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Háziméh (Apis mellifera 
Linnaeus, 1758) egyes 
vírusfertőzéseinek vizsgálata 
magyarországi méhészetekben 
tavaszi hordáskor
Gál János1, Sós Endre1,3, Ziszisz Árisz1, Hoitsy Márton1,3, 
Schönhardt Kitti2, Mándoki Míra2*, Halász Gábor1

ÖSSZEFOGLALÁS
Hazánkban elsőként két évtizede végeztek méhek vírusos betegségeinek kimutatá-
sára irányuló monitoringvizsgálatot. A szerzők ezért 2024 tavaszán 26 hazai méhészet-
ben kaptárnál gyűjtött és szabadgyűjtésű méhmintával végeztek szűrővizsgálatokat. 
A deformált szárny betegség vírusa esetében a minták 54%-a, az idült méhbénu-
lást okozó vírusnál a 38%-a és a heveny méhbénulás vírusánál a 19%-a bizonyult 
pozitívnak. Esetünkben a fekete anyabölcső vírus, a heveny méhbénulás vírusa és a 
költéstömlősödés vírus okozta fertőzöttség prevalenciája a méhészeteket értékelve 
csökkent, míg az idült méhbénulást okozó vírus esetében ez jelentősen emelkedett. 
Magyarországon a 2024-ben végzett felméréskor a vizsgált méhészetekben a fekete 
anyabölcső vírusát és az Izraeli heveny méhbénulás vírust nem lehetett kimutatni. 
Gyakori volt a kettő vagy több vírus jelenléte az egyes méhészetekben. Míg korábban 
6,9% volt a vírusmentes minták 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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A méhekben az idült méhbénulás vírusa (chronic bee paralysis virus, CBPV) világszerte 
előforduló RNS-vírus [2]. A betegségnek, amelynek két klinikai tünetegyüttese léphet 
fel a méhekben, magyarországi előfordulása is ismert [3, 4]. Az első típus a klasszikus 
bénulásos alak, aminek az angolszász területeken az „erdei betegség – sickness of 
the forest” nevet is adják. Ennek oka az, hogy gyakran az erdei nektárgyűjtő helyekre 
telepített családokban alakul ki a megbetegedés [2]. A második típus, amelynek 
esetében a fertőzött dolgozók potroha kisebb és megrövidült lesz, inkább a tavaszi, 
kora nyári időszakokban szokott előfordulni [2]. Ez a betegség olykor tünetmentesen 
is jelen lehet a családokban. A neurotropizmussal járó vírusfertőzés a fiatal egye-
deket megtámadva az idegrendszerben okoz elváltozásokat [5], így gyengeséget, 
részleges röpképtelenséget, körbe-körbe repkedést és elhibázott landolásokat a 
kaptárak bejáratánál [2]. Az egyik, idült méhbénulás vírusfertőzésre gyanút keltő 
tünet a kaptár előtt csoportosuló, repülési zavart mutató, duzzadt potrohú méhek 
csoportja [6]. A méhek a fertőzés korai szakaszában elveszíthetik potrohszőrzetüket 
is, ami miatt csillogó feketés színük lesz, és amiről az első leírásban a betegséget 
„feketekór”-nak nevezték el. A varroa atka (Varroa destructor Anderson & Trueman, 
2000) is el tud szaporodni ilyen családokban [7]. Egy érdekes kísérletben kimutatták, 
hogy a CBPV-fertőzés és a vírusszaporodás sokkal intenzívebb Nosema-fertőzés 
együttes jelenlétekor a téli dolgozó populációkban [8]. A betegség klinikai tüneteit 
főleg a kaptár dolgozó népességében lehet megfigyelni, de beszámolnak a méhanya 
érintettségéről, megbetegedéséről is [9]. 

A heveny méhbénulás vírusa (acute bee paralysis virus, ABPV) szintén az RNS-ví-
rusok csoportjába tartozó, mozgásszervi zavarokat okozó kórokozója a méheknek 
[10]. Az Amerikai Egyesült Államok mellett nyugat-európai méhészetekben, így 
Franciaországban és Németországban fordul elő, de Iránban [11], Szerbiában [12] 
és Uruguayban [13] is leírásra került. A kór terjedésében kulcsszerepe van a varroa 
atkáknak, amelyek a méhek testnedveinek szívogatása során adhatják át a vírust 
[6, 14]. Az atka vektorszerepét Magyarországon is igazolták [15]. A lárvák egy része 
és a bábok jelentős hányada a fertőzés nyomán elpusztul. A túlélő álcák tünet-
mentes hordozók lehetnek, de sok esetben később röpképtelenséget okozó szárny 
aszimmetria, valamint tájékozódási zavar alakul ki az egyedekben, végül a kaptár 
népessége csökken [16]. 

Nem rég találták meg az Izraeli heveny méhbénulás vírusát (Israeli acute paralysis 
virus, IAPV) méhekben, amelynek vektora szintén a varroa atka [2], de a fertőzött 
dolgozó és az anya közvetlen kapcsolata is a ragály forrása lehet [17]. A méhek 
elvesztik potroh szőrzetüket, ami sötét barna színt kölcsönöz nekik és bénulásos 
tüneteket mutatnak [2]. A kaptárelnéptelenedés szindróma, az ún. „colony collapse 
disorder” (CCD) hátterében is feltételezik a vírus szerepét [5, 18]. 

A méhek deformált szárny betegsége (deformed wing syndrome, DWS) világszerte 
előfordul. Észak-Afrikában és a Közel-Keleten [19], de hazánkban [3, 4] is ismert a 
betegség. Ez a kórkép inkább a hordási időszak lezajlása után, nyár végén, ősz elején 
alakulhat ki. Az RNS-vírus az anya petefészkében is jelen lehet, így akár vertikálisan, 

A házi méhek (Apis mellifera Linnaeus, 1758) kolóniaalkotó ízeltlábúak, amelyek 
már évszázadok óta az ember szolgálatában élnek. Egyrészt virágport és nektárt 
gyűjtenek és ezzel élelmiszer-alapanyagot biztosítanak, másrészt a gyűjtőmun-
kájuk során a látogatott virágokban elvégzik a beporzást.

A méhek bénulással járó kórképeit okozó vírusok a heveny méhbénulás vírusa 
(acute bee paralysis virus, ABPV), az Izraeli heveny méhbénulás vírusa (Israeli 
acute paralysis virusa, IAPV), a Kasmír méhvírus (Kashmir bee virus, KBV) és az 
idült méhbénulás vírus (chronic bee paralysis virus, CBPV). Mindegyik a méhek 
mozgászavarát okozza. Ez a családban betöltött szerepük kieséséhez, azaz a 
nevelés, gondozás, a hordás vagy a kaptártisztogatás elmaradásához vezet [1, 2].

A méhekben számos 
vírus is képes 

mozgászavart előidézni

A varroa atkáknak 
fertőzésközvetítő 

szerepe van
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akár horizontálisan is terjedhet [2, 10], de a varroa atkáknak is kiemelt szerepe van 
a kórokozó terjesztésében [20, 21]. Számos olyan tényező, ami kedvez az említett 
atkák gradációjának, segítheti a deformált szárny betegség kórokozójának terje-
dését a családban, de akár a kaptárak között is. A fertőzésen átesett és a bábból 
kikelt méhek potroha megrövidül, a szárnyak jelentős aszimmetriája mellett egyéb 
alaki eltérések is nehezítik, vagy gátolják a repülésüket [2]. Az álcák pusztulása és 
a hordásra képtelen dolgozók miatt jelentősen gyengülhet a család, de az érintett 
kaptárak akár teljesen el is néptelenedhetnek. A kórkép alapvetően a dolgozókban 
manifesztálódik, de ismert olyan eset, mikor az anyán lehetett klinikai tünetekben 
megnyilvánuló DWV-fertőzést megfigyelni [22]. 

A következő méhpatogén kórokozó a sacbrood virus (SBV) vagy ahogy magyar 
néven illetik, a költéstömlősödés vírus. Ez az RNS-vírus a méhek fiasításában okoz 
megbetegedést [10]. A betegség a házi méh (Apis mellifera) esetén kevésbé jelen-
tős. A dolgozók a beteg fiasítást kihordják a kaptárból. Ezzel szemben az indiai 
méh (Apis cerana, Fabricius, 1793) esetén akár a család összeomlását is okozhatja 
a megbetegedés [2]. Felmerül, hogy a két fajban az SBV eltérő szerotípusai fordul-
nak elő [23]. Számos országban ismert a fertőzés, így többek között hazánkban is  
[5, 6, 10]. Braziliában háziméhben (A. mellifera-ban), míg Dél-Koreában [24] indiai 
méhben (A. cerana-ban) mutatták ki. Az álcákat nevelő dolgozók a vírusokat tar-
talmazó pempővel fertőzik meg a lárvákat, amelyek két napos korban a legfogé-
konyabbak [25, 26]. A lárvák fejlődésük során nem képesek vedleni, a régi és az új 
kutikula között felhalmozódó folyadék okozza ezek zsákszerű elváltozását a vedlés 
zavara miatt. A fertőzött álca teste kissé ragacsos lesz és a kutikulája barnás árnya-
latúvá válik [2, 6]. A betegség fellángolásában szerepet játszik a hideg időjárás, mint 
stressz hatás is, ami a lárvapusztulás mértékét fokozhatja [27]. 

Érdekességként említjük, hogy India déli részén, az indiai mézelő méh (Apis cerana 
indica) családokban írtak le Thai költéstömlősödés vírus (Thai sacbrood virus, TSBV) 
okozta fertőzést. Itt megállapították, hogy a területen a TSBV-fertőzés prevalenciája 
szeptembertől emelkedett novemberi csúccsal, amikor esős, párás, hűvös időjárás 
volt megfigyelhető [28]. 

A fekete anyabölcső vírus (black queen cell virus, BQCV) világszerte elterjedt 
RNS-vírus [10], amit Szíriában is leírtak [29]. Megtalálták a vírust házi méhben  
(A. mellifera-ban) Mexikóban, ahogy spanyolországi és törökországi jelenlétéről is 
beszámoltak [30–32]. A fertőzés két fő útja ismert: a szájon át történő felvétel és 
a vektorok terjesztő szerepe, ami utóbbi a hemolympha szívogatása útján valósul 
meg [33]. Az anya petefészkeiben is jelen lehet a kórokozó. Az ilyen anya petézésé-
ből kelt álcák nem tudnak átalakulni bábbá, azok sárgásakká, zsákszerűvé válnak. 
Később az anyanevelő bölcsők szürkésfekete színűek lesznek [6].

A kasmír méhvírus (Kashmir bee virus, KBV) az indiai méh (A. cerana) fajban világ-
szerte elterjedt RNS-vírus [10], de kísérletesen a háziméh (A. mellifera) is sikeresen 
fertőzhető [2]. Ausztráliában, Angliában és Olaszországban is kimutatták a beteg-
séget [34–36]. A kórokozó sokszor tünetmentes fertőzés formájában van jelen és a 
Varroa destructor fertőzés aktivizálja, teszi virulensebbé [2, 37], ezzel együtt sokszor 
jellegzetes tünetek nélkül csökkenhet a család népessége.

Hazánkban 2022-ig a „Nemzeti Méhegészségügyi és Környezetterhelési monitor-
ing” vizsgálatok keretében folytak szűrővizsgálatok, de ezek jobbára őszi mintagyűj-
tésként zajlottak és tudomásunk szerint nem kerültek tudományos publikációkban 
megjelentetésre. 

ANYAG ÉS MÓDSZEREK

A vizsgálatainkhoz a mintákat 2024 tavaszán (április hónapban) gyűjtöttük az 
ország egész területén, működő méhészetekben és azok közelében. A minták 
származási helyét az 1. táblázatban összegeztük. 

A szerzők országos 
felmérést végeztek a 

vírusok elterjedtségének 
megállapítása céljából
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A kaptár előtt gyűjtött egyedeket (legalább 5 méh), a szabadgyűjtésnél a virágza-
tokból befogott példányokat (legalább 5 méh) kémcsövekbe helyeztük, fagyasztva 
–20°C-on tároltuk, majd az Állatorvostudományi Egyetem, Patológiai Tanszékén 
végeztük a vírusok genetikai állományának a kimutatására irányuló PCR-vizsgá-
latokat.

A feldolgozás első lépéseként a méheket dörzsmozsárban, kvarchomokon 500µl 
PBS puffer hozzá adásával homogenizáltuk legalább 2–3 percig, ami után a nyert 
homogenizátumot steril Eppendorf-csőbe gyűjtöttük. A következő lépésben  
3000 rpm-en, 5 perces centrifugálás következett, majd művelet végén a 
leülepedett kitin törmelék felett lévő felülúszót leválasztottuk. Az izolálást  
MagCore® Plus II izoláló géppel (RBC Bioscience, Taiwan), MagCore® Viral Nucleic Acid  
Extraction Kit felhasználásával a gyártó utasításai alapján végeztük el a leírás 
szerinti formulában. A következőben a real time PCR (qPCR) következett QIAGEN 
OneStep RT-PCR Kit-tel (Qiagen, Hilden, Németország) a leírás szerint. A folyamat 
végeztével a mintákat 10 °C állandó hőmérsékleten tartottuk. A vizsgálathoz a  
2. táblázatban szerepeltetett primereket használtuk fel.

A következő lépésben gélelektroforézist végeztünk, amelynek során 1,8 gramm agarózt 
(TopVision Agarose, (Thermo Fisher Scientific, Waltham, MA, USA) 1x hígítású TAE buffer-
ben 100 ml-re feloldva, 1,8%-os gél öntése után, Invitrogen SYBR™ Safe DNA Gel Stain  

Sorszám Gyűjtés helye Gyűjtés típusa

1. Kisrákos szabadgyűjtés

2. Bagóvár méhészet

3. Keszthely méhészet

4. Tura 1. méhészet

5. Tura 2. méhészet

6. Gödöllő méhészet

7. Debrecen - Nagycsere méhészet

8. Kozárd méhészet

9. Üllő méhészet

10. Dömsöd méhészet

11. Pásztó – Kövesmál méhészet

12. Pásztó – Muzsla méhészet

13. Ásványráró méhészet

14. Lipót méhészet

15. Kisbodak méhészet

16. Ercsi méhészet

17. Ercsi méhészet

18. Ráckeresztúr méhészet

19. Beremend méhészet

20. Dunakeszi méhészet

21. Nógrád szabadgyűjtés

22. Vonyarcvashegy méhészet

23. Keszthely méhészet

24. Zalavár méhészet

25. Dunaharaszti szabadgyűjtés

26. Budapest – szemétégető mellett szabadgyűjtés

1. TÁBLÁZAT. A vizsgálatba vont méhek származási helyei

TABLE 1. Places of origin of honeybees included in the test

Az ország 26 pontjáról 
gyűjtöttek méheket

A vírusok jelenlétét 
RT-PCR-módszerrel 

vizsgálták
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(Thermo Fisher Scientific) gélfesték hozzáadását követően, 120 V feszültségen,  
30 percig futtatást hajtottunk végre. Az RNS fragmentumok detektálása Cleaver 
Scientific DuoVIEW Transilluminator géldokumentációs rendszerrel zajlott és a 
gélből való visszaizolálás pedig a QIAGEN QIAquick Gel Extraction Kit (Qiagen) 
gyártó protokollja szerint folyt. A kapott termékek Sanger-szekvenálása kapilláris 
elektroforézissel egy kereskedelmi szolgáltatónál (Eurofins BIOMI Kft., Gödöllő, 
Magyarország) történt.

A kapott szekvenciák Maximum Likelihood módszeren alapuló filogenetikai 
besorolását a MEGA-X program segítségével, 100 bootstrap ismétléssel végeztük. 
Számításainkhoz minden esetben az adatainkra legjobban illeszkedő modellt 
választottuk. A filogenetikai elemzéshez a génbank adatbázisából letöltött acute 
bee paralysis virus, chronic bee paralysis virus és sacbrood virus RNS-függő 
RNS-polimeráz génjeinek részleges szekvenciáit használtuk. 

EREDMÉNYEK ÉS MEGVITATÁSUK

A 26 különböző mintavételi helyről származó házi méh (A. mellifera) testéből 
származó mintákból lefutatott PCR-vizsgálat eredményeit az alábbi, 3. táblázat 
tartalmazza.

A világszerte elterjedt deformált szárny vírus [2, 19] esetében, a hazánkban 
vizsgált méhészetek 54%-ában sikerült igazolni a jelenlétet. Ezt a vírust a 
Dunántúli, Duna-Tisza közi és Tiszántúli méhészetekben is ki lehetett mutatni 
(1. ábra).

Egy másik hazai felmérésben 72%-os gyakorisággal ezt a vírust találták meg a 
legtöbb mintában, így 2004 előtt a leggyakoribb vírusfertőzésnek bizonyult [4]. 
Később, a megismételt vizsgálataikban ez 48,6%-ra esett vissza [4]. Esetünkben, 
a közel 20 év elteltével megismételt felmérésben azt mondhatjuk, hogy az 54%-
os gyakorisággal a vírus elterjedtsége stagnál az ország méhészeteiben. 

Egyes szerzők szerint a háziméh (A. mellifera) fajban kevésbé jelentős kórképet 
okozó költéstömlősödés vírust [2], a mintáinkban 23%-ban lehetett igazolni a 
PCR-vizsgálattal. A vírust szintén több régióban, így Nyugat-Magyarországon és 
Közép-Magyarországon is sikerült kimutatni (2. ábra).

Hazai felmérésekben 2004 előtt az SB-vírussal kapcsolatban csak 2%-os fertő-
zöttséget figyeltek meg, ami 3 évre rá 62%-ra nőtt [4]. Az általunk végzett ismétlő 

2. TÁBLÁZAT. A vizsgálathoz felhasznált méhvírus primerek

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

A 5' TTTGCAAGATGCTGTATGTGG 3'
DWV (deformed wing virus) 395 bp

A2 5' GTC GTGCAGCTCGATAGGAT 3'

B 5' GGATGAAAGGAAATTACCAG 3'
SBV (sacbrood virus) 426 bp

B2 5' CCACTAGGTGATCCACACT 3'

C 5' AGTTGTCATGGTTAACAGGATACGAG 3'
CBPV (chronic bee paralysis virus) 455 bp

C2 5' TCTAATCTTAGCACGAAAGCCGAG 3'

D 5' TGAGAACACCTGTAATGTGG 3'
ABPV (acute bee paralysis virus) 452 bp

D2 5' ACCAGAGGGTTGACTGTGTG 3'

E 5' GGACGAAAGGAAGCCTAAAC 3'
BQCV (black queen cell virus) 424 bp

E2 5' ACTAGGAAGAGACTTGCACC 3'

F 5' AGATTTGTCTGTCTCCCAGTGCACAT 3'
IAPV (Israeli acute paralysis virus) 475 bp

F2 5' AGACACCAATCACGGACCTAC 3'

A filogenetikai 
vizsgálatokhoz 

szekvencia-
meghatározást 

végeztek

A deformált szárny 
vírusát a vizsgált 

méhészetek 
54%-ában, a 

költéstömlősödés 
vírust pedig 
23%-ukban 

találták meg
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vizsgálatban azt találtuk, hogy a minták 23%-ban volt jelen a kórokozó. Így a  
2007-es csúcshoz képest jelentős mérséklődést mutatott a vírus elterjedtsége. 
Ezt a megfigyelést talán az magyarázza, hogy a háziméh (A. mellifera) fajban 
kevésbé patogén az SBV [2, 27], szemben az indiai méh (A. cerana) esetével, ahol 
a család kipusztulásával is járhat a fertőzés [23]. 

Az SB vírus (B13_SBV_HUN) általunk azonosított részleges, 340 nukleotid hos�-
szúságú RdRp-szakasza 97,94%-os azonosságot mutatott a legközelebbi refe-
renciaszekvenciával (OL803870), amely csehországi eredetű Apis mellifera-ból 
került kimutatásra (3. ábra).

A világszerte és hazánkban is előforduló idült méhbénulás vírus jelenlétét  
38%-os pozitivitási aránnyal tudtuk igazolni hazai méhészetekben ez év tavaszán. 
A vizsgálatban az ország több pontján is sikerült azonosítani a kórokozót (4. ábra). 

DWV 
(deformed 
wing virus)

SBV 
(sacbrood 

virus)

CBPV 
(chronic bee 

paralysis virus)

ABPV 
(acute bee 

paralysis virus)

BQCV 
(black queen 

cell virus)

IAPV 
(Israeli acute 

paralysis  
virus)

1 + + + - - -

2 + - + - - -

3 + - + + - -

4 - - + - - -

5 + erős gyenge + + - - -

6 + gyenge + - + - -

7 + - - + erős - -

8 + - + - - -

9 + gyenge + + - - -

10 + - + - - -

11 + + - - - -

12 + - + - - -

13 + + + - - -

14 + - - - - -

15 + - - - - -

16 - - - - - -

17 - - - - - -

18 - - - + - -

19 - - - - - -

20 - - - - - -

21 - - - - - -

22 - - - - - -

23 - - - + - -

24 - - - - - -

25 - - - - - -

26 - - - - - -

3. TÁBLÁZAT. A lefolytatott PCR-vizsgálatok eredménye

TABLE 3. Results of PCR tests
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DWV 
(deformed 
wing virus)

SBV 
(sacbrood 

virus)

CBPV 
(chronic bee 

paralysis virus)

ABPV 
(acute bee 

paralysis virus)

BQCV 
(black queen 

cell virus)

IAPV 
(Israeli acute 

paralysis  
virus)

1 + + + - - -

2 + - + - - -

3 + - + + - -

4 - - + - - -

5 + erős gyenge + + - - -

6 + gyenge + - + - -

7 + - - + erős - -

8 + - + - - -

9 + gyenge + + - - -

10 + - + - - -

11 + + - - - -

12 + - + - - -

13 + + + - - -

14 + - - - - -

15 + - - - - -

16 - - - - - -

17 - - - - - -

18 - - - + - -

19 - - - - - -

20 - - - - - -

21 - - - - - -

22 - - - - - -

23 - - - + - -

24 - - - - - -

25 - - - - - -

26 - - - - - -

1. ÁBRA. A DWV-pozitív minták 
országos eloszlása piros színnel 
jelölve

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

2. ÁBRA. Az SBV-pozitív minták 
országos megoszlása kék színnel 
jelölve

FIGURE 2. Distribution of 
SBV positive samples in Hungary,
marked with blue color

A mi vizsgálatainkban a kórokozó 38%-os előfordulásával gyakoribbnak számított, 
szemben a korábban publikált hazai felmérésekkel, ahol 2004 előtt nem tudták 
kimutatni, 2007 után pedig enyhén emelkedően, 5,5%-os gyakorisággal igazolták 
a fertőzést [4]. Azt találtuk, hogy az eltelt, közel 20 év alatt a vírus jelentősen 
elterjedt a hazai méhészetekben.

A CBPV vírus (C10_CBPV_HUN) általunk azonosított részleges, 460 nukleotid 
hosszúságú RdRp-szakasza 94,96%-os azonosságot mutatott a legközelebbi, 
magyarországi eredetű referenciaszekvenciával (FJ345317). A filogenetikai törzsfán 
ausztriai és lengyelországi izolátumok szekvenciáival csoportosult, és egyértel-
műen elkülönült a japán és kínai eredetű szekvenciáktól (5. ábra). 

A világszerte előforduló heveny méhbénulás vírust [2, 10–13] csak a  
minták 19%-ban lehetett kimutatni. Gyakorlatilag az ország minden vizs-

Az idült méhbénulás 
vírusát a méhészetek 
38%-ában, a heveny 
méhbénulásét pedig 

19%-ban találták meg
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gált régiójában találtunk pozitív mintákat a tavaszi felmérésünk alkalmá- 
val (6. ábra).

Az ABPV 2004 előtt 37%-os gyakorisággal, míg 2007 után emelkedő, 70,8% 
prevalenciával találták meg a korábbi magyarországi felmérésben [4]. Jelen kuta-
tás szerint ez jelentősen mérséklődött, csupán 19%-ban tudtuk kimutatni ezt a 
kórokozót a mintáinkban. 

Az ABPV vírus (D3_ABPV_HUN) általunk azonosított részleges, 454 nukleotid-
hosszúságú RdRp-szakasza 98,07%-os azonosságot mutatott a legközelebbi, 
referenciaszekvenciával (EF570888). A filogenetikai törzsfán ausztriai és lengyelor-
szági izolátumok szekvenciáival csoportosult és egyértelműen elkülönült a japán 
és kínai eredetű szekvenciáktól (7. ábra). 

3. ÁBRA. A Sacbrood virus 
(SBV) RNS-függő 
RNS-polimeráz génjének 
részleges nukleotidszekvenciái 
alapján, a MEGA-X szoftverrel, 
T92+G modellel, 100 bootsrap 
ismétléssel készült maximum-
likelihood filogenetikai fa
Az általunk meghatározott 
szekvenciát fekete kör 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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4. ÁBRA. A CBPV-fertőzöttség 
országos megoszlása 
sárga színnel jelölve

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

5. ÁBRA. A Chronic bee 
paralysis virus (CBPV) 
RNS-függő RNS polimeráz 
génjének részleges 
nukleotidszekvenciái alapján, 
a MEGA-X szoftverrel, 
HKY+G modellel, 100 bootsrap 
ismétléssel készült maximum-
likelihood filogenetikai fa
Az általunk meghatározott 
szekvenciát fekete kör 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
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6. ÁBRA. Az ABPV-fertőzött 
minták országos megoszlása
lila színnel megjelölve

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

7. ÁBRA. Az Acute bee 
paralysis virus (ABPV) 
RNS-függő RNS polimeráz 
génjének részleges 
nukleotidszekvenciái alapján, 
a MEGA-X szoftverrel, 
T92+I modellel, 100 bootstrap 
ismétléssel készült maximum-
likelihood filogenetikai fa
Az általunk meghatározott 
szekvenciát fekete kör 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+I, 100 bootstrap repeats
The sequence obtaind in our 
study is indicated by a black 
circle
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Két vírus, a fekete anyabölcső vírus és az Izraeli heveny méhbénulás vírus 
genetikai anyagát a PCR-vizsgálatok során egyik mintában sem lehetett igazolni. 
Habár mi nem találtuk meg a BQCV-t a mintáinkban, korábbi, hazai felméré-
sekben a kórokozót 2004 előtt 54%-ban, míg 2007-től csökkenő tendenciát 
mutatva már csak 40%-ban igazolták [4]. Ennek hátterében a méhanyanevelés 
folyamatára fordított fokozott figyelem lehet, hisz a fertőzést klinikai manifesz-
tálódása esetén az anyanevelő családokban igen könnyű észrevenni a tünetek 
alapján [2, 6]. Igaz viszont az is, hogy gyakori lehet a tünetmentes fertőződés 
és vírushordozás is. 

Megvizsgáltuk a hazánkban korábban publikált fertőzöttségi mértékeket 2004 
előtt és 2007 után [4], amit összevetettünk 2024-es kutatásunk eredményeivel  
(8. ábra). Azt figyeltük meg, hogy egyes vírusok prevalenciája csökkenő tenden-
ciát mutatott (ABPV, SBV), míg másoké stagnált (DWV) vagy emelkedett (CBPV).  

A BQCV jelenléte kutatásunk során nem került igazolásra egyetlen vizsgálatba vont 
méhészetben sem. Ahogy, korábban mások sem találták meg az IAPV kórokozót 
[4], így a mi mintáink is negatívnak bizonyultak erre nézve. 

A 2024-ben vizsgált hazai méhészetek 35%-ban nem lehetett vírust kimu-
tatni az elvégzett PCR-vizsgálatokkal (9. ábra). A minták 23-23%-ában kettő, ill. 
3 vírus volt igazolható. A felmérésünkben 19%-ban csak egy vírus volt jelen az 
izolátumokban. 

Érdekes eredményt fedezhetünk fel, ha összevetjük a korábbi magyarországi 
felméréseket és az általunk megfigyelteket társfertőzések alakulása tekintetében 
(10. ábra). Elsőként azt látjuk, hogy nálunk jóval nagyobb, 35% a vírusmentes 
minták aránya. A kettő és három vírus okozta társfertőzések aránya csökkent 
2007-hez képest, viszont az egy vírus által okozott fertőzés kissé emelkedett. 
Mi 4 és 5 vírus egyidejű jelenlétét nem tudtuk kimutatni, míg korábbi hazai 
felmérésben 9,7%-ban 4 és 1,4%-os gyakorisággal 5 vírust is tudtak igazolni 
egyidejűleg a mintákban [4].

8. ÁBRA. Az egyes méhvírusok prevalenciájának változási dinamikája korábbi [4] és a saját vizsgálatok alapján

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

A fekete anyabölcső 
vírus és az Izraeli 

heveny méhbénulás 
vírust nem mutatták ki 

a vizsgált mintákban

A vizsgált méhészetek 
35%-ában egyik vírust 

sem találták meg, 
míg 23-23%-ukban 

kettő, ill. 3 vírus 
volt igazolható
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10. ÁBRA. A vírusos társfertőzések alakulása a mintákban korábbi és a saját vizsgálatok eredményeinek a tükrében

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

9. ÁBRA. A hazai méhmintákban talált vírusok megoszlása 2024-ben

FIGURE 9. Distribution of viruses found in bee samples in Hungary in 2024
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