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Bu ¢alismada 2021 yilinda Ondokuz Mayis Universitesi Ziraat Fakiiltesi Aricilik
Arastirma ve Uygulama Unitesi'nde yetistiriciligi yapilan hijyenik davranis
bakimindan selekte edilmis Kafkas aris1, Karadeniz aris1 ve bunlarin melezlenmesi ile
elde edilen Kafkas x Karadeniz Melez popiilasyonlarmin genetik ¢esitlilik
durumlarinin ortaya ¢ikarilmasi amaglanmistir. Bu popiilasyonlarin genetik cesitlilik
durumu mikrosatelit PZR yontemi ile FAO tarafindan 6nerilen 30 mikrosatelit lokusu
kullanilarak tespit edilmistir. EIde edilen veriler GenAlEXx ve Structure istatistiki analiz
programlart yardimiyla analiz edilmistir. Kafkas-Karadeniz, Kafkas-Kafkas x
Karadeniz melezi ve Karadeniz-Kafkas x Karadeniz melezi popiilasyonlari arasindaki
genetik mesafe sirastyla; 0.154, 0.083 ve 0.164 olarak bulunmustur. Popiilasyonlara
ait fiksasyon indeksi verileri Kafkas arisi, Karadeniz aris1 ve Kafkas x Karadeniz
melezi popiilasyonlar icin sirasiyla 0.961, 0.959 ve 0.957 olarak hesaplanmustir.
Analizler sonucunda tiim lokuslarin ortalama Fis, Fi, Fst ve Nm degerleri sirasiyla
0.959, 0.960, 0.045 ve 12.855 olarak tespit edilmistir. Calismada elde edilen veriler
sonucunda Kafkas aris1, Karadeniz aris1 ve Kafkas x Karadeniz melezi popiilasyonlari
arasinda genetik cesitliligin diisikk oldugu, popiilasyon iginde ve bireyler arasinda
genetik cesitliligin ise yliksek oldugu tespit edilmistir. GenAlEx yazilimi kullanilarak
yapilan Temel koordinatlar analizi ve Structure yazilimi kullanilarak yapilan
kiimeleme analizi verileri de elde edilen sonuglar1 dogrulamaktadir. Elde edilen veriler
soncunda genetik farklilagsmanin genetik siiriiklenmeden degil gen akisindan kaynakli
oldugu tespit edilmistir. Tiirkiye’deki yerli bal aris1 genotiplerinin korunmasi ve sahip
olduklart genetik ¢esitliligin siirdiiriilmesinde, bu genotiplere ait popiilasyonlarin
genetik cesitlilik durumlarinin tespit edilmesi 6nem arz etmektedir. Caligmada taranan
hijyenik davranis ile ilgili SNP’ler popiilasyonlarin genelinde ¢ogunlukla heterozigot
yapida bulunmus, hem yiiksek hijyenik davranig performansi hemde diigiik hijyenik
davranis performansi ile ilskili SNP’ler gozlenmistir. Varroa paraziti ile miicadele
etmek i¢in, bu parazite kars1 dayanikli ve yiiksek seviyede hijyenik davranig gosteren
wrklarin  gelistirilmesi  gerekmektedir. Genetik 1slah ¢alismalarinda kullanilacak
molekiiler markorlerin gelistirilmesi i¢in; hijyenik davranig siirecindeki genetik ve
epigenetik faktorlerin ortaya ¢ikarilmasi 6nem arz etmektedir.

Anahtar Sozciikler: Bal aris1, genetik mesafe, genomik seleksiyon, hijyenik davranis,
mikrosatelitler, polinasyon, Varroa destructor



ABSTRACT

DETERMINATION OF THE GENETIC DIVERSITY AND SNPs WHICH
ASSOCIATED WITH HIYGENIC BEHAVIOUR IN CAUCASIAN (Apis mellifera
caucasica G.), BLACK SEA (Apis mellifera L.) AND CAUCASIAN X BLACK
SEA HYBRID HONEY BEE POPULATIONS

Fatih BILGI
Ondokuz Mayis University
Institute of Graduate Studies
Department of Agriculture Biotechnology
Ph.D., October/2023
Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Levent MERCAN

In this study, the genetic diversity of Caucasian honey bees, Black Sea honey
bees and their hybrids obtained through the crossbreeding of Caucasian and Black Sea
honey bees which were reared and selectively bred for hygienic behaviour at the
Apiculture Research and Application Unit of the Faculty of Agriculture at Ondokuz
Mayis University in 2021. The genetic diversity status of these populations was
determined using the microsatellite PZR method with 30 microsatellite loci which the
FAO recommends. The obtained data were analysed using GenAlEx and Structure
software. The genetic distances between the Caucasian-Black Sea, Caucasian-
Caucasian x Black Sea hybrid, and Black Sea-Caucasian x Black Sea hybrid
populations were found to be 0.154, 0.083, and 0.164, respectively. The fixation index
values for the Caucasian honey bee, Black Sea honey bee, and Caucasian x Black Sea
hybrid populations were calculated as 0.961, 0.959, and 0.957, respectively. The
average Fis, Fit, Fst, and N, values for all loci were determined as 0.959, 0.960, 0.045,
and 12.855, respectively. The analysis results indicated low genetic diversity among
the Caucasian bee, Black Sea bee, and Caucasian x Black Sea hybrid populations. In
contrast, high genetic diversity was observed within populations and among
individuals. Principal Coordinate Analysis conducted using the GenAlEx software and
cluster analysis performed using the Structure software confirmed the results. The data
revealed that genetic differentiation was due to gene flow rather than genetic drift.
Preserving genetic diversity, which significantly impacts the healthy survival of
individuals within a population, is crucial. Therefore, it is essential to determine the
genetic diversity status of populations belonging to indigenous honeybee genotypes in
Tiirkiye to ensure the preservation of these genotypes and their genetic diversity. The
SNPs associated with hygienic behaviour, which are examined in this study, were
predominantly found to be in a heterozygous state throughout the populations and
SNPs associated with both high and low levels of hygienic behaviour were observed.
It is crucial to uncover the genetic and epigenetic factors involved in hygiene
behaviour to develop breeds resistant to the Varroa parasite and exhibiting high levels
of hygienic behaviour.

Keywords: Genetic distance, genomic selection, honey bee, hygienic behaviour,
microsatellites, pollination, Varroa destructor
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1. GIRiS

Gezegenimizde yasamin gelisimi ve yayilimi, tahminen dort buguk milyar yil
once bagladigindan beri degismeyen prensiplere gore sekillenmektedir. Bu gelisim ve
yayilim temelde basit kurallar takip etmesine ragmen, nefes kesici cesitlilik ve
karmasikliklarla dolu bir organizma diinyasi ortaya ¢ikmistir. Yasamin bu sekilde
cogalmasinin dinamiklerini harekete geciren sey, “hayatta kalma istegi” olmus ve
canlilarin hayatta kalmasi, rekabetcilerinden daha hizli iiremeleri ile meydana
gelmistir. Bilinen yaklasik 1.2 milyon bocek tiirii arasinda bal arilar1 (Apis mellifera
L.), tizerinde en ¢ok bilimsel arastirma yapilan bocek tiirlerinden biridir. Bal arilarinin
ortaya c¢ikis tarihi tam olarak bilinmese de ilk kez yaklasik 80 milyon y1l 6nce Afrika
kitasinda ortaya ciktiklar ileri siiriilmiistiir. Son yillarda yapilan genetik caligmalar
sonucunda, bal arilarinin ortaya ¢ikis tarihinin ¢icekli bitkilerin ortaya ¢ikist ile ayni
zamana denk geldigini destekleyen sonuglar elde edilmis ve bal arilarinin
giiniimiizdeki formlarina yaklasik 30 milyon y1l 6nce kavustuklari bildirilmistir (Tautz,
2008). Mellifera (bal arisi) tiirli, Apis cinsi altinda tanimlanan 11 tiir arasindan
ekonomik ve ekolojik olarak en fazla degere sahip olan tiir olarak goriilmektedir.
Yararli bocek tiirleri arasinda en 6nemli grubu olusturan bal arilari, degerli {irtinleri
i¢in yetistiriciliginin yapilmasi ile birgok cift¢iye gelir kazandirdig: gibi tozlagmadaki
rolleri sebebiyle tarim sektoriine yaptig1 katkilar azzimsanamayacak boyuttadir. Ayrica
bal arilari, tozlagsmadaki rolleri ile birgcok bitki tiirliniin devamliligin1 saglamasi
sayesinde ekolojik dengenin korunmasinda da biiyiik bir role sahiptir. Bal arilar
tarafindan tozlastirilan birgok bitki tiiriiniin, insanlarin ve hayvanlarin beslenmesinde

cok biiylik 6neme sahip oldugu bilinmektedir (Tautz, 2008; Giiler, 2017).

Bal arilar1 (4pis mellifera L.) sosyal organizmalar olup, genellikle tireme disisi
olan tek bir ana ari, is¢i arilar ve erkek arilar1 igeren koloniler seklinde varliklarini
stirdiiriirler. Bal aris1 kolonisinin yasami, ¢ok 6zellesmis ve kompleks olmasi sebebi
ile memeli tiirlerinin yasayis tarzlarina benzetilmektedir. Bu benzerligin bal arisi
kolonisinin ¢esitli ¢cevre faktorlerine karsi gelistirdigi ¢oztimlerin memeliler ile ¢ok
benzerlik gostermesi ile, ylizeysel bir benzerlikten c¢ok daha fazlasi oldugu

aktarilmistir (Tautz, 2008).

Bal arilarinin; kendi tirettikleri iirtinler ile beslenmeleri, yasamak i¢in korunakli
alanlar insa etmeleri ve bu yasam alanlarinin iklimini kontrol etmeleri ile, bu

mekanizmalara sahip olmayan tiirlere karsi tistiinliik sagladiklar1 bildirilmistir (Hunter
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and Kole, 2008). Bu iistiinliigiin, kullanilabilir malzeme ve enerjinin etkili bir bigimde
kullanilmasii saglayan karmasik sosyal ve davranigsal organizasyonun varligi ile
saglandig1 aktarilmistir. Bal arilarinin ¢ok sasirtici yetenekler ve davranislar
gelistirmesi sebebi ile insanlarmn ilgisini cekmistir. Insanlarin bal arilar1 ile
etkilesiminin ilk kayith Orneginin, Mezolitik déneme yani yaklasik M.O. 7000
yillarina kadar dayandigi ve insanlarin, Once yabandaki bal aris1 kolonilerinin
irlinlerini kullanmaya basladigi ve ardindan o6zel olarak olusturulmus yasam
alanlarinda bal arilarin1 kendilerinin yetistirmeye basladigi aktarilmistir. Bu sekilde
yapilan aricilik faaliyetlerinin ilk olarak Mezopotamya’da basladigi ve bu bolgede
insanlarin aricilik faaliyetlerini, Neolitik dénemde (yaklasik M.O. 5000 yillarinda), bal
arilarin topraktan yapilma kiipler seklindeki kovanlarda yetistirerek yaptiklar: tespit
edilmistir (Hunter and Kole, 2008; Tautz, 2008; Giiler, 2017).
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Sekil 1.1. Ispanya Bicorp’da bulunan “Bicorp’un Adami” adli yaklasik 8000 yillik magara resmi
(Anonymousl, 2023)



Modern diyebilecegimiz aricilik faaliyetleri 16. yiizyildan sonra baslamistir. Bu
tarihten itibaren bal arilar1 tizerinde yapilan bilimsel ¢alismalar ile birlikte bal arilar
insanlar tarafindan tanimlanmaya baglamistir. Ayrica bu siirecte bir¢ok calisma vasitasi
ile yeni aricilik alet ve metotlar1 gelistirilmeye baslamistir. Dolayisi ile 19. ylizyilin
ortalarina gelindiginde bal arilari, Sibirya hari¢ tiim Diinya’da yayilim gostermeye
baslamistir. Aricilik alaninda, 20. yiizyilda genetik kaynaklarin korunmasi, hastalik ve
parazitlere kars1 yeni 1irklarin 1slah edilmesi yoniinde gelismeler yasanmaya
baslamistir. Son ylizyilda, bal arilarinin biyolojik, ekonomik ve ekolojik 6nemi bilim
insanlar1 tarafindan iyi anlagilmig ve ortaya konulmustur. Aricilik, kendine 6zgi bir
tarimsal ve hayvansal iiretim alanidir ve ariciliktan ¢ok farkli sekillerde yararlanmak
miimkiindiir. Bal arilarinin ekonomik ve ekolojik faydalarinin énemli bir tanesi de
bircok meyve, kabuklu yemis, sebze ve mera bitkisinin ana tozlastiricist olmasidir.
Ayrica bal arisinin temel ekonomik iiriinii olan bal haricindeki tirinleri de beslenme
katkilar1, kozmetik ve saglik sektorlerinde yaygin sekilde kullanilmaktadir (Hunter
and Kole, 2008; Giiler, 2017).

1.1. Tiirkiye ve Diinyada An Yetistiriciligi

Birlesmis Milletler Gida ve Tarim Orgiitii (FAO)’niin 2021 verilerine gore
diinyada yaklasik olarak 102 milyon ar1 kolonisi bulunmaktadir. Diinya toplam bal
tiretimi yaklasik olarak 1 milyon 772 bin ton, koloni basina ortalama bal verimi ise
yaklasik 17,4 kg olarak hesaplanmistir. Ulkemizin biiyiik cogunlugunun bulundugu
Asya kitasi en fazla ar1 varligina sahip kita konumundadir (FAO, 2023). Gegmis tarim
kiiltiirlerinde ariciligin yer aldig1 toplumlar, ariciliktan iiretim, tiiketim, ekonomik ve
sosyolojik anlamda toplumsal a¢idan faydalanmada daha avantajli olmaktadir (Giiler,

2017).

Tablo 1.1. Diinyada en ¢ok ar1 kolonisine sahip tilkeler, bunlara ait bal iiretimi ve koloni basina bal

verimi verileri
Sira Ulke Koloni Varhigi  Bal Uretimi (ton) ~ Verim (kg/koloni)
- Diinya 101624052 1.771.944 17,4
1 Hindistan 12848197 66.278 5,2
2 Cin 9383682 48.5960 51.8
3 Tiirkiye 8733394 96.344 11.0
4 fran 7527258 77.152 10.2
5 Etiyopya 7105876 13.000 1.8
6 Tanzanya 3050671 31.608 10.4
7 Arjantin 2964676 71.318 24,1
8 Ispanya 2967000 30.513 10.3
9 Rusya Federasyonu 2889693 64.533 22,3
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10 Amerika Birlesik Devletleri 2696000 57.364 21.3

Diinyada en fazla ar1 kolonisine sahip tilkeler sirasiyla Hindistan, Cin, Tiirkiye,
Iran ve Etiyopya’dir. En ¢ok bal iiretimi yapan iilkeler ise sirastyla Cin, Tiirkiye, Iran,
Arjantin ve Ukrayna’dir. Koloni basina en fazla verim alan {ilke ise yaklasik 51.8 kg

ile Cin’dir, koloni basina verim iilkemizde ise yaklasik olarak 11 kg’dir (FAO, 2023).

Tablo 1.2. Diinya’da en ¢ok bal iiretimi yapan tilkeler ve bunlara ait bal iiretimi verileri

Sira Ulke Bal Uretimi
(ton)
- Diinya 1.771.944
1 Cin 485.960
2 Tiirkiye 96.344
3 Iran 77.152
4 Arjantin 71.318
5 Ukrayna 68.028
6 Hindistan 66.278
7 Rusya Federasyonu 64.533
8 Meksika 54.165
9 Amerika Birlesik Devletleri 57.364
10 Brezilya 55.828

Ulkemiz; aricihigin tarmm kiiltiiriinde ¢ok nemli bir yere sahip olmasi, flora
kaynaklarmin zenginliginin ve potansiyellerinin fazla olmasi, sahip oldugu iklim
bolgelerinin ¢esitli olmasi, islenmeyen arazi alanlarinin miktarinin fazla olmasi, ari
genetik kaynaklar1 bakimindan ¢ok zengin bir yapiya sahip olmasi, zirai miicadelede
kullanilan ila¢ miktarinin az miktarda olmasi ve goger ariciliga ¢ok uygun bir yapiya
sahip olmas1 nedeni ile aricilik sektoriinde belirli merkezlerden biridir ve gelecek
yillarda da 6nemli bir merkez olarak kalacagi one siirtilmiistiir. Anadolu cografyasi
diinyanin en 6nemli ar1 gen kaynagi merkezlerinden birisidir ve aricilik tilkemizin
hemen hemen biitiin ydrelerinde yapilmaktadir. Ulkemizde aricilik yaygin olarak
geleneksel aile isletmeleri seklinde yapilmakta ancak son yillarda ar yetistiriciligini

profesyonel olarak yapan isletmelerin sayisinin da arttig1 aktarilmistir (Giiler, 2017).

Ulkemiz aricilik sektorii; arastirmaci eleman alt yap1 ve teknik bilgi diizeyinin
yetersiz olmasi, 1slah edilmis damizlik materyal iiretiminin mevcut olmamasi, ana ar1
tiretim miktarinin ve kalitesinin yetersiz olmasi, hastalik ve zararllar ile etkin bir
miicadelenin yapilamamasi, ¢ayir ve mera alanlarinin azalmasi, kurumlar ve sektor
arasinda igbirliginin yetersiz olmasi, arastirma-gelistirme kurumlarinin azlig1 ve hali
hazirda olanlarin yetersiz olmasi, ithalat {irlinlerinin iilkeye girisinde denetimlerin ve

kontrollerin yetersiz bir diizeyde olmasi, goger aricilik sisteminin etkin kullanilmamasi



ve fiyat istikrarsizlig1 gibi sebepler ile istenilen diizeyde gelisim gosterememektedir

(Gtiler, 2017).
1.2. Bal arisinin (Apis mellifera) Taksonomik Siniflandirmasi

Ik defa C. Linneus (1758) tarafindan tanimlanan bal arilar1 (Apis mellifera L.),
Zar kanathilar (Hymenoptera) takimina ait (4pidae) familyas: icerisinde bulunan bir
bocek tiiriidiir (Giiler, 2017; Ozsoy Taskiran vd., 2017). Bal arismin taksonomik
siniflandirmasi asagidaki gibidir (Giiler, 2017):

e Alem: Animalia (Hayvanlar)

e Sube: Arthropoda (Eklem bacaklilar)

e Alt sube: Hexapoda (Alt1 bacaklilar)

o Siif: Insecta (Bocekler)

e Takim: Hymenoptera (Zar kanatlilar)

e Familya: Apidae (Bal arilar1 ve yakinlart)

¢ Cins: Apis (Bal aris1)

o Tiir: Apis mellifera (Bal aris1)

Bazi bal aris1 irklarinin sadece morfolojik analizlere dayanarak tanimlanmasinin,
bal aris1 taksonomisinin geligkili ve sorunlu olmasina sebep oldugu ileri siiriilmiistiir.
Bal arist wrklariin tanimlamasimin hem morfolojik hem de molekiiler yontemler

kullanilarak yapilmasinin, bu ¢eliski ve sorunlar1 ortadan kaldiracagi onerilmistir

(Ilyasov et al., 2020).
1.3. Ulkemizde Bulunan Bal Arisi Irklari

Ulkemiz; sahip oldugu cesitli iklim, cografik yapt ve floral faktorlerin
olusturdugu ekolojik kosullar nedeniyle farkli morfolojik, fizyolojik ve davranis
ozellikleri olan ar1 irk ve ekotiplerine sahiptir ayrica bal arist genetik cesitliligi
yoniinden ¢ok zengin bir konumdadir. (Sirali vd., 2003; Kara ve Keskin, 2013).
Ulkemizde birgok bal aris1 irk ve ekotipinin yayilim gosterdigi tespit edilmistir
(Bodenheimer, 1941; Maa, 1953; Rutnner, 1988; Oztiirk, 1990; Ozsoy Taskiran vd.,
2017).

Ulkemizin Kuzeydogu Anadolu Bélgesi'nde Kafkas arisi (dpis mellifera
caucasica), Orta Anadolu Bolgesi’nde Anadolu arisi (Apis mellifera anatolica),
Trakya Bolgesi’nde Karniyol aris1 (4pis mellifera carnica), Giineydogu Anadolu

Bolgesi’nde Suriye aris1 (Apis mellifera syriaca), Ege Bolgesi’nin kiy1 kesimlerinde
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Ege (Mugla) aris1, Dogu Anadolu Bolgesi'nin bazi kisimlarinda Iran arisi (Apis
mellifera meda) yayilhim gostermekte ve Karadeniz Bdolgesi’nin bati kesimlerinde

Karadeniz aris1 olarak adlandirilan bir genotipin de mevcut oldugu aktarilmistir (Giiler,

2017).
1.3.1. Anadolu aris1 (Apis mellifera anatolica)

Ulkemizin i¢ Anadolu Bélgesi’nde yayilim gosteren Anadolu arisy, ilk defa T.

Maa (1953) tarafindan tanimlanmis ve taksonomik siniflandirilmasi yapilmaistir.

Bodenheimer (1941), morfometrik yontemler kullanarak Anadolu’nun cesitli
yorelerde yayilim gdsteren bal aris1 popiilasyonlarinin tanimlamasini yapmistir. Maa
(1953)’nin taksonomik ¢aligmalarindan sonra Adam (1983), Anadolu’da c¢esitli
yillarda birka¢ kez yaptig1 bilimsel arastirmalar siiresince Anadolu ar1 irkina ait ¢cok
sayida bal aris1 drnegini toplayip cesitli 6zellikleri bakimindan inceledikten sonra
Bodenheimer ile ayn1 sonuglara ulagsmistir (Kekegoglu, 2010; Kekecoglu ve Soysal,
2010).

Bu 1rk, kombinasyon melezlemesiyle ana ar1 iiretiminde 6nemli bir genetik
kaynak olmasi sebebi ile gerek iilkemizde gerek Avrupa ve Amerika’da farkli amaglar
tastyan caligmalarda kullanilmaktadir. Anadolu arisinin iilkemiz igerisinde bir¢ok
farkli poptilasyonu ve ekotipi bulunmaktadir. Bu irkin her ekotipi yagamini stirdiirdiigii
bolgede farkli morfolojik, fizyolojik ve davranis 6zellikler yansitmaktadir. Anadolu
arilan yliksek yasama giicii ve kislama yetenegine sahiptir, Anadolu bozkirna iyi
diizeyde adapte olmus ve yoksul sartlarda yasayabilen bir irktir, bal yapma yetenegi
orta diizeylidir fakat ¢ok giiclii koloni olusturamaz (Giiler, 2017; Siral1 vd., 2017).

1.3.2. Kafkas aris1 (Apis mellifera caucasica)

Bu bal aris1 irkinin anavatani1 Kafkasya’nin yiiksek yayla ve platolaridir ayrica
iyi 6zellikleri sayesinde diinyada biiyiik bir yayilim alanina sahiptir. Ulkemizin kuzey
dogusunda bulunan illerimizde yayilim gostermekte olup irkin bolge igerisinde bir¢ok
ekotipi mevcuttur. Kafkas arilarinin genel olarak olumlu o6zellikleri; uysal yapili
olmast, diger ar1 irklarina nazaran diisiik sicakliklarda nektar ve polen toplayabilmesi,
dil uzunlugu sebebiyle bir¢ok ar1 irkinin faydalanmadigi bitkilerden faydalanabilmesi,
ogul verme egiliminin azlig1 ve Avrupa Yavru Clriikliigii hastaligina kars1 direngli

olmasi olarak siralanabilir. Nosema hastaligina kars1 duyarliligi, bal veriminin diigiik



olmasi, yagmacilik egiliminin fazla olmasi ve kaynaga yonelme yeteneginin azligi bu

irkin olumsuz 6zellikleri olarak siralanabilir (Giiler, 2017).
1.3.3. Trakya aris1 (Apis mellifera carnica)

Ulkemizin Trakya Bélgesi cografi yapisi itibari ile Balkanlar’in bir par¢asini
olusturmaktadir ve bu bolgemiz ekolojik yonden benzer oldugu Balkanlar ile toprak
ve bitki Ortiisli yapis1 bakimindan benzerlik gostermektedir. Ar1 itk ve ekotiplerinin
olusmasinda yayilim gosterdikleri alanlarin cografik ve ekolojik yapilarinin etkili
oldugu bilindiginden, Trakya Bolgesi’nde yayilim gosteren bal aris1 popiilasyonlarinin
Balkanlar’da yayilim gosteren irklar ile benzerlik gostermesi sasirtict bir durum
olmayacaktir. Baglangigta Trakya Bolgesi’nde yayilim gosteren bal arisi
poplilasyonlarmin Karniyol irkina mensup olduklar ileri siiriilmiis, daha sonraki
calismalarda bu popiilasyonlarin Anadolu aris1 irkina mensup olduklar1 ortaya atilmig
fakat son yillarda yapilan molekiiler genetik caligmalar1 ile bu popiilasyonlarin
Karniyol arisi1 ile daha fazla benzerlik gosterdigi tespit edilmistir. Bu bal aris1 irkinin
viicut yapist kiiciiktiir ve bu kiigiik viicut yapisinin, bolgedeki aricilik faaliyetlerinin
geleneksel sepet ariciligr seklinde yiiriitiilmesi sebebi ile oldugu ileri siiriilmiistiir

(Giler, 2017).
1.3.4. Ege (Mugla) aris1

Ege aris1 Ege ve Bati Akdeniz Bolgelerinin kiy1 kesimlerinde yayilim
gostermektedir. Bu ar1, Anadolu aris1 ile morfolojik yonden farkli olmasina ragmen
ayr1 bir ik olarak tanimlanmamus, ilk olarak Anadolu aris1 ve Ege adalarinda yayilim
gosteren Ege Adalan aris1 (Apis mellifera adami) arasinda bir itk oldugu seklinde
tanimlandig1 bildirilmistir. Ege arisi, morfolojik olarak Anadolu arisi ile hicbir
benzerlik gostermedigi gibi davranig yoniinden de ¢ok farklilik gostermektedir. Ege
aris1 hizli gelisim gosterir ve giiclii koloniler olusturur, bal yapma yetenegi orta
seviyededir, lireme yetenegi ve yumurta birakma kapasitesi yiiksektir. Cam bali iretim
doneminde diger ar irklarindan daha {istiin oldugu ve cam basra bocegi salgisindan

cok 1yi yararlandig1 aktarilmistir (Giiler, 2017).

1.3.5. Karadeniz, Suriye (Apis mellifera syriaca) ve Iran (Apis mellifera

meda) aris1

Karadeniz arisinin {ilkemizin Bati Karadeniz Bdlgesi’nin Bolu, Zonguldak,

Sakarya ve Diizce yorelerinde yayilim gosterdigi bildirilmistir. Suriye aris1 iilkemizin
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Giineydogu Anadolu bdlgesinin biiyiik bir kisminda yayilim gostermekte ve iran arisi
ise iilkemizin Malatya, Elazig, Bingdl, Bitlis, Mus ve Van illerinde yayilim

gostermektedir (Giiler, 2017).
1.4. Bal Arisinin Yasam Dongiisii

Bal arisinin yagsam basamaklar1 yumurta, larva, pupa ve ergin evreleri olarak
adlandirilmak {izere toplam 4 ana evreden olugmaktadir ve bir is¢i ar1 yumurtadan
erginlige 21 giinde ulagsmaktadir. Bu siire¢ i¢erisindeki yumurta evresi 3 giin, larva
evresi 5 glin, prepupa evresi 1 giin ve pupa evresi 12 giin siirmektedir. Ancak pupa
formunda kalma siiresi ana arilar, is¢i arilar ve erkek arilar arasinda farklilik
gostermektedir ve isci arilardan farkli olarak ana arinin pupa formunda kaldig: siire 7
giin, erkek armin pupa formunda kaldig siire ise 15 giindiir. Ana arilar erginlige 16
giinde, erkek arilar ise erginlige 24 giinde ulasmaktadir. Kapali yavru goéziinden
ciktiktan sonra bir bal arisi, oryantasyon uguslari hari¢ olmak tizere yasaminin ilk 21
giinlinii kovan i¢inde ¢esitli gorevler yaparak gecirmektedir ve 22. giinde ise tarlaci bir
ar1 olarak yasamima devam etmektedir. Is¢i arilarin dmrii mevsime baglh olarak
degismektedir. Bu siire koloninin aktif oldugu bahar ve yaz aylarinda yaklasik 5 ila 6
hafta siirer iken, kis aylarinda 5 ila 6 ay veya daha uzun siirelere kadar
uzayabilmektedir. Ana arinin 6mrii ise depoladigi spermin miktarina bagl olarak 8 ila
9 yil arasinda degismektedir ve erkek arilarin dmrii ise bahar aylarinda 21 ila 32 giin,
yaz aylarinda 90 giin veya ¢iftlesmeye kadar stirmektedir (Winston, 1991). Bal arisinin
baskalagimi Sekil 1.2'de gosterilmektedir.
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Bal arilarinda yasa bagli is paylasimi vardir ve gézlerden yeni ¢ikmis arilar, tam
olarak gelismis olmadiklar1 i¢in u¢amazlar ve sokamazlar. Arilar yasamlarinin ilk dort
giinlerini kovan igerindeki gozlerin temizligine ve gelismis Ozellikleri kazanmaya
harcarlar. Yasamlarinin 4. ve 12. gilinii arasindaki arilar, yavrularin bakimi ve ana arinin
beslenmesi gibi gorevleri listlenirler. Yasamlariin 12. ve 21. giinii arasindaki arilar ise
iki gruba ayrilir; gen¢ olan arilar daha ¢ok petek yapimi ve kovanin bakimiyla
ilgilenirken, daha yasli olan arilar ise nektarin toplanmasi ve islenmesiyle ayrica kovan
girisinin korunmasiyla ilgilenirler. Arilar, yasamlariin 22. giliniine geldiklerinde
kovanin disina ¢ikarak tarlaci ar1 olurlar ve ardindan su, nektar ve polen gibi kovanin

temel ihtiyaglarini ¢evreden toplayarak koloniye tasimaya baslarlar (Johnson, 2010).
1.5. Bal Arisinin Evrimi

Glinlimiizde yabani veya Kkiiltiire alinan, tiim bal aris1t popiilasyonlarinin
demografik tarihi ve evrimsel kokeni hala belirsizligini korumaktadir (Cridland et al.,
2017). Bu tiiriin, yakin akrabasi Apis cerana'dan ve diger tiirlerden 6 ile 25 milyon y1l
once ayrildig1 ve ardindan yayilim alaninin bat1 yoniine Asya, Avrupa ve Afrika'nin
bazi bolgelerine dogru genisledigi bildirilmistir. Apis mellifera L., tarihsel olarak Sahra
Alt1 Afrika, Avrupa, Bati Asyanin bazi bolgeleri ve Orta Dogu boyunca yayilim
gostermektedir ve su anda onemli 6l¢giide kiiltiire alinmis olan tek bal arisi tiirtidiir
(Arias and Sheppard, 2005; Ramirez et al., 2010). Avrupal1 yerlesimcilerin diinyanin
farkli bolgelerini kolonilestirmelerinin akabinde, farkli A. mellifera popiilasyonlarini
bu bolgelere tasinmasinin ardindan, gelismis aricilik uygulamalar1 ve dogal ¢iftlesme
yoluyla yeni bal aris1 popiilasyonlar1 ortaya ¢ikmistir (Sheppard, 1989). Collerden
tropikal yagmur ormanlarina ve daglik bolgelerden batakliklara kadar c¢ok cesitli
ekolojik alan1 iceren genis bir cografyada yayilim gosteren bal arilarinin birgok 1rki
tanimlanmistir (Kandemir vd., 2011). Dogal yayilim alaninda 4. mellifera, davranigsal
ve morfolojik ozellikler bakimindan irklar arasinda 6nemli genetik ve fenotipik
farklilik sergilemektedir (Ruttner, 1988). Bal arisinin, 33 adet morfolojik ve cografi
acidan farkli ki tespit edilmistir ve yapilan genetik g¢aligmalarla birlestirilmis
morfometrik analizler ile birlikte, bes ayr1 soy hattinin varligmin gii¢lii bir sekilde

desteklendigi vurgulanmistir (Ilyasov et al., 2020).

Bal arillariin mevcut 1rklar1t arasindaki genetik varyasyon c¢ogunlukla
paylasilmaktadir ve bu durum, bal aris1 irklarinin uzun siireler boyunca izolasyon

yasamadiklarin1 gostermektedir. mtDNA oOrneklerinin genetik tarihlemesinin, bal
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arilarimin dort ana 1tk grubunun yaklasik 1.3 milyon yil dnce ayrildigini gosterdigi
bildirilmistir (Garnery et al., 1992; Arias and Sheppard, 1996). Bal arilarinin diger ar1
tiirlerinden ayrilmalar1 ile su anki dogal yerlesim alanlarina yayilmalar1 arasindaki
siirecte hangi alanlarda yasadiklarina dair fazla veri bulunmadigi aktarilmistir (Han et

al., 2012).

A Afrika Grubu ?

C Dogu Avrupa

I k7 oo "
> pis

M Bati Avrupa A meﬂifera >

I Grubu
. O Ortadogu

Grubu

A. cerana
A. koschemikom%

A. nulensis, A. breviligula

o A dorsata S
i A. laboriosa, A. d. binghami
A. migrocincta, A. indica

Megapis

L A. florea 0y
A. andreniformis

} Micrapis

Sekil 1.3. Apis cinsine bagl altcinsler ve bunlara bagl tiirler, I: Apis mellifera tiriniin diger bal arisi
tiirlerinden ayrilmasi ve II: Apis mellifera tiiriiniin soy gruplarina ayrilmasi (Han et al., 2012)

Bal arisinin evrimsel orijini ile ilgili ii¢ ana senaryo ortaya atilmistir. Bunlardan
ilki Ruttner vd. (1978) tarafindan ortaya konan Apis mellifera L.’nin tarihi yayilim
merkezinin Orta Dogu ya da Kuzey Dogu Afrika oldugu teorisidir. Bu teoriye gore bal
arilar1 Avrupa’ya bat1 yolu ile Kuzey Afrika ve Iber Yarimadasi iizerinden yayilim
gosterdigi ileri stiriilmektedir. Bu hipotez tamamiyla morfolojik analizlere dayanan,
Afrika ve Bat1 Avrupa soylari arasinda bir devamlilik oldugunu ve bal arilarinin Apis
mellifera syriaca (Suriye arisi) irkina benzer bir ataya sahip oldugunu ortaya

koymaktadir.

Mitokondriyal DNA’ya dayanan bir baska hipotez ise; yine bal arisinin Orta
Dogu kokenli oldugunu ileri stirmekle birlikte, bal arilarinin Avrupa’ya yayiliminin
bat1 yoluyla Cebelitarik Bogaz1 iizerinden olmayip, yayilimin Anadolu, Balkanlar ve

Kafkasya iizerinden oldugunu onermektedir. Hipoteze gore Orta Dogu ve Dogu
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Avrupa soylar1 arasinda bir bag oldugu ileri siiriilmektedir (Cornuet and Garnery,

1991; Garnery et al., 1992).

Son hipotez ise Wilson (1971) tarafindan ortaya atilan ve Apis mellifera L.’nin
kis salkimi olugturmasinin 1liman iklime karsi sonradan olusturdugu bir adaptasyon
oldugu fikrine dayanan orijin hipotezidir. Bu 6nerme baz alinarak yapilan tartismalar
sonucunda bal arilarinin Asya kitasinda bulunan tropikal bodlgelerde bulunmamasi
sebebi ile Afrika kitasinda bulunan tropikal bolgelerde ilk olarak ortaya ¢iktigi ileri

siirtilmiistiir.

Whitfield vd. (2006) tarafindan yapilan tek niikleotid polimorfizmi ¢alismasinda
elde edilen veriler, bu hipotezi desteklemektedir. Calismada 1136 adet SNP bolgesi;
14 adet bal aris1 ki, A. cerana, A. florea ve A. dorsata Ornekleri iizerinde
arastirllmistir. Calismada elde edilen veriler, bal aris1 irklarinin 4 ana soyagaci seklinde
kiimelenmesini destelemektedir. Calismada ayrica Bati ve Dogu Avrupa bal arisi
irklarinin ayrildigini; Bati irklarinin Afrika irklar ile, Dogu Avrupa irklarinin ise Orta
Dogu wrklan ile yakinlik gosterdikleri tespit edilmistir. Son olarak, bal arisinin
orijininin Afrika oldugu ve iki yolla yayilim gosterdigi ileri siiriilmiistiir. Bunlardan
birincisi Kuzey Afrika ve Iber Yarimadasi iizerinden Bat1 Avrupa’ya yayilim yolu,
digeri ise Orta Dogu, Anadolu, Balkanlar ve Kafkaslar {izerinden Dogu Avrupa’ya

yayilim yoludur.

Sekil 1.4. Bal arisinin orijini ve yayilimi yollari. A: Afrika soy grubu, O: Orta Dogu soy grubu, C: Dogu
Avrupa soy grubu ve M: Bat1 Avrupa soy grubu (Han et al., 2012)

Apis mellifera L. tlirlinlin orijinal ¢ikis noktasinin diger bal arisi tiirlerinin de
bulundugu Asya kitas1 oldugunun kabuliiniin mantiksiz olmadigi, fakat giiniimiizde
yetistiriciligi yapilan Apis mellifera popiilasyonlarinin kaynaginin kesin olarak heniiz

ortaya ¢ikarilamadigi bildirilmistir (Han et al., 2012).
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1.6. Bal Asimin Onemi ve Koloni Kayiplari

Bal arilari, bal iiretimi ve polinasyon konusunda olan rollerinden 6tiirii 1slahgilar
ve bilim insanlar tarafindan biiyiik bir 6neme sahip goriilmektedir. Polinasyon, dogal
bitki tiirlerinin devami ve ekimi yapilan bitkilerin veriminde onemli bir rol
oynamaktadir ve bal arilarinin rolii bu siirecin saglikli bir sekilde ilerlemesi i¢in kritik
bir éneme sahiptir (Ivgin Tunca, 2009). Polinasyon, meyve ve sebze iiretimi i¢in
vazgecilmez bir adimdir ve bal arilari, meyve polinasyonu i¢in en ¢ok tercih edilen
boceklerdir. Bu nedenle, birgok bitki yetistirme sisteminde bal arilar1 kullanilmaktadir.
Bir ar1 kolonisi binlerce tarlaci iiretebilme potansiyeline sahiptir. Meyve ve sebze
polinasyonunun gergeklesmesi icin ¢igeklerin agma doneminde bal arist kolonileri
meyve bahgelerine ve sebze tarlalarina taginabilir (Park et al., 2010). Diinya genelinde,
en ¢ok Uretimi yapilan 115 bitki tiirlinlin yaklasik %70'1 polinasyon siirecinde bal
arilar1 tarafindan tozlastirilmaktadir ve bu tozlasma, tarimsal iiretimin yaklasik

%35'ine denk gelmektedir (Stathers, 2014).

Polinatorlerin sayisindaki azalmanin ekonomik ve besin giivenligi tizerindeki
etkileri ¢ok 6nemli goriilmektedir. Bu alanda yapilan ¢alismalarin biiyiik bir kismi,
Diinya genelinde en yaygin, en iyi arastirilan ve anlasilan ar tiirii olmasi1 sebebi ile
Apis mellifera lizerine yogunlagmaktadir. Yapilan aragtirmalar, diinya ¢apinda yerel ve
0zgilin polinatdr sayisinda azalma oldugunu ortaya koymaktadir. Bu azalma hem
ekonomik hem de ekolojik endiselere yol agmaktadir ve tarim sektdriinde de dnemli
bir sorun haline gelmistir. Polinatorler, bitkilerin ¢igeklerindeki poleni tasiyarak
dollenme stirecine katkida bulunurlar. Yerel ve 0Ozgiin polinatorlerin azalmasi,
bitkilerin verimliligini ve iirlin kalitesini olumsuz etkileyerek tarim sektoriinde iiriin
kayiplari, verim ve kalite diislikliigi gibi ekonomik sorunlara neden olmaktadir.
Birgok bitki tiirli polinasyona bagimlidir ve polinasyon dogal c¢evrenin cesitliligini
saglamaktadir. Polinatorlerin azalmasi, bitki tiirlerinin azalmasiyla biyolojik cesitlilik
kaybina yol agabilir ve bu durum da ekolojik dengenin bozularak dogal ekosistemlerin

zarar gormesine sebep olabilir (Zayed, 2009).

Insan aktiviteleri yeryiiziine; arazilerin pargalanmasi, bozulmas: ve yok olmasi
sekillerinde zarar vermektedir. Arazilerin kullaniminda ve yapisinda meydana gelen
degisimler; polinatorleri, hedef bitkileri ve bunlarin birbirleri ile olan iliskilerini
olumsuz yonde etkilemektedir. Arazilerin par¢alanmasi ve bozulmasi, polinator

popiilasyonlarinin azalmasindaki temel etmen olarak ileri siiriilmiistiir (UNEP, 2014).
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Yogun pestisit kullanimi da polinatorleri etkilemektedir. Ozellikle sistemik
pestisitler polinatorlerin ¢okca wugradigi bitkiler {izerinde yogun sekilde
kullanilmaktadir. Sistemik pestisitler, polene ve nektara gectigi i¢in polinatorlerin

Oliimiine sebep olmaktadir (Smith et al., 2013).

Bal ar1s1 kolonisinin parazitler, toksinler, kotii beslenme ve soguk havanin etkisi
ile strese girebilecegi, bu stresin koloniyi geri doniilemez ve koloninin ¢okmesiyle
sonuglanabilecek bir duruma sokabilecegi aktarilmistir. Genellikle giiclii kolonilerin,
bu tarz stres faktorlerine daha dayanikli olduklar1 ve stres durumundan kurtulup
toparlanabilecekleri, eger toparlanamazlar ise birka¢c asamadan olusan koloninin
¢okmesine sebep olacak durumun baslayacagi bildirilmistir. Bu durumda koloninin,
yavage¢a i giiclinii kaybetmeye baslayacagi ve ardindan kolonideki sosyal yapinin
bozulacagi aktarilmistir. Bunun sonucunda da donma ve kotii beslenme ile koloninin
cokiisiiniin hizlanacagi, koloninin zararli etmenlere kars1 savunmasiz hale gelecegi ve

bunlarin sonucunda da koloninin ¢okecegi bildirilmistir (Ellis, 2007).

1980’11 yillara kadar bal aris1 i¢in ekonomik olarak en biiyiik tehdidin yavru
hastaliklar1 olarak goriildiigii ancak bu yillardan sonra Varroa destructor’un ortaya
c¢ikist ile yavru hastaliklarinin yerini Varroa paraziti aldigi aktarilmistir (Smith et al.,
2013). Varroa destructor’un ilk olarak 1904 yilinda Apis cerana’da kesfedildigi ancak
normal kosullarda Apis cerana’da zarar yapan bu etmenin Apis mellifera’ya gecis
yaptig1 bildirilmistir. V. destructor’un, bal arisinin dolagim sisteminin i¢indeki sivi ile
beslendigi ve eger kontrol edilmez ise erken koloni kayiplarina sebep oldugu

aktartlmistir (UNEP, 2014).
1.7. Varroa destructor

Varroa destructor, bir dig parazit akar tiirlidiir ve diinya genelinde bal aris1 (4pis
mellifera L.) kolonilerini yiiksek diizeyde istilaya edebilmesi ile bilinmektedir. Varroa
akari, diinyada koloni 6liimlerinin 6nde gelen 6nemli nedenlerinden biridir ve yiiksek
diizeyde istila edilmis koloniler tedavi edilmez iseler, bu istila kolonilerin ¢kmesine
veya Oliimiine yol agmaktadir (Guzman-Novoa et al., 2010; Kulhanek et al., 2017;
Brodschneider et al., 2018; Steinhauer et al., 2018). Bal aris1 popiilasyonlari iizerinde
Varroa'nin neden oldugu olumsuz etki gz oniine alindiginda, diinya genelinde Varroa
kontrolii i¢in ¢esitli entegre zararli miicadele yontem ve stratejileri uygulanmaktadir.

Ancak bugline kadar mevcut miicadele yoOntemlerinin hicbiri istila edilmis
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kolonilerden Varroa'yr tamamen ortadan kaldirmayr bagaramamis ve bunun yerine
istilay1 sadece zarar seviyeleri altinda siirdiirmeye izin vermistir (Lee et al., 2015;

Kulhanek et al., 2017; Brodschneider et al., 2018; Jack and Ellis, 2021).

Yiiksek akar istilasinin neden oldugu koloni saglig1 ve omriindeki genel bir
azalma “Varroosis” olarak adlandirilmaktadir (Reams and Rangel, 2022). Varroosis
kaynakli semptomlarin siddeti, genellikle ilkbahar ve yaz boyunca bir koloninin
Varroa popiilasyonundaki istikrarli ve lineer artigla iliskili olan akar istilasinin
diizeyine baghdir (Wegener et al., 2016). Sonbaharda istila edilmis kolonilerde
kislatma donemindeki is¢i arilarin agirligl, istila diizeyine bakilmaksizin istila
edilmemis kolonilere kiyasla daha diisiik olmaktadir (Aronstein et al., 2012; Wegener
et al., 2016; Reams and Rangel, 2022). Sonbahar ve kis boyunca, istila esigi asildikca
varroosis koloni ¢okmesine yol acgabilir. Bununla birlikte, istila esikleri c¢evresel
faktorlere (6rnegin ortalama yagis, cografi bolge ve gida bulunabilirligi gibi), genetik
faktorlere (Ornegin Afrika irki ve Avrupa irki arasindaki farklar veya hijyenik
davranisin varlig1 gibi) ve bu faktorlerin birlikte etkilesimine bagli olarak degisebilir
(Dainat et al., 2012; Wegener et al., 2016; Dechatre et al., 2021). Ornegin, Varroa akari
popiilasyonunun biiylimesinin hava kosullariyla dalgalandig: tespit edilmistir. Akar
ylizdesinin artma orani, y1llik ortalama yagis miktarinin altinda olan yillarda nem oran
daha yiiksek olan yillara kiyasla daha diislik goriilmektedir. Ayrica daha fazla bal ve
yavruya sahip kolonilerin, daha diisiik miktarda bal ve yavruya sahip kolonilere gore
daha yiiksek akar yiizdesi seviyesi gosterdigi tespit edilmistir. Bu durum, daha fazla
bal ve yavruya sahip kolonilerde akarin girip lireyebilecegi daha fazla yavru goziiniin

bulunmasi ile agiklanabilir (Reams and Rangel, 2022).

V. destructor, gelismekte olan ve yetiskin bal arilarinin yag dokularindan
beslenir ve bunu yaparken bal arisiyla iliskili bir¢cok virlisiin taginmasini saglar
(Francis et al., 2013, Mondet et al., 2014; Emsen et al., 2015; Ramsey et al., 2019).
Bunlar, Deforme Kanat Viriisii, Akut Ar1 Felci Viriisii, Israil Akut Felg Viriisii, Kasmir
Ar Virisii ve Tulumsu Yavru Ciiriikligli Viriisii gibi etmenlerdir (Ball, 1983; Ball and
Allen 1988; Chen et al. 2004; Yue and Genersch, 2005; Boecking and Genersch, 2008).
Tim bal aristyla iligkili virtislerin Varroa akari tarafindan tasinip tasinmadigi veya
tizerinde ¢ogalip ¢ogalmadigl konusunda net bir bilgi bulunmamaktadir (Reams and

Rangel, 2022). Posada-Florez vd. (2019) yaptiklar1 ¢aligmalarinda V. destructor'un
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Deforme Kanat Viriisii Tip A'nin bir vektori oldugunu fakat viriisiin akar igerisinde

cogalmadigini tespit etmislerdir.

Asya bal aris1 (4pis cerana), V. destructor'un orijinal konak¢isidir ve ayni cinse
ait diger bir akar tiirii olan V. jacobsoni’nin de konakc¢isinin Asya bal aris1 oldugu
bildirilmistir (Anderson and Trueman, 2000). Varroa jacobsoni ¢gogunlukla Asya'nin
cesitli bolgelerinde A. cerana kolonilerinde bulunmaktadir, 2008 yilinda bu akarin
Papua Yeni Gine'de 4. mellifera is¢i ve erkek ar1 gozlerine giris yaptigi tespit edilmistir
(Roberts et al., 2015). Bu durumun, V. jacobsonimin A. mellifera kolonilerine istila
yapabilecegini gosterdigi ancak bu yeni durumun tam boyutunu anlamak i¢in daha
fazla ¢alismaya ihtiya¢ oldugu 6nerisinde bulunulmustur. Baglangicta, V. jacobsoni'nin
konakgisin1 degistirerek A. mellifera kolonilerini enfekte etmeye baslayan akar tiirii
olduguna inanilmaktaydi ancak 2000’1i yillarin basinda V. destructor istila sebep olan
asil akar tiirli olarak tanimlanmistir ve kisa siire sonra bu akar tiiriiniin V. jacobsoni ile
filogenetik olarak ayrildig1 tespit edilmistir (Anderson and Trueman, 2000). Bu
karisiklik nedeniyle, 2000 yilindan 6nce yaymlanan V. jacobsoninin A. mellifera
lizerinde yaptig1 istilalara dair calismalarda aslinda V. destructor'a atifta
bulunuldugunun sdylenebilecegi bildirilmistir (Reams and Rangel, 2022). V.
destructor ilk olarak A. cerana kolonilerinden A. mellifera kolonilerine 1952 yilinda
Rusya’nin dogusunda gecis yapmistir (Oldroyd, 1999). V. destructor'un yasam
dongiisiinde iki asama vardir: lireme asamasi ve dagilma asamasi (Rosenkranz et al.,

2010).

Sekil 1.5. V. destructor'un basitlestirilmis yasam dongiisii. A: Gebe disi akar, is¢i veya erkek ar1 larvasi
goziine kapatilmadan 6nce girer. B: Goziin kapatilmasinin ardindan gebe disi akar bir erkek
ve birkag disi akar iiretir. Bu disiler g6z igerisinde ¢iftlesir. C: Yetiskin ariin gézden ¢ikmasi
ile akarlar dagilma asamasina gecer (Reams and Rangel, 2022)
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Ureme asamasini baslatmak igin gebe yetiskin bir disi akar, ar1 larvasi gdziine
giris yapmaktadir ve giris tamamlandiktan sonra bu disi akar, gecici olarak gdziin alt
kisminda bulunan yavru siitiiniin i¢ine girmekte ve daha sonra goz arinin pupa
olusumunu baslatmak iizere kapatildiginda akar g6z icerisinde hareket etmeye
baslamaktadir (Ifantidis, 1988; Aumeier et al. 2002). Daha sonra kapali gézdeki ar1
pupast bir kimyasal sinyal olusturmakta ve bu sinyal akar1 yumurta iiretimi igin
harekete gecirmektedir (Garrido and Rosenkranz, 2003). Bir gebe disi akar genellikle
is¢1 goziinde dort ila bes, erkek ar1 goziinde ise bes ila alti yavru iretmektedir
(Ifantidis, 1983; Martin, 1995). Goze giris yapan akar, gdz duvari lizerinde bir
beslenme yeri ve diski birikim yeri olusturmaktadir (Donze and Guerin, 1994).
Yumurtalarindan ¢ikan akarlar olgunlastiktan sonra, aralarindaki c¢iftlesme diski
birikim yeri alaninda siirdiiriilmektedir (Donze et al., 1996). Disi akarlarin
ciftlesmesinden sonra, yetigkin ar1 konak¢inin gézden ¢ikmasiyla dagilma asamasi

baslamaktadir (Reams and Rangel, 2021).

Sekil 1.6. V. destructor'un iireme dongiisii (Reams and Rangel, 2021)

Akarin yasam dongiisliniin ikinci asamasinin, yakin zamana kadar "phoretik"
asamasi olarak adlandirildig: fakat giiniimiizde bunun yerine "dagilma" agamasi olarak
teriminin kullanildig1 ve bu degisikligin, artik akarin yetiskin arilar tizerinde beslenme
yaptigini ve bu beslenmenin giris potansiyeli olan yavru gozlerine tasinma asmasinda
devam ettiginin anlasilmasi ile oldugu bildirilmistir. Gergek bir phoretik tiirde, konak

sadece bir tasima aract olarak kullanilmakta ve konak {izerinde beslenme
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olmamaktadir (Ramsey et al., 2019). Dagilim asamasi, yetiskin arinin akarin giris
yaptig1 bir gozden ¢iktig1 zaman baslamaktadir. Goze ilk giris yapan gebe disi ve
yetigkin kizlar1 ergin ar1 gézden ¢ikmadan 6nce ona baglanmaktadir, erkek ve tiim
olgunlagsmamis disiler geride birakilmakta ve kisa siire sonra da geride birakilan

akarlar 6lmektedir (Donze et al., 1996).

Gozden ciktiktan sonra, disi akarlar yeni ¢ikmis orijinal konakgr aridan ayrilip
hemsire arilar iizerine gecis yapmaktadirlar (Kuenen and Calderone, 1997). Varroa
akarlarinin, muhtemelen bakici-besleyici arilarin yavru gozlerine erisim imkanlar
sebebi ile bu arilar lizerine yayilmayi tercih ettikleri onerilmistir (Xie et al., 2016).
Ancak akarlarin yetiskin konakei tercihi y1l boyunca degisebilmektedir (DeGrandi-
Hoffman et al., 2016).

Akarlar, dagilma asamasinda yeni kolonilere erisim saglayabilmektedir. Bunun
olmasi, arillarin yagma davranisi birlikte aricilik uygulamalari yoluyla da
olabilmektedir. Son olarak, akarlarin ¢igekler aracilifiyla yeni kolonilere
yayilabilecegine dair bazi kanitlar tespit edilmistir (Peck et al., 2016; Peck and Seeley,
2019).

Varroa destructor, diinya ¢apinda aricilik endiistrisinin hali hazirda karsilastigi
sorunlardan bir tanesi olmaya devam etmektedir. Varroa akarmin hizli yayilmasi A.
mellifera popiilasyonlar: lizerinde 6nemli etkiler yaratmis, bu etkiler arasinda yaygin
viral hastalik etmenlerinin hizli yayilimi ve diinya genelinde biiyiik koloni kayiplar
yer almaktadir. Akarin yagam dongiisii genellikle 1y1 anlagilsa da dagilma asamasiyla
ilgili davranigsal ¢calismalar yetersiz seviyede kalmaktadir. Dagilma asamasinin daha
iyl anlasilmasi, Varroamin goze giris i¢in karar verme siirecine 1s1k tutabilmesine
yardimci olacaktir. Ayrica akarin ¢iftlesme ve konak se¢imi igin kimyasal iletisime
olan bagimlilig1 daha fazla arastirma gerektiren ve akarin davranmiginin 6nemli bir
bilesenini olusturdugu anlasilmistir. Kimyasal ekolojinin {ireme asamasinda akarin
konak sec¢iminde nasil rol oynadiginin belirlenmesinin, gelecekteki akar kontrol

yontemleri i¢in dnemli bir adim olacagi 6nerilmistir (Reams and Rangel, 2021).
1.8. Hijyenik Davranis

Grup halinde yasam yalniz yagsama gore canlilara bazi avantajlar saglamaktadir.
Is birligi ve paylasimi yapma; yavrularin bakiminda, besin bulunmasinda ve avcilara

kars1 savunmada canlilarin etkinligini arttirmaktadir. Bu sebep ile birgok yasam
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alaninda sosyal bocekler baskin tiirler haline gelmistir fakat grup halinde yasamin
kendine has bazi sorunlar1 da mevcut bulunmaktadir. Bu sorunlardan en onemlisi,
bulasici hastaliklar ve parazitlerin grubu olusturan bireyler arasinda hizla yayilmasidir.
Dogal olarak; arilar, karincalar ve termitler gibi sosyal bdcekler, kolonileri iginde
patojenlerin ve hastaliklarin yayilmasimi Onlemek i¢in farkli davranigsal uyumlar
gelistirmistir (Cremer et al., 2007; Leclercq et al., 2017; Spivak and Danka, 2020;
Jamal et al.,, 2021). Bu davraniglar genelde hastalikli bireylerin kovandan
uzaklastirilmasini ya da hastalik kaynagindan uzak durulmasini igermektedir ve bu
mekanizmalara “sosyal bagisiklik” adi verilmektedir. Bal arilar1 neredeyse 20’den
fazla viriise, parazitlere, bir takim bakteri ve fungal patojenlere konake¢ilik
yapmaktadir. Bal arilar1 viriis, bakteri, fungus ve parazitlerin etkisini hijyenik davranis
ile baskilamaktadir. Hijyenik davranis yavru hastaliklarinin ve Varroa parazitlerinin
baskilanmasinda biiyiik rol oynamaktadir (Richard et al., 2008; Richard et al., 2012;
Spivak and Reuter, 2001). Ozellikle arilarm hijyenik davranisi; patojenlerin
bulagmasini azaltma, Varroa akarina karsi direng gelistirme ve kolonilerinin sagligini
tyilestirme mekanizmalarin1 anlamak amaciyla yaklasik 80 yildir incelenmektedir

(Spivak and Danka, 2020).

"Hijyenik davranig" terimi, Rothenbuhler (1964) tarafindan, isci arilarin
hastalikl1 ve 6lii yavrular1 gézlerden tespit etme, pupanin agilmasi ve yavrunun goézden
cikarilmasi yeteneklerini tanimlamak ic¢in kullanilmistir. Bu davranisin amaci,
enfeksiyonu en aza indirmek i¢in hastalikli ve 61l yavrular1 gézlerden uzaklastirmak
olarak tanimlanmistir (Peng et al., 1987; Boecking and Spivak, 1999; Spivak and
Reuter, 2001). Arilarin hijyenik davranisi, iki yontemle 6l¢iilmektedir ve bunlar:
"Igneleme dldiirme” ve "Dondurarak 6ldiirme" metotlaridir (Khan and Ghramh, 2021).
Apis mellifera’nin hijyenik davranisi temelde 2 asamadan olugmaktadir, ilk olarak
arilar bal mumu kapl hasta ya da 6lii yavrunun bulundugu gézii agmakta ve ardindan

yavruyu gozden ¢ikarip kovandan uzaklagtirmaktadir (Spivak and Gilliam, 1998).

Hijyenik davranigin, eger arilar patojenleri zamaninda kovandan uzaklastirabilir
ise hastalik ve zararlilara kars1 bir savunma mekanizmasi haline geldigi bildirilmistir.
Hijyenik davranisin, ayn1 zamanda bal arisinin Varroa destructor parazitine karsi
kullandig1 savunma mekanizmalarindan biri oldugu aktarilmistir. Hijyenik davranis
stirasindaki yavrunun gézden ¢ikarilip kovandan uzaklagtirilmasi isleminin, parazitin

tireme dongiislinii bozdugundan olusan parazit sayisini kisitladigi tespit edilmistir
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(Gramacho and Spivak, 2003). Hijyenik davranis ¢aligmalarinda 48 saat icinde 6l
yavrularin %95 ve iistiinii temizleyebilen bal aris1 kolonilerinin, hijyenik olarak kabul
edildigi bildirilmistir (Gliler ve Toy, 2013). Hijyenik davranisin Amerikan yavru
curiikliigii (Spivak and Gilliam, 1998; Spivak and Reuter, 2001; Al-Ghamdi et al.,
2018), Kire¢ hastaligi (Palacio et al., 2010) ve Varroa akari gibi ar1 hastalik ve
zararlilarina karst basarili bir savunma mekanizmast oldugu aktarilmistir (Spivak,

1996; Rinderer et al., 2010; Spivak and Danka, 2020).

Hijyenik davranis ve timar davranisi gibi sosyal davranislar, kimyasal ipuglari
ile ayarlanmaktadir. Hasta ve sagliklt koloni bireylerinin ayrilmasinda kutikiiler
hidrokarbon profilleri etkili olmaktadir. Bu hidrokarbonlar, bal arilarinda iletisim
feromonlar1 olarak islev gérmektedir. Koloniyi olusturan bireylerin her birisinin 6zel
bir hidrokarbon profili vardir ve bu profiller her bir koloni i¢in 6zellesmistir. Kutikiiler
hidrokarbon  profilleri, bal  arilarimin  bagisiklhik  sistemi  tarafindan
degistirilebilmektedir. Varroa destructor tarafindan istila edilen ya da viral bir etmen
tarafindan enfekte olan ergin arilarin hidrokarbon profilleri tamamen degismekte ve
bu arilarin diger kovan bireyleri tarafindan yiiksek seviyede timar davranisina maruz
kalmalarmma sebep olmaktadir. Saglikli kolonilerde siire¢ bu sekilde yiiriimesine
ragmen, viral etmenler bulasan kolonilerde hasta bireyler cogunlukla saglikli bireyler
tarafindan koloniden atilmaktadir. Bu davranis seklinin kolonide olusabilecek
epidemilerin Oniine gegmede en etkili ¢oziim oldugu bildirilmektedir (Baracchi et al.,

2012; Howard and Blomquist, 2004).

Olii ve hastalikli gozii kapatilmis yavrularin tespiti, balmumu goz kapagia
niifuz eden ugucu koku sinyallerine dayanmaktadir. Oktopamin bal aris1 beyninde
néromodiilator olarak gorev alan, koku 6greniminde ve hafiza formasyonunda 6nemli
rol oynayan bir kimyasaldir ayrica hijyenik davranig gibi karmasik davranislari
etkilemektedir. Yiiksek seviyede hijyenik davranigs gosteren arilarda oktopamin
salgisinin, diisiik seviyede hijyenik davranis gdsteren arilara gore daha fazla oldugu
tespit edilmistir. Ayrica oktopamin baskilayicis1 olan epinastin takviyesi yapilan
yiiksek seviyede hijyenik davranis gosteren arilarin anormal yavru kokularina karsi
gosterdigi koku alma tepkisinin azaldigi, bunun tam aksine oktopamin takviyesi
yapilan diisiik seviyede hijyenik davranis gosteren bal arilarinin anormal yavru
kokularin kars1 gosterdigi koku alma tepkisinin arttigi gozlenmistir. Oktopaminin

koloni igerisinde ayn1 yas grubundaki hijyenik davranis gostermeyen arilara nazaran
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hijyenik davranig gosteren arilarin antenlerinde daha fazla bulundugu tespit edilmistir

(Spivak et al., 2003; Scannapieco et al., 2017).

Arilarda, hijyenik davranisin kalitsal oldugu ve iki ila yedi kantitatif 6zellik
lokusu tarafindan kontrol edildigi tespit edilmistir (Rothenbuhler, 1964; Moritz, 1988;
Lapidge et al., 2002; Oxley et al., 2010). Baz1 ar1 rklarinin, is¢i gézlerindeki Varroa
akar1 lireme basarisini diisiirerek, akar istila seviyesini en aza indirgeme yetenegine
sahip oldugu bildirilmistir (Harris et al., 2012; Danka et al., 2013; Leclercq et al., 2017,
Spivak and Danka, 2020). Genellikle hem ¢evre hem genotip hem de bunlarin iligkisi
arilarin hijyenik davranist i¢in belirleyici faktorler olmaktadir (Khan and Ghramh,

2021).

Rothenbuhler (1964), calismasinda kullanacagi bal aris1 kolonilerini iiretmek
icin Oncelikle, yiiksek seviyede hijyenik davranig gésteren kolonilerden elde ettigi ana
arilar ile diisiik seviyede hijyenik davranig gosteren kolonilerden elde ettigi erkek
arilar ¢iftlestirmistir. Bu ¢iftlesmelerin ardindan olusturdugu kolonilerden yeni erkek
arilar elde etmis ve ardindan ilk ciftlestirme asamasinda kullandig: yiiksek seviyede
hijyenik davranis gosteren kolonilerden elde ettigi yeni ana arilari, bu erkek arilar ile
ciftlestirmistir. Bu ciftlestirme sonunda elde ettigi bal arist kolonilerini ¢alismasinda
kullanmistir. Calismasi sonucunda, hijyenik davranisin iki lokus tarafindan kontrol
edildigi hipotezini ortaya koymustur. Bu hipoteze gore 6lii veya hasta yavru bulunan
yavru goziiniin kapagmin acilmasmin bir genin resesif allelinin homozigotluguna,
yavrunun gozden c¢ikarilip koloniden uzaklastirilmasinin ise baska bir genin resesif

allelinin homozigotluguna bagli oldugunu bildirmistir.

Moritz (1988), hijyenik davranis sirasinda icerisinde hasta ya da olii yavru
bulunan gdziin kapagi agma ve hasta ya da 6lii yavrunun uzaklastirilmasi davraniglar
arasinda genetik bir korelasyon bulunmadigini bildirmistir. Orta seviyede hijyenik
davranig gosteren ar1 kolonilerinin iki lokus modeline uymadigimi ve hijyenik
davranisin kontroliiniin iki lokus tarafindan kontrol edilmesi modelinin, bu davranis
i¢in basit olacag fikrini ortaya atmustir. iki lokus modelinin aksine hasta ya da 6lii
yavrularin uzaklastirilmasi davranisinin 2 lokus tarafindan kontrol edildigini ve bu
davranisin performansmin bu iki gen arasindaki epistatik etki ile ayarlandigini
bildirmistir. Moritz, ¢aligmasinin sonuclarina ragmen hijyenik davranis gibi karmasik
bir sosyal davranigin basit Mendel genetigi prensipleri ile ayarlanmayacagi dnerisinde

bulunmustur.
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Her iki aragtirmacida hijyenik davranis performansinin g¢evre faktorlerinden

yogun olarak etkilendigini gozlemlemistir.

Lapidge vd. (2002); Rothenbuhler gibi tirettikleri bal aris1 kolonileri {izerinde
yaptiklar1 hijyenik davranis testi calismasinda, hijyenik davranisin yedi kantitatif
Ozellik lokusu tarafindan kontrol edildigini tespit etmislerdir. Calisma sonucunda
Rothenbuhler ve Moritz’in elde ettigi gibi hijyenik davramigin 2 ya da 3 lokus
tarafindan kontrol edildigini bulmay1 ummalarina ragmen, bu lokuslara ait herhangi
bir veri elde edememislerdir. Calismalarindan elde ettikleri veriler 1s181inda hijyenik
davranisin daha c¢ok kantitatif sekilde kalitildigin1 ve Rothenbuhler’in 6nerdigi gibi
hijyenik davranig performansi iizerinde genetik yapinin etkisinin gii¢lic oldugunu
bildirmislerdir. Calismalarinda kullandiklar1 kolonilerin {iretim sekli Rothenbuhler’in
calismasi ile ayni olmasina ragmen test seklinin farkli olmasi sebebiyle, her iki
calismanin verilerinin karsilastirilmasinin uygun olmadigi 6nerisinde bulunmuslardir.
Rothenbuhler ¢alismasinda hijyenik davranig testi i¢in Amerikan Yavru Ciirikligi
hastaliginin etmeni olan Paenibacillus larvae bakterisini kullanmis, Lapidge vd.
calismalarinda ise hijyenik davranis testi i¢in sivi azot ile dondurarak o6ldiirme

yontemini kullanmiglardir.

Oxley vd. (2010); Lapidge vd. ve Rothenbuhler’in ¢alismalarinda oldugu gibi
rettikleri bal arist kolonilerinin iizerinde yaptiklar1 hijyenik davranis testi
calismasinda, hijyenik davramisin alti kantitatif 6zellik lokusu tarafindan kontrol
edildigini tespit etmislerdir. Calismalarinda davranis ve koku 6grenim yolaklarini
etkileyen Hgy! kantitatif dzellik lokusu ile iliskili 4 adet gen bulmuslardir. Ozellikle
Hygl lokusu ile iliskili genlerin {i¢ tanesinin koku tanimlanmasinda ya da koku ile
ayarlanan davranis tepkilerinde etkili oldugunu tespit etmislerdir. Calismada ayrica
feromon baglayict Ozelligi bulunan ve sadece antenin koku alma ile iligkili
bolgelerinde ifade edilen Asp/ geninin de hijyenik davranis performansi tlizerinde
etkisinin oldugunu belirlemislerdir. Caligmalarinin sonuglart 1518inda  hijyenik
davranigin birgok lokus tarafindan kontrol edildigi ve hijyenik davranigin her
parcasinin, Rothenbuhler’in 6nerdigi gibi farkli lokuslar tarafindan kontrol edildigini

bildirmislerdir.

Boutin vd. (2015) hijyenik davranis iizerine yaptiklar1 gen ifadesi ¢caligmasinda
hijyenik davranisin; goz yapimi, kovan korumasi ve 6lii bireylerin kovandan atilmasi

gibi yasa bagli degisen davranislarin aksine daha az gen ile siki sekilde ayarlandigini
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tespit etmiglerdir. Bu durumun yasa ya da cinsiyete bagli degisen goérevlerin gevre
sartlarindan, hijyenik davranisa gore daha fazla etkilenmesi ile aciklanabilecegi
onerisinde bulunmuslardir. Calismada, hijyenik davranisin 96 adet gen tarafindan
ayarlandig1 sonucuna ulasmiglardir. Aragtirmacilar elde ettikleri sonuglar 1s181inda
hijyenik davranis1 ayarlayan genlerin, hijyenik davranis ve 6zellikle 6lii yavrunun
tespiti sirasinda ihtiya¢ halinde degil siirekli ifade edildigi ayrica bu durumun yasa
bagl olarak degismedigi hipotezini ortaya atmislardir. Calismada hijyenik davranisi
ayarlayan genlerin az sayida lokus iizerinde bulunduklarini fakat bu genlerin ifadesinin
kontrolii ile ilgili parametrelerin tiim genom {izerinde yayilim gosterdigini tespit
etmislerdir. Calismada elde edilen verilerin, onceki ¢calismalarda elde edilen veriler ile
uyumlu olarak hijyenik davranisin az sayida gen tarafindan ayarlandigi sonucunu

ortaya koydugunu bildirmislerdir.

Giiler ve Toy (2013) yaptiklar1 calismada, bal arist kolonilerinin hijyenik
davranig performansinin tehlike kaynaklarinin yogunluguna goére degisim gosterdigini
tespit etmislerdir. Tehlike kaynaklar1 sebebi ile koloni strese girdiginde hijyenik
davranista bir diisiis meydana geldigini, kolonilerin nektar akiminin yogun oldugu ve
yavru iiretiminin sinirlandigi donemlerde en yiiksek hijyenik davranis performansini
gosterdiklerini fakat bu davranisin direk degil dolayli davranis olarak kabul edilmesi
gerektigi Onerisinde bulunmuslardir. Yogun ergin is¢i ar1 popiilasyonuna sahip ve
yiiksek oranda bal mumu tireten bal aris1 kolonilerinin daha yiiksek performansta 6lii

yavru uzaklagtirma oranina sahip olduklarini gézlemlemislerdir.
1.9. Genetik Cesitlilik

Genetik ¢esitlilik; bir tiirlin bir ki1 veya bir popiilasyonu icinde, bireylerin
arasinda bulunan genetik degiskenligin miktaridir. Bu durum; kalitim siirecinde
genetik materyalin (DNA) rekombinasyonu, mutasyonlar, gen akisi ve genetik

stiriiklenme gibi faktorlerin sonucunda olusabilmektedir (Brown, 1983).

Genetik cesitlilik; DNA dizisi, epigenetik profiller, protein yapilart veya
izoenzimler, fizyolojik ve morfolojik 6zelliklerde farkliliklara yol agabildigi gibi
popiilasyonlarin se¢ilimi ve evrimi i¢in ana itici giiclerden de birisidir. Genetik
cesitlilik, bir popiilasyonda bulunan bir genin alellerinin etkileri ve dagilimlari
seklinde ozetlenebilir. Ayrica bir popiilasyonun saglikli sekilde devam edebilmesi

acisindan da Onemlidir. Bunun sebebi olarak genetik c¢esitliligin popiilasyonun
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zararlilara, hastaliklara veya diger stres kosullarina kars1 direng saglayabilecek farkli
genlere sahip olmay1 siirdiirmesini saglamasi ayrica bireylerin c¢esitli biyotik ve
abiyotik stres faktorlerine uyum saglamasini da miimkiin kilmasi gosterilebilir

(Salgotra and Chauhan, 2023).

Gliniimiize kadar bir¢ok yerel tiiriin soyu tiikenmis ya da tiikkenmek tizeredir ve
bu durum, genetik ¢esitlilikte kiiresel bir kayba yol agmaktadir. Endiistri devriminden
bu yana tiirler i¢indeki genetik cesitliligin, kiiresel olarak %6 oraninda azalmis
olabilecegi bildirilmistir. Bu durum birgok tiiriin iklim degisikligi, ¢cevre kirliligi ve
yeni hastaliklar gibi zorluklarla karsilastiginda, adapte olma yeteneklerinin azaldigi
anlamina gelmektedir. Bir tiiriin sahip oldugu genetik ¢esitlilik oraninda fazla miktarda
diisiis meydana gelirse, bu tiire ait popiilasyonlarin yasama giicleri diisebilir (Minter

etal., 2021).

Genetik markdr polimorfizmleri, yetistiriciligi yapilan bir¢ok ciftlik hayvaninda
genetik cesitliligin belirlenmesinde kullanilan araglardir. Bal arilarinda genetik
cesitliligin belirlenmesinde bir¢ok markor tipi kullanilmasina ragmen, mikrosatelit
DNA markérlerinin; kodominant 6zellikte olmalari, gosterdikleri yiiksek polimorfizm
oranlar1 ve tiim genomda bulunmalar1 nedeniyle genetik cesitlilik c¢alismalarinda

yaygin olarak kullanimi tercih edilmektedir (Mercan ve Okumus, 2015).

Ulkemiz yerli bal aris1 genotipleri bakimindan ¢ok zengin bir bal aris1 gen
kaynagi merkezidir. Ulkemiz yerli bal aris1 genotiplerinin korunmasi igin, kendi
yayilim alanlarinda genetik bulagimin engellenecegi bir bigimde izole bolgelerde

korunmas1 gerekmektedir (Gtiler, 2017).
1.10. Tek Niikleotid Polimorfizmi

Molekiiler igaretleyiciler, ilgi duyulan bir 6zellige iliskilendirilmis niikleotid
dizileridir ve DNA seviyesindeki polimorfizmleri ortaya ¢ikartmaktadirlar (Adhikari
etal., 2017; Salisu et al., 2018).

Tek niikleotid polimorfizmleri (SNP), temel olarak bir niikleotidin bagka bir
niikleotid ile yer degistirilmesi olarak tanimlanmakta ancak SNP'lerin tanim1 niikleotid
dizisine bir niikleotidin eklenmesi veya silinmesini de igermektedir. SNP'ler, genomun
hem kodlama yapan hem de kodlama yapmayan boélgelerinde tespit edilmis ve
genomdaki zenginlikleri nedeniyle de baskin isaretleyici tiplerinden biridir. Yeni nesil

dizileme teknolojisindeki ilerlemeler ve yiiksek verimli genotipleme yontemleri, genis
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kapsamli SNP tespitini biiylik dl¢iide kolaylagtirmistir. Bu nedenle; konum temelli
klonlama, markor destekli seleksiyon, yiiksek yogunluklu genetik haritalarin
olusturulmasi ve genlerin izole edilmesi uygulamalarinda SNP'ler, etkili bir sekilde
kullanilmaktadir. Ayrica genom iizerindeki SNP'ler; irklar arasindaki genetik cesitlilik,
yap1 ve iliskiyi anlamak i¢in yetistirme ve 6zellesme siireglerinde de kullanilmaktadir
(Beuzen et al., 2000; Liu and Cordes, 2004; Adhikari et al., 2017; Nogueira et al.,
2022; Biilbiil et al., 2023).

SNP’ler, kompleks o6zellikler ve hastaliklarin genetik incelenmesinde diger
markor tlirlerine karsi bir avantaja sahiptir. SNP’ler popiilasyonlar iizerinde gen
tanimlama c¢aligmalarinda da c¢ok etkili bir tanimlama yontemidir. Genom {iizerinde
bulunan SNP’lerin yiiksek frekansi, 6zellik ya da hastalik genlerinin kesfedilmesi

calismalarinda onlara acik bir iistiinliik saglamaktadir (Schork et al., 2000).
1.11. Calismanin Amaci

Tiirkiye’deki yerli bal aris1 genotiplerinin korunmasi ve sahip olduklar1 genetik
cesitliligin siirdiiriilmesinde, bu genotiplere ait popiilasyonlarin genetik cesitlilik
durumlarinin tespit edilmesi onem arz etmektedir. Bu sebeple ¢alismanin ilk kisminda
tilkemiz 6nemli gen kaynaklarindan olan ve Ondokuz Mayis Universitesi biinyesinde
yetistiriciligi yapilan Kafkas ve Karadeniz arisi genotiplerinin genetik cesitlilik

durumlarinin tespit edilmesi amaglanmastir.

Varroa paraziti ile miicadele etmek i¢in, bu parazite kars1 dayanikli ve yliksek
seviyede hijyenik davranig gosteren irklarin gelistirilmesi gerekmektedir. Bu sebeple
calismamizin ikinci kisminda Varroa’ya karsi hassas hijyenik davranis ile iliskili SNP
bolgelerinin, genetik ¢esitlilik durumlarimin tespit edildigi genotipler iizerinde

taranmasi1 amaclanmustir.

Genetik 1slah ¢aligmalarinda kullanilacak molekiiler markdrlerin gelistirilmesi
i¢in; hijyenik davranis siirecindeki genetik ve epigenetik faktorlerin ortaya ¢ikarilmasi
Oonem arz etmektedir. Calismanin uzun vadeli amaci ise ileride tasarlanacak Varroa’ya
kars1 hassas hijyenik davranig ile ilgili genetik 1slah c¢alismalart i¢in bir temel

olusturulmasi amaglanmuistur.
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2. MATERYAL VE YONTEM

Calisma kapsaminda 84 adet bal aris1 kolonisi {izerinde genetik cesitlilik analizi
ve Varroa destructor’a karsi hijyenik davranis ile ilgili 5 adet SNP bolgesinin taramasi

yapilmustir.
2.1. Bal Anis1 Orneklerinin Toplanmasi

Calisma igin kullanilacak bal aris1 drnekleri, Ondokuz Mayis Universite Ziraat
Fakiiltesi Aricilik Arastirma ve Uygulama Unitesi'nde Prof. Dr. Ahmet GULER
tarafindan hijyenik davranis yoOniinden selekte edilmis bal arist kolonilerinden
alimmistir. Calismada kullanilan bal aris1 kolonilerinin bir boliimiinii, Prof. Dr. Ahmet
Giiler tarafindan yiiriitiilen PYO.ZRT.1904.20.004 numarali “Farkli Karakterler
Yoniinden Islah Edilmis Kafkas aris1 (Apis mellifera caucasica) ile Karadeniz Bolgesi
Ar1 Genotipinin Karsilikli Melezlenmelerinde Olusabilecek Heterosisin Belirlenmesi”
adli proje kapsaminda iiretilen koloniler olusturmaktadir. Bal arisi Orneklerinin
alimlar1 2021 Eyliil ayinda, toplam 2 giinde ve arilarin sakin oldugu sabah saatlerinde
yapilmistir. Calismada kullanilan 6rnek materyali; 33 adet Kafkas arist kolonisi, 22
adet Karadeniz aris1 kolonisi ve 29 adet Kafkas x Karadeniz melezi kolonilerinden
olmak tizere 84 adet bal aris1 kolonisinden gelen 6rnekler ile olusturulmustur. Her bir
koloni i¢in 50 ml hacimli santrifijj tiiplinii dolduracak kadar is¢i ar1 6rnegi alinmugtr.
Alinan bal aris1 6rnekleri, bozulmamalari i¢in saklanmak {izere alim sirasinda peyder

pey -20 °C sicakliktaki dondurucuya kaldirilmastir.
2.2. DNA Oziitleme islemleri

Toplanan bal aris1 6rneklerinin DNA 6ziitlemesi, tarafimizca laboratuvarimizda
optimize edilen DNA oziitleme protokoliine gore yapilmistir. Kullanilan protokol

CTAB (setil trimetil amonyum bromiir) temelli bir DNA 6ziitleme protokoliidiir.

Sekil 2.1. DNA 6ziitlemesinde kullanilan malzemeler
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DNA oziitleme protokoliiniin basamaklar1 su sekildedir: Oncelikle DNA
Oziitlemesi uygulanacak bal aris1 6rneklerinin fiziksel hazirligi yapilmistir. Bu islemler
sirasinda her bir koloni i¢in 10 adet is¢i ar1 drneginin basg, bacak ve kanat kisimlari

uzaklastirilmis. Ardindan govdelerin kalan kisimlar1 2 ml hacme sahip mikrosantrifiij

tiipiine aktarilmistir.

Sekil 2.2. Bal aris1 6rneklerinin fiziksel olarak hazirlanmasi

Tiiplere alinan orneklerin iizerine 1000 pl oziitleme tamponu eklenmis ve
ardindan tampon igerisinde bulunan ar1 6rnekleri metal ¢ubuklar vasitasi ile tiipiin
igerisinde ezilmistir. Ezilen ve tampon ile karisan 6rnek materyalinin iizerine 100 pl
sodyum dodesil siilfat ¢ozeltisi eklenmis ve tiim tiipler vorteks cihazi yardimi ile
karistirlmistir. (Oziitleme tamponu: 50 mM Tris-HCI, %2 CTAB, 1 M NaCl, %2 B-
merkaptoetenol, 10 mM Na;EDTA)

Sekil 2.3. Fiziksel olarak hazirlanmig ve 6ziitleme tamponu eklenmis bal arist 6rneklerinin tiip i¢erisinde
ezilmesi
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Oziitleme tamponu ve SDS ¢ozeltisi ile muamele edilen bal aris1 drnekleri 70

°C’de 60 dakika inkiibasyona birakilmistir.

U-u-u.. B

Sekil 2.4. 70 °C’de inkiibasyona birakilan bal aris1 6rnekleri

Inkiibe edilen drnekler 5000 rpm’de 8 dakika boyunca santrifiij edilmis ve
santrifiij islemi sonucunda olusan siipernatant yeni bir tlipe aktarilmistir. Cokelek ise
uzaklagtirllmigtir. Yeni tiiplere alinan siipernatantlar, sogutulmak tizere 3 dakika -20

°C’de bekletilmistir.

Sekil 2.5. -20 °C’de sogumaya birakilan siipernatantlar

Sogutulan siipernatantlarin {istiine 400’er pl kloroform ve 5 M NaCl ¢ozeltisi
eklenmistir. Eklemelerden sonra tiipler 30 saniye boyunca hafif¢e calkalanmistir ve

ardindan 5000 rpm’de 10 dakika santrifiij edilmistir.
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Sekil 2.6. Siipernatantlara kloroform ve NaCl ¢6zeltisinin eklenmesi

Santrifiij isleminden sonra tiiplerin igerisinde olusan 3 fazli yapinin iist faz1 yeni
bir tiipe alinmis ve geri kalan kisimlar ise uzaklagtirilmastir.

Yeni tiipe alinan st fazlarin tizerine 1000 pl soguk saf etanol eklenmistir ve
tipler hafifce ¢alkalanmistir. Etil alkol eklenen ornekler 13000 rpm’de santrifiij
edilmistir. Santrifiij isleminden sonra siipernatantlar uzaklastirilmis. Tiiplerin dibine
coken peletlerin tizerine 1000 pl %70’lik etanol ¢ozeltisi eklenmistir ve tiipler 10000
rpm’de 10 dakika boyunca santrifiij edilmistir.

Santrifiij isleminden sonra siipernatant uzaklastirilmis ve tiipler ¢eker ocakta
kurumaya birakilmistir. Kurutma isleminden sonra tiiplere 100 pul TE (Tris-EDTA)
cozeltisi eklenmis ve tiipler DNA’larin ¢6ziinmesi i¢in 24 saat boyunca 4 °C’de
bekletilmistir.

Bu c¢alismada, DNA ve RNA o6rneklerinin saflik degerlerinin belirlenmesi i¢in
spektrofotometrik olgtimler yapilmistir (Thermo Scientific NanoDrop 2000c, ABD)
Spektrofotometre, belirli dalga boylarinda 6rnegin 15181 emme yetenegini Olcerek,
ornegin kimyasal bilesenlerinin miktarini ve safligim1 belirlemek i¢in kullanilan bir
cithazdir. Niikleik asitler (DNA ve RNA), 260 nm dalga boyunda maksimum
absorbansa sahipken, proteinler ise 280 nm dalga boyunda maksimum absorbansa
sahiptir. Bu nedenle, niikleik asitlerin ve proteinlerin 6l¢iimlerinde bu dalga boylar1
dikkate alinir. Beklenen saflik degeri DNA o6l¢iimleri i¢in yaklasik olarak 1.8 RNA
Olctimleri i¢in ise yaklasik olarak 2,0'dir. Bu degerler, niikleik asitlerin safligini

gosterir. Ayrica, 230 nm dalga boyunda elde edilen absorbans degerleri kontaminasyon
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olarak kabul edilir. Sonug olarak, spektrofotometre kullanilarak 260 nm, 280 nm ve
230 nm dalga boylarindaki absorbans degerleri dlgiilerek niikleik asitlerin miktar1 ve
saflig1 belirlenebilir. 260/280 orani niikleik asitlerin saflik degerini verirken, 260/230

orani kontaminasyonu gdosterir.
2.3. Polimeraz Zincir Reaksiyonu Islemleri

Calismada kullanilan bal aris1 6rneklerinin genetik ¢esitlilik analizleri i¢in
calisilacak olan 30 adet mikrosatelit lokusu PZR ile ¢ogaltilmis ve iizerinde calisilan
bal aris1 6rneklerinin genetik yapilar1 ortaya ¢ikarilmistir. Calismanin PZR ve PZR-
RFLP islemleri termal dongii cihazinda yapilmistir (Bio-Rad T100, ABD). Bu
lokuslarin ¢ogaltiminda kullanilan primerler ve niikleotid dizilisleri Tablo 2.1.’de

verilmistir.

Tablo 2.1. Caligmada kullanilan mikrosatelit markorlere ait primerler (Solignac et al., 2003)

Primer Primer Dizisi (5°-3”)
Adi Tleri Tersine

Ap223 TCGTACAACGTCGCGCAA GCCGCTCGCCTGTATCTG
Ap238 GTCTCGTGCGTGCGAATG TTCATCATGTTCTCAAATTTCTTTGT
Ap273 GATCTTGTGTTAAACAGCCG GATCTCTGGCAGACGAAGAG
Ap226 AACGGTGTTCGCGAAACG AGCCAACTCGTGCGGTCA
Ap289 AGCTAGGTCTTTCTAAGAGTGTTG TTCGACCGCAATAACATTC
Ag005a TGTTCCGGCAAGCTGAAG GTGCTCCGCAACAACGTG
Ap243 AATGTCCGCGAGCATCTG TGTTTACGAGAATTCGACGGG
Ap085 GATCAAACACACAAACGAAAGC ACCGGAAGCCTAATCAAGG
Ac011 CTTACGCCAATCTCTCCACG CGGTTAATTTCGTTTCTCGC
Ap218 AGGGATGGAATTCTTCGATT TTGTCACAATTCCGCTTGA
Ap001 ACACGCGAACAATACAACA ACTAATCGGCACGATGAAG
A008 CGAAGGTAAGGTAAATGGAAC GGCGGTTAAAGTTCTGG
Ap015 GGGGGTAACGGAGAGAGG TGTACGAGCACGCAATC
A043 CACCGAAACAAGATGCAAG CCGCTCATTAAGATATCCG
Ac306 GAATATGCCGCTGCCACC TTTCGTTGCATCCGAGCG
Al113 CTCGAATCGTGGCGTCC CCTGTATTTTGCAACCTCGC
At003 GATCATTTCTTTCATTCTTCTCTCTCATGCTCGACTATTCCGCG
A028 GAAGAGCGTTGGTTGCAGG GCCGTTCATGGTTACCACG
Ap249 CGCGCGACGACGAAATGT CAGTCCTTTGATTCGCGCTACC
A(B)124GCAACAGGTCGGGTTAGAG CAGGATAGGGTAGGTAAGCAG
Ap307 CGTAACGATATTCCACGCGAG TCCCAGATAACGCCGTTGAC
Ap256 CCAAGTCGCTTCATCATCGT CCTAAGGTCTACACCCCCGT
Ap207 GCTGCGGCCAACGCTAAC GACACGGCTCGCGACCA
Ap274 ATATCCCGGTGGCCACGT TGTCGCCACGCATAACTCG
Ap068 TGTCTGCCCTCCTCTCTGTT CACATCGAGCGAGAAGGC
Ap033 TTTCTTTTTGTGGACAGCG AAATATGGCGAAACGTGTG
A(B)024CACAAGTTCCAACAATGC CACATTGAGGATGAGCG
Ap043 GGCGTGCACAGCTTATTCC CGAAGGTGGTTTCAGGCC
A079 CGAAGGTTGCGGAGTCCTC GTCGTCGGACCGATGCG

Ap297 GGGTTGAGATGCTAGAAACGA CGTCTATTGGAAGAAACGCTG

Calismada kullanilan bal aris1 6rneklerinde, hijyenik davranis ile iligkili Giiney

Kore’de yetistiriciligi yapilan bal aris1 kolonilerinde tespit edilen SNP bolgelerinin
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taranmasinda iki farkli yontem kullanilmistir. Bunlardan ilki allel spesifik PZR

yontemi, ikincisi ise PZR-RFLP yontemidir.

Allel spesifik PZR yonteminde kullanilan primerler Tablo 2.2°de, PZR-RFLP
yonteminde kullanilan primerler ise Tablo 2.3.’te verilmistir (ASNP: Aday SNP).

Tablo 2.2. Caligmada kullanilan allel spesifik PZR primerleri (Kim et al., 2019)

Primer Ad1 Primer Dizisi (5°-3”)
ASNPI1-F1 TTTTGCTTCAAACAAACATGC
ASNP1-F2 TTTTGCTTCAAACAAACATTC
ASNP1-F3 TTTTGCTTCAAACAAACATTT
ASNPI1-R AAACGTTACCCCATGGATC
ASNP2-F1 AAGCTTTGAAATTTTTTCTC
ASNP2-F2 AAGCTTTGAAATTTTTTCGC
ASNP2-F3 AAGCTTTGAAATTTTTTCGT
ASNP2-R AACAATTTTTGTTCCATGC

Tablo 2.3. Calismada kullanilan PZR-RFLP primerleri (Kim et al., 2019)

Primer Dizisi (5°-3”)

Primer Ad1 —— -
Ileri Tersine
ASNP3 ATTAGGCACGATAATAATCG GTTTTTAAAAATTCTACAG
ASNP4 AAATTATATCTTCTTCTGAA AATATATTTATAGATTTGATTC
ASNP5 AAGAGTGAAAATGGTGAGAC TTTTACACATCAAAAATTGAC

Calismada kullanilan mikrosatelit lokuslarin 27 adedi (10 adet set) multipleks
PZR yontemi ile g¢ogaltilmigtir. Multipleks PZR islemi kullanilmadan g¢ogaltilan
bolgeler Ap043, A079 ve Ap297 bolgeleridir.

PZR islemlerine gegilmeden dnce liyofilize halde temin edilen primerler kisa bir
mini spin isleminin ardindan steril kabin igerisinde yogunluklari 100 uM olacak
sekilde sulandirilmigtir. Sulandirmanin ardindan tekrar mini spin islemi yapilan
primerlerin 10 p’lik miktar1 seyreltme i¢in alinmis geri kalan kisimlari stok olarak
saklanmigtir. Kullanim i¢in seyreltilen primerlerin yogunlugu 10 uM olarak
ayarlanmigtir. PZR reaksiyonlarimin tamami 96 kuyucuklu PZR plaklarinda
yapilmustir. PZR plagina ytlikleme yapilirken pipetleme hatalarinin 6niine gegmek igin
kalip DNA’lar hari¢ tiim bilesenlerden uygun miktarda alinarak bir yiikleme karigimi
hazirlanmistir. Bu karisim, pipetaj ve yiikleme hatalarina karsi1 yiikleme yapilacak
kuyucuk miktariin %10 fazlas1 olacak miktarinda hazirlanmistir. Hazirlanan
karisimdan her bir kuyucuga 16 pl eklenmis ve daha sonradan bu kuyucuklara 4 pl
kalip DNA yiiklemesi yapilmistir. Calismada yapilan PZR reaksiyonlarinin bilesenleri

ve miktarlar1 Tablo 2.4’te verilmistir.
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Tablo 2.4. Calismada yapilan PZR reaksiyonlarinin bilesenleri ve miktarlari

Bilesen Miktar
Kalip DNA 4 ul

Diiz primer 0.5ul
Ters primer 0.5 ul
tagPolimeraz 0.15 ul
dNTP 0.5ul
Tampon 2,5 ul
Steril Saf Su 11-5 ul
Toplam 20 pl

Calismada kullanilan tiim primerler i¢in gradient PZR islemi yapilmis ve uygun
baglanma sicakliklar1 belirlenmistir. Calismada kullanilan tiim primerler ile yapilan
PZR islemlerinde, gradient PZR islemlerinde belirlenen sicakliklar kullanilmistir.

Calismada yapilan PZR islemlerinde kullanilan PZR protokolii Tablo 2.5’te verilmistir.

Tablo 2.5. Calismada yapilan PZR islemlerinde kullanilan PZR protokoli

Islem Sicaklik (°C) Siire Dongii Sayisi
Onciil denatiirasyon 95 5 dakika -
Denatiirasyon 95 45 saniye

Baglanma 49.5-61 45 saniye } 35
Uzama 72 45 saniye

Son uzama 72 10 dakika -
Reaksiyon sonrasi saklama 4 00 -

PZR islemlerinin dogrulanmasi agaroz jel elektroforezi ile yapilmistir. Tiim PZR
tirtinleri %0.5°1ik agaroz jelde 90 Voltta 30 dakika kosturulmus ve UV 151k altinda

gdzlenmistir.
2.4. Restriksiyon Enzimleri ile Kesim Islemleri

PZR-RFLP fiiriinleri SNP‘lerin belirlenebilmesi i¢in belirli restriksiyon
endoniikleaz enzimleri ile kesime tabi tutulmustur. Calismada kullanilan restriksiyon
endoniikleaz enzimleri Clal, Asel ve Mlyl enzimleridir (Thermo Fisher Scientific,
ABD).

Restriksiyon parca uzunluk polimorfizmi (RFLP), niikleik asitlerin incelenerek
bilinen genlerin allelik varyantlarin1 tespit etmek amaciyla sik¢a kullanilan bir
yontemdir. Bu yontemde, polimorfik bolge oncelikle PZR (Polimeraz Zincir
Reaksiyonu) ile ¢ogaltilir ve ardindan RFLP yontemi ve jel elektroforezi kullanilarak
aynistirtli. PZR-RFLP yontemi, az miktarda DNA'nin kullanilmasini1 saglayarak,
RFLP yonteminin dezavantajlarini ortadan kaldirmaya yardimci olur. Bu yontemde,
DNA o6rnegi PZR ile ¢ogaltilarak genetik materyal arttirilir ve daha sonra restriksiyon

enzimleri kullanilarak ilgili bolge kesilir (Primrose ve Twyman, 2006).
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Restriksiyon islemlerinin bilesenleri ve miktarlar1 Tablo 2.6’da restriksiyon

islemlerinin protokolii ise Tablo 2.7’de verilmistir.

Tablo 2.6. Caligmada yapilan restriksiyon islemlerinin bilesenleri

Bilesen Miktar
PZR reaksiyonu karigimi 10 pl
Steril saf su 18 ul
Tampon 2 ul
Restriksiyon enzimi 1ul
Toplam 31 ul

Tablo 2.7. Caligmada yapilan restriksiyon iglemlerinin protokolii

Islem Sicaklik (°C) Siire
Inkiibasyon 37 2 saat
Denatiirasyon 65 20 dakika
Saklama 4 0

Restriksiyon islemleri 96 kuyucuklu PZR plaklarinda yapilmigtir. Plaklara
yiikleme yapilirken pipetleme hatalarinin 6niine ge¢mek i¢in PZR reaksiyonu
karisimlart hari¢ tiim bilesenlerden uygun miktarda yiikleme karisimi hazirlanmistir.
Bu karisim, pipetleme ve yiikleme hatalarina karsi yiikleme yapilacak kuyu miktarinin
%10 fazlas1 miktarinda hazirlanmistir. Hazirlanan karigimdan her bir kuyucuga 21 pl
eklenmis ve daha sonradan her bir kuyucuga 10 pul PZR reaksiyonu karisimi yiiklemesi

yapilmistir.
2.5. Jel Elektroforez islemleri

Genetik ¢esitlilik analizleri ve Varroa’ya karsi hijyenik davrams ile iligkili
SNP’lerin belirlenmesi i¢in yapilan PZR Orneklerinin incelenmesi yatay jel
elektroforezi ile yapilmistir. Elektroforez islemleri %2'lik agaroz jelde yapilmistir.
(SciQuip Scie-Plus, Birlesik Krallik)

Agaroz jeli hazirlamak i¢in 8 gram agaroz hassas bir terazi kullanilarak tartilmis
ve tartilan agaroz uygun bir beherin i¢ine konulmustur. Agarozun tlizerine 400 ml 1X
TAE tamponu eklenmis ve homojen bir karisim elde edene kadar mikrodalga firinda
¢oziinmesi icin araliklarla ¢ikarilip karistirilarak isitilmistir. Karigim, yaklasik 50
°C’ye diistiigiinde UV 151k altinda DNA'ya baglanarak goriiniir olmasini saglamast igin
16 pl Etidium bromiir (10 mg/l) eklenmis ve karistirilmistir. Hazirlanan homojen jel
karigimi, Orneklerin yiiklenmesi i¢in taraklarin bulundugu jel tepsisine yavasca

dokiilmiis ve hava baloncuklarindan arindirilarak polimerizasyonun tamamlanmasi
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beklenmistir. Polimerizasyon tamamlandiktan sonra taraklar dikkatlice ¢ikarilmig ve
jel tepsisi igerisinde 1X TAE tampon ¢ozeltisi bulunan jel tankina yerlestirilmistir.

Jele yiikleme yapilirken ilk ve son kuyucuklara 3 ul DNA standart markori,
diger kuyucuklara ise 8 pul PZR iiriinii yiiklenmistir. Ornekler agaroz jel iizerinde 100
V'ta 120 dakika siireyle kosturulmustur.

Jel elektroforez islemleri sonucunda elde edilen jel goriintiileri jel
dokiimantasyon cihazinda (Bio-Rad Molecular Imager Gel Doc™ XR, ABD)
yapilmistir. UV 151k altinda goriintiillenmis ve skorlanmak iizere fotograflanmistir. Elde
edilen goriintiiler jel analiz programina aktarilarak PZR ve kesim {iiriinlerinin jelde

kosturularak elde edilen batlarinin baz ¢ifti cinsinden biiytikliikleri elde edilmistir.
2.6. Istatistiki Analizler

Tespit edilen mikrosatelit allel fragmentlerine ait biiyiikliik skorlart GenAlEx
yazilimina (Peakall and Smouse, 2006) yiiklenmis; allel frekanslari, allel genislikleri,
F istatistikleri, gozlenen (H,) ve beklenen (He) heterozigotluk, allel sayisi (Na) ve
allelik zenginlik gibi genetik ¢esitlilik parametrelerinin degerleri hesaplanmistir.

Bir popiilasyondaki allelik farkliliklari, popiilasyonun genetik c¢esitliliginin bir
gostergesidir. Allel sayist (Na); lokuslar agisindan belirlenmekte ve popiilasyonlarin
karsilastirilmasinda kullanilmaktadir (Kalinowski, 2004).

Popiilasyonun heterozigotluk degeri, yaygin olarak kullanilan bagka bir genetik
cesitlilik dlciitiidiir. Heterozigotlugun (H) en yiiksek degere sahip olmasi, bir lokusla
ilgili ¢ok sayida ve esit frekansta allelin bulundugu durumu ifade etmektedir (Kotzé
and Muller, 1994).

Genetik cesitliligi ve akrabali yetistirmeyi etkiledigi belirlenen alleller, esit
frekanslara sahip alleller olarak tanimlanmaktadir. Bu sekilde, allel sayilar1 ve
dagilimlarindaki farkliliklar araciligiyla popiilasyonlar karsilastirilabilir. Her bir lokus
icin ayr1 ayr etkili allel sayilar1 hesaplanmasi ve bu etkili allel sayilarinin ortalamasi
alinmasi ile popiilasyonlardaki etkili allel sayist (Ne) belirlenmektedir (Kirike¢i, 2017).

Gen akist (Nm), herhangi iki popiilasyonun gen havuzlar arasinda gerceklesen
gen transferini ve ayn1 zamanda popiilasyonlar arasindaki gog¢ derecesini de ifade
etmektedir (Kirikei, 2017).

Shannon bilgi indeksi (I), popiilasyon genetigi caligmalarinda tiir ¢esitliligini

degerlendirmek ic¢in yaygin olarak kullanilan bir parametredir ve bu indeks, bir
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poplilasyondaki bilgi veya ¢esitlilik miktarini1 tanimlayan bir Olgiittiir (Meng et al.,
1999).

Polimorfizm bilgi igerigi (Polymorphism Information Content-PIC), lokuslarin
bilgi saglayiciligini degerlendiren bir genetik ¢esitlilik parametresidir ve mikrosatelit
lokuslart i¢in PIC degerinin hesaplanmasi, genetik cesitliligin  miktarin
degerlendirmek ve bu lokuslardaki polimorfizmin bilgi icerigini 6lgmek amactyla
kullanilan bir parametredir. PIC degeri, heterozigotluk orani ve alel sayis1 kullanilarak
hesaplanmakta ve PIC degeri, 0 ile 1 arasinda bir deger almaktadir. PIC degeri ne kadar
yiiksekse, o lokustaki polimorfizmin bilgi igeriginin o kadar yliksek olmaktadir (Gour
et al., 20006).

Fiksasyon indekslerinin (F) istatistiki olarak hesaplanma amaci, popiilasyonlar
arasinda veya i¢inde birlesen iki gamet arasindaki korelasyonunun belirlenmesi
amaglanmaktadir (Cobanoglu, 2018). Sewall Wright 1951 yilinda popiilasyonlarin
tanimlanmasi i¢in bazi F istatistigi parametrelerini ortaya koymus ve bu parametreleri
1965 ile 1978 yillar1 arasinda istatistiksel olarak sekillendirerek diizenlemeler
yapmistir. Fst degeri, genetik siirliklenme nedeniyle alt popiilasyonlar arasinda
meydana gelen heterozigotluk oranindaki ortalama azalmayi, toplam popiilasyona
gore ifade etmektedir. Fis degeri, bir alt popiilasyonda bir bireyde rastgele olmayan
ciftlesme sonucunda heterozigotlukta meydana gelen ortalama degisimi ifade
etmektedir. Fir degeri, bir bireyin toplam popiilasyona gore heterozigotluktaki
ortalama azalma orani ifade etmekte ve bu deger, rastgele olmayan ¢iftlesmenin
etkisi (Fis) ve rastgele siirliklenmenin etkisinin (Fst) toplami olarak da ifade
edilmektedir (Wright, 1984).

Popiilasyonlarin genetik yapisinin ve iliskisinin belirlenmesi i¢in Structure
yaziliminin (Pritchard et al., 2000) kiimeleme yontemi kullanilmistir. Bu yazilim, her
biri biitlin lokuslarda allel frekanslariyla karakterize edilen K sayida popiilasyonun
oldugunu varsayan bir yazilimdir. En uygun kiime sayis1 (AK), Evanno et al. (2005)
tarafindan tarif edildigi gibi hesaplanarak belirlenmistir. Bunun i¢in ilk olarak
analizde, en olas1 kiime sayisini tahmin etmek i¢in 2 < K < 4 degerleri i¢in 100 bin
tekrarl bir 1sinma agamas1 ve 500 bin tekrarli bir MCMC (Markov Chain Monte Carlo)
algoritmasi1 uygulanmistir. Analiz sonuglar1 Structure Harvester (Earl and vonHoldt,
2012) programina yiiklenmis en uygun AK degeri hesaplanmistir. Hesaplama

sonuclarina gore K degeri olarak 3 se¢ilmis ve analizlere bu deger ile devam edilmistir.
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3. BULGULAR VE TARTISMA

Kafkas aris1, Karadeniz aris1 ve Kafkas x Karadeniz melezi popiilasyonlarina ait
genetik cesitlilik parametreleri GenAlEx yazilimi ile hesaplanmigtir. Calisma sonucu
elde edilen genetik cesitlilik parametrelerine ait degerler Cizelge 3.1, 3.2 ve 3.3’te
verilmistir.

Tablo 3.1. Kafkas aris1 (KFKS), Karadeniz aris1 (KRDNZ) ve Kafkas x Karadeniz melezi (MLZ)
popiilasyonlarinda her bir mikrosatellit lokusa ait rnek sayis1 (N), allel sayist (N,), etkili

allel sayist (N¢), bilgi dizini (I), gozlenen heterozigotluk (H,), beklenen ortalama
heterozigotluk (H.), tarafsiz beklenen heterozigotluk (uH.) ve fiksasyon indeksi (F) degerleri

Pop Lokus N Na Ne I H, He uHe F

KFKS  Ap223 28 4.000 3.350 1.268 0.000 0.702 0.714 1.000
Ap238 29 5.000 3.958 1.480 0.034 0.747 0.760 0.954
Ap273 29 2.000 1.998 0.693 0.000 0.499 0.508 1.000
Ap226 30 5.000 2.557 1.169 0.000 0.609 0.619 1.000
Ap289 24 5.000 4.000 1.488 0.000 0.750 0.766 1.000
Ag005a 29 2.000 1.942 0.678 0.000 0.485 0.494 1.000
Ap243 30 4.000 3.333 1.280 0.000 0.700 0.712 1.000
Ap085 24 5.000 3.470 1.372 0.000 0.712 0.727 1.000
Ac011 20 4.000 1.709 0.826 0.000 0.415 0.426 1.000
Ap218 33 5.000 3.335 1.334 0.152 0.700 0.711 0.784
Ap001 31 4.000 3.546 1.321 0.000 0.718 0.730 1.000
A008 33 3.000 2.799 1.064 0.000 0.643 0.653 1.000
Ap015 22 4.000 2.180 1.010 0.000 0.541 0.554 1.000
A043 24 5.000 3.388 1.362 0.000 0.705 0.720 1.000
Ac306 13 5.000 4.333 1.525 0.000 0.769 0.800 1.000
Al13 21 5.000 4.642 1.571 0.000 0.785 0.804 1.000
At003 22 4.000 3.063 1.223 0.000 0.674 0.689 1.000
A028 31 2.000 1.845 0.650 0.000 0.458 0.465 1.000
Ap249 8 3.000 2.909 1.082 0.000 0.656 0.700 1.000
A(B)124 26 4.000 3.073 1.220 0.000 0.675 0.688 1.000
Ap307 27 6.000 3.898 1.531 0.000 0.743 0.758 1.000
Ap256 17 6.000 4.898 1.661 0.000 0.796 0.820 1.000
Ap207 32 5.000 3.241 1.284 0.000 0.691 0.702 1.000
Ap274 30 5.000 3.377 1.317 0.033 0.704 0.716 0.953
Ap068 33 3.000 2.699 1.041 0.030 0.629 0.639 0.952
Ap033 32 4.000 3.850 1.367 0.000 0.740 0.752 1.000
A(B)024 29 4.000 2.993 1.174 0.000 0.666 0.678 1.000
Ap043 33 11.000  7.026 2.130 0.576 0.858 0.871 0.329
A079 32 5.000 3.599 1.385 0.094 0.722 0.734 0.870
Ap297 31 3.000 2.903 1.083 0.000 0.656 0.666 1.000

KRDNZ Ap223 18 4.000 2.793 1.162 0.000 0.642 0.660 1.000
Ap238 21 5.000 3.243 1.322 0.095 0.692 0.708 0.862
Ap273 21 2.000 1.893 0.665 0.000 0.472 0.483 1.000
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MLZ

Ap226 21 4.000 3.316 1.274 0.000 0.698 0.715 1.000
Ap289 11 4.000 2.814 1.162 0.000 0.645 0.675 1.000
Ag005a 19 2.000 1.870 0.658 0.000 0.465 0.478 1.000
Ap243 19 3.000 2.635 1.020 0.000 0.620 0.637 1.000
Ap085 15 3.000 2.419 0.970 0.000 0.587 0.607 1.000
AcO11 14 2.000 1.960 0.683 0.000 0.490 0.508 1.000
Ap218 21 4.000 3.354 1.286 0.095 0.702 0.719 0.864
Ap001 19 4.000 2.714 1.163 0.000 0.632 0.649 1.000
A008 21 3.000 2.882 1.079 0.000 0.653 0.669 1.000
Ap015 16 3.000 2.169 0.865 0.000 0.539 0.556 1.000
A043 13 3.000 2.770 1.058 0.000 0.639 0.665 1.000
Ac306 5 2.000 1.923 0.673 0.000 0.480 0.533 1.000
All3 15 4.000 3.000 1.211 0.000 0.667 0.690 1.000
At003 8 4.000 3.556 1.321 0.000 0.719 0.767 1.000
A028 20 2.000 1.835 0.647 0.000 0.455 0.467 1.000
Ap249 5 4.000 2.941 1.221 0.200 0.660 0.733 0.697
A(B)124 18 4.000 2.282 1.040 0.000 0.562 0.578 1.000
Ap307 17 4.000 3.042 1.206 0.000 0.671 0.692 1.000
Ap256 7 3.000 2.333 0.956 0.000 0.571 0.615 1.000
Ap207 21 5.000 3.706 1.417 0.000 0.730 0.748 1.000
Ap274 17 2.000 1.940 0.677 0.000 0.484 0.499 1.000
Ap068 21 2.000 1.800 0.637 0.000 0.444 0.455 1.000
Ap033 21 5.000 3.472 1.381 0.000 0.712 0.729 1.000
A(B)024 17 4.000 3.108 1.236 0.000 0.678 0.699 1.000
Ap043 22 11.000  6.497 2.076 0.545 0.846 0.866 0.355
A079 22 3.000 2.659 1.038 0.000 0.624 0.638 1.000
Ap297 22 3.000 2.262 0.937 0.000 0.558 0.571 1.000
Ap223 20 3.000 2.632 1.030 0.000 0.620 0.636 1.000
Ap238 24 5.000 3.000 1.257 0.083 0.667 0.681 0.875
Ap273 22 3.000 2.142 0.837 0.000 0.533 0.545 1.000
Ap226 26 4.000 3.101 1.247 0.000 0.678 0.691 1.000
Ap289 20 6.000 4.348 1.591 0.000 0.770 0.790 1.000
Ag005a 26 2.000 1.827 0.645 0.000 0.453 0.462 1.000
Ap243 24 6.000 3.512 1.430 0.000 0.715 0.730 1.000
Ap085 15 4.000 3.814 1.362 0.000 0.738 0.763 1.000
Ac011 13 3.000 1.899 0.831 0.000 0.473 0.492 1.000
Ap218 29 5.000 3.602 1.395 0.069 0.722 0.735 0.905
Ap001 29 3.000 2.541 1.007 0.000 0.606 0.617 1.000
A008 29 3.000 2.541 1.007 0.000 0.606 0.617 1.000
ApO15 19 4.000 2.270 0.990 0.000 0.560 0.575 1.000
A043 20 3.000 2.667 1.040 0.000 0.625 0.641 1.000
Ac306 10 4.000 2.381 1.089 0.000 0.580 0.611 1.000
All3 21 4.000 3.128 1.263 0.000 0.680 0.697 1.000
At003 17 4.000 3.853 1.366 0.000 0.740 0.763 1.000
A028 27 2.000 1.715 0.608 0.000 0.417 0.425 1.000
Ap249 7 4.000 2.970 1.197 0.143 0.663 0.714 0.785
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AB)124 20 3.000 2.299 0.927 0.000 0.565 0.579 1.000
Ap307 24 5.000 3.945 1.480 0.000 0.747 0.762 1.000
Ap256 9 5.000 4.263 1.523 0.000 0.765 0.810 1.000
Ap207 29 4.000 3.081 1.225 0.000 0.675 0.687 1.000
Ap274 26 5.000 3.674 1.412 0.000 0.728 0.742 1.000
Ap068 28 3.000 2.888 1.079 0.036 0.654 0.666 0.945
Ap033 29 6.000 4.558 1.596 0.069 0.781 0.794 0.912
A(B)024 19 4.000 3.312 1.281 0.000 0.698 0.717 1.000
Ap043 28 15.000 10.248  2.487 0.643 0.902 0.919 0.288
A079 28 3.000 2.667 1.032 0.000 0.625 0.636 1.000
Ap297 28 3.000 2.513 0.992 0.000 0.602 0.613 1.000

Tablo 3.2. Kafkas aris1 (KFKS), Karadeniz aris1 (KRDNZ) ve Kafkas x Karadeniz melezi (MLZ)
popiilasyonlarinda her bir mikrosatellit lokusa ait ortalama 6rnek sayisi (N), allel sayist (Na),
etkili allel sayist (Ne), bilgi dizini (I), gézlenen heterozigotluk (H,), beklenen ortalama
heterozigotluk (He), tarafsiz beklenen heterozigotluk (uHe) ve fiksasyon indeksi (F) degerleri

Pop N Na Ne I H, He uH. F

KFKS ORT 26767 4400 3331 1253 0031 0672 0.686  0.961
SH 1.139 0302 0192 0056 0.020 0.019 0.019  0.023

KRDNZ ORT 16900 3.600 2773 1068  0.031 0611  0.634  0.959
SH 0938 0309 0.165 0.057 0.019 0018  0.019  0.024

MLZ ORT 22.200 4.267 3.246 1.208 0.035 0.653 0.670 0.957
SH 1.175 0.421 0.278 0.065 0.022 0.019 0.020 0.025

Tablo 3.3. Lokuslara ait Allel genisligi (AG) ve Polimorfizm bilgi icerigi (PIC) degerleri

Lokus AG PIC

Ap223 258-288  0.921
Ap238 158-197  0.928
Ap273 103-130  0.807
Ap226 231-270 0915
Ap289 175-223 0974
Ag005a  102-108  0.667
Ap243 237-277  0.942
Ap085 179-215  0.963
Ac011 101-131  0.939
Ap218 204-245  0.925
Ap001 152-182  0.886

A008 104-125  0.816
Ap015 188-217  0.926
A043 146-185  0.952
Ac306 105-156  0.992
All3 225-265  0.964
At003 193-223  0.965
A028 131-140  0.612

Ap249 238-268  0.994
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A(B)124 200-233 0.918
Ap307 131-179  0.954
Ap256 166-224  0.993
Ap207 128-158  0.926
Ap274 154-190  0.937
Ap068 124-142  0.826
Ap033 230-281  0.937
A(B)024  95-125 0.925
Ap043 131-269  0.992
A079 96-108 0.904
Ap297 126-147  0.817

Ondokuz Mayis Universite Ziraat Fakiiltesi Aricilik Arastirma ve Uygulama
Unitesi’nde yetistiriciligi yapilan Kafkas aris1, Karadeniz aris1 ve Kafkas x Karadeniz
melezi popiilasyonlart Ap223, Ap238, Ap273, Ap226, Ap289, Ag005a, Ap243,
Ap085, Ac011, Ap218, Ap001, A008, Ap015, A043, Ac306, A113, At003, A028,
Ap249, A(B)124, Ap307, Ap256, Ap207, Ap274, Ap068, Ap033, A(B)024, Ap043,
A079 ve Ap297 mikrosatelit lokuslari bakimindan tanimlanmis, lokuslarin
polimorfizm bilgi igerigi (PIC) degerleri sirasiyla; 0.921, 0.928, 0.807, 0.915, 0.974,
0.667, 0.942, 0.963, 0.939, 0.925, 0.886, 0.816, 0.926, 0.952, 0.992, 0.964, 0.965,
0.612, 0.994, 0.918, 0.954, 0.993, 0.926 0.937, 0.826, 0.937, 0.925, 0.992, 0.904 ve
0.817 olarak bulunmus ve tiim lokuslarin genetik ¢esitliligin tanimlanmasinda

kullanilabilecek etkin markor lokuslart oldugu sonucuna varilmistir.

Calismada kullanilan tiim mikrrosatelit lokuslar1 ve popiilasyonlarin allel
sayilar1 (Na) hesaplanmistir. Mikrosatelit lokuslarina ait allel sayilar1 Tablo 3.1°de, her
bir popiilasyondaki allel sayilar1 ise Tablo 3.2°de verilmistir. Popiilasyonlar ortalama
allel sayilar1 bakimindan degerlendirildiklerinde en fazla allel sayisina sahip
popiilasyon Kafkas aris1 popiilasyonu (4.400), en az allel sayisina sahip popiilasyon
ise Karadeniz arist1 popiilasyonudur (3.600). Kafkas x Karadeniz melezi
popiilasyonunun allel sayis1 ortalamasi 4.261 olarak hesaplanmistir. Kafkas arisi
popiilasyonunda en fazla allel sayisina sahip lokus olarak Ap043 lokusu (11), en az
allel sayisina sahip lokus olarak ise Ap273 (2), Ag005a (2) ve A028 (2) lokuslari;
Karadeniz aris1 popiilasyonunda en fazla allel sayisina sahip lokus olarak Ap043
lokusu (11), en az allel sayisina sahip lokus olarak ise Ap273 (2), Ag005a (2), Ac011
(2), Ac306 (2), A028 (2) ve Ap274 (2) lokuslar tespit edilmistir; Katkas x Karadeniz
melezi popiilasyonunda en fazla allel sayisina sahip lokus olarak Ap043 lokusu (15),

en az allel sayisina sahip lokus olarak ise Ag005a (2) ve A028 (2) lokuslar: tespit
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edilmigtir. Tiim popiilasyonlar ve lokuslar baz alindiginda ortalama allel sayis1 4.089

olarak bulunmustur.

Calismada kullanilan tiim mikrosatelit lokuslar1 ve popiilasyonlarin etkili allel
sayilart (N¢) hesaplanmistir. Kafkas arisi, Karadeniz aris1 ve Kafkas x Karadeniz
melezi popiilasyonlarin ortalama etkili allel sayilart sirast ile 3.331, 2.773 ve 3.246
olarak hesaplanmistir. Elde edilen veriler incelendiginde Kafkas arisi, Karadeniz aris1
ve Kafkas x Karadeniz melezi popiilasyonlarinda da en yiiksek etkili allel sayisina
sahip lokusun Ap043 lokusu (Kafkas arisi: 7.026, Karadeniz arisi1: 6.497, Kafkas x
Karadeniz melezi: 10.248) oldugu, Kafkas aris1 popiilasyonunda en diisiik N degerine
sahip lokus AcO11 (1.709) lokusu, Karadeniz aris1 popiilasyonunda en diisiik Ne
degerine sahip lokus Ap068 (1.800) lokusu ve Kafkas x Karadeniz melezi
poplilasyonunda ise en diisilk Ne degerine sahip lokus A028 (1.715) lokusu olarak
tespit edilmistir. Tiim popiilasyonlar ve lokuslar baz alindiginda ortalama etkili allel

sayist 3.117 olarak bulunmustur.

Calismada kullanilan Ap223, Ap238, Ap273, Ap226, Ap289, Ag005a, Ap243,
Ap085, AcO11, Ap218, Ap001, A008, Ap015, A043, Ac306, A113, At003, A028,
Ap249, A(B)124, Ap307, Ap256, Ap207, Ap274, Ap068, Ap033, A(B)024, Ap043,
A079 ve Ap297 mikrosatelit lokuslarinin Shannon Bilgi Indeksi (1) degerleri sirasi ile
Kafkas aris1 popiilasyonunda 1.268, 1.480, 0.693, 1.169, 1.488, 0.678, 1.280, 1.372,
0.826, 1.334, 1.321, 1.064, 1.01.0 1.362, 1.525, 1.571, 1.223, 0.650, 1.082, 1.220,
1.531,1.661,1.284,1.317,1.041,1.367,1.174,2.130, 1.385 ve 1.083, Karadeniz arsis1
popiilasyonunda 1.162, 1.322, 0.665, 1.274, 1.162, 0.658, 1.020, 0.970, 0.683, 1.286,
1.163, 1.079, 0.865, 1.058, 0.673, 1.211, 1.321, 0.647, 1.221, 1.040, 1.206, 0.956,
1.417, 0.677, 0.637, 1.381, 1.236, 2.076, 1.038 ve 0.937, Kafkas x Karadeniz melezi
popiilasyonunda ise 1.030, 1.257, 0.837, 1.247, 1.591, 0.645, 1.430, 1.362, 0.831,
1.395, 1.007, 1.007, 0.990, 1.040, 1.089, 1.263, 1.366, 0.608, 1.197, 0.927, 1.480,
1.523,1.225,1.412, 1.079, 1.596, 1.281, 2.487, 1.032 ve 0.992 olarak hesaplanmistir.
Kafkas aris1, Karadeniz aris1 ve Kafkas x Karadeniz melezi popiilasyonlarinda tiim
lokuslara ait ortalama I degeri siras1 ile 1.253 (+0.056), 1.068 (+0.057) ve 1.208
(£0.065) olarak tespit edilmistir. Tiim poplilasyonlar ve lokuslar baz alindiginda

ortalama Shannon Bilgi Indeksi 1.176 (£0.035) olarak bulunmustur.

Caligmada kullanilan lokuslarin biiylik ¢ogunlugunun gézlenen heterozigotluk

degeri (Ho) her {ii¢ popiilasyonda da 0 olarak hesaplanmistir. Kafkas arisi
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popiilasyonunda H, degerleri Ap238 lokusu i¢in 0.034, Ap218 lokusu i¢in 0.152,
Ap274 lokusu i¢in 0.033, Ap068 lokusu i¢in 0.030, Ap043 0.576 ve A079 lokusu i¢in
0.094 lokuslar1, Karadeniz aris1 popiilasyonunda H, degerleri Ap238 lokusu i¢in 0.095,
Ap218 lokusu i¢in 0.095, Ap249 lokusu i¢in 0.200 ve Ap043 lokusu i¢in 0.545, Kafkas
x Karadeniz popiilasyonunda H, degerleri Ap238 lokusu i¢in 0.083, Ap218 lokusu i¢in
0.069, Ap249 lokusu i¢in 0.143, Ap068 lokusu i¢in 0.036, Ap033 lokusu i¢in 0.069 ve
Ap043 lokusu i¢in 0.643 olarak hesaplanmistir. Popiilasyon bazinda ortalama H,
degeri Kafkas aris1 popiilasyonu icin 0.031 (£0.020), Karadeniz aris1 popiilasyonu i¢in
0.031 (£0.019) ve Kafkas x Karadeniz melezi popiilasyonu i¢in 0.035 (+0.022) olarak
tespit edilmistir. Tim poplilasyonlar ve lokuslar baz alindiginda ortalama gozlenen

heterozigotluk degeri 0.032 (+0.012) olarak bulunmustur.

Elde edilen veriler incelendiginde Kafkas arisi, Karadeniz aris1 ve Kafkas x
Karadeniz melezi popiilasyonlarinda da en yiiksek beklenen heterozigotluk degeri (He)
Ap043 lokusunda (Kafkas arisi: 0.858, Karadeniz arisi: 0.846, Kafkas x Karadeniz
melezi: 0.902) tespit edilmistir. Kafkas aris1 popiilasyonunda en diisiik be He degeri
Ac011 (0.415) lokusunda, Karadeniz aris1 popiilasyonunda en diisiikk beklenen He
Ap068 (0.444) lokusunda ve Kafkas x Karadeniz melezi popiilasyonunda ise en diisiik
He degeri A028 (0.417) lokusunda hesaplanmistir. Tiim popiilasyonlar ve lokuslar baz
alindiginda ortalama beklenen heterozigotluk degeri 0.645 (+0.011) olarak

bulunmustur.

Genetik ¢esitliligin baslica gostergesi olan beklenen heterozigotluk (He)
degerinin Kafkas aris1 (0.672+0.019), Karadeniz aris1 (0.611+0.018) ve Kafkas x
Karadeniz melezi (0.653+0.019) popiilasyonlarinda birbirlerine olduk¢a yakin
degerler aldig1 ve Kafkas aris1 popiilasyonunun daha yiiksek bir genetik cesitlilige

sahip oldugu gozlenmistir.

Karabag vd. (2020); Mugla, Hatay, Kirklareli, Artvin ve Diizce illerinden
topladiklar1 bal aris1 kolonilerinde yaptiklar1 ¢alismalarinda beklenen heterozigotluk
degerlerini sirastyla 0.76, 0.70, 0.80, 0.73 ve 0.66 olarak bulmuslardir. Calismalarinda
kullandiklar1 bal arist popiilasyonlarinin He degeri Diizce popiilasyonu harig, bu

calismada kullanilan popiilasyonlardan yiiksek ¢ikmuistir.

Liu vd. (2016) yilinda Cin’in Huang dag: ¢evresinde bulunan 7 farkli bolgede

yayilim gosteren Apis cerena drneklerinde yaptiklari ¢alismalarinda popiilasyonlara
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ait beklenen heterozigotluk degerini 0.638 ile 0.814 degerleri arasinda bulmuslardir.
Calismalarinda sadece Jingxian popiilasyonunun He degeri, bu ¢alismada kullanilan

popiilasyonlardan diisiik ¢ikmistir.

Hasset vd. (2018) 28 farkli iilkede ve irlanda’nin 4 farkli bdlgesinde yayilim
gosteren Apis mellifera mellifera kolonilerinden 6rnek alarak yaptiklar
calismalarinda; beklenen heterozigotluk degerini irlanda popiilasyonunda 0.558, diger
iilkelerden gelen Orneklerden olusturulan referans popiilasyonda ise 0.544
bulmuglardir. Calisilan popililasyonlarin  He degeri, bu ¢alismada kullanilan

popiilasyonlardan daha diisiik ¢ikmaistir.

Calismada tarafsiz beklenen heterozigotluk (uHe) degeri tiim popiilasyonlarda
Ap043 lokusunda en yiiksek degeri (Kafkas arisi: 0.871, Karadeniz arisi: 0.866 ve
Katkas x Karadeniz melezi: 0.919) almistir. En diisiik uHe degeri Katkas arisi
popiilasyonunda Ac0O11 lokusunda (0.426), Karadeniz aris1 popiilasyonunda Ap068
lokusunda (0.444) ve Kafkas x Karadeniz popiilasyonunda A028 lokusunda (0.425)
hesaplanmistir. Kafkas aris1 popiilasyonun ortalama uH. degeri 0.686 (+0.019),
Karadeniz aris1 popiilasyonunun ortalama uHe degeri 0.634 (£0.019) ve Kafkas x
Karadeniz popiilasyonunun ortalama uH. degeri ise 0.670 (+0.020) olarak tespit
edilmistir. Tiim popiilasyonlar ve lokuslar bazinda ortalama uH. degeri 0.663 (+0.011)

olarak bulunmustur.

Calismada kullanlan mikrosatelit lokuslarina ait Fiksasyon Indeksi (F) degerleri
her ii¢ popiilasyonda da lokuslarin biiyiik cogunlugu i¢in 1 olarak hesaplanmistir.
Kafkas aris1 popiilasyonunda Ap238 lokusu 0.954 degerini, Ap218 lokusu 0.784
degerini, Ap274 lokusu 0.953 degerini, Ap068 lokusu 0.952 degerini, Ap043 lokusu
0.329 degerini ve A079 lokusu 0.870 degerini almistir. Karadeniz arisi
popiilasyonunda Ap238 lokusu 0.862 degerini, Ap218 lokusu 0.864 degerini, Ap249
lokusu 0.697 degerini ve Ap043 lokusu 0.355 degerini almistir. Kafkas x Karadeniz
melezi poplilasyonunda Ap238 lokusu 0.875 degerini, Ap218 lokusu 0.905 degerini,
Ap249 lokusu 0.785 degerini, Ap068 lokusu 0.945 degerini, Ap033 lokusu 0.912
degerini ve Ap043 lokusu 0.288 degerini almistir. Her bir popiilasyona ait ortalama F
degeri Kafkas aris1, Karadeniz aris1 ve Kafkas x Karadeniz melezi popiilasyonlari i¢in
sirast ile 0.961 (£0.023), 0.959 (£0.024) ve 0.957 (£0.025) olarak hesaplanmistir. Tiim
poplilasyonlar ve lokuslar baz alindiginda F degeri 0.959 (£0.014) olarak tespit

edilmistir.
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3.1. Genetik Farkhliklar

Fsr popiilasyonlar arasi farklilagsmanin bir dl¢lisidiir. Fst’nin degeri ne kadar
yuksek olursa popiilasyonlar arasi farklilasmada o kadar fazla olacaktir (Wright,
1951). Calismada kullanilan tiim lokuslara ait Fis, Fir, Fst ve Nm degerleri Tablo 3.4°te

verilmistir.

Tablo 3.4. Wright'in F istatistikleri

Lokus Fis Fir Fsr Nm
Ap223 1.000 1.000 0.041 5.799
Ap238 0.899 0.900 0.011 22.694
Ap273 1.000 1.000 0.024 10.105
Ap226 1.000 1.000 0.048 4.929
Ap289 1.000 1.000 0.069 3.352
Ag005a 1.000 1.000 0.003 73.804
Ap243 1.000 1.000 0.050 4.737
Ap085 1.000 1.000 0.066 3.545
Ac011 1.000 1.000 0.130 1.674
Ap218 0.851 0.853 0.009 28.852
Ap001 1.000 1.000 0.042 5.670

A008 1.000 1.000 0.033 7.424
Ap015 1.000 1.000 0.092 2.463
A043 1.000 1.000 0.026 9.233
Ac306 1.000 1.000 0.104 2.154
Al13 1.000 1.000 0.061 3.857
At003 1.000 1.000 0.026 9.286
A028 1.000 1.000 0.003 78.725

Ap249 0.827 0.832 0.028 8.757
A(B)124  1.000 1.000 0.076 3.019
Ap307 1.000 1.000 0.016 15.797
Ap256 1.000 1.000 0.057 4.101
Ap207 1.000 1.000 0.028 8.819
Ap274 0.983 0.983 0.049 4.890
Ap068 0.962 0.966 0.119 1.855
Ap033 0.969 0.969 0.010 23.793
A(B)024  1.000 1.000 0.020 12.447
Ap043 0.323 0.337 0.021 11.758
A079 0.952 0.954 0.040 5.935
Ap297 1.000 1.000 0.039 6.173
Ortalama 0.959 0.960 0.045 12.855
SH 0.023 0.023 0.006 3.376

Caligmada alt popiilasyon bazinda hesaplanan akrabali yetistirme katsayis1 (Fis)
0.323 ile 1.000 degerleri arasinda hesaplanmistir. Alt popiilasyon bazinda akrabali
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yetistirme katsayis1 tim lokuslarda pozitif deger almistir. Tim lokuslarin alt
poplilasyon bazinda ortalama akrabal1 yetistirme katsayis1 0.959 (+£0.023) olarak tespit
edilmistir. Popiilasyonlar bazinda hesaplanan akrabal1 yetistirme katsayis1 (Fit) 0.337
ile 1.000 degerleri arasinda hesaplanmistir. Popiilasyonlar bazindaki akrabali
yetistirme katsayis1 tiim lokuslarda pozitif deger almistir. Tim lokuslarin
poplilasyonlar bazinda ortalama akrabali yetistirme katsayisi 0.960 (£0.023) olarak
hesaplanmistir. Calismada tiim lokuslarda hesaplanan Fsr degeri 0.003 ile 0.130
arasinda hesaplanmistir. Fst genetik siiriiklenmeden dolay1 popiilasyonlar arasinda
ortaya cikan genetik farkliligin bir 6l¢iisiidiir. Fstdegeri tiim lokuslarda pozitif deger

almistir. Calismada ortalama Fsrdegeri 0.045 (£0.006) olarak tespit edilmistir.

Popiilasyon ayrimi yapilmaksizin hesaplanan akrabali yetistirme katsayisi (Fis)
degerine gore tiim lokuslarda pozitif olarak bulunan Fis degeri popiilasyonlarda

homozigotlasmanin artigin1 gostermektedir.

Liu vd. (2016) calismalarinda, akrabali yetistirme katsayisini 0.369 olarak
bulmusladir. Uzerinde ¢alistiklari popiilasyonlar homozigotlasmasi, bu ¢alismalarda
kullanilan popiilasyonlara gore daha azdir. Bu durum calismalarinda kullandiklar
popiilasyonlarin herhangi seleksiyona ya da saf yetistirmeye tabii tutulmamis olmasi
ve bu calismada kullanilan popiilasyonlarin birkag jenerasyon boyunca suni
tohumlama vasitast ile saf yetistirmeye tabi tutulmus olmasiyla agiklanabilir. Ortalama
Fst degerinin 0.045 bulunmasi, popiilasyonlarin arasinda anlamli bir farklilagma

olmadigin1 géstermektedir.

Karabag vd. (2020), calismalarinda popiilasyonlar arasindaki Fst degerini 0.04
ile 0.16 degerleri arasinda bulmuslardir. Calismalarinda Artvin ve Kirklareli
popiilasyonlar1 arasinda anlamli bir farklilagma tespit edememislerdir, diger

poplilasyonlar arasinda ise anlamli bir farklilasma oldugunu bulmusladir.

Liu vd. (2016) calismalarinda, ortalama Fst degerini 0.179 olarak tespit etmisler
ve calisilan 7 popiilasyonunda birbirinden anlamli bir sekilde farklilastigini

bulmuslardir.

Hasset vd. (2018) calismalarinda Apis mellifera mellifera popiilasyonlar
arasinda; en diisiik Fst degerini irlanda popiilasyonu ile Fransa popiilasyonu arasinda
(0.07), en yiiksek degeri ise Irlanda popiilasyonu ile Isvigre ve Norveg popiilasyonlar

arasinda (~0.1) tespit etmislerdir. Calismalarinda tiim popiilasyonlar arsinda Fst
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degerini 0.039 ile 0.60 arasinda bulmusladir. Calismalarinda tim popiilasyonlar
arsinda en yiiksek Fst degerini Fransa Apis mellifera mellifera popiilasyonu ile
Slovenya Apis mellifera lugustica popiilasyonlar1 arasinda, en diisikk degerini ise
Isvigre Apis mellifera carnica ve Avusturya Apis mellifera lugustica popiilasyonlari

arasida tespit etmislerdir.

Gen akist (Nm) degeri ise popiilasyondaki genetik farklilasmanin kaynagini
ortaya koyan bir degerdir (Wright, 1969). Nw’nin degerinin; 0.5'in altinda olmasi
popiilasyondaki genetik farklilasmada genetik siiriiklenmenin, 0.5'in {istlinde olmasi
ise genetik farklilagmada gen akiginin rol oynadigini ortaya koymaktadir (Mercan vd.,
2019). Popiilasyonlarin gen havuzlar1 arasinda meydana gelen gen transferi olarak
tanimlanan gen akis1 (Nm) 1.674 ile 78.725 degerleri arasinda hesaplanmistir. Ortalama
Nm degeri ise 12.855 (£3.376) olarak tespit edilmistir.

Ortalama Nm degerinin 12,855 bulunmasi ise genetik farklilagmanin genetik
stiriklenmeden degil gen akisindan kaynakli oldugunu gostermektedir. Liu vd. (2016)
calismalarinda, Nm degerini 0.6049 ile 0.8345 olarak bulmuslardir. Calistiklar:
poplilasyonlarin  genetik farklilasmanin, bu ¢aligmadakinin aksine genetik

stiriklenmeden kaynakli oldugunu tespit etmislerdir.

Popiilasyonlar arasindaki genetik uzaklik ve benzerlik degerleri Tablolar 3.5 ve

3.6°da verilmistir.

Tablo 3.5. Genetik uzaklik matrisi (Nei (1972)’e gore)

KFKS KRDNZ MLZ

0.000 KFKS

0.154 0.000 KRDNZ
0.083 0.164 0.000 MLZ

Tablo 3.6. Genetik benzerlik matrisi (Nei (1972)’e gore)

KFKS KRDNZ MLZ

1.000 KFKS
0.857 1.000 KRDNZ
0.920 0.849 1.000 MLZ

Popiilasyonlar arasindaki genetik uzaklik, Kafkas aris1 ve Karadeniz arisi

popiilasyonlar1 arasinda 0.154, Katkas aris1 ve Katkas x Karadeniz melezi
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popiilasyonu arasinda 0.083, Karadeniz aris1 ve Kafkas x Karadeniz aris1 arasinda

0.164 olarak bulunmustur.

Popiilasyonlar arasindaki genetik benzerlik, Kafkas aris1 ve Karadeniz arisi
popiilasyonlar1 arasinda 0.857, Kafkas arisi ve Katkas x Karadeniz melezi
popiilasyonu arasinda 0.920, Karadeniz aris1 ve Katkas x Karadeniz aris1 arasinda ise

0.849 olarak bulunmustur.

Popiilasyonlar arasindaki genetik uzakligin degeri en yiiksek Karadeniz aris1 ve
Kafkas x Karadeniz melezi popiilasyonlar1 arasinda (0.164) bulunmustur.
Popiilasyonlar arasindaki genetik benzerligin degeri ise en yiliksek Kafkas aris1 ve

Kafkas x Karadeniz melezi popiilasyonu arasinda (0.920) tespit edilmistir.

Karabag vd. (2020), calismalarinda genetik uzakligi 0.41 ile 0.69 degerleri
arasinda bulmuslardir. Calismalarinda genetik uzaklik degerini en yiiksek Hatay ve
Mugla popiilasyonlar1 arasinda, en diisik degerini ise Kirklareli ve Mugla
popiilasyonlar1 arasinda tespit etmislerdir. Genetik benzerlik degerini ise 0.49 ile 0.74
degerleri arasinda bulmuslardir. Caligsmalarinda genetik benzerlik degerini en yiiksek
Artvin ve Kirklareli popiilasyonunda, en diisiik degerini ise Hatay ve Mugla

popiilasyonlari arasinda bulmuslardir.

Liu vd. (2016) ¢alismalarinda, genetik uzaklik degerini 0.180 ile 0.502 arasinda
bulmuslardir. Caligsmalarinda en diisiik genetik uzaklik degerini Huangshan ve Yixian
popiilasyonlar1 arasinda, en yiiksek degerini ise Shexian ve Jixixian popiilasyonlari

arasinda tespit etmislerdir.
3.2. Kiimeleme Analizleri

Kafkas aris1, Karadeniz aris1 ve Kafkas x Karadeniz melezi popiilasyonlarinda
genetik varyasyonu belirlemek amaciyla Temel Koordinatlar Analizi (PCoA) yapilmis

ve popiilasyonlar arast iligki Sekil 3.1°de gosterilmistir.
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Sekil 3.1. Popiilasyonlar arasi iligkinin Temel Koordinatlar Analizi (PCoA) ile gosterimi (Her popiilasyon farkli renk ve sekil ile temsil edilmistir)
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Temel koordinatlar analizi sonucglarina gore Kafkas arisi, Karadeniz aris1 ve
Katkas x Karadeniz melezi popiilasyonlariin birbirlerinden ayrilmadigi gorilmiustiir.
Her bir popiilasyona ait koloniler incelendiginde, popiilasyonlara ait kolonilerin genel
bir dagilim gosterdigi ve kolonilerin iki kiime olusturdugu tespit edilmis ve her iki

kiimenin de tiim popiilasyonlara ait kolonilerden olustugu gézlenmistir.

Popiilasyonlarin genetik iliskisi Structure programui ile K3 diizeyinde incelenmis
elde edilen sonuglar Sekil 3.2’de verilmistir. Analiz sonucunda popiilasyonlarin
birbirinden ayrilmadigi net bir sekilde gozlenmistir. Structure analiz sonucunda, Temel
Koordinatlar analizi ile benzer veriler elde edilmistir. Analiz sonucglarina gore
popiilasyonlar arsinda biiyiik bir farklilik goézlenmedigi ancak popiilasyonlar

olusturan kolonilerin arasinda farklilik oldugu tespit edilmistir.

080 i ‘ ' ‘

9(1)  1Q)_ 13(1)  15(1)  AT()  19(1)  21(1)  23(1)  25(1) 27(1) 29(1)  31(1)_ 33(1)  35(2) 372 39D 4D 43()  45() A7) 49(2)
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S22 54D 5B S8 B0 BN B4 BB BB 70D AN 4D TEH 78N 803 82 8D

Sekil 3.2. Structure analiz sonuglarina gore popiilasyonlar arasi genetik iliskinin gosterimi (Her koloni,
renkli kesimlere ayrilmis tek bir dikey ¢izgi ile temsil edilmektedir. Popiilasyonlar parantez
icerisinde bulunan rakamlar ile gosterilmistir; 1: Kafkas arisi, 2: Karadeniz aris1 ve 3: Kafkas
x Karadeniz melezi)

Kiimeleme analizleri sonucunda popiilasyonlar arasinda anlamli bir genetik
farkliligin olmadigi ve genetik farkliligin popiilasyonlari olusturan koloniler arasinda
oldugu gozlenmistir. Analizler soncunda popiilasyonlari olusturan kolonilerin karisik

olarak iki adet kiime olusturdugu tespit edilmistir.

Karabag vd. (2020), calismalarinda Structure yazilimi ile yaptiklar1 kiimeleme
analizinde uygun K degerini 4 olarak tespit etmisler ve analizlerini bu deger {izerinden
yapmislardir. Elde ettikleri veriler sonucunda c¢alistiklarin 5 popiilasyondan 3’iiniin
acik bir sekilde birbirinden ayrildigini ancak cografi olarak en uzak olan Kirklareli ve
Artvin popiilasyonlarinin neredeyse benzer renk yapist verdigini tespit etmislerdir.
Ayrica Kirklareli popiilasyonunun diger popiilasyonlara gore daha heterojen bir yapi
gosterdigini ve tiim popiilasyonlar1 temsil eden renkleri ig¢erdigini bulmuslardir.

Yaptiklar1 faktoriyel uyum analizinde Kirklareli ve Artvin popiilasyonlarinin tek bir
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kiime olusturdugunu, Mugla ve Diizce popiilasyonlarinin kiimlerinin diisiik oranda
birlestigini ve Hatay popiilasyonunun acik bir sekilde ayr1 bir kiime olusturdugunu

tespit etmislerdir.

Hasset vd. (2018) c¢alismalarinda Structure yazilimi ile yaptiklar kiimeleme
analizinde 2, 4 ve 5 K degerlerini kullanmiglardir. K degerini 2 olarak aldiklarinda
Apis mellifera lugustica ve Apis mellifera carnica popiilasyonlarinin agik bir sekilde
ayni1 rengi alirken, Irlanda ve Avrupa Apis mellifera mellifera popiilasyonlarmin ayni
rengi alarak bu popiilasyonlardan ayrildigini bulmuslardir. K degerini 4 olarak
aldiklarinda Apis mellifera lugustica ve Apis mellifera carnica popiilasyonlarinin
birbirinden farkli renkler aldigimm, Irlanda ve Avrupa Apis mellifera mellifera
popiilasyonlarinin arasinda ise farklilagsma gozlenmeye basladigini tespit etmislerdir.
K degerini 5 olarak aldiklarinda tiim popiilasyonlarin birbirinden ayrildigin1 ve Irlanda

poplilasyonun arasinda 2 farkli grup olusturdugunu gézlemlemislerdir.

Calisma sonucunda morfolojik olarak birbirinden farkli fenotipe sahip olan
Katkas ve Karadeniz aris1 kolonileri arasinda, genetik agidan bir farklilik tespit
edilememistir. Popiilasyonlar1 olusturan koloniler arasinda farklilik goriilmesi ve
karisik sekilde kiimelenmeleri, bal arisi irklarinin tanimlanmasinda morfolojik
kriterlerin kullanilmasinin yaninda molekiiler markdrlerinde kullanilmasinin gerekli

oldugunu gostermektedir.
3.3. SNP Taramasi

Caligmada kullanilan bal aris1 6rnekleri tizerinde yapilan hijyenik davranis ile
iliskili SNP’lerin taramasi allel spesifik PZR ve PZR-RFLP yontemleri kullanilarak
yapilmistir. Allel spesifik PZR islemlerinden sonu¢ alinmasia ragmen PZR-RFLP

analizlerinden iizerinde yorum yapilabilcek veriler elde edilememistir.

Allel spesifik PZR orneklerinin agaroz jel goriintiileri asagida verilmistir.
Sekiller tizerinde Kafkas aris1 popiilasyonuna ait 6rnekler KFKS koduyla, Karadeniz
aris1 popiilasyonuna ait 6rnekler KRDNZ koduyla ve melez popiilasyona ait 6rnekler
ise MLZ koduyla gosterilmistir. Yiiksek seviyede hijyenik davranis performansi ile
iligskili SNP’in ¢cogalmasinin saglanip, diisiik seviyede hijyenik davranig performansi
ile iligkili SNP’in baskilandig1 PZR 6rnekleri RP koduyla, yiiksek seviyede hijyenik
davranis performansi ile iliskili SNP’in ¢ogaltildigi PZR 6rnekleri HH koduyla ve
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diisiik seviyede hijyenik davranig performansi ile iligskili SNP’in ¢ogaltildigi PZR

ornekleri ise DH koduyla gosterilmistir.

ST KFKS1 KFKS2Z KFKS3 KFKS4 KFKS5 KFKS6 KFKS7 ST
RP HH DH RP HHDH RP HHDH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH 2

-

Sekil 3.3. KFKS1’den KFKS7’ye kadar olan 6rneklerin allel spesifik PZR sonuglari

ST KFKS8 KFKS9 KFKS10 KFKS11 KFKSI2 KFKS13 KFKS14 ST
== RP HH DH RPHHDH RP HHDH RP HHDH RP HHDH RP HHDH RP HHDH

Sekil 3.4. KFKS8’den KFKS14’de kadar olan 6rneklerin allel spesifik PZR sonuglari

=——=RP HH DH RP HH DH ﬁPHBDH_RPHHDH RP HHDH RP HHDH RP HH DH
—

ST KFKSI5 KFKS16 KFKS17 KFKSI8§ KFKSI9 KFKS20 KFKS21

i [

Sekil 3.5. KFKS15’ten KFKS21’e kadar olan &rneklerin allel spesifik PZR sonuglar1

ST KFKS22 KFKS23 KFKS24 KFKS25 KFKS26 KFKS27 KFK28

RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HHDH RP HHDH RP HHDH RP HH DH
— e -— oD —_— -_—

Sekil 3.6. KFKS22’den KFKS28’e kadar olan 6rneklerin allel spesifik PZR sonuglari

ST KFKS29 KFKS30 KFKS31 KFKS32 KFK33 KRDNZI KRDNZ2 ¢
- RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HHDH RP HHDH RP HHDH RP HH DH

Sekil 3.7. KFKS29’dan KRDNZ2’ye kadar olan &rneklerin allel spesifik PZR sonuglari

Kafkas aris1 6rneklerinin hijyenik davranis ile iligkili Aday SNP1 ile ilgili
sonuclar1 incelendiginde 5, 16, 17, 18, 22 ve 23 numarali 6rneklerin hem yiiksek

seviyede hijyenik davranis performansi ile iligkili SNP’i hemde diisiik seviyede
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hijyenik davranis performansi ile iligkili SNP’e sahip olduklari tespit edilmistir. Diisiik
seviyede hijyenik davranis ile iligkili SNP, 13 ve 19 numarali 6rneklerde gézlenmistir.
Calisilan 15, 20, 25, 26, 30 ve 32 numarali Kafkas aris1 6rneklerinde her iki SNP’de
tespit edilememistir. Uzerinde calisilan 6rneklerin kalaninda ise yiiksek seviyede

hijyenik davranis ile iliskili SNP gozlenmistir.

ST KRDNZ3 KRDNZ4 KRDNZ5 KRDNZ6 KRDNZ7 KRDNZ8 KRDNZ9 ST
_ RP HH DH RP HH DH RP HHDH RP HHDH RP HHDH RP HHDH RP HH DH E

- ° - - - - ——
-
.u - ;

Sekil 3.8. KRDNZ3’ten KRDNZ9’a kadar olan 6rneklerin allel spesifik PZR sonuglari

ST KRDNZ10 KRDNZ11 KRDNZ12 KRDNZ13 KRDNZ14 KRDNZ15 KRDNZ16 !

RP HH DH RP HHDH RP HHDH RP HHDH RP HHDH RP HHDH  RP HH DH
== r1 -— T3 —_— —_— —

o ' \

Sekil 3.9. KRDNZ10’dan KRDNZ16’ya kadar olan 6rneklerin allel spesifik PZR sonuglari

KRDNZ17 KRDNZ18 KRDNZ1® KRDNZ20 KRDNZ21 KRDNZ21 MLZ1
s RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH

Sekil 3.10. KRDNZ17’den MLZ1’e kadar olan 6rneklerin allel spesifik PZR sonuglari

Karadeniz aris1 6rneklerinin hijyenik davranis ile iligkili Aday SNP1 ile ilgili
sonuglari incelendiginde 4, 9, 12, 13, 16, 17, 18 ve 20 numarali 6rneklerin hem yiiksek
seviyede hijyenik davranig performansi ile iliskili SNP’e hem de diisiik seviyede
hijyenik davranig performansi ile iligkili SNP’e sahip olduklart olduklari tespit
edilmistir. Diisliik seviyede hijyenik davranig ile iligkili SNP Karadeniz arisi
popiilasyonunda gézlenmemistir. Calisilan 1 numarali Karadeniz aris1 6rneginde her
iki SNP’de tespit edilememistir. Uzerinde ¢alisilan drneklerin kalaninda ise yiiksek

seviyede hijyenik davranis ile iliskili SNP gozlenmistir.
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ST MLZ2 MLZ3 MLZ4 MLZ5 MLZ6 MLZ7
RP HHDH RP HHDH RP HHDH RP HHDH RP HHDH RP HHDH

Sekil 3.11. MLZ2’den MLZ8’¢ kadar olan 6rneklerin allel spesifik PZR sonuglari

MLZ9 MLZ10 MLZ11 MLZ12 MLZ13 MLZ14 MLZ15
RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH

——

Sekil 3.12. MLZ9’dan MLZ18’e kadar olan 6rneklerin allel spesifik PZR sonuglari

- : w4 AV
RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH 5=

B~ =
. —— ‘ F . —
! n«d g - =

Sekil 3.13. MLZ16’dan MLZ22’ye kadar olan 6rneklerin allel spesifik PZR sonuglari

RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH

1 [E

Sekil 3.14. MLZ23’ten MLZ29’a kadar olan &rneklerin allel spesifik PZR sonuglar1

Kafkas x Karadeniz melezi 6rneklerinin hijyenik davranis ile iliskili Aday SNP1
ile ilgili sonuglar incelendiginde 6, 25, 27, 28 ve 29 numarali 6rneklerin hem ytiksek
seviyede hijyenik davranig performansi ile iligkili SNP’e hemde diisiik seviyede
hijyenik davranig performansi ile iligkili SNP’e sahip olduklar1 tespit edilmistir. Diisiik
seviyede hijyenik davranis ile iligkili SNP; 10, 11, 12, 13, 18, 19, 20 ve 21 numarali
orneklerde gézlenmistir. Caligilan 7, 8 ve 15 numarali Kafkas x Karadeniz melezi
orneginde her iki SNP’de tespit edilememistir. Uzerinde calisilan 6rneklerin kalaninda
ise yiiksek seviyede hijyenik davranis ile iligkili SNP gozlenmistir. Calisilan 14
numarali Ornekte RP reaksiyonunda bant gozlenmesine ragmen HH ve DH
reaksiyonlarinda herhangi bir bant gozlenmemistir, 21. 6rnekte ise RP reaksiyonunda

bant g6zlenmesine ragmen DH reaksiyonunda da bant gozlenmistir.
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ST KFKS1 KFKS2 KFKS3 KFKS4 KFKSi_ KFKS6 KFKS?
RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH =

Sekil 3.15. KFKS1’den KFKS7’ye kadar olan drneklerin allel spesifik PZR sonuglari

PRCI

RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH

e

i

P - — “ﬂ.J.-E - §o

Sekil 3.16. KFKS8’den KFKS14’de kadar olan &rneklerin allel spesifik PZR sonuglar1

KEKS1)

Sekil 3.17. KFKS15’ten KFKS21’e kadar olan 6rneklerin allel spesifik PZR sonuglari

KFKS22 KFKS23 KFKS24 KFKS25 KFKS26 KFK§27 KFKS28 ST
. RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH

Sekil 3.18. KFKS22’den KFKS28’e kadar olan drneklerin allel spesifik PZR sonuglar1

KFKS31 KFKS32 KFKS33 KRDNZ1
= RP HHDH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH

-

Sekil 3.19. KFKS29’dan KRDNZ2’ye kadar olan 6rneklerin allel spesifik PZR sonuglari

Kafkas aris1 6rneklerinin hijyenik davranis ile iliskili Aday SNP2 ile ilgili
sonuclar1 incelendiginde 14, 15, 16, 17, 19, 20, 22, 23 ve 31 numarali 6rneklerin hem
yiiksek seviyede hijyenik davranis performansi ile iliskili SNP’e hemde disiik
seviyede hijyenik davranis performansi ile iliskili SNP’e sahip olduklari tespit
edilmistir. Diisiik seviyede hijyenik davranis ile iliskili SNP, 1, 3, 5, 7, 9, 11, 18, 21,
24 ve 29 numarali 6rneklerde gozlenmistir. Calisilan 2, 13, 25, 26, 27, 28, 30, 32 ve
33 numaral1 Kafkas aris1 6rneklerinde her iki SNP’de tespit edilememistir. Calisilan
10 numarali 6rnekte RP reaksiyonunda bant gézlenmesine ragmen HH ve DH

reaksiyonlarinda herhangi bir bant gézlenmemistir; 4, 6, 8 ve 12 numarali 6rneklerde
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ise RP reaksiyonunda bant gdzlenmesine ragmen DH reaksiyonunda da bant

gozlenmistir.

RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH _

-— _— e W — g— —

Sekil 3.20. KRDNZ3’ten KRDNZ9’a kadar olan 6rneklerin allel spesifik PZR sonuglar1

ST KRDNZ10 KRDNZI11 KRDNZ12 KRDNZI13 KRDNZ14 KRDNZ15 KRDNZ16 ST
RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH

Sekil 3.21. KRDNZ10’dan KRDNZ16’ya kadar olan 6rneklerin allel spesifik PZR sonuglari

ST KRDNZ17 KRDNZ18 KRDNZ19 KRDNZ20  KRDNZ21 KRDNZ22 MLZ1 ST
—— RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH
—

— v — — C— G— — - ‘oem=n o=

Sekil 3.22. KRDNZ17’den MLZ1’e kadar olan 6rneklerin allel spesifik PZR sonuglari

Karadeniz aris1 6rneklerinin hijyenik davranss ile iligkili Aday SNP2 ile ilgili
sonuglari incelendiginde 14 numara hari¢ biitiin 6rneklerin hem yiiksek seviyede
hijyenik davranig performansi ile iligkili SNP’1 hem de diisiik seviyede hijyenik
davranig performansi ile iliskili SNP’i icerdigi tespit edilmistir.

ST MLZ2 MLZ3 MLZA MLZ5 MLZ6 MLZ7 MLZ8 ST
RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH

Sekil 3.23. MLZ2’den MLZ8’¢ kadar olan drneklerin allel spesifik PZR sonuglar1
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ST 91 VAY MLZ10 MLZI11 MLZ12 MLZ13 MLZ14 MLZ15 ST
RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH

Sekil 3.24. MLZ9’dan MLZ18’e kadar olan 6rneklerin allel spesifik PZR sonuglari

ST MLZ16 MLZ17 MLZ18 MLZ19 MLZ20 MLZ21 MLZ22 ST
RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HHDH RP HH DH

Sekil 3.25. MLZ16’dan MLZ22’ye kadar olan drneklerin allel spesifik PZR sonuglari

ST  MLZ23 MLZ24 MLZ25 MLZ26 MLZ27 MLZ28 MLZ29 ST
; E
—~ RP HH DH RP HH DH RP HH DH RP HH DH RPHHDHRPHHDHRPHHDHE-;

Sekil 3.26. MLZ23’ten MLZ29’a kadar olan 6rneklerin allel spesifik PZR sonuglari

Kafkas x Karadeniz melezi 6rneklerinin hijyenik davranis ile iligkili Aday SNP2
ile ilgili sonuglar1 incelendiginde 18, 25, 26 ve 27 numaralar hari¢ tiim 6rneklerin
hem yiiksek seviyede hijyenik davranis performansi ile iligkili SNP’e hem de diisiik
seviyede hijyenik davranis performansi ile iliskili SNP’e sahip olduklari tespit
edilmigtir. Diigiik seviyede hijyenik davranis ile iligkili SNP; 26 ve 27 numaral
orneklerde gézlenmistir. Calisilan 18 ve 25 numarali 6rneklerde RP reaksiyonunda

bant gozlenmesine ragmen DH reaksiyonunda da bant gozlenmistir.

Caligmada kullanilan bal aris1 6rnekleri tizerinde taranan hijyenik davranis ile
iligkili Aday SNP1’¢ ait elde edilen veriler incelendiginde, Kafkas arisi, Karadeniz
aris1 ve Kafkas x Karadeniz melezi popiilasyonlarini olusturan 6rneklerin ¢ogunlugu
yuksek derecede hijyenik davranis performansi ile iligkili SNP’e sahip olduklari

gozlenmistir. Orneklerin bir kismmin bu SNP bakimindan heterozigot yapida oldugu
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ve bir kisminin da bu SNP’e sahip olmadig1 gézlenmistir. Hijyenik davranis ile iliskili
Aday SNP2’ye ait elde edilen veriler incelendiginde ise, Kafkas aris1 popiilasyonun
neredeyse esit li¢ gruba boliindiigii gozlenmistir. Kaftkas aris1 popiilasyonu yaklasik
ticte birinin diisiik derecede hijyenik davranis ile iligskili SNP’e sahip oldugu, iicte
birinin heterozigot yapida her iki SNP’e de sahip oldugu ve kalan tigte birlik kisminin
ise her iki SNP’e de sahip olmadig tespit edilmistir. Karadeniz aris1 ve Kafkas x
Karadeniz melezi popiilasyonlarina ait drneklerin neredeyse tamaminin heterozigot

yapida her iki SNP’e de sahip oldugu gozlenmistir.
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4. SONUC VE ONERILER

Genetik c¢esitlilik, koruma programlarin basarili olmasi i¢in 6nemlidir ve
programlarin planlanmasi sirasinda dikkate alinmasi gereken bir faktordiir. Diinya
capinda bal aris1 koloni kayiplarinin ana nedenlerinden biri olan genetik ¢esitliligin
azalmasi, gen kaynaklarinin korunmasinin énemini agik¢a gostermektedir. Afrika,
Asya ve Avrupa kitalar arasinda bir gecis bolgesi olan iilkemiz, genetik kaynaklarin
korunmasi agisindan 6nemli bir pozisyondadir. Anadolu cografyasi 6zgiin genotipli
bal aris1 popiilasyonlarina sahip olmasi sebebi ile, bolgemiz ve diinya icin bir bal arisi
genetik cesitlilik kaynagi olma potansiyeline sahiptir.

Hijyenik davranig bakimindan seleksiyona tabi tutulmus ¢alismada kullanilan
orneklerde Varroa’ya karst hassas hijyenik davrams ile iligkili bu SNP’lerin
beklenenin aksine sonug vermesi, arastirilan SNP’lerin Varroa akarina kars1 hijyenik
davranig ile iliskili olmalar1 ve yapilan hijyenik davranis testleri ile agiklanabilir.
Dondurarak ya da igneleme yontemiyle yapilan hijyenik davranis testlerinde
Varroa’nin giris yapmis oldugu gozlerdekilerin aksine, bu gozlerdeki yavrular
o6ldiigiinden olusan koku daha yogun olmakta ve dolayisiyla yetiskin bal arilarinda bu
kokulara kars1 olusan tepkide yiiksek olmaktadir. Varroa’nin giris yaptigr gézdeki
yavru 6lmediginden dolay1 olusan koku miktar1 daha azdir ve dolayisi ile koku duyusu
daha az hassas olan yetiskin arilar kapal1 gozdeki Varroa istilasina ugramis yavruyu
tespit edememektedir.

Hijyenik davranis testlerinde klasik yontemlerin kullanilmasi verimli
olmamaktadir ciinkii bal arilarinin hijyenik davranis performansi bir¢ok stres faktori
tarafindan etkilenmektedir. Testler gergeklestirilir iken bu stres faktorlerinin ortadan
kaldirilmas: gerekmektedir. Hijyenik davranis gibi karmagsik davranislar; arinin
genetik yapisi, psikolojik durumu, sosyal etkilesimleri ve koloni {lizerindeki cevre
etkilerinin kompleks etkilesimleri ile ayarlanmaktadir. Is¢i arilarin davranis yapisi yas,
tecriibe, feromonlar ve genotip ile degismesine ragmen hijyenik davranig performansi
bakimindan koloni igindeki bireylerin arasinda farklihik gdzlenmesi genetik
varyasyonlar ile aciklanabilir. Cevre sartlarinin bal aris1 kolonisinin hijyenik davranig
performansi iizerine etkisi bilyiik olmaktadir. Ozellikle koloninin saglik durumu,
koloninin hijyenik davranis performansini direkt olarak etkilemektedir. Saglik durumu
kotii durumda olan kolonilerin hijyenik davranis performansi diigmektedir.

Hijyenik davranisin ayarlanmasinda koku duyusu sisteminin farkli agamalarinda
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gorev alan belirli genlerin, bu davranis {izerindeki etkisi biiylik olmaktadir. Bu genler
arilarin kimyasal kokulara karsi tepki vermesinde ve hijyenik davranis gibi koku
duyusu ile iligkili davranislara biiyiik bir etki gdstermektedir. Ozellikle Varroa akarina
kars1 hijyenik davranis yoniinden yapilan 1slah ¢alismalarinin basarili olabilmesi igin
bu parazitin tiremesini tetikleyen ve Varroa’nin goziine giris yaptigi bireyin ortaya
cikardig1 kimyasal sinyaller ortaya c¢ikarilmalidir.

Bal arilarmmin hastalik ve parazitlere karst dayanikliliginin arttirilmasi hem
ekonomik hem de ekolojik agidan 6nemlidir. Bal arilarinin hem kendi iiriinlerinin
yetistiriciligi ile hem de iiretimi yapilan bircok meyve ve sebze tliriiniin
tozlagtirmasindaki rolii ile tarimsal agidan 6nemli bir hayvandir. Diinya bal arisi
yetistiriciligi i¢in 6nemli bir tehdit olan Varroa destructor paraziti ile etkili ve kalici
miicadele yontemlerinin bulunmamasi sebebi ile bu akara karsi dayanikli hatlarin
gelistirilmesi gerekmektedir. Hali hazirda kalict bir etkin miicadele yontemi
bulunmayan Varroa akari, oniimiizdeki yillarda da iilkemiz ve diinya ariciligi igin
onemli bir sorun olarak kalmaya devam edecektir.

Hijyenik davranig, bal aris1 yetistiriciliginde Varroa paraziti gibi Onemli
ekonomik zararlara yol acan hastalik ve zararlilarina kars1 en etkin ayrica hali hazirda
bal arisinin sahip oldugu bir davranis sekli oldugu icinde en ucuz miicadele
yontemidir. Ulkemiz ariciligi igin biiyiik bir sorun haline gelen Varroa paraziti ile
miicadele etmek i¢in, bu parazite kars1 dayanikli ve yiiksek seviyede hijyenik davranis
gosteren 1rklarin gelistirilmesi gerekmektedir. Bu irklar genetik 1slah ¢aligmalari ile
basarili bir sekilde gelistirilebilirler fakat 1slah ¢alismalarinin basarili olabilmesini igin
uygun molekiiler markorlerin gelistirilmesi gerekmektedir.

Genetik 1slah calismalarinda kullanilacak molekiiler markorlerin gelistirilmesi
icin; hijyenik davramig siirecindeki biyokimyasal siireglerin, hijyenik davranis
ayarlayan genlerin, bu genlerin ifadesini diizenleyen genetik ve epigenetik faktorlerin
ortaya cikarilmasi 6nem arz etmektedir. Hijyenik davranisin ayarlanmasinda indirekt
genetik etkilerinde goz ardi edilmemesi 6nemli goriilmektedir. Ulkemiz bal arisi
genetik kaynaklarmin kaybolmamasi ve bir¢ok vatandasimizin ekonomik gelir
kaynagint olusturan aricilik sektdriiniin  zayiflamasi1 i¢in hijyenik davranisin
ayarlanmasi {izerinde etkili biitlin faktorlerin ortaya ¢ikarilmasi i¢in bilimsel
caligmalar miimkiin olan kisa siirede yapilmaya baglanmalidir. Bu ¢calismalarin basarili
bir sekilde yapilmasi i¢in ilgili devlet kurumlarinin, iniversitelerin, sektorel sirketlerin

ve yetistirici birliklerinin is birligi elzemdir.
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