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ÖZET 

 

AKDENĠZ BÖLGESĠ DOĞAL Bombus terrestris (HYMENOPTERA: APĠDAE) 

POPULASYONLARINDAKĠ GENETĠK ÇEġĠTLĠLĠĞĠN MĠKROSATELĠT 

MARKERLER KULLANILARAK BELĠRLENMESĠ 

 

Bahar Argun KARSLI 

 

Yüksek Lisans Tezi, Zootekni Anabilim Dalı 

DanıĢman: Prof. Dr. Fehmi GÜREL 

          Aralık 2011, 66 sayfa 

 

 

Bu çalıĢmada, Antalya - Kemer (n = 40), Antalya - Termesos (n = 37) ve Adana (n = 

30) doğal Bombus terrestris populasyonlarını temsil eden toplam 107 adet iĢçi arı 

örneği BT06, BT09, BT20, B100, B116, B118, B119, B121, B124 ve B126 mikrosatelit 

lokusları bakımından tanımlanmıĢtır. Antalya - Kemer, Antalya - Termesos ve Adana 

populasyonlarında sırasıyla gözlenen allel sayısı (Na), 10.3, 9.8 ve 9.2, etkili allel sayısı 

(Ne), 6.4, 5.7 ve 5.8, gözlenen heterezigotluk (Ho) 0.73, 0.71 ve 0.70 ve beklenen 

heterozigotluk (He) değerleri, 0.75, 0.72 ve 0.74 olarak belirlenmiĢtir. Antalya - Kemer, 

Antalya - Termesos ve Adana populasyonlarının incelenen on mikrosatelit lokus 

bakımından Hardy - Weinberg genetik dengesinde oldukları tespit edilmiĢtir. Bu 

çalıĢmada elde edilen genetik veriler incelenen on mikrosatelit lokusun B. terrestris 

türünün ekotip düzeyindeki farklılıklarını belirlemede etkin markerler olmadığını 

göstermiĢtir. 

 

ANAHTAR KELĠMELER: Bombus arısı, Bombus terrestris, genetik çeĢitlilik, 

mikrosatelit, yerel B. terrestris populasyonu 
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ABSTRACT 

 

DETERMINATION OF GENETIC DIVERSITY OF NATIVE Bombus terrestris 

(HYMENOPTERA: APIDAE) POPULATIONS IN THE MEDITERRANEAN 

REGION BY MICROSATELLITE MARKERS  

 

Bahar Argun KARSLI 

 

M.Sc. Thesis in Animal Science 

Adviser: Prof. Dr. Fehmi GÜREL 

             December 2011, 66 pages 

 

 

    A total of 107 worker bee samples were collected from 3 native B. terrestris 

populations (Antalya-Kemer, Antalya-Termesos and Adana). The genetic structure of 

the native Bombus terrestris populations was investigated by using ten microsatellite 

markers (BT06, BT09, BT20, B100, B116, B118, B119, B121, B124 and B126). The 

mean number of alleles (Na), effective number of alleles (Ne), observed heterozygosity 

(Ho) and  expected heterozygosity (He) values for the Antalya - Kemer, Antalya -

Termesos and Adana populations were estimated as Na = 10.3, 9.8 and 9.2, Ne = 6.4, 

5.7 and 5.8, Ho = 0.73, 0.71 and 0.70 and He = 0.75, 0.72 and 0.74 respectively. There 

was not significant deviation from Hardy-Weinberg equilibrium in the population. 

Genetic data generated in the present study showed that examined mikrosatelit loci were 

not effective markers to distinguish of B. terrestris ecotypes. 

 

KEY WORDS: Bumble bee, Bombus terrestris, genetic variation, microsatellite, native 

B. terrestris population 
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ÖNSÖZ 

 

    Bombus arıları, Türkiye biyolojik zenginliğinin önemli bir parçasıdır. Türkiye‟ de 

farklı iklim ve floraya uyum sağlamıĢ çok sayıda bombus türü, alttürü ve ekotipi 

bulunmaktadır. Az sayıda yapılan çalıĢma ile yaklaĢık 50 adet bombus türü 

tanımlanmıĢtır. Ancak Türkiye‟ deki bombus türlerinin mevcut durumu, ülke 

genelindeki dağılımı ve populasyon yoğunlukları bilinmemektedir. Doğal ekosistemin 

giderek bozulması arı populasyonları üzerinde büyük bir baskı yaratmaktadır. Özellikle 

küçük, izole populasyonlar yok olma tehdidi ile karĢı karĢıyadır. Çevre faktörlerinin 

yanı sıra populasyonların genetik yapıları da bu süreci hızlandırmaktadır.  

 

    Bombus terrestris, Türkiye doğasında ve Akdeniz Bölgesi‟ nde bulunan en yaygın 

bombus türüdür. Ancak farklı damızlık stoklardan üretilen ve tozlaĢma amacıyla 

seracılık sektöründe kullanılan B. terrestris kolonilerinde çok sayıda ana arı ve erkek arı 

üretilmektedir. Bu ana ve erkek arılar sera dıĢına çıkabilmekte, doğal populasyonlara ait 

ana ve erkek arılarla çiftleĢebilmekte ve koloni oluĢturabilmektedir. Her yıl Akdeniz 

Bölgesi‟ nde yaklaĢık yüz bin adet ticari üretilmiĢ B. terrestris kolonisi tozlaĢma 

amacıyla kullanılmaktadır. Özellikle bu bölgedeki doğal populasyonların genetik 

yapılarında açılma olma olasılığı oldukça yüksektir. Bu nedenle, bölgedeki doğal 

populasyonların genetik yapısının incelenmesi ve korunması gerekmektedir. Bu 

çalıĢmada DNA markerleri kullanarak Akdeniz Bölgesi yerel B. terrestris 

populasyonlarının genetik yapılarının saptanması amaçlanmıĢtır.  

 

    Bu konuda çalıĢma fırsatı sunan ve desteğini hiçbir zaman esirgemeyen danıĢmanım 

Sayın Prof. Dr. Fehmi Gürel‟ e, laboratuar olanaklarını esirgemeyen ve çok değerli 

katkıları bulunan Sayın Prof. Dr. Mehmet Ali Yıldız‟ a ve Sayın Prof. Dr. M. Soner 

Balcıoğlu‟ na, maddi destek sağlayan Akdeniz Üniversitesi Bilimsel AraĢtırma Projeleri 

Koordinasyon Birimi‟ ne ve Türkiye Bilimsel AraĢtırma Kurumu‟ na (TOVAG -

109O342 nolu proje çerçevesinde) teĢekkür ederim. Ayrıca her zaman yanımda olan ve 

sürekli desteğini gördüğüm eĢim Taki Karslı‟ ya çok teĢekkür ederim.  
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1. GĠRĠġ 

 

    Türkiye, sahip olduğu farklı iklim ve vejetasyon tipleri, jeolojik yapısı, zengin su 

kaynakları ve coğrafi konumundan dolayı biyolojik çeĢitlilik bakımından önemli bir gen 

merkezidir. Türkiye‟ de 9.000‟ den fazla bitki türü, 2.000‟ den fazla arı türü 

bulunmaktadır. Türkiye‟ de yaklaĢık olarak 50 bombus türü tanımlanmıĢtır (Özbek 

1979, 1983, 1990). Apidae familyası içinde yer alan bombus arıları özellikle ılıman 

iklim kuĢağındaki bitkilerin en önemli tozlaĢtırıcıları arasında yer almaktadır. Bombus 

arılarının tozlaĢtırıcı olarak önemleri 1900‟ lü yılların baĢında anlaĢılmıĢ ve birçok yem 

bitkisi tohumunun üretiminde bombus arıları etkin olarak kullanılmıĢtır (Heinrich 

1979). Ancak, bombus arılarının kitlesel üretimi 1980‟ li yılların sonunda Hollanda ve 

Belçika‟ daki birkaç ticari firma tarafından gerçekleĢtirilmiĢtir. Bombus arılarının örtü 

altı yetiĢtiricilikte verim ve kaliteyi arttırıcı etkilerinin belirlenmesi ile birlikte ticari 

üretilmiĢ bombus kolonileri tozlaĢma amacıyla Türkiye dahil birçok ülkede yoğun 

olarak kullanılmaya baĢlanmıĢtır. Bombus arıları ticari olarak günümüzde de az sayıda 

firma tarafından üretilmektedir. Yılda bir milyondan fazla bombus kolonisi üreten bu 

firmalar kolonileri direk ihraç ederek ya da çeĢitli ülkelerde kurdukları ortaklıklarla 

pazarlamaktadırlar. 

 

    Özellikle kitlesel üretiminin daha kolay olması nedeniyle bombus arıları içinde 

yetiĢtiriciliği en fazla yapılan ve tozlaĢma amacıyla en yoğun kullanılan tür Bombus 

terrestris L. türüdür (Velthuis ve Doorn 2006). B. terrestris, Türkiye ve Akdeniz 

Bölgesi doğal faunasında da en yaygın bulunan bombus türüdür. Bu tür, çok geniĢ bir 

habitatta önemli vejetasyon tiplerinde görülmektedir (Özbek 1997). Türkiye‟ de B. 

terrestris türünün muhtemelen birkaç ekotip ve alttürünün bulunduğu ve bunların her 

birinin kıyı bölgelerinden yüksek dağlık alanlara kadar özel ekolojik koĢullara uyum 

sağladığı tahmin edilmektedir. Ege ve Akdeniz kıyı bölgelerinde yerel B. terrestris ana 

arıları diyapozdan sonbaharda çıkarken, (doğada sonbahar - ilkbahar arasında 

görülmekte) iç bölgelerde ve Avrupa‟ da ilkbaharda çıkmaktadırlar (doğada ilkbahar - 

sonbahar arasında görülmektedir). Ayrıca farklı bölgelerden toplanan yerel B. terrestris 

ana arılarının koloni geliĢim özelliklerinde de farklılıklar saptanmıĢtır (Yeninar vd 

2000, Gürel vd 2008). Ek olarak, farklı bombus alttür ve ekotiplerinin hastalık, zararlı 



 2 
 

ve parazitlere direnç bakımından farklılık gösterebileceği de bilinmektedir. Ticari B. 

terrestris kolonilerinin tozlaĢma amacıyla yoğun kullanımı sonucunda 

populasyonlarının artması ve yayılmasının besin kaynakları ve yuva yeri için yerel 

tozlaĢtırıcılarla rekabet, parazit ve patojenlerin taĢınması ve yerel genotiplerle 

melezlenme gibi bazı sorunlara yol açabileceği belirtilmekte ve bu arıların ekoloji 

üzerine yapabilecekleri olası zararlı etkiler tüm ülkelerde dikkatle izlenmektedir (Dafni 

1998, Goka vd 2001).  

 

    Son yıllarda birçok ülkede olduğu gibi Türkiye seracılık sektöründe de tozlaĢma 

amacıyla B. terrestris arısının kullanımı yaygınlaĢmaktadır. Akdeniz sahil kesiminde 

her yıl yaklaĢık olarak yüz bin adet ticari üretilmiĢ B. terrestris kolonisi örtü altı 

yetiĢtiricilikte tozlaĢma amacıyla kullanılmaktadır (Gürel ve Gösterit 2007). B. 

terrestris türü bombus türleri içinde uyum yeteneği en iyi olan yayılmacı bir türdür. 

TozlaĢma amacıyla kullanılan kolonilerde çok sayıda ana ve erkek arı üretilmekte, bu 

ana ve erkek arılar doğadaki yerel populasyonlara ait ana ve erkek arılar ile 

çiftleĢebilmekte ve sera dıĢında koloni oluĢturabilmektedir. 

 

    Türkiye‟ de ticari olarak kullanılan B. terrestris kolonileri yabancı firmalardan 

sağlanan ana arılardan üretilmektedir ve bu ana arıların genetik kökeni bilinmemektedir. 

Bu nedenle, zaman içinde Türkiye yerel B. terrestris genotiplerinin ticari kolonilerde 

üretilen ana arı ve erkek arılarla çiftleĢmesi ve melezlenmesinin kaçınılmaz olacağı ve 

bunun sonucu olarak da yerel B. terrestris populasyonlarının doğal genetik yapısının 

farklılaĢacağı beklenmektedir. Bu istenmeyen durumun önlenmesi amacıyla birçok ülke, 

yalnız kendi doğalarında bulunan bombus tür veya alttürlerinin ticari üretimde 

kullanılmasına izin vermektedir.  

 

    Dünyada ve Türkiye‟ de B. terrestris populasyonlarının genetik çeĢitliliği 

tanımlanmadan kaybolma tehlikesi altındadır. Yerel B. terrestris populasyonlarına 

yönelik genetik çalıĢmalarla genetik çeĢitliliğin tespit edilmesi ve bu çeĢitlilikten gen 

kaynağı olarak koruma stratejilerinde faydalanılması oldukça önemlidir. Tezde, bu 

türün doğal populasyonlarının yaygın olarak bulunduğu ve tozlaĢma amacıyla üretilmiĢ 

ticari kolonilerin en yoğun kullanıldığı Akdeniz Bölgesi seçilerek, bu önemli gen 
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kaynağının bölgede tespiti ve korunması için bilimsel veri elde edilmesi amaçlanmıĢtır. 

B. terrestris türünün renk yapısı, büyük ölçüde sabittir ve bal arılarının ayrımında 

kullanılan morfolojik özellikler bombus arılarının alttür ve ekotipleri içinde çevre 

koĢullarına göre büyük farklılıklar göstermektedir. Bu nedenle bombus arılarının alttür 

ve ekotip düzeyindeki tanımlamalarında yalnız morfolojik özellikleri kullanmak yeterli 

olmamaktadır.  

 

    Bombus arılarında türler arası ve tür içi farklılıkların belirlenmesinde son yıllarda 

baĢvurulan en etkin yöntemlerden birisi de mikrosatelit lokuslardan yararlanmaktır. 

Mikrosatelit lokuslar diğer DNA tabanlı yöntemlere oranla daha duyarlı bir yöntem olup 

bombus türlerinin tanımlanmasında yaygın olarak kullanılmaktadır. Bu amaçla son 

yıllarda çok sayıda mikrosatelit lokus üzerinde durulmaktadır (Estoup vd 1993, 1995, 

1996, Funk vd 2006). ġimdiye kadar geliĢtirilmiĢ olan çok sayıdaki mikrosatelit lokus 

arasında yaygın olarak kullanılan lokuslar B10, B11, B96, B100, B101, B116, B118, 

B119, B121, B124, B126, B131, B132, BT06, BT09 ve BT20 markerleridir. 

 

    DNA seviyesinde, Türkiye B. terrestris populasyonlarının tanımlanmasına yönelik 

öncü araĢtırma Gürel ve Basım (2003) tarafından yürütülen bir TÜBĠTAK (TOGTAG -

TARP 2575 – 2) projesidir. AraĢtırmada, 25 farklı AFLP markerleri üzerinde durularak 

Batı Akdeniz ve Ege bölgesindeki yerel B. terrestris populasyonlarının tanımlanmasına 

çalıĢılmıĢtır. AraĢtırma sonucunda, AFLP markeri bakımından çalıĢılan populasyonların 

birbirlerinden olan farklılıklarının ortaya konmasına olanak sağlayacak yeterli genetik 

varyasyonun elde edilemediği bildirilmiĢtir. 

 

    Türkiye B. terrestris populasyonlarının DNA seviyesinde tanımlanmasına yönelik 

yapılan bir diğer araĢtırma Beton (2004) tarafından yapılmıĢ olan bir Yüksek Lisans Tez 

çalıĢmasıdır. Türkiye ve Kuzey Kıbrıs‟ tan örneklenen sınırlı sayıdaki B. terrestris 

örneklerinin kullanıldığı tez çalıĢmasında, sadece 4 adet mikrosatelit lokusu üzerinde 

durularak populasyonlar arasındaki genetik farklılıkların ortaya konulmasına 

çalıĢılmıĢtır. Tez çalıĢması sonucunda, 4 lokus bakımından ortalama heterozigotluk 

değeri Ankara ve Kıbrıs populasyonlarında sırasıyla 0.677 ve 0.848 olarak 

hesaplanmıĢtır. 
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    Türkiye B. terrestris populasyonlarının DNA seviyesinde tanımlanmasına yönelik 

yukarıda özetlenen iki araĢtırma dıĢında herhangi bir yayına rastlanılmamıĢtır. Heriki 

araĢtırmada da az sayıda populasyon üzerinde çalıĢılmıĢ ve yine az sayıda örnek 

materyal olarak kullanılmıĢtır. Belirtilen bu nitelikleri nedeniyle adı geçen projelerden 

üretilen bilgi birikimi son derece sınırlı seviyede kalmıĢtır. 

 

    Bu araĢtırmada, Antalya - Kemer, Antalya - Termesos ve Adana doğal B. terrestris 

populasyonları BT06, BT09, BT20, B100, B116, B118, B119, B121, B124 ve B126 

mikrosatelit lokusları bakımından tanımlanmıĢtır. Bu amaçla, populasyon seviyesinde 

çalıĢılan lokuslar bakımından gen frekansları (Xi) tahmin edilmiĢ, gözlenen allel sayısı 

(Na), etkili allel sayısı (Ne), gözlenen (Ho) ve beklenen (He) heterozigotluk değerleri, 

polimorfizm bilgi içeriği (PIC) ve akrabalı yetiĢtirme katsayısı (Fis) istatistikleri 

üzerinde durulmuĢtur. Genetik uzaklık (D) ve ikiĢerli FST değerlerinden yararlanılarak 

Antalya - Kemer, Antalya - Termesos ve Adana doğal B. terrestris populasyonları 

arasındaki genetik farklılıkların ya da benzerliklerin ortaya konulmasına çalıĢılmıĢ ve 

incelenen 10 mikrosatelit lokusun ekotip düzeyindeki bu farklılıkları belirlemedeki 

etkinliği tartıĢılmıĢtır. 
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2. KURAMSAL BĠLGĠLER VE KAYNAK TARAMALARI 

 

2.1. Bombus terrestris’ in Genel Özellikleri ve YaĢam Döngüsü 

 

    Bombus arıları Hymenoptera (zar kanatlılar) sınıfı, Apidae familyası ve Bombinae alt 

familyası içinde önemli bir grubu oluĢturur. Dünyada 239 bombus türü tanımlanmıĢtır. 

Almanya‟ da 36, Ġngiltere‟ de 25, Kuzey Amerika‟ da 30 (Williams 1998, Benton 2000, 

Michener 2000, Cameron 2007), Türkiye‟ de ise yaklaĢık olarak 50 bombus türü 

(Özbek 1979, 1983, 1990) tanımlanmıĢtır. Bombus arıları içinde ticari yetiĢtiriciliği en 

çok yapılan ve doğada en yaygın görülen tür B. terrestris‟ tir. Bu tür kitlesel olarak 

yetiĢtirilmesinden ve doğada yaygın bulunmasından dolayı üzerinde en fazla bilimsel 

çalıĢma yapılan bombus türü olmuĢtur. Doğal olarak Avrasya‟ da koloni oluĢturan B. 

terrestris arısı bütün kıta Avrupa‟ da, kuzeyde Ġskoçya‟ ya ve Ġskandinavya‟ nın 

güneyine kadar (58 
O
N) güneyde ise Akdeniz‟ in güneyi, Ġtalya, Malta, Türkiye ve 

Ġspanya‟ ya kadar (28 – 37 
O
S) geniĢ bir alana yayılmıĢtır. Kuzey Afrika ve Atlantik 

adalarında da koloni oluĢturduğu bilinmektedir (Wildmer vd 1998, Goka vd 2001, 

Hingston vd 2002).  

 

    B. terrestris türünün doğal olarak çok geniĢ bir coğrafyada bulunması, büyük 

ölçeklerde kitlesel olarak üretilmesi, birçok ülkede tozlaĢma amacıyla kullanılması ve 

moleküler tekniklerdeki geliĢmeler alttürlerine yönelik çalıĢmaları hızlandırmıĢtır. Bu 

türün B.t. dalmatinus (Balkanlar, Türkiye ve Asya), B.t. terrestris (Orta ve Batı 

Avrupa), B.t. audax (Ġngiltere), B.t. lusitanicus (Ġspanya), B.t. canariensis (Kanarya 

Adalar), B.t. africanus (Kuzey Afrika), B.t. xanthopus (Korsika Adası), B.t. sassaricus 

(Sardunya Adası) ve B.t. calabricus (Sicilya - Ġtalya) olmak üzere çok sayıda alttürü 

tanımlanmıĢtır (Velthuis ve Doorn 2006, Rasmont vd 2008). Bu alttürlerden B.t. 

canariensis, xanthopus ve sassaricus’ un daha saldırgan, sassaricus, lusitanicus ve 

dalmatinus’ un daha büyük koloni oluĢturma canariensis’ in ise daha hızlı nektar 

toplama özelliğinin olduğu bildirilmektedir. Bu alttürlerden birçoğu ticari üretimin ilk 

yıllarında kullanılmıĢtır. Ancak Türkiye‟ de de yaygın olarak bulunan B.t. dalmatinus 

alttürü koloni oluĢturma oranının yüksek, koloni populasyonunun daha büyük olması 

gibi ticari yetiĢtiricilik açısından üstün özelliklere sahip olduğu anlaĢıldıktan sonra 
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kitlesel üretim için en çok tercih edilen alttür olmuĢtur (Chittka vd 2004, Velthuis ve 

Doorn 2006, Rasmont vd 2008).  

 

    Türkiye‟ de muhtemelen birkaç alttür ve ekotip bulunmaktadır. Alttürlerin birçoğu 

arasında kesin sınırların olmadığı ve alttürler arasında melezlenmiĢ, geçiĢ formlarının da 

olduğu tahmin edilmektedir. Yapılan bir çalıĢmada Akdeniz ve Ege Bölgesi sahil 

kesiminden toplanan B. terrestris arıları B.t. dalmatinus olarak tanımlanmıĢken 

(Yeninar vd 2000), baĢka bir çalıĢmada Doğu Akdeniz Bölgesi‟ nden (Adana, Hatay, 

Mersin) toplanan B. terrestris arıları B.t. lucoformis olarak tanımlanmıĢtır (Aslan ve 

ġekeroğlu 1996). Trakya ve Batı Anadolu‟ da B.t. dalmatinus ve Güney Anadolu‟ da B.t 

lucoformis olmak üzere muhtemelen Türkiye‟ de iki alttür bulunduğu ancak bu iki 

alttürü taksonomik olarak ayırmanın ve kesin yayılma sınırlarını belirlemenin de kolay 

olmadığı bildirilmiĢtir (Özbek 1997).  

 

    B. terrestris doğada en erken görülen ve koloni populasyonu en büyük türdür. 

YaklaĢık olarak ana arısı 20 – 22 mm, iĢçi arısı 11 – 17 mm, erkek arısı ise 14 – 16 mm 

uzunluğunda olan B. terrestris, büyük toprak arısı olarak bilinir ve kısa dilli bombus 

arıları içinde yer almaktadır. Genel olarak siyah tüylü vücutlarının karın kısmının ikinci 

bölmesinde ve göğüs kısmında bulunan portakal sarısı renkte bantlarla ve iĢçi arıda 

beyaz ana arıda devetüyü renkli kuyruk yapısıyla karakterize olmuĢlardır. Ancak alttür 

ve ekotip düzeyinde renk yapısında farklılıklar görülmektedir. YaĢam döngüsü ve dıĢ 

görünümü bakımından B. terrestris’ e en yakın tür Bombus lucorum„ dur. B. lucorum’ 

da renkli halkalar daha solgun ve limon sarısı renkte, kuyruk beyaz ve erkek arıların 

yüzlerinde sarı tüyler bulunmaktadır. B. lucorum’ da karındaki siyah tüylerle beyaz 

kuyruk arasında keskin bir sınır, B. terrestris’ de ise kahverengimsi bir geçit tabakası 

bulunmaktadır (Benton 2000).  

 

    B. terrestris arısının yaĢam döngüsü bal arısından oldukça farklıdır. Toprak altında 

koloni oluĢturan bombus arılarında koloni yaĢamı sürekli değil bir dönemle sınırlıdır. 

Ancak bombus arıları da ana, erkek ve iĢçi arıdan oluĢan koloni düzeni içinde yaĢarlar 

ve kendi aralarında iĢbölümü yapmaları nedeniyle sosyal böcekler içinde yer alırlar. 

Bombus türlerinde büyük ölçüde benzer bir koloni yaĢam döngüsü gözlenmektedir. 
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Sonbaharda çiftleĢen ve yuvayı terk eden ana arıların her biri toprak altına girerek 

ilkbahara kadar hareketsiz bir Ģekilde diyapoz (fizyolojik uyku dönemi) olarak 

adlandırılan süreci geçirirler. Bombus arılarının yaĢam döngüsünde önemli rol oynayan 

diyapoz, düĢük kıĢ sıcaklığı, yüksek yaz sıcaklığı, kuraklık dönemleri ve gerekli besinin 

elde edilemediği süreçler gibi uygun olmayan çevre koĢulları süresince geliĢimin baskı 

altına alındığı, genetik ve çevresel faktörler tarafından da belirlenen bir uyum 

mekanizması Ģeklinde tanımlanmaktadır (Alford 1975, Beck 1980, Hodek 1996). 

Ġlkbaharda havaların ısınması ile ana arı uyanır ve toprak altındaki kıĢlama yerinden 

çıktıktan sonra ilk birkaç hafta çiçekleri ziyaret ederek polen ve nektarla beslenir ve 

koloniyi kurmak için uygun bir yer arar. Ana arı genellikle yuva yeri olarak terkedilmiĢ 

fare ya da diğer küçük memeli yuvalarını tercih eder. Ana arı yeterli polen topladığında 

yumurta gözü yaparak yığın halinde yumurtlar. Yığın içindeki yumurta sayısı türden 

türe ve aynı tür içinde ana arıdan ana arıya değiĢmektedir. B. terrestris’ in ilk yumurta 

kümelerinde 3 – 15 adet arasında yumurta bulunabilmektedir. Larvalar yumurtadan 

çıktıktan sonra ana arı tarafından bal ve polen karıĢımı bir gıdayla beslenirler. 

Beslenmesi tamamlanan larva koza örer ve pupa devresine girer. Ana arı bu pupalar 

üzerine ikinci yumurta kümesini yumurtlar. (Prys-Jones ve Corbert 1991, Gencer vd 

1998, Kearns ve Thomson 2001).  

 

    Genellikle ilk yumurta kümesinde yetiĢtirilen bireyler iĢçi arılardır. ĠĢçi arılar 

çıktıktan sonraki birkaç gün içinde yiyecek toplamaya baĢlarlar. Ġkinci yumurta 

kümesindeki larvaların bakım ve beslenmesini bu iĢçiler yaparlar. Kolonide ilk iĢçi 

arılar çıktıktan sonra ana arının yumurtlama hızı ve bir göze (hücreye) yumurtladığı 

yumurta sayısı artar ve bunun sonucu kolonideki iĢçi arı sayısı da artar. Koloni geliĢimi 

zirveye ulaĢtığı zaman ana ve erkek arılar üretilmeye baĢlanır. B. terrestris 

kolonilerinde ana arılar ortalama 6,1 ± 0,4 gün erkek arılar ise 12,1 ± 1,3 günde 

çiftleĢme olgunluğuna gelmektedirler
 
(Tasei vd 1998). Bombus kolonilerinde erkek 

arılar 2 – 4 günlük yaĢta yuvadan ayrılırlar ve geri dönmezler. YaĢamlarının geri kalan 

kısmını yuva dıĢında geçirirler. Genç ana arılar ise bir iki hafta yuvada kalırlar ve 

kolonide besin yetersizse tarlacılık faaliyetinde bulunurlar. Ana arılar erkek arılarla 

güneĢli bir günde kovan dıĢında çiftleĢirler. Ancak bombus arıları bal arılarının aksine 

kapalı ortamda da çiftleĢebilmektedirler. Koloni yaĢamının sonlarına doğru yaĢlı iĢçi 
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arılar öldüğü için populasyon sürekli azalmaktadır. Genç ana arılar çiftleĢtikten ve 

vücutlarında yağ dokusu geliĢimini tamamladıktan sonra kıĢlama yeri bulmak için 

yuvadan ayrılırlar. Yuvada çok az sayıda iĢçi arı ve yaĢlı ana arı kalır. Bir süre sonra bu 

bireylerde ölür ve koloni yaĢamı sona erer. Böylece koloni yaĢamı bir mevsimle 

sınırlanmıĢ olur. Çok kısa ve basit olarak açıklanan bu döngü türlere ve arıların yaĢadığı 

çevre koĢullarına göre değiĢen karmaĢık bir süreçtir (Heinrich 1979).  

 

    Bu çevresel faktörler bombus arılarının doğal yaĢam alanlarında yararlandıkları 

bitkilerin çiçeklenme zamanları ve diğer ekolojik faktörleri de içermektedir. Kuzey 

Avrupa‟ da ana arılar toprak sıcaklığı 5 
0
C „nin altına düĢtüğünde diyapoz sürecine 

girmekte ve ilkbaharda (Mart - Mayıs) toprak sıcaklığı 6 – 7 
0
C olduğunda diyapozdan 

çıkmaktadırlar. Bombus terrestris arıları 3 – 8 ay arasında değiĢen süreyle diyapozda 

kalabilmektedirler. Yeni Zelanda gibi daha sıcak bölgelerde 3 – 4 ay diyapozda kalan 

arılar Kuzey Avrupa gibi soğuk bölgelerde 6 – 8 ay diyapozda kalabilmektedir. Ayrıca 

ılıman ve nemli iklim bölgelerinde yılda iki generasyonun da olabileceği 

belirtilmektedir (Beekman vd 1998). Türkiye florasında yaĢayan B. terrestris 

kolonilerinin yaĢam döngülerinde de çok büyük varyasyon gözlenmektedir. Ege ve 

Akdeniz sahil kesiminde doğal yaĢam alanlarında Ekim – Aralık aylarında diyapozdan 

çıkan B. terrestris ana arıları iç bölgelerde ġubat - Mayıs aylarında çıkmaktadır.  

 

    Ticari firmalar; ana arılardan koloni oluĢturma, kolonilerden ana arı ve erkek arı 

yetiĢtirme, çiftleĢtirme, çiftleĢmiĢ ana arıların diyapoz dönemini kontrol etme ve 

diyapozdan çıkan ana arıların koloni oluĢturmasını sağlamak gibi bombus arılarının tüm 

yaĢam evrelerini kontrollü koĢullarda denetim altına alarak yıl boyu kitlesel üretimi 

gerçekleĢtirmektedirler (Hughes 1996). Bu evrelerin her aĢamasında kayıplar 

yaĢanmaktadır. Ayrıca bombus kolonilerinde üretilen iĢçi arı, ana arı ve erkek arı 

sayıları ve ana ve erkek arıların üretim zamanları bakımından da önemli farklılıklar 

gözlenmektedir (Duchateau ve Velthuis 1988, Pry-Jones ve Corbet 1991). Genel olarak 

kolonideki iĢçi arı kadrosu en üst noktaya ulaĢtığı zaman erkek ve ana arı üretilmesine 

karĢın koloni geliĢiminin baĢlangıcında da ana ve erkek arı üretilebilmektedir. Bazı 

koloniler sadece erkek ya da ana arı üretirken, bazıları hem ana arı hem de erkek arı 

üretebilmektedir. Yuvadaki arı yoğunluğu, iĢçi arı / larva oranı, hastalık ve zararlılar, 
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yuva içi ve dıĢı çevre koĢulları, besin miktarı ve kalitesi, kurucu ana arının niteliği, 

uygulanan diyapoz yöntemi gibi birçok faktörün koloni oluĢturma oranını ve kolonilerin 

ana ve erkek arı yetiĢtirme zamanı ve miktarını etkilediği tahmin edilmektedir 

(Duchateau ve Velthuis 1988, Gösterit ve Gürel 2005). Diyapozun kontrolü ile ilgili 

olarak seleksiyon, ana arılara CO2 uygulaması ve soğuk ortamda bekletme gibi 

yöntemler uygulanmaktadır. Ticari firmalar kısa süreli (1 – 4 ay) soğuk ortamda (0 - 5 

0
C) bekletme ve CO2 uygulaması ile bu süreci kontrol etmektedirler (Beekman vd 1998, 

Gürel vd 2001b). Yüksek koloni oluĢturma, hızlı koloni geliĢimi, kalabalık iĢçi arı 

populasyonu ve koloni yaĢamının sonuna doğru ana ve erkek arı üretimi ticari 

yetiĢtiricilikte aranılan en önemli özelliklerdir. Birkaç firma tarafından doğaya bağlı 

kalmadan yıl boyu kitlesel üretimleri yapılan bombus arılarının kitlesel yetiĢtiriciliği ile 

ilgili ayrıntılı bilgiler de ticari kaygılardan dolayı tam olarak açıklanmamaktadır. 

TozlaĢma amacıyla satıĢa sunulan kolonilerde sağlıklı bir ana arı ve 50 – 60 adet iĢçi arı 

bulunması yeterli olmaktadır. ĠĢçi arıların ömür uzunluğu yaklaĢık bir ay kadardır ve bir 

dönüm sera alanında bir koloni iki ay süre ile kullanılmaktadır. Bu sürenin sonunda 

mevcut kolonide iĢçi arı üretimi sona erdiği ve çok sayıda ana ve erkek arı üretilmeye 

baĢlandığı için yeni bir koloni kullanılmaktadır. 

 

2.2. Türkiye’ de Bombus Taksonomisi Konusunda Yapılan ÇalıĢmalar 

 

    Bombus arıları ile ilgili çalıĢmalar dünyada yaklaĢık yüz yıldır yapılmasına karĢın 

ülkemizde yirmi yıl öncesine kadar sadece birkaç çalıĢma yapılmıĢtır. Bombus arılarının 

Türkiye‟ de tozlaĢma amacıyla kullanımının yaygınlaĢması ve özellikle Akdeniz ve Ege 

Bölgesi‟ ndeki doğal B. terrestris ana arı ve yuvalarının yabancı firmalarca toplanarak 

yurt dıĢına götürülmesi, araĢtırma kurumlarının dikkatini çekmiĢ ve bombus arıları ile 

ilgili çalıĢmaların artmasını sağlamıĢtır. Bu çalıĢmalar bombus arılarının tozlaĢmadaki 

önemleri, kontrollü koĢullarda yetiĢtirme teknikleri, yerel populasyonların yaĢam 

döngüleri, koloni geliĢimi ve bitki tercihleri, sistematiği ve hastalıkları konularında 

yoğunlaĢmıĢtır. AraĢtırmaların büyük bir çoğunluğu Akdeniz ve Çukurova 

Üniversiteleri Ziraat Fakülteleri ile Hacettepe ve ODTÜ Biyoloji Bölümleri‟ nde 

yürütülmüĢtür.  
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    Bombus arılarında yakın zamana kadar morfolojik özellikleri kullanarak taksonomik 

çalıĢmalar yapan tek araĢtırıcı Prof. Dr. Hikmet Özbek olmuĢtur. Özbek (1979, 1983, 

1990) yaptığı çalıĢmalarda özellikle Doğu Anadolu Bölgesi‟ nde bulunan bombus 

arılarını incelemiĢ, Türkiye‟ de 50‟ ye yakın tür tanımlamıĢ, bazı türlerin yayılma 

alanlarını, biyolojilerini ve bitki tercihlerini belirlemiĢtir. Özbek (1997) B. terrestris 

türünün Türkiye‟ nin özellikle kıyı bölgeleri olmak üzere çok geniĢ bir kısmında yaygın 

olarak bulunduğunu ve bu türün tozlaĢma yaptığı bitkileri saptamıĢtır. AraĢtırmacı 

Türkiye‟ de bu türün B.t. dalmatinus ve B.t. lucoformis olmak üzere muhtemelen iki 

alttürünün bulunduğunu fakat bu alttürlerin kesin yayılma sınırlarını saptamanın ve bu 

alttürleri morfolojik yöntemlerle taksonomik olarak ayırmanın çok güç olduğunu 

belirtmiĢtir. Doğu Akdeniz Bölgesi‟ nin Adana, Hatay ve Mersin ili ve çevrelerindeki 

farklı flora ve ekosistemlerde bombus türlerinin incelendiği faunistik çalıĢmada ise 

Bombinae alt familyasına bağlı yedi tür ve altı alttür olmak üzere on üç farklı genotip 

belirlenmiĢ ve B. terrestris türünün en yoğun görülen tür olduğu ve deniz seviyesinden 

1560 metre yüksekliğe kadarki rakımda bu türe rastlandığı belirtilmiĢtir (Aslan ve 

ġekeroğlu 1996). Aytekin vd (2003) Bulgaristan, Yunanistan ve Türkiye‟ nin çeĢitli 

bölgelerinden topladıkları ana arı ve iĢçi arılara ait 157 B. terrestris örneğini altı enzim 

sistemi ve 28 morfolojik karakter kullanarak B.t. lucoformis ve B.t. dalmatinus 

alttürlerine ayırmaya çalıĢmıĢlardır. Ġncelenen tüm lokuslar bakımından her iki taksanın 

da monomorfik olduğu gözlenmiĢ ve herhangi bir heterezigota ya da farklı elektromorfa 

rastlanmamıĢtır. Me dıĢında tüm enzim sistemleri bakımından eĢ bantlar tespit 

edilmiĢtir. Bu çalıĢmada gerek elekroforetik mobilite gerekse klasik morfometrik analiz 

yolu ile elde edilen bulgular B.t. lucoformis ve B.t. dalmatinus ‘u ayrı alttürler olarak 

tanımlayacak yeterlilikte farklılıkları içermemiĢtir.  

 

    Aytekin ve Çağatay (1999) tarafından Ankara ili ve ilçelerindeki Bombinae alt 

familyasına ait türlerin incelendiği çalıĢmada dokuz tür belirlenmiĢ ayrıca türlerin 

dağılım haritaları ve ziyaret ettikleri bitki türleri de saptanmıĢtır. Aynı araĢtırıcıların 

yaptığı baĢka bir çalıĢmada ise Ankara‟ daki bombus arısı doğal populasyonlarının 

çiçek tercihleri ve bombus arılarında saptanan parazit ve mikroorganizmalar 

incelenmiĢtir. B. terrestris türünde Acarus farris (acaridae) ve Nosema bombi 

belirlenmiĢtir (Aytekin vd 2002). Çağatay vd (2000) tarafından sonuçlandırılan bir 
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projede (TÜBĠTAK TBAG – 1673) ise Ankara ili ve ilçelerinden toplanan arı 

örneklerinde Apidae familyası içerisinde yer alan Bombinae ve Psithyrinae alt 

familyalarına ait on iki tür morfometrik ve moleküler yöntemler kullanılarak 

incelenmiĢtir. Moleküler incelemelerde yatay – niĢasta jel elektroforezi ile malat 

dehidrogenaz, malik enzim, fosfoglukomutaz, fosfoglukoz izomeraz, esteraz ve 

hekzokinaz olmak üzere altı enzim sistemi analiz edilmiĢ ve on iki türün ayrımı net bir 

Ģekilde belirlenmiĢtir. AraĢtırmacılar sistematik açıdan sorunlu olan gruplarda 

moleküler yöntemlerim kullanılmasının daha uygun olabileceğini bildirmiĢlerdir. 

Aytekin ve Çağatay (2002) tarafından yapılan bir çalıĢmada ise Erzurum, Artvin, 

Ankara, Rize, Trabzon, EskiĢehir ve Konya illerinden toplanan 1758 bombus arısı 

morfometrik özellikler kullanılarak tanımlanmıĢtır. ÇalıĢmada Kallobombus ve 

Melanobombus‟ un tamamen ve Thoracobombus altcinsinin de bunlar ile kısmen iç içe 

geçtiği, Megabombus altcinsinin ise daha belirgin biçimde ayrılabildiği saptanmıĢtır.  

 

    Barkan (2010) yüksek lisans tez çalıĢmasında Türkiye‟ nin çeĢitli illerinden topladığı 

Thoracobombus (s.str.) içerisinde yer alan 12 bombus türüne ait 133 diĢi 42 erkek birey 

üzerinde geometrik morfometri yöntemlerinin uygulanabilirliğini denemiĢ ve bu 

yöntemlerle tüm türleri birbirinden ayırabilmiĢtir. DiĢilerde morfolojik olarak birbirine 

çok benzeyen Bombus armeniacus, Bombus mesomelas ve Bombus pomorum türlerinin 

benzer kanat morfometrisine sahip oldukları gözlenmiĢtir. Bombus sylvarum 

citrinofasciatus ile Bombus sylvarum daghestanicus alttürlerinin ve Bombus humilis ile 

Bombus laesus türlerinin hem diĢilerde, hem de erkeklerde benzer kanat morfometrisine 

sahip oldukları anlaĢılmıĢtır. Erkeklerde Bombus armeniacus, Bombus mesomelas 

türleri ile Bombus humilis ve Bombus zonatus türleri benzer kanat morfometrisi 

göstermiĢtir. Özenirler (2010)‟ de yüksek lisans tez çalıĢmasında Türkiye‟ de yaygın 

olarak bulunan 32 bombus türünde erkek genital organ ve erkek bireylerin sağ ön 

kanatlarındaki submarginal ve medial hücre verilerine, yapının Ģeklinin matematiksel 

yöntemler kullanılarak özetlenmesini sağlayan yöntemlerden birisi olan Eliptik Fourier 

Analizi uygulamıĢ ve bu analizin alt cinsleri ve türleri birbirlerinden anlamlı bir Ģekilde 

ayırt etmede kullanılabilecek bir araç olduğunu saptamıĢtır.  
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    Türkiye doğal B. terrestris populasyonlarının DNA seviyesinde tanımlanmasına 

yönelik olarak gerçekleĢtirilen araĢtırmalardan birisinde AFLP (Gürel ve Basım 2003) 

diğerinde ise mikrosatelit (Beton 2004) markerlerden yararlanılmıĢtır. Gürel ve Basım 

(2003) tarafından tamamlanan TÜBĠTAK (TOGTAG-TARP 2575 – 2) projesi 

kapsamında AFLP yönteminden yararlanılarak Batı Akdeniz ve Ege Bölgesi‟ ndeki B. 

terrestris populasyonlarının tanımlanmasına çalıĢılmıĢ ve ayrıca ithal edilen ticari B. 

terrestris arıları ile doğal B. terrestris populasyonları arasında olası melezlemelerin olup 

olmadığının saptanması amaçlanmıĢtır. Tamamlanan araĢtırma projesinde, belirtilen 

hedeflere varılmasında kullanılan AFLP markerlerinin yeterli olmadığı sonucuna 

varılmıĢtır. 

 

    Beton (2004) tarafından yapılan yüksek lisans tez çalıĢmasında Adana, Antakya, 

Ankara, Bartın, Samsun ve Kıbrıs‟ ı temsil eden toplam 86 iĢçi, 10 ana ve 119 erkek B. 

terrestris arısı materyal olarak kullanılmıĢtır. B11, B100, B124 ve B126 mikrosatelit 

lokusları bakımından sadece Ankara ve Kıbrıs populasyonlarındaki polimorfizmin tespit 

edilmesine çalıĢılmıĢtır. Üzerinde durulan lokuslar bakımından ortalama heterozigotluk 

değerinin Ankara ve Kıbrıs populasyonlarında sırasıyla yaklaĢık olarak 0.84 ve 0.68 

olduğu bildirilmiĢtir. AraĢtırma sonucunda Ankara ve Kıbrıs B. terrestris 

populasyonlarının birbirlerinden farklı genetik yapılarda olduğu ifade edilmiĢtir. 

 

2.3. Dünyada Bombus Arılarında Moleküler Markerler Kullanılarak Yapılan 

ÇalıĢmalar 

 

    Son yıllarda laboratuar seviyesinde geliĢtirilen yeni DNA yöntemlerine paralel 

olarak, farklı tür ve alttürlerin ekolojisi ve populasyon dinamiği hakkında önemli 

bilgilere ulaĢılmıĢtır. Yeni DNA yöntemleri arasında tanımlanan mikrosatelit 

lokuslarından yararlanılarak bombus populasyonları arasındaki genetik farklılık ve 

benzerliklerin ortaya konması üzerinde yoğun bir Ģekilde durulmaktadır. Tespit edilen 

genetik uzaklıklardan yararlanılarak bombus tür, alttür ve ekotipleri arasındaki filogenik 

iliĢkilerin saptanmasına çalıĢılmaktadır (Koulianos 1999, Gerloff vd 2003, Darvill vd 

2006, Inoue vd 2008, Kanbe vd 2008, Kim vd 2009, Kondo vd 2009, Wolf vd 2010). 
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    YaklaĢık 250 türü tanımlanan bombus arılarının taksonomik olarak 

sınıflandırılmasında morfometrik ve allozim polimorfizmi gibi çeĢitli yöntemlerden 

yararlanılmaktadır. Bombus populasyonlarının tanımlanması ve aralarındaki evrimsel 

iliĢkilerin ortaya konması amacıyla yararlanılan her yöntemin doğası gereği birbirlerine 

karĢı üstünlükleri ya da eksiklikleri bulunmaktadır. Bombus populasyonlarının 

tanımlanması ve aralarındaki evrimsel iliĢkilerin ortaya konmasında son yıllarda yaygın 

olarak kullanılan mikrosatelit lokuslar farklı çözümler sağlamaktadır. Bu amaca yönelik 

olarak, çok sayıda mikrosatelit marker geliĢtirilmiĢtir (Estoup vd 1993, 1995, 1996, 

Funk vd 2006, Stolle vd 2009).  

 

    Mikrosatelitler ve mtDNA markerleri gibi güncel DNA yöntemleri kullanılarak 

yapılan ilk çalıĢmalar büyük ölçüde Avrupa‟da yaygın ve çok bulunan B. terrestris 

türünde yoğunlaĢmıĢ ve birbirlerinden izole olmuĢ farklı coğrafi bölgelerde bulunan B. 

terrestris populasyonlarının genetik yapıları tanımlanmıĢtır (Estoup vd 1996, Gegear vd 

2005). Avrupa‟ da geniĢ alanlara yayılmıĢ ve B. terrestris türü ile aynı bölgelerde de 

sıklıkla görülen bir bombus türü olan Bombus pascuorum’ un 13 farklı populasyonunda 

mtDNA cyt b gen dizisindeki farklılıktan yararlanılarak genetik çeĢitlilik araĢtırılmıĢ ve 

araĢtırma sonucunda kıta Avrupa‟ sı boyunca B. pascorum populasyonlarının birbirine 

benzer genetik yapılarda olduğu, fakat bu populasyonlarla Ġtalya Alplerinin güneyindeki 

populasyonlar arasında önemli bir genetik farklılığın bulunduğu bildirilmiĢtir 

(Pirounakis vd 1998, Widmer vd 1998). 

 

    Asya‟ da yedi kıta ve farklı ada Bombus ignitus populasyonları üzerinde çalıĢılarak, 

kıta populasyonlarının kendi aralarında homojen bir genetik yapıya sahip oldukları, 

buna karĢılık  kıta populasyonları ile uzak ada populasyonları arasındaki genetik 

farklılığın fazla olduğu ifade edilmiĢtir. Bu durum, sıradağlar veya büyük su alanları 

(ada vb) gibi önemli bariyerlerin populasyonların genetik yapı bakımından 

farklılaĢmasını sağlayan temel faktörler olabileceği Ģeklinde yorumlanmıĢtır (Shao vd 

2004). BaĢka bir çalıĢmada ise Kore yarımadasında 15 farklı bölgeyi temsil eden 

Bombus ardens populasyonlarının mitokondriyal COI genindeki dizi farklılıkları 

temelinde homojen bir genetik yapıya sahip olduğu ve biyocoğrafik bariyerlere maruz 

kalmadığı sonucuna varılmıĢtır (Kim vd 2009). 
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    Domates ve diğer bitkisel ürünlerin tozlaĢmasını gerçekleĢtirmek için bombus arıları 

1980‟ lerden beri ticari olarak üretilmekte ve seralarda yaygın olarak kullanılmaktadır. 

TozlaĢma amacıyla seralarda kullanılan ticari bombusların doğal tür ve alttürler ile 

rekabeti üzerinde yoğun çalıĢmalar yapılmaktadır (Ono 1998, Goulson ve Hanley 2004, 

Hingston 2006, Inoue vd 2008, Williams ve Osborne 2009). Ticari olarak yetiĢtirilen 

bombus kolonilerinden doğal bombus populasyonlarına doğru onların doğal genotipini 

değiĢtirebilecek herhangi bir gen akıĢının olup olmadığının belirlenmesi amacıyla, 

Polonya‟da 3 sera ve seranın çevresindeki doğal populasyonları temsil eden bombus 

arıları materyal olarak kullanılmıĢ ve araĢtırma sonucunda, ticari B. terrestris 

arılarından sera dıĢındaki doğal bombus populasyonlarına doğru bir gen aktarımının 

meydana geldiği bildirilmiĢtir (Kraus vd 2011). 

 

    YaĢam alanlarının tahribatı ve tek tip tarımın yaygınlaĢması gibi nedenlerden dolayı 

tüm dünyada çok sayıda bombus türü yok olma tehdidi altında bulunmaktadır. Bombus 

kolonilerinin az sayıdaki bireylerden oluĢması bu türün yok olma hızını artıracak önemli 

faktörlerden biridir. Bu amaçla doğada mevcut bombus populasyonlarının 

büyüklüklerinin, dağılımlarının ve genetik çeĢitliliklerinin tespit edilmesi üzerine yoğun 

araĢtırmalar yapılmaktadır. Herrmann vd (2007) Bombus jonellus ve Bombus muscorum 

türlerinde, Darvill vd (2010) ise yarı doğal habitatlar ve çiçekli araziler içindeki B. 

pascuorum‟ da, dağılma / yayılma yetenekleri, koloni yoğunluğu, akrabalı yetiĢtirme ve 

populasyon yapısı özellikleri üzerinde durarak, çiçekli arazilerin bombus arısı sayısını 

artırıcı yönde olumlu etkilediği sonucuna varmıĢlardır. Belirtilen araĢtırmalarda arazi 

gözlemleriyle belirlenen koloni yoğunluğunun bombus arılarının yayılma yetenekleri ile 

iliĢkili olmadığı, yuva sayısındaki artıĢtan kaynaklandığı bildirilmiĢtir. Bu sonuçlara 

ilave olarak F - istatistiklerinden yararlanılarak populasyonun yapısı ve yaĢam gücü 

hakkında da temel bilgilerin elde edildiği ifade edilmiĢtir. 

 

    Bombus kolonilerinde diploit erkek arı üretimi akrabalı yetiĢtirme dejenerasyonunun 

önemli bir göstergesi olarak ele alınmakta ve etkili populasyon büyüklüklerinin tahmin 

edilmesinde yaygın olarak kullanılmaktadır. Bu amaçla, Darvill vd (2006) Britanya 

anakarası üzerindeki populasyonları parçalanmıĢ ve azalmıĢ bir bombus türü olan B. 

muscorum örnekleri üzerinde çalıĢarak, aralarında 10 km ve daha uzak mesafeler 
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bulunan tüm populasyonlar arasında populasyon büyüklüklerinin farklı seviyelerde 

bulunduğunu saptamıĢlardır. Ġncelenen 16 populasyondan 10‟ u darboğaza girmiĢ, 3 

populasyonda da düĢük miktarda (frekansta) diploit erkek arı görülmüĢtür. Nadir 

görülen türlerden Bombus sylvarum ve Bombus distinguendus’ da da benzer sonuçlar 

elde edilmiĢtir (Ellis vd 2006, Charman vd 2010). Gerçekten, genetik olarak izole olmuĢ 

bütün populasyonlarda populasyon büyüklüğü bakımından önemli farklılıklar 

bulunmuĢtur.  

 

    Mikrosatelit ve mtDNA lokuslarından yararlanılarak Bombus türlerinin çiftleĢme 

davranıĢlarının (tek ya da eĢli) tespit edilmesi üzerinde durulmuĢ ve Kuzey Amerika ve 

Avrupa‟ da incelenen türler içinde Pyrobombus altcinsine ait dört bombus türünün 

birden çok babalı kolonilere sahip olduğu tespit edilmiĢtir (Payne vd 2003). Ancak, 

Kokuva vd (2009) Japon yerli bombus populasyonlarında (B. ardens, B. diversus ve B. 

honshuensis) çalıĢılan kolonilerin hiç birinde çok eĢliliğe ait bir kanıta rastlamadığını 

bildirmiĢlerdir. 

 

    Hymenoptera gibi kast oluĢumu ve iĢ bölümünün geçerli olduğu böceklerde, kraliçe 

arının çiftleĢme sıklığı ve iĢçi arıların yumurtlaması koloninin akrabalık yapısını ve 

koloni içi çatıĢmayı etkileyen temel faktörlerdir. Bu nedenle, kraliçe arının çiftleĢme 

yapısını ve erkeklerin genetik kökenini belirlemede de mikrosatelitlerden 

yararlanılmaktadır. B. terrestris ve B. ignitus türlerinde yapılan iki farklı araĢtırma 

sonucunda, genetik yapı bakımından hem kraliçe hem de iĢçi arılardan köken almıĢ 

erkek arılara rastlanmıĢtır (Alaux vd 2004, Takahashi vd 2008a). 

 

    Sonuç olarak, yukarıda özetlenen araĢtırmalar ıĢığında DNA seviyesinde geliĢtirilmiĢ 

olan mikrosatelit ve mtDNA lokuslarındaki polimorfizmlerden yararlanılarak; a) doğal 

ve kültüre alınmıĢ bombus tür ve alttürleri arasındaki çiftleĢmelerin saptanması (Kanbe 

vd 2008, Nagamitsu vd 2009), b) tartıĢmalı bombus tür ve alttürlerin doğru 

tanımlanması (Ellis vd 2005, Wolf vd 2010), c) koloni yoğunluğu, habitat paylaĢımı, 

tarlacılık ve uçuĢ mesafesinin belirlenmesi, (Chapman vd 2003, Kraus vd 2009), d) 

istilacı bombus türlerinin yerli türler üzerindeki etkilerinin ve etkili populasyon 

büyüklüğünün tahmin edilmesi (Schmid-Hempel vd 2007, Inoue vd 2008, Takahashi vd 
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2008b), e) cinsiyet oranları ve erkek arı üretimiyle ilgili çatıĢmaların tespiti (Brown vd 

2003), f) diploit erkek arı üretiminin saptanması (Darvill vd 2006, Ellis vd 2006, 

Charman vd 2010), g) ana arının tek eĢli veya çok eĢli oluĢunun belirlenmesi (Payne vd 

2003, Kokuva vd 2009), h) kraliçe arının çiftleĢme davranıĢı ve erkek arıların genetik 

olarak kökeninin tespit edilmesi (Alaux vd 2004, Takahashi vd 2008a), i) tarihsel ve 

güncel örneklerin kıyaslanarak populasyon yapılarındaki değiĢimlerinin incelenmesi 

(Lozier ve Cameron 2009) ve j) mevcut populasyonların büyüklükleri, dağılımları ve 

genetik çeĢitlilikleri hakkında bilgi toplanması (Hermann vd 2007, Darvill vd 2010) gibi 

çok farklı konularda çok detaylı yoğun araĢtırmalar yapılmakta ve belirtilen konuların 

bilimsel temellerinin aydınlatılmasına çalıĢılmaktadır. 
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3. MATERYAL ve METOT 

 

3.1. Materyal 

 

3.1.1. Canlı materyal ve örnekleme 

 

    ÇalıĢma materyalini TÜBĠTAK tarafından desteklenen “ Türkiye Bombus terrestris 

(Hymenoptera: Apidae) populasyonlarındaki genetik çeĢitliliğin mikrosatelit markerler 

kullanılarak belirlenmesi ” adlı proje (TOVAG - 109O342) kapsamında Akdeniz 

Bölgesi sınırları içersinde, sera alanlarından uzakta ve farklı yükseltilerde bulunan 3 

doğal B. terrestris populasyonundan toplanan iĢçi arı örnekleri oluĢturmuĢtur. Akdeniz 

Bölgesi sınırları içersinde, farklı yükseltilerde ve sera alanlarından uzakta bulunan 3 

doğal B. terrestris populasyonundan iĢçi arı örnekleri toplanmıĢtır. Arazide B. terrestris 

iĢçi arı örnekleri toplanırken çok geniĢ bir alan taranmıĢ böylece mümkün olduğunca 

farklı yuvalara ait iĢçi arı örneklerinin toplanmasına çalıĢılmıĢtır. ĠĢçi arı örneklerinin 

toplandığı yörelerin adı, koordinatları, yükseltileri ve iĢçi arı örneklerinin toplandığı 

bitkilerin ismi kaydedilmiĢtir (Çizelge 3.1). Toplanan iĢçi arı örnekleri % 95„ lik etanol 

içeren eppendorf tüplerine konulmuĢ ve laboratuara getirilmiĢtir. Örnekler DNA 

izolasyonu yapılıncaya kadar - 20 
o
C‟ de muhafaza edilmiĢtir. Her populasyona ait en az 

30 iĢçi arı örneğinden DNA izolasyonu yapılmıĢtır. 

 

Çizelge 3.1. Örneklerin toplandığı bölgeler, sayıları, koordinatları 

 

Örnek 

toplanan 

bölgenin ismi 

Örnek 

toplanan 

iĢçi arı sayısı 

Örnek 

toplanan 

bölgenin 

koordinatı 

Örnek 

toplanan 

bölgenin 

yüksekliği 

Arı örneği 

toplanan 

bitki ismi 

Antalya -

Kemer 

40 36
o 
58´ N, 

30
o
 52´ E 

800-900 m Devedikeni 

Antalya - 

Termesos 

37 37
o
07´ N, 

30
o
 47´ E 

500-600 m Devedikeni 

Adana-Balcalı 

Yumurtalık 

30 36
o
 96´ N, 

35
o
 61´ E 

0-100 m Bakla 
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3.1.2. ÇalıĢmada kullanılan araç ve gereçler 

 

    Örneklerin DNA izolasyonu ve PCR koĢullarının optimizasyonu Ankara Üniversitesi 

Ziraat Fakültesi Zootekni Bölümü Biyometri ve Genetik Ana Bilim Dalı Genetik 

Laboratuarı‟ nda yürütülmüĢtür. Mikrosatelit fragment analizleri, otomatik DNA Dizi 

Analizi Cihazına (ABI PRISM 3130) sahip Ref Gen AraĢtırmaları ve Biyoteknoloji 

Laboratuarı‟ nda hizmet alımı yoluyla yaptırılmıĢtır. Bu çalıĢmada kullanılan araç ve 

gereçlerin listesi aĢağıdaki Çizelge 3.2„ de ayrıntılı olarak verilmiĢtir. 

 

Çizelge 3.2. Kullanılan araç ve gereçlerin listesi 

 

Cihazın adı, markası, modeli Kullanım amacı 

pH metre (Thermo ORĠON 3 STAR) DNA izolasyonu ve elektroforez tamponlarının 

pH' larının ayarlanmasında 

Otoklav (Nüve OT 020V) Kullanılan malzemelerin ve çözeltilerin 

sterilizasyonunda 

Sıcak Su Banyosu (Memmert) DNA izolasyonunda 

Isıtıcılı Manyetik KarıĢtırıcı (YellowLine 

MSH basic) 

DNA izolasyonu için gerekli çözeltilerin 

hazırlanmasında 

Çalkalayıcı-Vortex (YellowLine,TTS2) Tampon çözeltilerin hazırlanması ve DNA 

izolasyonunda 

Santrifüj (Hettich MIKRO 200) DNA izolasyonu ve PCR aĢamalarında 

örneklerin santrifüj edilerek çöktürülmesi 

Hassas Terazi (SHIMADZU BX320H) DNA izolasyonu için tampon çözeltilerin 

hazırlamada ve jel için agaroz tartılmasında 

Gradient Thermal Cycler 96 Örnek. 

(eppendorf Mastercycler gradient) 

Thermal Cycler 25 Örneklik (Techne TC 312) 

PCR ile lokusların çoğaltılması 

Yatay Agaroz Jel Elektroforez Takımları 

(BIO-RAD) 

DNA izolasyonu ve PCR ürünlerinin tespit 

edilmesinde 

Güç Kaynakları (BIO-RAD PowerPac Basic) Jel elektroforezi için voltaj ve zamanın 

ayarlanmasında 

Jel Görüntüleme ve Analiz Sistemi  

(Kodak Gel Logic 212) 

DNA izolasyonu, PCR ürünleri ile lokusların 

jelde görüntülenmesi ve bilgisayar ortamına 

aktarılmasında 

Mikro Dalga Fırını (Arçelik MD 553) Agaroz jellerin hazırlanması 

Buzdolabı (Beko BK8450T) 

Derin Dondurucu (Beko 797DF) 
Örnekler ile bazı sarf malzemelerin saklanması 
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3.1.3. Tampon çözeltiler 

 

Tez araĢtırmasında kullanılan tampon çözeltilerin içerikleri Çizelge 3.3‟ de verilmiĢtir. 

 

Çizelge 3.3. ÇalıĢmada kullanılan tampon çözeltilerin molaritesi / miktarı ve içerikleri 

 

Tampon çözelti Molarite /Miktar Ġçerik 

SDS Solüsyonu (%20) 
20 g 

100 ml‟ye tamamlanır 

Sodyum Dodesil Sülfat 

Deyonize H2O 

TE Tampon çözeltisi 
10 mM 

1 mM 

Tris 

EDTA (pH: 8.00) 

TEN Tamponu 
1 M 

0.5 M 

1 M 

NaCI 

EDTA 

Tris (pH: 8.00) 

6 M NaCl çözeltisi 
3.51 g 

10.00 ml‟ye 

tamamlanır. 

NaCI 

ddH2O 

10X TBE Elekrtroforez/Jel 

Stok Tampon Çözeltisi 

108 g 

55 g 

40 ml 

1 litreye tamamlanır. 

Tris 

Borik Asit 

0.5 M EDTA (pH: 8.00) 

ddH2O 

DNA Yükleme Tampon 

Çözeltisi 

5.0 ml 

2.0 ml 

1.5 ml 

1.5 ml 

Gliserol 

Bromfenol 

EDTA 

ddH2O 
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3.2. Metot 

 

3.2.1. Genomik DNA izolasyonu 

 

    Toplam genomik DNA, bombus arılarının göğüs kısımlarından standart fenol – 

kloroform yöntemi (Hall 1990) kullanılarak izole edilmiĢtir. Genomik DNA izolasyon 

protokolü aĢağıda verildiği gibi gerçekleĢtirilmiĢtir: 

 

    Birinci gün:  

1. % 95‟ lik etanol içinde tutulan örneklerden alkol uzaklaĢtırılmıĢ ve örneklerin thoraks 

(göğüs) kısmı, bisturi ile küçük parçalara ayrılarak, 1.5 ml‟ lik tüpler içine alınmıĢtır. 

2. Üzerlerine 500 µl TEN tamponu (Çizelge 3.2) ilave edilerek, örnekler ezilmiĢtir.  

3. Daha sonra 25 µl SDS (Çizelge 3.2), 15 µl Proteinaz K (20 mg/ml) ve 8 µl Rnaz (10 

mg/ml) ilave edilmiĢ ve tüpler 58 
o
C‟ de gece boyu inkübasyona bırakılmıĢtır. 

 

    Ġkinci gün:  

4. Ġnkübasyondan sonra tüpler 8000 rpm‟ de 10 dakika santrifüj edilmiĢ ve peletin 

üzerinde kalan sıvı kısım (toplam genomik DNA) yeni 1.5 ml‟ lik tüplere alınmıĢtır.  

5. Herbir tüpün üzerine 150 µl fenol + 150 µl kloroform izoamil alkol (24 : 1) ilave 

edilerek karıĢtırıcıda 20 dakika ekstraksiyon iĢlemi gerçekleĢtirilmiĢtir.  

6. Tüpler 8000 rpm‟ de 10 dakika santrifüj edilmiĢ ve peletin üzerinde kalan sıvı kısım 

(üst faz) tekrar yeni tüplere aktarılmıĢtır. 

7. Üzerlerine 300 µl kloroform izoamil alkol ilave edilerek aynı iĢlemler tekrarlanmıĢtır. 

8. Örnekler yeni tüplere alındıktan sonra 800 µl - 20 
o
C‟ de bekletilmekte olan % 95‟ lik 

etanol ve 50 µl 3 M sodyum asetat ilave edilmiĢtir. Daha sonra örnekler - 20 
o
C‟ de gece 

boyu bekletilmiĢtir. 

 

    Üçüncü gün:  

9. Derin dondurucudan alınan örnekler 10.000 rpm‟ de 15 dakika santrifüj edilmiĢtir. 

10. Peletin (toplam genomik DNA) üzerinde kalan sıvı kısım (üst faz) dökülmüĢtür.  
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11. Pelet % 70‟ lik etanol ile iki kez yıkanmıĢtır.  

12. Bu iĢlemden sonra çeker ocakta tüplerin ağzı açık olarak 1 saat bekletilerek pelet 

kurutulmuĢtur. 

13. Elde edilen genomik DNA‟ lar, 100 µl TE tampon (Çizelge 3.3) çözeltisi içinde 

çözdürülerek + 4 
o
C„ de saklanmıĢtır. 

14. Örneklerden izole edilen genomik DNA moleküllerinin tek parça olup 

olmadıklarının (kırılıp kırılmadığı) kontrolleri % 2‟ lik agaroz jellerinde yapılmıĢtır.  

 

3.2.2. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) 

 

    Ġlk kez Kary Mullis vd tarafından geliĢtirilen bu yöntem; nükleik asitlerin invitro 

olarak çoğaltılmasıdır (Mullis ve Faloona 1987). BaĢka bir ifadeyle, doğal DNA 

replikasyon iĢleminin temel bileĢenleri kullanılarak DNA‟ nın tüpler içinde çoğaltılması 

ya da kopyalanmasıdır. 

 

    PCR yöntemi genel olarak üç basamaklık bir döngünün defalarca tekrarlanmasına 

dayanan bir teknik olup üç aĢamadan oluĢmaktadır. Bu aĢamalar; denatürasyon, 

bağlanma ve uzamadır. PCR„ de ilk iki döngü, spesifik DNA parçalarının (primer) 

hedef DNA‟ da yapıĢabilecekleri yerleri tarama aĢamasıdır. Hedeflenen bölgeleri 

çoğaltma iĢlemi üçüncü döngüden itibaren gerçekleĢir. PCR‟ ın tüm döngüleri, bir 

önceki döngüde sentezlenen DNA örneklerinin denatürasyonu ile baĢlar. Bir DNA 

molekülünden, 20 döngü sonunda 1 milyon (2
20

), 30 döngü sonunda ise 1 milyar (2
30

) 

kopya elde edilebilmektedir. Böylece az miktarda DNA ile baĢlayan tepkime sonucunda 

yeterli miktarda DNA„ ya ulaĢılabilmektedir. 

 

    ÇalıĢılan mikrosatelit lokusların çoğaltımları için standart hale getirilen PCR Ģartları 

Çizelge 3.4‟ de verilmiĢtir (Solignac vd 2003). 
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Çizelge 3.4. PCR tüplerine konulan sarf malzemeleri ve miktarları 

 

Sarf malzeme Miktar 

Genomik DNA (50-100 ng) 2.00 µl 

10 X PCR Tamponu 2.00 µl 

dNTPS (0.2 mM) 2.00 µl 

MgCl2 (25 mM) 1.20 µl 

Primer (10 pmol) 0.40. µl 

Taq DNA polimeraz (0.5 U) 0.2 µl 

Steril ddH2O 11.80 µl 

Toplam reaksiyon hacmi 20 µl 

 

    Genomik DNA dıĢındaki tüm bileĢenlerin içinde bulunduğu PCR stok tampon 

çözeltisi (Çizelge 3.4), her seferde incelenecek örnek sayısı ile orantılı olacak Ģekilde 

steril 1,5 ml‟ lik eppendorf tüpü içinde hazırlanmıĢtır. Bu PCR stok tampon çözeltisinde 

her bir örnek için 18 µl alınarak 0,2 ml‟ lik eppendorf tüplere dağıtılmıĢtır. Hazırlanan 

PCR stok tampon çözeltisi 0,2 ml‟ lik eppendorf tüplerine dağıtıldıktan sonra örneklere 

ait genomik DNA‟ dan 2,0 µl alınarak bu çözeltinin üzerine eklenmiĢ ve içinde 

örneklerin bulunduğu 0,2 ml‟ lik eppendorf tüpler PCR çoğaltımlarının yapıldığı PCR 

cihazına yerleĢtirilmiĢtir. ÇalıĢılan mikrosatelit lokusların çoğaltılmasında aĢağıda 

verilen PCR programı uygulanmıĢtır (Çizelge 3.5). 

 

Çizelge 3.5. Uygulanan PCR programı (Solignac vd 2003). 

 

Ġlk denatürasyon 94 
o
C‟ de 3 dakika 

Denatürasyon 94 
o
C‟ de 30 saniye 

YapıĢma 55 
o
C‟ de 30 saniye 

Uzama 72 
o
C‟ de 30 saniye 

Son uzama 72 
o
C‟ de 10 dakika 
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    Bu Ģekilde toplam 35 döngü uygulanmıĢtır. Son döngüde 72 
o
C‟ de 10 dakika 

bekletilerek PCR programı tamamlanmıĢtır. PCR iĢleminden sonra elde edilen ürünler, 

elektroforez iĢlemine kadar + 4 
o
C‟ de saklanmıĢlardır. 

 

3.2.3. PCR için mikrosatelit primerlerin belirlenmesi 

 

    B. terrestris populasyonlarının DNA seviyesinde daha duyarlı bir Ģekilde objektif 

olarak tanımlanmasına olanak sağlamak amacıyla çok sayıda mikrosatelit marker 

geliĢtirilmiĢtir. Bu araĢtırmada farklı B. terrestris populasyonlarını birbirinden ayırmada 

ve genetik yapının ortaya konulmasında halen yaygın olarak kullanılan ve referans 

lokuslar niteliğinde olan (BT06, BT09, BT20, B100, B116, B118, B119, B121, B124 ve 

B126) 10 adet (Estoup vd 1995, Funk vd 2006) mikrosatelit lokus üzerinde çalıĢılmıĢtır 

(Çizelge 3.6). Mikrosatelit lokusların tamamı 6 - FAM (mavi) floresans boya ile 5' ucu 

etiketlenmiĢ oligonükleotidler kullanılarak PCR ile çoğaltılmıĢtır. 

 

Çizelge 3.6. ÇalıĢılan mikrosatelit lokuslar ve özellikleri 

 

 

 

 

Lokus Tekrar dizilimi 
Tm 

(
o
C) 

Allel 

geniĢliği 

Primer sekansı 

(5→3) 

BT06 (TC)23 52 156-176 
F: AGTCGTCGCTTTGGGATTC 

R:GAACTATCGGGCTCTGTTAGC 

BT09 (TC)28 52 128-174 
F:CAGTCGTCTGGAACTAGATCCG 

R:AACGTCGATTACCGTCACCGAG 

BT20 (CT)21 52 127-145 
F: TTCCACAGCGTTTTCTTAAGTC 

R: ATGGACGGCGAGATCGTGAG 

B100 (CT)12GTC(CT)3 58 146-178 
F: CGTCCTCGTATCGGGCTAAC 

R: CGTGGAAACGTCGTGACG 

B116 (AT)6(GT)4AT(GT)5 58 172-176 
F: CCACAGTGCAAAGTTTCTG 

R: GAATCAGGAGGCGCACG 

B118 (CT)11AG(CT)3 58 201-223 
F: CCTAAGTCGCTATATCTTCG 

R:GAAACACGTATCTACATCTACAG 

B119 (CT)7CG(CT)4 52 130-136 
F: GATCGTGCTAGAAAAGGAAG 

R: CCACAGTGCAAAGTTTCTG 

B124 
(CT)8TCCTCTTCCAC(CT)14 

CCTC(GC)3(GGCT)8 
57 242-256 

F: GCAACAGGTCGGGTTAGAG 

R: CAGGATAGGGTAGGTAAGCAG 

B126 (CT)12GT(CT)10 57 176-182 
F: GCTTGCTGGTGAATTGTGC 

R: CGATTCTCTCGTGTACTCC 

B121 
(CT)2TY(CT)3TTCTTTCC(C

T)4CCTT(CT)4CC(CT)6 
52 158-170 

F: GAACATGTGGAACGACGG 

R: GAACAATCGATATGTCACCG 
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3.2.4. Agaroz jel elektroforezi 

 

    Elektroforez, büyük moleküllü iyonların ve yüklü parçacıkların elektrik akımı verilen 

bir alanda artı uca (anot) ya da eksi uca (katot) doğru hareket etmelerini ifade 

etmektedir. Moleküllerin hareket hızları; sahip oldukları elektrik yüküne, molekülün 

büyüklüğüne ve Ģekline bağlı olarak değiĢmektedir. Ayrıca kullanılan tampon çözeltiler, 

taĢıyıcı materyalin özelliği, akım Ģiddeti, süresi, ortam sıcaklığı ve pH moleküllerin 

hareketini etkileyen temel etmenlerdir (Harris ve Angal 1995).  

 

3.2.4.1. Elektroforez çözeltisi 

 

    Elektroforez iĢleminde tampon çözeltisi olarak Tris - Borat EDTA kullanılmıĢtır. 

Elektroforez çözeltisi önce 10 X Elektroforez / Jel Stok Tampon Çözeltisi (Çizelge 3.3) 

olarak hazırlanmıĢtır. Hazırlanan bu stok çözelti deiyonize su ile 10 katı sulandırılarak 

(1 X TBE Elektroforez / Jel Tampon Çözeltisi) hem jelin hazırlanmasında hem de 

elektroforez tampon çözeltisi olarak kullanılmıĢtır.  

 

 3.2.4.2. Agaroz jellerin hazırlanması  

 

    Mikrosatelit lokusların çoğaltılıp çoğaltılmadığı % 2‟ lik agaroz jellerinden 

yararlanılarak kontrol edilmiĢtir. Agaroz jelden 2 g tartılıp 250 ml‟ lik erlen mayerin 

içine konmuĢ ve üzerine 100 ml 1 X TBE Elektroforez / Jel Tampon Çözeltisi 

eklenmiĢtir. Belirtilen çözelti içinde agaroz iyice homojenize edildikten sonra jel 

tampon çözeltisi 3 – 5 dakika mikro dalga fırında kaynatılmıĢtır. Jel kaynatıldıktan 

sonra üzerine 5 μl etidyum bromid çözeltisi (10 mg etidyum bromid / ml deiyonize su) 

ilave edilmiĢtir. Elektroforez tepsisine, jele DNA yüklenebilmesi için gerekli olan 

kuyucukları oluĢturması amacıyla tarak yerleĢtirilmiĢtir. Sürekli sallayarak soğutulan jel 

tepsiye hava kabarcıklarının olmamasına dikkat edilerek dökülmüĢtür ve jel 

katılaĢıncaya kadar soğumaya bırakılmıĢtır. Jel donduktan sonra tarak yavaĢça 

çıkarılmıĢtır. Hazırlanan jel 1 X TBE Elektroforez / Jel Tampon çözeltisi ile dolu olan 

yatay elektroforez tankına yerleĢtirilmiĢtir. Jel tanka yerleĢtirildikten sonra üzerini 
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tamamen kaplayacak Ģekilde 1 X TBE Elektroforez / Jel Tampon Çözeltisi ilave 

edilmiĢtir.  

 

3.2.4.3. PCR ürünlerinin jele yüklenmesi ve fotoğraflarının çekilmesi 

 

    PCR ürünlerinin üzerine 2 µl DNA Yükleme Tampon Çözeltisi (Çizelge 3.3) 

eklenmiĢtir. Daha sonra bu karıĢım mikropipet yardımıyla, kuyulara dikkatli bir Ģekilde 

yüklenmiĢtir. PCR ürünlerinin büyüklüklerinin tahmin edilebilmesi için 50 bç‟ lik 

(Fermentas® GeneRuler SMO241) standart DNA markeri (DNA Ladder) kullanılmıĢtır. 

 

    PCR iĢlemi tamamlandıktan sonra çoğaltılan DNA örneklerinin büyüklüklerine göre 

ayrılması için elektroforez iĢlemi yapılmıĢtır. 85 V‟ da 60 dakika yürütülmüĢtür. 

Elektroforez iĢleminden sonra jel üzerindeki bant modelleri Jel Görüntüleme Analiz 

Sistemi (Kodak Gel Logic 212) yardımıyla bilgisayar ortamına aktarılmıĢtır. 

 

3.2.5. PCR sonuçları  

 

    ÇalıĢılan 10 lokus için yapılan PCR iĢleminin sonuçları % 2‟ lik agaroz jellerinde 

meydana gelen bant modellerinin incelenmesiyle kontrol edilmiĢtir. Örneğin ġekil 3.1 

ve ġekil 3.2„ de BT09 ile B126 lokuslarının agaroz jel görüntüleri verilmiĢtir. Tüm 

lokuslar bu Ģekilde görüntülenerek kontrol edilmiĢtir. Sonra her bir lokusa ait bant 

modelleri bilgisayar ortamına aktarılmıĢtır. Her bir lokus için toplam 10 Ģekil 

incelendiğinde çalıĢılan mikrosatelit lokuslar bakımından homozigot genotipte olduğu 

düĢünülen arıların tek bant, birbirinden oldukça farklı alleller bakımından heterozigot 

genotipte olduğu düĢünülen arıların ise iki bant modeline sahip olduğu tespit edilmiĢtir. 

ÇoğaltılmıĢ olan PCR ürünlerinin yaklaĢık olarak büyüklüklerinin tahmin edilmesinde 

jel resminde birinci ve sonuncu örnekler halinde verilmiĢ olan ve DNA ladder olarak 

tanımlanan standart markerlerden (100 bç‟ lik Fermentas® GeneRuler standart DNA 

markeri) yararlanılmıĢtır. Tek bant ve iki bantlı Ģeklinde belirlenen arıların hangi 

genotiplerde olduklarına agaroz jellerindeki bant modelleri incelenerek karar 

verilememektedir. Bu bant modellerine sahip arıların hangi genotiplerde oldukları 

Otomatik DNA Dizi Analizi cihazında fragment analizi yapılarak belirlenmiĢtir.  
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ġekil 3.1. BT09 lokusu bakımından meydana gelen bant modelleri 

 

 

 

ġekil 3.2. B126 lokusu bakımından meydana gelen bant modelleri 

 

3.2.6. Genotiplerin belirlenmesi 

 

    Akdeniz Bölgesi‟ nde farklı yükseltilerden ve sera bölgelerinden uzak alanlardan 

toplanan, 3 doğal populasyon içinden örneklenen toplam 107 iĢçi arının genotipleri 10 

mikrosatelit lokus bakımından tek tek fragment analizi yapılarak belirlenmiĢtir. Allel 

büyüklükleri Peak Scanner
TM

 Software v1.0 yazılımı kullanılarak tespit edilmiĢtir. 

ÇalıĢmada toplam 1070 (107 örnek X 10 lokus = 1070) adet mikrosatelit fragment 

analizi yapılmıĢtır.  

 

3.2.7. Ġstatistik analizler  

 

    Akdeniz Bölgesi‟ ne ait 3 doğal populasyon örneklerinin, incelenen 10 mikrosatelit 

lokus bakımından tanımlanmasında, bu amaca yönelik olarak çeĢitli istatistik değerlerin 

hesaplanmasında ve uygun veri analizlerinin yapılmasında POPGENE (Yeh vd 1997), 

Arlequin v. 2.00 (Schneider vd 2000), GENEPOP v. 1.2 (Raymond ve Rousset 1995), 

Powermarker (Liu ve Muse 2005), Convert ve Fstat v.1.2 (Goudet 1995) 

yazılımlarından yararlanılmıĢtır.  
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3.2.7.1. Gen frekansları 

 

    Her bir lokustaki gen frekansları (Xi) elde edilen genotiplerden Nei (1987)‟ nin allel 

(gen) sayma yöntemi kullanılarak hesaplanmıĢtır. 

 

3.2.7.2. Heterozigotluk değerleri 

 

    Mikrosatelit çalıĢmalarında heterozigotluk ölçüsü olarak standart kabul edilen allel 

geniĢlikleri (AG), allel sayısı (Na) ve etkili allel sayısı (Ne), gözlenen heterozigotluk 

(Ho), beklenen heterozigotluk (He) ve polimorfizm bilgi içeriği (PIC) istatistikleri 

hesaplanmıĢtır. 

 

3.2.7.3. Allel geniĢliği (AG) 

 

    Allel geniĢliği (AG) değeri; lokustaki genetik çeĢitliliğin bir göstergesidir. Lokustaki 

allel geniĢliği ne kadar fazla ise o lokus bakımından genetik varyasyonun belirlenme 

ihtimalinin o kadar yüksek olması beklenir. Allel geniĢliği populasyondan populasyona 

değiĢmektedir. Bu nedenle, allel geniĢlikleri kullanılarak populasyonların 

karĢılaĢtırılması mümkün olmaktadır. Bombus arısı populasyonlarında mikrosatelit 

lokuslara ait allel geniĢlikleri pik değerleri kullanılarak belirlenen genotiplerden Peak 

Scanner
TM 

Software v1.0 yazılımı kullanılarak tespit edilmiĢtir.  

 

3.2.7.4. Allel sayısı (Na) 

 

    ÇalıĢılacak lokusların allel sayısı ile etkili allel sayıları saptanarak hangi lokusların 

incelenmesinin daha uygun olabileceğine karar verilmektedir (Kimura ve Crow 1964). 

Bir lokustaki allel sayısı ile etkili allel sayısı ne kadar fazla ise o lokus bakımından 

genetik çeĢitliliğin belirlenme ihtimalinin o kadar yüksek olması beklenir. Ayrıca allel 

sayısı ve etkili allel sayısıyla da populasyonlar arası karĢılaĢtırmalar yapılabilmektedir.  
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3.2.7.5. Etkili allel sayısı (Ne) 

 

    Etkili allel sayısı (Ne) bir lokusta varolan allellerin ne kadarının o lokustaki genetik 

varyasyona katkı sağladığının belirlenmesinde kullanılan bir istatistiktir (Kimura ve 

Crow 1964). 

 

3.2.7.6. Gözlenen heterozigotluk (Ho) 

 

    Gözlenen heterozigotluk (Ho), üzerinde durulan lokuslar bakımından heterozigot 

genotiplerin toplam genotiplere oranı Ģeklinde Nei (2000)‟ ye göre hesaplanmıĢtır. 

 

3.2.7.7. Beklenen heterozigotluk (He) 

 

    Beklenen heterozigotluklar gen frekansları kullanılarak tahmin edilmiĢtir. Hesaplanan 

beklenen heterozigotluklar gen frekansları kullanılarak yansız olarak Levene (1949)‟ e 

göre tahmin edilmiĢtir. 

 

 3.2.7.8. Polimorfizm bilgi içeriği (PIC) 

 

    PIC değeri bir genetik markerin ne kadar polimorfik yapıda olduğunun 

belirlenmesinde kullanılmaktadır. ÇalıĢılan lokuslardaki varyasyonun hangi seviyelerde 

olduğunun ve buna bağlı olarak da o lokusun marker olarak kullanılma etkinliğini 

belirleyen bir katsayı olarak kullanılmaktadır. Bu temelde PIC değerleri herhangi bir 

lokusu tanımlayan ve o lokus hakkında daha duyarlı bilgi elde edinilmesi amacıyla 

kullanılan iyi bir ölçüt olarak kabul edilmektedir. 

 

3.2.8. Akrabalı yetiĢtirme katsayısı (Fis) ve F - istatistikleri (FIT, FIS ve FST ) 

 

3.2.8.1. Akrabalı yetiĢtirme katsayısı (Fis) 

 

    Ortak ataları olan bireyler akraba, akraba bireylerin çiftleĢtirilmesi ise akrabalı 

yetiĢtirme olarak tanımlanmaktadır. Akrabalı yetiĢtirme ile genotip frekanslarında 
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Hardy - Weinberg dengesinden beklenen oranlarda homozigotlaĢmaya doğru bir 

değiĢme olmaktadır. Akrabalı yetiĢtirme katsayısında (Fis); incelenen lokus veya 

lokuslar bakımından Hardy - Weinberg dengesinden olan sapmalar homozigotlaĢma 

indeksi olarak ifade edilmektedir. Fis değeri – 1 ile + 1 arasında değiĢmektedir. Negatif 

değerler heterozigotluk fazlalığına, pozitif değerler ise heterozigotluk azlığına iĢaret 

etmektedir. Akrabalı yetiĢtirme katsayısı Wright (1978)‟ e göre iki Ģekilde tahmin 

edilmiĢtir. Fis değerleri tüm lokuslar üzerinden ve her bir populasyon için ayrı ayrı 

hesaplanmıĢtır.  

 

3.2.8.2. F istatistikleri (FIT, FIS ve FST ) 

 

    Populasyonlarda evrim sürecinde meydana gelen seleksiyon, göç ve bireylerin atasal 

kayıtları hakkında tanımlayıcı bilgilerin elde edilmesi her zaman mümkün 

olmamaktadır. Aynı ırkın farklı populasyonları arasındaki genetik çeĢitliliği incelemek 

ve populasyonlar ya da ırklar arası farkı tanımlayabilmek için fiksasyon indeksleri (F 

istatistikleri) kullanılmaktadır. Bu indeksler Wright (1978) tarafından geliĢtirilmiĢ olup 

sembolleri FIT, FIS ve FST‟ dir. F istatistikleri genetik varyasyonu; toplam populasyonlar, 

alt populasyonlar ve bireyler bazında incelemektedir. FIT, FIS ve FST değerleri beklenen 

ve gözlenen heterozigotluk değerlerine göre belirlenebilmektedir (Nei 1987). 

 

    FIT, populasyonların tamamında bulunan Hardy - Weinberg dengesinden sapmaların 

ölçümüdür. Populasyonların akrabalı yetiĢtirme katsayısı olarak tanımlanmaktadır. 

Populasyon seviyesinde rastgele birleĢen iki gametin ortak atadan gelme ihtimalini 

belirleyen bir değerdir. FIT tüm bireylerin bir arada düĢünüldüğü toplam 

populasyonlardaki kendileĢme ölçütüdür. Kısacası, FIT hem yakın akrabalı 

yetiĢtiricilikten (inbreeding) hemde populasyonlar arası farktan kaynaklanan sapmayı 

tespit etmektedir. Alt populasyon içerisindeki akrabalığın etkileri ve alt populasyonlar 

arası farkların etkileri dikkate alınarak hesaplanmakadır.  

 

    FIS değeri alt populasyonlarda birbirine akraba olan bireylerin içinde homolog alleller 

arasındaki korelasyonları tanımlar. Yani alt populasyonlarda rastgele birleĢen iki 

gametin ortak atadan gelme ihtimalidir. Alt populasyonlardaki akrabalı yetiĢtirme 
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katsayısı olarak tanımlanmaktadır. Hardy - Weinberg dengesinden sapmaların 

ölçülebilmesi için FIS, alt populasyonlar seviyesinde bireylerin akrabalığına 

değinmektedir. 

 

    FIS değeri negatif olarak bulunursa, heterozigot fazlalığı; sıfır değerine yakın bulunur 

ise Hardy - Weinberg dengesinin mevcut olduğu; pozitif olarak bulunursa, homozigot 

fazlalığının olduğu görülmektedir. FIS değerleri “0 ile 1 arasında” değiĢir. Değerinin “1” 

olması demek tamamen saf yetiĢtirmeyi ifade ederken, “ 1‟ den 0‟ a uzaklaĢması” hali 

saf yetiĢtirmeden uzaklaĢıldığını ifade etmektedir. 

 

    FST ise, alt populasyonlar arasında bulunan genetik farklılıkların ölçümü için 

belirlenen bir değerdir. Bir lokus açısından populasyonları karĢılaĢtırmada kullanılır. Alt 

populasyonlardan rastgele ele alınan iki gametin ortak atadan gelme ihtimali olup, alt 

populasyonlar arasındaki genetik farklılığın ölçüsüdür. 

 

    FST, 0 ile 1 arasında bir değer alır. Belirlenen FST değeri 1‟ e ne kadar yakın ise alt 

populasyonlar ortak atadan oldukça uzaktır denilebilir.  

 

Eğer FST değeri; 

- (0 - 0.05) arasında bir değer alıyor ise küçük bir genetik farklılaĢma;  

- (0.05 - 0.15) arasında bir değer alıyor ise orta düzeyde farklılaĢma; 

- (0.15 - 0.25) arasında bir değer alıyor ise büyük bir genetik farklılaĢma; 

- (0.25‟ ten) büyük değerler alıyorsa çok büyük bir genetik farklılaĢmanın mevcut 

olduğu söylenebilir.  

 

    Kısacası, FST değeri küçük olduğu zaman populasyonların arasındaki varyasyon da 

azdır. Yani iki populasyon birbirine genetik olarak benziyor demektir (Hartl ve Clark 

2007). 
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3.2.9. Genetik farklılıklar 

 

    Populasyonlar arasındaki genetik benzerlikler veya farklılıklar genetik temeli 

birbirinden farklı olan yöntemlerden yararlanılarak belirlenmiĢtir. Yararlanılan bu 

ölçütler Wright (1978)‟ın F-istatistikleri ile bağlantılı olarak Weir ve Cockerham (1984) 

tarafından geliĢtirilen ikiĢerli FST istatistiği (pairwise FST ve Nei (1972)‟nin standart 

genetik mesafe (D) değeridir.  

 

3.2.9.1. ĠkiĢerli FST değerleri  

 

    Populasyonlarda kısa sürede meydana gelen genetik farklılıklar ikiĢerli FST değerleri 

olarak ölçülmektedir. BaĢka bir deyiĢle, populasyonlar arasındaki allel frekanslarından 

olan farklılıkların bir ölçüsü olarak değerlendirilmektedir (Weir ve Cockerham, 1984).  

 

3.2.9.2. Genetik mesafe (D)  

 

    Populasyonlar arasındaki genetik farklılıkların ölçülmesinde klasik olarak kullanılan 

ölçüt, Nei (1972)‟nin genetik mesafe (D, standard genetic distance) değeridir. Nei 

(1972)‟ nin standart genetik mesafe (D) değeri teorik olarak Kimura ve Crow (1964) 

tarafından 1960‟ların baĢlarında geliĢtirilen sonsuz allel mutasyon modeli (IAM) 

prensiplerine uymaktadır.  
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4. BULGULAR 

 

4.1. Gen Frekansları 

 

    Akdeniz Bölgesi doğal Bombus terrestris populasyonlarında gen frekansları (Xi) 

fragment analizleri yapılarak hesaplanmıĢtır. Çizelge 4.1 – 10‟ da lokus seviyesinde 

Çizelge 4.11 – 13„ te ise populasyonlar seviyesinde verilmiĢtir. Ayrıca çizelgelerin 

tamamı incelendiğinde 3 populasyon için çalıĢılan 10 mikrosatelit lokustan B116 ve 

B119 dıĢındakilerin polimorfik bir yapı gösterdiği saptanmıĢtır. Ġncelenen her bir 

lokustaki allel frekansları, gözlenen allel sayısı (Na), etkili allel sayısı (Ne), gözlenen 

(Ho) ve beklenen (He) heterozigotluklar ile PIC ve Wright (1978)‟ ın homozigotlaĢma 

katsayısı (Fis) değerleri aĢağıda tek tek özetlenmiĢtir. 

 
Çizelge 4.1. Bombus arısı populasyonlarında BT20 lokusu bakımından tespit edilen Allel 

frekansları, Gözlenen Allel Sayısı (Na), Etkili Allel Sayısı (Ne), Gözlenen (Ho) 

ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Wright‟ ın HomozigotlaĢma 

Katsayısı (Fis) Değerleri. 

 

 Allel Kemer Termesos Adana 

 126 0.0750 0.0270 0.0000 

 128 0.0500 0.2162 0.1667 

 130 0.2125 0.1622 0.1167 

 132 0.0125 0.0541 0.0333 

 134 0.1875 0.0541 0.1000 

 136 0.0625 0.1081 0.1500 

 138 0.1000 0.1216 0.1167 

 140 0.0875 0.0811 0.1000 

 142 0.0875 0.0946 0.0667 

 144 0.1000 0.0541 0.1167 

 146 0.0250 0.0270 0.0333 

Na  11 11 10 

Ne  7.7859 7.9825 8.4906 

Ho  0.9000 0.9189 0.9000 

He  0.8826 0.8867 0.8972 

PIC  0.8587 0.8624 0.8704 

Fis  -0.0326 -0.0505 -0.0202 

 

    BT20 lokusu bakımından 3 populasyonda 11 farklı allel (Na) tespit edilmiĢtir. 

Yalnızca 126 bç‟ lik allel Adana populasyonunda bulunmazken, 10 allel yaygın olarak 

bulunmaktadır. ÇalıĢılan tüm populasyonlarda 130, 134, 136, 138, 140, 142 ve 144 bç‟ 

lik alleller yaygın görülmektedir. Tespit edilen allellerin gen frekansları 0.025 - 0.2162 

seviyelerindedir. Etkili allel sayısı (Ne) Kemer-Termesos-Adana için sırasıyla 7.78 - 



 33 
 

7.98 - 8.49, gözlenen heterozigotluk (Ho) 0.9 - 0.91 - 0.9, beklenen heterozigotluk (He) 

0.88 - 0.88 - 0.89, PIC 0.85 - 0.86 - 0.87 ve Fis değerleri -0.0326, -0.0505 ile -0.0202 

olarak hesaplanmıĢtır (Çizelge 4.1). 

 
Çizelge 4.2. Bombus arısı populasyonlarında B116 lokusu bakımından tespit edilen Allel 

Frekansları, Gözlenen Allel Sayısı (Na), Etkili Allel Sayısı (Ne), Gözlenen (Ho) 

ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Wright‟ ın HomozigotlaĢma 

Katsayısı (Fis) Değerleri. 

 

 Allel Kemer Termesos Adana 

 170 0.9125 0.9459 0.9000 

 172 0.0875 0.0541 0.1000 

Na  2 2 2 

Ne  1.1900 1.1139 1.2195 

Ho  0.1750 0.1081 0.2000 

He  0.1617 0.1037 0.1831 

PIC  0.1469 0.097 0.1638 

Fis  -0.0959 -0.0571 -0.1111 

 

     B116 lokusuyla yapılan çalıĢmada 170, 172 olmak üzere sadece 2 farklı allel (Na) 

bulunmuĢtur. 170 bç‟ lik allelin frekansları Kemer‟ de 0.91, Termosos‟ da 0.94 ve 

Adana‟ da 0.90 Ģeklinde yüksek değerlerde iken, 172 bç‟ lik allelin frekansları sırasıyla 

0.087, 0.054 ve 0.10 olarak daha düĢük değerlerdedir. Etkili allel sayısı (Ne) sırasıyla, 

1.19 – 1.11 - 1.21, gözlenen heterozigotluk (Ho) 0.17 – 0.10 - 0.20, beklenen 

heterozigotluk (He) 0.16 – 0.10 – 0.18, PIC 0.14, 0.09, 0.16 ve Fis değeri -0.0959, -

0.0571 ve -0.1111 aralarında belirtilmiĢtir (Çizelge 4.2). 

 
Çizelge 4.3. Bombus arısı populasyonlarında B121 lokusu bakımından tespit edilen Allel 

Frekansları, Gözlenen Allel Sayısı (Na), Etkili Allel Sayısı (Ne), Gözlenen (Ho) 

ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Wright (1978)‟ ın 

HomozigotlaĢma Katsayısı (Fis) Değerleri. 

 
 Allel Kemer Termesos Adana 

 159 0.1875 0.1622 0.1333 

 161 0.0500 0.0405 0.0167 

 165 0.4500 0.5946 0.6167 

 167 0.2750 0.1622 0.2167 

 169 0.0375 0.0405 0.0167 

Na  5 5 5 

Ne  3.1527 2.4425 2.2444 

Ho  0.8000 0.6757 0.5000 

He  0.6915 0.5987 0.5638 

PIC  0.6302 0.5493 0.5031 

Fis  -0.1716 -0.1441 0.0982 
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    B121 lokusu bakımından 5 farklı allel (Na) tespit edilmiĢtir. Allellerin tamamı 3 

populasyonda da bulunmuĢtur. 165 bç‟ lik alel her 3 populasyonda yüksek gen 

frekansına (0.45, 0.59, 0.61) sahipken, 161 ve 169 bç‟ lik alleller düĢük frekansta 

saptanmıĢlardır. Allellerin gen frekansları 0.0167 ile 0.6167 Ģeklinde belirlenmiĢtir. 

Etkili allel sayısı (Ne) Kemer-Termesos-Adana için sırasıyla 3.15 – 2.44 – 2.24, 

gözlenen heterozigotluk (Ho) 0.8 - 0.67 - 0.5, beklenen heterozigotluk (He) 0.69 - 0.59 - 

0.56, PIC 0.63 - 0.54 - 0.50 ve Fis değerleri -0.17, -0.14 ile 0.09 olarak hesaplanmıĢtır 

(Çizelge 4.3). 

 

Çizelge 4.4. Bombus arısı populasyonlarında B100 lokusu bakımından tespit edilen Allel 

Frekansları, Gözlenen Allel Sayısı (Na), Etkili Allel Sayısı (Ne), Gözlenen (Ho) 

ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Wright‟ ın HomozigotlaĢma 

Katsayısı (Fis) Değerleri. 

 

 Allel Kemer Termesos Adana 

 178 0.1125 0.0676 0.0333 

 180 0.0125 0.0000 0.0000 

 182 0.0250 0.0270 0.0167 

 184 0.0500 0.0405 0.0333 

 186 0.1000 0.1081 0.1167 

 188 0.0750 0.0270 0.0500 

 190 0.1000 0.1622 0.1667 

 192 0.0875 0.1351 0.1000 

 194 0.1375 0.0676 0.1333 

 196 0.1125 0.1081 0.1167 

 198 0.0375 0.0405 0.0167 

 200 0.0125 0.0135 0.0167 

 202 0.0625 0.0135 0.0667 

 204 0.0000 0.0270 0.0167 

 206 0.0000 0.0135 0.0000 

 208 0.0375 0.0676 0.0167 

 210 0.0125 0.0542 0.0667 

 212 0.0125 0.0000 0.0000 

 214 0.0125 0.0135 0.0333 

 220 0.0000 0.0135 0.0000 

Na  17 18 16 

Ne  11.3475 10.9960 10.1124 

Ho  0.9000 0.8649 0.8667 

He  0.9234 0.9215 0.9164 

PIC  0.9051 0.9022 0.8929 

Fis  0.0130 0.0486 0.0382 

 

    B100 lokusuna göre 3 populasyonda allel geniĢlikleri (AG) 178 - 220 bç olacak 

Ģekilde değiĢen toplam 20 farklı allel (Na) tespit edilmiĢtir Allel frekansları bakımından 
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populasyonlar arasında farklılıklar bulunmaktadır. 180, 212 bç‟ lik alleller yalnızca 

Kemer populasyonunda, 206 ve 220 bç‟ lik alleller Termesos populasyonunda ve 204 

bç‟ lik alel ise Termesos ve Adana populasyonlarında tespit edilmiĢtir. Saptanan 

allellerin gen frekansları 0.0125 ile 0.1667 arasında değiĢmektedir. Etkili allel sayısı 

(Ne) Kemer, Termesos ve Adana populasyonları için sırasıyla 11.34 - 10.99 - 10.11, 

gözlenen heterozigotluk (Ho) 0.9 - 0.86 - 0.86, beklenen heterozigotluk (He) 0.92 - 0.92 

- 0.91, PIC 0.90 - 0.90 - 0.89 ve Fis değeri ise 0.013 - 0.048 - 0.038 olarak sunulmuĢtur 

(Çizelge 4.4). 

 

Çizelge 4.5. Bombus arısı populasyonlarında B119 lokusu bakımından tespit edilen Allel 

Frekansları, Gözlenen Allel Sayısı (Na), Etkili Allel Sayısı (Ne), Gözlenen (Ho) 

ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Wright‟ ın HomozigotlaĢma 

Katsayısı (Fis) Değerleri. 

 

 Allel Kemer Termesos Adana 

 127 0.5375 0.6351 0.6167 

 129 0.4000 0.3243 0.3500 

 131 0.0625 0.0405 0.0333 

Na  3 3 3 

Ne  2.2084 1.9599 1.9846 

Ho  0.4500 0.4865 0.5333 

He  0.5541 0.4965 0.5045 

PIC  0.4512 0.4032 0.4018 

Fis  0.1776 0.0067 -0.0750 

 

    B119 lokusu bakımından 127, 129 ve 131 bç‟ lik 3 allel (Na) tespit edilmiĢtir. 127 bç‟ 

lik lokus her 3 populasyonda da en yüksek gen frekansına sahiptir (0.53 - 0.63 - 0.61). 

131 bç‟ lik allelin gen frekansları çok düĢüktür (0.06 - 0.04 - 0.03). Etkili allel sayısı 

(Ne) sırasıyla 2.2 - 1.95 - 1.98, gözlenen heterozigotluk (Ho) 0.45 - 0.48 - 0.53, 

beklenen heterozigotluk (He) 0.55 - 0.49 - 0.50, PIC 0.45 - 0.40 - 0.40 ve Fis değerleri 

0.1776, 0.0067, -0.0750‟ dir (Çizelge 4.5). 
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Çizelge 4.6. Bombus arısı populasyonlarında B126 lokusu bakımından tespit edilen Allel 

Frekansları, Gözlenen Allel Sayısı (Na), Etkili Allel Sayısı (Ne), Gözlenen (Ho) 

ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Wright‟ ın HomozigotlaĢma 

Katsayısı (Fis) Değerleri. 

 

 Allel Kemer Termesos Adana 

 170 0.0250 0.0000 0.0167 

 172 0.1000 0.2297 0.2833 

 174 0.2125 0.2027 0.1667 

 176 0.1875 0.2434 0.1167 

 178 0.1250 0.1486 0.1167 

 180 0.0500 0.0135 0.0333 

 182 0.0625 0.0135 0.1000 

 184 0.1000 0.0676 0.0500 

 186 0.0875 0.0270 0.0167 

 188 0.0125 0.0000 0.0000 

 190 0.0125 0.0270 0.0667 

 192 0.0000 0.0000 0.0333 

 194 0.0250 0.0270 0.0000 

Na  12 10 11 

Ne  7.6010 5.4870 6.4516 

Ho  0.6500 0.6216 0.7333 

He  0.8794 0.8290 0.8593 

PIC  0.8528 0.793 0.8287 

Fis  0.2515 0.2318 0.1321 

 

    B126 lokusuyla yapılan analiz sonucunda 13 farklı allel (Na) bulunmuĢtur. Bunlardan 

170 bç‟ lik allel Kemer ve Adana populasyonlarında 0.025 ve 0.0167 gen frekanslarında 

hesaplanmıĢtır. 188 bç‟ lik allel sadece Kemer populasyonunda 0.0125 gen frekansıyla 

bulunurken; 192 bç‟ lik allel ise sadece Adana populasyonunda 0.033 gen frekansıyla 

saptanmıĢtır. 194 bç‟ lik allel ise Kemer ve Termesos populasyonlarında 0.025 ve 0.027 

gen frekanslarında bulunmuĢtur. 172, 174, 176 ve 178 bç‟ lik lokuslar yüksek gen 

frekansları göstermiĢtir (0.1 - 0.2434). Kemer, Termesos ve Adana populasyonlarında 

etkili allel sayısı (Ne) sırasıyla 7.6 - 5.48 - 6.45, gözlenen heterozigotluk (Ho) 0.65 - 

0.62 - 0.73, beklenen heterozigotluk (He) 0.87 - 0.82 - 0.85, PIC 0.85 - 0.79 - 0.82 ve 

Fis değerleri 0.2515, 0.2398 ve 0.1321„ dir (Çizelge 4.6). 
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Çizelge 4.7. Bombus arısı populasyonlarında BT06 lokusu bakımından tespit edilen Allel 

Frekansları, Gözlenen Allel Sayısı (Na), Etkili Allel Sayısı (Ne), Gözlenen (Ho) 

ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Wright‟ ın HomozigotlaĢma 

Katsayısı (Fis) Değerleri. 

 

 Allel Kemer Termesos Adana 

 151 0.0125 0.0676 0.0833 

 153 0.0625 0.0135 0.0167 

 155 0.1125 0.0405 0.0333 

 157 0.1000 0.1622 0.2000 

 159 0.2375 0.2432 0.2667 

 161 0.2250 0.1622 0.2500 

 163 0.0625 0.0541 0.0500 

 165 0.1000 0.1216 0.0333 

 167 0.0000 0.0135 0.0500 

 169 0.0250 0.0135 0.0000 

 171 0.0250 0.0811 0.0167 

 173 0.0375 0.0270 0.0000 

Na  11 12 10 

Ne  6.6528 6.9669 5.3097 

Ho  0.8000 0.7838 0.8667 

He  0.8604 0.8682 0.8254 

PIC  0.8332 0.841 0.7868 

Fis  0.0585 0.0849 -0.0678 

 

    BT06 lokusuna göre, 3 populasyonda 12 farklı allel (Na) tespit edilmiĢtir. 157, 159 ve 

161 bç‟ lik allellerin oranı gen frekansları diğer allellerin frekanslarından yüksektir (0.1 

- 0.2667). 167 bç‟ lik allel Kemer populasyonunda bulunmamaktadır. 169 ve 173 bç‟ lik 

alleller ise Adana populasyonunda yoktur. Etkili allel sayısı (Ne) bakımından 

populasyonlar sırasıyla 6.65 - 6.96 - 5.30, gözlenen heterozigotluk (Ho) 0.80 - 0.78- 

0.86, beklenen heterozigotluk (He) 0.86 - 0.86 - 0.82, PIC 0.83 - 0.84, 0.78 ve Fis 

değerleri 0.0585, 0.0849, - 0.0678 olarak hesaplanmıĢtır (Çizelge 4.7). 
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Çizelge 4.8. Bombus arısı populasyonlarında B124 lokusu bakımından tespit edilen Allel 

Frekansları, Gözlenen Allel Sayısı (Na), Etkili Allel Sayısı (Ne), Gözlenen (Ho) 

ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Wright‟ ın HomozigotlaĢma 

Katsayısı (Fis) Değerleri. 

 

 Allel Kemer Termesos Adana 

 240 0.0250 0.0135 0.0000 

 242 0.0250 0.0000 0.0000 

 244 0.2375 0.2027 0.2333 

 246 0.0750 0.1757 0.0667 

 248 0.0500 0.0541 0.0833 

 250 0.0500 0.0541 0.0333 

 252 0.1375 0.0676 0.0333 

 254 0.0875 0.0811 0.1000 

 256 0.0625 0.1757 0.0833 

 258 0.1250 0.0946 0.1333 

 260 0.0375 0.0541 0.1000 

 262 0.0250 0.0000 0.0833 

 264 0.0250 0.0000 0.0167 

 266 0.0125 0.0270 0.0167 

 268 0.0250 0.0000 0.0000 

 270 0.0000 0.0000 0.0167 

Na  15 11 13 

Ne  8.4881 7.5427 8.2949 

Ho  0.9250 0.9189 0.8667 

He  0.8934 0.8793 0.8944 

PIC  0.8722 0.8536 0.8686 

Fis  -0.0485 -0.0654 0.0145 

 

    B124 lokusu bakımından 3 populasyon için 16 farklı allel (Na) saptanmıĢtır. 242 ve 

268 bç‟ lik alleller 0.025 gen frekansıyla sadece Kemer populasyonunda tespit 

edilmiĢtir. 262 ve 264 bç‟ lik alleller ise Termesos populasyonunda bulunmazken, 

Kemer ve Adana populasyonlarında vardır. 240 bç‟ lik allel ise Kemer ve Termesos 

populasyonlarında düĢük gen frekanslarıyla saptanmıĢtır (0.025 ile 0.0135). 244 bç‟ lik 

allel her 3 populasyonda da en yüksek frekanslardadır (0.2375 - 0.2027 - 0.2333). 

Kemer, Adana ve Termesos populasyonlarının etkili allel sayısı (Ne) sırasıyla 8.48 - 

7.54 - 8.29, beklenen heterozigotluk (Ho) 0.92 - 0.91 - 0.86, gözlenen heterozigotluk 

(He) 0.89 - 0.87 - 0. 89, PIC 0.87 - 0.85 - 0.86 ve Fis değerleri -0.0485, -0.0594 ve 

0.0145‟ dir (Çizelge 4.8). 
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Çizelge 4.9. Bombus arısı populasyonlarında BT09 lokusu bakımından tespit edilen Allel 

Frekansları, Gözlenen Allel Sayısı (Na), Etkili Allel Sayısı (Ne), Gözlenen (Ho) 

ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Wright‟ ın HomozigotlaĢma 

Katsayısı (Fis) Değerleri. 

 

 Allel Kemer Termesos Adana 

 122 0.0125 0.0135 0.0000 

 132 0.0125 0.0135 0.0333 

 138 0.0125 0.0270 0.0000 

 140 0.0000 0.0135 0.0000 

 144 0.0000 0.0270 0.0167 

 146 0.0375 0.0000 0.0500 

 148 0.0125 0.0135 0.0333 

 150 0.0375 0.0135 0.0000 

 152 0.0500 0.0000 0.0667 

 154 0.1000 0.0676 0.1167 

 156 0.1375 0.0946 0.1167 

 158 0.1000 0.2162 0.2000 

 160 0.1625 0.1351 0.1667 

 162 0.0875 0.1216 0.0833 

 164 0.0625 0.1353 0.0833 

 166 0.0375 0.0270 0.0333 

 168 0.0250 0.0270 0.0000 

 170 0.0625 0.0135 0.0000 

 172 0.0125 0.0000 0.0000 

 174 0.0125 0.0000 0.0000 

 178 0.0125 0.0270 0.0000 

 182 0.0125 0.0135 0.0000 

Na  20 18 12 

Ne  11.1888 8.5831 8.3721 

Ho  0.9750 1.0000 0.7000 

He  0.9222 0.8956 0.8955 

PIC  0.904 0.8731 0.8692 

Fis  -0.0707 -0.1452 0.205 

 

    BT09 lokusu ile yapılan analize göre 22 farklı allel (Ne) bulunmuĢtur. 122, 138, 150, 

168, 178 ve 182 bç‟ lik alleller Kemer ve Termesos populasyonlarında varken Adana 

populasyonlarında yoktur. Bu allellerin gen frekansları 0.0125 ile 0.375 olarak 

hesaplanmıĢtır. 140 bç‟ lik allel 0.0135 olarak hesaplanan düĢük gen frekansıyla 

yalnızca Termesos populasyonunda saptanmıĢtır. 144 bç‟ lik allel ise Kemer 

populasyonunda bulunmazken 146 ve 152 bç‟ lik allel Termesos populasyonunda 

yoktur. Hesaplanan en yüksek gen frekansları (0.10 - 0.21) 158 ve 160 bç‟ lik 

allellerdir. Etkili allel sayısı (Ne) çalıĢılan 3 populasyon için sırasıyla 11.18 - 8.58 - 

8.37, gözlenen heterozigotluk (Ho) 0.97 - 1.00 - 0.70, beklenen heterozigotluk (He) 0.92 



 40 
 

- 0.89 - 0.89, PIC 0.90 - 0.87- 0.86 ve Fis değerleri -0.0707, -0.1319 ve 0.2050 olarak 

hesaplanmıĢtır (Çizelge 4.9). 

 

Çizelge 4.10. Bombus arısı populasyonlarında B118 lokusu bakımından tespit edilen Allel 

Frekansları, Gözlenen Allel Sayısı (Na), Etkili Allel Sayısı (Ne), Gözlenen (Ho) 

ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Wright‟ ın HomozigotlaĢma 

Katsayısı (Fis) Değerleri. 

 

 Allel Kemer Termesos Adana 

 205 0.0000 0.0405 0.0333 

 207 0.1750 0.1757 0.2000 

 209 0.1000 0.1351 0.0333 

 211 0.2750 0.2162 0.1667 

 213 0.0500 0.0000 0.0500 

 215 0.0125 0.0270 0.0667 

 217 0.3625 0.3650 0.3167 

 219 0.0250 0.0135 0.1000 

 221 0.0000 0.0000 0.0167 

 223 0.0000 0.0270 0.0000 

 225 0.0000 0.0000 0.0167 

Na  7 8 10 

Ne  3.9851 4.3050 5.3254 

Ho  0.7000 0.7297 0.8000 

He  0.7585 0.7782 0.8260 

PIC  0.7101 0.735 0.7895 

Fis  0.0655 0.0495 0.0150 

 

    B118 lokusunda 11 farklı allel (Na) tespit edilmiĢtir. Allellerin gen frekansları 0.135 

ile 0.365 aralığındadır. 205 bç‟ lik allel Kemer populasyonunda yokken, 213 bç‟ lik 

allel ise sadece Termesos populasyonunda yoktur. 221 ve 225 bç‟ lik alleller ise 0.0167 

olarak hesaplanan düĢük bir frekansla yalnızca Adana populasyonunda saptanmıĢtır. 

223 bç‟ lik allel ise sadece Termesos populasyonunda tespit edilmiĢtir. Her 3 

populasyon için etkili allel sayısı (Ne) sırasıyla 3.98 - 4.30 - 5.32, gözlenen 

heterozigotluk (Ho) 0.70 - 0.72 - 0.80, beklenen heterozigotluk (He) 0.75 - 0.77 - 0.82, 

PIC 0.71 - 0.73 - 0.78 ve Fis değerleri 0.0655, 0.0495, 0.0150‟ dir (Çizelge 4.10). 

 

    Kemer, Termesos ve Adana populasyonlarının her biri incelenen tüm lokuslar 

bakımından ayrı ayrı analiz edilmiĢler ve sonuçları tek tek çizelgelerde verilmiĢtir 

(Çizelge 4.11 – 13).  
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Çizelge 4.11. Kemer bombus arısı populasyonunun tanıtıcı istatistikleri. Gözlenen Allel Sayısı 

(Na), Etkili Allel Sayısı (Ne), Gözlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar 

ile PIC ve Wright (1978)‟ ın HomozigotlaĢma Katsayısı (Fis) Değerleri. 

 

Lokus Na Ne Ho He PIC Fis 

BT20 11 7.7859 0.9000 0.8826 0.8587 -0.0326 

B116 2 1.1900 0.1750 0.1617 0.1469 -0.0959 

B121 5 3.1527 0.8000 0.6915 0.6302 -0.1716 

B100 17 11.3475 0.9000 0.9234 0.9051 0.0130 

B119 3 2.2084 0.4500 0.5541 0.4512 0.1776 

B126 12 7.6010 0.6500 0.8794 0.8528 0.2515 

BT06 11 6.6528 0.8000 0.8604 0.8332 0.0585 

B124 15 8.4881 0.9250 0.8934 0.8722 -0.0485 

BT09 20 11.1888 0.9750 0.9222 0.9040 -0.0707 

B118 7 3.9851 0.7000 0.7585 0.7101 0.0655 

Ortalama 

± St. Sap 

10.3 ± 

6.0194 

6.36 ± 

3.5943 

0.7275 ± 

0.2493 

0.7527 ± 

0.2391 

0.7167 ± 

0.247 

0.0147 ± 

0.128 

 

    Kemer populasyonunda en az allel sayısı B116 (2 adet) ve B119 lokuslarında (3 adet) 

bulunmuĢtur. Allel sayısısnın en fazla olduğu lokus ise BT09‟ dur. Etkili allel sayısı 

bakımından değerlendirildiğinde ise bu populasyondaki varyasyonun tanımlanmasında 

en az etkisi olan lokusların B116, B121, B119 ve B118 iken, en fazla etkisi olan 

allelerin ise Ne değeri en yüksek olan B100 ve BT09 lokusları oldukları söylenebilir. 

Ayrıca tüm lokusların ortalaması olan 6.36‟ dan büyük değerlere sahip BT20, B126, 

BT06 ve B124 lokusları da populasyonda varolan varyasyonu saptamada etkindir. 

Gözlenen ve beklenen heterozigotluk değerlerine bakıldığında ise en düĢük B116 

lokusunda saptanırken, en yüksek değer B100 ve BT09 lokuslarında bulunmuĢtur. 

Kemer populasyonu için en az duyarlı bilgi veren PIC değerleri ortalama değerin altında 

hesaplanan B116, B121 ve B119 lokuslarıdır. Akrabalı yetiĢtirme katsayısı ortalama 

0.0147 olarak bulunmuĢ ve populasyon Hardy – Weinberg dengesinde saptanmıĢtır.  
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Çizelge 4.12. Termesos bombus arısı populasyonunun tanıtıcı istatistikleri. Gözlenen Allel 

Sayısı (Na), Etkili Allel Sayısı (Ne), Gözlenen (Ho) ve Beklenen (He) 

Heterozigotluklar ile PIC ve Wright‟ ın HomozigotlaĢma Katsayısı (Fis) 

Değerleri. 

 

Lokus Na Ne Ho He PIC Fis 

BT20 11 7.9825 0.9189 0.8867 0.8624 -0.0505 

B116 2 1.1139 0.1081 0.1037 0.0970 -0.0571 

B121 5 2.4425 0.6757 0.5987 0.5493 -0.1441 

B100 18 10.9960 0.8649 0.9215 0.9022 0.0486 

B119 3 1.9599 0.4865 0.4965 0.4032 0.0067 

B126 10 5.4870 0.6216 0.8290 0.7930 0.2318 

BT06 12 6.9669 0.7838 0.8682 0.8410 0.0849 

B124 11 7.5427 0.9189 0.8793 0.8536 -0.0654 

BT09 18 8.5831 1.0000 0.8956 0.8731 -0.1452 

B118 8 4.3050 0.7297 0.7782 0.7350 0.0495 

Ortalama 

± St. Sap 

9.8 ± 

5.5337 

5.7379 ± 

3.2349 

0.7108 ± 

0.263 

0.7257 ± 

0.2595 

0.6910 ± 

0.263 

-0.0041 ± 

0.114 

 

    Termesos populasyonunun tanıtıcı istatistikleri incelendiğinde en az allel sayısı ve 

etkili allel sayısı B116, B119 ve B121 lokuslarında tespit edilmiĢtir. Bu populasyon için 

en fazla allel sayısı ve etkili allel sayısı ise B100 ve BT09 lokuslarında bulunmuĢtur. 

Populasyondaki gözlenen ve beklenen heterozigotluk değerleri en az B116 ve BT09 

lokuslarında iken, en yüksek heterozigotluk değerleri BT20, B100, B124 ve B118 

lokuslarındadır. PIC değerleri açısından bakıldığında, ortalama değerin üzerinde 

hesaplanan BT20, B100, B126, BT06, B124, BT09 ve B118 lokusları daha duyarlı bilgi 

edinilmesini sağlamıĢtır. Termesos populasyonunun lokuslar bakımından en düĢük Fis 

değeri BT09 lokusunda (- 0.1452) iken en yüksek Fis değeri B126 lokusundadır 

(0.2318). Ortalama değer ise – 0.0041 bulunmuĢtur. Sonucun negatif bulunması 

populasyondaki heterozigot fazlalığına iĢaret etmektedir. Ancak bu değer sıfıra 

yakındır. Dolayısıyla populasyon Hardy – Weinberg dengesindedir. 
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Çizelge 4.13. Adana bombus arısı populasyonunun tanıtıcı istatistikleri. Gözlenen Allel Sayısı 

(Na), Etkili Allel Sayısı (Ne), Gözlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar 

ile PIC ve Wright‟ ın HomozigotlaĢma Katsayısı (Fis) Değerleri. 

 

Lokus Na Ne Ho He PIC Fis 

BT20 10 8.4906 0.9000 0.8972 0.8704 -0.0202 

B116 2 1.2195 0.2000 0.1831 0.1638 -0.1111 

B121 5 2.2444 0.5000 0.5638 0.5031 0.0982 

B100 16 10.1124 0.8667 0.9164 0.8929 0.0382 

B119 3 1.9846 0.5333 0.5045 0.4018 -0.0750 

B126 11 6.4516 0.7333 0.8593 0.8287 0.1321 

BT06 10 5.3097 0.8667 0.8254 0.7868 -0.0678 

B124 13 8.2949 0.8667 0.8944 0.8686 0.0145 

BT09 12 8.3721 0.7000 0.8955 0.8692 0.2050 

B118 10 5.3254 0.8000 0.8260 0.7895 0.0150 

Ortalama 

± St. Sap 

9.2 ± 

4.4920 

5.7805 ± 

3.1224 

0.6967 ± 

0.2241 

0.7366 ± 

0.2425 

0.6975 ± 

0.252 

0.0229 ± 

0.099 

 

    Adana bombus arısı populasyonunda en az allel sayısı ve etkili allel sayısı B116 ve 

B119 lokuslarındadır. B100 lokusunda ise allel ve etkili allel sayısı en fazladır. Etkili 

allel sayılarının ortalaması 5.78‟ dir. Populasyonda varolan varyasyonun 

belirlenmesinde bu ortalamanın üzerinde değere sahip BT20, B100, B126, B124 ve 

BT09 lokuslarının öncelikli olarak kullanılası önerilebilir. Gözlenen ve beklenen allel 

sayıları en düĢük B116 lokusunda hesaplanırken, BT20 ve B100 lokuslarında en yüksek 

değerleri almıĢtır. Populasyona ait polimorfizm bilgi içeriği en düĢük B116 lokusunda, 

en yüksek B100 lokusunda tespit edilmiĢtir. Adana populasyonunda en çok bilgi 

sağlayıcı lokuslar ortalamanın üzerinde değere sahip olan BT20, B100, B126, BT06, 

B124, BT09 ve B118 lokuslarıdır. Fis değerlerinde ise en düĢük değer B116 lokusunda 

– 0.1111‟ dir. BT09 lokusu ise en yüksek Fis değerine sahiptir. Populasyonun 

ortalaması 0.0229 olarak hesaplanmıĢtır ve populasyon Hardy – Weinberg 

dengesindedir. 

 

4.2. Heterozigotluk Değerleri  

 

    Mikrosatelit çalıĢmalarında heterozigotluk ölçüsü olarak standart kabul edilen allel 

geniĢlikleri (AG), allel sayısı (Na) ve etkili allel sayısı (Ne), gözlenen heterozigotluk 

(Ho), beklenen heterozigotluk (He) ve polimorfizm bilgi içeriği (PIC) istatistikleri 

hesaplanmıĢtır. Bu amaçla çalıĢılan 10 mikrosatelit lokus bakımından populasyonların 
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tanıtıcı istatistikleri lokus (Çizelge 4.14) ve populasyon (Çizelge 4.15) seviyelerinde 

ayrı ayrı verilmiĢtir.  

 

Çizelge 4.14. Bombus arısı populasyonlarında çalıĢılan 10 mikrosatelit lokusun tanıtıcı 

istatistikleri. Allel GeniĢliği (AG), Gözlenen Allel Sayısı (Na), Etkili Allel 

Sayısı (Ne), Gözlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve 

Wright‟ ın HomozigotlaĢma Katsayısı (Fis) Değerleri. 

 

Lokus AG Na Ne Ho He PIC Fis 

BT20 126-146 11 9.02 0.9065 0.8933 0.8787 -0.0195 

B116 170-172 2 1.17 0.1589 0.1469 0.1356 -0.0863 

B121 159-169 5 2.66 0.6729 0.6266 0.5744 -0.0790 

B100 178-220 20 11.62 0.8785 0.9182 0.9075 0.0388 

B119 127-131 3 2.06 0.4860 0.5186 0.4229 0.0585 

B126 170-194 13 7.00 0.6636 0.8612 0.8407 0.2259 

BT06 151-173 12 6.67 0.8131 0.8542 0.8341 0.0432 

B124 240-270 16 8.80 0.9065 0.8906 0.8766 -0.0227 

BT09 122-182 22 10.09 0.9065 0.9051 0.8929 -0.0063 

B118 205-225 11 4.55 0.7383 0.7840 0.7509 0.0538 

Ortalama 

± St.Sap. 

 11.5 ± 

6.75 

6.36 ± 

3.61 

0.7131 ± 

0.2388 

0.7399 ± 

0.2469 

0.7115 ± 

0.2568 

0.0207 ± 

0.0889 

 

Çizelge 4.15. Bombus arısı populasyonlarında çalıĢılan 10 mikrosatelit lokus 

bakımından tanıtıcı istatistikler. Gözlenen Allel Sayısı (Na), Etkili Allel 

Sayısı (Ne), Gözlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar, PIC ve 

Wright‟ın Akrabalı YetiĢme Katsayıları (Fis) ve Fis‟ nin Bootstrap Güven 

Aralıkları. 

 

Lokus Na Ne Ho He PIC Fis Fis’ nin % 95 

güven aralığı 

Kemer 10.3 6.4 0.7275 0.7527 0.7167 0.0147 (-0.002 - 0.084)  

Termesos 9.8 5.7 0.7108 0.7257 0.6910 -0.0041 (-0.036 - 0.104) 

Adana 9.2 5.8 0.6967 0.7366 0.6975 0.0229 (0.001 - 0.092) 

Ortalama 

± St. Sap. 

9.8 ± 

0.5 

5.97 ± 

0.38 

0.712 ± 

0.015 

0.738 ± 

0.014 

0.702 ± 

0.013 

0.0112± 

0.013 

(-0.012 - 0.093) 
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4.2.1. Allel geniĢlikleri (AG)  

 

    Çizelge 4.14 incelendiğinde, en az allel geniĢliği (AG), B116 (170-172 bç) ile B119 

(127- 129- 131 bç) lokuslarında tespit edilirken, en fazla allel geniĢliği BT20 (126-146 

bç), B100 (178-220 bç), B126 (170-194 bç), BT06 (151-173 bç), B124 (240-270 bç), 

BT09 (122-182 bç), B118 (205-225 bç) lokuslarında tespit edilmiĢtir. Buna göre 

Akdeniz Bölgesi bombus arısı populasyonlarında genetik varyasyonun tespit 

edilmesinde çalıĢılması gerekli lokuslar BT20, B100, B126, BT06, B124, BT09 ve 

B118 olarak seçilebilir.  

 

4.2.2. Allel sayısı (Na) 

 

    Allel sayısı (Na) lokuslar seviyesinde Çizelge 4.14‟ de, populasyon seviyesinde ise 

Çizelge 4.15‟ de verilmiĢtir. Çizelge 4.14‟ e bakıldığında, lokus seviyesinde en az 

sayıdaki allel B116 (2 adet) ve B119 (3 adet) lokuslarında saptanırken, en fazla allel ise 

B100 (20 adet) ile BT09 (22 adet) lokuslarında bulunmaktadır. Tüm lokuslar üzerinden 

ortalama allel sayısı 11.5 ± 6.75 olarak hesaplanmıĢtır. Lokuslardaki allel sayıları 

dikkate alındığında Akdeniz Bölgesi‟ ndeki 3 doğal bombus populasyonlarındaki 

varolan genetik varyasyonun tespit edilmesinde öncelikli olarak çalıĢılması gerekli 

lokusların ortalamanın üzerinde allel sayısına sahip olan B100, B126, BT06, B124 ve 

BT09 lokusları olduğu ifade edilebilir. Ayrıca BT20 ve B118 lokuslarıyla da 

çalıĢılabilir. 

 

    Çizelge 4.15 incelendiğinde populasyon seviyesinde ortalama olarak en az sayıdaki 

allel Adana (9.2 adet) populasyonunda bulunurken, en fazla sayıda allel Kemer (10.3 

adet) populasyonunda belirlenmiĢtir. ÇalıĢılan 3 populasyonun allel sayıları birbirine 

çok yakındır ve ortalamaları da 9.8 ± 0.5 allel olarak hesaplanmıĢtır.  

 

4.2.3. Etkili allel sayısı (Ne) 

 

    Etkili allel sayıları (Ne) lokuslar seviyesinde (Çizelge 4.14) ve populasyonlar 

seviyesinde (Çizelge 4.15) ayrı ayrı hesaplanmıĢtır. Çizelge 4.14‟ e bakıldığında, lokus 
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seviyesinde en az sayıdaki Ne B116 (1.17), B119 (2.06) ve B121 (2.66) lokuslarında 

saptanırken, Ne sayısının en yüksek olduğu lokus ise B100 (11.62)‟ dür. Tüm lokuslar 

üzerinden ortalama Ne 6.36 ± 3.61 olarak bulunmuĢtur. Lokuslardaki Ne değerleri 

incelendiğinde bombus populasyonlarında varolan genetik farklılığın saptanmasında 

öncelikle, ortalama değerin üstünde Ne değerine sahip lokuslarla çalıĢılması 

gerekmektedir. Bu lokuslar ise BT20, B100, B126, BT06, B124 ve BT09‟ dur. 

 

    Populasyon seviyesinde hazırlanan Çizelge 4.15‟ e göre en düĢük Ne Termesos (5.7 

adet) populasyonunda belirlenirken, en fazla sayıdaki Ne, Kemer (6.4 adet) 

populasyonunda tespit edilmiĢtir. ÇalıĢılan 3 populasyonun Ne ortalaması ise 5.97 ± 

0.38 olarak bulunmuĢtur. 

 

4.2.4. Gözlenen heterozigotluk (Ho) 

 

    Gözlenen heterozigotluklar (Ho) lokuslar seviyesinde Çizelge 4.14‟ de, populasyon 

seviyesinde ise Çizelge 4.15‟ de verilmiĢtir. Çizelge 4.14 incelendiğinde, lokus 

seviyesinde en düĢük Ho değeri B116 (0.1589) lokusunda tespit edilmiĢtir. En yüksek 

Ho değeri ise BT20, B124 ve BT09 lokuslarında 0.9065 olarak hesaplanmıĢtır. Tüm 

lokuslar için ortalama Ho değeri 0.7131 ± 0.2388 olarak belirlenmiĢtir. 

 

     Çizelge 4.15‟ e göre en düĢük Ho değeri Adana populasyonundadır (0.6967). Kemer 

ve Termesos populasyonlarında Ho değeri oldukça yakın değerler göstermesine rağmen 

Kemer populasyonu en yüksek Ho değerine sahiptir (0.7275). Populasyonların ortalama 

Ho değeri 0.712 ± 0.015‟ tir.  

 

4.2.5. Beklenen heterozigotluk (He) 

 

    Beklenen heterozigotluklar (He) lokuslar seviyesinde incelendiğinde (Çizelge 4.14), 

en düĢük değer B116 lokusunda (0.1469) tespit edilirken, en yüksek değer B100 

(0.9182) ve BT09 (0.9051) lokuslarında bulunmuĢtur. ÇalıĢma yapılan tüm lokusların 

ortalama He değeri 0.7399 ± 0.2469 olarak hesaplanmıĢtır.  
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    Populasyon seviyesinde (Çizelge 4.15) en düĢük He değeri Termesos (0.7257) 

populasyonundadır. Kemer populasyonunun He değeri ise 0.7527 Ģeklinde hesaplanan 

en yüksek değere sahiptir. ÇalıĢılan üç populasyonun ortalama He değeri ise 0.738 ± 

0.014‟ tür. 

 

4.2.6. Polimorfizm bilgi içeriği (PIC) 

 

    Polimorfizm bilgi içeriği (PIC) lokuslar seviyesinde Çizelge 4.14‟ de, populasyon 

seviyesinde ise Çizelge 4.15‟ de verilmiĢtir. Çizelge 4.14‟ e bakıldığında, lokus 

değerinde en düĢük PIC değeri B116 (0.1356) lokusunda tespit edilirken, PIC değerinin 

en yüksek olduğu lokus 0.9182 değeriyle B100‟ dür. PIC değerlerinin ortalaması 0.7115 

± 0.2568 olarak hesaplanmıĢtır. Bulunan ortalama değerin üzerindeki BT20, B126, 

BT06, B124, BT09 ve B118 lokusları çalıĢma için daha çok bilgi vermiĢlerdir.  

 

    Populasyon seviyesinde hazırlanan Çizelge 4.15 incelendiğinde, PIC değerlerinin 

birbirine çok yakın olduğu görülmektedir. Kemer, Termesos ve Adana 

populasyonlarının PIC değerleri sırasıyla 0.7167, 0.6910 ve 0.6975‟ tir. Ortalama PIC 

değeri ise 0.702 ± 0.013 olarak bulunmuĢtur. 

 

4.3. Akrabalı YetiĢtirme Katsayısı (Fis) ve F - Ġstatistikleri (FIT, FIS ve FST) 

 

    Akrabalı yetiĢtirme katsayısı (Fis) değerleri lokuslar (Çizelge 4.14) ve populasyonlar 

(Çizelge 4.15) seviyesinde verilmiĢtir. F - istatistikleri ise Çizelge 4.16‟ da sunulmuĢtur. 

 

4.3.1. Akrabalı yetiĢtirme katsayısı (Fis) 

 

    Lokuslar seviyesinde hesaplanan Fis değerleri (Çizelge 4.14) içinde en düĢük 

hesaplanan B116 lokusunda - 0.0863 değeridir. Buna karĢılık en yüksek Fis değeri 

B126 lokusunda 0.2259 olarak hesaplanmıĢtır. 10 lokusun ortalama Fis değeri 0.0207 ± 

0.0889‟ dur. Fis değerleri BT20, B116, B121, B124 ve BT09 lokuslarında negatif 

hesaplanmıĢtır. Bu lokuslar bakımından populasyonların Hardy - Weinberg genetik 

dengesinden sapma gösterdikleri, populasyonlarda çalıĢılan 10 mikrosatelit lokus 
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bakımından heterozigot genotipte bireyler lehine selektif bir avantajın söz konusu 

olduğu ve bu bireylerin diğer homozigot genotipteki bireylere oranla daha fazla fitnes 

değerine sahip oldukları ifade edilebilir.  

 

    Populasyonlar seviyesinde düzenlenen Fis değerleri (Çizelge 4.15) incelendiğinde en 

yüksek değer Adana populasyonunda (0.0229) saptanırken en düĢük Fis değeri 

Termesos populasyonunda (- 0.0041) belirlenmiĢtir. Populasyonların ortalama Fis 

değeri 0.0112 ± 0.013 olarak hesaplanmıĢtır. Bu değer Çizelge 4.16„ da verilen FIS 

değerine karĢılık gelmektedir. ÇalıĢılan her 3 populasyonda da hesaplanan Fis değerleri 

istatistiki olarak önemli bulunmuĢtur. Böylece populasyonların kendi içlerinde akrabalı 

yetiĢtirildikleri ortaya çıkmaktadır. Ancak, Termesos populasyonunda Fis değeri negatif 

olarak hesaplanmıĢtır. Çizelge 4.15‟ e bakıldığında negatif olarak tespit edilen bu 

populasyona ait güven aralıklarının çok sınırda olduğu görülmektedir. Dolayısıyla bu 

populasyonda rastgele çiftleĢtirmeden uzak bir yetiĢtiriciliğin yapıldığı söylenebilir. Bu 

populasyonlarda heterozigot genotipteki bireyler lehine selektif bir avantajın söz konusu 

olduğu ve bu bireylerin diğer homozigot genotipteki bireylere oranla daha fazla fitnes 

değerine sahip bulundukları ifade edilebilir. 

 

4.3.2. F - istatistikleri 

 

    F - istatistikleri (FIT, FIS ve FST) değerleri Çizelge 4.16‟ da sunulmuĢtur. Bu çizelge 

incelendiğinde her bir populasyonda görülen ortalama akrabalık katsayısı (FIS) 0.0112 ± 

0.0847 olarak hesaplanmıĢtır. Sıfıra yakın bulunan bu değere göre populasyon Hardy – 

Weinberg dengesindedir. 

 

    ÇalıĢılan 3 doğal populasyon tek bir populasyon olarak düĢünüldüğünde, bu 

populasyonun Hardy - Weinberg genetik dengesinden sapması (FIT) ortalama 0.0212 ± 

0.0847 değerinde belirlenmiĢtir. Yani bu populasyonun çalıĢılan tüm lokuslar 

bakımından Hardy - Weinberg genetik dengesinde olduğu ve populasyonda rastgele bir 

çiftleĢmenin uygulandığı tespit edilmiĢtir. 
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    Populasyonlar arasındaki genetik farklılık FST, ortalama olarak 0.0101 ± 0.0037 

değerindedir. Bu değer populasyonlar arasında küçük bir genetik farklılaĢma olduğunu 

göstermektedir. Elde edilen sonuçlara göre, Akdeniz Bölgesi‟ ndeki 3 doğal bombus arı 

populasyonları arasında tespit edilen % 2.12‟ lik toplam genetik varyasyonun (FIT), % 

1.12‟ si her bir arı populasyonu içindeki farklılıklardan (FIS) kaynaklanırken, % 1.01‟ i 

ise arı populasyonları arasındaki farklılıktan (FST) kaynaklanmaktadır.  

 

Çizelge 4.16. ÇalıĢılan bombus arısı populasyonlarında F – istatistikleri (FIS, FIT, FST )  

 

Lokus FIS FIT FST 

BT20 -0.0344 -0.0193 0.0146 

B116 -0.0931 -0.0876 0.0051 

B121 -0.0809 -0.0662 0.0136 

B10 0.0333 0.0396 0.0065 

B119 0.0413 0.0467 0.0057 

B126 0.2079 0.2200 0.0153 

BT06 0.0268 0.0371 0.0106 

B124 -0.0310 -0.0192 0.0114 

BT09 -0.0001 0.0087 0.0088 

B118 0.0426 0.0518 0.0096 

Ortalama 

± St. Sap 

0.0112 ± 

0.0847 

0.0212 ± 

0.0847 

0.0101 ± 

0.0037 

% 95 güven 

aralığı 
-0.012 _ 0.093 -0.009 _ 0.095 -0.002_ 0.005 

% 99 güven 

aralığı 
-0.023 _ 0.114 -0.019 _ 0.116 -0.003 _ 0.006 
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4.4. Genetik Farklılıklar 

 

    B.terrestris populasyonları arasında Wright (1978)‟ ın F - istatistikleri ile bağlantılı 

olarak Weir ve Cockerman (1984) tarafından geliĢtirilen ikiĢerli FST istatistiği (Çizelge 

4.17) ve Nei (1972)‟ nin standart genetik mesafe (D) (Çizelge 4.18) istatistikleri 

hesaplanmıĢtır. 

 

4.4.1. ĠkiĢerli FST değerleri 

 

    Akdeniz Bölgesi doğal B. terrestris populasyonlarının ikiĢerli FST değerleri Çizelge 

4.17‟ de verilmiĢtir. ĠkiĢerli FST değerleri – 0.0027 ile 0.0045 arasında değiĢmektedir. 

ĠkiĢerli olarak karĢılaĢtırılmalarında % 5 seviyesinde p < 0.0002 olarak hesaplanmıĢtır. 

Çizelge 4.17 incelendiğinde, ikiĢerli FST değerleri bakımından Termesos – Kemer 

arasında 0.0045 (p = 0.540), Adana - Kemer arasında 0.0034 (p = 0.171) ve Adana – 

Termesos arasında - 0.0027 (p = 0.847) olarak hesaplanan genetik farklılıklar istatistik 

olarak önemli bulunmamıĢtır. Bu populasyonlar arasında genetik yapı bakımından 

istatistikî olarak önemli bir farklılık yoktur.  

 

Çizelge 4.17. Türkiye B.terrestris populasyonları arasındaki ikiĢerli Fst değerleri 

(köĢegen altı) ve Fst değerlerine ait istatistik önem kontrolleri (p) (köĢegen 

üstü) 

 

 Kemer Termesos Adana 

Kemer **** 0.540 0.171 

Termesos 0.0045 **** 0.847 

Adana 0.0034 -0.0027 **** 
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4.4.2. Genetik mesafe (D)  

 

    Akdeniz Bölgesi doğal B. terrestris populasyonları arasındaki standart genetik 

mesafeler 0.0327 – 0.0511 değerleri arasında değiĢmektedir. Bu bulgulara göre, Adana 

ve Termesos populasyonları arasındaki genetik mesafenin en az olduğu saptanmıĢtır. 

Termesos ve Kemer arasındaki mesafe ise Adana ile Kemer arasındaki mesafeden daha 

az bulunmuĢtur. Sonuçta, Termesos ve Adana populasyonları genetik olarak birbirine 

daha benzerdir.  

 

Çizelge 4.18. B. terrestris populasyonları arasındaki standart genetik mesafe (D) 

değerleri. 

 

 Kemer Termesos Adana 

Kemer ****   

Termesos 0.0478 ****  

Adana 0.0511 0.0327 **** 

 

    Genetik mesafe değerlerine göre çizilen dendogramda, Termesos ve Adana 

populasyonları birbirine daha benzer bulunmuĢtur. Kemer populasyonunun Termesos 

ile olan benzerliği Adana populasyonuna göre daha fazladır (ġekil 4.1). 

 

 

ġekil 4.1. Genetik mesafe değerlerine göre çizilen dendogram 
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5. TARTIġMA 

 

Akdeniz Bölgesi‟ nden toplanan üç doğal B. terrestris populasyonlarında çalıĢılan 10 

mikrosatelit lokusun hemen hemen tamamının polimorfik yapıda olduğu görülmektedir. 

Bu bulgu, çalıĢılan populasyonların genetik yapısının ortaya çıkarılmasında lokus 

seçiminin isabetli yapılmıĢ olduğunun da bir göstergesidir. Diğer taraftan incelenen B. 

terrestris populasyonlarındaki genetik varyasyonun saptanmasında her bir lokusta tespit 

edilen allel frekansları (Xi), gözlenen allel sayısı (Na), etkili allel sayısı (Ne), gözlenen 

(Ho) ve beklenen (He) heterozigotluk değerleri ile PIC değerleri ve homozigotlaĢma 

katsayısı (Fis) değerleri genel olarak karĢılaĢtırıldığında lokuslar arasında önemli 

farklılıklar bulunmaktadır. B116 ile B119 lokusları allel geniĢliği, gözlenen allel sayısı, 

etkili allel sayısı, heterezigotluk değerleri ve PIC değerleri bakımından en düĢük 

değerleri almıĢtır. Sıralanan bu özellikler bakımından en yüksek değerleri gösteren 

lokuslar ise B100 ve BT09 lokuslarıdır.  Sonuç olarak, PIC değeri 0.50‟ den büyük olan 

B116 ile B119 dıĢındaki tüm lokusların Akdeniz Bölgesi doğal B. terrestris 

populasyonlarının tanımlanmasında etkin bir Ģekilde kullanılabilecek lokuslar olduğu 

görülmektedir. Populasyonlar düzeyinde gözlenen allel sayısı (Na), etkili allel sayısı 

(Ne), gözlenen (Ho) ve beklenen (He) heterozigotluk değerleri karĢılaĢtırıldığında en 

yüksek değerleri Kemer populasyonu almıĢtır. Ancak diğer iki populasyon da 

(Termesos ve Adana) nispeten Kemer populasyonuna yakın değerler göstermektedir.  

 

    Türkiye‟ de B. terrestris populasyonlarında mikrosatelit markerler kullanılarak 

yapılmıĢ yalnız bir çalıĢmaya rastlanılmıĢtır. Beton (2004) tarafından yapılan yüksek 

lisans tez çalıĢmasında Türkiye ve Kuzey Kıbrıs‟ tan örneklenen bazı B. terrestris 

populasyonları içindeki heterozigotluk ile populasyonlar arasındaki genetik 

farklılıkların tespit edilmesine çalıĢılmıĢtır. AraĢtırmada Adana (n = 6 iĢçi arı), Antakya 

(n = 7 iĢçi arı ve n = 1 ana arı), Ankara (n = 28 iĢçi arı, n = 8 ana arı, n = 45 erkek arı), 

Bartın (n = 5 iĢçi arı), Samsun (n = 5 iĢçi arı) ve Kıbrıs (n = 35 iĢçi arı, n=1 ana arı ve n 

= 74 erkek arı)‟ ı temsil eden toplam 86 iĢçi, 10 ana ve 119 erkek arı materyal olarak 

kullanılmıĢtır. DNA seviyesinde yürütülen çalıĢmalarda ise yalnızca Ankara ve Kıbrıs 

populasyonları üzerinde durulmuĢtur. ÇalıĢmada morfometrik ölçümlere ilave olarak 4 

adet (B11, B100, B124 ve B126) mikrosatelit lokustaki polimorfizmden yararlanılarak 
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Ankara ve Kuzey Kıbrıs populasyonlarının tanımlanmasına ve karĢılaĢtırılmasına 

çalıĢılmıĢtır. AraĢtırmada genotiplerin belirlenmesinde poliakrilamid jel (PAGE) 

elektroforez sisteminden yararlanılmıĢtır. ÇalıĢmada lokus baĢına tespit edilen allel 

sayısının 7 ile 12 arasında değiĢtiği, lokus baĢına tespit edilen ortalama allel sayısının 

Ankara ve Kıbrıs populasyonlarında sırasıyla 7.25 ve 5.25 olduğu ifade edilmiĢtir. 

Üzerinde durulan toplam 4 lokus bakımından ortalama heterozigotluk değerinin Ankara 

ve Kıbrıs populasyonlarında sırasıyla yaklaĢık olarak 0.84 ± 0.01 ve 0.68 ± 0.03 olduğu 

bildirilmiĢtir. Ankara ve Kıbrıs populasyonları arasındaki genetik farklılığın (FST = 

0.09351, p < 0.001) istatistiki olarak önemli olduğu ortaya konmuĢtur. Tamamlanan tez 

çalıĢmasında, yerel B. terrestris populasyonlarının tozlaĢmada kullanılmak üzere ithal 

edilen yabancı menĢeyli türlere karĢı korunması gerektiği sonucuna varılmıĢtır. 

AraĢtırmamızda ise lokus baĢına tespit edilen allel sayısı 2 ile 22 arasında değiĢmiĢ ve 

lokus baĢına ortalama 11.5 ± 6.7 adet allel tespit edilmiĢtir. Beton (2004)„ un çalıĢması 

Türkiye‟ de B. terrestris genetiği konusunda yapılan öncü bir çalıĢma olmasına karĢın; 

örnek geniĢliğinin Türkiye B. terrestris populasyonlarını temsil edecek seviyede 

olmaması, çok az sayıda lokus (sadece 4 adet B11, B100, B124 ve B126) üzerinde 

çalıĢılmıĢ olması ve genotiplerin belirlenmesinde kullanılan poliakrilamid jel (PAGE) 

yönteminin duyarlılığının bu tip çalıĢmalarda son derece yetersiz olması gibi 

eksikliklerinden dolayı araĢtırma sonuçlarının karĢılaĢtırmalı olarak çok daha etkin bir 

Ģekilde tartıĢılmasını mümkün kılmamıĢtır. 

 

    Morfometrik özellikler ve enzim sistemleri kullanılarak Türkiye B. terrestris 

populasyonlarındaki farklılıkları saptamaya yönelik de az sayıda çalıĢma 

bulunmaktadır. Bu çerçevede yapılan bir çalıĢmada Akdeniz ve Ege Bölgesi sahil 

kesiminden toplanan B. terrestris arıları B.t. dalmatinus olarak tanımlanmıĢken 

(Yeninar vd 2000), baĢka bir çalıĢmada Doğu Akdeniz Bölgesi‟ nden (Adana, Hatay, 

Mersin ) toplanan B. terrestris arıları B.t. lucoformis olarak tanımlanmıĢtır (Aslan ve 

ġekeroğlu 1996). Trakya ve Batı Anadolu‟ da B.t. dalmatinus ve Güney Anadolu‟ da 

B.t. lucoformis olmak üzere muhtemelen Türkiye‟ de iki alttür bulunduğu ancak bu iki 

alttürü taksonomik olarak ayırmanın ve kesin yayılma sınırlarını belirlemenin de kolay 

olmadığı bildirilmiĢtir (Özbek 1997). Benzer Ģekilde, Aytekin vd (2003) Bulgaristan, 

Yunanistan ve Türkiye‟ nin çeĢitli bölgelerinden topladıkları ana arı ve iĢçi arılara ait 



 54 
 

157 B. terrestris örneğini altı enzim sistemi ve 28 morfolojik karakter kullanarak B.t. 

lucoformis ve B.t. dalmatinus alttürlerine ayırmaya çalıĢmıĢlardır. Ġncelenen tüm 

lokuslar bakımından her iki taksanın da monomorfik olduğu gözlenmiĢ ve herhangi bir 

heterezigota ya da farklı elektromorfa rastlanmamıĢtır. Me dıĢında tüm enzim sistemleri 

bakımından eĢ bantlar tespit edilmiĢtir. Bu çalıĢmada gerek elekroforetik mobilite 

gerekse klasik morfometrik analiz yolu ile elde edilen bulgular B.t. lucoformis ve B.t. 

dalmatinus‘ u ayrı alttürler olarak tanımlayacak yeterlilikte farklılıkları içermemiĢtir.  

 

    Dünyada B. terrestris türünün B.t. dalmatinus (Balkanlar, Türkiye ve Asya), B.t. 

terrestris (Orta ve Batı Avrupa), B.t. audax (Ġngiltere), B.t. lusitanicus (Ġspanya), B.t. 

canariensis (Kanarya Adaları), B.t. africanus (Kuzey Afrika), B.t. xanthopus (Korsika 

Adası), B.t. sassaricus (Sardunya Adası) ve B.t. calabricus (Sicilya - Ġtalya) olmak 

üzere çok sayıda alttürü tanımlanmıĢtır (Velthuis ve Doorn 2006, Rasmont vd 2008). Bu 

tanımlamalarda çoğunlukla morfolojik ve davranıĢ özelliklerindeki farklılıklar dikkate 

alınmıĢtır. Bu alttürlerden birkaçı ticari üretimin ilk yıllarında kullanılmıĢ, ancak 

Türkiye‟ de de yaygın olarak bulunan B.t. dalmatinus alttürü koloni oluĢturma oranının 

yüksek, koloni populasyonunun daha büyük olması gibi ticari yetiĢtiricilik açısından 

üstün özelliklere sahip olduğu anlaĢıldıktan sonra kitlesel üretimde en çok tercih edilen 

alttür olmuĢtur (Chittka vd 2004, Velthuis ve Doorn 2006, Rasmont vd 2008). Bu 

araĢtırma sonuçları da birbirinden oldukça uzak ve farklı yükseltilerde bulunan üç doğal 

populasyonun da B.t. dalmatinus alttürüne ait olduğunu göstermiĢtir. Ġncelenen 10 

mikrosatelit lokus bakımından populasyonlar arasında saptanan farklıklılar bu 

populasyonları ayrı ekotipler olarak tanımlamaya yeterli bulunmamıĢtır. Populasyonlar 

arasındaki genetik farklılık FST, ortalama olarak 0.0101 ± 0.0037 değerindedir. Elde 

edilen sonuçlara göre Akdeniz Bölgesi‟ ndeki 3 doğal arı populasyonları arasında tespit 

edilen % 2.12‟ lik toplam genetik varyasyonun % 1.12‟ si her bir arı populasyonu 

içindeki farklılıklardan kaynaklanırken, % 1.01‟ i ise arı populasyonları arasındaki 

farklılıktan kaynaklanmaktadır. Dolayısıyla, çalıĢılan her üç populasyon arasında çok 

düĢük bir farklılık saptanmıĢtır.  

 

    Bombus arılarında moleküler markerlerin kullanıldığı ilk çalıĢmalar Avrupa‟ da 

yaygın ve çok bulunan B. terrestris türünde yapılmıĢ ve bu çalıĢmalarda Avrupa‟ nın 
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çeĢitli bölgelerinde bulunan B. terrestris populasyonlarının genetik yapıları 

incelenmiĢtir. Avrupa kıtası içinde B. terrestris populasyonlarının yaygın olması ve 

izolasyonu sağlayacak önemli bariyerlerin bulunmaması nedeniyle kıta içindeki 

populasyonlar arasında farklılığın fazla olmadığı buna karĢın çeĢitli Kanarya ve 

Akdeniz adalarındaki populasyonların farklı olduğu belirtilmiĢtir (Estoup vd 1996, 

Gegear vd 2005). Estoup vd (1996) B. terrestris türünün karasal ve ada 

populasyonlarındaki genetik farklılaĢmayı saptayabilmek için Avrupa kıtasından 8, 

Akdeniz adalarından 5 ve Tenerife adasından bir populasyonda 10 mikrosatellit lokusu 

ve COII mitokondriyal gen dizisini incelemiĢlerdir. Populasyonların çoğunda incelenen 

10 mikrosatelitten sekizi yüksek seviyede polimorfizm göstermiĢtir. Sonuçta ada 

populasyonları kıtasal populasyonlardan kesin olarak ayrılmıĢlar fakat kıta içindeki B. 

terrestris populasyonları arasında önemli bir farklılık bulunmamıĢtır. Bazı araĢtırıcılar 

morfolojik ve kıl rengi yapısındaki farklılıklara bağlı olarak Kanarya adalarındaki ve 

Mader adasındaki bombus arısı populasyonlarını B. terrestris’ ten farklı olarak B. 

canariensis ve B. maderensis olarak ayrı türler gibi ya da B. terrestris‟ in alttürleri 

olarak tanımlamaktadır (Rasmont vd 2008). Widmer vd (1998) bu adalardaki bombus 

populasyonları ile kıtasal B. terrestris‟ lerin filocoğrafik iliĢkilerini belirlemek için dört 

Kanarya adasının her birinden bir populasyonla Mader adasından bir populasyonda 9 

mikrosatelit lokustaki ve mitokondriyal cyt b genindeki varyasyonu incelemiĢlerdir. 

Mikrosatelitler Kanarya adaları populasyonlarının farklılığını güçlü olarak 

desteklemiĢlerdir. Fakat Mader adasındaki populasyon Avrupa kıtasındaki B. terrestris 

populasyonlarına genetik olarak daha benzer bulunmuĢtur. Mader adası populasyonu 

kıtasal B. terrestris„ in en yaygın haplotipini paylaĢmaktadır. Mikrosatelit ve mtDNA 

verileri, Kanarya ve Mader adası B. terrestris populasyonlarının ortak bir kolonileĢme 

tarihini paylaĢmadıklarını göstermiĢtir. 

 

    Kraus vd (2009) Almanya‟ nın Halle botanik bahçesinden ve Ġspanya‟ nın çok küçük 

bir adası olan Cabrera‟ dan topladıkları iĢçi ve erkek B. terrestris arılarında erkek 

arıların uçuĢ mesafesi ve populasyonların genetik yapılarını araĢtırdıkları çalıĢmada 8 

mikrosatelit lokusu (B96, B100, B118, B119, B121, B124, B126 ve B132) kullanmıĢlar 

ve her iki populasyonda da çalıĢmamızda elde edilen bulgulara benzer Ģekilde yüksek 

heterezigotluk saptamıĢlar (sırasıyla Ho = 0.60 ± 0.08 ve 0.77 ± 0.13) ve hem kara 
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populasyonu (Halle) hem de ada populasyonu (Cabrera) Hardy - Weinberg dengesinden 

sapma göstermemiĢtir. Kraus vd (2011) seralarda kullanılan B. terrestris arılarından 

doğaya bir gen akıĢının olup olmadığını araĢtırdıkları çalıĢmalarında ise güney doğu 

Polonya‟ da üç adedi direk seralardan diğer bir ifade ile ithal edilen ticari kolonilerden, 

üç adedi seralara yakın alanlardaki yerel populasyonlardan ve üç adedi de seralara en az 

30 km mesafede olan yerel populasyonlardan olmak üzere toplam dokuz populasyona 

ait 588 iĢçi arı örneğini dört mikrosatelit lokus (B11, B96, B124 ve B126) bakımından 

genotiplendirmiĢlerdir. Gözlenen heterozigotluk (Ho) değerleri 0.57 ile 0.87 arasında 

değiĢmiĢ ve populasyonlar Hardy - Weinberg dengesinden sapma göstermemiĢtir. 

Ayrıca mikrosatelit DNA verileri kullanılarak yapılan analizlerde sera 

populasyonlarından seralara yakın yerel populasyonlara güçlü bir gen akıĢı olduğunu, 

seralardan daha uzaktaki populasyonlarda ise bu gen akıĢının daha az etkili olduğunu 

saptamıĢlardır. 
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6. SONUÇ 

 

    Tez çalıĢmasında, Antalya - Kemer, Antalya - Termesos ve Adana olmak üzere 

Akdeniz Bölgesi doğal B. terrestris populasyonlarını temsil eden toplam 3 populasyona 

ait 107 adet B. terrestris iĢçi arı örneklerinin bu tip çalıĢmalarda yaygın olarak 

kullanılan on mikrosatelit lokusu (BT06, BT09, BT20, B100, B116, B118, B119, B121, 

B124 ve B126) bakımından DNA fragment analizi yapılarak genotipleri belirlenmiĢtir. 

Mikrosatelit DNA polimorfizmlerinden yararlanılarak Akdeniz Bölgesi faunasında 

doğal olarak bulunan B. terrestris populasyonları DNA düzeyinde tanımlanmıĢtır. 

AraĢtırmada  elde edilen  sonuçlardan bir bölümü  özet olarak altta sunulmuĢtur. 

 

1) AraĢtırmada kullanılan on mikrosatelit lokusun tamamının polimorfik yapıda olduğu ve 

bu nedenle hemen hemen tamamının Akdeniz Bölgesi doğal B. terrestris 

populasyonlarının tanımlanmasında etkin markerler olarak kullanılabileceği 

belirlenmiĢtir (Çizelge 4.14). 

2) Tüm lokuslar üzerinden hesaplanan Fis (0.0112) değerlerinden yararlanılarak doğal B. 

terrestris populasyonlarının Hardy - Weinberg genetik dengesinde oldukları tespit 

edilmiĢtir (Çizelge 4.15). 

3) Ġncelenen B. terrestris populasyonlarında toplam % 2.12 (FIT) olarak tespit edilen 

genetik varyansın % 1.12 (FIS)‟ sinin populasyonlar içindeki % 1.01 (FST)‟ inin ise 

populasyonlar arasındaki farklılıktan kaynaklandığı tespit edilmiĢtir (Çizelge 4.16). 

4) ĠkiĢerli FST değerleri bakımından Termesos – Kemer arasında 0.0045 (p = 0.540), 

Adana - Kemer arasında 0.0034 (p = 0.171) ve Adana – Termesos arasında - 0.0027 (p 

= 0.847) olarak hesaplanan genetik farklılıklar istatistik olarak önemli bulunmamıĢtır 

(Çizelge 4.17). 

5) Populasyonlar arasında hesaplanan standart genetik mesafe 0.033 – 0.0511 değerleri 

arasında bulunmuĢtur. Kemer ve Termesos ilçeleri Adana‟ ya göre daha yakın olmasına 

rağmen, Adana ve Termesos‟ dan toplanan populasyonlar arasındaki genetik mesafe en 

az hesaplanmıĢtır. Kemer populasyonu ise daha uzakta çıkmıĢtır (Çizelge 4.18). 

 

    Sonuçlandırılan bu proje ile Akdeniz Bölgesi doğal faunasında bulunan B. terrestris 

populasyonları ilk kez bu tip çalıĢmalarda yaygın olarak kullanılan on mikrosatelit lokus 
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bakımından DNA düzeyinde tanımlanmıĢtır. Elde edilen bulgular Akdeniz Bölgesi‟ nde 

birbirinden oldukça uzak ve farklı yükseltilerde bulunan üç doğal populasyonundan 

alınan örneklerin B. terrestris dalmatinus alttürüne ait olduğunu göstermiĢtir. Ayrıca 

günümüz Ģartlarında yapılan genetik tanımlamalar ve populasyonlar arası ve içi görülen 

farklılaĢmaların kayıt altında tutulması sayesinde yıllar sonra aynı bölge ve yükseltiden 

veya yakın bölgelerden toplanacak örneklerin analiz edilmesiyle, doğal populasyonların 

karĢılaĢtırılması, doğal populasyonların ortadan kalkabilme riski, populasyonların dar 

boğaza girip girmedikleri tespit edilebilecektir.  

 

    Proje bulgularından elde edilen diğer bir sonuç da mikrosatelit markerlerin ekotip 

düzeyindeki farklılıkları ortaya çıkarmada yeterli olmadığıdır. Projede incelenen 

populasyonlarda populasyon içindeki varyasyonla populasyonlar arasındaki varyasyon 

neredeyse aynı bulunmuĢtur. Morfolojik özellikleri ve geliĢtirilen mikrosatelit 

markerleri kullanılarak B. terrestris dalmatinus alttüründe ekotip düzeyinde ayrım 

yapmak oldukça zor görülmektedir. Ancak moleküler genetik bilimi çok hızlı geliĢen 

bir bilim dalıdır. Son yıllarda geliĢtirilen tekli nükleotit polimorfizmi (SNP) gibi yeni 

teknikler kullanılarak bu çalıĢmalar sürdürülmelidir. 

 

     Bombus arıları, Türkiye biyolojik zenginliğinin önemli bir parçasıdır. Türkiye‟ de 

farklı iklim ve floraya uyum sağlamıĢ çok sayıda bombus tür, alttür ve ekotipi 

bulunmaktadır. Ancak Türkiye‟ deki bombus türlerinin mevcut durumu, ülke 

genelindeki dağılımı ve populasyon yoğunlukları bilinmemektedir. Doğal yapının 

giderek bozulması arı populasyonları üzerinde büyük bir baskı yaratmaktadır. Özellikle 

küçük, izole populasyonlar yok olma tehdidi ile karĢı karĢıyadır. DıĢ faktörlerin yanı 

sıra populasyonların genetik yapıları da bu süreci hızlandırmaktadır. Türkiye‟ de de 

Avrupa Birliği‟ ne üye ülkelerde baĢlatılan; tozlaĢtırıcı çeĢitliliği, yoğunluğu ve yok 

olma riski altındaki tozlaĢtırıcıların belirlenmesi ve bu konularla ilgili standart 

protokollerin geliĢtirilmesi, tozlaĢtırıcı gruplar için riskli bölge ve hassas ekosistem 

tiplerinin tanımlanması, bölgesel ve ulusal düzeyde tozlaĢtırıcı kayıplarına yol açan 

etmenlerinin saptanması, sürdürülebilir tozlaĢtırıcı kullanımı ve türlerin korunması için 

ulusal plan oluĢturulması ve kamuoyunun bilgilendirilmesi ile ilgili çalıĢmalara acilen 

baĢlanması gerekmektedir. 
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