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Ozet: Bombus terrestris L. Tiirkiye dogal faunasinda en yaygin bulunan bombus tiiriidiir ve temel vejetasyonda tozlas-
ma yapmaktadir. B. terrestris arisi kitlesel olarak iiretilmekte ve Tiirkiye dahil ¢ok sayida iilkede ticari olarak tozlas-
mada kullanilmaktadir. Arastirmada, 2 adet Tiirkiye dogal ve 2 adet de ticari firma populasyonlarinin bes mikrosatelit
lokusu (BT20, B100, B116, B119 ve B126) bakimindan tanimlanmasi amaglanmustir.

Calisilan populasyonlarda ortalama gozlenen allel sayist (Na), etkili allel sayis1 (Ne), gozlenen heterezigotluk (Ho),
beklenen heterezigotluk (He) ve Fis degeri sirasiyla Na=7.844.9, Ne=4.6+3.1, H0o=0.480+0.228, He=0.637+0.293,
F15s=0.204+0.145 olarak tahmin edilmistir. Populasyonlarin Hardy-Weinberg genetik dengesinde oldugu tespit edilmis-
tir. Populasyonlar i¢inde populasyonlar arasindakinden ¢ok daha fazla genetik varyasyon saptanmistir. Arastirma sonu-
cunda ¢alisilan bes mikrosatelit lokusu bakimindan dogal ve ticari bombus populasyonlarinin benzer genetik yapilarda
oldugu sonucuna varilmistir.

Anahtar kelimeler: Bombus terrestris, mikrosatelit, genetik cesitlilik

Determination of Genetic Variation in Some Native and Commercial B. terrestris
Populations in Turkey by Microsatellite Markers

Abstract: Bombus terrestris L. is the most common bumble bee species found in Turkey’s natural fauna with all the
major native vegetation types in Turkey. On the other hand B. terrestris is reared extensively today on a mass scale and
is widely spread commercially in many countries including Turkey where it is used as a pollination agent. Worker bee
samples were collected from 2 native B. terrestris populations and 2 commercial companies. The genetic structure of the
native and commercial B. terrestris populations in Turkey were investigated by using 5 microsatellite markers (BT20,
B100, B116, B119 and B126).

The mean number of alleles (Na), effective number of alleles (Ne), observed heterozygosity (Ho), expected het-
erozygosity (He), and Fis values overall population were estimated as Na=7.8+4.9, Ne=4.6+3.1, Ho=0.480+0.228,
He=0.637+0.293, F15s=0.204+0.145 respectively. There was not significant deviation from Hardy-Weinberg equilibrium
in the population. Most of the genetic variation was found within populations rather than among populations. Our results
showed that all the B. terrestris native and commercial populations have similar genetic structure.

Key words: Bombus terrestris, microsatellites, genetic diversity

Arastirma Makalesi / Research Article

Giris

Zarkanathlar (Hymenoptera) takiminin Apoidae {ist
familyasinda yer alan arilar, dogal florada ve bitkisel
iiretimde en etkili tozlastirict tiirdiir (Ozbek, 2010).
Bal arilarina oranla daha iri yapida olan bombus ari-
lar1, hareketli tarlacilik davraniglari ile hem dogal
hem de kiiltiire alinmis bir¢ok bitki tiirii i¢in en iyi
tozlastiricilardir (Kearns ve Thomson, 2001). Bom-
bus arilari iri viicutlari, yiiksek tarlacilik kapasite-
leri, diistik sicaklik ve 1s1k yogunlugunda ¢alisabil-
meleri, daha sakin olmalar1 ve sera disina daha az

cikma egilimi gostermeleri gibi 6zellikleri nedeniy-
le ortii alt1 yetistiricilikte bal arilaria gore daha ba-
sarili olmuslardir ve tozlasma amaciyla ortii alt1 ye-
tistiricilikte kullanmimlan giderek yayginlagmaktadir
(Goodwin ve Steiner, 1997; Williams, 1998; Ben-
ton, 2000; Gosterit ve Giirel, 2005; Giirel ve GGs-
terit, 2009). Farkli iklim ve habitat kosullarna iyi
uyum saglayan bombus arilari, Kuzey Kutbu’ndan
Giliney Amerika’ ya kadar genis bir cografya’da ya-
sayabilmektedir. Diinyada 239 bombus tiirii tanim-
lanmistir (Williams, 1998; Benton, 2000; Cameron,
2007). Turkiye’de ise 50’ye yakin tiir belirlenmistir.
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Diinyadaki tiir dagilimina bakildiginda Tiirkiye nin
bombus arilar agisindan ¢ok dnemli bir gen mer-
kezi oldugu anlasilmaktadir (Ozbek, 1979, 1983,
1990, 1997; Aytekin, 2001).

Tozlasmada kullanmak amaciyla, yaygin dagi-
lim gosterdigi, kolay elde edilebildigi, daha biiylik
koloni olusturdugu ve yil boyu yetistiricilige daha
uygun oldugu igin ticari yetistiricilikte en ¢ok tercih
edilen tiir Bombus terrestris’ tir (Hingston ve ark.,
2002). Diinyada yilda yaklasik bir milyon adet tica-
ri Uretilmis B. terrestris kolonisi tozlasma amaciyla
kullanilmaktadir (Velthuis ve Doorn, 2006). Ure-
tilen B. terrestris kolonilerinin % 95’1 diinyada ve
Tiirkiye’de ortii alti domates yetistiriciliginde kul-
lanilmaktadir (Gtirel ve Gosterit, 2009). Tozlagma
amaciyla serada kullanilan her bir bombus koloni-
sinde genellikle koloni yagaminin sonlarina dogru
sayilari bir¢ok faktore bagli olarak degismekle bir-
likte yiize yakin ana ar1 ve bunun birkag kati erkek
ar1 iiretilebilmektedir. Uretilen ana ve erkek arilar
sera disina ¢ikabilmekte ve dogal ortamda koloni
olusturabilmektedir (Giirel ve Gosterit, 2009). Ti-
cari olarak kullanilmaya baglandiktan kisa bir siire
sonra bu tiiriin bu sekilde yayilmasinin; yuva yeri ve
besin kaynaklar1 bakimindan yerel ar1 populasyon-
lar ile rekabet, yerel bombus alttiir ve ekotipleri ile
melezlenme, parazit ve patojenlerin yayilmasi gibi
dogal ekosisteme zarar verebilecek bazi sorunlara
yol acabilecegi bildirilmistir (Dafni ve ark., 2010;
Goulson ve ark., 2010). Tiirkiye’de ticari olarak
kullanilan B. ferrestris kolonileri yabanci firmalar-
dan saglanan ana arilardan iiretilmektedir ve bu ana
arilarin genetik kokeni bilinmemektedir. Bu neden-
le zaman iginde Tiirkiye yerli B.terrestris genotip-
lerinin ticari kolonilerde iiretilen ana ar1 ve erkek
arilarla ciftlesmesi ve melezlenmesinin kaginilmaz
olacagi tahmin edilmektedir. Bu nedenle, Tiirkiye
yerli bombus populasyonlarinin dogal genetik ya-
pisinin farklilagsmaya agik oldugu ifade edilebilir.
Ozellikle Akdeniz sahil kesiminde ¢ok smirli bir
alanda y1lda on binlerce ticari koloninin kullanildig:
ve B. terrestris’ in uyum ve rekabet yetenegi ve eko-
lojik esnekligi diisiiniildiigiinde Akdeniz Bolgesi’n-
deki yerel B. terrestris populasyonlarinda melezlen-
me riskinin oldukga yliksek oldugu ¢ok agiktir. Bu
nedenle yerli B. terrestris populasyonlariin genetik
yapisinin ve populasyonlar arasindaki gen akiginin
belirlenmesi elzemdir (Gosterit ve Giirel, 2005; Gii-
rel ve ark., 2008).

Morfolojik 6zellikler kullanarak yiiriitiilen bu
taksonomik caligmalar ile Tiirkiye’de 50’a yakin tiir
tanimlamis, bazi tiirlerin yayilma alanlari, biyoloji-
leri ve bitki tercihleri belirlenmistir (Ozbek 1979;
1983; 1990; 1997). Tirkiye bombus populasyon-
larinin DNA seviyesinde tanimlanmasina yonelik
olarak gerceklestirilen caligmalarin ilkinde AFLP
yonteminden yararlanilarak Bati Akdeniz ve Ege
bolgesindeki yerel bombus tiirlerinin tanimlanma-
st amaglanmis ve ¢alisilan primerler bakimindan
populasyonlar i¢inde ve arasinda yeterli seviyede
polimorfizm tespit edilememistir (Giirel ve Basim,
2003). Bir diger calismada ise Tiirkiye ve Kuzey
Kibris’dan 6rneklenen bazi B. terrestris populas-
yonlar1 igindeki heterozigotluk ile populasyonlar
arasindaki genetik farkliliklarin 4 adet mikrosatelit
lokusu kullanilarak poliakrilamid jel (PAGE) elekt-
roforezi ile tespit edilmesine calisilmistir (Beton
2004).

Bu ¢aligmada, Tirkiye’de ticari olarak B. ter-
restris kolonisi liretimi yapan iki firmadan alinan
B. terrestris populasyonlar ile ticari B. terrestris
kolonilerinin yogun olarak kullanildigi Antalya ve
Aydin’daki yerli B. terrestris populasyonlarindan
alman is¢i ar1 6rnekleri materyal olarak kullanilmig-
tir. Bu tip ¢aligmalarda yaygin olarak kullanilan 5
mikrosatelit lokusu bakimindan DNA fragment ana-
lizi yapilarak genotipler belirlenmis ve mikrosatelit
DNA polimorfizmlerinden yararlanilarak Tiirkiye
faunasinda dogal olarak bulunan B. terrestris popu-
lasyonlari DNA diizeyinde tanimlanmistir. Ayrica
Tiirkiye dogal faunasinda bulunan B. terrestris po-
pulasyonlari ile ticari genotipler arasindaki genetik
benzerlik/farkliliklar ortaya konmus ve ¢aligilan po-
pulasyonlar arasinda her hangi bir gen akigimnin olup
olmadigi tartisilmistr.

Materyal ve Metot

Arastirmada, Antalya ve Aydin bolgelerinde bulu-
nan 2 adet Tirkiye yerli B. terrestris populasyonu
ile Tiirkiye’de B. terrestris kolonisi satig1 yapan 2
adet ticari firmaya (Koppert ve Biobest) ait populas-
yon olmak iizere toplam 4 adet populasyonu temsil
eden (her populasyondan 25 is¢i ar1 toplam 4x25=
100 is¢i ar1) ig¢i ar1 drnekleri materyal olarak kulla-
nilmistir. Arazide is¢i ar1 6rnekleri toplanirken genis
bir alan taranmig boylece miimkiin oldugunca farkl
yuvalardan is¢i ar1 drnekleri toplanmistir. Toplanan
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is¢i ar1 Ornekleri % 95°lik etanol igeren ependorf
tiiplerine konulmus ve DNA izolasyonu yapilin-
caya kadar -20 °C’de muhafaza edilmistir. Toplam
genomik DNA, bombus arilarinin gogiis kisimla-
rindan standart fenol- kloroform yontemi (Murray
ve ark. 2008) kullanilarak izole edilmistir. Genomik
DNA izolasyonunun miktar ve saflik kontrollerinin
yapilmasinda NanoDrop Spektrofotometre (ND
1000)’den yararlanilmis ve izole edilen genomik
DNA molekiillerinin tek parca olup olmadiklarinin
(kirilip kirilmadigr) kontrolleri % 2’lik agaroz jelle-
rinde yapilmistir.

Uzerinde durulan mikrosatelit lokuslarmnin Po-
limeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) ile ¢ogaltilabil-
mesi i¢in Tablo 1°de verilen primer setleri kullanil-

Tablo 1. Calisilan mikrosatelit lokuslar

mustir. PCR i¢in gerekli karisim; 10 x PCR buffer,
2mM MgCl,, 0.2 mM dNTP, 10 pmol ileri (forward)
ve ters (reverse) primer, 1 U 7aqg DNA polimeraz
enzimi ve 100 ng genomik DNA koyularak 6rnek
basina toplam 20 pl olacak sekilde hazirlanmistir.
Hazirlanan karigimin termal cycler cihazinda 6nce
94°C’de 3 dakika tutulduktan sonra her bir dongiisii;
94°C’de 30 saniye, 55°C’de 30 saniye ve 72°C’de
30 saniye olacak sekilde 35 dongii yapilmistir. Son
dongtiden sonra ornekler, 72°C’de 10 dakika tutu-
larak PCR iglemi tamamlanmistir (Solignac ve ark.,
2003). Bombus orneklerinin genotipleri Otomatik
DNA Dizi Analizi Sistemi (4BI PRISM® 310 Ge-
netic Analyzer) ile fragment analizi yapilarak belir-
lenmistir.

Lokus Tekrar dizilimi Tm (°C) Allel genisligi Primerler (5> — 3°) Kaynak
B0 (cm, 2 irus  FTICCACAGOGTITICIIAAGIC o oy
B100 (CT),,GTC(CT), 58 146-178 FRCCG (F}F,E (? gigléﬂlgj%%ﬁ%%%c Estoup et al. 1996
B116  (AT)(GT),AT(GT);, 58 172-176 FRCSQZ? CGATg gﬁéégg&cc? Estoup et al. 1996
B9 Eneaen, 2t FOATCOTGCTAGAAMGGAAG g o0
B126 (CT),,GT(CT),, 57 176-182 i%%g,i%ﬁgggg?g}gg?gg Estoup et al. 1995

Populasyonlar arasindaki genetik farkliliklarin
6l¢iilmesinde Nei’nin genetik mesafe (D) degerin-
den yararlanilmistir (Nei, 1978). Mikrosatelit ¢a-
lismalarinda standart kabul edilen allel genislikleri
(AG), allel sayis1 (Na) ve etkili allel sayisi (Ne),
gozlenen heterozigotluk (Ho), beklenen heterozi-
gotluk (He) ve polimorfizm bilgi igerigi (PIC) is-
tatistikleri hesaplanmistir. Bu amaca yonelik olarak
istatistik degerlerin hesaplanmasinda ve uygun veri
analizlerin yapilmasinda POPGENE (Yeh ve ark.,
1997), Arlequin v. 2.00 (Excoffier, ve ark. 2005),
Cervus v. 3.0.3 (Marshall ve ark., 1988), Structure
2.2 (Pritchard ve ark., 2000) ve SplitsTree 4.0 (Hu-
son ve Bryant, 2006) yazilimlarindan yararlanilmis-
tir.

Bulgular

Tiirkiye bombus populasyonlarinda c¢aligilan 5
mikrosatelit lokusun tamaminin polimorfik yapida

oldugu goriilmektedir. Bu temelde, ¢aligilan popu-
lasyonlardaki mevcut genetik farkliligin/benzerli-
gin ortaya ¢ikarilmasinda lokus se¢iminin isabetli
yapilmis oldugu ifade edilebilir. Her bir lokusta
tespit edilen allel genislikleri (AG), gozlenen allel
sayist (Na), etkili allel sayisi (Ne), gdzlenen (Ho) ve
beklenen (He) heterozigotluklar ile PIC ve Wright
(1978)’mm homozigotlasma katsayisi (Fis) degerle-
ri Tablo 2’de 6zetlenmistir. Calisilan mikrosatelit
lokuslar i¢in F-istatistikleri (F , F, ve F¢ ) ile F,
degerine bagli olarak hesaplanan gen akis1 deger-
leri (Nm) Tablo 3’te verilmistir. Tiirkiye bombus
populasyonlar1 arasinda standart genetik mesafe
(D) ve genetik benzerlik istatistikleri Nei (1972)’ye
gore hesaplanmis ve Tablo 4°te verilmistir. Calisilan
bombus populasyonlarinda ikigerli Fst degerleri ve
genetik mesafeler kullanilarak elde edilen Komsu
Birlestirme (NJ, Neighbour Joining) dendogramlari
Sekil 1°de gosterilmistir.
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Tablo 2. Bombus populasyon-—y ;g N  AG Na Ne  Ho He PIC Fis
larinda ¢aligilan 5 mikrosatelit
lokusunda ornek sayist (N), BT20 94 118-146 12 9.2 0.823 0.896 0.898 0,069
allel genisligi (AG), gozlenen ) 93 149-172 12 46 0398 0785  0.835 0,490
allel sayist (Na), etkili allel B : : : : >
sayisi (Ne), gozlenen (Ho) ve  B116 94 170-172 2 1.2 0.202 0.183 0.257 0,112
beklenen (He) heterozigotluk-
lar ile PIC ve Fis degerleri B119 95 127-131 3 20 0505 0505 0416 0,006
B126 95 170-188 10 5.4 0.463 0.819 0.849 0,431
Ortalama 78 46 0480  0.637 0760 0204
+ St. Sap. +49 +31 +£0228 +£0293 +0.229 +0.145
A| Tartisma ve Sonug
0,01
’ ANTALYA Bu aragtirmada, Tiirkiye bombus populasyonlarin-
e \ KOPPERT dan 2 farkli dogal populasyona ilave olarak ortii alt1
e a bitkisel {iretimde yaygin olarak kullanilan 2 farkli
ticari populasyon olmak iizere toplam 4 populasyon
A g| 5 mikrosatelit lokus (BT20, B100, B116, B119 ve

AYDIN
ANTALYA
l BIOBEST

Sekil 1. Calisilan bombus populasyonlarinda ikigerli Fst deger-
leri kullanilarak (A) ve genetik mesafeler kullanilarak (B) elde
edilen Komsu Birlestirme (NJ, Neighbour Joining) dendogrami

KOPPERT

Tablo 3. Calisilan bombus populasyonlarinda F-istatistikleri
(F F, . F ) ve Gen Akist (Nm) degerleri.

Lokus Fis Fit Fst Nm
BT20 0.0292 0.0705 0.0426 5.6
B100 0.4429 0.4918 0.0877 2.6
B116 0.1311 0.1125 0.0165 14.9
B119 0.0027 0.0011 0.0015 16.6
B126 0.3901 0.4322 0.0689 3.4
Ortalama 0.2036 0.2453 0.0524 4.5

Tablo 4. Calisilan bombus populasyonlar1 arasindaki Nei
(1972)’nin standart genetik benzerlik (kdsegenin {istii) ve gene-
tik mesafe (kdsegenin alt1) degerleri

Koppert Bizbio Antalya Aydin
Koppert HrEE 0.7980 0.8799 0.8777
Biobest 0.2256 Ak 0.9137 0.9189
Antalya 0.1279 0.0903 oAk 0.9605
Aydin 0.1304 0.0845 0.0403 HrxE

B126) bakimindan tanimlanmigtir.

BT20 lokusu i¢in tespit edilen en disiik allel
118 bg, en yiiksek allel ise 146 b¢ olup toplam 12
farkli allel tespit edilmistir. B100 lokusu i¢in tes-
pit edilen en diisiik allel 149 bg, en yiiksek allel ise
172 bg olup toplam 12 farkl allel tespit edilmistir.
B116 lokusu igin tespit edilen allel genisligi 170-
172 be’dir ve sadece 2 farkl allel tespit edilmistir.
B119 lokusu i¢in ise tespit edilen allel genisligi
127-131 bg olup 3 farkl: allel tespit edilmistir. B126
lokusu igin tespit edilen en diisiik allel 170 bg, en
yiiksek allel ise 188 bg olup toplam 10 farkli allel
tespit edilmistir (Tablo 2). Lokuslardaki allel sayila-
11 dikkate alindiginda Tiirkiye bombus populasyon-
larinda varolan genetik varyasyonun tespit edilme-
sinde oncelikli olarak ¢alisilmasi gerekli lokuslarin
ortalamanin iizerinde allel sayisina sahip olan B116
ile B119 haricindeki diger lokuslarin oldugu ifade
edilebilir. Beton (2004) tarafindan Ankara ve Kuzey
Kibris’tan toplanan bombus aris1 6rnekleri iizerinde
yapilan arastirmada B100 lokusunda allel genisligi
150-170 bg¢ arasinda olmak iizere toplam 7 fark-
I1 allel ve B126 lokusunda allel genisligi 176-196
b arasinda olmak iizere toplam 9 farkl allel tespit
edilmistir.

Uzerinde calisilan tim mikrosatelit lokuslar
dikkate alindiginda ortalama allel sayis1 7.8 olarak
hesaplanmustir. Etkili allel sayis1 (Ne) bakimindan
ise en yliksek deger 9.2 (BT20) ve en diisiik deger
ise 1.2 (B116) olmakla beraber ortalamasi 4.6 ola-
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rak hesaplanmistir. Buna gore genetik varyasyonun
tespit edilmesinde oncelikli olarak calisiimasi ge-
rekli lokuslarin ortalama degerin tizerinde Ne dege-
rine sahip olan BT20 ve B126 lokuslarinin oldugu
ifade edilebilir.

Gozlenen heterozigotluklar (Ho) bakimindan
en diisiik Ho degeri B116 (0.202) lokusunda tespit
edilirken, Ho degerinin en yiiksek oldugu lokus ise
BT20 (0.823) lokusudur. Tiim lokuslar {izerinden
ortalama Ho degeri 0.480 olarak hesaplanmuistir.
Beklenen heterozigotluk (He) bakimindan ise elde
edilen degerler 0.183 (B116) ila 0.896 (BT20) ara-
sinda degismektedir.

Polimorfizm bilgi icerigi (PIC) bakimindan en
diisiik PIC degeri B116 (0.257) lokusunda tespit
edilirken, PIC degerinin en yiiksek oldugu lokus ise
BT20 (0.898) lokusudur. Tiim lokuslar iizerinden
ortalama PIC degeri 0.760 + 0.229 olarak hesap-
lanmistir. Bu degerden hareketle Botstein ve ark.
(1980) tarafindan gelistirilen kriterler ¢ercevesinde
Tiirkiye bombus populasyonlarinin tanimlanmasin-
da yiiksek seviye bilgi saglayan etkin markerlerin
kullanilmis oldugu ifade edilebilir. Bu veriler, gene-
tik varyasyonun belirlenmesi amaciyla calisilan lo-
kuslarin dogru segildigini gostermektedir. Bolstein
ve ark. (1980) gore, PIC degeri 0.25 ile 0.50 arasin-
da olan B116 ile B119 lokuslar1 orta seviyede bilgi
saglayici lokuslar olarak degerlendirilmektedir. PIC
degeri 0.50 den biiyiik olan lokuslarin (BT20, B100
ve B126) yiiksek seviyede bilgi saglayabilecek ve
Tiirkiye bombus populasyonlarinin tanimlanmasin-
da etkin bir sekilde kullanilabilecek lokuslar oldugu
goriilmektedir.

Akrabali yetisme katsayist (Fis) degerleri tiim
lokuslarda pozitif olarak hesaplanmistir. Lokus se-
viyesinde en diisiik Fis degeri B132 (0.054) loku-
sunda tespit edilirken, Fis degerinin en yiiksek oldu-
gu lokus ise B100 (0.490) lokusudur. Tiim lokuslar
iizerinden ortalama Fis degeri 0.204 olarak hesap-
lanmistir. Calisilan lokuslar bakimindan bombus
populasyonlarinin Hardy-Weinberg genetik denge-
sinden sapma gostermedikleri (veya populasyonla-
rin Hardy-Weinberg genetik dengesinde olduklar)
ve populasyonlardaki ¢iftlestirmelerin rastgele ya-
pilmis oldugu ifade edilebilir.

Caligilan bombus populasyonlart tek bir po-
pulasyon olarak diisiiniildiiginde bu populasyonun

akrabal1 yetistirme katsayis1 ya da Hardy-Weinberg
genetik dengesinden sapmasi (F ) ortalama olarak
0.245 olarak belirlenmistir. Tiirkiye bombus popu-
lasyonlar1 arasindaki genetik farklik (F,) ise orta-
lama olarak 0.052 olarak belirlenmistir (Tablo 3).
Bu sonuglara gore, Tiirkiye bombus populasyonlari
arasinda tespit edilen % 24.53’likk toplam genetik
varyasyonun % 20.36’s1 her bir bombus populas-
yonu ig¢indeki farkliliklardan kaynaklanirken, %
5.24’1 ise bombus populasyonlar1 arasindaki fark-
liliktan kaynaklanmaktadir. Tiirkiye bombus popu-
lasyonlar1 arasindaki genetik farkliligin bir 6l¢iisii
olarak kullanilan bu % 5.24’liik farklilik istatitistik
olarak dnemlidir. Calisilan bombus populasyonlari
arasinda tespit edilen bu farklilik, Hartl ve Clark
(2007) tarafindan gelistirilen kritere gére bombus
populasyonlarinin birbirlerinden orta seviyede fark-
lilagtiginin gostergesidir.

Nm degerleri Tablo 3’teki F degerlerinden
yararlanilarak hesaplanmistir. F_degerleri ortala-
ma olarak 0.0524 olarak hesaplanmistir. Gen akisi
(Nm) degerleri Nm=0.25(1-Fst)/Fst olarak hesap-
lanmis ve 4.5 olarak bulunmustur. Hartl ve Clark
(2007) tarafindan gelistirilen kritere gore, ikiserli
Nm (2Nm) degeri populasyonlar arasinda go¢ eden
bireylerin bir 6lgiitii olarak kullanilmaktadir. Bura-
dan hareketle, her generasyon populasyonlar ara-
sinda go¢ eden bireylerin sayisi ortalama 9.0 olarak
tahmin edilmistir.

Calisilan bombus populasyonlar1 arasindaki
standart genetik mesafeler 0.0403-0.2256 degerleri
arasinda degismektedir. Koppert ile Biobest bom-
bus populasyonlari arasindaki genetik farkliligin di-
gerlerine oranla daha biiyiik oldugu anlasilmaktadir.
Bununla beraber birbirine en ¢ok benzeyen popu-
lasyonlarin Antalya ve Aydin populasyonlar1 oldugu
goriilmektedir (Tablo 4).

Calisilan bombus populasyonlarinda kiime-
leme analizleri, ikiserli Fst degerleri kullanilarak
ve genetik mesafeler kullanilarak yapilmis ve elde
edilen Komsu Birlestirme (NJ, Neighbour Joining)
dendogrami Sekil 1°de verilmistir. Sekil 1 incelen-
diginde, kullanilan her iki kiimeleme yontemi baki-
mindan da Tirkiye yerli bombus populasyonlarinin
ayr1 grupta siniflandigi goriilmiistiir. Ancak Biobest
ticari populasyonu da yerli arilara ¢ok yakin grup-
lanmistir. Sadece Koppert populasyonunun diger
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populasyonlardan ¢ok ayri bir sekilde simiflandigi
belirlenmistir.

Genetik yap1 analizi (Structure) yonteminde
kiime sayis1 2 ila 4 arasinda degisen K degeri i¢in
100.000 tekrarli bir modeli test etmek icin 1.000
iterasyon yapilarak iglem yapilmistir (Earl ve Von-

Holdt, 2012). K=2 oldugu zaman ticari bombus po-
pulasyonlarindan olan Koppert diger populasyon-
lardan ayrilarak farkli bir kiime olusturmus ve diger
populasyonlar birbirinden ayrilmamistir. Bu durum
K=3 ve K=4 oldugunda da benzer sekilde ger¢ek-
lesmistir (Sekil 2).
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Sekil 2. Calisilan bombus populasyonlariin Genetik Yapi (Structure) Analizi kullanilarak gruplandirilmasi

Bu arastirmada elde edilen bulgularin karsi-
lastirmali olarak tartigilmasina olanak saglayacak,
Tiirkiye bombus populasyonlar iizerinde mikrosa-
telit yontem kullanilarak yapilmis olan sadece bir
calismaya rastlanilmistir. Beton (2004) tarafindan
yapilan ¢alismada Tirkiye ve Kuzey Kibris’dan 6r-
neklenen bazi B. terrestris populasyonlar: icindeki
heterozigotluk ile populasyonlar arasindaki genetik
farkliliklarin tespit edilmesine calisilmistir. Calis-
mada 4 adet (B11, B100, B124 ve B126) mikrosate-
lit lokus kullanilmis ve genotiplerin belirlenmesinde

poliakrilamid jel (PAGE) elektroforez sisteminden
yararlanilmistir. PAGE yo6nteminde aralarinda ¢ok
az farkliliklar bulunan fragmentlerin birbirinden ay-
rilmasi ¢ok zordur ve jellerin standart olarak deger-
lendirilerek birbirleriyle karsilagtirilmasi son derece
giictiir. Belirtilen bu nedenlerden dolay1 her iki aras-
tirma sonuglarinin karsilastirmali olarak ¢cok daha
etkin bir sekilde tartisiimasi miimkiin olamamastir.

Morfometrik ozellikler ve enzim sistemleri
kullanilarak Tirkiye B.terrestris populasyonlarin-
daki farkliliklar1 saptamaya yonelik de az sayida
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calisma bulunmaktadir. Bu ¢ergevede yapilan bir
calismada Akdeniz ve Ege Bolgesi sahil kesiminden
toplanan B. terrestris arilar1 B.t.dalmatinus olarak
tanimlanmisken (Yeninar ve ark., 2000), baska bir
calismada Dogu Akdeniz Bolgesi’'nden (Adana, Ha-
tay, Mersin) toplanan B. terrestris arilart B.t. luco-
formis olarak tanimlanmistir (Aslan ve Sekeroglu,
1996). Trakya ve Bati Anadolu’da B. ¢. dalmatinus
ve Gliney Anadolu’da B.t lucoformis olmak iizere
muhtemelen Tiirkiye’de iki alttiir bulundugu ancak
bu iki alttiirii taksonomik olarak ayirmanin ve kesin
yayilma simirlarini belirlemenin de kolay olmadigi
bildirilmistir (Ozbek, 1997). Benzer sekilde, Ayte-
kin ve ark. (2003) Bulgaristan, Yunanistan ve Tiir-
kiye’nin ¢esitli bolgelerinden topladiklari ana ar1 ve
isci arilara ait 157 B. terrestris 6rnegini alt1 enzim
sistemi ve 28 morfolojik karakter kullanarak B. t.
lucoformis ve B. t. dalmatinus alttiirlerine ayirmaya
calismiglardir.

Bu ¢aligma ile hem Tiirkiye’de ticari olarak
B. terrestris iiretimi yapan firmalara ait populas-
yonlar (Koppert ve Biobest) hem de Tiirkiye dogal
faunasinda bulunan iki adet B. terrestris populasyo-
nu (Antalya ve Aydin) bu tip ¢alismalarda yaygin
olarak kullanilan 5 mikrosatelit lokus bakimindan
DNA diizeyinde tanimlanmistir. Arastirmada elde
edilen sonug, Tirkiye’de dogal olarak bulunan B.
terrestris populasyonlari ile ticari liretilen B.ferrest-
ris populasyonlar1 arasinda genetik olarak 6nemli
bir farkliligin saptanmamis olmasidir. Yapilan kii-
meleme analizlerinde ticari populasyonlar (6zellik-
le Biobest) biitiin olarak dogal populasyonlardan
ayrilmamistir. Tiirkiye dogal florasinda bulunan B.
terrestris populasyonlarinin B. terrestris dalmati-
nus alttiiriine ait oldugu bilinmektedir. Diinyada ve
Tiirkiye’de ticari olarak B. terrestris iiretimi yapan
firmalarin da kitlesel tiretimdeki iistiinliikleri nede-
niyle B. terrestris dalmatinus alttiiriini tercih ettik-
leri bilinmektedir. Bu ¢alismanin sonuglari bilimsel
olarak bu goriisii desteklemektedir.

Yapilan bu calisma ile iki adet Tiirkiye dogal
ve iki adet de ticari firma populasyonlar1 bes mikro-
satelit lokusu bakimindan tanimlanmis ve ortalama
gozlenen allel sayis1 (Na), etkili allle sayis1 (Ne),
gozlenen heterezigotluk (Ho), beklenen heterezi-
gotluk (He) ve Fis degeri sirasiyla Na=7.8+4.9,
Ne=4.6+3.1, Ho=0.480+0.228, He=0.637+0.293,
F15=0.204+£0.145 olarak tahmin edilmistir. Caligilan

bu dort populasyonun Hardy-Weinberg genetik den-
gesinde oldugu tespit edilmistir. Ayrica kiimeleme
analizleri sonucunda Tiirkiye yerli bombus populas-
yonlarinin ayri grupta siiflandig1 goriilmesine rag-
men, dogal ve ticari bombus populasyonlarinin ben-
zer genetik yapilarda oldugu sonucuna varilmistir.
Tiirkiye bombus populasyonlarinin genetik yapila-
riin tanimlanmasina yonelik DNA diizeyinde yapi-
lacak daha kapsamli caligsmalarla; Tiirkiye bombus
populasyonlarinin genetik yapilar1 hakkinda daha
ayrmtili bilgilere ulagilabilecek, populasyonlardaki
genetik cesitlilik tanimlanabilecek ve yerli bombus
populasyonlarinin korunmasina yonelik programlar
gelistirilebilecektir. Molekiiler genetik alanindaki
hizli gelismelerle beraber, son yillarda gelistirilen
tek niikleotit polimorfizmi (SNP) gibi yeni teknik-
ler kullanilarak bu tarz ¢alismalar siirdiiriilmelidir.
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