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Bal arilari Apidae familyasi, Apis cinsi igerisinde koloni halinde yasayan sosyal
boceklerdir. Bal arilart bitkisel kaynakli tarim {irinlerinin diinya {izerindeki en
onemli tozlastiricist olmalari sebebiyle ekonomik ve ekolojik olarak dogada kilit role
sahiptirler. Tiirkiye’nin sahip oldugu gesitli iklim 6zellikleri, cografik kosullar ve
barindirdigi habitatlarin varhigr ile farkli alanlara uyum saglayan birgok ekotipe
sahiptir. Bunlardan biri Apis mellifera anatoliaca’nin Mugla ekotipidir. Bu ekotip;
Mugla bélgesinin iklim kosullarina uyum gostererek iireme diizeni ve morfolojik
ozellikleri ile diger ekotiplerden farklilik gostermektedir.

Apis mellifera anatoliaca’nin Mugla ekotipinin genetik ¢esitliligini ortaya koymaya
yonelik ¢ok az sayida caligma bulunmaktadir. Bu c¢alisma ile Apis mellifera
anatoliaca’nin Mugla ekotipinin ISSR molekiiler markor teknigi kullanilarak
poplilasyon i¢i ve poplilasyonlar arasi cesitliliginin belirlenmesi amaglanmastir.

Bu calismada, Mugla’nin 13 ilgesinden, her ilgeden 10 farkli popiilasyondan
toplanan 130 bireyin, popiilasyon i¢i ve popiilasyonlar arasi genetik cesitliligini
belirlemek igin ISSR belirtegleri kullanilmigtir. Toplamda 10 adet polimorfik ISSR
belirteci ile taramalar gergeklestirilmistir. Taramalar sonucunda elde edilen verilerin
analizi icin POPGENE Version 1.32 ve GenAlex Version 6.05 bilgisayar programlari
kullanilmistir. Gergeklestirilen analizler sonucunda toplam 425 lokus saptanmis ve
primer basina ortalama 42 polimorfik lokus tespit edilmistir. Popiilasyonlarin
polimorfik lokus sayis1 107 ile 213 arasinda degistigi belirlenmistir. Tim
popiilasyonlar i¢in gozlenen ortalama alel sayisi (Na) ve ortalama etkili alel sayisi
(Ne) sirasiyla 1,99+0,04 ve 1,41+0,35, Nei’nin genetik ¢esitlilik degeri (h) ve
shannon sabiti degeri sirasiyla 0,24+0,18 ve 0,38+0,24 olarak tespit edilmistir.
Genetik cesitlilik en disiik Seydikemer’de, en yiiksek ise Bodrum ilgesinde
belirlenmistir. Ayrica tiim popiilasyonlara ait toplam genetik g¢esitlilik (Hy) ve



popiilasyon i¢i genetik cesitlilik (Hs) sirasiyla 0,24+0,03 ve 0,12+0,01,
popiilasyonlarin genetik farklilasma katsayisi (Gsr) 0,50, gen akis degeri, (Nm) 0,49
olarak belirlenmistir.

Yapilan analizler sonucunda 13 il¢enin birbirine uzakligi Nei’nin genetik uzaklik
degeri ile belirlenmistir. Marmaris ve Datga lokasyonlarinin birbirine genetik olarak
en yakin, Yatagan ve Marmaris ilgelerinin en uzak lokasyonlar oldugu tespit
edilmistir. Molekiiler Varyans Analizi (AMOVA) sonucunda popiilasyon i¢i ve
poplilasyonlar arasi varyasyon orani sirastyla % 51 ve % 49 olarak belirlenmistir.

Anahtar Kelimeler: Apis mellifera anatoliaca, ISSR, Genetik cesitlilik, Mugla
ekotipi
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Honey bees are social insects that live in colonies in the Apidae family, the genus
Apis. Honey bees are the most important pollinators of plant-based agricultural
products in the world, 1t has a key role in nature economically and ecologically.
Turkey has many ecotypes that adapt to different areas with its various climatic
characteristics, geographical conditions and the presence of habitats it hosts.

One of these ecotypes is Mugla ecotype, Apis mellifera anatoliaca. This ecotype;
adaptation to Mugla climatic conditions shows the from other ecotypes with its
reproduction pattern and morphological features. But Apis mellifera anatoliaca there
are very few studies to reveal the genetic diversity of the Mugla ecotype.

For this purpose, we examined the genetic similarities and differences between and
within the population of Apis mellifera anatoliaca subspecies, Mugla ecotype using
ISSR molecular marker technique. In this study, the inner-population and inter-
population genetic diversity of 130 bee samples from 13 different populations
collected from 10 different locations in Mugla province were analyzed using ISSR
markers. POPGENE Version 1.32 and GenAlex Version 6.05 computer software
were used to analyze the data obtained as a result of the scans. As a result of the
analyzes, a total of 425 loci were detected with 10 ISSR primers, and an average of
42 polymorphic loci per primer was detected. The number of polymorphic loci in the
populations ranges from 107 to 213.

The data of the populations were analyzed, the average number of alleles (Na) and
the average effective allele number (Ne) observed for all populations was found be
be 1.99+0.04 and 1.41+0.35 respectively. Genetic diversity value (h) and Shannon



constant of Nei for all populations was determined as 0.24+0.18 and 0.38+0.24
respectively. While the location with the lowest genetic diversity among all
populations was determined as Seydikemer, the location with the highest genetic
diversity was determined as Bodrum. In addition, the total genetic diversity (Hy) and
genetic diversity within the population (Hs) of all populations was found to be
0.24+0.03 and 0.12+0.01 respectively, genetic differentiation coefficient (Gsr) of the
populations was determined as 0.50, and gene flow value (Nm) was 0.49.

As a result of the analysis, the distance of 13 districts from each other was
determined by the genetic distance value of Nei. Marmaris and Dat¢a populations
were found to be genetically closest to each other. Marmaris and Yatagan
populations were found to be genetically most distant. Molecular Analysis of
Varience (AMOVA), was performed using the GenAlex Version 6.05 program. As a
result of Molecular Analysis of Varience (AMOVA), it was observed that the
variation was 51 % within the population and 49 % among the populations.

Keywords: Apis mellifera anatoliaca, ISSR, genetic diversity, Mugla ecotype
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1. GIRIS

1.1. Bal Anis1

Arilar, diinya lizerinde bilinen yaklagik olarak 22.000 tiirle temsil edilirler. En bilinen
ve en 6nemli ar1 tiirii ise bal arilaridir. Bal arilar1 yagam dongiisii ve diizeniyle besin
zincirimiz i¢in vazgegilemez bir organizmadir. Bir¢ok {iriin ve ¢igekli bitkiler i¢in en
onemli tozlayicilarin basinda gelirken arilardan elde edilen iiriinlerde bir o kadar
onemlidir. Onemli {iriinleri arasinda polen, ar1 siitii, propolis, bal mumu yer alir. Tiim
bunlar g6z 6niine alindiginda bal arilarinin kaybi1 hem besin zincirinde hem de tiim

diinyada ekolojik dengenin bozulmasina sebep olur (Cakmak, 2004; Kence, 2006).

Tirkiye cografik olarak Asya, Afrika ve Avrupa olmak tizere 3 kitanin kesisim
noktasinda bulunan ve bu kitalar arasinda koprii kuran énemli bir iilkedir. Ulkemiz
sahip oldugu c¢esitli iklim o&zellikleri, cografik kosullar ve barindirdigi farkli
habitatlardan dolay1 bir¢ok bitki ve hayvan tiirlinlin gen merkezi konumundadir.
Ulkemizde 10.000°den fazla bitki tiiriiniin varlig1 floranin ¢ok cesitli olmasinin temel
sebebidir. Bu bitki zenginligi sonucunda ise iilkemizde goriilen bal arisi
popiilasyonunda muazzam bir ¢esitlilik s6z konusudur (Adam, 1987; Smith, 2002;
Kence, 2006; Kandemir, 2018; Oskay vd. 2019).

Ulkemizde aricilik, geleneksel olarak yapilan tarim faaliyetlerinin énemli bir kismimi
olusturmaktadir. Toplumlar igin arilar 6nemli bir yer tuttugu i¢in bu ¢alisma ile yeni
bir bakis a¢is1 kazandirmasi hedeflenmis ve iilkemiz genetik ¢esitliligine bir katki

saglanmas1 amaclanmastir.

1.1.1. Bal aris1 tarihgesi

Kretase doneminde yeryiiziinde bitki Ortiilerinin olusmaya baslamasiyla birlikte
cicekli bitkiler ortaya ¢ikmis ve arilar o zamandan beri diinya iizerinde
bulunmaktadir. Eski Hint, Misir, Yunan, Babil ve Hitit uygarliklar1 ile yapilan
aragtirmalar sonucunda arilar ve bal ile ilgili 6nemli bilgilere ulagilmigtir (Sekil 1.1.).

Cesitli  kaynaklardan elde edilen verilere bakildiginda Misirlilarin  arilarla



ilgilendiklerini ve papiriislere bal ile tedavi gordiiklerini yazmislardir (Cane, 2008;
Yasar, 2010).

Jeolojik olarak en eski korunmus bal arilari, Dogu Prusya'daki Baltik kehribarinda
bulunmustur ve tarihsel olarak 50 milyon yil 6ncesine dayanmaktadir. Bal arisinin
dogada ilk yasam yerleri agaclarin govdeleri ve biiyiik kayalarin oyuklaridir. Zaman
igerisinde arilarin insanlarin dikkatini ¢ekmesi ile arilar ilkel kovanlara alinmistir.
Ilerleyen zamanlarda uygun yasam kosullari saglanmaya calisarak ilkel kovanlar
yerini modern kovanlara birakmistir (Dogaroglu, 2008; Srinivasan, 2010; Koday ve
Karadag, 2020).

Sekil 1.1. Arkeolojik ¢alismalardan elde edilen ar1 motifi (Hammad, 2018)

1.1.2. Bal anis1 taksonomik simiflandirilmasi

Apis mellifera (Linnaeus, 1758), Hymenoptera (Zar Kanathlar) takiminin, Apidae

familyasinin, Apis cinsi igerisinde yer almaktadir (Cizelge 1.1.).



Cizelge 1.1 Bal arilarimin taksonomik siniflandirilmasi (Soysal vd. 2010)

Alem Animalia (Hayvanlar)
Sube Arthropoda (Eklem Bacaklilar)
Alt Sube Hexapoda (Altibacaklilar)
Smmif Insecta (Bocekler)
Takim Hymenoptera (Zar Kanatlilar)
Familya Apidae
Alt Familya Apinae
Cins Apis
Tiir Apis mellifera

Bal arilar1 sistematik olarak diinya tizerinde ilk olarak Apis dorsata, Apis cerena,
Apis florea, Apis mellifera olmak tizere 4 farkl: tiire ayrilmistir (Ruttner, 1988). Daha
sonra yapilan galismalarla birlikte bu saymin daha fazla oldugu ortaya konmustur.
Apis cinsi giiniimiizde ise 10 farkl: tiir ile temsil edilmektedir (Otis, 1996; Soysal vd.
2010; Taskiran vd. 2017). Bu tiirler;

- Apis andreniformis
- Apis cerena

- Apis dorsata

- Apis florea

- Apis koshevnikovi
- Apis laboriosa

- Apis mellifera

- Apis nicrocincta
- Apis nuluens

- Apis binghami dir.

1.1.3. Apis mellifera alttiirlerinin siniflandirilmasi

Molekiiler ve morfometrik karakterizasyonlarina dayanan ¢alismalar sonucunda

giintimiizde Apis mellifera 33 alttiire ve 5 evrimsel gruba ayrilmistir (Cizelge 1.2.)




(Ruttner, 1988; Ilyasov vd. 2020). Ilyasov ve arkadaslari yaptigi calismada bal

arilarmin 5 evrimsel soya ayrildigini bildirmislerdir. Bu soylar; A, C, M, O ve Y dir.

Bununla birlikte A soyunun altsoyu olan Z soyunun var oldugunu ve bir alttiire sahip

olan Y soyu oldugunu belirtmislerdir (ilyasov vd. 2020). Bu soylar;

Grup A (Merkezi ve Gliney Afrika)

Grup C (Dogu Avrupa ve Kuzey Akdeniz)
Grup M (Kuzey Afrika, Kuzey ve Bat1 Avrupa)
Grup O (Orta Dogu ve Dogu Akdeniz)

Cizelge 1.2 Afrika alttiirleri (ilyasov vd. 2020)

Alttiir ada Yaygin Ismi Soy Yayillma Alam
Apis mellifera lamarckii Misir Bal Arist 0] Misir, Sudan
Apis mellifera litorea Dogu Afrika Kiy1 Bal aris1 A Kenya
Apis mellifera adansonii Bat1 Afrika Bal arisi A Nijerya, Uganda,
Zambiya, Senegal
Apis mellifera scutellata Afrika Bal Arist A Kenya, Tanzanya,
Uganda, Giiney Afrika
Apis mellifera Dogu Afrika Dag1 Bal aris1 A Kenya, Tanzanya
monticola Daglar
Apis mellifera capensis Cape Bal Arist A Giiney Afrika
Cumhuriyeti’ndeki
Cape Bolgesi
Apis mellifera unicolor Madagaskar Bal Arist A Madagaskar
Apis mellifera simensis Etiyopya Bal Arisi A Etiyopya
Apis mellifera Sahra Bal Arist A Fas, Cezayir, Tunus,
sahariensis Bat1 Sahra
Apis mellifera Tellian Bal Aris1 A Fas, Libya, Tunus
intermissa
Apis mellifera Arap Bal Arist Y Arap Yarimadast,

jemenitica

Suudi Arabistan,




Cizelge 1.3 Bat1 Asya ve Orta Dogu alttiirleri (ilyasov vd, 2020)

Alttiir adi Yaygin ismi Soy Yayillma Alam
Apis mellifera ruttneri Malta Bal Arisi A Malta
Apis mellifera syriaca Suriye Bal Arist z Suriye, Israil, Liibnan
Apis mellifera Avrupa Kara Bal Aris1 M Fransa, Birlesik
mellifera Krallik, Tsvigre,
Rusya'nin Avrupa
kismi, Polonya
Apis mellifera Tian Shan bal aris1 @) Kazakistan'in Tian
pomonella Shan daglari,
Kirgizistan
Apis mellifera Xinyuan bal aris1 M Cin Uygur Ozerk
sinisxinyuan Bolgesi
Apis mellifera meda Fars bal aris1 Z Iran, Irak, Suriye,
Tiirkiye
Apis mellifera Kafkas bal arist C Gliney Rusya, Tiirkiye,
caucasica Giircistan
Apis mellifera Ermeni bal arisi O Giiney Rusya,
Remipes Ermenistan, Iran,
Gircistan
Apis mellifera Anadolu bal ar1s1 Z [ran, Ermenistan,
anatoliaca Suriye, Tiirkiye




Cizelge 1.4 Avrupa alttiirleri (ilyasov vd. 2020)

Alttiir adi Yaygin ismi Soy Yayillma Alam
Apis mellifera Ispanyol bal arist M Ispanya, Portekiz
iberiensis
Apis mellifera Makedon bal aris1 Cc Bulgaristan,
makedonca Yunanistan,
Makedonya, Ukrayna
Apis mellifera ligustica Italyan bal aris1 Cc Italya
Apis mellifera carnica Karniyol bal arisi C Slovenya, Bulgaristan,
Polonya, Avusturya
Apis mellifera Karpat bal aris1 C Ukrayna, Bulgaristan,
carpathica Romanya, Moldova
Apis mellifera Bulgar bal aris1 C Bulgaristan
rodopica
Apis mellifera Yunan bal aris1 C Yunanistan
cecropia
Apis mellifera siciliana Sicilya bal arist C Sicilya
Apis mellifera adami Girit bal aris1 C Girit
Apis mellifera cypria Kibris bal aris1 C Kibris
Apis mellifera Rus bozkir bal arisi Cveya O Giiney Rusya, Ukrayna
artemisia
Apis mellifera sossimai Ukrayna bal aris1 Cveya O Kirim, Giiney Rusya,
Ukrayna
Apis mellifera taurica Kirim Bal Arisi Cveya O Kirim, Giiney Rusya,

Ukrayna




1.1.4. Tiirkiye’de bulunan Apis mellifera alttiirleri

Tiirkiye’de bulunan bal aris1 popiilasyonlarin1 tanimlamaya ¢aligan ilk bilim insani
Buttel Reepen (1906)’dir. Tiirkiye’de aricilik hakkinda ilk bilimsel ¢calismalar1 yapan
ise Frederick Simon Bodenheimer’dir. Bodenheimer, 1940’11 yillarda Ankara Zirai
Miicadele Arastirma Enstitiisi Entomoloji bolimiini  kurmustur. Anadolu bal
arilarin1 morfolojik olarak tanimlamis ve Anadolu’da bulunan bal aris1 alttiirlerinin
yasadig1 cografik alanlar dogrultusunda yedi farkli bolgeye ayirmistir (Bodenheimer,
1942; Kekegoglu, 2010; Kandemir, 2018; Geng ve Cengiz, 2020).

Tiirkiye zengin topografik yapisi, farkli iklimlerin bir arada goriilmesi, dogal bitki
ortiisti ve gesitliligiyle onemli ar1 irklarina sahip olan bir {ilkedir. Tiirkiye’de var olan
bal aris1 alttiirleri; Apis mellifera anatoliaca, Apis mellifera meda, Apis mellifera
caucasica, Apis mellifera syriaca, Apis mellifera carnica’dir (Ruttner, 1988; Oskay,
2008; Sirali vd. 2017; Kandemir vd. 2010; Kandemir, 2018). Ulkemizin Kuzeybati
bolgesinde yer alan Trakya bolimiinde Apis mellifera carnica (karniyol arisi),
Giineydogu bolgesinde, Hatay ve c¢evresinde Apis mellifera syriaca (Suriye arisi),
Giineydogu Iran sinirmda Apis mellifera meda (Iran aris1), Dogu Karadeniz
bolgesinde ve Kafkasya sinirinda bulunan ari ki ise Apis mellifera caucasica
(Kafkas aris1) ‘dir. Anadolu’nun genis bir cografik alaninda yayilis gésteren ise Apis
mellifera anatoliaca (Anadolu aris1) 'dir ve iilkemizde en yaygin goriilen ar1 irkidir
(Adam, 1987; Ruttner, 1988; Sirali vd. 2017; Geng ve Cengiz, 2020). Apis mellifera
anatoliaca’nin yayilis alan1 kuzey-giiney yoniinde Sinop’tan baslayarak Toros
Daglarina, bati-dogu yoniinde ise Ege Bolgesi’nden baslayarak Sivas’a kadar olan
genis bir alan igerisinde yer almaktadir (Ruttner, 1988; Kaftanoglu, 2001;
Kekegoglu, 2010; Sirali vd. 2017).

Tiirkiye’nin farkli cografik bolgelerinde yer alan Anadolu arist Apis mellifera
anatoliaca, viicut rengi, bal verimi, fizyolojik yapi, morfolojik ve koloni davranis
Ozellikleri agisindan cesitlilik gostermektedir ve yasamini siirdiirdiigii bolgenin
ekolojik sartlarina adapte olan ekotipleri igerisinde barindirmaktadir (Maa, 1953;
Siral1 vd. 2017; Taskiran vd. 2017). Anadolu ar1 irkinin ekotipleri genom veya gen
frekans1 bakimindan farklilik gostermeyebilir. Fakat her ekotip i¢inde yasamini
stirdiirdiigli alanin endemik ¢evresel sartlarina bagl olarak bir takim farkli 6zellikler

gostermektedirler (Kaftanoglu, 2001; Smith, 2002; Kandemir vd. 2005; Kekegoglu,



2009; Sirali vd. 2017). Buna bir 6rnek olarak Mugla ekotipi verilebilir. Anadolu
arisinin Ege Bolgesinde yer alan arilar, bolgenin ekolojik sartlarina uyum saglamig
bir ekotip olarak kabul edilmektedir (Sirali vd. 2017). Mugla arisinin Ege ekotipinin
orijin bdlgesi Mugla ve ¢evresi olmasina ragmen Izmir’den baslayip Antalya’ya
kadar olan sahil bolgesinde de yayilis gostermektedir (Ruttner, 1988; Kaftanoglu,
2001; Karacaoglu, 2004; Sirali vd. 2017). Bu ekotip; iireme diizeni, morfolojik
Ozellikleri ve Mugla bdlgesinin iklim kosullarina daha iyi uyum gostermesinden

dolay1 digerlerinden ayrilmistir (Kekegoglu, 2009; Sirali vd. 2017; Oskay vd. 2019).

Mugla ili 1.654 km? yiizdl¢iimiine sahip, 36° 17" ve 37° 33 Kuzey, 27° 13’ ve 29°
46> Dogu koordinatlar1 arasinda Akdeniz ve Ege’nin birlestigi yerde bulunan
ilimizdir (Acar, 1998). Mugla ilinde aricilik faaliyetleri 6nemli bir yer tutmaktadir.
Mugla’nin bitki oOrtiisi ve orman florasinin biiyilk bir kismimi ¢am agaglari
olusturmaktadir ve bu nedenle Mugla ili, ¢gam bali iiretiminde 6nemli bir merkez
konumunda yer alir. Diinya lizerinde ¢cam bali liretimi Tiirkiye ve Yunanistan
tarafindan saglanmakta ve Tiirkiye ¢am bali tiretiminde liderdir (Giinbey, 2009). Bu
sebeple bu galismada Mugla ekotipi Mugla’ya 6zgiin oldugu icin arastirma alani

olarak Mugla ili se¢ilmistir.

1.1.5. Bal anis1 koloni bireyleri

Bal arilar1 koloni halinde yasayan ve birbirleriyle iletisim kuran sosyal boceklerdir.
Koloni kavrami ise, bir kovan igerisinde bulunan bir adet ana ar1, on binlerce is¢i ar1
ve ylizlerce erkek aridan meydana gelen ve birbirleriyle bir diizen igerisinde ortak
olarak yasayan ar ailesidir (Sekil 1.2.). (Akyol, 2007; Dogaroglu, 2008). Koloninin
popiilasyonunu belirleyen ise is¢i arilardir ve is¢i arilarin sayilari mevsime ve koloni
icerisinde sartlara bagl olarak degiskenlik gosterir. Isci arilarin sayilar1 ilkbahar
baslangicinda en diisiik seviyelerde olurken bu say1 yaklasik olarak 10-15 bin
arasinda goriiliir. Bal mevsim zamaninda ise is¢i arilarin sayist en yliksek seviyelere
ulagir ve 70-80 bin civarinda goriilebilir. Erkek ar1 sayisi ise en ¢ok bulunduklari
donem olan ogul zamaninda 300-500 civarindadir. Cok gii¢lii bir kolonide ise bu say1
binlere kadar ¢ikabilir. Ana ar1 ve is¢i arilar dollenmis yumurtadan meydana gelen
disi bireylerdir, erkek ar1 ise dollenmemis yumurtadan meydana gelir ve genetik
ozelliklerini sadece ana aridan alir (Cane, 2008; Dogaroglu, 2008; Akyol, 2007).



Isgi Kralige Erkek

Sekil 1.2. Ar1 kolonisini olusturan bireyler (Bhokray, 2016)

1.15.1. Ana ari

Bal aris1 kolonisi igerisinde ig¢i ve erkek bireylere gore daha uzun bir viicut yapisina
sahip olan ve diger bireylerden daha ince yapida sadece bir adet ana ar1 yer alir.
Kanatlar1 viicuduna oranla kisa oldugu i¢in u¢ma yetenegi ¢ok gelismis olmayan ana
ar1 yumurtlama ozelligine sahip olmasi nedeniyle koloni i¢in 6nemli bir yer tutar.
Ciinkii ana ar1 koloninin kalitsal o6zelliklerinden sorumlu olup koloninin gen
kaynagidir ve koloninin devamliligini saglayarak koloniyi bir arada tutar (Dogaroglu,
2008; Geng ve Cengiz, 2020).

Ana ar salgiladigi feromonlar sayesinde kovan igerisindeki sosyal diizeni saglar ve
kovan igerisindeki bireyler birlikte yasamlarini siirdiiriirler (Geng ve Cengiz, 2020).
Ana an ¢iftlesme haricinde kovan disina ¢ikmaz. Ergin hale geldikten bir hafta sonra
ana ar1 ¢iftlesme ugusuna ¢ikmaya baglar (Akyol, 2007; Dogaroglu, 2008). Ana
arinmn beslenmesi ve temizligi ise is¢i arilar araciligiyla yapilir. Isci arilar ana armm

beslenmesini ari siitii ile gerceklestirirler (Dogaroglu, 2008; Cane, 2008).

Ana a1 petek gozlerinin sekline gére yumurtalarini birakir. Petek gozleri dar ise ana
ar1 gbze is¢i ar1 yumurtasi birakir, eger petek gozii biiylik ise dollenmemis erkek ar1
yumurtast birakir (Akyol 2007). Ana ar1 giinliik ortalama olarak 1500-2000 adet
yumurta birakabilir. Giiglii bir kolonide bir yilda ana armin birakti§i yumurta sayisi
ortalama olarak 200.000 civarinda olabilmektedir (Akyol, 2007; Dogaroglu, 2008;
Geng ve Cengiz, 2020).

Bir ana arinin yasam siiresi ortalama olarak 3-5 yil olmakla birlikte 7 yila kadar

yasayabilirler. Fakat yasli ana arinin yumurtlama yetenegi zayiflar ve petek gozlerine



daha az ve dollenmemis yumurta birakir, bunun sonucunda ise gii¢siiz koloniler
ortaya ¢ikar (Dogaroglu, 2008; Geng ve Cengiz, 2020).

1.1.5.2. Isci art

Doéllenmis yumurtalardan meydana gelen disi bireyler olup kolonide viicut yapisi
olarak en kii¢iik bireylerdir. Koloninin en kalabalik grubu is¢i arilardir ve koloni
icerisindeki sayilari 60.000-80.000 bin araliginda degisir. Mevsime gore sayilari
degisiklik gostermektedir. Arilarin aktif oldugu dénem olan ilkbahar ve yaz aylarinda
yogun bir sekilde calistiklarindan dolay1 ortalama Omiir siireleri 35-40 giindiir. Kis
mevsiminde ise kovan disina c¢ikmazlar ve bu siire 4-5 aya kadar c¢ikabilir
(Dogaroglu, 2008).

Isci arilar birbirleriyle isbirligi halinde koloni igerisindeki biitiin isleri iistlenirler. Is¢i
arilarin baslica gorevleri koloni igerisinde petek gozlerini ve kovani temizleme, ari
siitli salgilama, geng ve yagl larvalar1 besleme, kovanin onarilmasi, havalandirilmasi
ve koloniyi dis etkenlerden koruma, ana armin beslenmesi ve temizligi, polen nektar
ve su toplamadir. Isci arilar ilk 20 giinliik siire icerisinde kovanin iginden

sorumludurlar ve kovan digina ¢ikmazlar (Dogaroglu, 2008).
Ergin hale gelen is¢i ar1 gorevlert;

0-3 giin: Petek gozlerini temizleme.

3-6 giin: Yasli larvalar1 besleme.

6-12 giin: Geng larvalar1 besleme ve Ar siitii salgilama.
12-18 giin: Petek gozlerini inga etme.

12-18 giin: Kovan 6niinde bekgilik yapma.

21. giinde kovan disina ¢ikip kovana nektar, bal, su tasima, propolis toplama gibi
gorevleri yerine getirirler. Kovan disinda ¢alisan bu arilar ise ‘tarlaci arilar’ olarak

adlandirilirlar (Cane, 2008; Dogaroglu, 2008).
1.15.3. Erkek art

Erkek arilar dollenmemis yumurtadan meydana gelirler ve kolonide bulunan diger

arilardan daha tombuldurlar. Koloni igerisindeki gorevi ¢iftlesme ugusuna ¢ikan ana
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ar ile ¢iftlesmektir. Dilleri ¢ok kisa oldugu igin ¢icekten nektar toplayamazlar.
Petekten bal alarak beslenebilirler ve ignesi olmadigi i¢in kendilerini Savunma
Ozelligine sahip degillerdir. Fazla bal tiiketimi nedeniyle kis aylarinda kovan
icerisinde erkek ar1 bulundurulmaz. Isci arilar tarafindan bal stoklar iizerinden
uzaklastirilip 6liime mahkum edilirler. Yasam siireleri yaz aylarinda ortalama olarak
55-60 giin araligindadir. Fakat kovan anasiz kalirsa is¢i arilar erkek arilart

Oldiirmezler ve bu erkek arilar kovan igerisinde kis1 gegirecek kadar yasayabilirler

(Dogaroglu, 2008).

1.1.6. Bal arillarimin yasam dongiisii

Bal arilarimin gelisimi 4 evreden olusur (Sekil 1.3.). Bunlar;

- Yumurta

- Larva

- Pupa

- Ergin (Akyol, 2007; Cane, 2008; Dogaroglu, 2008)

ﬁ Yumurta

_ Larva R
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Sekil 1.3. Bal aris1 yasam dongiisii (Chen vd. 2021)

Ergin

1.1.6.1. Yumurta Evresi

Ana ar1 petek goziiniin taban kismina bir adet yumurta birakir (Sekil 1.4.). Yumurta
doénemi biitiin koloni bireylerinde 3 giin siirer. Ug giiniin sonunda bu yumurtalarin

kabuklar catlayarak larva evresine gegerler. Ana ar1 disinda is¢i ar1 da yumurtlama
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Ozelligine sahiptir fakat ana ar1 koloni igerisinde bulundugu siirece is¢i arilar petek
gozlerine yumurta birakamazlar. Bunun sebebi, ana arinin salgiladigi feromonlarin
is¢i arilarin yumurta birakmasina engel olmasidir. Ana ar1 6ldiiglinde ya da koloni
icerisinde ana bulunmadigi zamanda feromon etkisi ortadan kalkar ve is¢i arilar
yumurtlama 6zelligi kazanirlar ve buna ‘yalanci ana’ denir. Fakat ana arilarin yaptigi
gibi her petek gozlerine bir adet yumurta birakmak yerine isci arilar rastgele sekilde
yumurta birakirlar. Bunun sonucunda bir petek goéziinde 10-20 adet yumurta
bulunabilir (Akyol, 2007; Dogaroglu, 2008).

Sekil 1.4. Bal aris1 yumurta evresi (Burlew, 2020)

Ana arn petek goziine yumurta birakmadan dnce peteklerin i¢i is¢i arilar tarafindan
kontrol edildikten sonra bir kez de ana ar1 tarafindan kontrol edilir. Ana ar1 petek
goziine kafasini sokar ve antenleriyle petek capinin Olgtiikten sonra petek capinin
boyutuna gore dollenmis veya dollenmemis yumurta birakir. Eger petek gozii dar ise
dollenmis yumurta, petek gbzii genis ise dollenmemis yumurta birakir. Yumurta
dénemi 3 giin siirer ve embriyonik gelisim tamamlanir ve larva agiga ¢ikar (Akyol,

2007; Dogaroglu, 2008).

1.1.6.2. Larva evresi

Larva evresinde ana ari, is¢i ar1 ve erkek arinin beslenme sekli birbirinden farklilik
gostermektedir. Ana ar1 6 giin siiren larva donemi boyunca sadece ar1 siitiiyle

beslenir. Is¢i ve erkek arilar ilk 3 giin an siitiiyle, sonraki 3 giin ise bal ve polenle

12



beslenir. Ana ar1 ve is¢i arilar déllenmis yumurtadan gelisen disi bireylerdir ve bu
bireylerin donilisiimii larva donemindeki beslenme sekli farkindan olugmaktadir

(Dogaroglu, 2008).

Arn larvasi, organlar1 gelismemis beyaz renkli bir kurtcuktur ve gelisim déneminin
tek beslenme evresi larva donemidir (Sekil 1.5.). Larva donemi bitiminde larva

pupaya doniisiir (Dogaroglu, 2008).

Sekil 1.5. Larva donemi (Blackiston, 2021)

1.1.6.3. Pupa evresi

Pupa evresi, larva ve ergin evre arasinda bir gegis evresidir (Sekil 1.6.). Bu evrede
anatomik yapi meydana gelir ve bu evrede; bas, gogiis, karin, agiz parcalari ve
bacaklar olusur. Ergin hale gelince petek gozlerini delip disariya ¢ikarlar (Dogaroglu,
2008).
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Sekil 1.6. Pupa evresi (Blackiston, 2021)
1.1.6.4. Ergin evre

Pupa yetiskin hale geldiginde petek igerisinden ¢ikar. Ergin hale gelen arilar belirli

bir siire kanatlarin1 kullanamazlar (Sekil 1.7.). Viicudunu tamamen kuruttuktan sonra

hareket etmeye baslarlar (Dogaroglu, 2008).

Sekil 1.7. Ergin evre (Humagain, 2017)
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1.1.7. Tiirkiye’de aricihi@in mevcut durumu

Aricilik Anadolu’nun en eski iiretim teknikleri arasinda yer almaktadir. Tiirkiye
zengin bitki florast ve uygun ekolojik ozellikleriyle aricilikta 6nemli bir iilke
konumundadir. Tiirkiye’nin florasinin zengin olmasi aricilik i¢in 6nemli bir
avantajdir. Tirkiye’de dogal olarak bulunan ve kiiltiire alinan nektarli bitki tiirii
yaklagik olarak 300°diir. Diinya {izerinde bulunan ball1 bitkilerin % 75’ 1 lilkemizde
yetismektedir (Sirali, 2009; Burucu ve Giilse Bal, 2017).

Ulkemiz aricilik igin ¢ok elverisli olmasina karsin gesitli nedenlerle aricilik faaliyeti
potansiyelinin ¢ok altinda kalmaktadir (Oskay 2008; Sirali vd. 2018). Ulkemizde
bulunan kovan basma diisen bal verimi diisiik seviyelerdedir. Ulkemizde 2020
verilerine gore 8.1 milyon kovan bulunurken bal iiretim miktar1 104 bin tondur.
Tiirkiye diinyada kovan miktar1 bakimindan 3. sirada yer alir. Fakat kovan basina

verim ise 12,7 olup oldukea diisiiktiir (TUIK, 2021; Burucu, 2022).

Ulkemizin 2021 yilinda toplam kovan varlig1 8,7 milyon olup bir dnceki yila oranla
% 6,8 artis meydana gelmistir. Tirkiye’de iller igerisinde kovan varligi verileri
incelendiginde 949 bin arili kovan varligina sahip olan Mugla birinci sirada yer
alirken, 604 bin kovan varligina sahip olan Ordu ili ikinci sirada ve 482 bin kovan
varligi ile Adana ili tigiincii sirada yer almaktadir. Mugla ili 6nceki yila oranla kovan

varhigi bakimindan % 5,4 oraninda artis gostermistir (Burucu, 2022).

Tiirkiye kovan varligi bakimindan yiikselis gosterdigi halde bal iretimi, bir 6nceki
yila gére % 7,4 oraninda azalma gostererek 96 bin ton iiretim gerceklesmistir. Iller
bazinda bal iiretim miktara bakildiginda 12.336 ton ile Adana birinci sirada yer
alirken, 11,377 ton ile Ordu ikinci ve 5.744 ton ile Sivas flgiincii sirada yer
almaktadir (Burucu, 2022).

Tiirkiye’de en yiiksek kovan varligina sahip Mugla ili 2021 yilinda 3.820 ton iiretim
gerceklesmis olup onceki yila gore % 37,4 oraninda azalmistir. Mugla ili cam bali
iiretiminde ¢ok ciddi bir diisiis yasanmistir. Bu diislislin sebepleri arasinda ¢cam bali
tretiminde gerekli olan kosnil boceklerinin iklimsel degisimlerden olumsuz
etkilenmesi ve 2021 yilinda Mugla bdlgesinde meydana gelen orman yanginlarindan
kaynakli olarak kosnil boceklerinin popiilasyonlarinin azalmasi ve ¢gam ormanlarinin
kaybolmasi etkili olmustur. Tiim bu etkenler sonucunda Mugla ilinde ¢am bali

tiretiminde diisiis ve verim kayiplar1 yasanmistir. Tiirkiye kovan varligi bakimindan
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lider konumda yer alan Mugla yukarida sayilan sebeplerden dolayr bal iiretiminde

dordiincii siraya gerilemistir (Burucu, 2022).

Mugla bolgesinde yer alan ormanlarin eski giiciine kavusturulmasi ve bal arisi
popiilasyonunda yasanan ve yasanabilecek disiislerin 6nlenmesi, 6nemli bir gen
kaynagi olan Mugla ekotipinin koruma altina alinmasi iilkemiz agisindan

bakildiginda biiyiik 6nem tagimaktadir.

1.2. PCR

Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR), DNA zinciri lizerinde belirli dizilerin enzimatik
olarak in vitro olarak ¢ogaltilmasi esasina dayanan bir yontemdir. Bu teknik 1985
yilinda Karly Mullis tarafindan kesfedilmis ve Mullis 1993 yilinda ‘Nobel Kimya’
odiiliine layik goriilmiistiir. PCR yiiksek 6l¢iide duyarli ve 6zgiin bir teknik olup az
miktarda DNA’ya ihtiya¢ duyarak c¢ogaltma islemini gergeklestirir. PCR
mekanizmasinin amaci, Ozgiin bir bolgenin dizisinin birgok kopya halinde
cogaltilmasina dayanir. PCR; gen klonlama, mutasyon teshisi, adli tip, mikrobiyoloji
calismalari, tiirler arasi polimorfizm belirlenmesi gibi cok cesitli alanlarda

kullanilmaktadir (Kahya vd. 2013; Devrim ve Kaya, 2004; Ulu ve Cacina, 2020).

1.2.1. PCR Asamalari

PCR mekanizmasi genel olarak {i¢ asamadan olusmaktadir (Sekil 1.8.). Bunlar;

- DNA zincirini a¢ilmasi (Denatiirasyon)
— Primerlerin baglanmasi (Annealing)

- Primer uzamasi (Extension) (Devrim ve Kaya, 2004)
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Sekil 1.8. PCR basamaklar (Karatop, 2021)

Denatiirasyon agamasinda kalip DNA yiiksek sicakliga maruz birakilarak ¢ift sarmal
halinde bulunan DNA iplikleri birbirinden ayrilir. Yiiksek sicaklik 91-98 °C arasinda
degisiklik gosterir. Yiiksek sicaklikta ¢ift sarmalli DNA’nin hidrojen baglar1 kopar
ve iki tane tek iplikli DNA molekiilii meydana gelir (Kahya vd. 2013; Ulu ve Cacina,
2020). G+C oran fazla olan dizilerde denatiirasyon sicaklig1 daha fazla artirilabilir.

Denatiirasyonun tam olarak meydana gelmemesi durumunda verim diiser (Devrim ve
Kaya, 2004).

Primer baglanmas1 asamasinda reaksiyon sicakligi 55-65 °C’ye diisiiriiliir ve boylece
primerler tek zincirli DNA molekiiliiniin kendi baz dizilerine karsilik gelen
sekanslarmma baglanirlar. Primer baglanmast i¢in uygulanan 1simin  miktari,

primerlerin baz uzunluguna ve igerigine baghdir (Devrim ve Kaya, 2004).

Daha sonra primerlerin uzamasi icin sicaklik 72 °C’ye ¢ikarilir ve DNA’ya baglanan
primerler polimeraz enzimi (Taq DNA Polimeraz) araciligiyla DNA zincirini 5°-3’
yoniinde uzatir. PCR bu {i¢ asamanin 20-40 kez arasinda tekrarlamasiyla DNA’nin
coklu kopyalari elde edilir (Ulu ve Cacina, 2020). Dongii sayis1 kalip olarak
kullanilan DNA’nin konsantrasyonuna bagli olarak degisiklik gosterir. Cok fazla
dongii olmasi sonucunda spesifik olmayan iirlinler olusturarak hatalara yol acabilir

(Devrim ve Kaya, 2004).

1.2.2. PCR reaksiyonu optimizasyonu
PCR mekanizmasinin optimum diizeyde c¢alisabilmesi i¢in gerekli sartlarin
ayarlanmasi gerekir. PCR sartlarinin ayarlanamamasi durumunda bazi problemler

ortaya ¢ikabilir. Bunlardan bazilari ise;
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- Orneklerde inhibe edici maddelerin bulunmasi

- Bilesenlerin miktarinin yanlis kullanimi

- Belirlenen dongii sicakliklarinin iyi ayarlanamamasi
- Cevresel kontaminasyon riskleri

- Primer se¢iminin dogru olmamasi

- Genetik materyalin uygun izolasyon yapilamamasi (Kahya vd. 2013)

1.2.3. PCR’in Temel Bilesenleri

PCR reaksiyonunun gergeklesmesi i¢in gerekli olan ve kullanilan bilesenler; kalip
DNA, oligoniikleotid primerleri, ANTP karisimi, MgCl,, DNA polimeraz enzimi ve
PCR tamponudur (Tiirkyilmaz ve Esendal, 2002).

1.2.3.1. Kalip DNA

PCR’da ¢ogaltilacak DNA boliimiinii iceren kalip bir DNA molekiiliine ihtiyag
vardir. Bu DNA pargasi amaca gore belirlenir. Kullanilan kalip DNA’ya 6rnek olarak
genomik DNA, mitokondriyal DNA, kloroplast DNA, ¢esitli genler, plazmit ve faj
DNA verilebilir. Hedef diziyi iceren kalip DNA tek zincirli veya ¢ift zincirli sekilde
olabilir. Bunun yaninda hedef dizi olarak RNA’da kullanilabilir (Devrim ve Kaya,
2004).

Primerler tek zincirli DNA baz dizilerine komplementer olarak baglanirlar. Genel
olarak primerler 15-30 niikleotid baz uzunlugu arasinda bulunur. Cogu primer % 50-
60 oraninda G+C bilesimine sahip olurken bunlarin niikleotid uzunlugu 18-28
arasinda degiskenlik gosterir (Devrim ve Kaya, 2004). Primerler ticari olarak satin
aliabildigi gibi ¢esitli bilgisayar programlar: araciligiyla primer tasarimi yapilabilir.

(Devrim ve Kaya, 2004).

1.2.3.2. Polimeraz enzimleri

PCR isleminde DNA’nin ¢ogaltilmas1 agsamasinda Taq DNA polimeraz yaygin olarak
kullanilir. Bu enzim 1987 yilinda bulunmus ve PCR mekanizmasinin gelismesinde
onemli bir doniim noktas1 yaratmistir (Tirkyilmaz ve Esendal, 2002). Enzim 5°-3’

ekzoniikleaz aktivitesine sahiptir (Devrim ve Kaya, 2004). Bu sebeple sentezin yonii
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5’3’ seklinde ilerler. DNA polimeraz enzimleri sentezi baglatabilmek i¢in kalip
DNA iizerinde bulunan tamamlayici diziye baglanan primerlere gereksinim duyarlar.
Taq DNA polimeraz 1siya dayanikli diger enzimlere gére daha ¢ok kullanilir. Bunun
sebebi ise Tag DNA polimerazin her dongiide ortama ilave edilmesine gerek
duyulmamasidir. Bununla birlikte, yiiksek sicaklik ortaminda primerler daha spesifik

bir baglanma gosterir (Tiirkyilmaz ve Esendal, 2002).

1.2.3.3. Deoksiniikleotid-Trifosfat(dNTPs) karisimi

Deoksintuikleotid- trifosfatlar; dTTP, dATP, dGTP, dCTP’dir. DNA sarmallarinin
sentezlenmesi i¢in gerekli olan bilesenlerdir. Bilesenlerin 4’lii olarak birlikte
kullanilmalar1 halinde reaksiyon daha giivenilir sonuglar verir. Sentezlenen yeni
DNA’nin sayisi, uzunlugu, dongii sayist dNTPs karistminin miktar ile yakindan

iligkilidir (Devrim ve Kaya, 2004; Tiirkyilmaz ve Esendal, 2002).

1.2.3.4. Magnezyum derigimi

PCR reaksiyonu sirasinda DNA polimeraz aktivasyonu igin MgCl, ‘ye ihtiyag vardir.
Magnezyum bilesenleri kofaktor olarak ortamda bulunur. PCR reaksiyonunun verimi
ve Ozgilligli icin magnezyum iyonlarinin ortamda bulunmasi gereklidir.
Magnezyum iyonlarinin ortamda daha az bulunmasi halinde az iriin olusturur.
Bunun aksine ortamda fazla miktarda magnezyum iyonlarmin varligi spesifik
olmayan {irlinlerinin olusmasina sebep olup fazla miktarda {irlin meydana
gelmektedir. Yani magnezyum iyonlari ile PCR verimliligi yakindan iligkilidir
(Devrim ve Kaya, 2004; Kahya vd. 2013).

1.2.3.5. PCR tamponu

PCR reaksiyonunda kullanilan tamponlar; Tris, KCI, jelatin, Tween 20 ve bovin

serum albumini (BSA) enzim stabilitesine etki eder (Kahya vd. 2013).
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1.2.4. PCR kullanim alanlar

PCR giiniimiizde bir¢ok farkli amag i¢in yaygin olarak kullanilan bir yontemdir. Bu

yontemlerden bazilari;

- Prenatal tan1

- Hastalik teshisi

- Molekiiler klonlama
- Adli Tip

— Akrabalik teshisi

- Bitki Islah ¢alismalari
- Genetik cesitlilik

- Polimorfizm ¢alismalar1 (Devrim ve Kaya, 2004)

1.3. Markor Sistemleri

Markdor, genom {iizerinde bulunan 6zglin bir bolgenin tanimlanmasidir. Arilarin
genetik ¢esitliliginin belirlenmesi i¢in ¢esitli markor yontemleri vardir. Bunlar
morfolojik ve molekiiler olmak {izere ikiye ayrilirlar (Yorgancilar vd. 2015). ilk
yapilan ¢alismalar genellikle morfolojik karakterler tizerine yapilmis olmasina kargin
giinlimiizde gelisen molekiiler biyoloji yontemleri ile birlikte molekiiler ¢alismalar

bir ivme kazanmustir.

1.3.1. Morfolojik Markorler

Morfolojik markorler, bir canlinin dig yapisindan goriilebilen o6zellikleri kapsar.
Bunlar; kanat uzunlugu, g6z rengi, anatomik yapi gibi karakterlerden olusur. Basit
Mendel kalitimini gosteren oOzelliklerin aragtirilmasi esasina dayanir. Genler
hakkinda bilgi birikiminin az oldugu donemde bu markoérler ¢ok yaygin olarak
kullanilmaktaydi. Morfolojik markdrlerin gozlenmesi nispeten daha kolay bir yontem
olarak karsimiza ¢ikar. Fakat alel sayilarinin azligi sebebiyle kullanimi molekiiler

markdorlere gore daha kisithdir (Ozsensoy ve Kurar, 2012).
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1.3.2. Molekiiler Markorler

Genomda meydana gelen bir degisikligin popiilasyonda herhangi bir farklilik
meydana getirmesi polimorfizm olarak adlandirilir. Giiniimiizde tiir i¢i polimorfizm
tamimlanmas1 ve Vvaryasyonun tespit edilmesinde en yaygmn kullanilan yontem
molekiiler markérlerdir (Ozsensoy ve Kurar, 2012). Molekiiler markor veya
molekiiler isaretleyici, genom igerisinde bulunan bir gen bolgesi veya bir gen
bolgesine bagli bir DNA parcasi olarak adlandirilir (Filiz ve Kog, 2011). Bagka bir
ifade ile genom igerisinde bulunan bir DNA diziliminin farkliligin1 ortaya
koymaktadir. Morfolojik olarak birbirine ¢ok yakin olan tiirler ve tiir i¢i farkliliklar
molekiiler markor yontemleriyle birbirinden ayrilip tanimlanabilirler (Filiz ve Kog,
2011; Yorgancilar vd. 2015). Molekiiler markérler; fizyoloji, taksonomi, genetik
miithendisligi, popiilasyonlar arasi ve popililasyon i¢i ¢esitlilik seviyesinin
belirlenmesi, tiir tanimlanmasi, koruma programlarinin ¢esitlendirilmesi, bitki 1slah1
ve haritalama c¢alismalar1 i¢in kullanilir (Giiz ve Kilinger, 2012). Molekiiler
markdrler biyokimyasal markdrler ve DNA markérleri olarak ikiye ayrilir (Giiz ve
Kilinger, 2012). Biyokimyasal markorler olarak allozim ve izoenzimler
kullanilmaktadir. DNA markorleri kullanilmadan once tiir i¢i ve tiirler aras1 genetik
varyasyon calismalarinda elektroforetik enzim c¢alismalart yaygin olarak

kullanilmistir (Giiz ve Kilinger, 2012).

PCR kesfinden sonra molekiiler markor sistemleri gelistirilmistir. Bu yontemler
onceki yontemlere gore polimorfizmi daha yiiksek, ucuz, basit ve hizli yontemler
olarak karsimiza ¢ikmistir. PCR temeline bagli olan molekiiler markoérler arasinda;
Cogaltilmis Parca Uzunluk Polimorfizmi (AFLP), Basit Dizi Tekrarlar1 (SSR), Tek
Niikleotid Polimorfizmi (SNP), Basit Tekrarli Diziler Arast Polimorfizm (ISSR)

olmak iizere ¢esitli yontemler bulunmaktadir (Filiz ve Kog, 2011).

PCR temelli olmayan ve hibridizasyon temeline gore gelistirilen molekiiler markor
yontemi ise, Kesilen Pargalarin Uzunluk Polimorfizmi (RFLP)’dir. RFLP markérleri
kodominant o6zellik gosteren, yiiksek polimorfizm oranina sahip olan ve
tekrarlanabilirligi yliksek bir tekniktir. Dezavantaji ise fazla miktarda DNA’ya
ihtiya¢ duyulmasi ve maliyetinin yiiksek olmasidir. RFLP, popiilasyon ve tiir igi
genetik  ¢esitlilik, haritalama, akraba tiirlerin incelenmesi ¢alismalarinda

kullanilmaktadir (Sabir vd. 2008; Filiz ve Kog, 2011; Ozsensoy ve Kurar, 2012).
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RFLP molekiiller markdr teknigi bal arilart ¢alismalarinda kullanilmis ve bal
arilarinda ¢aligilan lokuslarin az olmasi sonucunda yapilan ¢aligmalar1 sinirlandiran

bir teknik olmustur (Okumus vd. 2012).

DNA markor temeline dayanan RAPD teknigi kullanilan ilk yontem olmustur.
Kromozom {izerinde 300°den fazla lokus tanimlanarak haritalandirilmas1 yapilmistir.
Fakat bu yontem dominant kaliim gostermesi ve tekrarlanabilirliginin disiik
seviyede olmasi nedeniyle kullanimi smirli kalmistir (Okumus vd. 2012). AFLP
(Cogaltilmis Parga Uzunluk Polimorfizmi), RFLP teknigi ile PCR temelli teknikleri
birlestiren bir yontemdir. RFLP molekiiler markor teknigi ile kiyaslandiginda AFLP
analizi RFLP’ye gore daha kolay olmasi ve daha az DNA’ya ihtiya¢c duymasi
sebebiyle daha avantajli bir yontemdir (Filiz ve Kog, 2011). DNA iizerine yapilan
calismalarla birlikte DNA’da bulunan bazlarin ve dizilislerinin birbirini ardisik

olarak tekrarlanmakta oldugu ortaya konulmustur (Agaoglu vd. 2010).

SSR (Basit Dizi Tekrarlari), 1-6 baz cifti arasinda, genomda rastgele dagilis gosteren,
polimorfik 6zellikte kisa DNA dizileri olup mikrosatellit olarak da isimlendirilirler.
SSR, kodominant kalitim gdsteren, genom igerisinde bol ve daginik halde bulunan,
tekrarlanabilirligi yliksek, bilgilendirici, yliksek polimorfizm ve yiliksek mutasyon
oranina sahip olan bir markdr sistemidir (Agaoglu vd. 2010; Filiz ve Kog, 2011;
Yorgancilar vd. 2015). Dezavantajlar1 ise, mikrosatellit bolgelerinde bulunan
mutasyon oraninin yiiksek olmasi nedeniyle primer baglanma bdlgelerinde
degisiklige yol ag¢ip anlamsiz aleller olusabilmesidir. Bunun sonucunda yanlig
yorumlamaya sebep olur. Ayrica genom bilgisi ve dizilim analizine ihtiya¢ duymasi
nedeniyle maliyetli bir yontemdir. Mikrosatellitler, popiilasyon genetigi ¢aligsmalari
ve gen kaynaklarinin korunmasinda yaygin olarak kullanilan bir markor sistemidir

(Agaoglu vd. 2010; Yorgancilar vd. 2015).

ISSR (Basit Tekrarli Diziler Arast Polimorfizm) teknigi ile ilgili ilk ¢aligmalar 1994
yilinda baslamistir (Sabir vd. 2008). ISSR molekiiler markor tekniginde ikili, Giglii,
dortlii ve besli tekrar eden niikleotitlere sahip olan primerler kullanilmaktadir. Bu
teknik kullanilan primerlerle iki mikrosatellit ara bolgesinin PCR ile ¢ogaltilmasi
esasina dayanmaktadir. PCR reaksiyonu sonucunda elde edilen {iriinler etidyum
bromiir ile boyanarak agaroz jelde yiiriitiiliir ve sonrasinda analiz edilir (Filiz ve Kog,
2011). Primerlerde GC orani yiiksek miktarda bulunur. Bunun sonucunda ise yiiksek

baglanma sicakligina sahip olup kararli baglanma saglar. Primerlerin sahip oldugu
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DNA diziliminde yer alan baz oranlaria gore baglanma sicakligi belirlenir (Filiz ve
Kog, 2011). PCR sonucunda elde edilen {iriinler genellikle 200-2000 baz c¢ifti
uzunlugundadir. RAPD’e c¢ok benzer bir yontemdir fakat primer baglanma
sicakliklarinin yliksek olmasi ve kullanilan primerlerin mikrosatellit bolgelerinden
cogaltilmig olmasiyla birlikte RAPD yonteminden ayrilir. Ayrica, dominant bir
markdr yontemidir ve dizi bilgisine ihtiya¢ duymadan primer dizayni yapilabilir
(Sabir vd. 2008; Filiz ve Kog, 2011). ISSR markdrlerinin uygulanmasi kolay ve
kullanimi hizli olmasi sebebiyle zamandan tasarruf saglar. Ayrica diisiik maliyete
sahip olmas1 sebebiyle tekrarlanabilirligi yiiksektir. Yiiksek polimorfizm gosteren,
yeterli bilgi veren ¢alismalarda kolaylik saglayan bir yontemdir. RAPD markérlerine
gore daha hassas, AFLP yontemine gore diisiik maliyetli, SSR yontemine gore
primer sentezlenmesi i¢in sekans bilgisine ihtiyag duymayan bir teknik olmasi ile
birlikte bir¢ok avantaji ile 6ne ¢ikan bir markor sistemidir. Tiim bu avantajlarinin
yaninda dominant bir markor teknigi olmasi nedeniyle heterozigotluk ayriminin
yapilamamasi bu teknigin bir dezavantajidir. ISSR markérleri; filogenetik analizler,
gen haritalama, genetik ¢esitlilik, evrim biyolojisi gibi bir¢ok farkli alanda kullanilan
etkili bir tekniktir (Filiz ve Kog, 2011; Yorgancilar vd., 2015)

1.4. Literatiir Calismalari

Settar (1983), Ege Bolgesi’nde yer alan 5 farkli lokaliteden 73 bal aris1 6rnegini 12
morfolojik karakter kullanarak arastirmistir. Arastirma sonucunda calisilan
popiilasyonlar iizerinde ¢ok farkliliklar olmadigint ve arilarin hepsinin bir
popiilasyona ait oldugu gozlemlenmistir. Bu bolgede bulunan arilarin Kafkas ve

Italyan ar1 irklar1 arasinda bir gegis popiilasyonu karakterinde oldugu bildirilmistir.

Kandemir ve ark. (1995), Ankara’da bulunan 43 aricidan aldig1 6rneklerle 6 farkli
enzim sistemi kullanarak Orta Anadolu bal aris1 popiilasyonlariin allozimlerini
aragtirmiglardir. Calismanin sonuglarina gore, 6 enzim igerisinde 4 enzimin
polimorfik o6zellik gosterip varyasyon sagladigini gozlemlemislerdir. Ayrica bu
bolgede bulunan arilarin saf Anadolu aris1 olmadigint gezginci aricilik faaliyetleriyle

gen akisi oldugunu 6ne siirmiislerdir.
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Smith ve ark. tarafindan (1997), Tiirkiye’de 12 bodlgeden toplanan bal arilarinin
mitokondriyal genomlari arastirilmistir. Calismanin sonucuna gore tiim 6rnekler Orta
dogu soyuna ait oldugu goriilmiistiir. Trakya’dan alinan Orneklerde sadece Apis

mellifera carnica’ya ait restriksiyon bolgesi bulunmustur.

Kandemir ve ark. (2000), Tirkiye'de bulunan bal aris1 popiilasyonlarinda genetik
cesitliligi belirlemek igin alt1 enzim sistemi ¢alismislardir. Morfometrik varyasyonun
kapsamini belirlemek i¢in on morfometrik karakter Olg¢iilmiistiir. Alt1 enzim
sisteminden dordiiniin 16 allozimli polimorfik oldugu bulunmus ve ortalama
heterozigotluk (Ho) 0.072+0.007 olarak hesaplanmistir. Arastirmacilar morfometrik
ve elektroforetik degiskenlerin bal aris1 popiilasyonlarini ayirt etmede esit derecede
etkili oldugunu bildirmislerdir. Izoenzimlerde nadir alellerin gézlemlenmesi, yiiksek
genetik ¢esitliligin tespiti ve bilinen dort alt tiirtin varligi, Anadolu cografyasinin
Yakin Dogu igerisinde yer alan bal arilari i¢in bir genetik merkez oldugu iddiasinin

bu calismayla desteklendigini belirtmislerdir.

Sirali ve ark. (2003), Harran ovasinda yer alan 12 farkli lokasyondan ve toplamda 36
koloniden toplanan arilarin 16 morfolojik karakterini varyans, faktor ve diskriminant
yontemleri kullanarak analiz etmislerdir. Bu ¢alisma sonucunda 6l¢iilen morfolojik
karakter bakimindan lokasyonlarda farkliliklar bulunmustur. Yerel ar1 6rneklerinin
morfolojik karakterler bakimindan incelendiginde Apis mellifera anatoliaca alttiiriine
benzerlik gostermedigi ve karakterler acgisindan Apis mellifera syriaca ve Apis
mellifera meda alttiirlerine benzerlik gosterdigi saptanmustir. Dolayisiyla morfolojik
karakterler agisindan Harran ovasinda farkli lokasyonlarda bulunan arilar i¢ ige

geemis bir kiime olusturmustur.

Karacaoglu (2004), Ege bolgesinde 3 farkli lokasyondan Apis mellifera
anatoliaca’ya ait 5 koloni, Adnan Menderes Universitesi, Ziraat Fakiiltesi ariligindan
6 koloni ve Ege Tarimsal Arastirma Enstitlisii’'nden alinan 4 adet Apis mellifera
ligustica Iitalyan melezi arilari morfolojik o6zellikleri acisindan arastirmustir.
Toplamda 25 koloniden alinan is¢i arillarda 28 morfolojik karakter saptamistir.
Calisma sonucunda kolonilerin tamami kendi grubuna girmis ve her grup ayr bir
kiime olusturmustur. Cok degiskenli varyans analizlerinin sonucunda Bodrum
ilgesinden aliman 6rneklerin diger biitiin arilardan en uzakta bulunan grup oldugu
bildirilmistir. Bu sonuglar dogrultusunda gdcer aricilik faaliyetleri yaygin olmasina

karsin Ege arilar1 hala bdlgenin ekotipi 6zelligini korudugu sonucuna varilmistir.
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Kandemir ve ark. (2005), tarafindan Tiirkiye, Avusturya ve Azerbaycan’dan toplanan
ar1 6rneklerinin morfometrik, elektroforetik varyasyonlari ve alttiirleri arastirilmistir.
6 enzim sisteminden 4 enzim toplamda 14 allozim ile polimorfik oldugu
gbzlemlenmistir. Ayrisim fonksiyon analizi ile 10 morfometrik karakter analiz
edilmis, 4 tane grup agiga ¢cikmistir. Elektroforetik kiime analizi de benzer sonuglar

vermistir.

Paplauskiené ve ark. (2006), Apis mellifera caucasica ve Apis mellifera carnica ar1
alttiirlerinin genomik DNA analizlerini 11 ISSR primeri ile arastirmiglardir. PCR
analizi sonucunda 60 adet bant elde edilmis ve bunlarin % 66.7" sinin polimorfik
oldugu belirlenmistir. Farkli ar1 irk ve hatlarinin DNA profillerinde iretilen bant
sayist 2 ile 10 arasinda degisiklik gostermistir ve boyutlart 350-3000 bp arasinda
degismektedir.

Cinar (2006), Mugla, Hatay, Kirklareli ve Ankara olmak iizere 196 kovandan 392 bal
arist toplamig ve 25 morfolojik karakter ile 6l¢glim yapmistir. Temel 6geler analizi
(PCA) sonucuna gore ilk ii¢ temel 6ge toplam varyasyon miktar1 % 36.28 olarak
bulunurken ayrisim fonksiyonel analiz (DFA) sonucunda ise ilk 2 eksen toplam
varyasyon miktart % 38.05 bulunmustur. Bunun sonucunda 4 farkli ilden alinan
ornekler arasindaki varyasyon acik bir sekilde gdsterilmistir. Mugla bal arilarinin ise

digerlerinden ayrildigin1 gézlemlenmistir.

Dall’olio ve ark. (2006), A. m. ligustica'nin Italya yarimadasinda ve Sardinia'da sekiz
polimorfik mikrosatellit lokusuyla genetik degiskenligini arastirmiglardir. A. m.
mellifera, A. m. carnica ve Buckfast iireme hattindan alinan 6rneklerin genotipleri ile
karsilastirilmigtir. A. m. ligustica popiilasyonlar1 iginde ve arasinda heterozigotluk
goriilmesine ragmen genetik ¢esitlilik saptanmamistir. Filogenetik analizler sonucu,
A. m. ligustica'nin, muhtemelen goger aricilik ve biiyilk Olgekli ticari ana ari
yetistiriciligi gibi yogun aricilik uygulamalarimin bir sonucu olarak biiylik bir
popiilasyona benzedigini dogrulamistir. Yabanci alellerin hem saf hem de ticari A. m.
ligustica popiilasyonlarina girisi mikrosatellit analizi ile tespit edilmesi gelecekteki
biyogesitliligin korunmasi ve diger kontrollii yetistirme programlari igin bir kaynak

sagladigini belirtmislerdir.

Bodur ve ark. (2007), Tirkiye'den 11 ve Kibris'tan 1 bal aris1 (A. mellifera)

popiilasyonunun genetik yapisini 9 mikrosatellit isaretleyici lokus kullanarak analiz
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etmislerdir. Calisilan popiilasyonlar i¢in heterozigotluk diizeyleri, popiilasyon basina
ortalama alel sayilar1 hesaplanmistir. Beklenen heterozigotluk diizeyleri 0,54 ile 0,68
arasinda degiskenlik gostermistir. Popiilasyonlar arasinda genetik cesitlilik seviyesi
fazla miktarda gozlemlenmistir. Cok sayida farkli alel ve farklilasmis bal arisi
popiilasyonlariin varligi Anadolu'nun Ortadogu bal arilari i¢in bir genetik merkez

oldugu goriisiiyle tutarlilik gostermistir.

Kekecoglu ve ark. (2007), Tiirkiye bal aris1 biyocesitliligini belirlemek amaciyla iki
morfometrik karakter kullanarak morfometrik calisma yontemlerinin etkinligini
belirlemek i¢in arastirma yapmislardir. Tiirkiye’nin farkli lokasyonlarinda bulunan
55 arilikta bulunan is¢i Ornekleri toplanmistir. Arastirmacilar ¢alismalarinda
morfometrik karakter olarak kubital index ve 6n kanat uzunlugu segmislerdir.
Yapilan c¢alisma Onceki galismalara paralel sonu¢ vermis ve klasik morfometrik
karakterlerin hala gegerliligini siirdiirmekte oldugu sonucuna varilmigtir. Fakat klasik
yontemler modern geometrik morfometrik metodlar ile degistirilmesi ile daha iyi

sonuclar verecegi ve daha etkin bir yontem olabilecegini géstermistir.

Al-Otaibi (2008), Suudi Arabistan’da ti¢ bal aris1 irkin1 temsil eden 11 koloninin
genetik degiskenligini arastirmistir. Apis mellifera yementica, A. m. carnica ve
Karniyol melezleri bu caligmada kullanilmistir. Bu koloniler, Unit of King Saud
University Art Arastirma Birimi'nin gen havuzundan toplanmistir. Kullanilan 10
ISSR primeri, 34 polimorfik bant iiretmis ve her primer i¢in ortalama heterozigotluk
0.244 olarak hesaplanmistir. Bu veriler, incelenen 11 koloninin ¢ok ¢esitli irklardan
geldigini ortaya koymustur ve tespit edilen lokuslarin cogunun polimorfik oldugunu
sonucuna vartlmistir. Ayrica, bu ¢alisma kullanilan ISSR primerlerinin, incelenen 11
koloninin parmak izini ortaya koymak i¢in yeterli oldugunu agik¢a gostermistir.
UPGMA yontemiyle dendogram olusturulmus ve birinci grup yerli koloniler, ikinci
grup karniyol kolonileri ve tglincii grup hibrit grubu olup iki grup arasinda yer
almigtir. Dendogram sonucunda ISSR markér tekniginin bu ¢alismada kullanilan bal
aris1 kolonileri arasindaki ve icindeki genetik degiskenligi tespit etme kabiliyeti

acikca gosterilmistir.

Kekecoglu ve ark. (2010), tarafindan yapilan ¢alismada tilkemizde yer alan 56 farkl
bolgeden toplanan bal arilarmmi 12 morfometrik karakter kullanarak analiz
etmiglerdir. Yapilan analizler sonucunda, g¢alisilan bolgelerin farkli koordinatlarina

gore yayilan yedi farkli ekotip olusturdugu belirlenmistir. UPGMA dendogramu ile
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incelenen kolonilerin Orta Anadolu'da yer alan A. m. anatoliaca, Kuzey Anadolu'da
yer alan A.m. caucasica, Giiney ve Giineydogu Anadolu'da yer alan A. m. meda ve
Tiirkiye'nin Avrupa kisminda yer alan A. m. carnica olmak iizere dort farkli bolgesel

grup olarak kiimelendigini gosterilmistir.

Yiicel ve ark. (2011), tarafindan yapilan ¢alismada Mugla ekotipinin ve Italyan
melezi bal arilarinin Ege bolgesi kosullari altinda belirli 6zellikleri karsilastirilmistir.
Bu 6zellikler; hirginlik, ugus aktivitesi, kulugka tiretimi, koloni popiilasyon gelisimi
ve bal verimidir. Arastirma sonucunda koloni popiilasyon gelisimi ve kulugka tiretim
etkinligi {lizerine genotipin etkisi ¢ok Onemli diizeyde farklilik gostermemistir.
ftalyan melezi arilar Mugla ekotipine gére ugus etkinlikleri ve bal verimlilikleri
bakimindan daha yiiksek oranda bulunmustur. Fakat Mugla ekotipinin ise gevresel

ozelliklerinin daha iyi oldugu gézlemlenmistir.

Tunca ve ark. (2011), Tiirkiye’de bulunan 25 ilde 360 koloniden toplanan 720 is¢i
armin genetik ¢esitliligini degerlendirmek igin 20 RAPD primeri kullanmistir. Yirmi
primerden 10'u 105 tekrarlanabilir, parlak bant iiretmis ve hepsi polimorfik 6zellik
gostermistir. 0.035 ila 0.175 arasinda degisen ortalama genetik cesitlilik degerleri,
farklilagsma katsayis1 0.060 ila 0.441 olarak tahmin edilmis ve 6zel bant desenleri
yiiksek diizeyde bir genetik varyasyonu yansittigi goézlemlenmistir. Molekiiler
Varyans Analizi (AMOVA) sonucuna gore toplam genetik varyasyon popiilasyonlar
arasinda % 60, popiilasyon icinde ise % 40 olarak hesaplanmigtir. Kiime analizi,
Tiirkiye'nin Trakya bolgesi ve kisa mesafedeki bir adanin bal arilarinin bir arada
kiimelendigini gostermistir. Mitokondriyal DNA analizine gore Afrika soyuna ait
olan Giineydogu Anadolu'dan iki popiilasyon ayri bir kiime olusturmus ve
poplilasyonlarin geri kalan1 kuzey Akdeniz koluna yani C soyuna ait bulunmustur.
Sonuglar, Tirkiye'deki bal aris1 popiilasyonlarimin genetik g¢esitliliginin RAPD

belirtegleri kullanilarak belirlendigini gostermistir.

Ceksteryte ve ark. (2012), Litvanyada bal aris1 alt tiirlerinin genetik
degerlendirmesini gergeklestirmek i¢in ISSR belirtegleri kullanarak A. m. carnica'nin
Litvanya'da yetistirilen iki hatti, Cek Cumhuriyeti ve Slovenya'dan getirilenlerle ve
ayrica Kafkasya'dan (A. m. caucasica) ve yerel Buckfast melezlerinden getirilen bir
alt tiirle karsilastirilmistir. UPGMA yontemine dayali dendrogram, dort alt kiime

olusturmustur. Litvanya'da yetistirilen A. m. carnica soylarindan biri, diger A. m.
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carnica soylarindan ayr1 kiimelenmistir. Filogenetik agagta, A. m. caucasica ve

Buckfast melezlerini i¢eren grup, A. m. carnica’dan farkl: bir dal olusturmustur.

Karakas (2013), Tiirkiye’nin Kirklareli, Yigilca, Mugla, Hatay ve Artvin illerinden
24 koloniden toplam 237 is¢i ar1 6rnegini incelemistir. Mugla hari¢ 4 ilden sabit
ariliklardan ornekler alinirken Mugla ilinden hem sabit hem de gocer ariliklardan
ornekler toplanmistir. Biitlin popiilasyonlar 4 ISSR primeri ile taranmistir. Sonuglara
gore en uzak sabit popiilasyonlar Kirklareli ve Artvin olup bu deger 0.612°dir. En
yakin sabit popiilasyonlar ise Mugla ve Yigilca olarak bulunup bu deger 0.362°dir.
Mugla sabit ve gocer ar1 Orneklerine ait ikili PhiPT degeri 0.042’dir. Genetik
farklilagsmanin goreceli degeri ise 0.0351 olarak hesaplanmistir. Bu sonuglara gore

Tiirkiye’de bulunan bal aris1 popiilasyonlarinin yapist korunmaktadir.

Kiikrer (2013), 6 cografik bolgeden toplanan 250 ar1 6rneginin genetik ¢esitliligini
arastirmigtir.  Sabit ve gocer aricilik mikrosatellit isaretleyiciler temelinde
karsilastirilmistir. 4 adet multipleks tepkimede toplamda 29 mikrosatellit isaretleyici
kullanilmistir. Calismanin sonuglarina bakildiginda kiimeler arasindaki gen akisinin
artis gosterdigi belirlenmis olmasina ragmen genetik yap1 biiyiik oranda korunmaya
devam etmektedir. Analizler sonucunda 4 cografik alttiiriin kendi cografi dagilim

alanlarina gore kiimelenme gosterdigi bildirilmistir.

Shouhani ve ark. (2014), Irak bolgesinde bulunan 5 sehirden alinan bal arisi
orneklerini ISSR markorii ile arastirmiglardir. Sonuglara gore elde edilen bantlarin %
25'inin polimorfik oldugu belirlenmistir. Sonuglara gére bant uzunluklarinin 250 ve
1000 bp araliginda degistigi tespit edilmistir. Kiime analizi sonucu ar1 irklar iki ana
gruba ayrilmistir. Ilk grupta Huzistan, Kiirdistan, Merkezi, Isfahan yer alirken ikinci

grupta Fars yer almistir.

Rahimi ve ark. (2016), farkli Iran bal aris1 popiilasyonlarinin genetik cesitliligini
ISSR belirtegleri  kullanarak degerlendirmistir. Iran’da bulunan Giilistan,
Mazenderan, Gilan, Bati Azerbaycan, Dogu Azerbaycan, Erdebil 30 farkli
jeoklimatik lokasyonda alt1 farkli popiilasyondan 108 geng isci bal aris1 toplanmustir.
DNA ornekleri 10 ISSR primeri ile taranmigtir. Farkli bal aris1 popiilasyonlarinda
iiretilen bant sayisi, 3 ila 10 arasinda bulunmustur ve 150 ila 1500 bp arasinda
degisim gostermistir. Kullanilan 10 ISSR primeri, 40 polimorfik bant iiretmis ve her

primer i¢in ortalama heterozigotluk degeri 0.266 olarak hesaplanmigtir. UPGMA
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yontemiyle iki alt kiimeye ayrilmislardir. Birinci grupta Giilistan, Mazenderan, Gilan
yer alirken ikinci grupta Erdebil, Bati Azerbaycan, Dogu Azerbaycan yer almistir.
Sonug olarak ISSR markor teknigi bal arist popiilasyonlar1 arasindaki genetik

cesitliligi tespit etmek i¢in bagarili bir yontemi oldugu belirlenmistir.

Kambur ve ark. (2017) ¢alismalarinda, Tirkiye’de ticari ana ar1 ve goger ariciligin
sonucu olarak biyocesitlilikte bir azalma s6z konusu olup olmadigi arastirmistir. Bu
dogrultuda Tirkiye’nin 32 ayr1 lokasyonundan toplanan ar1 6rnekleri ile geometrik
morfometrik analiz yapilmistir. Arastirma sonuglarina gére Onceki calismalarda
bulunan biyogesitliligin  korunamadigi  gozlemlenmistir. UPGMA  sonuglari
incelendiginde Isparta, Ardahan, Zonguldak, Kahramanmaras birbirinden ve tiim
popiilasyonlardan ayri bir sekilde kiimelenme gdstermistir. Ayrica Igdir, izmir, Van,
Mugla, Bilecik, Balikesir, Canakkale ve Kirklareli birlikte bir grup olusturmustur. Bu
sonuglar onceki literatiir bilgileriyle farklilik gostermektedir. Arastirmacilar farkli
irklar1 temsil eden Orneklerin st iiste ¢akismasinin Tirkiye’deki bal arisi

biyogesitliliginin azalmasinin bir sonucu oldugunu bildirmislerdir.

Ahmad (2018), ISSR markérlerini Irak bal aris1 popiilasyonlar: arasindaki genetik
cesitliligi ve filogenetik iligkileri arastirmak i¢in kullanmistir. Calismada, 5 farkli
sehirden 6rnek alinan 100 6rnek 10 ISSR primeri kullanilarak taranmistir. Primerler
50 polimorfik bant iiretmis ve bant sayis1 8-12 (ortalama 9.62) arasinda degiskenlik
gostermis ve polimorfik lokus % 73.6 olarak belirlenmistir. Popiilasyonlar igin
genetik cesitlilik, Kafri popiilasyonunda 0.39 ile Erbil popiilasyonunda 0.47 arasinda
degisim gostermistir. Toplam genetik (Ht) 0.47, popiilasyon i¢i genetik cesitlilik
(Hs) 0.44 olarak hesaplanmigtir. Genetik farklilasma katsayisi 0,085 olarak
bulunmustur. Shannon sabiti ise 4,98 olarak tespit edilmistir. Filogenetik aga¢ iki
dala ayrilmis ve ilk dalda Dohuk, Siileymaniye ve Erbil yer alirken ikinci dal
icerisinde ise Kerkiikk ve Kafri yer almistir. AMOVA analizi sonucuna gore
popiilasyon i¢i genetik cesitlilik % 95 olarak bulunurken popiilasyonlar arasi genetik
cesitlilik % 5 olarak bulunmustur. Bal aris1 popiilasyonlarinin heterozigotluk
degerleri, shannon sabiti, bal aris1 popiilasyonlarinin kesin olmayan cografi

yapisindan kaynaklanabilecek minimum diizeyde bulunmustur.

Kekecoglu (2018), A. mellifera alt tiirlerinden A. m. caucasica, A. m. carnica, A. m.
syriaca ve A. m. anatoliacann 2 ekotipi olan Yigilca ve Mugla arilarmin

morfometrik deformasyonu arastirmistir. Bu arilar varyasyon tlizerindeki hibritlegsme
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potansiyelini arastirmak i¢in 2008 yilinda itibaren bir arada bulunmaktadir. Bal arist
orneklerine geometrik morfometrik yontem uygulanmistir. Bulgular, ortak ariligin
bal aris1 popiilasyonunun ve kendi dogal popiilasyonlarindan olanlarin, iki farkli
kiimeleme olusturdugunu gostermistir. Ortak arilikta tutulan farkli bal aris1 irklari
arasinda melezlesme ve rastgele ciftlesme, morfometrik o6zelliklerin 6nemli bir

kisminin kaybolmasina yol agmis olabilecegi sonucuna varilmistir.

Oskay ve ark. (2019), Tiirkiye’de bulunan 18 ilden toplamda 250 6rnek 30
mikrosatellit belirteg kullanarak genetik tanimlama c¢alismasi yapmistir. Sonuglara
gore 4 ayr1 itk 4 ayn kiimeleme yapmistir. Mugla iline ait 6rnekler, Anadolu’nun
diger bolgelerinde de yayilis gosteren A. m. anatoliaca alttiiriine ait diger 6rnekler ile
ayni grupta kiimelenmistir. Goger aricilik yapanlarin 6rnekleriyle sabit aricilik yapan
aricilarin 6rnegi birbirinden farklilik gostermistir. Goger aricilara ait kolonilerin daha
yiiksek melezlenme oranina sahip oldugu goriilmiistiir. Calisma sonuglarina gore 30
mikrosatellit lokusuna ait aleller igerisinde sadece Mugla ilinde gézlemlenen alellerin

varlig1 ortaya konmustur.

llyasov ve ark. (2020), A. mellifera'nin modern taksonomik modelini agiklamstir.
Calismalart sonucunda otuz ii¢ farkli bal arisi alt tiirii oldugunu bildirmislerdir.
Afrika’da 11 alt tiir, Bat1 Asya ve Orta Dogu’da 9 alt tiir ve Avrupa'da 13 alt tiir
dagilis gostermistir. Tim bal arist alt tiirleri, 5 evrimsel soya boliinmiistiir. Bunlar;
soy A (10 alttiir) ve onun alt-soyu Z (3 alttiir), soy M (3 alttiir), soy C (10 alttiir), soy
O (3 alttiir), soy Y (1 alttiir), soy C veya O (3 alttiir) olarak belirlenmistir.

Karabag ve ark. (2020) yaptiklari ¢alismada, Mugla, Kirklareli, Artvin, Diizce,
Hatay’dan alinan 4 bal arisi alttiiriiniin genetik ¢esitlilikleri ve filogenetik iligkilerini
otuz mikrosatellit belirte¢ kullanarak belirlenmesini amaglamislardir. Popiilasyonlar
arasinda bulunan genetik mesafe 0.30-0.70 arasinda degiskenlik goOstermistir.
Genetik varyasyon analizleri sonucunda ise popiilasyonlar arasinda % 8.96 iken,

popiilasyon igerisinde bulunan bireyler arasinda % 44.9 olarak hesaplanmstir.

Arslan (2021), Tirkiye bal aris1 popiilasyonlarinin analizinde ve ayirt edilmesinde
ISSR markérlerinin potansiyelini degerlendirmistir. Bal arilarinin dort alt tiirli ve iki
ekotipine ait is¢ilerin genomik DNA o6rnekleri, 5 ISSR primeri kullanilarak PCR ile
cogaltilmistir. Temel bilesen ve popiilasyon yapisi analizleri, ISSR yonteminin dort

farkli bal aris1 alt tiiriinii bagarili bir sekilde tanimladigini ve ayirt ettigini, ancak
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Anadolu alt tiirlerinin iki ekotipinin birbirinden ayirt edici bir sekilde ayrilmadigim
ortaya koymustur. Yani Mugla ve Yigilca ekotipi ayni grupta kiimelenmistir. Bu da
farkl1 cografik kosullarda yasayan iki ekotipin genetik olarak olduk¢a benzer
olduklarin1 gostermistir. Bu calisma, Tirkiye bal arisi alt tiirlerindeki genetik
varyasyonlarin analizinde ISSR markdorlerinin mikrosatellit ve RAPD gibi diger
belirteglere kiyasla yiiksek varyasyon gosteren basit ve diisitk maliyetli bir alternatif

olabilecegini gostermistir.

1.5. Calismanin Amaci

Anadolu bal aris1 lilkemizde genis bir alanda yayilis gosteren ve gesitli ekolojik
sartlara uyum saglayan bir¢ok ekotipi icerisinde barmndirir. Bunlardan birisi ise
Mugla ekotipidir. Ulkemizde yapilan gdger aricilik uygulamalari ve ticari ana ari
satiglart gibi ¢esitli nedenlerden dolay:1 iilkemizde zengin bir genetik varyasyon
kaynagi olan bal arilarinin genetik c¢esitliliginin azaldigi bilinmektedir. Bal arilari
sagladigi driinler ve en Onemli tozlayicilarin basinda gelirken dogal floranin
korunmasinda kilit rol oynamalar1 sebebiyle bu tiiriin koruma altina alinmasi son
derece Onemlidir. Bir tiirlin korunabilmesi, o tiire ait olan popiilasyonlarinin neden
azaldiginin ortaya konmasi ve gerekli 6nlemlerin alinmasi ile miimkiin olmaktadir.
Bu ¢aligmanin temelini olusturan A. m. anatoliaca’nin Mugla ekotipinin iilkemizde
simdiye kadar genetik c¢esitliligini ortaya koymaya yonelik ¢ok az sayida c¢aligma
bulunmaktadir. Literatiirdeki ¢alismalar daha ¢ok A. m. anatoliaca’nin morfolojik
karakteri tizerine yapilmistir. Bu sebeple, bu ¢alismada A. m. anatoliaca’nin Mugla
ekotipinin genetik ¢esitliliginin belirlenmesi amaciyla molekiiler belirteg olan ISSR

teknigi kullanilmas1 amaglanmistir.

31



2. MALZEME VE YONTEM

2.1. Arazi Calismalari

Bu calismada Mugla ili igerisinde yer alan 13 ilgede bulunan farkli kovanlardan
ornekler toplanmigtir (Sekil 2.1.). Her bir ilgede belirlenen lokasyonlardan 10 ayri
kovandan kovan basina 5 adet olacak sekilde arilar daha 6nceden etiketlenmis olan
plastik kaplara konulmustur (Cizelge 2.1.). Arazi ¢alismasinda temin edilen ornekler
plastik kaplar icinde canli bir de Mugla Sitki Kogman Universitesi, Fen Fakiiltesi,
Molekiiler Ekoloji Laboratuvarma getirilmistir. Ornekler DNA izolasyonu yapilana
kadar -20 °C’de derin dondurucuda muhafaza edilmistir.

Kavakiidere
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Sekil 2.1. A. m. anatoliaca popiilasyonlarinin toplandig: lokaliteler
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Cizelge 2.1. Orneklerin toplandig lokasyonlar

Lokasyon Ornek Alinan Kovan Sayis Toplanan Birey Sayis1
Bodrum-Kisirlar 10 50
Kavaklidere-Nebiler 10 50
Milas-Korucuk 10 50
Seydikemer-Asarcik 10 50
Koycegiz-Kavakarasi 10 50
Dalaman-Giirkoy 10 50
Ortaca-Giizelyurt 10 50
Fethiye-Gocek 10 50
Mentese-Merkez 10 50
Ula-Merkez 10 50
Datca-Merkez 10 50
Marmaris-Orhaniye 10 50
Yatagan-Merkez 10 50

2.2. DNA izolasyonu

DNA izolasyonu, herbir ilgeden 6rneklenen ve her kovandan birer is¢i ar1 6rnegi
kullanilarak Lifton DNA izolasyon protokoliine gore gergeklestirilmistir (Bender vd.
1983). Bu amagla oncelikle arilar etiketlenmis posetlerden ¢ikarilmis ve her ar1 bir
kovani temsil edecek sekilde sirasina gore filtre kagidinin {izerine yerlestirilmistir

(Sekil 2.2.). Arilarin sadece g6giis kismi kalacak sekilde bas, karin ve kol kisimlari

makas yardimiyla sekilde kesilmistir.
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Sekil 2.2. Bodrum lokasyonuna ait ar1 érnekleri

2.3. DNA Izolasyon Protokolii

Arilar eppendorf tiiplerine yerlestirilir. Uzerine 400 ul Lifton ve 100 pl SDS
eklenir. Uzerine soliisyon eklenen ar1 drnekleri ezilir ve 65 °C’de 30 dakika
inkiibasyona birakilir.

Inkiibasyondan ¢ikan &rnekler 5-10 dakika sogumaya birakilir. Ornekler
soguduktan sonra her bir 6rnek tizerine 2 ul proteinaz K eklenir ve alt iist yapilir.
Omnekler 37 °C’de 30 dakika inkiibasyona birakilarak, 10 dakikada bir 20 saniye
vorteks yapilir.

Uzerlerine 500 ul (0,6 M) potasyum asetat eklenir. Iyice karistirilip ve 1 saat
buzda bekletilir.

Ornekler 14.000 rpm’de 10 dakika santrifiij yapilarak iistte kalan faz yeni tiiplere
aktarilir.

Uzerlerine 500 pl fenol ve 2 damla kloroform-izoamil alkol eklenerek iyice
karigtirilir.

14.000 rpmde 5 dakika santrifiij yapilarak iist faz hizli bir sekilde yeni tiiplere
aktarilir.

250 pl fenol ve 250 pul kloroform-izoamil alkol eklenir ve ardindan 14.000 rpm’de
5 dakika santrifiij yapilir.

Ust faz yeni tiiplere aktarilir ve ardindan 500 pl KiA eklendi. 14.000 rpm’de 5
dakika santrifiij yapilir.

Ust faz yeni tiiplere aktarilarak iizerlerine 10 pg/ul Rnase’dan 2 pl eklenir ve 37
°C’de 30 dakika inkiibasyona birakilir.
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- Uzerlerine 750 pl %1 00°liik alkol eklenerek 14.000 rpm’de 15 dakika santrifiij
yapilir.

- Santrifiijden alinan 6rneklerin siipernatant kismi dokiilerek tizerlerine 750 pl %
80’lik alkol eklenir, iyice karistirildiktan sonra 14.000 rpm’de 15 dakika santrifiij
yapilir. Siipernatant kisimlari hizli bir sekilde atilarak pellet kurumaya birakilir.

- 30 dakika igerisinde kuruyan 6rneklerin tizerine 50 pul dH,O eklenerek -20 °C’ye
kaldirilir.

DNA izolasyonundan sonra elde edilen ar1 DNA Ornekleri etidyum bromiir ile
boyanarak % 1°’lik agaroz jelde 100 V akimda 1 saat yiiriitiilerck elde edilen
DNA’larin varlig test edilmistir.

2.4. ISSR Primerlerinin Taranmasi

Calismada toplamda 16 ISSR primeri ile tarama yapilmistir. Tarama sonucunda en
polimorfik bant iireten 10 primer secilerek PCR calismalar1 yapilmistir. Cizelge

2.2.”de kullanilan primerlere iligkin bilgiler sunulmustur.

Cizelge 2.2. Kullamlan Primerlere Ait Bilgiler

Primer Kodu Baz Dizilimi Niikleotid Tm Sicakhigi °C
Sayisi
ISSR1 5> ACCACCACCACCACCACCCC 3 20 66
ISSR2 5’ CCATGTGTGTGTGTGTGT 3’ 18 54
ISSR3 5’CCATGATGATGATGATGATG 3’ 20 53
ISSR5 5’GCAACACACACACACAC 3 17 53
ISSR6 5> GGGACACACACACACAC ¥’ 17 55
ISSR7 5’GAGAGAGAGAGAGG 3’ 14 68
ISSR9 5> GGGTGGGGTGGGGTG 3° 15 42
ISSR10 5" GAGAGAGAGAGAGAGATC 3’ 18 54
ISSR11 5" TCCTCCTCCTCCTCCGT 3° 17 58
ISSR15 5> ACACACACACACACACG 3 17 53
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2.5. PCR Reaksiyonu

PCR reaksiyonunda kullanilan temel bilesenler asagidaki tabloda gosterilmistir.
(Cizelge 2.3.). PCR tiiplerine totalde 25 pl olacak sekilde; AMPLIQON Master Mix
(2X), dH,0, primer, Tween, DNA eklenerek reaksiyon hazirlanmistir.

Cizelge 2.3. PCR Reaksiyonu Temel Bilesenleri

AMPLIQON Master Mix 10,5 pul
(2X)
dH,0 12,3 ul
Primer 1 pl
Tween 0,2 pl
DNA 1l
Toplam Hacim 25 pl

SimpliAmp Thermal Cycler cihazina hazirlanan PCR tiipleri yerlestirilmis ve 35
dongiiden olusan denatiirasyon, baglanma ve uzama asamasi asamalart ile reaksiyon

gerceklestirilmistir (Cizelge 2.4.).

Cizelge 2.4. PCR Asamalari

PCR Asamalar Sicaklik °C Siire Dongii Sayisi
On Denatiirasyon 95 03:00 1X
Denatiirasyon 95 00:15
Annealing 55 00:30 35X
Extension 68 03:00
Son Uzama 72 10:00 1X
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2.6. Elektroforez Basamag

PCR islemi sonrasinda -20’ye kaldirilan PCR tiipleri alinip elektroforez yapilmistir.
Elektroforez isleminde %]1°lik agaroz jel kullamilmistir. Agaroz jel 10X TBE
Buffer’in seyreltilmesinin sonucunda elde edilen 1X TBE tamponu ile hazirlanmistir.
1X TBE tamponu ile %1’lik agaroz erlen igerisinde mikrodalgada kaynatildiktan
sonra etidyum bromiir ilave edilerek karistirilmig ve jel tablasina dokiilmiistiir. Jelin
donmasinin ardindan PCR tiiplerine 3 pl yiikkleme boyasi eklenmis ve toplamda 28 pl
olan 6rnekler kuyucuklara yiiklenmistir. Ardindan bant biiyiikliiklerinin belirlenmesi
i¢in jel lizerinde bulunan ilk ve son kuyucuklara 5 ul 1 kb DNA ladder yiiklenmistir.
Ornekler 70 V sabit akimda 2 saat 30 dk elektroforez cihazinda yiiriitiilmiistiir (Sekil
2.3.). Daha sonra Quantum Vilber Lourmat gériintiileme cihazinda jel goriintiileri

alinmastir.

Sekil 2.3. Kullanilan jel elektroforez cihazi

2.7. Verilerin Analiz Edilmesi

Bant biiyiikliiklerinin belirlenmesi amaciyla kullanilan 1 kb DNA ladder markor ile
bantlar kiyaslanarak okuma yapilmistir. Jel iizerinde bulunan ISSR bant profilleri
bant olusumu varliginda ‘1’ bant olusumu yoklugunda ise ‘0’ ile kodlanmigtir. ISSR
bant profillerin de hig¢bir bant gézlenememesi durumunda ise ‘.’ olarak kodlanarak

sonuglar kaydedilmistir.

37



ng/0.5pg %%

70 14
B

30 &
20 o
70 14
25 g
S0 12
25

0.5 pglane, 8 om length gel,

1X TAE, 7 V/cm, 45 min

Sekil 2.4. 1 kb DNA Ladder

POPGENE Version 1.32 ve GenAlex Version 6.05 genetik analiz programlari
kullanilarak toplamda 130 bireyin olusturdugu 13 popiilasyonun verileri analiz
edilmistir (Yeh ve Berkowitz, 1999; Peakall ve Smouse, 2012). Analiz sirasinda
popiilasyonlarin  genetik cesitliliginin  degerlendirilmesinde baz1 degiskenler

kullanilmistir. Bu degiskenler sunlardir:

- Popiilasyonlara ait gozlenen ortalama alel sayisi1 (Na)
- Ortalama etkili alel sayis1 (Ne)

- Shannon sabiti ()

- Polimorfik lokus orani (%P)

- Nei’nin genetik ¢esitliligi (h)

- Toplam genetik ¢esitlilik (Ht)

- Popiilasyon i¢i genetik ¢esitlilik (HS)

- Popiilasyonlar aras1 genetik ¢esitlilik (Dst)

- Gen akig1 (Nm)

2.7.1. Alel sayis1

Lokus basina diisen alel ayni1 6zelligin birden fazla formda ortaya ¢ikmasini saglar.
Alel sayis1 genetik ¢esitliligin olusumuna katki saglar. Tiim lokuslarda bulunan
alellerin toplam lokus sayisina boliinmesi ile bulunur. Alel sayisinin hesaplarken

kullanilan formiil ise asagida verilmistir:
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Ortalama (N,) =

Zi Ng, (2-1)
r

n : i lokusunun alel sayisi

r : lokus sayisidir ( (Nei, 1987).

2.7.2. Etkili alel sayis1
Popiilasyon igerisinde bulunabilecek olan tiim alellerin sayisi olarak tanimlanir.

1 @2)

N, =
e lez

N, etkili alel sayisi

x; :bir lokustaki i alelinin frekansidir (Kimura ve F. Crow, 1978).

2.7.3. Shannon sabiti

Her bir popiilasyon igerisinde bulunan varyasyon diizeyini tespit etmek i¢in Shannon
sabiti kullanilir. Her bir lokus i¢in ayr1 ayr1 hesaplanir ve ortalamasi alinarak tiim

lokuslarin ortalama degeri elde edilir.
Hy = p;inp; (2.3)

H, : Shannon sabiti

p; : alel frekansidir (Lewontin, 1972).

2.7.4. Heterozigotluk
Heterozigotluk popiilasyon igerisinde bir lokusta bulunan alellerin birbirinden farkli
olma ihtimalidir. Bir lokustaki beklenen heterozigotluk asagidaki formiille

hesaplanir.
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. 2N (1 — Y x? (2.4)
- 2N-—-1

N: birey sayis1

X: alel frekansidir (Nei, 1987).

2.7.5. Polimorfik lokus orani

Polimorfik lokus orani, polimorfik lokus sayismnin lokus sayisina boliinmesiyle
bulunur. Ornek sayis1 fazla oldugunda genetik varyasyonun tespit edilmesi icin

polimorfik lokus oran1 ve ortalama heterozigotluk kullanilabilir.

p=-"*
r (2.5)

P : polimorfik lokus orani
n, : polimorfik lokus saysi

r : lokus sayisidir (Nei, 1987).

2.7.6. Genetik Mesafe

Genetik mesafe tiirler arasinda veya tiirin i¢inde bulundugu popiilasyon igerisinde
bulunan gen farkliliklarin biiyiikliigiidiir. Genetik uzaklik degerlerinin arasinda en

cok kullanilan ise Nei’nin genetik uzakligidir (Nei, 1987).

[ = ]xy .
Usly)?
Jxy = Zi XiYi Jx = Zi x? Jy = i y? (2.6)

J: x ve y popiilasyonlarinin genetik benzerligi

X;, ¥; - 1 alelinin x ve y popiilasyonlarindaki frekanslaridir.
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Calisilan tiim lokuslar igin Jy,,/x,J,, toplanarak ve lokus sayisina boliinmesi
sonucunda tiim aleller i¢in ortalamasi hesaplanir. Hesaplanan ortalama degerler

Uxy,Jx:]y) Ve genetik mesafe (D) ve benzerlik tahmininde kullanilmaktadir.

= D'=-1Inl

= Udn 2.7)

2.7.7. G Istatistigi

POPGENE Version 1.31 (Yeh ve Berkowitz, 1999) programi kullanilarak Nei’nin G
istatistigi verileri ile toplamda bulunan genetik cesitliligin popiilasyon igi ve
popiilasyonlar arasindaki oranmi belirlemek ve genetik farklilasmanin goreceli

diizeyini tespit etmek i¢in yapilan bir istatistiktir.

Hs: Popiilasyon i¢i genetik cesitlilik

Hr: Toplam genetik cesitlilik

Dst: Popiilasyonlar arasi genetik ¢esitlilik

Gst: Genetik farklilasmanin goreceli diizeyini gosterir.

F ve G istatistiginde Hg ve Hy degerleri ayni formiil ile hesaplanr.

Dgr = Hy_Hs

Gsr = Dgr/Hr (2'8)

Popiilasyonlar arasindaki gen akisi (Nm), Fst (Gst) kullanilarak asagidaki formiille

hesaplanmustir.

Nm = 0.5(1 — Gs7)/Ger
(2.9)

Nesil basina 1 bireyin gocli genetik siiriiklenmenin neden oldugu genetik
varyasyonun azalmasimi onler. Bu deger popiilasyon biiyiikliigiinden bagimsizdir.
Nm degeri 1’den kiiclik olmasi durumunda popiilasyonlarin birbirinden farklilik

gosterdigi gozlenmektedir (Wright, 1951).
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3. BULGULAR

3.1. DNA izolasyonu

Mugla ilinde bulunan 13 ilgeden toplanan ornekler optimize edilen Lifton
protokoliine gére DNA izolasyonu yapilmistir. izolasyon isleminin basarili bir
sekilde gerceklesip gerceklesmedigini tespit etmek i¢cin %1°lik agaroz jel

hazirlanarak o6rnekler 100 V elektriksel akimda 1 saat boyunca yiiriitilmis ve

goriintiileme cihaziyla jel goriintiileri alinmustir (Sekil 3.1.).

Sekil 3.1. DNA izolasyonu yapilan Ula érneklerinin jel goriintiisii

3.2. Primer Taramasi

Primer taramasi i¢in toplam 130 oOrnekten farkli popiilasyonlara ait 3’er 6rnek

secilmistir. Bu drnekler PCR ile ¢ogaltilarak 16 primer ile taranmistir (Cizelge 3.1.).

Cizelge 3.1. Taranan 16 primere ait bulgular

Primer Primer Dizisi Tarama Sonucu

ISSR1 5> ACCACCACCACCACCACCcCcC 3 Polimorfik bant
gozlendi

ISSR2 5> CCATGTGTGTGTGTGTGT 3’ Polimorfik bant
gozlendi
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Cizelge 3.1. devamm

ISSR3 5’CCATGATGATGATGATGATG 3’ Polimorfik bant
gozlendi
ISSR4 5" GAGAGAGAGAGAGAGAGG ¥’ Polimorfik bant
gozlenmedi
ISSR5 5’GCAACACACACACACAC ¥ Polimorfik bant
gozlendi
ISSR6 5" GGGACACACACACACAC 3’ Polimorfik bant
gozlendi
ISSR7 5’GAGAGAGAGAGAGG 3’ Polimorfik bant
gozlendi
ISSR8 5’ACACACACACACACACT 3 Polimorfik bant
gbzlenmedi
ISSR9 5" GGGTGGGGTGGGGTG 3’ Polimorfik bant
gozlendi
ISSR10 5" GAGAGAGAGAGAGAGATC 3’ Polimorfik bant
gozlendi
ISSR11 5> TCCTCCTCCTCCTCCGT 3’ Polimorfik bant
gozlendi
ISSR12 5> AGACAGACAGACAGACGC 3’ Polimorfik bant
gozlenmedi
ISSR13 5" GACAGACAGACAGACAGT 3’ Polimorfik bant
gozlenmedi
ISSR14 5" ATGATGATGATGATGGA 3’ Polimorfik bant
gbzlenmedi
ISSR15 5> ACACACACACACACACG ¥’ Polimorfik bant
gozlendi
ISSR16 5" ACGACAGACAGACAGACA 3’ Polimorfik bant
gozlenmedi

Gergeklestirilen primer taramasi sonuglari incelendiginde toplam 16 primerde bant
gozlenmis fakat bu primerlerden 6 tanesinde polimorfik bant gozlenmemistir.

(Cizelge 3.1.) Polimorfik bant gostermeyen primerler haricinde kalan 10 polimorfik
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ISSR primeri ile 10 bireyden olusan Ortaca, Dalaman, Koycegiz, Fethiye,
Seydikemer, Milas, Bodrum, Marmaris, Dat¢a, Kavaklidere, Yatagan, Mentese ve
Ula popiilasyonu 6rnekleriyle PCR taramalar1 yapilmistir (Sekil 3.2; 3.3; 3.4; 3.5;
3.6).

Sekil 3.2. Yatagan bireylerinin ISSR 9-10 primerleri ile gerceklestirilen PCR jel goriintiisii
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Sekil 3.3. Mentese bireylerinin ISSR 11-15 primerleri ile gerceklestirilen PCR jel goriintiisii
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Sekil 3.4. Marmaris bireylerinin ISSR 3-5 primerleri ile gerceklestirilen PCR jel goriintiisii

Sekil 3.5. Dalaman bireylerinin ISSR 6-7 primerleri ile gergeklestirilen PCR jel goriintiisii
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Sekil 3.6. Ortaca bireylerinin ISSR 1-2 primerleri ile gerceklestirilen PCR jel goriintiisii

10 primerin analizi sonucunda toplamda 425 lokus saptanmistir. Bu lokuslardan bir
tanesi biitiin popiilasyonlar i¢in monomorfiktir. Primer basina tespit edilen lokus

sayilar1 Cizelge 3.2.°de verilmistir.

Cizelge 3.2. Primer basina tespit edilen lokus sayisi

ISSR | ISSR | ISSR | ISSR | ISSR | ISSR | ISSR | ISSR | ISSR | ISSR

1 2 3 5 6 7 9 10 11 15

BANT 39 45 39 40 48 38 50 36 47 43

SAYISI

10 ISSR primeri ile gergeklestirilen taramalarin sonucu incelendiginde 65 farkli
bliytikliik (bp) degerine sahip bant varlig1 gozlenmistir. 10 ISSR primerinin Urettigi
bant uzunluklar1 200 bp — 10000 bp araliginda degisiklik gostermektedir. Calisilan
ISSR primerleri incelendiginde primer bagina tespit edilen en az lokus sayisina sahip
olan primerin 36 polimorfik lokus sayisi ile ISSR 10 oldugu belirlenirken, primer
basina tespit edilen en yiiksek lokus sayisina sahip olan primerin 50 polimorfik lokus

say1st ile ISSR 9 oldugu belirlenmistir. (Cizelge 3.3.).
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Cizelge 3.3. Primerlerin bant uzunluklar

ISSR | ISSR | ISSR | ISSR | ISSR | ISSR | ISSR | ISSR | ISSR | ISSR

1 2 3 5 6 7 9 10 11 15

Bant 250- | 250- | 400- 250- | 250- | 200- | 200- | 200- | 200- | 250-
Uzunluklar1 | 3250 | 3250 | 10000 | 3500 | 5000 | 3250 | 6000 | 6000 | 10000 | 4000

bp bp bp bp bp bp bp bp bp bp

3.3. Popiilasyon i¢i ve Popiilasyonlar Aras1 Genetik Cesitlilik Bulgular

3.3.1. Ortalama alel sayis1 ve ortalama etkili alel sayis1 (Na, Ne)

Popiilasyon i¢i ve popiilasyonlar arasi genetik cesitlilige ait bulgular POPGENE
Version 1.32 programi kullanilarak analiz edilmistir. Tiim popiilasyonlarin ortalama
genetik ¢esitlilik bulgular1 Cizelge 3.4.°de yer almaktadir. Elde edilen analiz
sonuglar1 incelendiginde tiim popiilasyonlar igin tespit edilen ortalama alel sayisi
1,99+0,04 ortalama etkili alel sayis1 1,41+0,35 olarak bulunmustur. (Cizelge 3.4.).

Cizelge 3.4. Tiim popiilasyonlarin ortalama genetik cesitlilik bulgular:

Na | Ne h | Hr | Hs | Dst | Gsr | Nm

TUM 199 | 141 | 024 | 0,38 | 024 | 0,12 | 0,12 | 0,50 | 0,49
POPULASYONLARIN | + + + + + +
ORTALAMASI 004 | 035 | 018 | 024 | 0,03 | 0,01

N,. Gozlenen ortalama alel sayisi, N, : Ortalama etkili alel sayisi,
h: Nei’nin genetik cesitliligi, I: Shannon sabiti
Ht: Toplam genetik cesitlilik, Hs: Popiilasyon i¢i genetik ¢esitlilik,
Dst : Popiilasyonlar arasi genetik cesitlilik, Gst: Genetik farklilasmanin goreceli diizeyi,
Nm : Gen Akis1

Tim popiilasyonlarin  ortalama genetik ¢esitlilik  bulgular1  incelendiginde
popiilasyonlar arasinda tespit edilen en diisiik ortalama alel sayisina sahip olan
lokasyon 1,25+0,43 degeri ile Seydikemer Asarcik olarak belirlenirken,
popiilasyonlar arasinda tespit edilen en yiiksek ortalama alel sayisina sahip olan
lokasyon 1,5040,50 ile Bodrum Kisirlar olarak belirlenmistir. Popiilasyonlar arasinda

tespit edilen en diisiik en diisiik etkili alel sayis1 1,15+0,30 degeri ile Seydikemer
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Asarcik, en yliksek etkili alel sayisina sahip lokasyon 1,26+0,34 degeri ile Bodrum
Kisirlar olarak belirlenmistir (Cizelge 3.5.).

Cizelge 3.5. A. m. anatoliaca popiilasyonlarina ait genetik ¢esitlilik bulgulari

N, Ne H | Yiizde Polimorfik
Polimorfizm Lokus
(%P) Sayisi
BODRUM 1,50 1,26 0,16 0,24 50,12 213
KISIRLAR + + + +
0,5 0,34 0,19 0,27
MILAS 1,38 1,22 0,13 0,19 37 161
KORUCUK + + + +
0,49 0,34 0,19 0,27
KAVAKLIDERE 1,42 1,26 0,15 0,22 41 178
NEBILER + + + +
0,49 0,37 0,19 0,28
SEYDIKEMER 1,25 1,15 0,08 0,12 25,18 107
ASARCIK + + + +
0,43 0,30 0,16 0,24
FETHIYE 1,29 1,19 0,11 0,16 29,18 124
GOCEK + + + +
0,45 0,34 0,18 0,26
DALAMAN 1,37 1,22 0,13 0,19 36,71 156
GURKOY + + + +
0,48 0,34 0,19 0,27
ORTACA 1,40 1,24 0,14 0,21 39,76 169
GUZELYURT + + + b
0,49 0,35 0,19 0,27
KOYCEGIzZ 1,36 1,21 0,12 0,18 36,47 155
KAVAKARASI + + + +
0,48 0,36 0,18 0,26
DATCA 1,31 1,21 0,12 0,17 30,59 130
MERKEZ + + + +
0,46 0,36 0,19 0,27
ULA 1,31 1,18 0,11 0,16 30,59 130
MERKEZ + + + +
0,46 0,32 0,18 0,26
MENTESE 1,29 1,22 0,12 0,18 29,18 124
MERKEZ + + + +
0,45 0,36 0,20 0,28
MARMARIS 1,33 1,22 0,12 0,18 32,94 140
ORHANIYE + + + +
0,47 0,35 0,19 0,27
YATAGAN 1,27 1,17 0,09 0,14 27,29 116
MERKEZ + + + +
0,44 0,32 0,18 0,25

Na: Gozlenen ortalama alel sayisi, N. Ortalama etkili alel sayisi, h: Nei’nin genetik ¢esitliligi,
I: Shannon sabiti

3.3.2. Shannon sabiti (1)

Elde edilen wveriler sonucunda tiim popiilasyonlara ait ortalama bulgular

incelendiginde shannon sabiti olarak 0,38+0,24 olarak tespit edilmistir (Cizelge 3.4.).
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Popiilasyonlara ait bulgular incelendiginde en diisiik shannon sabiti degeri 0,12+0,24
olarak Seydikemer Asarcik’da tespit edilirken, en yiiksek shannon sabiti degeri

0,24+0,27 olarak Bodrum Kisirlar’da tespit edilmistir (Cizelge 3.5.).

3.3.3. Nei’nin genetik ¢esitliligi (h)

Tiim popiilasyonlar i¢in ortalama degerler incelendiginde Nei’'nin genetik cesitlilik
degeri 0,24+0,18 olarak tespit edilmistir (Cizelge 3.4.). Popiilasyonlarin genetik
cesitlilik degeri incelendiginde en yiiksek genetik cesitlilige sahip olan lokasyon
0,16+0,19 degeri ile Bodrum Kisirlar olarak tespit edilmistir. Popiilasyonlar arasi en
diisiik genetik ¢esitlilik degerine sahip lokasyon ise 0,08+0,16 degeri ile Seydikemer
Asarcik olarak tespit edilmistir (Cizelge 3.5.).

3.3.4. Polimorfik lokus sayis1 ve orani

Popiilasyonlarin polimorfik lokus sayilar1 ve oranlar1 incelendiginde bu deger
poptilasyonlar arasinda % 25 ila % 50 arasinda degiskenlik gostermektedir. Tim
popiilasyon verileri incelendiginde en diisiikk polimorfik lokus sayist Seydikemer
Asarcik lokasyonunda tespit edilerek bu lokasyonun polimorfik lokus sayis1 107 ve
polimorfizm yiizdesi % 25,18 olarak tespit edilmistir. En yiiksek polimorfik lokus
sayis1 Bodrum Kisirlar lokasyonunda tespit edilerek bu lokasyonun polimorfik lokus

sayis1 213 olup polimorfizm yiizdesi % 50,12 olarak tespit edilmistir (Cizelge 3.5.).

3.3.5. G- istatistigi

Tespit edilen 425 lokus icin toplam genetik cesitlilik, popiilasyon ici genetik
cesitlilik ve popiilasyonlar arasi genetik cesitlilik degerleri G — istatistigi kullanilarak
belirlenmistir. G — istatistigi kullanilarak tespit edilen veriler incelendiginde 425
lokus i¢in hesaplanan toplam genetik ¢esitlilik (Hr)=0,24+0,03 olarak bulunmustur.
Bunun 0,124+0,01’ini popililasyon i¢i genetik c¢esitlilik (Hr) olustururken, 0,12°si
poplilasyonlar arasi genetik ¢esitlilik (Dst) olusturmaktadir. Tiim popiilasyonlar i¢in
genetik farklilasma katsayist (Gst), popiilasyonlar arasi genetik ¢esitlilik (Dst) ve
popiilasyon i¢i genetik cesitlilik (Hr) degerleri kullanilarak hesaplanmistir. Bunun
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sonucunda genetik farklilasma katsayist (Gsr) 0,50 olarak hesaplanmistir (Cizelge
3.4.).

3.3.6. Gen akis diizeyi (Nm)

Tiim popiilasyonlarin genetik farklilasma katsayisi (Gst) kullanilarak gen akis diizeyi

hesaplanmis ve gen akis diizeyi (Nm), 0,49 olarak tespit edilmistir (Cizelge 3.4.).

3.3.7. Popiilasyonlar arasindaki genetik uzaklhk (Dy)

Popiilasyonlar arast uzakliklarin belirlenmesinde Nei’'nin genetik uzaklik degerleri
hesaplanmistir ve hesaplanan standart genetik uzaklik (Dy) degerleri Cizelge 3.6’de
verilmistir. Popiilasyonlar arasi genetik uzaklik degerleri incelediginde genetik
olarak birbirine en yakin lokasyonlar Marmaris ve Datca olarak tespit edilmis ve
aralarindaki genetik uzaklik degeri 0,050 olarak belirlenmistir. Popiilasyonlar arasi
genetik olarak birbirine en uzak belirlenen lokasyonlar ise Yatagan ve Marmaris
olarak belirlenmis ve aralarindaki genetik uzaklik degeri 0,2162 olarak tespit

edilmistir.
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Cizelge 3.6. A.m. anatoliaca popiilasyonlar1 arasindaki genetik uzakhk degerleri

Bodrum | Milas | Kavaklidere | Seydikemer | Fethiye | Dalaman | Ortaca | Koycegiz | Datca Ula Mentese | Marmaris | Yatagan
Bodrum *
Milas 0.1004 *
Kavakli 0.1174 | 0.1475 *
dere
Seydikemer | 0.1147 | 0.1357 0.1599 *
Fethiye 0.1481 | 0.1596 0.1446 0.1161 *
Dalaman 0.1625 | 0.1890 0.1683 0.1839 0.1387 *
Ortaca 0.1459 | 0.1582 0.1640 0.1367 0.1144 0.1340 *
Koycegiz 0.1234 | 0.1560 0.1487 0.1519 0.1781 0.2023 | 0.1560 *
Datca 0.1909 | 0.1836 0.1652 0.1806 0.1538 | 0.1846 | 0.1825 | 0.1949 *
Ula 0.1605 | 0.1522 0.1567 0.1724 0.1263 0.1425 | 0.1577 0.1760 0.1368 *
Mentese 0.1995 | 0.1900 0.2080 0.2125 0.1722 0.1859 | 0.2011 0.2095 0.1737 | 0.1326 *
Marmaris | 0.2035 | 0.1868 0.1813 0.1985 0.1797 | 0.2055 | 0.1962 | 0.2012 | 0.0500 | 0.1660 | 0.1949 *
Yatagan 0.1741 | 0.0927 0.1833 0.1734 0.1774 0.2097 | 0.2014 0.2128 0.1970 | 0.1602 | 0.1859 0.2162 *
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3.3.8. Popiilasyonlara iliskin agac dallanma yapisi

Popiilasyonlar arasi genetik uzaklik (Dy) bulgular1 kullanilarak POPGENE version
1.32 programindan elde edilen UPGMA dendrogrami TreeView 32 programi
kullanilarak gorsellestirilmis ve popiilasyonlar icin aga¢ dallanma yapis1 ortaya
koyulmustur. Analiz sonucunda elde edilen agac¢ 2 ana dala ayrilmustir. ilk dalda
Bodrum, Seydikemer, Koycegiz, Kavaklidere, Fethiye, Ortaca, Dalaman, Milas ve
Yatagan yer alirken, ikinci dalda Dat¢ca, Marmaris, Ula ve Mentese yer almaktadir.
Toplamda dort grup olusturan popiilasyon aga¢ dallanmasinda I. grupta Bodrum,
Seydikemer, Koycegiz ve Kavaklidere yer almaktadir. II. Grupta Fethiye, Ortaca,
Dalaman yer almaktadir. III. grupta Milas ve Yatagan lokasyonlar1 yer almaktadir.

IV. grupta ise Datg¢a, Marmaris, Ula ve Mentese lokasyonlar1 yer almaktadir (Sekil
3.7).

_‘: Bodrum
Seydikemer
Koycegiz
Kavaklidere

—l: Fethiye
Ortaca

Dalaman

Datca
_: Marmaris

Ula
_: Mentese

Sekil 3.7. Popiilasyonlarin agac dallanma yapisi

3.3.9. AMOVA analizi

GenAlex Version 6.05 programi kullanilarak yapilan AMOVA analizi sonucu
incelendiginde tespit edilen ¢esitliligin % 51’1 popiilasyon i¢i genetik ¢esitlilikten
kaynaklanirtken, % 49’lniin 1ise poplilasyonlar arasi genetik cesitlilikten

kaynaklandig1 gozlenmistir (Sekil 3.8).
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Percentages of Molecular Variance

Sekil 3.8. AMOVA analizi sonucu

3.3.10. Diger bulgular

Tiim popiilasyonlarin verileri ile olusan bant sayilar1 ve heterozigotluk degerlerine
iligkin veriler Cizelge 3.7°de verilmistir. Toplamda 13 popiilasyonun birbirlerine olan
uzakliklar1 koordinat analizinin gosterimi Cizelge 3.8’de verilmistir. Nei’nin genetik
uzaklik degerleri ile olusturulan dendogram ile koordinat analizi sonuglar1 paralellik

gostermistir.

Cizelge 3.7. Popiilasyonlarin bant sayilar1 ve heterozigotluk degerleri
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Cizelge 3.8. Popiilasyonlara ait Principal Coordinates (PCoA) analizi

Coord. 2

Principal Coordinates (PCoA)

B
a m
]
.. [
n
A% N =
A
e
% W . A ’A’o
 ® m A‘.'
o ¢ 'y
e 2
* A
bi
Coord. 1

¢ Bodrum

= Milas

A Kavaklidere
Seydikemer

* Fethiye
Dalaman

A Ortaca

® Koycegiz

¢ Datca

mUla

A Mentese

® Marmaris

Yatagan

54




4. SONUC VE TARTISMA

Arilar milyonlarca yildir diinya lizerinde bulunan ve yasama katkida bulunan 6nemli
organizmalardan biridir. Gerek diinya gerek insanlik tarihi i¢in dnemli bir yer tutmasi
nedeniyle bircok arastirmaya konu olmustur. Ulkemizin zengin genetik
kaynaklarindan biri olan arilarin yeterli 1slah ¢alismasinin olmamasi Oncelikle
iilkemiz daha sonra diinyamiz i¢in bir 6nemli bir sorun teskil etmektedir. Ari
hastaliklar1 ve zararlilar1 ariciligin biiylik problemleridir. Tiim bunlar disinda Mugla
ilinde yasanan biiylik yanginlar sonrasinda bolgemiz ar1 kolonilerinde ciddi bir diisiis
yasanmustir. Ortamdan kaybolan her canli ayni zamanda bir genetik c¢esitlilik
kaybidir. Ar1 gen kaynaklar1 polimorfik ozellik gdsterdigi i¢in gen havuzu igin
kiymetli canlilardir. Bilindigi lizere bir lilkenin biyolojik materyalinin bilinmesi ve
korunmasi ancak bu alanlardaki tiirlerin tespiti, tlirler arasindaki iligkilerin ve
stirdiiriilebilirliliginin bilinmesi, ekolojik dnlemlerin alinmasi ve genetik kayiplarinin
Onlenebilmesi ile miimkiin olabilmektedir. Daha Onceki c¢alismalar arilarin
morfolojik karakteri iizerine yogunlagsmistir. Fakat bir tiirliin koruma altina
alabilmesi icin genetik cesitliliginin tespit edilmesi ve molekiiler kokeninin
aragtirtlmas1 gereklidir. Arastirmalar morfolojik karakterlerle smirli kalmamals,
poplilasyon yogunlugu, genetik haritalarin belirlenmesi gerekmektedir. A. m.
anatoliaca’nin Mugla ekotipinin genetik ¢esitliligini ortaya koymaya dair ¢ok az
sayida arastirma bulunmaktadir. Bu amagla, Apis mellifera anatoliaca alttiiriiniin,
Mugla ekotipinin ISSR molekiiler markor teknigi kullanilarak popiilasyon igi ve

popiilasyonlar arasi genetik ¢esitliligi bu ¢alisma kapsaminda incelenmistir.

Calismamizda A. m. anatoliaca alttiiriiniin genetik ¢esitlilik tespitinde ISSR
molekiiler markdér yonteminin secilmesinin sebepleri ise yiliksek polimorfizm
gostermesi, laboratuvarlar arasinda uyumluluk gostermesi, hizli sonug¢ vermesi,
tekrarlanabilir olmasi, uygulama kolayligt ve uygulama maliyetlerinin diislik
olmasidir. Ancak dominant bir belirte¢ sistemi olmasindan kaynakli olarak
heterozigotluk ayrimi yapilamamasi ise bu yontemin bir dezavantajidir. Literatiirii
inceledigimizde A. m. anatoliaca ile yapilmis molekiiler ¢alismalar inceledigimizde
allozim galismalar1 yer almaktadir. Daha sonrasinda molekiiler markor sistemlerinin
gelismesi, yliksek polimorfizm gostermesi nedeniyle allozim sistemlerinden daha ¢ok

kullanilir hale gelmistir.

55



Bu c¢aligmada 10 adet ISSR primeri kullanilarak 130 bireyin analizi sonucunda
toplam 425 polimorfik lokus sayisi elde edilmistir. Primer taramalar1 sonucunda ise
primer basina hesaplanan ortalama 42 polimorfik lokus tespit edilmistir. Bu ¢alisma
sonucunda, tiim popiilasyonlarin verileri incelendiginde popiilasyonlar i¢in gézlenen
alel sayisi (Na) 1,99+0,04, ortalama etkili alel sayisi (Ne) 1,41+0,35 olarak
bulunmustur. Nei’nin genetik ¢esitliligi (H) 0,24+0,18 ve shannon sabiti (I)
0,38+0,24 olarak bulunmustur. Ayrica toplam genetik ¢esitlilik (Ht) 0,24+0,03,
popiilasyon iginden kaynaklanan genetik c¢esitlilik (Hs) 0,12+0,01, genetik
farklilagsma katsayist 0,50 ve popiilasyonlar arasindaki gen akis degeri (Nm) 0,49

olarak bulunmustur.

Arslan (2021) tarafindan yapilmis ¢alisma sonucunda tiim popiilasyonlarin gézlenen
alel sayis1 (Na) 1,70+0,47, etkili alel sayis1 ortalama (Ne) 1,42+0,37 olarak
bulunmustur. Nei’nin genetik cesitliligi (H) 0,248+0,200 ve shannon sabiti (1)
0,370+0,283 olarak bulunmustur. Arslan tarafindan yapilan calismadaki degerler
bizim g¢alismamizdaki degerler ile kiyaslandiginda Nei’nin genetik c¢esitliligi ve
shannon sabiti birbirine oldukca yakin oldugu goriilmiistiir. Fakat bu degerler
arasinda bulunan ortalama alel sayisi bu tez ¢alismasindaki degere gore daha diisiik
oldugu goriilmiis olmasina ragmen etkili alel sayis1 az bir farkla daha yiiksektir.
Bunun sebebi ise Arslan (2020) tarafindan yapilan ¢alismada oldiirticti alellerin daha
az bulunmasi yada ISSR bant okumalarinin kisiden kisiye degiskenlik gosterebiliyor

olmasindan kaynaklanmaktadir.

Tunca ve arkadaglar1 (2011), 20 RAPD primeri ile 25 farkli ilde 360 koloniden
toplanan 720 is¢i ar1 kullanarak genetik cesitliligi arastirmislardir. Yapilan ¢alismada
Mugla ilinde 57 banttan % 54.29’unun polimorfik oldugu belirlenmistir. Beklenen
heterozigotluk degeri 0.137, shannon sabiti (I) ise 0.216+0.025 olarak
hesaplanmistir. Bizim ¢alismamizda ise shannon sabiti (1) 0,38+0,24 olarak
hesaplanmistir. Bu degerler bizim ¢alismamizdaki degerler ile kiyaslandiginda Tunca
ve vd. (2011), tarafindan yapilan ¢alismadaki degerler daha disiiktiir bunun sebebi

farkli markor sistemleri kullanilmasi olabilir.

Karacaoglu (2004), Aydi Davutlar, Mugla Datca, Mugla Bodrum ve Italyan melezi
arilartyla yaptigi ¢calismada 28 morfolojik 6zelligi varyans ve diskriminant analizi ile
karsilastirilmistir.  Gruplarin  birbirine uzakligt ¢ok degiskenli varyans analizi

uygulanmis ve Bodrum grubu diger arilardan ve Italyan F1’lerden en uzak grup
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olmustur. Ayni sekilde Bodrum ve Datga ornekleri birbirinden anlamli derecede
farkli bulunmustur. Bu c¢alisma ile Karacaoglu (2004) tarafindan yapilmis
calismadaki Bodrum ve Datca ortak lokasyonlardir. Bu c¢alismada da Karacaoglu
(2004)’nun elde etmis oldugu sonuca paralel olarak Bodrum ve Datca popiilasyonlari

birbirinden uzak olup farkli iki dalda kiimelenmistir.

Karakas (2013), Kurklareli, Yigilca, Mugla, Hatay ve Artvin illerinden 24 koloniyi 4
ISSR primerleri ile inceledigi ¢alismada Mugla ilinden goger arilik ve sabit ariliklar
arasindaki farkliliklar1 da analiz etmistir. Sabit ariliklarda gbzlenen ortalama alel
sayist 1,48+0,50, etkili alel sayis1 1,27+0,35, Nei’nin genetik ¢esitliligi 0,16+0,19,
shannon sabiti ise 0.25 + 0.28 olarak bulunmustur. Goger ariliklarda gozlenen
ortalama alel sayis1 1,60+0,50, etkili alel sayis1 1,33+0,37, Nei’nin genetik gesitliligi
0,194+0,20, shannon sabiti ise 0,294+0,29 olarak bulunmustur. Bu karsilastirmada,
Mugla goger arilarin beklenen heterozigotluk (he) ve shannon sabiti (1) degerlerinin
sabit Mugla arilarindan daha yiiksek oldugu goriilmiistiir. Polimorfik lokus varligi
gocer arilarda daha yiiksek olarak tespit edilmistir. Sabit ve goger ariliklarin
aralarindaki genetik farklilasma degeri (Gst) 0.035 olarak tespit edilmistir. Genetik
farklilasma degeri beklenenden ¢ok daha diisiik bulunmustur. Popiilasyonlar arasi
genetik cesitlilik % 4.2 tespit edilirken popiilasyon i¢i genetik ¢esitlilik ise % 95.8
olarak tespit edilmistir. Tim bu degerler bizim calismamizla karsilastirildiginda
bizim c¢aligmamizdaki degerler daha yiiksek bulunmustur. Bunun sebebi bu
caligmada ISSR primerlerinin sayisinin fazla olmasi, farkli lokasyonlarin yer almasi
ve lokasyonlarin birbirine uzak olmasi sebebiyle gen akisinin sinirli olmasindan

kaynaklandig: diistiniilebilir.

Calisgmamiz yer alan Nei’nin genetik uzaklik degerleri incelendiginde, birbirine
genetik olarak en yakin olan iki lokasyon Marmaris ve Datga olarak belirlenirken
birbirine genetik olarak en uzak olan iki lokasyon ise Marmaris ve Yatagan olarak
tespit edilmistir. Marmaris ve Datca lokasyonlar1 arazi c¢aligsmalar1 sirasinda
birbirlerine yakin konumdan oOrneklerin toplanmasi sebebiyle bu iki lokasyonun
genetik olarak uzakliklarinin az olmasi beklenilen bir sonu¢ olmustur. Genetik olarak
birbirine en uzak lokasyonlar Seydikemer ve Bodrum olarak beklenirken bu iKki
lokasyon 0,1147 degeri ile birbirine yakin olarak bulunmustur. Bodrum
lokasyonunun genetik olarak en yakin oldugu lokasyon 0,1000 degeri ile Milas ve

sonrasinda 0,1147 degeri ile Seydikemer’dir. Birbirine uzak iki lokasyonun genetik
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olarak yakin olmasi ticari ana ar1 satisi, gocer aricilik gibi sebeplerden
kaynaklanabilir. Marmaris ve Yatagan lokasyonlar1 ise konum olarak birbirine
oldukca uzak olmas1 sebebiyle genetik olarak uzak olmalar1 kabul edilebilirdir. Tiim
lokasyonlarin arazi c¢alismasinda ilgeler arasi uzakligina bakildiginda Milas ve
Yatagan, Marmaris ve Datca lokasyonlarindan birbirine ¢ok yakin bir konumdan
ornekler alinmis olmasi sonucu bu lokasyonlarin birbirine yakin olmasi beklenmistir.
Milas ve Yatagan lokasyonunun genetik uzaklik degeri 0,0927 ve Marmaris ve Datca
lokasyonunun birbirine genetik uzaklik degeri ise 0,0500 olarak tespit edilip

¢alismamizin sonucu bunu dogrular niteliktedir.

Analiz sonucu Nei’nin genetik cesitlilik degerlerine bakildiginda, tiim popiilasyonlar
icin toplam genetik c¢esitlilik 0,24+0,03 olarak tespit edilmistir. Toplam genetik
cesitlilik degeri ile hesaplanan popiilasyon ic¢i genetik ¢esitliligin % 51’inin
popiilasyon i¢i genetik ¢esitlilikten kaynaklandig1 ve popiilasyon ici genetik ¢esitlilik
(Hs) degerinin 0,12+0,01 oldugu tespit edilmistir. Popiilasyonlar arasi genetik
cesitliligin (Dst) ise 0,12 oldugu tespit edilmistir. AMOVA analizi sonucuna gore
genetik cesitliligin % 51’1 popiilasyon i¢inden, % 49’u ise popiilasyonlar arasi
kaynaklandig1 gozlenmistir. Genetik farklilasma degeri O ila 1 arasinda bir degere
sahip olup genetik farklilagsma diizeyini gosterir. Gsr degeri 1’e ne kadar yakin olursa
genetik farklilasma o kadar fazla demektir. 0,05 ve altindaki degerlerde genetik
farklilagsma katsayisinin ihmal edilebilir bir seviyede oldugunu gésterirken genetik
farklilasma 0,25 degerinin iistiinde olmasi genetik farklilagsmanin seviyesinin yiiksek
oldugunu gosterir. Bizim ¢alismamizda genetik farklilasma degeri (Gsr) 0,50 olarak
bulunmustur. Bu deger ¢alistigimiz popiilasyonlarin birbirine genetik olarak farklilik
gosterdigi sonucunu gosterir. Bununla birlikte ¢alismamizda gen akis (Nm) degeri
0,49 olarak bulunmustur. Gen akis degerinin 0,50 olmasi durumunda bu degerin
kritik oldugu ve bu deger altinda kalan degerlerde popiilasyonlarin genetik
striklenmeye maruz kalabilecegi bildirilmistir (Hamrick vd. 1990). Bizim
calismamizda gen akis degerinin (Nm) 0,49 bulunmasi ve popiilasyon ici genetik
cesitlilik (Hs) degerinin 0,12 olmasi gen akisinin fazla seviyede olmadigini
gostermistir. Yapilan bu ¢alisma sonucunda gen akis degerinin (Nm) kritik seviyenin
altinda bulunmas1 sebebiyle popiilasyonlarin genetik siiriiklenmeye maruz

kalabilecegi gortilmiistiir.

58



Calismamizda bulunan lokasyonlar arasinda en fazla genetik cesitliligin Bodrum,
Kavaklidere, Ortaca lokasyonlarinda oldugu tespit edilmistir. Gelecekte yapilacak
1slah ve melezleme g¢alismalar i¢in varyasyon kaynagi olan ar1 gen kaynaklarmin
korunabilmesi i¢in gerekli calismalar yapilmasi olduk¢a Onemlidir. Bir koruma
calismasi baglatilmasi durumunda bu {i¢ popiilasyon icin Oncelik verilmesi

Onerilmektedir.

Diinya tiizerinde A. mellifera’nmin diger tiirlerinde ISSR belirtegleri ile genetik

cesitlilik caligmas1 yapilmistir.

Ceksteryte ve ark. (2012) tarafindan Litvanya bal aris1 alttlirlerinin genetik
cesitliligini arastirmislardir. A. m. carnica'nin Litvanya'da bulunan iki hatti, Cek
Cumhuriyeti ve Slovenya'dan getirilen 2 hat, Kafkasya'dan getirilen bir alttiir ve
yerel buckfast melezleriyle karsilastirllmistir. Yapilan bu g¢alismanin sonuglarina
gore gozlenen ortalama alel sayis1 1,38+0,030, etkili alel sayis1 1,22+0,02, Nei’nin
genetik ¢esitliligi 0,130+0,011, Shannon sabiti ise 0,190+0,010 olarak bulunmustur.
75 bireyden hesaplanan ortalama genetik farklilasmasi katsayisi (Gsr) 0,422, gen akis
degeri (Nm) 0,68 olarak tespit edilmistir. Toplam genetik ¢esitlilik (Hy) 0,222 ve
popiilasyon i¢i genetik ¢esitlilik (Hs) 0,422 olarak bulunmustur.

Ahmad (2018) tarafindan yapilan ¢aligmada, Irak bal aris1 popiilasyonlar1 arasindaki
genetik cesitliligi ISSR markdrleri ile arastirilmistir. 5 farkl sehirden 6rnek alinmis
ve genomik DNA'nin PCR amplifikasyonu, 10 ISSR markdr primeri kullanilarak
taranmugtir. Calisma sonucu popiilasyon igi ortalama genetik ¢esitlilik 0,44, genetik
farklilasma katsayis1 (Gsr) ise 0,085 olarak hesaplanmistir. Ortalama genetik
cesitlilik 0,315, shannon sabiti ise 0,412 olarak hesaplanmistir. Molekiiler Varyans
Analizi (AMOVA) sonuglarina gore poplilasyon ici genetik gesitlilik popiilasyonlar
aras1 genetik cesitlilikten daha yiiksek oldugu tespit edilmistir. Bu ¢aligmanin
sonuclari, Irak bolgesindeki bal aris1 popiilasyonlarinin genetik c¢esitliliginin diisiik
oldugunu, bu nedenle diizenli bir 1slah programinin gerekli oldugunu ortaya

koymustur.

Ceksteryte ve ark. (2012) ve Ahmad (2018) tarafindan yapilan c¢aligmalar
incelendiginde genetik ¢esitliligin yiiksek bir kismimin popiilasyon i¢inde yer alan
genetik cesitlilikten kaynaklandigit AMOVA analizi ile ortaya koyulmustur.
Ceksteryte ve ark. (2012) ve Ahmad (2018) tarafindan ¢alisilan popiilasyonlarin Apis
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mellifera anatoliaca Mugla ekotipinin aksine genetik siiriiklenme riskinin daha az

oldugunu gostermektedir.

Ahmad (2018) ve Rahimi ve ark. (2016) 10 ISSR primeri kullanarak farkli bal aris1
popiilasyonlarinin genetik iligkilerini inceledikleri ¢alismalarda, Ahmad (2018), 100-
850 bp arasinda degisen 50 polimorfik bant elde ederken, Rahimi ve ark. (2016),
150-1500 bp arasinda degisen 40 polimorfik bant elde etmistir. Bizim ¢alismamizda
ise 200-10000 bp arasinda degisen 425 lokus saptanmustir. Yapilan diger ¢alismalara
bakildiginda da farkliliklar s6z konusudur (Al-Otaibi, 2008; Shouhani vd. 2014).

A. m. anatoliaca’nin iki irkindan biri olan Mugla ekotipi, Mugla’ya &zgiin
oldugundan dolay1 arastirma alani olarak Mugla ili secilmistir. Bu ¢alisma, aragtirma
alanimi olusturan 13 il¢enin tamamindan toplanan A. m. anatoliaca alttiiriine ait
Mugla ekotipi popiilasyonlarinin ISSR belirtecleri kullanilarak genetik cesitliliginin
belirlenmesi amaci ile gergeklestirilmistir.

Sonug olarak ar1 gen kaynaklar1 polimorfik 6zellik gosterdigi i¢in gen havuzu i¢in
kiymetli canlilardir. Yapilan bu yiiksek lisans tezi ile A. m. anatoliaca alttiiriiniin,
Mugla ekotipinin ISSR molekiiler markor teknigi kullanilarak popiilasyon igi ve
popiilasyonlar arasi genetik ¢esitliliginin ortaya konulmasi amaclanmistir. Eger ari
gen kaynaklarimizi koruyamazsak ilerde yapilacak calismalar i¢in varyasyon
kaynagimiz bulunmayacaktir. Ayrica bolgemizde yasanan yanginlar sonucu ari
kolonilerinde sert diisiis ciddi bir kayiptir. Bu sebeple koruma caligmalarinin
baglatilmasi ve gerekli dnlemlerin alinmasi olduk¢a 6nemlidir. Bunun yani sira bu
onemli organizma ile ilgili genetik c¢esitliligin takip edilmesi gerekmektedir. Farkl
markdr sistemleri kullanilarak bu organizmanin genetik yapisinin belirli araliklarla
takip edilmesi besin zincirimizin Kkilit organizmalarindan biri olan A. m.
anatoliaca’min  korunmasma yonelik c¢aligmalar bakimindan biiyiik 6nem
tasimaktadir. Gergeklestirilen bu tez c¢alismasi sonucunda genetik c¢esitliligi en
yiksek bulunan Bodrum Kisirlar, Kavaklidere Nebiler ve Ortaca Giizelyurt
lokasyonlarinda bulunan A. m. anatoliaca popiilasyonlarinin diger alanlardan daha
once koruma altina alinmasi gerektigini gostermektedir. Ancak daha Oncede
belirtildigi {izere bu organizmaya yonelik daha fazla alandan farkli markor sistemleri
ile gerceklestirilecek calismalara ihtiyag duyulmaktadir. Bunlarin yapilmamasi
durumunda gen kaynagimizin zaman iginde giderek azalmasina ve yok olmasina goz

yumacagiz.
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