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MIKROSZATELLIT MARKEREK FELHASZNALASA
A HAZI MEHEK (APIS MELLIFERA L.) KUTATASABAN.
IRODALMI OSSZEFOGLALO

ZAKAR ERIKA - OLAH JANOS - JAVOR ANDRAS - KUSZA SZILVIA

OSSZEFOGLALAS

A mézel6 méh az Apis nemzetség legismertebb tagja. Az Apis mettifera-n kfvil az A. cerana (Apis
indica) bir nagyobb jelent6séggel, mig a tobbi 6t faj (A. dorsata, A. florea, A. andreniformis, A. nigro-
cincta, A. koschevnikovi) Dél- és Délkelet-Azsia lakoja és gazdasagilag szinte jelentéktelen. Az Apis
melleifera fajon belul az A. mellifera mellifera (északi), A. mellifera ligustica (olasz), A. mellifera carni-
ca (krajnai), A. mellifera caucasica (kaukazusi) gazdasagilag jelentés fajtak. A Szerz6k szakirodalmi
publikacidk altal mutatjak be a hazi méh kutatdsdban alkalmazott mikroszatellitek azonositasat, izola-
lasat és technikai fejl6dését. A hazi méhben tudomanyos és 6konémiai fontossdga miatt szamos mik-
roszatellitet mutattak ki, melyek kivalé eszkozei a genetikai diverzitas felmérésének és a géntérképe-
zésnek. Mikroszatellitek hasznéalataval az egyedek kdnnyen, pontosan azonosithatéak és Uj lehetdsé-
geket biztositanak a hazi méhek kutatasa teriiletén. A fent emlitett médszerrel hazi méhcsaladok apa-
sagi analizise is elvégezhetd. A vilag szamos pontjan végeznek ilyen és ehhez hasonlé kutatadsokat,
melyeket az élen jaré orszagok vizsgéalatainak bemutatasan keresztil ismertetnek a Szerz6k.

SUMMARY

Zakar, E. - Olah, J. - Javor, A. - Kusza, Sz.: THE USE OF MICROSATELLITE MARKERS IN THE
STUDY OF HONEY BEE (Apis mellifera L.) (REWIEV ARTICLE)

The honey bee is the widest known member of the Apis genus. Besides the Apis mellifera the Apis
cerana is the most significant, while the other five species (A. dorsata, A. florea, A. andreniformis, A.
nigrocihcta, A. koschevnikovi) which are native to South and South-East Asia, are economically
insignificant. Within the Apis mellifera species the A. mellifera mellifera (Northern), the A. mellifera
ligustica (Italian), A. mellifera carnica and A. mellifera caucasica are the economically significant
subspecies. The authors are demonstrating the microsatellites determination, isolation and
development applied in the honey bee research through relevant of publications. A number of
microsatellites have been identified in honey bee, due to their scientific and ecological Importance,
which are excellent means of genetic diversity research and genome mapping. By using microsatellites,
the Individuals can be easily and accurately identified and new possibilities are opened in honey bee
research. With the above mentioned method, the bee family's paternity analysis can also be carried
out. This and similar researches are applied all around the world, the results of which are being
reviewed via the studies of leading countries in this field.
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BEVEZETES

Ruttnerés mtsai (1978) a hazi méh biodiverzitasat el6szdr morfoloégiai bélye-
gek alapjan mérték fel. Ruttner (1988) szerint a hazi méh fajon belil morfologijuk
alapjan 24 alfaj kiillonboztethet6 meg. Ezen belil morfolégiai bélyegek alapjan ha-
rom evollciés szarmazasi vonal kiulonithet6 el. Az eurdpai hazi méh ,M” melyben
megjelenik az Apis mellifera iberica és Apis meilifera mellifera, az afrikai ,A” és az
észak mediterran ,C” melybe beletartozik az Apis mellifera ligustica, Apis mellife-
ra carnica és Apis mellifera cecropia. Franck és mtsai (2000) szerint az utébbi mo-
lekularis genetikai vizsgalatok bizonyitottak tovabbi két szarmazasi vonal meglé-
tét, ami tartalmazza a kozel kelet fajtait és Etidopiabdl az A. m. yemenica fajtat. Jen-
seri és Pedersen (2005) szerint a XX. szazad 6ta az ENy-eurdpai méhtenyésztés-
ben a kivalébb fajtak szerepelnek, f6ként az Apis mellifera ligustica Olaszorszag-
b6l és az Apis mellifera carnica a korabbi Jugoszlaviabél. Direkt fajtakicserélés és
a génaramléas figyelhet6 meg az 6shonos és betelepitett fajtak kdzott. Maul és
Hahnle (1994) szerint Eurdépa egyes részein az §shonos méheket mar kihaltnak
tekintik. Németorszagban példaul er6teljes kicserélés kezd6dott, az Apis mellife-
ra mellifera fajtat Apis mellifera carnica fajtara valtottdk. Jensen és mtsai (2005)
szerint a Skandinav orszagokban és a Brit-szigeteken a legtobb profi és hobbi mé-
hész ma Apis mellifera ligustica-1, Apis mellifera carnica-\ vagy egy mestersége-
sen |létrehozott vonalat, a Buckfast méhet tartja. Az Apis mellifera mellifera termé-
szetes elterjedési teriilete jelentdsen lecsdkkent az utébbi években.

Magyarorszagon az Apis mellifera carnica honos, jelenleg egyeduliként elis-
mert és tenyészthet§ méhfajtank. Azt feltételezziik, hogy az orszagban szamos
idegen fajta illetve hibrid is megjelenik. Hipotézisiink bizonyitasara a Debreceni
Egyetem Allatgenetikai Laboratériumaban mikroszatellit és mtDNS vizsgalatokat
tervezink.

MIKROSZATELLIT MARKEREK AZONOSITASA ES IZOLALASA

A mikroszatellitek a genomban elszértan elhelyezkedd néhany bazispar ismét-
I6désébdl allo 50-300 bazispar (bp) hosszUsagu szekvencia részletek. Ezen is-
métlédések tipusa kilonbdz8, azonosithatésagukat az ket hatarolé, genomban
csak egy-egy helyen el6fordulé szekvenciak, primer kapcsol6déasi helyek teszik le-
hetévé (Féslisés mtsai, 2000).

A legtobb fajban az izolalt markerek szama meglehet6sen kevés. Nagyszamu
markert allapitottak meg viszont néhany gerinces fajban, agymint az emberben,
egérben és patkanyban. A haszonallatokban és halakban a meghatarozott marke-
rek szama korlatozott (Katti és mtsai, 2001).

A mikroszatellit markerek izolalasanak vazlatszer(i l1épései a kovetkez6k. Egy
egyed genomialis DNS-ét izolaljak. A DNS oldathoz (méhek esetében: Sau3A) re-
strikciés enzimet adnak, ami a DNS-t (méhek esetében: 200-600 bp) szeg-
mensekre hasitja. A szegmensek DEAE (diethylaminoethy) papiron jél elkildnil-
ten latszanak (Solignacés mtsai, 2003) és magneses izolacién alapul6 dusitassal
kulonitik el az ismétl6dést tartalmazo fragmenteket. A mikroszatellit kényvtarat egy,
az Ismétl6dd szekvenciara specifikus PCR-en alapulé modszerrel szirik. A kisz(rt
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klonbol szekvencia meghatarozas alapjan megallapitjak, hogy mennyi tartalmazott
mikroszatellit ismétl6dést, majd ismét sz(irik a primertervezésre alkalmas mark-
ereket. Megallapitjak az egyedi, egymassal nem azonos szekvenciaju mikrosza-
telliteket és génbanki adatokkal vetik 6ssze. Végil elvégzik az Ujonnan izolalt
mikroszatellit polimorfizmus vizsgalatat és meghatarozzak a markerek térkép-

A mézel6 méh mikroszatellit markerekkel t6rténé vizsgalatat nagyban el6segi-
tette a teljes genom szekvenciat ismertet6 tanulmany, mely az Apis nemzetség
afrikai eredetére is ravilagit (The Honeybee Genome Sequencing Consurtium,
20086).

Szociélis rovarok populacié struktarajanak és rokoni kapcsolatainak vizsgala-
tdhoz els6ként Davis és mtsai (1990) alkalmazott DNS markereket. Szintén rest-
rikcids hely vizsgélatokat alkalmazott a térpe méh (Apis fiorea) genetikai polietiz-
muséanak (egy fajban tébb genotipus is megtalalhatd) bizonyitasara Oidroyd és
mtsai (1994). A hdzi méhben tudomanyos és 6kondmiai fontossdga miatt szamos
mikroszatellitet mutattak ki (Estoupés mtsai, 1993), melyek kival6 eszkdzei a ge-
netikai diverzitds megallapitasanak {Estoupés mtsai, 1994) és a géntérképezés-
nek. Mikroszatellitek hasznéalataval az egyedek kdnnyen, pontosan azonosithatdak
és Uj lehet6ségeket biztositanak a hazi méhek kutatisa teriiletén (Estoup és
mtsai, 1995a). A fent emlitett moédszerekkel hazi méhcsaladok apasagi analizise
is elvégezhetd (Fondrkés mtsai, 1993).

A hazi méh genomban a (CT)n mikroszatellit 52 helyen, mig a (GT)n 23 helyen
fordul elé. Ezzel szemben a poszméh genomban a (CT)n 24, mig a (GT)n 2 he-
lyen talalhaté. A CT és a GT kéttipusu dinukleotid, ahol a szekvencia ismétl6désé-
nek szama (n). Atlagosan a (CT)n és a (GT)n mikorszatellitek 15 és 34 kilobazi-
sonként jelennek meg a hazi méhben valamint 40 és 500 kilobazisonként a posz-
méhben. Weber(1990) szerint a (CT)n és (GT)n mikroszatellitek harom csoport-
ba sorolhaték: teljes (a szekvenciaban nincs szakadas), hianyos (egy vagy tébb
szakadas van az ismétl6dések lefutdsaban) és 0sszetett. A poszméhben a (CT)n
mikroszatellitek tobbsége hianyos, mig a hazi méhben a (CT)n és (GT)n mikro-
szatellitek teljesek. Bizonyitottak, hogy nagyszamu intrapopulaciés polimorfizmus
fedezhetd fel egyetlen hdzi méh mikroszatellit tesztelésével (Estoup és mtsai,
1993).

Hasonlé mikroszatellit elektromosok (azonos méretli PCR termékek) keletkez-
nek figgetlen mutacidos eseményekbdl, igy az allélok szarmazasa nem meghata-
rozhatd. Ez a jelenség a homoplazia (fuggetlenil kialakult hasonld jelleg(ek)kel
rendelkezd csoportok), melyet két mikroszatellit marker elektromorf szekvenciaja
segitségével vizsgaltak. Ezek alapvet6 isméti6déseit hasitjak kilonb6z6 rovid
(1-2 bp) DNS motivumokra. Ezen hasitdsok szdma és helye alapjan elektromor-
fok alakultak ki a szoros és tavoli rokonsagban [évé hazi méh és poszméh popu-
laciokbol. A szekvencidban nem talaltak killonbséget, ha az elektromorfok ugyan-
azon alfajokb6l vagy kozeli rokon alfajokbdl szarmaztak. Ugyanakkor gyakran &l-
lapitottak meg kulonbségeket a szekvenciakban tavoli rokon alfajok esetén. Gyak-
ran szamos homoplazia jelenik meg a populacio kulonbség e szintjén. Bebizonyi-
tottdk, hogy a hasitott mikroszatellitek a legalkalmasabbak a populaciék kdzotti
kilonbségek és viszonylag tavoli rokoni kapcsolatban [évé populaciok kodzotti
evollcids kapcsolatok kimutatasara (Estoupés mtsai, 1995b).
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A technikailag bonyolult molekularis biologiai eljarasok tették sziilkségessé a
mikroszatellit markerek fejl6dését (Glenn, 1995). Tovabbi kutatasok soran hét mik-
roszatellit markert sikerilt kimutatni Ausztraliabél gydjtott mintdk segitségével.
A mikroszatellitek kdzil 6t (GA) ismétlédés (harom teljes, kett§ hianyos és egy
Osszetett ismétl6dés), és a megtalalt masik kett§ (GA)n-t tartalmazd ismétlgdés.
A tanulmanyban megadjak e markerek szekvenciait és a szikséges PCR kondi-
ciokat (Rowe és mtsai, 1997).

Solignac és mtsai (2003) 552 mikroszatellit szekvenciajat hataroztak meg a pri-
merek szekvenciaival egyitt a hdzi méh genomban. A mikroszatelliteket szamos
konyvtarbol készitették. Egyrészt a teljes genomialis DNS frakcioibol, mésrészt a
mesterséges bakteridlis kromoszdéma kidonok kényvtarabol. A hazi méhbdl izolalt
markerek mindegyike polimorf. Kéziulik szamos sikeresen amplifikalédott harom
masik Apis fajban is (A. cerana - 58%, A. dorsata - 59%, A. florea - 38%).

Solignac és mtsai (2004) elkészitették a hazi méh mikroszatellit térképét.
A vizsgéalatban 556 markert hataroztak meg. Az informaciok a tovabbiakban kivéa-
I6an alkalmazhat6ak lesznek az Apis genom vizsgalatanal. A térképen szerepl§
markerek koéziul 153-at sikeresen amplifikaltak harom Apis fajpan (Apis cerana,
Apis dorsata és Apis florea). Harom év mulva a mar meg |évd térképet tovabb fej-
lesztették egy harmadik-generaciés mikroszatellit térképpé, melyet 6sszehasonli-
tottak a hazi méh géntérképével (Solignac és mtsai, 2007).

MIKROSZATELLIT MARKEREKKEL VEGZETT VIZSGALATOK EUROPABAN

Az eurdpai hazi méh alfajok természetes eloszlasara szignifikdnsan hatott az
emberi tevékenység az elmult szazadban. A nem 6shonos hazi méh alfajokat sza-
poritottak, igy az 6shonos fekete méh (Apis mellifera mellifera) populaciéi elvesz-
tették fajtatisztasagukat a génaramlas vagy kihalas altal (Jensen és mtsai, 2005).

Estoup és mtsai (1995a) folytattak a hazi méhek mikroszatellit vizsgalatat.
A mintakat kilenc populaciébél vették. Harmat Afrikabdl (A. mellifera intermissa, A.
m. scutellata, A. m. capensis), és négyet Eur6pabdl (A. m. mellifera, A. m. ligusti-
ca, A. m. carnica és A. m. cecropia). 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 populaciok esetében szignifikAnsan magasabb, mint az eurépai fajtak
esetében. A mikroszatellit analizis meger@sitette, hogy az Apis mellifera fajon be-
Il harom kuldnb6z6 szarmazéasi vonal alakult ki, amit a korabbi morfoldgiai és
mtDNA vizsgalatok megallapitottak.

A csaladok kozotti rokoni kapcsolatok kutatdsara jo példa egy Németorszag-
ban végzett tanulmany. Az anya naszrepulésekor 142 here mintat gy(ijtottek be és
20 mikroszatellit marker segitségével vizsgaltdk a herék kdzoétti rokoni kapcsola-
tot. Eredményeik alapjan egy esetben négy testvér rokonsagat allapitottak meg,
hat esetben harom testvér rokonsagat, hisz esetben pedig kett6ét. Nyolcvan
egyed nem Aallt rokonsagban egymaéssal. Osszességében megallapitottak, hogy
herék gyulekezete 240 kilénb6z6 csaladbol szarmazott. Ebbdl a meglep6en ma-
gas szambol kévetkezik, hogy az anya és a vele parzé herék beltenyésztési koe-
ficiense minimalis. Az anya és herék kozotti rokoni kapcsolat igen alacsony volta
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maximalizalja a genetikai diverzitast a kiilonb6z6 szarmazasu csalddok kozott
(Baudryés mtsai, 1998).

A nyugat-eurdpai hazi méh (Apis mellifera mellifera és A. m. iberica) 15 popula-
ciéjanak genetikai variabilitasat 11 mikroszatellit marker (A43, B124, A88, A113,
A28, A24, A7, A8, Ap33, Ap36 és Ap43) segitségével hataroztak meg. E két fajta
genetikai valtozatossaga jellemz&en alacsonyabb, mint a legtébb tanulméanyozott
fajtanak, és a tesztek nagy része névekvd populaciéméretet jelez. A genetikai pro-
fil inkabb a dél-spanyolorszagi populaciokkal homolég. A francia populaciéban tob-
bé-kevésbé az introgresszi6 jelensége figyelhet6 meg (egy adott faj génkészleté-
nek egy része hibridizalas révén természetes koérilmények kozott is atkertlhet egy
masik fajba). A gének az E-mediterran szarmazasi vonalbol keriiltek a populaciéba,
mivel leginkabb errél a teriletr6l importaltak méhanyékat. Az introgresszié mérté-
ke a f6 forrasa a populaciok kézotti genetikai tavolsagnak (Garneryés mtsai, 1998).

A Spanyol-szigetvildg 22 régiojdbol szarmaz6é méhcsaladd genetikai struktira-
jat és varianciajat nyolc polimorf mikroszatellit markerrel allapitottdk meg. A ko-
rabbi vizsgalatok eredményei alapjan a csaladok az afrikai és a nyugat-eurépai
szdrmaz4si vonalhoz tartoznak. A szigetek alloményai k6zott a genetikai variabili-
tds alacsony és a heterozigozitas hianya is jelen van, ami jelzi az alpopulaciék ge-
netikai struktarajat. A genetikai kiillonb6z6ségeket megallapité teszt szerint a Spa-
nyol-szigetvildg populacioi két csoportra oszthatok (Malorka és Menorka valamint
Ibiza és Formentera). A filogenetikai analizis igazolta, hogy a szigetvilag méhei va-
I6ban a mediterrdn régiobdl szadrmaznak. A Formenterdbdl, 1bizabdl és Menorka-
b6l szarmazo6 mintak mikroszatellit (B124, A113, A7, A35, A24, A28, A88 és a8)
adatai azt mutattak, hogy az 6si populaciot az anyak importja fenyegeti és védel-
mik indokolt {De La Ria és mtsai, 2003).

Nyolc ENy-eur6pai populaciéban vizsgéaltak a helyi méh megmaradt génallo-
manyat. A 11 mikroszatellit marker ebben az esetben is kivalé eszkéznek bizo-
nyult. Az adatok bizonyosséaga szerint az Apis mellifera mellifera alfaj még jelen
van Norvégiaban, Svédorszagban, Hollandiaban, Németorszagban, Angliaban,
Skaéciaban és irorszagban, bar a génaramlas jelentésen fenyegeti a populaciokat
(Jensen és mtsai, 2005).

Az Apis mellifera ligustica genetikai variabilitdsat nyolc polimorf mikroszatellit
marker (A113, A28, A(B)24, Al4, A107, A88, Ap43 és A7) segitségével vizsgaltak
Olaszorszagban. A tanulmanyban Apis mellifera mellifera, Apis mellifera carnica
és Buckfast mintakat hasonlitottak 6ssze. Eredményeik alapjan nagyszamu alléit
és heterozigozitast detektaltak. Bebizonyitottak, hogy az intenziv méhészeti gya-
korlat - agymint vandorlasos méhészkedés és mas fajtaju anyak behozatala - mi-
att az introgresszio intenziv és mindegyik 6shonos Apis mellifera ligustica fajtdban
megtalalhaték az idegen allélok. Végul javaslatot tettek a helyi biodiverzitas vé-
delmére és a tenyésztési programok kontrolljara az 6shonos fajta védelmében
(Dall'Olio és mtsai, 2007).

Miguel és mtsai (2007) populacidégenetikai vizsgalatainak kézpontjaba az ,M”
evollcids szarmazasi vonalbdl két fajtat valasztottak, az Apis mellifera melliferaA
és az A. m. iberiensis-l Az Ibériai-félszigetrél, Franciaorszagbél és Belgiumbol 27
méhpopulaciobdl vettek mintakat. A mikroszatellit adatok meggy6z6 bizonyitékot
szolgéaltatnak, hogy a Pireneusok természetes akadéalya korlatozza a természetes
génaramlast. Az ,M" szarmazasi vonalon belill izolaciés tavolsag kialakitasat
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javasoljak. Az Ibériai-félsziget glacialis refugium teriilet volt a méhek szamara Nyu-
gat-Eurépéban. Az interglacialis visszanépesedésre két Ut meglétét bizonyitottak.
A nyugati Ut szignifikAnsabb a visszanépesedési folyamat lezajlasdhoz. Bemutat-
tak harom f6 faktort a két fajta killénb6z&ségére: a Pireneusok természetes aka-
dalya, az izolaciés tavolsag és az interglacialis visszanépesedési folyamat.

Eszak- és Kozép-Olaszorszagban két éves periddus alatt vizsgaltak az Apis
mellifera ligustica fajta sperma felhasznalasat természetesen parzott anyak ese-
tében. Hat anya utédait mikroszatellitek segitségével kulonitették el két egymast
kovetd peterakasi idészak alatt. Az A76 marker egyediiliként volt megfelel6, hogy
az anyak utddainak genotipusat megkilonb6ztessék. Az allélgyakorisag kozotti
kilénbség hianya, valamint az allélgyakorisag hasonlé megoszlasa bizonyitja,
hogy a csaladok genetikai struktdrdjanak id6leges védelemre van sziksége
(Previtali és mtsai, 2008).

Magyarorszagon mézel6 méh diverzitas vizsgalatot RAPD-PCR eljarassal vé-
geztek az ATK Baromfitenyésztési és Genetikai kutatocsoportjaban. 6 killénb6z6
anyanevel6 méhészet 19 méhcsaladjabdl vettek mintat. Megallapitottak, hogy a
hazai anyanevel6 telepek altaluk vizsgalt szegmense nagyfoku diverzitast mutat
(Révai és mtsai, 2009).

MIKROSZATELLIT MARKEREKKEL VEGZETT VIZSGALATOK
AZ AMERIKAI KONTINENSEN

Az afrikanizalédott méh vagy ,gyilkos” méh kifejezést tdbbszo6r hallhaté. Az af-
rikanizalédott méh alapité populécidja egy afrikai alfajtél szarmazik (Apis mellife-
ra scutellata), melyet Dél-Afrikabdl hoztak Braziliaba 1956-ban. A mar korabban
behozott eurépai populacidéval valo keresztezés célja az volt, hogy olyan hibridet
hozzanak létre, mely jobban adaptalédik a tropusi kériilményekhez és jobb a méz-
termelési eredménye (Kerr, 1967). Egy sajnéalatos baleset miatt kiszabadult méh-
csalad elterjedt a természetes kdérnyezetben (Spivak és mtsai, 1991) és folyama-
tosan szaporodva terjeszkedett dél és Kézép-Amerikdban. Tizenegy évig folya-
matosan megfigyelték az Egyesilt Allamok déli részének vad méhpopulaciéit kii-
I6nds tekintettel az afrikanizalédasra. Az 6sszesen 428 méhmintan elvégzett vizs-
galatok mikroszatellit (A14, A7, A88, A107, A113, A35, A28, A79, A43, A8, IM, ED1)
adatai kimutattak, hogy az afrikanizalédas folyamata maga utan vonta az anyai és
az apai kétiranyl génaramlast az eurdpai és az afrikanizalédott méhpopulaciok
kdzott. A panmiktikus (a parosodasok random maédon kévetkeznek be) amerikai
populacio kicserél6dott panmiktikus kevert Apis mellifera scutellata populaciova.
Az amerikai méhek génjei kozel 6t év alatt afrikanizal6dtak és a dél-texasi popu-
laciéban talaltak meg a legtobb hibrid rajt (Pinto és mtsai, 2005).

Brazilia déli részén megallapitottak hét heregyillekez6 helyen megjelené herék
genetikai struktarajat a fent emlitett okok miatt. A vizsgalathoz hét mikroszatellit
markert alkalmaztak. A heregyiilekez6 helyek kozil négy kézel volt az afrikaniza-
l6dott teriiletekhez, harom pedig eurépai szarmazasi méheket tarté hagyomanyos
méhészetekhez. Az eredmények alapjan nagy genetikai hasonlésagot detektaltak
az elméletileg hagyomanyos eurdpai szarmazasu herék, és afrikanizalédott tar-
saik kdzott (Collet és mtsai, 2009).
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MIKROSZATELLIT MARKEREKKEL VEGZETT VIZSGALAT INDIABAN

EK-Indidban nyolc mikroszatellit marker (A88, Al4, A107, A76, Ad3, A24, Tc3-
302, B124) felhasznalasaval vizsgaltak az drias hazi méh (Apis dorsatd) genetikai
struktarajat. A faj szezonalisan vandorol a téli és a nyari fészkelé helyek kozott.
A faj koloniai kdzo6tt van egy er6s tendencia, miszerint a fészkelési helyeken cso-
portosulnak, ahol tébb mint 150 koldnia is elkilénil. E viselkedés miatt arra kévet-
keztettek, hogy a csoportosult koléniak k6zo6tt szorosabb rokoni kapcsolatnak kell
lennie, mint a random kolénidk esetén. Viszont a nagy tavolsagu migracié minima-
lizalja a genetikai kildnbséget mind a geografiai terlletek, mind a csoportosulasok
koézott. Bebizonyitottak, hogy szignifikans genetikai kiilonbség van a csoportosu-
lasi helyekrél gy(jtott mintak kozott (Raarés mtsai, 2004).

MIKROSZATELLIT MARKEREKKEL VEGZETT VIZSGALAT AZSIABAN

Kindban 21 mikroszatellit marker segitségével vizsgéaltdk a Chang baishan
méh (Apis cerana cerana) és a Ping hu méhpemp6t termel6 méh (Apis mellifera
ligustica) populaciéinak genetikai diverzitdsat. Eredményeikkel elméleti alapot ki-
vannak nydjtani a fajtdk védelméhez. A genetikai variabilitdst populacién beldl és
populacidk kdzott vizsgaltak. Az atlagos heterozigozitds minden lokuszra 0.7175
és 0,6755 volt. Ez az érték a nagyfok( genetikai diverzitast és a relativ magas sze-
lekcidés potencialt jelzi. Jelent8s genetikai killénbség van a vizsgalt fajtak kozott.
Eredményeik alatamasztjdk, hogy az Apis cerana cerana és az Apis mellifera
ligustica két kulonb6z6 fajta, igy védelmiik indokolt (Ting és mtsai, 2008).

MIKROSZATELLIT MARKEREKKEL VEGZETT VIZSGALAT AFRIKABAN

Egy Afrikdban készilt tanulméanyban 6sszesen nyolc populaciébol vettek min-
tat, melyek Marokkébél, Guineabdl, Malawibdl és dél-Afrikab6l szarmaztak. Hat
mikroszatellit marker segitségével elemezték az egyedeket, és 6sszehasonlitottdk
tovabbi Eurépabdl és a Kozel-Keletr6l szarmazo mintakkal. Eredményeik alapjan
az afrikai populacié nagyobb genetikai variabilitast hordoz, mint az eurépai vagy
kozel-keleti allomanyok (Franck és mtsai, 2001).

MIKROSZATELLIT MARKEREK EGYEB FELHASZNALASI TERULETEI

Ritka jelenségek hatterének vizsgalatdhoz is kivalé eszkéznek bizonyultak a
mikroszatellitek. A dolgoz6k néstények, viszont ivarszervik inaktiv. Egyes esetek-
ben - mint amikor az anya elpusztul - a dolgozdk is rakhatnak megtermékenyitet-
len petéket. Ezekbdl a petékbdl mindig herefiasitas lesz. A dolgozé altal rakott pe-
téket a tobbi dolgozé megeszi, mivel szorosabb rokoni kapcsolatban vannak az
anyatol szadrmazd herékkel, mint a dolgozd tarsaiktdl szarmazokétol. Kivételes
esetben az a dolgozék altal rakott herefiasitast is felnevelik. Ebben az esetben a
csaladot ,anarhisztikus” kolénianak nevezzik. 17 polimorf mikroszatellit markerrel
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elkllénitették a dolgozok ,fiait” és az anya ,fiait". A 214 vizsgalt bab oz
lenlétében 96 here bab dolgozétdl szarmazott, mig a mintadk 1%-rol ne
megallapitani, hogy dolgozotél vagy anyatél szarmazott-e (Chalme
2002)

N

mtsai:

A mintavételi lehet6ségek finomitdsaban is szerepet kapnak a mikroszatel*tek.
A méhcsaladokban szadmos dolgoz6 van, igy a mintavétel kénnyen @lve?
de az anya a csalad tulélésének zaloga. Szamos molekularis genetikai vi
hoz az anya génkészletének vizsgalata szilkséges. A 46 teljes szarny min
szehasonlitottak a 44 csap és a 35 szarnycslcs mintaval 4 altalanosan N
zott mikroszatellit marker (A76, A107, A113, B124) felhasznéalasaval, w
hogy az anya szarnyvégéhdl vett minta megfelel6 DNS-t biztosit a P
kacié szarmara 94,3%-o0s eredményességgel (Chaline és mtsai, 2004).
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