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Özet: Bombus terrestris L. Türkiye doğal faunasında en yaygın bulunan bombus türüdür ve temel vejetasyonda tozlaş-
ma yapmaktadır. B. terrestris arısı kitlesel olarak üretilmekte ve Türkiye dahil çok sayıda ülkede ticari olarak tozlaş-
mada kullanılmaktadır. Araştırmada, 2 adet Türkiye doğal ve 2 adet de ticari firma populasyonlarının beş mikrosatelit 
lokusu (BT20, B100, B116, B119 ve B126) bakımından tanımlanması amaçlanmıştır.
Çalışılan populasyonlarda ortalama gözlenen allel sayısı (Na), etkili allel sayısı (Ne), gözlenen heterezigotluk (Ho), 
beklenen heterezigotluk (He) ve Fis değeri sırasıyla Na=7.8±4.9, Ne=4.6±3.1, Ho=0.480±0.228, He=0.637±0.293, 
Fıs=0.204±0.145 olarak tahmin edilmiştir. Populasyonların Hardy-Weinberg genetik dengesinde olduğu tespit edilmiş-
tir. Populasyonlar içinde populasyonlar arasındakinden çok daha fazla genetik varyasyon saptanmıştır. Araştırma sonu-
cunda çalışılan beş mikrosatelit lokusu bakımından doğal ve ticari bombus populasyonlarının benzer genetik yapılarda 
olduğu sonucuna varılmıştır.
Anahtar kelimeler: Bombus terrestris, mikrosatelit, genetik çeşitlilik

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

Abstract: Bombus terrestris L. is the most common bumble bee species found in Turkey’s natural fauna with all the 
major native vegetation types in Turkey. On the other hand B. terrestris is reared extensively today on a mass scale and 
is widely spread commercially in many countries including Turkey where it is used as a pollination agent. Worker bee 
samples were collected from 2 native B. terrestris populations and 2 commercial companies. The genetic structure of the 
native and commercial B. terrestris populations in Turkey were investigated by using 5 microsatellite markers (BT20, 
B100, B116, B119 and B126).
The mean number of alleles (Na), effective number of alleles (Ne), observed heterozygosity (Ho), expected het-
erozygosity (He), and Fıs values overall population were estimated as Na=7.8±4.9, Ne=4.6±3.1, Ho=0.480±0.228, 
He=0.637±0.293, Fıs=0.204±0.145 respectively. There was not significant deviation from Hardy-Weinberg equilibrium 
in the population. Most of the genetic variation was found within populations rather than among populations. Our results 
showed that all the B. terrestris native and commercial populations have similar genetic structure. 
Key words: Bombus terrestris, microsatellites, genetic diversity

Giriş

Zarkanatlılar (Hymenoptera) takımının Apoidae üst 
familyasında yer alan arılar, doğal florada ve bitkisel 
üretimde en etkili tozlaştırıcı türdür (Özbek, 2010). 
Bal arılarına oranla daha iri yapıda olan bombus arı-
ları, hareketli tarlacılık davranışları ile hem doğal 
hem de kültüre alınmış birçok bitki türü için en iyi 
tozlaştırıcılardır (Kearns ve Thomson, 2001). Bom-
bus arıları iri vücutları, yüksek tarlacılık kapasite-
leri, düşük sıcaklık ve ışık yoğunluğunda çalışabil-
meleri, daha sakin olmaları ve sera dışına daha az 

çıkma eğilimi göstermeleri gibi özellikleri nedeniy-
le örtü altı yetiştiricilikte bal arılarına göre daha ba-
şarılı olmuşlardır ve tozlaşma amacıyla örtü altı ye-
tiştiricilikte kullanımları giderek yaygınlaşmaktadır 
(Goodwin ve Steiner, 1997; Williams, 1998; Ben-
ton, 2000; Gösterit ve Gürel, 2005; Gürel ve Gös-
terit, 2009). Farklı iklim ve habitat koşullarına iyi 
uyum sağlayan bombus arıları, Kuzey Kutbu’ndan 
Güney Amerika’ ya kadar geniş bir coğrafya’da ya-
şayabilmektedir. Dünyada 239 bombus türü tanım-
lanmıştır (Williams, 1998; Benton, 2000; Cameron, 
2007). Türkiye’de ise 50’ye yakın tür belirlenmiştir. 
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Dünyadaki tür dağılımına bakıldığında Türkiye’nin 
bombus arıları açısından çok önemli bir gen mer-
kezi olduğu anlaşılmaktadır (Özbek, 1979, 1983, 
1990, 1997; Aytekin, 2001).

Tozlaşmada kullanmak amacıyla, yaygın dağı-
lım gösterdiği, kolay elde edilebildiği, daha büyük 
koloni oluşturduğu ve yıl boyu yetiştiriciliğe daha 
uygun olduğu için ticari yetiştiricilikte en çok tercih 
edilen tür Bombus terrestris’ tir (Hingston ve ark., 
2002). Dünyada yılda yaklaşık bir milyon adet tica-
ri üretilmiş B. terrestris kolonisi tozlaşma amacıyla 
kullanılmaktadır (Velthuis ve Doorn, 2006). Üre-
tilen B. terrestris kolonilerinin % 95’i dünyada ve 
Türkiye’de örtü altı domates yetiştiriciliğinde kul-
lanılmaktadır (Gürel ve Gösterit, 2009). Tozlaşma 
amacıyla serada kullanılan her bir bombus koloni-
sinde genellikle koloni yaşamının sonlarına doğru 
sayıları birçok faktöre bağlı olarak değişmekle bir-
likte yüze yakın ana arı ve bunun birkaç katı erkek 
arı üretilebilmektedir. Üretilen ana ve erkek arılar 
sera dışına çıkabilmekte ve doğal ortamda koloni 
oluşturabilmektedir (Gürel ve Gösterit, 2009). Ti-
cari olarak kullanılmaya başlandıktan kısa bir süre 
sonra bu türün bu şekilde yayılmasının; yuva yeri ve 
besin kaynakları bakımından yerel arı populasyon-
ları ile rekabet, yerel bombus alttür ve ekotipleri ile 
melezlenme, parazit ve patojenlerin yayılması gibi 
doğal ekosisteme zarar verebilecek bazı sorunlara 
yol açabileceği bildirilmiştir (Dafni ve ark., 2010; 
Goulson ve ark., 2010). Türkiye’de ticari olarak 
kullanılan B. terrestris kolonileri yabancı firmalar-
dan sağlanan ana arılardan üretilmektedir ve bu ana 
arıların genetik kökeni bilinmemektedir. Bu neden-
le zaman içinde Türkiye yerli B.terrestris genotip-
lerinin ticari kolonilerde üretilen ana arı ve erkek 
arılarla çiftleşmesi ve melezlenmesinin kaçınılmaz 
olacağı tahmin edilmektedir. Bu nedenle, Türkiye 
yerli bombus populasyonlarının doğal genetik ya-
pısının farklılaşmaya açık olduğu ifade edilebilir. 
Özellikle Akdeniz sahil kesiminde çok sınırlı bir 
alanda yılda on binlerce ticari koloninin kullanıldığı 
ve B. terrestris’ in uyum ve rekabet yeteneği ve eko-
lojik esnekliği düşünüldüğünde Akdeniz Bölgesi’n-
deki yerel B. terrestris populasyonlarında melezlen-
me riskinin oldukça yüksek olduğu çok açıktır. Bu 
nedenle yerli B. terrestris populasyonlarının genetik 
yapısının ve populasyonlar arasındaki gen akışının 
belirlenmesi elzemdir (Gösterit ve Gürel, 2005; Gü-
rel ve ark., 2008).

Morfolojik özellikler kullanarak yürütülen bu 
taksonomik çalışmalar ile Türkiye’de 50’a yakın tür 
tanımlamış, bazı türlerin yayılma alanları, biyoloji-
leri ve bitki tercihleri belirlenmiştir (Özbek 1979; 
1983; 1990; 1997). Türkiye bombus populasyon-
larının DNA seviyesinde tanımlanmasına yönelik 
olarak gerçekleştirilen çalışmaların ilkinde AFLP 
yönteminden yararlanılarak Batı Akdeniz ve Ege 
bölgesindeki yerel bombus türlerinin tanımlanma-
sı amaçlanmış ve çalışılan primerler bakımından 
populasyonlar içinde ve arasında yeterli seviyede 
polimorfizm tespit edilememiştir (Gürel ve Basım, 
2003). Bir diğer çalışmada ise Türkiye ve Kuzey 
Kıbrıs’dan örneklenen bazı B. terrestris populas-
yonları içindeki heterozigotluk ile populasyonlar 
arasındaki genetik farklılıkların 4 adet mikrosatelit 
lokusu kullanılarak poliakrilamid jel (PAGE) elekt-
roforezi ile tespit edilmesine çalışılmıştır (Beton 
2004).

Bu çalışmada, Türkiye’de ticari olarak B. ter-
restris kolonisi üretimi yapan iki firmadan alınan 
B. terrestris populasyonları ile ticari B. terrestris 
kolonilerinin yoğun olarak kullanıldığı Antalya ve 
Aydın’daki yerli B. terrestris populasyonlarından 
alınan işçi arı örnekleri materyal olarak kullanılmış-
tır. Bu tip çalışmalarda yaygın olarak kullanılan 5 
mikrosatelit lokusu bakımından DNA fragment ana-
lizi yapılarak genotipler belirlenmiş ve mikrosatelit 
DNA polimorfizmlerinden yararlanılarak Türkiye 
faunasında doğal olarak bulunan B. terrestris popu-
lasyonları DNA düzeyinde tanımlanmıştır. Ayrıca 
Türkiye doğal faunasında bulunan B. terrestris po-
pulasyonları ile ticari genotipler arasındaki genetik 
benzerlik/farklılıklar ortaya konmuş ve çalışılan po-
pulasyonlar arasında her hangi bir gen akışının olup 
olmadığı tartışılmıştır.

Materyal ve Metot
Araştırmada, Antalya ve Aydın bölgelerinde bulu-
nan 2 adet Türkiye yerli B. terrestris populasyonu 
ile Türkiye’de B. terrestris kolonisi satışı yapan 2 
adet ticari firmaya (Koppert ve Biobest) ait populas-
yon olmak üzere toplam 4 adet populasyonu temsil 
eden (her populasyondan 25 işçi arı toplam 4x25= 
100 işçi arı) işçi arı örnekleri materyal olarak kulla-
nılmıştır. Arazide işçi arı örnekleri toplanırken geniş 
bir alan taranmış böylece mümkün olduğunca farklı 
yuvalardan işçi arı örnekleri toplanmıştır. Toplanan 
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işçi arı örnekleri % 95’lik etanol içeren ependorf 
tüplerine konulmuş ve DNA izolasyonu yapılın-
caya kadar -20 oC’de muhafaza edilmiştir. Toplam 
genomik DNA, bombus arılarının göğüs kısımla-
rından standart fenol- kloroform yöntemi (Murray 
ve ark. 2008) kullanılarak izole edilmiştir. Genomik 
DNA izolasyonunun miktar ve saflık kontrollerinin 
yapılmasında NanoDrop Spektrofotometre (ND 
1000)’den yararlanılmış ve izole edilen genomik 
DNA moleküllerinin tek parça olup olmadıklarının 
(kırılıp kırılmadığı) kontrolleri % 2’lik agaroz jelle-
rinde yapılmıştır. 

Üzerinde durulan mikrosatelit lokuslarının Po-
limeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) ile çoğaltılabil-
mesi için Tablo 1’de verilen primer setleri kullanıl-

mıştır. PCR için gerekli karışım; 10 x PCR buffer, 
2mM MgCl2, 0.2 mM dNTP, 10 pmol ileri (forward) 
ve ters (reverse) primer, 1 U Taq DNA polimeraz 
enzimi ve 100 ng genomik DNA koyularak örnek 
başına toplam 20 μl olacak şekilde hazırlanmıştır. 
Hazırlanan karışımın termal cycler cihazında önce 
94°C’de 3 dakika tutulduktan sonra her bir döngüsü; 
94°C’de 30 saniye, 55°C’de 30 saniye ve 72°C’de 
30 saniye olacak şekilde 35 döngü yapılmıştır. Son 
döngüden sonra örnekler, 72°C’de 10 dakika tutu-
larak PCR işlemi tamamlanmıştır (Solignac ve ark., 
2003). Bombus örneklerinin genotipleri Otomatik 
DNA Dizi Analizi Sistemi (ABI PRISM® 310 Ge-
netic Analyzer) ile fragment analizi yapılarak belir-
lenmiştir.

Tablo 1. Çalışılan mikrosatelit lokuslar

Lokus Tekrar dizilimi Tm (°C) Allel genişliği Primerler (5’ → 3’) Kaynak

BT20 (CT)21 52 127-145 F: TTCCACAGCGTTTTCTTAAGTC
R: ATGGACGGCGAGATCGTGAG Funk et al. 2006

B100 (CT)12GTC(CT)3 58 146-178 F: CGTCCTCGTATCGGGCTAAC
R: CGTGGAAACGTCGTGACG Estoup et al. 1996

B116 (AT)6(GT)4AT(GT)5 58 172-176 F: CCACAGTGCAAAGTTTCTG
R: GAATCAGGAGGCGCACG Estoup et al. 1996

B119 (CT)7CG(CT)4 52 130-136 F: GATCGTGCTAGAAAAGGAAG
R: CCACAGTGCAAAGTTTCTG Estoup et al. 1996

B126 (CT)12GT(CT)10 57 176-182 F: GCTTGCTGGTGAATTGTGC
R: CGATTCTCTCGTGTACTCC Estoup et al. 1995

Populasyonlar arasındaki genetik farklılıkların 
ölçülmesinde Nei’nin genetik mesafe (D) değerin-
den yararlanılmıştır (Nei, 1978). Mikrosatelit ça-
lışmalarında standart kabul edilen allel genişlikleri 
(AG), allel sayısı (Na) ve etkili allel sayısı (Ne), 
gözlenen heterozigotluk (Ho), beklenen heterozi-
gotluk (He) ve polimorfizm bilgi içeriği (PIC) is-
tatistikleri hesaplanmıştır. Bu amaca yönelik olarak 
istatistik değerlerin hesaplanmasında ve uygun veri 
analizlerin yapılmasında POPGENE (Yeh ve ark., 
1997), Arlequin v. 2.00 (Excoffier, ve ark. 2005), 
Cervus v. 3.0.3 (Marshall ve ark., 1988), Structure 
2.2 (Pritchard ve ark., 2000) ve SplitsTree 4.0 (Hu-
son ve Bryant, 2006) yazılımlarından yararlanılmış-
tır.

Bulgular

Türkiye bombus populasyonlarında çalışılan 5 
mikrosatelit lokusun tamamının polimorfik yapıda 

olduğu görülmektedir. Bu temelde, çalışılan popu-
lasyonlardaki mevcut genetik farklılığın/benzerli-
ğin ortaya çıkarılmasında lokus seçiminin isabetli 
yapılmış olduğu ifade edilebilir. Her bir lokusta 
tespit edilen allel genişlikleri (AG), gözlenen allel 
sayısı (Na), etkili allel sayısı (Ne), gözlenen (Ho) ve 
beklenen (He) heterozigotluklar ile PIC ve Wright 
(1978)’ın homozigotlaşma katsayısı (Fis) değerle-
ri Tablo 2’de özetlenmiştir. Çalışılan mikrosatelit 
lokuslar için F-istatistikleri (FIT, FIS ve FST) ile FST 
değerine bağlı olarak hesaplanan gen akışı değer-
leri (Nm) Tablo 3’te verilmiştir. Türkiye bombus 
populasyonları arasında standart genetik mesafe 
(D) ve genetik benzerlik istatistikleri Nei (1972)’ye 
göre hesaplanmış ve Tablo 4’te verilmiştir. Çalışılan 
bombus populasyonlarında ikişerli Fst değerleri ve 
genetik mesafeler kullanılarak elde edilen Komşu 
Birleştirme (NJ, Neighbour Joining) dendogramları 
Şekil 1’de gösterilmiştir.
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Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis

BT20 94 118-146 12 9.2 0.823 0.896 0.898 0,069

B100 93 149-172 12 4.6 0.398 0.785 0.835 0,490

B116 94 170-172 2 1.2 0.202 0.183 0.257 0,112

B119 95 127-131 3 2.0 0.505 0.505 0.416 0,006

B126 95 170-188 10 5.4 0.463 0.819 0.849 0,431
Ortalama
± St. Sap.

7.8
± 4.9

4.6
± 3.1

0.480
± 0.228

0.637
± 0.293

0.760
± 0.229

0.204
± 0.145

Tartışma ve Sonuç

Bu araştırmada, Türkiye bombus populasyonların-
dan 2 farklı doğal populasyona ilave olarak örtü altı 
bitkisel üretimde yaygın olarak kullanılan 2 farklı 
ticari populasyon olmak üzere toplam 4 populasyon 
5 mikrosatelit lokus (BT20, B100, B116, B119 ve 
B126) bakımından tanımlanmıştır.

BT20 lokusu için tespit edilen en düşük allel 
118 bç, en yüksek allel ise 146 bç olup toplam 12 
farklı allel tespit edilmiştir. B100 lokusu için tes-
pit edilen en düşük allel 149 bç, en yüksek allel ise 
172 bç olup toplam 12 farklı allel tespit edilmiştir. 
B116 lokusu için tespit edilen allel genişliği 170-
172 bç’dir ve sadece 2 farklı allel tespit edilmiştir. 
B119 lokusu için ise tespit edilen allel genişliği 
127-131 bç olup 3 farklı allel tespit edilmiştir. B126 
lokusu için tespit edilen en düşük allel 170 bç, en 
yüksek allel ise 188 bç olup toplam 10 farklı allel 
tespit edilmiştir (Tablo 2). Lokuslardaki allel sayıla-
rı dikkate alındığında Türkiye bombus populasyon-
larında varolan genetik varyasyonun tespit edilme-
sinde öncelikli olarak çalışılması gerekli lokusların 
ortalamanın üzerinde allel sayısına sahip olan B116 
ile B119 haricindeki diğer lokusların olduğu ifade 
edilebilir. Beton (2004) tarafından Ankara ve Kuzey 
Kıbrıs’tan toplanan bombus arısı örnekleri üzerinde 
yapılan araştırmada B100 lokusunda allel genişliği 
150-170 bç arasında olmak üzere toplam 7 fark-
lı allel ve B126 lokusunda allel genişliği 176-196 
bç arasında olmak üzere toplam 9 farklı allel tespit 
edilmiştir. 

Üzerinde çalışılan tüm mikrosatelit lokuslar 
dikkate alındığında ortalama allel sayısı 7.8 olarak 
hesaplanmıştır. Etkili allel sayısı (Ne) bakımından 
ise en yüksek değer 9.2 (BT20) ve en düşük değer 
ise 1.2 (B116) olmakla beraber ortalaması 4.6 ola-

Tablo 2. Bombus populasyon-
larında çalışılan 5 mikrosatelit 
lokusunda örnek sayısı (N), 
allel genişliği (AG), gözlenen 
allel sayısı (Na), etkili allel 
sayısı (Ne), gözlenen (Ho) ve 
beklenen (He) heterozigotluk-
lar ile PIC ve Fis değerleri

Şekil 1. Çalışılan bombus populasyonlarında ikişerli Fst değer-
leri kullanılarak (A) ve genetik mesafeler kullanılarak (B) elde 
edilen Komşu Birleştirme (NJ, Neighbour Joining) dendogramı

Tablo 3. Çalışılan bombus populasyonlarında F-istatistikleri 
(FIS. FIT. FST ) ve Gen Akışı (Nm) değerleri.

Lokus Fis Fit Fst Nm

BT20 0.0292 0.0705 0.0426 5.6

B100 0.4429 0.4918 0.0877 2.6

B116 0.1311 0.1125 0.0165 14.9

B119 0.0027 0.0011 0.0015 16.6

B126 0.3901 0.4322 0.0689 3.4

Ortalama 0.2036 0.2453 0.0524 4.5

Tablo 4. Çalışılan bombus populasyonları arasındaki Nei 
(1972)’nin standart genetik benzerlik (köşegenin üstü) ve gene-
tik mesafe (köşegenin altı) değerleri

Koppert Bizbio Antalya Aydın

Koppert **** 0.7980 0.8799 0.8777

Biobest 0.2256 **** 0.9137 0.9189

Antalya 0.1279 0.0903 **** 0.9605

Aydın 0.1304 0.0845 0.0403 ****
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rak hesaplanmıştır. Buna göre genetik varyasyonun 
tespit edilmesinde öncelikli olarak çalışılması ge-
rekli lokusların ortalama değerin üzerinde Ne değe-
rine sahip olan BT20 ve B126 lokuslarının olduğu 
ifade edilebilir.

Gözlenen heterozigotluklar (Ho) bakımından 
en düşük Ho değeri B116 (0.202) lokusunda tespit 
edilirken, Ho değerinin en yüksek olduğu lokus ise 
BT20 (0.823) lokusudur. Tüm lokuslar üzerinden 
ortalama Ho değeri 0.480 olarak hesaplanmıştır. 
Beklenen heterozigotluk (He) bakımından ise elde 
edilen değerler 0.183 (B116) ila 0.896 (BT20) ara-
sında değişmektedir.

Polimorfizm bilgi içeriği (PIC) bakımından en 
düşük PIC değeri B116 (0.257) lokusunda tespit 
edilirken, PIC değerinin en yüksek olduğu lokus ise 
BT20 (0.898) lokusudur. Tüm lokuslar üzerinden 
ortalama PIC değeri 0.760 ± 0.229 olarak hesap-
lanmıştır. Bu değerden hareketle Botstein ve ark. 
(1980) tarafından geliştirilen kriterler çerçevesinde 
Türkiye bombus populasyonlarının tanımlanmasın-
da yüksek seviye bilgi sağlayan etkin markerlerin 
kullanılmış olduğu ifade edilebilir. Bu veriler, gene-
tik varyasyonun belirlenmesi amacıyla çalışılan lo-
kusların doğru seçildiğini göstermektedir. Bolstein 
ve ark. (1980) göre, PIC değeri 0.25 ile 0.50 arasın-
da olan B116 ile B119 lokusları orta seviyede bilgi 
sağlayıcı lokuslar olarak değerlendirilmektedir. PIC 
değeri 0.50 den büyük olan lokusların (BT20, B100 
ve B126) yüksek seviyede bilgi sağlayabilecek ve 
Türkiye bombus populasyonlarının tanımlanmasın-
da etkin bir şekilde kullanılabilecek lokuslar olduğu 
görülmektedir.

Akrabalı yetişme katsayısı (Fis) değerleri tüm 
lokuslarda pozitif olarak hesaplanmıştır. Lokus se-
viyesinde en düşük Fis değeri B132 (0.054) loku-
sunda tespit edilirken, Fis değerinin en yüksek oldu-
ğu lokus ise B100 (0.490) lokusudur. Tüm lokuslar 
üzerinden ortalama Fis değeri 0.204 olarak hesap-
lanmıştır. Çalışılan lokuslar bakımından bombus 
populasyonlarının Hardy-Weinberg genetik denge-
sinden sapma göstermedikleri (veya populasyonla-
rın Hardy-Weinberg genetik dengesinde oldukları) 
ve populasyonlardaki çiftleştirmelerin rastgele ya-
pılmış olduğu ifade edilebilir.

Çalışılan bombus populasyonları tek bir po-
pulasyon olarak düşünüldüğünde bu populasyonun 

akrabalı yetiştirme katsayısı ya da Hardy-Weinberg 
genetik dengesinden sapması (FIT) ortalama olarak 
0.245 olarak belirlenmiştir. Türkiye bombus popu-
lasyonları arasındaki genetik farklık (FST) ise orta-
lama olarak 0.052 olarak belirlenmiştir (Tablo 3). 
Bu sonuçlara göre, Türkiye bombus populasyonları 
arasında tespit edilen % 24.53’lük toplam genetik 
varyasyonun % 20.36’sı her bir bombus populas-
yonu içindeki farklılıklardan kaynaklanırken, % 
5.24’ü ise bombus populasyonları arasındaki fark-
lılıktan kaynaklanmaktadır. Türkiye bombus popu-
lasyonları arasındaki genetik farklılığın bir ölçüsü 
olarak kullanılan bu % 5.24’lük farklılık istatitistik 
olarak önemlidir. Çalışılan bombus populasyonları 
arasında tespit edilen bu farklılık, Hartl ve Clark 
(2007) tarafından geliştirilen kritere göre bombus 
populasyonlarının birbirlerinden orta seviyede fark-
lılaştığının göstergesidir.

Nm değerleri Tablo 3’teki FST değerlerinden 
yararlanılarak hesaplanmıştır. FST değerleri ortala-
ma olarak 0.0524 olarak hesaplanmıştır. Gen akışı 
(Nm) değerleri Nm=0.25(1-Fst)/Fst olarak hesap-
lanmış ve 4.5 olarak bulunmuştur. Hartl ve Clark 
(2007) tarafından geliştirilen kritere göre, ikişerli 
Nm (2Nm) değeri populasyonlar arasında göç eden 
bireylerin bir ölçütü olarak kullanılmaktadır. Bura-
dan hareketle, her generasyon populasyonlar ara-
sında göç eden bireylerin sayısı ortalama 9.0 olarak 
tahmin edilmiştir.

Çalışılan bombus populasyonları arasındaki 
standart genetik mesafeler 0.0403-0.2256 değerleri 
arasında değişmektedir. Koppert ile Biobest bom-
bus populasyonları arasındaki genetik farklılığın di-
ğerlerine oranla daha büyük olduğu anlaşılmaktadır. 
Bununla beraber birbirine en çok benzeyen popu-
lasyonların Antalya ve Aydın populasyonları olduğu 
görülmektedir (Tablo 4).

Çalışılan bombus populasyonlarında küme-
leme analizleri, ikişerli Fst değerleri kullanılarak 
ve genetik mesafeler kullanılarak yapılmış ve elde 
edilen Komşu Birleştirme (NJ, Neighbour Joining) 
dendogramı Şekil 1’de verilmiştir. Şekil 1 incelen-
diğinde, kullanılan her iki kümeleme yöntemi bakı-
mından da Türkiye yerli bombus populasyonlarının 
ayrı grupta sınıflandığı görülmüştür. Ancak Biobest 
ticari populasyonu da yerli arılara çok yakın grup-
lanmıştır. Sadece Koppert populasyonunun diğer 
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populasyonlardan çok ayrı bir şekilde sınıflandığı 
belirlenmiştir.

Genetik yapı analizi (Structure) yönteminde 
küme sayısı 2 ila 4 arasında değişen K değeri için 
100.000 tekrarlı bir modeli test etmek için 1.000 
iterasyon yapılarak işlem yapılmıştır (Earl ve Von-

Holdt, 2012). K=2 olduğu zaman ticari bombus po-
pulasyonlarından olan Koppert diğer populasyon-
lardan ayrılarak farklı bir küme oluşturmuş ve diğer 
populasyonlar birbirinden ayrılmamıştır. Bu durum 
K=3 ve K=4 olduğunda da benzer şekilde gerçek-
leşmiştir (Şekil 2).

Şekil 2. Çalışılan bombus populasyonlarının Genetik Yapı (Structure) Analizi kullanılarak gruplandırılması

Bu araştırmada elde edilen bulguların karşı-
laştırmalı olarak tartışılmasına olanak sağlayacak, 
Türkiye bombus populasyonları üzerinde mikrosa-
telit yöntem kullanılarak yapılmış olan sadece bir 
çalışmaya rastlanılmıştır. Beton (2004) tarafından 
yapılan çalışmada Türkiye ve Kuzey Kıbrıs’dan ör-
neklenen bazı B. terrestris populasyonları içindeki 
heterozigotluk ile populasyonlar arasındaki genetik 
farklılıkların tespit edilmesine çalışılmıştır. Çalış-
mada 4 adet (B11, B100, B124 ve B126) mikrosate-
lit lokus kullanılmış ve genotiplerin belirlenmesinde 

poliakrilamid jel (PAGE) elektroforez sisteminden 
yararlanılmıştır. PAGE yönteminde aralarında çok 
az farklılıklar bulunan fragmentlerin birbirinden ay-
rılması çok zordur ve jellerin standart olarak değer-
lendirilerek birbirleriyle karşılaştırılması son derece 
güçtür. Belirtilen bu nedenlerden dolayı her iki araş-
tırma sonuçlarının karşılaştırmalı olarak çok daha 
etkin bir şekilde tartışılması mümkün olamamıştır.

Morfometrik özellikler ve enzim sistemleri 
kullanılarak Türkiye B.terrestris populasyonların-
daki farklılıkları saptamaya yönelik de az sayıda 
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çalışma bulunmaktadır. Bu çerçevede yapılan bir 
çalışmada Akdeniz ve Ege Bölgesi sahil kesiminden 
toplanan B. terrestris arıları B.t.dalmatinus olarak 
tanımlanmışken (Yeninar ve ark., 2000), başka bir 
çalışmada Doğu Akdeniz Bölgesi’nden (Adana, Ha-
tay, Mersin) toplanan B. terrestris arıları B.t. luco-
formis olarak tanımlanmıştır (Aslan ve Şekeroğlu, 
1996). Trakya ve Batı Anadolu’da B. t. dalmatinus 
ve Güney Anadolu’da B.t lucoformis olmak üzere 
muhtemelen Türkiye’de iki alttür bulunduğu ancak 
bu iki alttürü taksonomik olarak ayırmanın ve kesin 
yayılma sınırlarını belirlemenin de kolay olmadığı 
bildirilmiştir (Özbek, 1997). Benzer şekilde, Ayte-
kin ve ark. (2003) Bulgaristan, Yunanistan ve Tür-
kiye’nin çeşitli bölgelerinden topladıkları ana arı ve 
işçi arılara ait 157 B. terrestris örneğini altı enzim 
sistemi ve 28 morfolojik karakter kullanarak B. t. 
lucoformis ve B. t. dalmatinus alttürlerine ayırmaya 
çalışmışlardır.

Bu çalışma ile hem Türkiye’de ticari olarak 
B. terrestris üretimi yapan firmalara ait populas-
yonlar (Koppert ve Biobest) hem de Türkiye doğal 
faunasında bulunan iki adet B. terrestris populasyo-
nu (Antalya ve Aydın) bu tip çalışmalarda yaygın 
olarak kullanılan 5 mikrosatelit lokus bakımından 
DNA düzeyinde tanımlanmıştır. Araştırmada elde 
edilen sonuç, Türkiye’de doğal olarak bulunan B.
terrestris populasyonları ile ticari üretilen B.terrest-
ris populasyonları arasında genetik olarak önemli 
bir farklılığın saptanmamış olmasıdır. Yapılan kü-
meleme analizlerinde ticari populasyonlar (özellik-
le Biobest) bütün olarak doğal populasyonlardan 
ayrılmamıştır. Türkiye doğal florasında bulunan B. 
terrestris populasyonlarının B. terrestris dalmati-
nus alttürüne ait olduğu bilinmektedir. Dünyada ve 
Türkiye’de ticari olarak B. terrestris üretimi yapan 
firmaların da kitlesel üretimdeki üstünlükleri nede-
niyle B. terrestris dalmatinus alttürünü tercih ettik-
leri bilinmektedir. Bu çalışmanın sonuçları bilimsel 
olarak bu görüşü desteklemektedir.

Yapılan bu çalışma ile iki adet Türkiye doğal 
ve iki adet de ticari firma populasyonları beş mikro-
satelit lokusu bakımından tanımlanmış ve ortalama 
gözlenen allel sayısı (Na), etkili allle sayısı (Ne), 
gözlenen heterezigotluk (Ho), beklenen heterezi-
gotluk (He) ve Fis değeri sırasıyla Na=7.8±4.9, 
Ne=4.6±3.1, Ho=0.480±0.228, He=0.637±0.293, 
Fıs=0.204±0.145 olarak tahmin edilmiştir. Çalışılan 

bu dört populasyonun Hardy-Weinberg genetik den-
gesinde olduğu tespit edilmiştir. Ayrıca kümeleme 
analizleri sonucunda Türkiye yerli bombus populas-
yonlarının ayrı grupta sınıflandığı görülmesine rağ-
men, doğal ve ticari bombus populasyonlarının ben-
zer genetik yapılarda olduğu sonucuna varılmıştır. 
Türkiye bombus populasyonlarının genetik yapıla-
rının tanımlanmasına yönelik DNA düzeyinde yapı-
lacak daha kapsamlı çalışmalarla; Türkiye bombus 
populasyonlarının genetik yapıları hakkında daha 
ayrıntılı bilgilere ulaşılabilecek, populasyonlardaki 
genetik çeşitlilik tanımlanabilecek ve yerli bombus 
populasyonlarının korunmasına yönelik programlar 
geliştirilebilecektir. Moleküler genetik alanındaki 
hızlı gelişmelerle beraber, son yıllarda geliştirilen 
tek nükleotit polimorfizmi (SNP) gibi yeni teknik-
ler kullanılarak bu tarz çalışmalar sürdürülmelidir.
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