végre. Az RNS fragmentumok detektaldsa Cleaver
Scientific DuoVIEW Transilluminator géldokumentacids rendszerrel zajlott és a
gélbdl valé visszaizolalas pedig a QIAGEN QIAquick Gel Extraction Kit (Qiagen)
gyarto protokollja szerint folyt. A kapott termékek Sanger-szekvenalasa kapillaris
elektroforézissel egy kereskedelmi szolgaltaténal (Eurofins BIOMI Kft., Godolls,
Magyarorszag) tortént.

A kapott szekvencidk Maximum Likelihood mddszeren alapuld filogenetikai
besoroldsat a MEGA-X program segitségével, 100 bootstrap ismétléssel végeztik.
Szamitasainkhoz minden esetben az adatainkra legjobban illeszkedd modellt
valasztottuk. A filogenetikai elemzéshez a génbank adatbazisabdl letdltott acute
bee paralysis virus, chronic bee paralysis virus és sacbrood virus RNS-fliggd
RNS-polimeraz génjeinek részleges szekvenciait hasznaltuk.

A 26 kUlénb6z8 mintavételi helyr8l szarmazd hazi méh (A. mellifera) testébdl
szarmazd mintakbdl lefutatott PCR-vizsgalat eredményeit az alabbi, 3. tabldzat
tartalmazza.

A vilagszerte elterjedt deformalt szarny virus [2, 19] esetében, a hazankban
vizsgalt méhészetek 54%-&ban sikerilt igazolni a jelenlétet. Ezt a virust a
Dunantdli, Duna-Tisza kdzi és Tiszantlli méhészetekben is ki lehetett mutatni
(1. dbra).

Egy maésik hazai felmérésben 72%-o0s gyakorisdggal ezt a virust taldltdk meg a
legtdbb mintaban, igy 2004 eldtt a leggyakoribb virusfertézésnek bizonyult [4].
Kés8bb, a megismételt vizsgalataikban ez 48,6%-ra esett vissza [4]. Esetlinkben,
a kozel 20 év elteltével megismételt felmérésben azt mondhatjuk, hogy az 54%-
os gyakorisaggal a virus elterjedtsége stagnal az orszag méhészeteiben.

Egyes szerz8k szerint a haziméh (A. mellifera) fajban kevésbé jelentds korképet
okozd koltéstomlbésddés virust [2], a mintdinkban 23%-ban lehetett igazolni a
PCR-vizsgalattal. A virust szintén tdbb régiéban, igy Nyugat-Magyarorszagon és
Kézép-Magyarorszagon is sikerult kimutatni (2. dbra).

Hazai felmérésekben 2004 el8tt az SB-virussal kapcsolatban csak 2%-os ferts-
zottséget figyeltek meg, ami 3 évre rd 62%-ra ndtt [4]. Az &ltalunk végzett ismétld
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3. TABLAZAT. A lefolytatott PCR-vizsgdlatok eredménye

TABLE 3. Results of PCR tests

IAPV
(Israeli acute
paralysis
virus)

DWV SBV CBPV ABPV BQCV
(deformed (sacbrood (chronic bee (acute bee (black queen
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vizsgalatban azt talaltuk, hogy a mintak 23%-ban volt jelen a kérokozé. igy a
2007-es cslcshoz képest jelentds mérséklédést mutatott a virus elterjedtsége.
Ezt a megfigyelést talan az magyarazza, hogy a haziméh (A. mellifera) fajban
kevésbé patogén az SBV [2, 27], szemben az indiai méh (A. cerana) esetével, ahol
a csalad kipusztulasaval is jarhat a fertdzés [23].

Az SB virus (B13_SBV_HUN) altalunk azonositott részleges, 340 nukleotid hosz-
szUsdgl RdRp-szakasza 97,94%-0s azonossdgot mutatott a legkdzelebbi refe-
renciaszekvenciaval (OL803870), amely csehorszagi eredetli Apis mellifera-bél
kerllt kimutatdsra (3. dbra).

A vilagszerte és hazankban is el&forduld idlult méhbénulads virus jelenlétét
38%-o0s pozitivitdsi ardnnyal tudtuk igazolni hazai méhészetekben ez év tavaszan.
Avizsgalatban az orszag tobb pontjan is sikerllt azonositani a kérokozét (4. dbra).

748



1. ABRA. A DWV-pozitiv mintdk
orszdgos eloszldsa piros szinnel
jelolve

FIGURE 1. Distribution of
DWYV positive samples in Hungary,
marked with red color

2. ABRA. Az SBV-pozitiv mintdk
orszdgos megoszldsa kék szinnel
jelolve

FIGURE 2. Distribution of
SBV positive samples in Hungary,
marked with blue color
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A mivizsgalatainkban a kérokoz6 38%-o0s eléforduldsaval gyakoribbnak szamitott,
szemben a koradbban publikalt hazai felmérésekkel, ahol 2004 eldtt nem tudtak
kimutatni, 2007 utan pedig enyhén emelkedden, 5,5%-0s gyakorisadggal igazoltak
a fert6zést [4]. Azt talaltuk, hogy az eltelt, kozel 20 év alatt a virus jelent8sen
elterjedt a hazai méhészetekben.

A CBPV virus (C10_CBPV_HUN) &ltalunk azonositott részleges, 460 nukleotid
hosszUsagl RdRp-szakasza 94,96%-0s azonossagot mutatott a legkdzelebbi,
magyarorszagi eredet(i referenciaszekvenciaval (F)345317). A filogenetikai torzsfan
ausztriai és lengyelorszagi izolatumok szekvenciaival csoportosult, és egyértel-
mien elkllonllt a japan és kinai eredetl szekvenciaktél (5. dbra).

A vilagszerte eldforduld heveny méhbénulds virust [2, 10-13] csak a
mintdk 19%-ban lehetett kimutatni. Gyakorlatilag az orszdg minden vizs-



3. ABRA. A Sacbrood virus
(SBV) RNS-fiiggd
RNS-polimeraz génjének
részleges nukleotidszekvencidi
alapjén, a MEGA-X szoftverrel,
T92+G modellel, 100 bootsrap
ismétléssel készilt maximum-
likelihood filogenetikai fa

Az altalunk meghatarozott
szekvenciat fekete kor jelzi

FIGURE 3. A maximum-
likelihood phylogenetic tree
based on partial nucleotide
sequences of the
RNA-dependent

RNA polymerase gene of
Sacbrood virus (SBV), using
MEGA-X software, model
T92+G, 100 bootsrap repeats
The sequence obtaind

in our study is indicated by
a black circle
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KC007374 Sacbrood virus strain SBM2
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MK719542 Sacbrood virus isolate CSBV-SC/China/2018
KF960044 Sacbrood virus strain BJ 2012
HQ322114 Sacbrood virus strain Korean
MZ821931 MAG: Sacbrood virus isolate SBV No13 Am011-HB2018-11
MZ821927 MAG: Sacbrood virus isolate SBV No9 AM-FZ-2019-3-1
28 MH509439 Sacbrood virus isolate ZJ1
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galt régidjaban taldltunk pozitiv mintakat a tavaszi felmérésink alkalma-
val (6. dbra).

Az ABPV 2004 el8tt 37%-o0s gyakorisaggal, mig 2007 utan emelkedd, 70,8%
prevalenciaval talaltak meg a korabbi magyarorszagi felmérésben [4]. Jelen kuta-
tas szerint ez jelentésen mérséklédott, csupan 19%-ban tudtuk kimutatni ezt a
koérokozdét a mintainkban.

Az ABPV virus (D3_ABPV_HUN) altalunk azonositott részleges, 454 nukleotid-
hosszUsagl RdRp-szakasza 98,07%-0s azonossagot mutatott a legkdzelebbi,
referenciaszekvenciaval (EF570888). A filogenetikai torzsfan ausztriai és lengyelor-
szagiizolatumok szekvenciaival csoportosult és egyértelmen elklléndlt a japan
és kinai eredetl szekvencidktdl (7. dbra).



4. ABRA. A CBPV-fert8zéttség
orszdgos megoszldsa
sdrga szinnel jel6lve

FIGURE 4. Distribution of
CBPV infection in Hungary,
marked with yellow color

5. ABRA. A Chronic bee
paralysis virus (CBPV)
RNS-fliggé RNS polimerdz
génjének részleges
nukleotidszekvencidi alapjdan,
a MEGA-X szoftverrel,

HKY+G modellel, 100 bootsrap
ismétléssel készllt maximum-
likelihood filogenetikai fa

Az altalunk meghatarozott
szekvenciat fekete kor jelzi

FIGURE 5. A maximum-
likelihood phylogenetic tree
based on partial nucleotide
sequences of the
RNA-dependent RNA
polymerase gene of Chronic
bee paralysis virus (CBPV),
using MEGA-X software,
HKY+G model,

100 bootsrap repeats

The sequence obtaind in our
study is indicated by a black
circle

MAGYAR ALLATORVOSOK LAPJA | 2024. DECEMBER

AB713969.1 Chronic bee paralysis virus JPN

KT374049.1 Chronic bee paralysis virus isolate WYY13100 CHN
KM036173.1 Chronic bee paralysis virus isolate JHR33 CHN

KM036169.1 Chronic bee paralysis virus CHN

KMO036171.1 Chronic bee paralysis virus CHN

KM036178.1 Chronic bee paralysis virus isolate WYY66 CHN
KMO036174.1 Chronic bee paralysis virus isolate JHR65 CHN

KX168412.1 Chronic bee paralysis virus isolate 3657 CHN

M2821997.1 Chronic bee paralysis virus isolate CBPV No23 Mi030-XJ2018 CHN
0OK491520.1 Chronic bee paralysis virus CHN

MZ821957.1 Chronic bee paralysis virus isolate CBPV No3 Acc026-SC2019 CHN
MF175173.1 Chronic bee paralysis virus isolate CBPV-HB CHN

AB716705.1 Chronic bee paralysis virus RARP gene for isolate: China-4 CHN
MZ821971.1 Chronic bee paralysis virus isolate CBPV No10 Am018-HB2017 CHN
KU950353.1 Chronic bee paralysis virus strain LN-SY CHN

KT374047.1 Chronic bee paralysis virus isolate WYY5400 CHN

MZ821993.1 Chronic bee paralysis virus isolate CBPV No21 Am061-YN2017 CHN
LC601639.1 Chronic bee paralysis virus JPN

0.050

100

FJ345326.1 Chronic bee paralysis virus isolate 6-M URY

99 AY763287.1 Chronic bee paralysis virus isolate V56 URY
FJ345325.1 Chronic bee paralysis virus isolate 8-C URY
ON648749.1 Chronic bee paralysis virus isolate CBPV RNA1 376/2020 SVN
ON648751.1 Chronic bee paralysis virus isolate CBPV RNA1 341/2019 SVN
FJ345313.1 Chronic bee paralysis virus isolate 198 FRA

98 | LN875582.1 Chronic bee paralysis virus isolate CBPV-Mongolia C9 MNG
LN875581.1 Chronic bee paralysis virus isolate CBPV-Mongolia B4 MNG
FJ345318.1 Chronic bee paralysis virus isolate 1 M POL

FJ345323.1 Chronic bee paralysis virus isolate R2-C102 POL

FJ345321.1 Chronic bee paralysis virus isolate 1 W POL

FJ345319.1 Chronic bee paralysis virus isolate 3 NZ POL

@ C10 CBPV HUN

FJ345317.1 Chronic bee paralysis virus isolate H4 HUN

MK637522.1 Chronic bee paralysis virus isolate AUT-17 AUT

FJ345306.1 Chronic bee paralysis virus isolate BE 104 AUT

EF570889.1 Chronic bee paralysis virus DNK

KY937971.1 Chronic bee paralysis virus SVN

FJ345314.1 Chronic bee paralysis virus FRA

FJ345315.1 Chronic bee paralysis virus FRA

1 | AF461061.1 Chronic bee paralysis virus FRA

LR797924.1 Chronic bee paralysis virus ALB

100 | AF461056.1 Chronic bee paralysis virus isolate AFSSA CBPV FRA

AF461054.1 Chronic bee paralysis virus isolate AFSSA CBPV 2 FRA

MH378784.1 Chronic bee paralysis virus isolate SyRdCB SYR

FJ345311.1 Chronic bee paralysis virus isolate B4 V ESP

82

AF375659.1 Chronic bee paralysis virus FRA
0 EU122229.1 Chronic bee paralysis virus isolate A-79P FRA
FJ345309.1 Chronic bee paralysis virus isolate 23 BEL

MZ2821995.1 Chronic bee paralysis virus isolate CBPV No22 Am066-CQ2019 CHN
MZ821981.1 Chronic bee paralysis virus isolate CBPV No15 Am026-HLJ2018 CHN

ON448799.1 Chronic bee paralysis virus isolate Osmia aurulenta/CREA/CBPV ITA



6. ABRA. Az ABPV-fertzott
mintdk orszdgos megoszldsa
lila szinnel megjelélve

FIGURE 6. Distribution of
ABPV infected samples in
Hungary, marked with purple
color

7. ABRA. Az Acute bee
paralysis virus (ABPV)
RNS-fliggé RNS polimerdz
génjének részleges
nukleotidszekvencidi alapjdan,
a MEGA-X szoftverrel,

T92+I modellel, 100 bootstrap
ismétléssel készilt maximum-
likelihood filogenetikai fa

Az altalunk meghatarozott
szekvenciat fekete kor jelzi

FIGURE 7. A maximum-
likelihood phylogenetic tree
based on partial nucleotide
sequences of the
RNA-dependent RNA
polymerase gene of Acute bee
paralysis virus (ABPV), using
MEGA-X software, model
T92+l, 100 bootstrap repeats
The sequence obtaind in our
study is indicated by a black
circle
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OM885636 Acute bee paralysis virus isolate 2008 192
OM885671 Acute bee paralysis virus isolate 2010 072
OM885720 Acute bee paralysis virus isolate 2011 268
OM885568 Acute bee paralysis virus isolate 2001 153
‘OM885701 Acute bee paralysis virus isolate 2011 047
‘OM885605 Acute bee paralysis virus isolate 2005 261
90 OM885649 Acute bee paralysis virus isolate 2008 255
— OMB885642 Acute bee paralysis virus isolate 2008 214
OM885667 Acute bee paralysis virus isolate 2010 045
OMB885570 Acute bee paralysis virus isolate 2001 232
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L——————— AF486073 Acute bee paralysis virus isolate Poland 1
AF486072 Acute bee paralysis virus isolate Hungary 1
MH900036 Acute bee paralysis virus isolate 269/2016
MH900026 Acute bee paralysis virus isolate 251/2016
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HQ877405 Acute bee paralysis virus strain R16/2009
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91 | MZ821781 Acute bee paralysis virus isolate ABPV No11 Am029-XJ2018
MZ821787 Acute bee paralysis virus isolate ABPV No17 Mi030-XJ2018
— KY465551 Acute bee paralysis virus isolate 5K
MG737448 Acute bee paralysis virus isolate Am20
MH900045 Acute bee paralysis virus isolate 284/2017
OL803814 Acute bee paralysis virus strain ABPV12C
MH900042 Acute bee paralysis virus isolate 277/2017
OP874958 Acute bee paralysis virus

MZ821780 Acute bee paralysis virus isolate ABPV No10 Am023-SX2018
M2821776 Acute bee paralysis virus isolate ABPV No6 Am009-HB2018-10
M2Z821785 Acute bee paralysis virus isolate ABPV No15 Mi020-JL2018-10
OK491519 Acute bee paralysis virus isolate known 10

94 MG649500 Acute bee paralysis virus isolate ABPV16
Wcuw bee paralysis virus isolate ABPV22
OK170032 Acute bee paralysis virus isolate A2
ON648748 Acute bee paralysis virus isolate ABPV 376/2020
72 MH900044 Acute bee paralysis virus isolate 281/2017
MH900046 Acute bee paralysis virus isolate Bombus-287/2017

ON453877 Acute bee paralysis virus isolate 366/2020
ON648739 Acute bee paralysis virus isolate ABPV 377/2020
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| R e S B3
@ D3 ABPV
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OMB885602 Acute bee paralysis virus isolate 2004 264
84 OM885580 Acute bee paralysis virus isolate 2003 208
70 | OM885593 Acute bee paralysis virus isolate 2004 053
OM885594 Acute bee paralysis virus isolate 2004 055
HQ877402 Acute bee paralysis virus strain R4/2007
HQ877400 Acute bee paralysis virus strain R8/2008
HQ877403 Acute bee paralysis virus strain M95/2010

NC 002548 Acute bee paralysis virus
—| I— DQ434981 Acute bee paralysis virus isolate RB2
DQ434978 Acute bee paralysis virus isolate DP2

0.010

100 DQ434984 Acute bee paralysis virus isolate JH3
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Két virus, a fekete anyabdlcsd virus és az Izraeli heveny méhbénulas virus
genetikai anyagat a PCR-vizsgalatok soran egyik mintaban sem lehetett igazolni.
Habar mi nem taladltuk meg a BQCV-t a mintainkban, korabbi, hazai felméré-
sekben a kérokozét 2004 eldtt 54%-ban, mig 2007-t8l csokkend tendenciat
mutatva mar csak 40%-ban igazoltdk [4]. Ennek hitterében a méhanyanevelés
folyamatara forditott fokozott figyelem lehet, hisz a fert6zést klinikai manifesz-
tdl0dasa esetén az anyanevelb csalddokban igen kénnyl észrevenni a tinetek
alapjan [2, 6]. lgaz viszont az is, hogy gyakori lehet a tinetmentes fert6z8dés
és virushordozas is.

Megvizsgaltuk a hazankban kordbban publikalt fertézottségi mértékeket 2004
elftt és 2007 utan [4], amit 6sszevetettink 2024-es kutatasunk eredményeivel
(8. abra). Azt figyeltik meg, hogy egyes virusok prevalencidja csokkend tenden-
ciat mutatott (ABPV, SBV), mig masoké stagnalt (DWV) vagy emelkedett (CBPV).

DWv BQCV ABPV SBV CBPV IAPV

m 2004 el6tt m 2007 utdn m2024-ben

8. ABRA. Az egyes méhvirusok prevalencidjédnak vdltozdsi dinamikdja kordbbi [4] és a sajdt vizsgdlatok alapjdn

FIGURE 8. Dynamics of change in the prevalence of individual bee viruses based on previous [4] and own studies

A BQCV jelenléte kutatasunk soran nem kerilt igazolasra egyetlen vizsgalatba vont
méhészetben sem. Ahogy, kordbban masok sem talaltdk meg az IAPV kérokozdt
[4], igy a mi mintaink is negativnak bizonyultak erre nézve.

A 2024-ben vizsgélt hazai méhészetek 35%-ban nem lehetett virust kimu-
tatni az elvégzett PCR-vizsgéalatokkal (9. dbra). A mintak 23-23%-&ban kettd, ill.
3 virus volt igazolhatd. A felmérésiinkben 19%-ban csak egy virus volt jelen az
izolatumokban.

Erdekes eredményt fedezhetiink fel, ha 6sszevetjik a korabbi magyarorszagi
felméréseket és az altalunk megfigyelteket tarsfertdzések alakuladsa tekintetében
(10. dbra). Elséként azt latjuk, hogy nalunk jéval nagyobb, 35% a virusmentes
mintak ardnya. A kettd és harom virus okozta tarsfertézések ardnya csokkent
2007-hez képest, viszont az egy virus altal okozott fertdzés kissé emelkedett.
Mi 4 és 5 virus egyidejl jelenlétét nem tudtuk kimutatni, mig korabbi hazai
felmérésben 9,7%-ban 4 és 1,4%-o0s gyakorisadggal 5 virust is tudtak igazolni
egyidejlileg a mintakban [4].
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9. ABRA. A hazai méhmintékban taldlt virusok megoszidsa 2024-ben

FIGURE 9. Distribution of viruses found in bee samples in Hungary in 2024
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m 2007-ben m 2024-ben

10. ABRA. A virusos tdrsfertézések alakuldsa a mintdkban kordbbi és a sajdt vizsgdlatok eredményeinek a tikrében

FIGURE 10. Viral co-infections in samples based on previous and own results
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