T.C.
AKDENIiZ UNIVERSITESI

DOGAL VE TiCARi Bombus terrestris (HYMENOPTERA: APiDAE)
POPULASYONLARININ GENETIK OZELLIKLERININ MiKROSATELIT
MARKERLER VE mtDNA KULLANILARAK BELIiRLENMESIi

Bahar ARGUN KARSLI

FEN BiLIMLERI ENSTITUSU
ZOOTEKNI
ANABILIM DALI

DOKTORA TEZi

EYLUL 2018

ANTALYA



T.C.
AKDENIiZ UNIVERSITESI

DOGAL VE TiCARi Bombus terrestris (HYMENOPTERA: APiDAE)
POPULASYONLARININ GENETIK OZELLIKLERININ MiKROSATELIT
MARKERLER VE mtDNA KULLANILARAK BELIiRLENMESIi

Bahar ARGUN KARSLI

FEN BiLIMLERI ENSTITUSU
ZOOTEKNI
ANABILIiM DALI

DOKTORA TEZi

EYLUL 2018

ANTALYA



T.C.
AKDENIZ UNIiVERSITESI
FEN BiLIMLERIi ENSTITUSU

DOGAL VE TICARI Bombus terrestris (HYMENOPTERA: APIDAE)
POPULASYONLARININ GENETIK OZELLIKLERININ MiKROSATELIT
MARKERLER VE mtDNA KULLANILARAK BELIRLENMESI

Bahar ARGUN KARSLI
ZOOTEKNI
ANABILIiM DALI

DOKTORA TEZi

Bu tez Akdeniz Universitesi Bilimsel Arastirma Projeleri Koordinasyon Birimi
tarafindan FDK- 2016-1568 nolu proje ile desteklenmistir.

EYLUL 2018



T.C.
AKDENiZ UNIVERSITESI
FEN BILIMLERI ENSTITUSU

DOGAL ve TICARI Bombus terrestris (HYMENOPTERA: APIDAE)
POPULASYONLARININ GENETIK OZELLIKLERININ MIKROSATELIT
MARKERLER ve mtDNA KULLANILARAK BELIRLENMESI

Bahar ARGUN KARSLI
ZOOTEKNI
ANABILIM DALI

DOKTORA TEZi

Bu tez 27/09/2018 tarihinde jiiri tarafindan Oybirligi / Oyeeldugu ile kabul
edilmigtir.

Prof. Dr. Fehmi GUREL (Danisman) @v‘\/
Prof. Dr. M. Soner BALCIOGLU L LAD

¢ 0\A A
Prof. Dr. Kemal KARABAG 2

Prof, Dr. Ayhan GOSTERIT
Dog. Dr. Ozgiir KOSKAN




OZET

DOGAL VE TiCARI Bombus terrestris (HYMENOPTERA: APiDAE)
POPULASYONLARININ GENETIK OZELLIKLERININ MiKROSATELIT
MARKERLER VE mtDNA KULLANILARAK BELIRLENMESI

Bahar ARGUN KARSLI

Doktora Tezi, Zootekni Anabilim Dali
Damisman: Prof. Dr. Fehmi GUREL
Eyliil 2018, 166 sayfa

Bombus terrestris L. Tiirkiye ve 6zellikle de Akdeniz Bolgesi dogal faunasinda
en yaygin bulunan bombus tiiriidiir. Ayn1 zamanda B. terrestris aris1 kitlesel olarak
biiyiikk oOlgeklerde tiretilmekte ve Tiirkiye dahil ¢ok sayida iilkede ticari olarak
tozlasmada kullanilmaktadir. Tirkiye’de her yil yaklasik olarak ii¢ yiiz bin adet ticari
tiretilmis B. terrestris kolonisi tozlasma amaciyla kullanilmaktadir. Bu ¢alismada yedi
dogal (Aksu, Kumluca, Demre, Geyikbayiri, Termesos, Bayatbademler ve Faselis) ve
yedi ticari populasyon (TP1-TP7) olmak fiizere toplam 14 populasyona ait, 408 B.
terrestris is¢i ar1 6rneginde genotipik yap1 yirmi mikrosatelit lokus ve iki mitokondriyal
DNA gen bolgesi (COI ve cytb) kullanilarak incelenmistir. Mikrosatelit lokuslardan
elde edilen bulgular, ticari ve dogal populasyonlarda genetik cesitliligin yeterli
seviyelerde oldugunu, populasyonlar arasi genetik farklilagsmanin ise 6nemsiz oldugunu
(ikiserli Fst degerleri: 0.014-0.045; p>0.05) gostermektedir. Populasyonlarda yiiksek
akrabalik (ortalama Fis: 0.234) nedeniyle heterozigot eksikligine bagli Hardy-Weinberg
dengesinden sapma goriilmiistiir. Structure analizinde en iyi K degerine gore
populasyonlar dort ana kiimeye ayrilmigtir. Ancak bu dort ana kiime arasinda gegislerin
oldugu ve populasyonlarin kesin simirlarla birbirinden ayrilmadigi tespit edilmistir.
mtDNA analizlerinde, COI gen bdlgesine gore iki, cytb gen bolgesine gore 6 haplotip
belirlenmistir. mtDNA analizlerinde, tiim populasyonlarda B. t. dalmatinus alttiiriine ait
genotipler saptanirken, B. t. terrestris alttiiriine ait genotipler bazi ticari populasyonlar
ile seralara yakin populasyonlarda yogun olarak belirlenmistir. Bu calismadan elde
edilen bulgular tozlagma amaciyla ticari olarak {retilen bombus arilarmin dogal
populasyonlar ile etkilesimde olduguna isaret etmekte ve son yillarda populasyonlar
arasindaki gen akis1 ve dogal bombus populasyonlarinin genetik yapisindaki degisim ile
ilgili kaygilar1 desteklemektedir.

ANAHTAR KELIMELER: Bombus arisi, genetik cesitlilik, genetik ozellikler,
mikrosatelit, mtDNA, dogal B. terrestris populasyonu.
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ABSTRACT

DETERMINATION OF GENETIC CHARACTERISTICS OF NATIVE AND
COMMERCIAL Bombus terrestris (HYMENOPTERA: APIDAE)
POPULATIONS BY USING MICROSATELLITE MARKERS AND mtDNA

Bahar ARGUN KARSLI
PhD Thesis in Animal Science

Supervisor: Prof. Dr. Fehmi GUREL
September 2018; 166 pages

Bombus terrestris L. is the most common bumble bee species found in Turkey
and especially in the Mediterranean Region natural fauna. 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.
Approximately 300 000 commercially produced B. terrestris colonies have been used
every year in Turkey. In this study, a total of 408 worker bee samples were collected
from 7 native B. terrestris populations (Aksu, Kumluca, Demre, Geyikbayiri, Termesos,
Bayatbademler and Faselis) and 7 commercial reared populations (TP1-TP7). The
genetic characteristics of the native B. terrestris populations were investigated by using
twenty microsatellite markers and two mitochondrial genes (COIl and cytb).
Microsatellite analysis showed adequate levels of genetic diversity in both commercial
and native populations, while base on the Pairwise Fst values genetic differentiation
between populations did not differ significantly (0.014-0.045; p> 0.05). Depending on
the heterozygous deficiency, populations deviated from Hardy-Weinberg equilibrium
due to high inbreeding (mean Fis: 0.234). According to the best K value in structure
analysis, the populations are separated into four distinct clusters. However, there are
transitions between these four main clusters and it has been determined that populations
could not been clearly separated from each other. In mtDNA analysis, two haplotypes
for COI gen region and six haplotypes for cytb gene region were found. In mtDNA
analysis, genotypes belonging to the subspecies B. t. dalmatinus were determined in all
populations, while genotypes belonging to the subspecies B. t. terrestris were
intensively determined in some commercial populations and nearby greenhouse
populations. Our results imply that native bumble bee populations interact with
commercially produced bumble bees. These findings support concern about gene flow
between populations and altering the genetic structure of native bumble bee populations
in recent years.

KEYWORDS: Bumble bee, genetic variation, genetic characteristics, microsatellite,
mtDNA, native B. terrestris population.
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ONSOZ

Bombus arilari, Tiirkiye biyolojik zenginliginin 6nemli bir pargasidir.
Tiirkiye’de farkli iklim ve floraya uyum saglamis ¢ok sayida bombus tiirii, alttiirii ve
ekotipi bulunmaktadir. Arastirmacilarin yaptig1 az sayida calisma ile yaklasik 50 adet
bombus tiirii tanimlanmigtir. Ancak, Tirkiye’deki bombus tiirlerinin mevcut durumu,
iilke genelindeki dagilimi, populasyon yogunluklari ve genetik Ozellikleri birkag
calisma ile giindeme gelmistir. Giiniimiizde dogal ekosistemin giderek bozulmasi
arilarin besin kaynaklarinin ve yuva yerlerinin azalmasina yol agmakta ve bu olumsuz
gelismeler de kiigiik, izole populasyonlarin yok olma tehdidi ile kars1 karsiya kalmasina
neden olmaktadir. Cevre faktorlerinin yani sira populasyonlarin genetik yapilar1 da bu
stireci hizlandirmaktadir. Genetik cesitliligin azalmasi1 ve populasyonlar ic¢indeki
akrabalik seviyelerinin artist dogal populasyonlar i¢in ciddi bir tehdittir. Bu nedenle
bombus populasyonlarinin genetik cesitlilik ve 6zelliklerinin belirlenmesi biiylik 6nem
tagimaktadir.

Bombus terrestris, Akdeniz Bolgesi’nde ve 6zellikle de Antalya ili ve ¢evresinde
bulunan en yaygin bombus tiiriidiir. Bu tiir son yillarda kitlesel olarak iiretilmekte ve
seracilik sektoriinde tozlasma amaciyla yaygin olarak kullanilmaktadir. Ancak, farkli
damizlik stoklardan iiretilen ve tozlasma amaciyla seracilik sektoriinde kullanilan B.
terrestris kolonilerinde ¢ok sayida ana ar1 ve erkek ari iiretilmektedir. Bu ana ve erkek
arilar sera disina c¢ikabilmekte, dogal populasyonlara ait ana ve erkek arilarla
ciftlesebilmekte ve koloni olusturabilmektedir. Ozetle, B. terrestris ticari olarak
kullanilmaya baglandiktan kisa bir siire sonra, yuva yeri ve besin kaynaklar1 bakimindan
yerel ar1 populasyonlari ile rekabet, yerel bombus alttiir ve ekotipleri ile melezlenme,
parazit ve patojenlerin yayilmasi gibi dogal ekosisteme zarar verebilecek etkileri ile
dikkat ¢cekmistir. Her y1l Akdeniz Bolgesi’nde yaklasik ii¢ yliz bin ticari liretilmis B.
terrestris kolonisi tozlasma amaciyla kullamlmaktadir. Ozellikle bu bdlgedeki dogal
populasyonlarin genetik yapilarinda agilma olma olasiligi oldukga yiiksektir. Bu
nedenle, bolgedeki dogal populasyonlarin genetik yapisinin incelenmesi ve korunmasi
gerekmektedir. Bu calismada literatirde mevcut calismalarin iki kati mikrosatelit
marker kullanilarak daha detayli bilgiler elde edilmis ve daha agik bir gruplama
yapilmistir. Ayrica mikrosatelit verilerini desteklemek ve ekotip diizeyinde ayrim
yapabilmek amaciyla mtDNA gen bolgeleri de ¢alismaya dahil edilmistir.

Bu konuda calisma firsat1 sunan ve tezin her agsamasinda destegini esirgemeyen
tez danismanim Sayin Prof. Dr. Fehmi Giirel’e, hem laboratuarlarin1 kullanmama izin
veren hem de tezin olgunlagsmasina destek veren tez izleme komitesi liyesi degerli
hocalarim Sayin Prof. Dr. Murat Soner Balcioglu'na ve Sayin Prof. Dr. Kemal
Karabag’a ve laboratuarinda calismanin bir boliimiinii tamamladigim Sayin Prof. Dr.
Biilent Uzun’a tesekkiirii bir borg bilirim. Ayrica, teze maddi kaynak saglayan Akdeniz
Universitesi Bilimsel Arastirma Projeleri Koordinasyon Birimi’ne tesekkiir ederim.

Son olarak da her zaman yanimda olan ve tezin her asamasinda destegini
gordiigim esim Taki Karsli’ya ve ogullarim Toprak ve Tuna Karsli’ya ¢ok tesekkiir
ederim.
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SIMGELER VE KISALTMALAR
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mM
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: Metre kare

: Miligram
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: Milimolar

: Nano gram
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: Rotation per minute ( devir/dakika)
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1. GIRiS

Cigekli bitkiler, meyve ve tohum iiretmek ig¢in tozlastiricilara gereksinim
duymaktadirlar. Tozlastiricilar ve tozlasmadan sonra olusan meyve ve tohumlar
yeryiiziindeki ekosistemin baslica tiretkenligini saglamakta ve diger yasami destekleyen
unsurlarla birlikte besin zincirinin temelini olusturmaktadirlar (Klein vd. 2007; Gallai
vd. 2009; Ollerton vd. 2011). Hymenoptera (Zar Kanatlilar) takiminin Apidae
familyasinda yer alan 20 binden fazla ar1 tiirii hem dogal hem de tarimsal
ekosistemlerdeki en O©nemli tozlastiricilardir (Michener 2007; Danforth 2007).
Tozlagmadaki rollerinden dolay:1 faydali bocekler icinde yer alan ari tiirlerinin yalniz
%51 sosyal arilardir. Biiylik koloniler olusturduklari i¢in tozlagsmada etkin rol alan ve
en yaygin bulunan sosyal arilar ise bal aris1 ve bombus arilaridir. Gilintimiizde bal aris1
ve bombus arisinin bazi tiirleri insanlar tarafindan yetistirilmekte ve ticareti
yapilmaktadir. Bal arilar1 yaygin olarak bal {iretimi ve ari iirlinleri i¢in yetistirilirken,
bombus arilar1 dogal yetisen ve kiiltiirii yapilan pek ¢ok bitkinin tozlagmasinda oldukg¢a
onemli bir role sahip olmalar1 nedeniyle ticari olarak iiretilmekte ve 6zellikle ortii alti
yetistiricilikte tozlasmay1 saglamak amaciyla kullanilmaktadir. Farkli iklim ve habitat
kosullarina iyi uyum saglayan bombus arilari, diinyanin iliman bolgelerinden Kutup
Dairesi'ne kadar uzanan genis bir cografyada yaygin olarak bulunmaktadir (Richards
1973; Williams 1998; Michener 2007; Williams vd. 2014). Diinyada 250°nin iizerinde
Bombus tiirii oldugu tahmin edilmektedir (Williams 1998; Benton 2000; Cameron vd.
2007). Az sayida yapilan ¢alisma sonucunda 47 bombus tiirii tanimlanan {ilkemiz tiir
say1s1 bakimindan en zengin iilkeler arasinda yer almaktadir. Tiirkiye’nin hemen hemen
her yerinde; en dogusundan en batisina, kuzeyinden giineyine, deniz seviyesinden 4000
metre yiikseklige kadar olan genis bir alaninda bombus tiirlerine rastlanmistir (Ozbek
1979, 1983, 1990, 1997; Aytekin 2001; Rasmont vd. 2009). Ulkemizde 9.000‘in
lizerinde cigekli bitki tiirii ve 2.000’den fazla ar1 tiirii bulunmaktadir (Ozbek 1997).
Ulkemizin iklim kosullari, topografik yapisi ve yeryiiziindeki konumu bitki &rtiisiinii ve
buna bagh olarak diger canlilar1 ¢esitli ve bol kildig1 gibi, ar1 faunasinin da ¢ok zengin
olmasini saglamistir.

Giintimiizde kutuplar disinda biitiin diinyada yetistiriciligi yapilan bal arilari, en
kolay ve en ucuz temin edilen tozlastiricilardir. Ancak, Kuzey Amerika’da ve
Avrupa’da bal aris1 kolonilerinin ve ar1 yetistiricilerinin azalmasi1 bal aris1 ile
tozlagmanin uzun siire stirdiiriilebilirligini tehdit etmektedir. Son 50 yilda, ticari tozlama
talebi %300 oraninda artmasina karsin, yonetilen bal aris1 kovanlarinda sadece %45'lik
bir artis olmustur (Aizen vd. 2008). Ayrica bal arilari soguk havalarda, domates gibi
titresim gerektiren bitkilerde ve ortii alt1 alanlarda etkili tozlasma yapamamaktadir. Bu
nedenle degisik yaban arisi tiirlerinin kiiltiire alinmasi1 ve bunlardan daha fazla
yararlanilmasina yonelik ¢aligmalar yogunluk kazanmistir (Tentcheva vd. 2004; Gallai
vd. 2009). Bombus arilarinin tozlastirict olarak onemleri 1900’1 yillarin basinda
anlasilmis ve bircok yem bitkisi tohumunun tiretiminde bombus arilar1 kullanilmistir.
Ancak bombus arilarmin Kkitlesel iiretimi, domates seralarinda tozlagsma amaciyla
kullanilan mekanik yontemler ve bitki gelisimini diizenleyici maddeler yerine bombus
arilarmin kullanilabilecegi anlasildiktan sonra, 1980’li yillarin sonlarinda Avrupa’da
gerceklesmistir. Cok cesitli bitki tiirlerini ziyaret eden bombus arilart biiyiik, glicli ve
tiiylii bir govdeye sahiptir. Bal arilarina gore daha uzun dilleri vardir ve zor tozlanan
uzun tiiplii ¢iceklerde bile tozlasma yapabilmektedirler. Viicut biiyiikliikleri, titresimli
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tarlacilik davraniglart ve diisiik sicakliklarda calisabilmeleri tarim i¢in degerli
ozelliklerdir. Basarilarini ugus kaslarin1 hizli bir sekilde hareket ettirerek viziltiyla
tozlama yetenegine bor¢lulardir (Buchmann 1983). Bu tozlama hareketi ¢igek ve
anterlerin titremesine neden olur ve boylece polen hasatinin verimliligi artar (Winter vd.
2006). Ozellikle de Leguminosae ve Solanaceae familyalar i¢in etkin tozlastiricilardir.
Sonug olarak bombus arilarinin tozlagsma amaciyla ortii alt1 yetistiricilikte kullanimlar
iri viicutlar, yliksek tarlacilik kapasiteleri, diisiik sicaklik ve 1s1k yogunlugunda
calisabilmeleri, daha sakin olmalari, sera digina daha az ¢ikma egilimi gostermeleri ve
kitlesel tiretimlerinin yapilabilmesi gibi 6zellikleri nedeniyle giderek yayginlagsmaktadir
(Goodwin ve Steiner 1997; Williams 1998; Benton 2000; Gosterit ve Giirel 2005; Giirel
ve Gosterit 2009).

Sera i¢i kosullara iyi uyum saglayan ve etkin tozlasma yapan bombus arilarinin
kullanilmasi ile elde edilen iirlinlerin hem miktar1 hem de kalitesi artmakta ve tirlinler
daha yiiksek fiyatla satilabilmektedir. Ayrica bombus arist kullanilmasiyla birlikte
seralarda kullanilan zirai ilaglara sinirlama getirilmekte, hormon olarak bilinen bitki
gelisimini diizenleyici (BGD) madde kullanimindan kaynaklanan kalite ile 1ilgili
sorunlar da ortadan kalkmakta ve daha saglikli iretim yapilmaktadir. Bombus arilari
domates, biber, patlican, kavun, karpuz, kabak cilek, kiraz, avokado, kivi, aycicegi,
yonca li¢giil gibi bircok kiiltiir bitkisinin tozlagsmasinda kullanilabilmesine karsin ticari
tiretilen kolonilerin %951 diinyada ve Tiirkiye’de ortii altt domates yetistiriciliginde
kullanilmaktadir (Ravestijn ve Sande 1991; Abak vd. 1995; Dimou vd. 2008). Kitlesel
iiretim i¢in birgok bombus tiirti denenmesine karsin, ticari olarak bes tiiriin yetistiriciligi
yapilmaktadir. Ozellikle Avrupa’da diger tiirlere oranla daha yaygin yayilim gosterdigi,
kolay elde edilebildigi, daha biiylik koloni olusturdugu ve yil boyu yetistiricilige
(kitlesel iiretime) daha uygun oldugu icin ticari yetistiricilikte en ¢ok tercih edilen tiir
Bombus terrestris’tir. Ticari olarak iretilen kolonilerin %90’nindan fazlasin1 B.
terrestris tirii olusturmaktadir. Bu tiir dogal olarak Avrupa, Kuzey Afrika’nin kiy
kesimi ve Bati ve Orta Asya’da bulunmaktadir. Hollanda ve Belgika’da iki firma
tarafindan 1980’li yillarin sonlarinda kitlesel iiretimi basarilan ve baslangicta yalniz bu
tilkelerde tozlagsma amaciyla kullanilan B. terrestris giiniimiizde de az sayida firma
tarafindan iretilmesine karsin Avustralya ve Kuzey Amerika disinda biitiin kitalarda
60’dan fazla iilkede kullanilmaktadir (Goka 1998; Wildmer vd. 1998; Hingston vd.
2002). B. impatiens, B. occidentalis, (Kuzey Amerika), B. ignitus (Japonya, Giiney
Kore, Cin) ve B. lucorum (Cin) kitlesel olarak firetilen ve Kuzey Amerika ve Asya’nin
bir boliimiinde, daha sinirli bir alanda tozlasma amaciyla kullanilan tiirlerdir (Velthuis
ve Doorn 2006; Rasmont vd. 2008).

B. terrestris tiiriniin dogal olarak ¢ok genis bir cografyada bulunmasi, biiyiik
Olgeklerde kitlesel olarak iiretilmesi, bircok iilkede tozlasma amaciyla kullanilmast ve
molekiiler tekniklerdeki gelismeler alttiirlerine yonelik ¢alismalar1 hizlandirmistir. Bu
tirtin ¢ok sayida alttiirii tanimlanmistir (Velthuis ve Doorn 2006; Rasmont vd. 2008).
Bu alttiirlerden birgogu ticari liretimin ilk yillarinda kiigiik miktarlarda yetistirilmistir.
Ancak Tiirkiye’de de yaygin olarak bulunan B. t. dalmatinus alttiirii koloni olusturma
oraninin yiiksek ve koloni populasyonunun daha biiyiik olmas1 gibi ticari yetistiricilik
acisindan istiin 6zelliklere sahip oldugu anlasildiktan sonra kitlesel {iretim i¢in en ¢ok
tercih edilen alttiir olmustur (Chittka vd. 2004; Velthuis ve Doorn 2006; Rasmont vd.
2008). B. t. dalmatinus alttiirii Giineydogu Fransa, Kuzey Italya, Balkan Yarimadalari,
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Tiirkiye ve Kuzey Iran icin yerel iken (Rasmont vd. 2008), Japonya, Sili, Arjantin,
Tasmanya (Avustralya), Ingiltere gibi bircok iilke i¢in yabanci bir alttiirdiir ve bu
tilkelere tozlasmada kullanilmak amaciyla insanlar tarafindan gétiiriilmiistiir (McFadyen
ve Lloyd 2006; Goka 2010). Canli organizmalarin diinyadaki cografik engelleri agsma
orani insanlarin katkis1 sonucunda tahmin edilemeyecek bir bolgeye ulagsmistir. Yeni
giren veya ithal edilen tiirlerin bir boliimii insan sagligi i¢in yararli ve ¢ok az g¢evresel
zarara yol ac¢cmalarma karsin, bir bolimii de yeni c¢evrelerine hizlica yayilmis,
ekonomik ve ekolojik sorunlara yol agmistir. Bu nedenle yeni tiirlerin girisi Onerilirken
bunlarin yayilma ve zararli olma potansiyelleri de dikkatli bir sekilde incelenmektedir
(Schmid-Hempel vd. 2007). Dogal yayilma alanlarinin &tesinde ¢ok hizli yayilma
potansiyeline sahip olan tiirlerden birisi de B. terrestris’tir. Bu tiir 6nemli ekolojik
esneklik gostererek farkli habitatlarda ve olumsuz kosullar altinda da gelisimini
stirdiirebilmektedir (Dafni 1998). B. terrestris tiirliniin hizli yayilmasinda ve ekolojik
esneklik gdstermesinde sosyal bir canli olmasi, koloni yasami siirdiirmesi ve ¢ok sayida
bitkiden nektar ve polen kaynagi olarak faydalanmasinin yani sira yagam dongiisiinii ve
koloni gelisimini bulundugu ortama gore diizenleme yetenegi de etkilidir. Bu yetenegi
cok farkli iklim ve cografya kosullarinda yasamasina katki saglamaktadir. B. terrestris
tiirliniin yayilmasina ve bulundugu bolgeye kolay uyum saglamasina; her ana arinin bir
erkek an ile ciftlesmesi, ciftlesmelerin bal arilarinda oldugu gibi ¢ok 6zel kosullar
gerektirmemesi ve tiim bombus tiirleri iginde en kalabalik koloniler olusturmasi gibi
ozellikleri de katki saglamaktadir (Giirel ve Gosterit 2001a). B. terrestris kolonilerinde
koloni yagam Omrti, Uretilen is¢i ar1, erkek ar1 ve ana ar1 sayilar1 bakimindan onemli
farkliliklar gozlenmektedir (Giirel vd. 1999; Giirel ve Gosterit 2009). Baz1 koloniler
koloni 6mriiniin basinda ana, erkek veya her iki cinsiyeti birden iiretirken, kolonilerden
bazilar1 da koloni dmriiniin sonuna dogru ¢ok sayida ana ar1 iiretmekte ve bir boliimii de
cok sayida erkek ar1 iiretebilmektedir. Cok biiylik farkliliklar olmasina karsin
kolonilerde yaklasik ylize yakin ana ar1 ve bunun birkag kat1i erkek ar
tiretilebilmektedir. Bir koloninin serada tozlagsma amaciyla kullanim siiresi yaklasik iki
aydir. Bu siirenin sonuna dogru kolonilerde is¢i ar1 iiretimi biterken ¢ok sayida yeni ana
ar1 ve erkek ar1 iiretimi baglamaktadir (Giirel 1999; Giirel ve Gosterit 2007). Ticari
tiretilmis koloniler daha fazla ana ar1 tiretmekte ve lokal populasyonlara oranla daha
rekabet¢i olmaktadirlar ve bdylece muhtemelen seradan ciktiklarinda onlarin yerini
alabilmektedirler (Ings vd. 2005, 2006). Bu nedenle ticari lretilmis B. terrestris
kolonilerinin yeni alanlara yayilmasi ve dogada populasyonlarinin artmasindan
kaynaklanan yuva yeri ve besin kaynaklart bakimindan yerel ar1 populasyonlari ile
rekabet, yerel bombus alttiir ve ekotipleri ile melezlenme, parazit ve patojenlerin
yayilmasi gibi dogal ekosisteme zarar verebilecek etkileri ile ilgili 6nemli bulgular elde
edilmistir.

Laboratuar denemeleri B. terrestris‘in Japon vyerel tiri B. hypocrita
sapporoensis ve B. ignitus ile melezlenebilecegini gostermistir. Ayrica B. h.
sapporoensis ve B. h. hypocrita ana arilarinin yaklasik %30°‘unun dogada B. terrestris
erkek arilari ile ciftlestigi tahmin edilmektedir. Boylece melezlenme ile yerel tiirlerin
genetik yapilarinda istenmeyen agilmalar olabilmektedir (Goka vd. 2001; Inoue vd.
2008; Kanbe vd. 2008; Kondo vd. 2009; Tsuchida vd. 2010). Giiniimiizde Giiney Dogu
Avrupa orijinli B. t. dalmatinus diinya genelinde ticareti yapilan bir tiir olmustur. Kuzey
Amerika’da B. ferrestris’in ithalatina izin verilmemektedir ve yaygin sekilde B.
impatiens tiirii kullanilmaktadir. B. t. dalmatinus kullanimi Ingiltere ve Irlanda da



GIRIS B. ARGUN KARSLI

endemik olan B. t. audax gibi alttiirlerin safligin1 tehdit etmektedir (Ings vd. 2006;
Goulson 2010). B. terrestris arilarinin yayilmasinin 6nemli etkilerinden birisi de parazit
yayilmacilari icinde tasimasidir. Ilave bir risk de yerel bombus tiirlerinin diisiik direng
gosterecekleri parazitlere maruz kalmalaridir. Diinya genelinde dogal bombus ari
populasyonlar1 azalmaktadir ve bombus tiirlerinin %11°1 yok olma tehlikesi altindadir
(Bertsch vd. 2010; Williams vd. 2012a; 2014; Maebe vd. 2013; 2015). Bombus
arilarinin azalis1 yalniz biyolojik ¢esitliligin ve ekosistemin korunmasi agisindan bir
sorun degil ayn1 zamanda bitkisel iiretim bakimindan da sorun olusturmaktadir. Habitat
kaybi, pestisit kullanimi gibi birka¢ faktoriin bu azalista 6nemli rol oynadigi
belirtilmekle birlikte artan parazit baskis1 da 6nemli bir faktor olarak rol oynamaktadir.
Aragtirmalar ticari tiretilmis B. terrestris kolonilerinin dogal B. terrestris kolonilerinden
daha yiiksek oranda ¢esitli patojenleri tasidigini géstermektedir. Nitekim ticari tiretilmis
B. terrestris kolonilerinin kullanildig1 seralarin yakinlarindan toplanan ar1 drneklerinde
daha uzaktan toplanan ar1 Orneklerine oranla patojenlerin yayginligi daha yiiksek
bulunmustur (Arbetman vd. 2013; Murray vd. 2013). Ticari bombus arisi
yetistiriciliginde, yliksek konukg¢u yogunlugu, sinirsiz besleme ve uygun ¢evre kosullari
parazitlerin gelisimi i¢in de ideal ortami olusturarak ticari iiretilmis bombus arisi
kolonilerinde parazit yiikiinii artirmaktadir (Colla vd. 2006; Schwarz vd. 2012;
Graystock vd. 2013). Parazitlerin bir diger 6nemli 6zelligi generalist oluslaridir. Sadece
B. terrestris tiiriinde degil Avrupa ve Kuzey Amerika’da birgok bombus tiiriine ait dogal
populasyonlarda goriilmiistiir. Bu nedenle parazitlerin dogal bombus populasyonlarina
yayilmasi dogal populasyonlarda dramatik sonuglar doguran enfeksiyonlara Yol
acabilmektedir. (Fitzpatrick vd. 2007; Grixti vd. 2009; Arbetman vd. 2013). Ticari
Bombus arilarinin en temel tehditlerinden biri de, yuvalama alanlarinda ve gida
kaynaklarinda kayiplara neden olan habitat degisikligine yol agmalaridir (Goulson vd.
2008; Williams ve Osborne 2009). Insanlar tarafindan degistirilmis alanlardaki
polinatorlerin ekolojisi lizerine yapilan arastirmalar, dogal alanlarda bozulmanin
artmasinin ve monokiiltiir tarimmn yayginlasmasinin bombus ar1 populasyonlarinda
azalmaya yol acgtigini ortaya koymaktadir (Larsen vd. 2005). Bombus arisi yuva
yogunluklarini inceleyen molekiiler tabanli ¢aligmalara gore, insan kaynakli arazi
degisimlerinin sadece bombus arilarinin populasyon dinamiklerini degil, populasyon
diizeyinde genetik c¢esitlilik ve dagilimini etkileyebilecegini de gostermektedir (Jha ve
Kremen 2013).

B. terrestris Tiirkiye ve Akdeniz Bolgesi dogal faunasinda en yaygin bulunan
bombus tiiriidiir. Bu tiir Tiirkiye’de ¢ok genis bir habitatta, temel vejetasyon tiplerinde
tozlasma yapmaktadir (Ozbek 1997). Ulkemizde B. terrestris tiiriiniin muhtemelen
birkag¢ ekotip ve alttiiriiniin bulundugu ve bunlarin her birinin kiy1 bélgelerinden yiiksek
daglik alanlara kadar 6zel ekolojik kosullara uyum sagladigi tahmin edilmektedir.
Anadolu’da B. terrestris populasyonlari 0-2200 metre araliginda ve %80'ini de 2-1510
metre yiikseklikte tespit edilmistir (Rasmont ve Flagothier 1996) Toroslar'da ise
populasyonlarin %75'1 500 metrenin altinda bulunmustur (Kaftanoglu 2000). Akdeniz
ve Ege Bolgesi sahil kesiminde yapilan bir ¢alismada, toplanan B. terrestris arilar1 B. t.
dalmatinus olarak tanimlanmigken (Yeninar vd. 2000), baska bir ¢alismada Trakya ve
Bat1 Anadolu’da B. t. dalmatinus ve Giiney Anadolu’da B. t.lucoformis olmak {izere
muhtemelen Tiirkiye’de iki alttiir bulundugu ancak bu iki alttiirii taksonomik olarak
ayirmanin ve kesin yayilma sinirlarini belirlemenin de kolay olmadigi bildirilmigtir
(Ozbek 1997). Ayrica farkli bolgelerden toplanan yerel B. terrestris ana arilarinm
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koloni gelisim 0Ozelliklerinde de farkliliklar saptanmistir. Ege ve Akdeniz kiyi
bolgelerinde yerel B. terrestris ana arilart diyapozdan sonbaharda ¢ikarken, ig
bolgelerde ve Avrupa’da ilkbaharda ¢ikmaktadirlar (Yeninar vd. 2000; Giirel vd. 2008).

Tiirkiye’de ticari B. terrestris kolonilerinin domates seralarinda tozlagma
amactyla kullanimma 1997-1998 sera iiretim déneminde Antalya’da baslanmustir. Ortii
alt1 yetistiriciligin yogun olarak yapildig1 bdlgelerde ve Ozellikle Akdeniz sahil
bolgesinde B. terrestris kolonilerine olan talep yildan yila olaganiistii artis gostermis
kullanilan koloni sayist 2016-2017 sera iiretim doneminde 250 bin adete ulasmistir
(Giirel ve Gosterit 2007; Giirel vd. 2017). Ancak ticari olarak kullanilan B. terrestris
kolonileri yabanci firmalardan saglanan ana arilardan iiretilmektedir ve bu ana arilarin
genetik kokeni bilinmemektedir. Bu nedenle, Tiirkiye yerli bombus populasyonlarinin
dogal genetik yapisinin farklilasmaya agik oldugu belirtilebilir. Ozellikle Akdeniz sahil
kesiminde ¢ok sinirli bir alanda yilda yiiz binlerce ticari koloninin kullanildigi ve B.
terrestris’in uyumu, rekabet yetenegi ve ekolojik esnekligi diisiiniildiigiinde Akdeniz
Bolgesi’ndeki yerel B. terrestris populasyonlarinda melezlenme riskinin oldukga yiiksek
oldugu ¢ok aciktir. Bu nedenle yerli B. terrestris populasyonlarinin genetik yapisinin ve
populasyonlar arasindaki gen akisinin belirlenmesi biiyiik 6nem tagimaktadir (Gosterit
ve Giirel 2005; Giirel vd. 2008). Yerli ve ticari B. terrestris populasyonlarmin genetik
yapilarinin  tanimlanmasi, populasyonlar arasindaki gen akist ve melezlenme
seviyelerinin belirlenmesi ve yerel populasyonlarin korunmasina yonelik onerilerin
sunulmasi ¢alismanin 6ncelikli amaglaridir.

Ulkemizde gerek ticari bombus arilarinin yaygin kullanimi gerekse hizli
sehirlesmenin sebep oldugu dogal yasam alanlariin kaybi nedeniyle, yerel B. terrestris
populasyonlari zamanla yok olma riski tagimaktadir. Arilarin dogal yasam alani olan
arazilere siirekli artan hizda seralarin kurulmasi ya da yeni konutlarin yapilmasi bu
riskleri dogrular niteliktedir. Ozellikle, bu doktora calismasi kapsaminda ar
orneklerinin alindigr Akdeniz Bolgesi dogal yapisindan uzaklasarak ¢ok hizli degisen
bir bolge haline gelmistir. Akdeniz Bolgesi ticari tiretilmis B. terrestris kolonilerinin en
yaygin kullanildigi, iiretiminin yapildig1 ve dogal bombus populasyonlarinin bulundugu
bir bolge olmasina ragmen, bu arilarin genetik yapisi, ¢esitliligi ya da tiiriin
korunmasina yonelik az sayida ¢alisma bulunmaktadir.

Tiirkiye’de, B. terrestris populasyonlarinin DNA seviyesinde tanimlanmasi ve
genetik yapilarina yonelik olarak gerceklestirilen arastirmalara 2000°li yillarda
baslanmistir. Bu ¢alismalardan birinde AFLP (Giirel ve Basim 2003) digerlerinde ise
mikrosatelit ve mtDNA (Beton 2004; Karsli 2011; Giirel vd. 2011; Tasbas 2017)
markerlerden yararlanilmistir. Ik ¢alismada AFLP yonteminden yararlanilarak Bati
Akdeniz ve Ege Bolgesi’ndeki yerel B. terrestris populasyonlarmin genetik
ozelliklerinin tanimlanmasi ve ithal edilen ticari bombus arilariyla yerel populasyonlar
arasinda melezlenme olup olmadiginin saptanmasi amacglanmistir. Ancak ¢alisma
sonrast ne populasyonlar i¢cinde ne de populasyonlar arasinda yeterli seviyede genetik
cesitlilige rastlanilmamistir. Ikinci calisma, ilk kez mikrosatelit markerlerin kullanildig
bir yiliksek lisans tez calismasidir (Beton 2004). Tezde, Ankara ve Kibris
populasyonlarinin genetik yapilarinin tanimlanmasi ve karsilastirilmasi amaciyla 4 adet
(B11, B100, B124 ve B126) mikrosatelit lokus kullanilmis ve genotiplerin belirlenmesi
poliakrilamid jel (PAGE) elektroforez sistemiyle yapilmistir. Lokus bagma 7-12
arasinda allel tespit edilirken, ortalama heterozigotluk degerleri Ankara ve Kibris i¢in
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sirastyla 0.667 ve 0.848 olarak belirlenmistir. Sonraki yillarda yapilan ¢aligmalarda
mikrosatelit lokus sayis1 daha fazladir. Ornegin, yiiriitilen bir yiiksek lisans
calismasinda Karsli (2011) Antalya-Kemer, Antalya-Termesos ve Adana dogal B.
terrestris populasyonlarini temsil eden 107 adet is¢i ar1 6rnegi toplamda 10 mikrosatelit
lokus (BT06, BT09, BT20, B100, B116, B118, B119, B121, B124 ve B126)
bakimindan  tammlanmistir. ~ Antalya-Kemer,  Antalya-Termesos ve Adana
populasyonlarinda sirasiyla gozlenen allel sayis1 (Na), 10.3, 9.8 ve 9.2, etkili allel sayis1
(Ne), 6.4, 5.7 ve 5.8, gozlenen heterezigotluk (Ho) 0.73, 0.71 ve 0.70 ve beklenen
heterozigotluk (He) 0.75, 0.72 ve 0.74 olarak belirlenmistir. Calisma sonucunda
Antalya-Kemer, Antalya-Termesos ve Adana populasyonlarinin incelenen on
mikrosatelit lokus bakimindan Hardy-Weinberg genetik dengesinde olduklari
bildirilmigtir.

Giirel vd. (2011)’nin sonuglandirdigt TUBITAK projesinde ise, Tiirkiye’deki 14
farkli dogal populasyondan (Antalya-Kumluca, Antalya-Aksu, Antalya-Termesos,
Antalya-Kemer, Adana, Mugla, Aydin, Canakkale, Zonguldak, Ordu, Rize, Ankara,
Eskisehir ve Bursa) ve 4 adet de ticari firma populasyonundan toplanan toplam 863 adet
B. terrestris is¢i ar1 Orneginde on mikrosatelit marker kullanilarak B. terrestris
populasyonlarinin genetik yapisinin tanimlanmasi ve ticari populasyonlardan dogal
populasyonlara gen akisinin olup olmadigmin tespit edilmesi amaglanmistir. Ticari
firma kolonilerinden ve dogadan toplanan 6rneklerin DNA analizi, incelenen her iki
grubun da ortak atalardan tiiredigini ve B. t. dalmatinus alttiiriine ait olduklarini
gostermistir. Ancak farkli yiikselti ve alanlardan toplanan B. terrestris 6rneklerinde
ekotip diizeyinde tanimlama yapmak miimkiin olmamigtir. Son olarak da mtDNA gen
bolgelerindeki  varyasyonlardan yararlanilarak ticari ve dogal B. terrestris
populasyonlariin genetik yapilarinin degerlendirildigi yiiksek lisans tez ¢aligmasinda,
Tasbas (2017) dogal alanlardan, seracilik faaliyetlerinin yogun yapildigi alanlardan,
seralarin yakin ¢evresinden ve ticari liretim yapan 5 firmadan, 30’ar adet is¢i ar1 6rnegi
toplamistir.  Orneklerin DNA izolasyonlar1 yapilmis ve COIb ve Cytb gen bolgeleri
PCR ile cogaltilmistir. Ardindan her bir DNA 06rneginin sekansi yaptirilarak, SNP
haplotipler belirlenmistir. Haplotip verilerine gore yapilan varyans analizleri B.
terrestris populasyonlarinin birbirlerine olduk¢a benzer oldugunu gostermistir
Populasyonlar aras1 farklilik populasyonlar i¢i farkliliga goére daha diisiik bulunmustur.
Bu durum da populasyonlarin ortak atadan gelme ihtimalinin yiiksek oldugunu isaret
etmektedir. Filogenetik iligkileri gosteren dendogramlara dayanilarak, dogal
populasyonlar ile ticari firmalar ve sera bolgelerindeki populasyonlarin farkli dallarda
kiimelendigi bildirilmistir.

Bombus arilari, diinya genelinde en iyi orneklenen bocek gruplarindan birisi
olmasina karsin (Williams 1998) morfolojik 6zellikleri alisilmadik bir sekilde benzerlik
gostermektedir. Bombus arilarinda tiir ve alttiirlerin tanimlanmasi, ayirt edici morfolojik
karakterlerin eksikligi ve kil rengi desenlerindeki degiskenlik nedeniyle genellikle
zordur (Michener 2007; Williams 2007). Bu nedenle, bombus arilarmin alttiir ve ekotip
diizeyindeki tanimlamalarinda yalnizca morfolojik o6zellikleri kullanmak yeterli
olmamaktadir. Tiirlerin tamimlanmasi, tirler arasi ve tiir i¢i farkliliklarin
belirlenmesinde son yillarda basvurulan en etkin yontemlerden birisi mikrosatelit
markerler, bir digeri ise mtDNA gen bdlgelerinden yararlanmaktir. Her iki yontem de
olduk¢a duyarlidir ve bombus tiir ve alttiirlerinin tanimlanmasinda yaygin olarak
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kullanilmaktadir. Bu tez ¢alismasinda, oOrneklenen B. terrestris populasyonlarini
birbirinden ayirmak ve genetik yapilarin1 belirlemek i¢in dnceki ¢alismalarda (Estoup
vd. 1995, 1996; Funk vd. 2006; Stolle vd. 2009) yaygin olarak kullanilan 20 adet
polimorfik lokus (BT10, B11, B96, B100, B, B118, B119, B124, B126, BT26, BT28,
B132, BTO06, BT09, BT20, BTMS0033, BTMS0119, BTMS0131, BTMSO0082,
BTMS0124 ve BTMS0045 markerleri) kullamlmigtir. Ozellikle, mtDNA barkodu
morfolojik ozelliklere dayali giincel ve geleneksel yontemleri desteklemek igin
onerilmistir (Hebert vd. 2004). Genel olarak hayvanlar icin, bu yontem mitokondriyal
gen sitokrom C oksidaz I (COI) bélgesinin dizilimine dayanmaktadir. Yakin tarihli
calismalar, Bombus cinsi de dahil olmak {izere ¢ok ¢esitli taksonlarin tanimlanmasinda
bu molekiiler yontemi basarili bir sekilde kullanmigtir (Murray vd. 2008; Williams
2011; Williams vd. 2012a). Sunulan bu arastirmada, yukarida belirtilen mikrosatelit
markerlere ilave olarak, onceki arastirmalarda yaygin ve basarili bir sekilde kullanilan
ve alttiir seviyesinde ayrim yapilmasina imkan taniyabilen cytb gen bolgesi icin CB1-
CB2 primerleri ve COI gen bolgesi i¢in HCO2198-LCO1490 primerleri kullanilmistir.

Yukarida o6zetlenen ¢alismalarin tamaminda dogal ve ticari B. terrestris
populasyonlarinin genetik yapilari tanimlanmistir. Ancak ticari ve dogal populasyonlar
arasinda onemli bir genetik farklilik saptanamamis ve tek basina mikrosatelitler ya da
mtDNA yetersiz bulunmustur. Gergeklestirilen bu doktora tezinde Tiirkiye’de ticari
uretilen B. terrestris populasyonlar1 ile seralara yakin ve uzak alanlardaki dogal B.
terrestris populasyonlarinda genetik yapi, ¢esitlilik ve farklilagma mikrosatelit
markerler ve mtDNA gen bdlgesindeki varyasyonlardan yararlanilarak incelenmistir.
Ayrica bu ¢aligmadan elde edilen sonuglar ayni bolgelerde daha 6nce yapilan ¢aligmalar
ile karsilagtirilmistir. Bu sayede gerek iilkemiz gerekse diinya i¢in Oonemli olan ve
tizerinde ¢ok yogun tartismalarin yapildigi B. terrestris tiiriiniin yayilma potansiyelleri,
yerel populasyonlarin yok olma tehlikeleri hakkinda bilimsel verilere ulasilmasi
amaclanmistir.
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2. KAYNAK TARAMASI
2.1. Bombus terrestris Arisinin Genel Ozellikleri

Bombus arilart zar kanathilar (Hymenoptera) sinifi, Apidae familyasi ve
Bombinae alt familyas1 i¢ginde 6nemli bir grubu olusturmaktadir. Diinya {lizerinde 239
bombus tiirii saptanmistir. Almanya’da 36, Ingiltere’de 25, Kuzey Amerika’da 30
(Williams 1998; Benton 2000; Michener 2007; Cameron 2007; Rasmont vd. 2008),
Tiirkiye’de ise 47 bombus tiirii tanimlanmstir. (Ozbek 1983, 1990, 1997; Aytekin 2001;
Rasmont vd. 2009). Bombus arilar1 iginde B. terrestris, B. lucorum, B. ignitus, B.
impatiens ve B. occidentalis’in Kitlesel olarak ticari yetistiriciligi yapilmaktadir. Bu
tiirlerin iginde ticari yetistiriciligi en ¢ok yapilan, dogada en yaygin goriilen ve lizerinde
en fazla bilimsel ¢alisma yapilan tiir ise B. terrestris’tir. Dogal olarak Avrasya’da
koloni olusturan B. terrestris aris1 biitiin kita Avrupa’da, kuzeyde Iskogya’ya ve
Iskandinavya’nin giineyine kadar (58 °N) giineyde ise Akdeniz’in giineyi, Italya, Malta,
Tiirkiye ve Ispanya’ya kadar (28-37 °S) genis bir alana yayilmustir. Kuzey Afrika ve
Atlantik adalarinda da koloni olusturdugu bilinmektedir (Wildmer vd. 1998; Goka vd.
2001; Hingston vd. 2002).

B. terrestris dogada en erken goriilen ve koloni populasyonu en biiyiikk Aari
tiriidiir. Yaklasik olarak ana aris1 20-22 mm, is¢i arist 11-17 mm, erkek aris1 ise 14-16
mm uzunlugundadir. Bu ar1 biiylik toprak aris1 olarak bilinir ve kisa dilli bombus arilar
icinde yer almaktadir. Genel olarak siyah tliylii viicutlarinin karin kismiin ikinci
bolmesinde ve gogiis kisminda bulunan portakal sarisi renkte bantlarla ve is¢i arida
beyaz ana arida devetiiyli renkli kuyruk yapisiyla karakterize olmuslardir. Ancak alttiir
ve ekotip diizeyinde renk yapisinda farkliliklar goriilmektedir. Yasam dongtisii ve dis
goriiniimii bakimindan B. terrestris’e en yakin tiir B. lucorum‘dur. B. lucorum da renkli
halkalar daha solgun ve limon saris1 renkte, kuyruk beyaz ve erkek arilarin yiizlerinde
sar1 tiiyler bulunmaktadir. B. lucorum 'da karindaki siyah tiiylerle beyaz kuyruk arasinda
keskin bir sinir, B. terrestris’de ise kahverengimsi bir gecit tabakasi bulunmaktadir
(Benton 2000).

B. terrestris tiiriniin dogal olarak ¢ok genis bir cografyada bulunmasi, biiyiik
olceklerde kitlesel olarak iiretilmesi, bircok iilkede tozlasma amaciyla kullanilmasi ve
molekiiler tekniklerdeki gelismeler alttiirlerine yonelik ¢alismalart hizlandirmistir. Bu
tiriin B. t. dalmatinus (Balkanlar, Tiirkiye ve Asya), B. t. terrestris (Orta ve Bati
Avrupa), B. t. audax (Ingiltere), B. t. lusitanicus (ispanya), B. t. canariensis (Kanarya
Adalar), B. t. africanus (Kuzey Afrika), B. t. xanthopus (Korsika Adasi), B. t. sassaricus
(Sardunya Adas1) ve B. t. calabricus (Sicilya-Italya) olmak iizere ¢ok sayida alttiirii
tanimlanmistir (Velthuis ve Doorn 2006; Rasmont vd. 2008). Bu alttiirlerden B. t.
canariensis, xanthopus ve sassaricus’ un daha saldirgan, sassaricus, lusitanicus ve
dalmatinus’ un daha bliylik koloni olusturma canariensis’in ise daha hizli nektar
toplama 6zelliginin oldugu bildirilmektedir. Bu alttiirlerden birgogu ticari tiretimin ilk
yillarinda kullanilmistir. Ancak, Tiirkiye faunasinda yaygin olarak bulunan B. t.
dalmatinus alttiirii koloni olusturma oranmin yiiksek, koloni populasyonunun daha
biiyilk olmas1 gibi ticari yetistiricilik agisindan {stiin 6zelliklere sahip oldugu
anlasildiktan sonra kitlesel {iretim i¢in en ¢ok tercih edilen alttiir olmustur (Chittka vd.
2004; Ings vd. 2005; Velthuis ve Doorn 2006; Rasmont vd. 2008). Bu alttiir Giineydogu
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Fransa, Kuzey Italya, Balkan Yarimadalari, Tiirkiye ve Kuzey Iran’da dogal olarak
bulunmakta ve populasyon olusturmaktadir (Rasmont vd. 2008).

Tiirkiye’de muhtemelen birka¢ alttiir ve ekotip bulunmaktadir. Alttiirlerin
bircogu arasinda kesin sinirlarin olmadigi ve alttlirler arasinda melezlenmis, gegis
formlarmin da oldugu tahmin edilmektedir. Akdeniz ve Ege Bolgesi sahil kesiminde
yapilan bir c¢aligmada, toplanan B. terrestris arilar1 B. t. dalmatinus olarak
tanimlanmigken (Yeninar vd. 2000), baska bir ¢calismada Dogu Akdeniz Bolgesi’nden
(Adana, Hatay, Mersin) toplanan B. terrestris arilari1 B. t. lucoformis olarak
tanimlanmistir (Aslan ve Sekeroglu 1996). Trakya ve Bati Anadolu’da B. t. dalmatinus
ve Gliney Anadolu’da B. t. lucoformis olmak iizere muhtemelen Tiirkiye’de iki alttiir
bulundugu ancak bu iki alttiirii taksonomik olarak ayirmanin ve kesin yayilma sinirlarini
belirlemenin de kolay olmadig: bildirilmistir (Ozbek 1997).

2.2. Bombus terrestris’in Dogal Yasam Dongiisii

Toprak altinda koloni olusturan Bombus terrestris arilarinda koloni yasami
stirekli degil bir donemle sinirlidir. Bombus arilar1 da bal arilar1 gibi ana, erkek ve isci
aridan olusan koloni diizeni i¢inde yasarlar ve kendi aralarinda isbdliimii yapmalari
nedeniyle sosyal bocekler i¢cinde yer alirlar. Bombus tiirlerinde biiyiik 6l¢lide benzer bir
koloni yasam dongiisii gozlenmektedir (Sekil 2.1). Sonbaharda ¢iftlesen ve yuvayi terk
eden ana arilarin her biri toprak altina girerek ilkbahara kadar hareketsiz bir sekilde
diyapoz (fizyolojik uyku donemi) olarak adlandirilan siireci gecirirler. ilkbaharda
havalarin 1sinmasi ile ana ar1 uyanir ve toprak altindaki kiglama yerinden c¢iktiktan sonra
ilk birkac hafta ¢icekleri ziyaret ederek polen ve nektarla beslenir ve koloniyi kurmak
icin uygun bir yer arar. Ana ar1 genellikle yuva yeri olarak terk edilmis fare ya da diger
kiiclik memeli yuvalarini tercih eder. Ana ar yeterli polen topladiginda yumurta gozii
yaparak yi1gin halinde yumurtlar. Yigin i¢indeki yumurta sayisi tiirden tiire ve aymi tiir
icinde ana aridan ana ariya degismektedir. B. terrestris ‘in ilk yumurta kiimelerinde 3-15
adet arasinda yumurta bulunabilmektedir. Larvalar yumurtadan ¢iktiktan sonra ana ar1
tarafindan bal ve polen karigimi bir gidayla beslenirler. Beslenmesi tamamlanan larva
koza orer ve pupa devresine girer. Ana ar1 bu pupalar iizerine ikinci yumurta kiimesini
yumurtlar. (Prys-Jones ve Corbert 1991; Gencer vd. 1998; Kearns ve Thomson 2001).

Sekil 2. 1. Bombus arisinin dogal yasam dongiisiiniin sematik gosterimi (Anonim 1).
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Yuvadaki ilk yumurta kiimesinde genellikle is¢i arilar yetistirilir. Isci arilar
¢iktiktan birkag giin sonra yiyecek toplamaya baslarlar. ikinci yumurta kiimesindeki
larvalarin bakim ve beslenmesini bu is¢i arilar yaparlar. Kolonide ilk is¢i arilar ¢iktiktan
sonra ana arinin yumurtlama hizi ve bir géze yumurtladigi yumurta sayisi artar ve
bunun sonucu kolonideki ig¢i ar1 sayis1 da artar. Genellikle koloni gelisimi zirveye
ulastigi zaman ana ve erkek arilar iretilmeye baslanir. B. terrestris kolonilerinde ana
arillar ortalama 6,1+0,4 giin erkek arilar ise 12,1+1,3 giinde ¢iftlesme olgunluguna
gelmektedirler (Tasei vd. 1998). Bombus kolonilerinde erkek arilar 2-4 giinliik yasta
yuvadan ayrilirlar ve geri donmezler. Yasamlarinin geri kalan kismini yuva disinda
gecirirler. Geng ana arilar ise bir iki hafta yuvada kalirlar ve kolonide besin yetersizse
tarlacilik faaliyetinde bulunurlar. Ana arilar erkek arilarla gilinesli bir giinde kovan
disinda ciftlesirler. Ancak bombus arilari bal arilarinin aksine kapali ortamda da
ciftlesebilmektedirler. Koloni yasaminin sonlarina dogru yash is¢i arilar 61diigi icin
populasyon stirekli azalmaktadir. Geng¢ ana arilar ¢iftlestikten ve viicutlarinda yag
dokusu gelisimini tamamladiktan sonra kislama yeri bulmak i¢in yuvadan ayrilirlar.
Yuvada ¢ok az sayida is¢i ar1 ve yaslt ana ar1 kalir. Bir siire sonra bu bireylerde oliir ve
koloni yasami sona erer. Boylece koloni yasami bir mevsimle sinirlanmis olur (Sekil
2.1).

Yukarda ¢ok kisa ve basit olarak agiklanan bu dongii aslinda, tiirlere ve arilarin
yasadigi ¢evre kosullarina gore degisen karmasik bir siirectir (Heinrich 1979). Cevresel
faktorler bombus arilarinin  dogal yasam alanlarinda yararlandiklar: bitkilerin
ciceklenme zamanlar1 ve diger ekolojik faktorleri de igermektedir. Kuzey Avrupa’da
ana arilar toprak sicakligi 5 ‘C‘nin altma diistiigiinde diyapoz siirecine girmekte ve
ilkbaharda (Mart-Mayis) toprak sicakligi 6-7 ‘C oldugunda diyapozdan ¢ikmaktadirlar.
B. terrestris arilar1 3-8 ay arasinda degisen siireyle diyapozda kalabilmektedirler. Yeni
Zellanda gibi daha sicak bolgelerde 3-4 ay diyapozda kalan arilar Kuzey Avrupa gibi
soguk bolgelerde 6-8 ay diyapozda kalabilmektedir. Ayrica iliman ve nemli iklim
bolgelerinde yilda iki generasyonun da olabilecegi belirtilmektedir (Beekman vd. 1998).
Tiirkiye florasinda yasayan B. terrestris kolonilerinin yasam dongiilerinde de ¢ok biiyiik
varyasyon gozlenmektedir. Ege ve Akdeniz sahil kesiminde dogal yasam alanlarinda
Ekim-Aralik aylarinda diyapozdan ¢ikan B. terrestris ana arilari i¢ bolgelerde Subat-
Mayis aylarinda ¢ikmaktadir.

Ticari firmalar; ana arilardan koloni olusturma, kolonilerden ana ar1 ve erkek ari
yetistirme, ciftlestirme, ¢iftlesmis ana arilarin diyapoz donemini kontrol etme ve
diyapozdan ¢ikan ana arilarin koloni olusturmasini saglamak gibi bombus arilarinin tim
yasam evrelerini kontrollii kosullarda denetim altina alarak yil boyu kitlesel {iretimi
gerceklestirmektedirler (Hughes 1996). Bu evrelerin her asamasinda kayiplar
yasanmaktadir. Ayrica bombus kolonilerinde iiretilen is¢i ari, ana ar1 ve erkek ari
sayilar1 ve ana ve erkek arilarin {iretim zamanlar1 bakimindan da 6énemli farkliliklar
gozlenmektedir (Duchateau ve Velthuis 1988; Pry-Jones ve Corbet 1991). Genel olarak
kolonideki is¢i ar1 kadrosu en {ist noktaya ulastigr zaman erkek ve ana ar1 liretilmesine
karsin koloni gelisiminin baslangicinda da ana ve erkek ari liretilebilmektedir. Bazi
koloniler sadece erkek ya da ana ar1 liretirken, bazilar1i hem ana ar1 hem de erkek ar
iiretebilmektedir. Yuvadaki ar1 yogunlugu, isci ari/larva orani, hastalik ve zararlilar,
yuva i¢i ve dis1 ¢evre kosullari, besin miktar1 ve kalitesi, kurucu ana armin niteligi,
uygulanan diyapoz yontemi gibi bir¢ok faktoriin koloni olusturma oranini ve kolonilerin
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ana ve erkek ar1 yetistirme zamani ve miktarmi etkiledigi tahmin edilmektedir
(Duchateau ve Velthuis 1988; Gosterit ve Giirel 2005). Diyapozun kontrolii ile ilgili
olarak seleksiyon, ana arilara CO2 uygulamasi ve soguk ortamda bekletme gibi
yontemler uygulanmaktadir. Ticari firmalar kisa siireli (1-4 ay) soguk ortamda (0-5 "C)
bekletme ve CO> uygulamasi ile bu siireci kontrol etmektedirler (Beekman vd. 1998;
Giirel vd. 2001b). Yiiksek koloni olusturma, hizli koloni gelisimi, kalabalik is¢i ar
populasyonu ve koloni yasaminin sonuna dogru ana ve erkek ari {iiretimi ticari
yetistiricilikte aranilan en 6nemli 6zelliklerdir. Az sayida firma tarafindan dogaya bagh
kalmadan y1l boyu kitlesel iiretimleri yapilan bombus arilarinin kitlesel yetistiriciligi ile
ilgili ayrintili bilgiler de ticari kaygilardan dolay1r tam olarak agiklanmamaktadir.
Seralarda kullanilan bir kolonide saglikli bir ana ar1, 50-60 adet is¢i ar1 ve agik-kapali
yavru alant olmasi tozlasma amaciyla kullanmak i¢in yeterli olmaktadir. Bir koloni
tozlasmada kullanilan bitkiye gére 1500-2000 m? sera alaninda yaklasik 45 giin siire ile
kullanilabilmektedir. Bu siirenin sonunda yuvada is¢i ar1 iiretimi sona erdigi, ana ari
ve/veya erkek ar1 liretimi bagladigi i¢in diger bir ifade ile koloni yasami sona yaklastig
icin seradaki koloninin yenilenmesi gerekmektedir. (Duchateau ve Velthuis 1988,
Velthuis ve Van Doorn 2006).

2.3. Bombus terrestris’in Ekonomik Onemi ve Seracilik Sekoriinde Kullanimi

Bombus arilar1 iri ve tiiylii viicutlari, yiiksek tarlacilik kapasiteleri, diisiik
sicaklik ve 151k yogunlugunda ¢alisabilmeleri, daha sakin olmalar1 ve sera disina daha az
cikma egilimi gostermeleri gibi 6zellikleri nedeniyle ortii alt yetistiricilikte bal arilarina
gore daha basarili olmuslardir ve tozlasma amaciyla ortii alt1 yetistiricilikte kullanimlar
giderek yayginlagmaktadir (Goodwin ve Steiner 1997; Williams 1998; Benton 2000).
Bombus arilarinin tozlastirict olarak 6nemleri 1900°li yillarin basinda anlasilmis ve
bircok yem bitkisi tohumunun tiretiminde bombus arilar1 kullanilmistir. Ancak bombus
arilarinin kitlesel tiretimi, domates seralarinda tozlagma amaciyla kullanilan mekanik
yontemler ve bitki gelisimini diizenleyici maddeler yerine bombus arilarinin
kullanilabilecegi anlasildiktan  sonra, 1980’li yilarin sonlarinda  Avrupa’da
gerceklesmistir (Hughes 1996). Hollanda ve Belgika’da iki firma tarafindan 1987
yilinda kitlesel iiretimi basarilan ve baslangigta yalniz bu iilkelerde tozlagsma amaciyla
kullanilan B. terrestris giiniimiizde de az sayida firma tarafindan tretilmesine karsin
Avustralya ve Kuzey Amerika disinda biitiin diinyada kullanilmaya baslanmistir (Goka
1998; Wildmer vd. 1998; Hingston vd. 2002).

Diinya’da yilda iki milyon adetten fazla ticari iretilmis B. terrestris kolonisi
tozlagma amaciyla kullanilmaktadir (Velthuis ve Van Doorn 2006; Lecocq vd. 2016). B.
terrestris kolonileri domates, biber, patlican, kavun, karpuz, kabak, cilek, kiraz,
avokado, kivi, aygicegi, yonca, lcgiil gibi bircok Kkiiltiir bitkisinin tozlasmasinda
kullanilabilmesine karsin ticari iiretilen kolonilerin %95°i diinyada ve Tiirkiye’de ortii
alt1 domates yetistiriciliginde kullanilmaktadir. Sera i¢i kosullara iyi uyum saglayan ve
domates bitkisinde etkin tozlasma yapan bombus arilarmin kullanilmasi ile meyve
baglama orani, meyve iriligi, meyvedeki tohum sayist ve bir drneklilik gibi meyve
ozelliklerinde iyilesmeler olmakta, elde edilen iiriinlerin hem miktar1 hem de kalitesi
artmakta ve lrlinler daha yiiksek fiyatla satilabilmektedir (Fisher ve Pomeroy 1989;
Eijende 1994; Girel vd. 1998; Girel vd. 1999). Ayrica B. terrestris arisi
kullanilmastyla birlikte seralarda kullanilan zirai ilaglara sinirlama getirilmekte, hormon
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olarak bilinen bitki gelisimini diizenleyici madde kullanimindan kaynaklanan kalite ile
ilgili sorunlar da ortadan kalkmakta ve daha saglikli {iretim yapilmaktadir. Tozlagsmanin
tamamen arilar tarafindan saglanmasi nedeniyle is¢ilik i¢in harcanan zaman ve
masraflar da en aza indirilebilmektedir.

Bombus arilari, lilkemiz bilim insanlarinin giindemine 1989-1992 yillarinda Ege
Bolgesi’nden binlerce B. terrestris ana ar1 ve yuvasiin dogadan toplatilarak yurt disina
gotiiriilmesi ile gelmistir (Ozbek 1991; Ruijter 1997). Akrabalig: 6nlemek, kan tazeleme
yapmak ve kontrollii yetistirmeye oranla daha ekonomik olmasi nedeni ile baz1 yabanci
firmalar dogadan ar1 toplatmistir. Bu uygulama ile B. terrestris dogal populasyonlarinin
azalacagr ve boylece bir¢ok bitkide tozlagsma yetersizligi ve verim kaybi olacagi
diisiiniilmiis ve Gida Tarim ve Hayvancilik Bakanligi dogadan ar1 yuvalarinin
sokiilmesini ve ana arilarin toplanmasint yasaklamistir. Tiirkiye onemli bir seracilik
iilkesi oldugu icin bombus arilarinin seracilik sektoriinde kullanilma olanaklari
arastirilmis ve birkac yil siiren tanitim ¢aligsmalarindan sonra birgok iilkeyle es zamanl
olarak Tiirkiye’de de bombus arilar1 tozlasma amaciyla kullanilmaya baslanmistir.
Tirkiye’deki baz1 firmalar Hollanda ve Belgika’da bombus arilarini iireten firmalarla
isbirligi yaparak bombus kolonilerini ithal etmeye baslamislardir. Gida Tarim ve
Hayvancilik Bakanligi firmalara sinirli ithalat izni vermis ve bombus kolonilerinin kisa
zaman ig¢inde iilkemizde de iiretilmesini talep etmistir (Gtlirel 1999). Koloni ithalatina
sinirlama getirilmesi, bombus arilarina olan talebin siirekli artmasi ve maliyetlerin
yiiksekligi yabanci ortaklarin Tiirkiye’de yatirim yapmasini hizlandirmis ve firmalar
koloni yerine yurt disindaki ortaklarindan ana ar1 alarak Tiirkiye’deki isletmelerinde
koloni iiretmeye baslamislardir. Daha sonra firmalar ana ar1 {iretimini de Tiirkiye’de
yapmak i¢in gerekli yatirimlar1 baslatmislardir. Son yillarda, bu firmalar gerekli
yatirimlar1 yaparak ana ar1 iiretimi de olmak lizere yetistiricilikteki biitiin asamalari
Tirkiye’de gerceklestirerek seracilik sektoriiniin tozlasmadaki bombus arisi talebini
karsilamakta ve iilke tarimina 6nemli katkilarda bulunmaktadirlar (Giirel ve Gosterit
2007).

Tiirkiye’de ticari B. terrestris kolonilerinin domates seralarinda tozlasma
amaciyla kullanimma 1997-1998 yillarinda baglanmistir ve 1500-2000 dekar sera
alaninda 3500-4000 adet koloni kullanilmustir. Ortii alt1 yetistiriciligin yogun olarak
yapildig1 bolgelerde ve 6zellikle Akdeniz sahil bolgesinde B. terrestris arisina olan talep
yildan yila 6nemli artis gostermis; 2008-2009 sera tiretim doneminde 50 bin dekar sera
alaninda yaklasik 100 bin adet ticari iiretilmis bombus kolonisi kullanilmis, bu degerler
2016-2017 sera iiretim doneminde ise 125 bin dekar sera alanina ve 250 bin adet
koloniye ulasmustir (Giirel ve Gosterit 2007; Giirel vd. 2017). Son yillarda seracilik
faaliyetlerinin artmasi, ticari rekabetten dolayr bombus kolonilerinin fiyatindaki diisiis,
tiiketicinin arili domatese olan ilgisi, Gida Tarim ve Hayvancilik Bakanligi’nin bombus
arist kullanan ortii alt1 tireticilerine verdigi destek gibi sebeplerden dolayr bombus arisi
kullanimina olan talep artmis ve cift¢ilerin ar1 kullanimini tam olarak benimsemesinde
etkili olmustur (Gosterit ve Giirel 2014).

2.4. Mikrosatelit Markerler
Mikrosatelitler tiim Okaryotik genomda intron ve ekzon bdlgelerinde

bulunabilen, genellikle 1-6 b¢ uzunlugunda, degisken sayilarda tekrar eden kisa DNA
pargalaridir. Tim genomun %3’nii olusturan ve genellikle mono (tekli), di (ikili), tri
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(Gglit), tetra (dortlii), penta (besli) ya da hekza (altili) seklinde tekrar eden
niikleotidlerden olusan tekrar birimlerdir. Tekrar birimlerinin sagindaki ve solundaki
bolgelere flanking bolgesi denilmektedir. Mikrosatelit polimorfizmini belirlemek i¢in
tekrar bolgesinin PCR ile ¢cogaltilmasinda flanking bolgesinin bilinmesi ve bu bolgelere
uygun primer sentezlenmesi gerekmektedir (Arif vd. 2010; Klug vd. 2011; Abdul-
Muneer 2014). Mikrosatelitler tekrar sayilarindaki farkliliklar nedeniyle oldukga
polimorfiktir. Bu polimorfizmin kaynagi ise, mikrosatelit bdlgelerindeki yiiksek
mutasyon oranidir. Mikrosatelitlerde her generasyonda lokus basina mutasyon orani 10
3.10* arasinda degismektedir. Iki 6nemli olaym mutasyon olusumuna yol agtig1
bildirilmistir. Bunlardan birincisi, krossing-over sirasinda esit olmayan parca degisimi
sonucu olusan yeni kombinasyonlar (Sekil 2.2) digeri ise, replikasyon sirasindaki DNA
eksen kaymasi (slippage) ya da diger bir ismi ile replikasyon kaymasidir (Sekil 2.3).
Mikrosatelit mutasyonlarinin meydana gelmesinde slippage mekanizmasinin esit
olmayan parca degisimine gore daha etkili oldugu diisiiniilmektedir (Beuzen vd. 2000;
Schlotterer ve Harr 2001; Joukhadar ve Jighly 2012).

Homolog
kromozomlar
AN A
ata bl 8
olmayan
par¢a
o ped degigimi s
— o ——
/\/ \./

Sekil 2. 2. Homolog kromozomlar arasinda esit olmayan parca degisimi (Jain vd. 2014)

Replikasyon kaymasi DNA’nin replikasyonu sirasinda DNA iplik¢iklerinin
ayrilmasindan sonra yeni zincirin sentezlenmesi esnasinda mikrosatelitlerin tekrarh
yapisindan dolay1 tekrar bolgelerini igeren kisimlarin yanlishikla esleserek bir ilmik
yapist olusturmasidir. DNA polimeraz enzimi bu ilmik yapisindaki niikleotidleri
goremediginden yeni zincirde bir delesyon olugsmaktadir. Bu nedenle olusan yeni DNA
iplik¢iginde kalip DNA’ya gore bir ya da birkag tekrar motifi eksilir. Ancak bu
durumun terside meydana gelebilir. DNA polimeraz kalip zincirde bulunmayan
niikleotidleri tekrar tekrar yerlestirerek yeni sentezlenen zincirde eslesmeyen ilmik
olusturacak sekilde bir ya da daha fazla sayida niikleotidin insersiyonuna neden olabilir.
Bu durumda yeni sentezlenen DNA zincirinde bir ya da birka¢ tekrar motifi fazla
olabilir. Ozetle, DNA replikasyonu tamamlandiginda yeni olusan DNA iplik¢iginde
kayiplar ya da artiglar olabilir. Mikrosatelit lokuslarda replikasyon kaymasimin yogun
olmasimin nedeni tekrar bolgelerinin dogasindan ve DNA polimeraz enziminin
aktivitesinin zayif olmasindan kaynaklidir. Normalde DNA replikasyonu sirasindaki
yanlis eslesmeler DNA polimerazin hata okuma yetenegi sayesinde yanlis eslesme tamir
mekanizmalar1 tarafindan diizenlenir. Ancak bu durumda bile kii¢iik bir kistm mutasyon
olarak kalabilir (Ellegren 2004; Klug vd. 2011).
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Sekil 2. 3. Replikasyon kaymasi ile mikrosatelit mutasyon modeli (Ellegren 2000)

Mikrosatelit marker yontemi ¢alisilmak istenilen lokusta tekrar birimlerini igeren
bolgenin PCR ile ¢ogaltilmasi, daha sonra bu ¢ogaltilan PCR iiriinlerinin elektroforetik
olarak ayrilmasidir. PCR ile c¢ogaltilan tekrar birimlerinin biytkliiklerinin
belirlenmesinde ge¢mis yillarda ¢ogunlukla poliakrilamid jel kullanilirken (Andrew
Symons vd. 2000), giiniimiizde daha ¢ok kapiller sistemler tercih edilmektedir. Kapiller
sistemlerin maliyeti poliakrilamid jele gore yiiksektir. Ancak uygulamada sagladiklart
kolayliklar ve giivenilirliklerinin yiiksek olmast gibi nedenlerden otiirii tercih
edilmektedir. Yeni mikrosatelit lokuslarin belirlenmesinde primer dizayni igin tekrarl
bolgelerin sagindaki ve solundaki flanking bdélgelerinin bilinmesi zorunlulugu bir
dezavantajdir. Ama bu sorun DNA dizi analizi sayesinde ¢oziilmektedir.

Bombus arist ile ilgili genetik caligmalarda kullanilmak amaciyla ¢ok sayida
mikrosatelit marker gelistirilmistir. Estoup vd. (1993, 1995, 1996) tarafindan gelistirilen
13 adet mikrosatelit lokus (B10, B11, B96, B100, B101, B116, B118, B119, B121,
B124, B126, B131 ve B132) bombus tiirlerinin genetigi ile ilgili konularda yapilmis ¢ok
sayida ¢alismada yaygin olarak kullanilmistir. Bu lokuslara ilave olarak son yillarda
Funk vd. (2006) tarafindan gelistirilen 44 mikrosatelit lokusun B. terrestris tiirii i¢in
yikksek derecede polimorfizm gosterdigi saptanmistir. Buna karsin haritalama
caligmalar1 i¢in genom i¢inde daha yogun tekrarlanabilir marker dizilerinin olmasi
istenmektedir. Bu nedenle Stolle vd. (2009) hem haritalama hem de populasyon genetigi
calismalarint daha giivenilir kilmak i¢in B. terrestris tiiriinde polimorfik olan 123 yeni
mikrosatelit lokus saptamislardir. Bu lokuslardan 34 adedi B. terrestris disindaki 9
bombus tiirii i¢in de test edilmis ve bunlardan 25 tanesi en az bir tiirde polimorfizm
gostermistir. Kisacasi, molekiiler araglarin tercihleri zamanla degisse de, mikrosatelitler
genetik varyasyonun belirlenmesi igin se¢ilen dnemli markerlerden biri haline gelmistir.
Genomda bol bulunmalari, diisiitk maliyetli olmalari, tiirler arast kullanilabilmeleri ve
genetik analizlerin ¢oguna uygulanabilirligi gibi istiinliiklerinden dolayr oldukca
basarili bulunmustur (Sunnucks 2000).
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2.5. Mitokondriyal Genomun (mtDNA) Yapisi ve mtDNA Markerler

Mitokondri ¢ok sayida enzimi sentezleyebilen, kendine 6zgii DNA molekiilii ve
ribozomu olan ¢ift hiicre membranina sahip ve Okaryotik hiicrelerin enerji liretim
gorevini Ustlenen bir organeldir (Boore 1999). Sayilari enerji ihtiyacina gore, hiicreden
hiicreye degisen mitokondriler, 1-7 mikrometre uzunlugunda, ¢ubuk seklinde ve 2-3
mikrometre capinda yapilardir. Birgok hiicrede sayilar1 200-400 arasinda iken, kas ve
sperm hiicresi gibi enerji ihtiyaci fazla hiicrelerde sayilari milyonlar1 bulmaktadir (Karol
vd. 2000; Kobilinsky 2005). Mitokondriyal proteinlerin %2'si mitokondriyal genom
tarafindan sentezlenirken, %98'i niikleer gen tarafindan sentezlenerek, mitokondriye
taginmaktadir. Hayvan mtDNA‘s1 16.569 baz ¢ifti igeren kiigiik, ¢ift zincirli, dairesel bir
molekiildiir ve 2 adet ribozomal RNA geni (16S ve 12S rRNA ), 22 adet transfer RNA
geni ve 13 adet protein geni olmak iizere toplam 37 gen igermektedir. Ayrica
kodlanmamis bir bdolgesi vardir. Bu bolge ‘A+T’ce zengin kontrol bolgesi olup,
replikasyon ve transkripsiyondan sorumludur (Sekil 2.4.).

NOS

EE—Co ,

: ATPanet
CON  ATPaxen

Sekil 2. 4. mtDNA’nin yapis1 (Matsuda vd. 2007).

MtDNA kendini yar1 korunumlu (semikonservatif) olarak eslemektedir ve
hiicrenin bir organeli olmasina ragmen yar1 otomatik bir genetik sistemi bulunmaktadir
(Klug vd. 2011). Mitokondrinin kendi replikasyonunu gerceklestirecek DNA polimeraz
enzimi (mtDNA polimeraz) mevcuttur. mtDNA’da genel olarak rekombinasyon
goriilmedigi i¢in tek bir lokus gibi (haploid) kabul edilmektedir ve mutasyonla
degisimlerin olusmas1 disinda generasyonlar boyunca degismeden kalmaktadir
(Carrecado vd. 2000; Dastan 2006). mtDNA, maternal kalitm (anne tarafindan
aktarilma) gostermektedir. Spermin stoplazma icermemesi ve mitokondrilerinin
fertilizasyona katilmayan kuyruk kisminda toplanmasi nedeniyle zigottaki mitokondriler
sadece yumurtaya aittir. Anne tiim c¢ocuklarma mtDNA’sin1 aktarirken, sadece kiz
cocuklar bunu ikinci kusaga aktarabilmektedir. Yani, annenin mtDNA’sinda var olan
polimorfizm ¢ocuklarina aynen aktarilmaktadir. Boylece, mtDNA'da meydana gelen
mutasyonlar ile bireyler ve tiirler arasindaki farkliliklarin takibi kolaylagsmaktadir. Hem
maternal kaliim gostermesi hem de rekombinasyon goriillmemesi nedeniyle mtDNA
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nesiller boyunca degismeden aktarilmaktadir ve bu Ozelliginden faydalanilarak
kimliklendirme, populasyon genetigi, filogenetik ¢aligmalar, tiir ici/tiirler aras1 genetik
benzerlik ve farkliliklarin ortaya ¢ikarilmasi yapilabilmektedir (Avise 2004; Kobilinsky
vd. 2005). Ozetle, bu ozelligi sayesinde antropolojik calismalarda, evrim ile ilgili
arastirmalarda, go¢ yollarinin belirlenmesinde 6nemli bir avantaja sahiptir.

MtDNA ¢ekirdek DNA’ya oranla 10 kat fazla mutasyon oran1 gostermektedir.
Mutasyon hizinin bu kadar yliksek olmasinin nedeni, mtDNA’da histon proteinleri
bulunmamasi nedeniyle kimyasal etmenlerden ¢ok daha fazla etkilenmesi, mtDNA nin
aerobik metabolizmas1 esnasinda olusan siiperoksit, hidroksi radikaller, hidrojen
peroksit gibi reaktif oksijen metabolitlerinin mtDNA'da hasara neden olup mutajenik
etki gostermesi ve mtDNA’nin ¢ekirdek DNA gibi etkin bir tamir sistemine sahip
olmamas: seklinde agiklanmaktadir (Citak 2000). Mitokondriyal genetik materyalin
daire seklinde olmas1 ve ikili sarmalda tek bir DNA molekiiliiniin bulunmasi nedeniyle
cekirdek DNA molekiiliinde homolog kromozomlar arasinda gergeklesen parca degisimi
meydana gelmemektedir. Bunun sonucunda dollerde yeni kombinasyonlar
olusmamaktadir. Déllerde yeni kombinasyonlarin olusmamasi, genetik markerlerin ¢ok
diisiik sikliklarda (2x108) gerceklesen mutasyona ugramasina sebep olmakta ve
markerlerin sabit kalmasini saglamaktadir (Ozdil 2007). Mutasyon sikhiginin diisiik
oldugu mtDNA molekiiliinde meydana gelen genetik varyasyonun sebepleri niikleotid
eksilmesi (deletion), niikleotid eklenmesi (insertion), niikleotid doniisiimleri
(substitution) ve belirli gen bolgelerinde DNA parcalarinin farkli uzunluklarda olmasi
olarak 6zetlenebilir (Moritz vd. 1986; Solignac 1991). Genel olarak mtDNA markerleri;
anaya ait (maternal) kalitm modellerinin izlenmesi, alttiir igerisindeki haplotiplerin
belirlenmesi, populasyonlarin tanimlanmasi, populasyonlar igi/aras1 genetik varyasyon
diizeylerinin hesaplanmasi, populasyon ve ekotiplerin orjinlerinin belirlenmesi,
populasyonlar arasindaki gen akisi ve hibritlenme seviyelerinin tahmin edilmesi,
populasyonlarin cografi dagilimlarimin ortaya konmasi ve populasyonlarin genetik
benzerlik ve farkliliklarindan yararlanilarak filogenetik iliskilerin tespit edilmesi
caligmalarinda yaygin bir sekilde kullanilmaktadir. Bu 6zelliklerinden dolayr mtDNA
molekiilii fonksiyonel olarak yaklasik 37 gen, filogenetik olarak ise ¢ok sayida genin
var oldugu tek bir baglant1 grubundan meydana gelmis siipergen olarak tanimlanmistir
(Moritz vd. 1986).

MtDNA seviyesinde var olan genetik cesitlilikten yararlanilarak populasyonlarin
tanimlanmas1 amaciyla sitokrom oksidaz b (cytb), sitokrom oksidaz | (COIl), sitokrom
oksidaz 11 (COIll), COI-COII arasi intergenik bolge vb. gen bolgelerinde PCR-RFLP ve
dizi analizi markerleri gelistirilmistir. Belirlenen mtDNA PCR-RFLP markerlerinin
sayisinin az olmasina ragmen, Ozellikle ayni grup icinde yer alan tiirler arasindaki
evrimsel iligkilerin ortaya konulmasinda ve haplotiplerin belirlenmesinde etkin bir
sekilde kullanilmaktadir. COI bolgesi tRNALeu ve tRNATrp arasinda yer alan 1560 bg
uzunlugunda mitokondriyal solunumda elektron transferini saglayan enzimin
aretiminden sorumludur. Cytb bolgesi ise mitokondrinin solunum ile ilgili zincirinde
elektron iletiminden sorumlu, tRNASer ile ND6 genleri arasinda bulunan 1149 bg’lik
bir lokustur (Ozdil 2007). mtDNA COI gen bélgesi elektron transfer zincirinde gorevi
olmas1 nedeniyle yiiksek derecede korunmaktadir ve tarafsiz bir bolgedir. Bu sebeple,
COI gen bolgesi evrensellik gostermektedir. Béylece bu gen bolgesi referans alinarak
olusturulan  primerler, tiirlerin  ¢ogunlugunda DNA  barkodlama amaciyla
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kullanilabilmektedir. Ayrica COI gen bdlgesi, populasyon genetigi calismalarinda
genetik varyasyon ve farklilasma derecesinin Ol¢iimii ig¢in de marker olarak siklikla
kullanilmaktadir (Oksiiz 2014). MtDNA’min tamamu incelendiginde ayrim giiciiniin
artacagi bilinen bir gergektir. Ancak, mtDNA’nin tamaminin dizinlenmesi de pratik
olmadigindan ve uzun zaman aldigindan dolay: tercih edilmemektedir. Giinlimiizde,
mtDNA’nin ayrim giiclinii arttirmak amaciyla kodlayan ve kodlama yapmayan
bolgelerde tek niikleotid polimorfizmlerini (SNP) inceleyen yontemler gelistirilmeye
baslanmistir (Nilsson vd. 2008).

2.6. Mitokondriyal DNA Analizinde Kullanilan Yéntemler

2.6.1. Mitokondriyal DNA dizi analizi

DNA dizilemesinde farkli teknikler kullanilsa da siklikla kullanilan yontem
zincir sonlandirma yontemidir. Zincir sonlandirma prensibine dayali olan ve en fazla
tercih edilen teknik ise Sanger dideoksi yontemidir. Bu ydntem 1970’1i yillarda Ingiliz
bilim adami Frederick Sanger tarafindan gelistirilmistir. Sanger yonteminde, DNA
cesitli yontemler ile izole edilmekte, PCR ile ¢ogaltilmakta ve elektroforetik asamada
ayrim gerceklestirilerek genotip tayinine gidilmektedir. Dizi analizinde, PCR ile zincir
uzama reaksiyonu i¢in kalip olarak tek iplikli DNA, primer, DNA polimeraz, floresan
veya radyoaktif isaretli dNTP’ler (dATP, dCTP, dGTP, dTTP), PCR tamponu ve
degistirilmis dNTP’ler olan dANTP kullanilmaktadir. Zincir uzamasi sirasinda eger
uzayan zincire dNTP yerine ddNTP baglanirsa sentez durmaktadir. Ciinkii ddNTP’lerin
3" uglarinda —OH grubu bulunmamaktadir ve uzayan zincire bir sonraki niikleotid
eklenemediginden sentez sonlanmaktadir. Bu olay dort niikleotid i¢in farkl tiiplerde
gerceklestirilmektedir ve her tiipiin i¢inde farkli uzunluklarda ayn1 ddNTP ile sonlanan
zincirler meydana gelmektedir. Cogaltma isleminden sonra elektroforetik ayrim
yapilmaktadir. Her bir tiipte yer alan ve farkli ddNTP’ler ile sonlanmis olan zincir
gruplari, hazirlanmig olan jelde farkli kuyucuklara yiiklenmekte ve elektroforez
yapilmaktadir. En kiiclik olan DNA parcast en uzaga giderken, en biiyilik olan ise jelde
en az ylriiyendir. Buna gore, jelde asagidan yani, en kiiciik DNA pargasi ilk olarak
okunmaya baslanarak hemen sonrasinda gelen bant okunur ve isleme bu sekilde tiim
bantlar okununcaya kadar devam edilmektedir (Sanger 1977). Bu metotta belirleme
otoradyografi ile olmaktadir ve hatali okuma ihtimali yiiksektir (Sekil 2.5).

Kalip
§' ————————— GGATCGATTCGATCGGATC ——— 3
<4 CCTAGCTAAGCTAGCCTAG————1 §'

Benzer reaksiyonlarddCTP, ddGTP ve ddTTP klestirilir, reaksiyon Urunleri PAGE
uzerinde ayrilir ve otoradyografiile goriinir hale getirilir

A G c T
Biyik pargalor f—

Tel bu yinde yUritulir _— Bu yénde okunur 5°-3*

Kiigiik pargalar —

0>-4000>400>>400>+400

sanger yéntemi ile DNA dizisinin belirlenmesi (Dale ve von Schantz, 2002)
5’ GATCCGATCGAATCGATCC3 'S

Sekil 2. 5. Sanger metodu ile DNA dizi analizi (Dale ve von Schantz 2002)
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Yillar i¢inde calismalar devam etmistir ve 1982 yilinda Akiyoshi Wada DNA
dizi analizinin otomatik olarak yapilmasini Onererek robotlar gelistirmislerdir. 1987
yilinda da Leroy Hood ve Lloyd Smith tarafindan DNA dizi analizinde kullanilacak tam
otomatik bir makine bulunmustur. Son yillarda ise, otomatik DNA dizilemesi daha gok
tercih edilmektedir. Otomatik dizilemede dedektdor ve bilgisayar programi
kullanildigindan insanlardan kaynaklanan hatalar en az diizeye inmektedir. Otomatik
dizi analizinde genelde kapiler elektroforez cihazlar1 ve floresan boyalarla isaretli
ddNTP’ler kullanilmaktadir. ddNTP’ler (ddATP, ddGTP, ddCTP, ddTTP) farkh
floresan boyalarla isaretlenerek sentez tek tiipte gerceklestirilebildiginden elektroforez
tek kuyuda yapilabilmektedir. Farkli renklerdeki floresan boyalar farkli dalga
boylarinda 1s1ma yapmaktadir. Floresan boyalarla isaretli ddNTP’ler ile sonlanan DNA
parcalar1 dedektor tarafindan belirlenmekte ve boylece dizileme yapilmaktadir (Sekil
2.6) Tek reaksiyonda dizileme yapilabilmesi hem zaman kaybini 6nlemektedir hem de
daha pratiktir. Gliniimiizde otomatik dizi analizi yapabilmek igin gesitli ticari Kitler de
gelistirilmistir. DNA dizi analizleri genom haritalarinin olusturulmasi, mutasyonlarin
saptanmasi, Kalitsal hastaliklarin meydana gelme ve tedavi siiregleriyle ilgili
mekanizmalarin anlagilmasi, tiir i¢i ve tiirler aras1 genetik iliskilerin arastirilmasi, gen ve
allellerin fonksiyonel yapilarinin ortaya ¢ikartilmasi ve biyolojik hayati kontrol eden
genlerin ve kalitsal sifrenin belirlenmesi gibi 6nemli ¢alismalarda etkin bir sekilde
kullanilmaktadir.

[ ddCcTP >
[ ddATP >
[ ddGTP >

[ A | c G c
120 130
Dye—labeled dideoxynucleotides are used to
generate DNA fragments of different lengths GAT AAATCTGGTCTTATTTCC

Sekil 2. 6. Otomatik DNA dizileme (Anonim 2)
2.6.2. SNP (Single nucleotide polymorphism-tek niikleotid polimorfizmi)

SNP’ler yaygin olarak bireyler arasinda DNA dizisinde meydana gelen tek
bazlik degisimlerdir ve genomda en sik goriilen polimorfizmdir. Tek niikleotid
polimorfizmleri genomda promotor, intron veya ekzon bodlgelerinde bulunabilmektedir.
Bu nokta degisikliklerini tespit eden yontemler, bir veya birkag¢ bazlik kii¢iik insersiyon
ya da delesyonlarida tespit edebilmektedir. Yani, SNP’ler yeni polimorfizmleri taramak
ve saptamak i¢in kullanilmaktadir.

Bir baz ciftinin baska bir baz ¢iftiyle yer degistirmesi sonucu olusan SNP’ler
cogunlukla transisyon sonucu olugsalar da transversiyonlar sonucu da olusmaktadirlar.
Yani, piirin (G/A) niikleotidinin veya pirimidin (C/T) niikleotidinin yer degistirmesi
(transisyon), bir piirin niikleotidi ile bir primidin niikleotidi veya tersi seklindeki yer
degistirmeler (transversiyon), DNA zincirine tek baz eklenmesi (insersiyon) veya
eksilmesi (delesyon)’de SNPs markerlerinin meydana gelmesine sebep olan
faktorlerdendir (Sekil 2.7). Ancak, her tek baz degisimi SNP olarak kabul
edilmemektedir. Genis ve herhangi bir populasyonda tek baz degisiminin frekansi
%1°den biiyiik ise bu degisim SNP, %I1’den kiigiik ise mutasyon olarak
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adlandirilmaktadir. Kiigiik se¢ilmis populasyonlarda da bazi o6zel aleller SNP olarak
degilde mutasyon olarak degerlendirilmektedir (Borsting vd. 2007).

Sekil 2. 7. Tek niikleotid polimorfizmi (SNP: Single Nucleotide Polymorphism)

SNP’lerin biiyiik gogunlugu tekrar bolgelerinde bulunmaktadir ve ortalama 1331
bazda 1 kez goriilmektedir. Bu nedenle, diger molekiiler yontemlere gore her lokusta
cok daha fazla marker elde edilmektedir. Kodlayan bolge disinda bulunan SNP’ler
diizenleyici bolgelerde yer aliyorlarsa gen ekspresyonunu etkileyebilmektedir. Eger
SNP gen bolgesinde yer aliyorsa genler tarafindan kodlanan proteinlerin hiicresel
fonksiyonlarimi etkileyebilir ve proteinleri olusturan aminoasitlerin kodonlarinda
degisiklige neden olarak farkli proteinlerin olusmasina sebep olabilmektedir (Borsting
vd. 2007). Kodlayan bdlgede yer alan SNP’ler sessiz mutasyonlara neden olursa
sentezlenecek proteinin  fonksiyonunu degistirmediginden fenotipik bir etki
olusmamaktadir. Ancak, SNP markerleri gen irliniiniin karsiligi bulunan bdlgelerde
bulunursa dogrudan fenotipi etkilemektedir (Beuzen vd. 2000).

Giintimiizde molekiiler genetik alanindaki gelismelere paralel olarak SNP
markerlerin tercihi ve kullanimi da artmistir. Gerek tip alaninda gerekse biyoloji ve
ziraat alanindaki molekiiler ¢alismalarda yogun bir sekilde kullanilmaktadirlar.
Ozellikle, kompleks hastaliklardaki genlerin belirlenmesinde, farmakoloji alaninda
ilaglarin degisik cevaplarmin analizinde, biyoteknolojik ¢alismalarda, evrim genetigi ve
adli bilimlerde 6nem kazanmislardir (Quintans vd. 2004). Son yillarda ¢iftlik hayvani
tirlerini kapsayan molekiiler ¢aligmalar da SNP markerleri tizerine yogunlasmistir.
Bir¢ok populasyon genetigi calismasinda, tartigmali tiir ve alttiirlerin incelenmesinde,
yeni tiirlerin tanimlanmasinda, nesli tiikenen ya da sayilar1 azalan tiirlerin tespitinde ve
genetik kokenlerin arastirildigi filogeni ¢alismalarinda tercih edilmektedirler (Williams
vd. 2012a; 2012b; Moreira vd. 2015; Williams vd. 2016; Sheffield vd. 2016).

2.7. Tiirkiye’de Bombus Arisi Taksonomisi ve Genetigi Konusunda Yapilan
Calismalar

Bombus arilar ile ilgili caligmalar diinyada yaklasik yiiz yili askin bir siiredir
yapilmasma karsin, tlilkemizde yirmi yil Oncesine kadar sadece birka¢ c¢alisma
yapilmistir. Bombus arilarimin  Tiirkiye’de tozlasma amaciyla kullaniminin
yayginlagsmasi ve ozellikle Akdeniz ve Ege Bolgesi’ndeki dogal Bombus terrestris ana
ar1 ve yuvalarinin yabanci firmalarca toplanarak yurt digina gotiiriilmesi, arastirma
kurumlariin dikkatini ¢ekmis ve bombus arilart ile ilgili c¢alismalarin artmasini
saglamistir. Bu c¢alismalar bombus arilarimin tozlasmadaki onemleri, kontrollii
kosullarda yetistirme teknikleri, yerel populasyonlarin yasam dongiileri, koloni gelisimi

19



KAYNAK TARAMASI B. ARGUN KARSLI

ve bitki tercihleri, sistematigi ve hastaliklar1 konularinda yogunlasmistir. Arastirmalarin
biyiik bir ¢ogunlugu Akdeniz, Sileyman Demirel ve Cukurova Universiteleri Ziraat
Fakiilteleri ile Hacettepe ve ODTU Biyoloji Boliimleri’nde yiirtitiilmiistiir.

Bombus arilarinda yakin zamana kadar morfolojik o6zellikleri kullanarak
taksonomik calismalar yapan tek arastirict Prof. Dr. Hikmet Ozbek olmustur. Ozbek
(1979, 1983, 1990) yaptig1 calismalarda 6zellikle Dogu Anadolu Bolgesi’nde bulunan
bombus arilarini incelemis, Tirkiye’de 50’ye yakin tiir tanimlamig, bazi tiirlerin
yayilma alanlarmi, biyolojilerini ve bitki tercihlerini belirlemistir. Ozbek (1997) B.
terrestris tiiriiniin  Tirkiye’nin 6zellikle kiyr bolgeleri olmak {izere ¢ok genis bir
kisminda yaygin olarak bulundugunu ve bu tiiriin tozlasma yaptig1 bitkileri saptamistir.
Aragtirmaci1 Tirkiye’de bu tirtin B. t. dalmatinus ve B. t. lucoformis olmak iizere
muhtemelen iki alttiiriiniin bulundugunu fakat bu alttiirlerin kesin yayilma sinirlarimi
saptamanin ve bu alttiirleri morfolojik yontemlerle taksonomik olarak ayirmanin ¢ok
giic oldugunu belirtmistir. Dogu Akdeniz Bolgesi’nin Adana, Hatay ve Mersin ili ve
cevrelerindeki farkli flora ve ekosistemlerde bombus tiirlerinin incelendigi faunistik
calismada ise Bombinae alt familyasina bagli 7 tiir ve 6 alttiir olmak tizere on ti¢ farkli
genotip belirlenmis ve B. terrestris tiirliniin en yogun goriilen tiir oldugu ve deniz
seviyesinden 1560 metre yiikseklige kadarki rakimda bu tiire rastlandigi belirtilmistir
(Aslan ve Sekeroglu 1996). Aytekin vd. (2003) Bulgaristan, Yunanistan ve Tiirkiye’nin
cesitli bolgelerinden topladiklari ana ar1 ve isgi arilara ait 157 B. terrestris 6rnegini alti
enzim sistemi ve 28 morfolojik karakter kullanarak B. t. lucoformis ve B. t. dalmatinus
alttiirlerine ayirmaya ¢alismislardir. Incelenen tiim lokuslar bakimindan her iki taksanimn
da monomorfik oldugu gozlenmis ve herhangi bir heterozigota ya da farkli elektromorfa
rastlanmamistir. Malik enzim disinda tiim enzim sistemleri bakimindan es bantlar tespit
edilmistir. Bu ¢alismada gerek elekroforetik mobilite gerekse klasik morfometrik analiz
yolu ile elde edilen bulgular B. t. lucoformis ve B. t. dalmatinus ‘u ayr alttiirler olarak
tanimlayacak yeterlilikte farkliliklar1 icermemistir.

Aytekin ve Cagatay (1999) tarafindan Ankara ili ve il¢elerindeki Bombinae alt
familyasina ait tiirlerin incelendigi baska bir ¢alismada dokuz tiir belirlenmis ayrica
tirlerin dagilim haritalar1 ve ziyaret ettikleri bitki tlirleri de saptanmistir. Aym
arastiricilarin - yaptigr bagka bir calismada ise Ankara’daki bombus aris1 dogal
populasyonlarinin  ¢icek tercihleri ve bombus arilarinda saptanan parazit ve
mikroorganizmalar incelenmistir. B. terrestris tiiriinde Acarus farris (Acaridae) ve
Nosema bombi belirlenmistir (Aytekin vd. 2002). Cagatay vd. (2000) tarafindan
sonuglandirilan bir projede ise, Ankara ili ve ilgelerinden toplanan ar1 6rneklerinde
Apidae familyasi icerisinde yer alan Bombinae ve Psithyrinae alt familyalarina ait on iki
tir morfometrik ve molekiiler yontemler kullanilarak incelenmistir. Molekiiler
incelemelerde yatay-nisasta jel elektroforezi ile malat dehidrogenaz, malik enzim,
fosfoglukomutaz, fosfoglukoz izomeraz, esteraz ve hekzokinaz olmak iizere altt enzim
sistemi analiz edilmis ve on iki tiriin ayrimi net bir sekilde belirlenmistir.
Arastirmacilar sistematik agidan sorunlu olan gruplarda molekiiler yontemlerin
kullanilmasimnin daha uygun olabilecegini bildirmislerdir. Aytekin ve Cagatay (2002)
tarafindan yapilan baska bir ¢alismada ise Erzurum, Artvin, Ankara, Rize, Trabzon,
Eskisehir ve Konya illerinden toplanan 1758 bombus arist morfometrik 6zellikler
kullanilarak tanimlanmistir. Calismada Kallobombus ve Melanobombus’un tamamen ve
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Thoracobombus altcinsinin de bunlar ile kismen i¢ ice gectigi, Megabombus altcinsinin
ise daha belirgin bi¢cimde ayrilabildigi saptanmistir.

Ulkemizde geometrik morfometri yontemleri kullanilarak bombus tiirleri
tanimlanmistir. Barkan (2010) yiiksek lisans tez c¢alismasinda Tiirkiye’nin ¢esitli
illerinden topladigi Thoracobombus (s. str.) igerisinde yer alan 12 bombus tiiriine ait
133 disi 42 erkek birey {izerinde geometrik morfometri yOntemlerinin
uygulanabilirligini denemis ve bu yontemlerle tiim tiirleri birbirinden ayirabilmistir.
Disilerde morfolojik olarak birbirine ¢ok benzeyen B. armeniacus, B. mesomelas ve B.
pomorum tiirlerinin benzer kanat morfometrisine sahip olduklar1 gézlenmistir. B. s.
citrinofasciatus ile B. s. daghestanicus alttiirlerinin ve B. humilis ile B. laesus tiirlerinin
hem disilerde, hem de erkeklerde benzer kanat morfometrisine sahip olduklar
anlagilmistir. Erkeklerde B. armeniacus, B. mesomelas tiirleri ile B. humilis ve B.
zonatus tiirleri benzer kanat morfometrisi gdstermistir. Ozenirler (2010)’de yiiksek
lisans tez ¢alismasinda Tiirkiye’de yaygin olarak bulunan 32 bombus tiiriinde erkek
genital organ ve erkek bireylerin sag On kanatlarindaki submarginal ve medial hiicre
verilerine, yapinin seklinin matematiksel yontemler kullanilarak 6zetlenmesini saglayan
yontemlerden birisi olan Eliptik Fourier Analizi uygulamig ve bu analizin alt cinsleri ve
tiirleri birbirlerinden anlamli bir sekilde ayirt etmede kullanilabilecek bir ara¢ oldugunu
saptamustir.

Tiirkiye dogal B. terrestris populasyonlarinin DNA seviyesinde tanimlanmasina
yonelik olarak gerceklestirilen arastirmalardan birisinde AFLP (Giirel ve Basim 2003)
digerlerinde ise mikrosatelit markerler ve mtDNA gen bolgelerinden yararlanilmistir.
(Beton 2004; Karsli 2011; Giirel vd. 2011; Tasbas 2017). Giirel ve Basim (2003)
tarafindan tamamlanan TUBITAK projesi kapsaminda AFLP ydnteminden
yararlanilarak Bati Akdeniz ve Ege Bolgesi’ndeki B. terrestris populasyonlarinin
tanimlanmasina ¢alisilmis ve ayrica ithal edilen ticari B. terrestris arilari ile dogal B.
terrestris populasyonlari arasinda olasi melezlemelerin olup olmadigimnin saptanmasi
amaglanmistir. Tamamlanan arastirma projesinde, belirtilen hedeflere varilmasinda
kullanilan AFLP yonteminin ve markerlerinin yeterli olmadig1 sonucuna varilmstir.

Ulkemizde  mikrosatelit —markerlerin  bombus ar1  populasyonlarmin
tanimlanmasinda ilk kez kullanildig1 yiiksek lisans tez ¢alismasinda Adana, Antakya,
Ankara, Bartin, Samsun ve Kibris’1 temsil eden toplam 86 is¢i, 10 ana ve 119 erkek B.
terrestris ar1 ornekleri incelenmistir. B11, B100, B124 ve B126 mikrosatelit lokuslari
bakimindan sadece Ankara ve Kibris populasyonlarindaki polimorfizmin tespit
edilmesine calistimistir. Uzerinde durulan lokuslar bakimindan ortalama heterozigotluk
degerinin Ankara ve Kibris populasyonlarinda sirasiyla yaklasik olarak 0.84 ve 0.68
oldugu bildirilmistir. Arastirma sonucunda Ankara ve Kibris B. terrestris
populasyonlarmin birbirlerinden farkli genetik yapilarda oldugu ifade edilmistir (Beton
2004) Sonraki yillarda yapilan galismalarda mikrosatelit marker sayisi arttirtlmistir.
Karsli (2011) nin yiiksek lisans tez ¢alismasi ve Giirel vd. (2011)’nin yaptig1 TUBITAK
projesinde yaygin olarak kullanilan on adet marker ile ¢alisma yapilmistir. Yiiksek
lisans tez ¢alismasi kapsaminda Antalya-Kemer, Antalya-Termesos ve Adana dogal
Bombus terrestris populasyonlarini temsil eden toplam 107 adet is¢i ar1 6rnegi BT06,
BT09, BT20, B100, B116, B118, B119, B121, B124 ve B126 mikrosatelit lokuslari
bakimindan  tamimlanmistir. ~ Antalya-Kemer,  Antalya-Termesos ve Adana
populasyonlarinda sirasiyla gozlenen allel sayist (Na), 10.3, 9.8 ve 9.2, etkili allel sayis1
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(Ne), 6.4, 5.7 ve 5.8, gozlenen heterezigotluk (Ho) 0.73, 0.71 ve 0.70 ve beklenen
heterozigotluk (He) degerleri, 0.75, 0.72 ve 0.74 olarak belirlenmistir. Genetik mesafe
degerlerine gore cizilen dendogramda, Termesos ve Adana populasyonlar: birbirine
daha benzer bulunmustur ve populasyonlarin Hardy-Weinberg genetik dengesinde
olduklari tespit edilmistir.

TUBITAK projesinde (Giirel vd. 2011), 14 adet Tiirkiye dogal populasyonundan
(Antalya-Kumluca, Antalya-Aksu, Antalya-Termesos, Antalya-Kemer, Adana, Mugla,
Aydin, Canakkale, Zonguldak, Ordu, Rize, Ankara, Eskisehir ve Bursa) ve 4 adet de
ticari firmadan toplanan toplam 863 adet B. terrestris is¢i ar1 6rneginde on mikrosatelit
marker kullanilarak B. terrestris populasyonlarinin genetik yapisinin tanimlanmasi ve
ticari populasyonlardan dogal populasyonlara gen akiginin olup olmadiginin tespit
edilmesi amaglanmustir. Incelenen populasyonlarm tamami degerlendirildiginde
ortalama gozlenen allel sayis1 (Na), etkili allel sayis1 (Ne), gozlenen heterezigotluk
(Ho), beklenen heterezigotluk (He) ve Fis degeri sirasiyla Na=8.9+1.5, Ne=5.4+0.9,
Ho=0.614+0.080, He=0.721£0.064, F1s=0.149+0.094 olarak tahmin edilmistir.
Populasyonlar Hardy-Weinberg dengesinden sapma gostermemislerdir. Her generasyon
populasyonlar arasinda go¢ eden bireylerin sayist ortalama 8.0 olarak tahmin edilmistir.
Populasyonlar i¢inde populasyonlar arasindakinden ¢ok daha fazla genetik varyasyon
saptanmustir. Ticari firmalardan ve dogadan toplanan 6rneklerin DNA analizi, incelenen
her iki grubun da ortak atalardan tiiredigini ve B. t. dalmatinus alttiiriine ait olduklarini
gostermistir. Ancak farkli lokasyonlardan toplanan B. terrestris érneklerinde ekotip
diizeyinde tanimlama ve ayirim yapmak miimkiin olmamaistir.

Ulkemizde en son yapilan ¢aligmada ise mtDNA gen bdlgelerindeki
varyasyonlar sonucu olusan SNP haplotiplerden yararlanilarak dogal ve ticari B
terrestris populasyonlarinin genetik yapisi tanimlanmistir (Tasbas 2017). Bu yiiksek
lisans tez c¢alismasinda, dogal alanlardan (Bayatbademler, Faselis, Termesos), yayla
seraciligmin birka¢ yil 6nce yapilmaya baslandigi Geyikbayir1 bolgesinden, seracilik
faaliyetlerinin yogun yapildigi ve bu faaliyetlerde ticari B. terrestris kolonilerinin en
yogun kullanildigr Aksu, Demre ve Kumluca’da seralarin yakin ¢evresinden ve ticari
iretim yapan 5 firmadan, 30’ar isci ar1 6rnegi toplanmistir. Proje materyalini olusturan
12 populasyonu temsilen COIb ve Cytb gen bolgeleri PCR ile ¢ogaltilmis ve 180’er
DNA 6rneginin sekansi yaptirtlarak, SNP haplotipler belirlenmistir. mtDNA COIb gen
bolgesi i¢in belirlenen DNA niikleotid dizisinde bulunan SNP’lere gore 40 haplotip
tespit edilmistir. Haplotip verilerine gore yapilan varyans analizleri COIb igin tespit
edilen toplam varyasyonun %28,54’linlin populasyonlar arasinda ve %71,46’smin
populasyonlar i¢inde oldugu belirlenmistir. Ayni sekilde cytb gen bolgesi i¢in sonuglar
incelendiginde, 29 haplotipin varligi gosterilmistir. Haplotip sonuglarina gore yapilan
varyans analizleri cytb igin tespit edilen toplam varyasyonun %24,52’sinin
populasyonlar arasinda ve %75,48’inin populasyonlar i¢inde oldugu belirlenmistir. Bu
durum, 12 farkli B. terrestris populasyonun birbirlerine olduk¢a benzer oldugunu
gostermistir Gruplar aras1 farkliligin diisiik olmasi ise, populasyonlarin ortak atadan
gelme ihtimalinin yiiksek oldugunu isaret etmektedir. Filogenetik iligkileri gosteren
dendrogramlara bakildiginda ise, dogal populasyonlar ile ticari firmalar ve sera
bolgelerindeki populasyonlarin farkli dallarda kiimelendigi goriilmektedir.
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2.8. Diinya’da Bombus Arilarinda Molekiiler Markerler Kullanilarak Yapilan
Cahismalar

Son donemlerde genetik biliminde meydana gelen hizli gelismelerle ¢ok sayida
molekiiler marker tanimlanmistir. Bu markerlerin ¢ogu mikrosatelit ve mtDNA
lokuslar1 icindeki dizi farklhiliklarindan tiiretilmis ve c¢ok c¢esitli organizmalara
uygulanmistir. Molekiiler markerler kullanilarak yapilan ¢alismalar sonucunda tiirlerin
biyolojisi, ekolojisi, davranisi, populasyon dinamigi ve evrimi hakkinda 6nemli bilgilere
ulasilmistir. Bombus arilarinda da populasyon genetigi arastirmalart ¢ogunlukla
mikrosatelit markerler kullanilarak yapilmistir. 1984-2014 yillar1 arasinda bombus
arilartyla yapilan 53 genetik ¢alismanin %68’ mikrosatelitler, %23’t mtDNA dizileri,
%4’ niikleer gen dizileri ve %13’iinde allozimler kullanilmistir (Woodard vd. 2015).
fkinci en yaygin veri tiirii olan mtDNA dizileri, cogunlukla niikleer genler veya
mikrosatelitlerle baglantili olarak taksonomik ve filocografik ¢alismalar igin
kullanilmistir. Kisaca, bombus arilar1 i¢in gelistirilen ¢ok sayida mikrosatelit ve mtDNA
markerleri kullanilarak; populasyonlarin genetik yapilarinin belirlenmesi, populasyonlar
arasindaki genetik farklilik ve benzerliklerden yararlanarak filogenetik iliskilerin
saptanmasi, genom haritalamasi, populasyonlara ait demografik ve genetik
parametrelerin tahmin edilmesi, populasyonlar arasindaki gen akisi ve melezlenme
seviyelerinin belirlenmesi, taksonomik olarak tartismali tiir ve alttiirlerin tanimlanmasi,
populasyonlardaki genetik daralmanin ve azalan ar1 populasyonlarinin saptanmasi ve bu
azaligta genetik faktorlerden kaynaklanan etkilerin belirlenmesi gibi bir¢ok konuda yeni
ve onemli bilgilere ulasilmistir (Koulianos 1999; Gerloff vd. 2003; Darvill vd. 2006;
Inoue vd. 2008; Kanbe vd. 2008; Kim vd. 2009; Kondo vd. 2009; Wolf vd. 2010;
Coppee 2010; Moreira vd. 2015).

Mikrosatelitler ve mtDNA markerleri kullanilarak yapilan ilk ¢aligmalar
genellikle Avrupa’da ¢ok yaygm bulunan B. terrestris tiirii iizerinde yogunlasmistir.
Calismalarda, birbirlerinden izole olmus farkli cografi bolgelerde bulunan B. terrestris
populasyonlarimin genetik yapilari tanimlanmistir. Avrupa kitasi i¢inde B. terrestris
populasyonlarinin yaygin olmasit ve izolasyon olusumuna sebep olacak cografi
bariyerlerin bulunmamasi nedeniyle, kita i¢inde populasyonlar arasindaki genetik
farklilik fazla degilken, gesitli Kanarya ve Akdeniz adalarindaki populasyonlarin farkli
oldugu tespit edilmistir (Estoup vd. 1996; Wildmer vd. 1998; Moreira vd. 2015). Estoup
vd. (1996) B. terrestris tiiriiniin kita ve ada populasyonlarindaki genetik farklilasmayi
belirleyebilmek icin Avrupa kitasindan 8, Akdeniz adalarindan 5 ve Tenerife adasindan
bir populasyonda 10 mikrosatelit lokusu ve COIl mitokondriyal gen dizisini
incelemislerdir. Incelenen populasyonlarin ¢ogunda 10 mikrosatelitten sekizi yiiksek
seviyede polimorfizm gostermistir. Sonugta ada populasyonlarinin genetik yapisi kita
populasyonlarindan kesin olarak ayrilmis, fakat kita igindeki B. terrestris
populasyonlart arasinda 6énemli bir genetik farklilik bulunmamustir. Bazi1 arastiricilar da
morfolojik ve kil rengi yapisindaki farkliliklara bagl olarak, Kanarya adalarindaki ve
Mader adasindaki bombus arisi populasyonlarimi B. terrestris’ten farkli olarak B.
canariensis ve B. maderensis olarak ayr tiirler gibi ya da B. terrestris’in alttiirleri
olarak tanimlamaktadir. Widmer vd. (1998) bu adalardaki bombus populasyonlar1 ile
kitasal B. terrestris populasyonlarinin filocografik iliskilerini degerlendirmek icin dort
Kanarya adasiin her birinden bir populasyon ve Mader adasindan bir populasyonla 9
mikrosatelit lokustaki ve mitokondriyal cytb genindeki varyasyonu incelemislerdir.
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Adalar arasinda ve adalarla-kita arasindaki genetik farkliliklar 6nemli seviyede
bulunmustur. Mikrosatelitler, Kanarya adalar1 populasyonlarinin farkliligimi giicli
olarak desteklerken, Mader adasindaki populasyon Avrupa kitasindaki B. terrestris
populasyonlarina genetik olarak daha benzer bulunmustur. Ciinkii Mader adasi
populasyonu kitasal B. terrestris‘in en yaygin haplotipini paylasmaktadir.

B. terrestris’in genetik yapisiyla ilgili ¢alismalar ¢ogunlukla Giiney Avrupa
adalar1 ve Avrupa Kitasi lizerinde yogunlasmistir. Kuzey Avrupa populasyonlarinin
genetik Ozellikleri ¢ok daha az calisilmigtir. Ayrica bombus arilarinin dagiliminda
Ingiliz Kanali ve Irlanda Denizi nin rolii de daha énceden arastirilmamustir. Moreira vd.
(2015)’nin kuzey populasyonlar1 iizerinde yogunlasan calismas1 ozellikle, ingiliz ve
Irlanda B. terrestris populasyonlarinin durumunu incelemektedir. Bu c¢alismada yogun
olarak Irlanda, Ingiltere ve Man adasindan populasyonlar drneklenmis ve ii¢ tanmmis
alttiiriin (dalmatinus, lusitanicus ve terrestris) araliklarini igeren bolgelerle anakaradaki
Avrupal1 populasyonlar karsilagtirilmistir (Rasmont vd. 2008). Giiney Avrupa’dan gelen
populasyonlar da ticari stoklar i¢in kurucu populasyonlarin muhtemel kaynagi olarak
kabul edilmistir. Ek olarak analizlere iki ticari firmadan ve Yeni Zellanda’dan birer
ornek eklenmistir. Sonugta, B. terrestris’in genetik yapis1 22 yabani populasyon ve 2
ticari yetistirilen populasyonda 8 mikrosatelit lokus ve iki mitokondriyal gen
kullanilarak incelenmistir. Mikrosatelit sonuclarina gore, Man adas1 ve Irlanda’daki
genetik c¢esitlilik ve gozlenen heterozigotluk distik iken, Avrupa kitasi ve ticari
yetistirilen populasyonlarda nispeten ytiksektir. Fst tahminleri populasyonlar arasinda
onemli farklilagma oldugunu ortaya ¢ikarmistir. Bayesian kiimeleme analizlerine gore
ise, Irlandali populasyonlar biiyiik 6lgiide Ingiliz ve kita populasyonlarindan
farklilagsmistir. Veriler Irlanda ve Ingiltere populasyonlar1 arasindaki gen akisinda
[rlanda Denizi ve hakim giiney bati riizgarlarmin onemli bir cografi bariyer gorevi
gordiigiinii gostermektedir. Ayrica, Man adasindan Irlanda’ya gd¢ oldugu da
saptanmistir. Francisco vd. (2016)’nin yaptig1 benzer bir ¢alismada da Giineydogu
Brezilya’da yaygin ve dogal olarak bulunan B. morio'nun adalar ve anakaradaki
populasyonlar1 arasindaki ¢esitlilik ve izolasyon diizeyleri incelenmistir. B. morio
giiclii ugus kabiliyetine sahip, polilektik bir tiirdiir. Giineydogu Brezilya ise karadan
farkli bliyiikliik ve uzakliktaki bircok kita adasini kapsamaktadir. Bu adalar, ar
populasyonlar1 da dahil olmak iizere izole olmus populasyonlarin genetik 6zelliklerini
incelemek igin dogal bir ortam saglamaktadir. Adalardan toplanan 24 populasyondan
659 ornek, iki mitokondriyal gen (COI ve cytb) ile tiim bireyler ise, 14 mikrosatelit
lokusun genotiplendirmesi ile analiz edilmistir. Beklenenin aksine, genetik cesitlilik
yiikksek bulunmus ve tek bir ada disinda, ada populasyonlarinin genetik faktorler
yiiziinden yok olma tehlikesinde olmadig1 belirtilmistir.

B. terrestris’in bes tanesi cografi olarak izole olmus 9 alttiirii bilinmektedir
(Rasmont vd. 2008): B. t. africanus Kriiger (Kuzey Afrika), B. t. audax Harris (Ingiliz
Adalar) B. t. canariensis Pérez (Kanarya Adalari), B. t. sassaricus Tournier (Sardunya),
B. t. xanthopus Kriechbaumer (Korsika, Capraia Adas1 ve Elba Adasi). Sonraki 4 alttiir
ise simpatrik tiirlesme gostermislerdir: B. t. calabricus Kriiger (Giiney Italya ve
Sicilya), B. t. dalmatinus Dalla Torre (Giineydogu Fransa, Kuzey Italya, Balkan
Yarimadasi, Ukrayna, Anadolu, Transkafkasya Kafkaslar, Kuzey Iran, Giiney Ural,
Alai, Altai), B. t. lusitanicus Kriiger (Giiney-Bat1 Fransa, Iber Yarimadasi, Balear
Adalar1 ve Madeira), B. t. terrestris Latreille (Avrupa kitasi). B. t. dalmatinus ve B. t.
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terrestris biiyiik ihtimalle ticarilestirilmis esas Avrupali alttiirlerdir, bu alttiirlerin orjini
Avrupa’nin kuzeyinde Belgika ile Hollanda (ssp. terrestris) ve Avrupa’nin giineyinde
Yunanistan ile Tirkiye’dir (ssp. dalmatinus). Coppee vd. (2008)’nin sundugu bir
calismada B. t. canariensis, B. t. sassaricus ve B. t. xanthopus erkeklerinin disileri
cekmek icin salgiladiklar1 hormonlar arasinda yiiksek varyasyon saptamislardir.
Spesifik Es Tanima Sistemine dahil olan bu feromonlar, tiire 6zgiidiir ve gozlemlenen
varyasyonlarin belirli farkliliklara karsilik gelebilecegini dnermektedir. Ne yazik ki, B.
terrestris ile ilgili yapilan bu ve yukarda belirtilen genetik calismalar da alttiirler
hakkindaki eksik bilgileri tamamlamaya yetmemistir. Bu ¢alismalara gore ¢esitlilik ve
farklilagmalar kita populasyonlarma goére ada populasyonlarinda daha fazladir. Bu
nedenle, Coppee vd. (2010) mitokondriyal DNA (COI, cytb) dizileri kullanarak
filogenetik analizler yapmislar ve dokuz B. terrestris alttiiriiniin taksonomik durumunu
tekrar incelemislerdir. Maximum Parsimoni (MP), Bayesian Metot (BM) ve Maximum
Likelihood (ML) analizleri xanthopus ve africanus + canariensis giiglii desteklenmis iki
ayr1 bazal monofiletik grup olustururken, diger populasyonlar tek bir monofiletik grup
olusturmustur. Kitasal populasyonlar arasinda ortak cografi bir farklilasma desenleri
vurgulanmamistir. Bununla birlikte BM analizinde, lusitanicus ve audax + sassaricus
ornekleri de kita Orneklerinden ayrilarak iyi desteklenmis iki monofiletik grubu
olusturmuslardir.

B. pascuorum, B. terrestris tiirline benzer sekilde Avrupa’da genis alanlara
yayilmis ve B. terrestris tiirii ile ayn1 bolgelerde de siklikla goriilen bir bombus tiirtidiir.
Pirounakis vd. (1998) ile Widmer vd. (1999) Avrupa’nin farkli bdlgelerinden
topladiklar1 B. pascuorum oOrneklerinde genetik c¢esitliligi arastirmislardir.  B.
pascuorum’da biitiin kita Avrupa’si boyunca populasyonlar birbirine benzer fakat bu
populasyonlarla italya Alplerinin giineyindeki populasyonlar farkli bulunmustur. Bu
farkliligin, Alplerin kuzey ve gliney arasinda bir bariyer olusturmasindan
kaynaklanabilecegi, B. terrestris tiiriinde ise kralige arilarin ¢ok daha iri olmasindan
dolay1 daha uzun mesafelere ucabildikleri ve bu nedenle Alpleri gecerek populasyonlar
arasindaki farklilagsmalar1 azalttiklar1 diistiniilmektedir. Asya kitasinda Cin, Japonya ve
Kuzey Kore’de hem dogal olarak bulunan hem de ticari yetistiriciligi yapilan B.
ignutus'da biyolojisi ve tozlastirici etkisi ile B. terrestris’e benzemektedir. Ayrica tiim
diinya lizerinde ihracati yapilmaktadir. Shao vd. (2004) farkli yerel populasyonlar
arasindaki genetik yapiyr analiz etmek i¢in dokuz mikrosatelit lokus ve cytb gen
bolgesini kullanmislardir. Cin, Giiney Kore ve Japonya'da ii¢ lokasyondan toplanan
orneklerde cytb geninde varyasyon gozlemlenmezken, mikrosatelit analizine goére ise
kita populasyonlarinin kendi aralarinda homojen bir genetik yapiya sahip olduklari,
buna karsilik kita populasyonlar1 ile uzak ada populasyonlar: arasindaki genetik
farkliligin fazla oldugu ifade edilmistir. Tokoro vd. (2010)’de COI gen bdlgesiyle
yaptig1 caligmayla Japon populasyonlarinin genetik 6zelliklerinin Giiney Kore ve Cin
populasyonlarindan farkli oldugunu dogrulamislardir. Ancak, bu sonu¢ Kore ve Cin'den
gelen birer populasyona dayanarak yapildigi i¢in ilave populasyonlar kullanilarak daha
fazla bilgi gerektirmektedir. Bu nedenle, Oh vd. (2013) calismasinda Giiney Kore’de
dokuz bolgeden toplam 88 B. ignitus 6rnegi toplamis ve COI geninin yanisira niiklear
ITS2 dizisini de kullanmislardir. Sekans bilgileri, Giiney Koreli populasyonlardaki
genetik ¢esitlilik ve genetik yapinin analizi i¢in kullanilirken, Koreli populasyonlarin
Japon populasyonlara gore cografi gesitliligini daha iyi anlamak i¢in COIl dizileri
Tokoro vd. (2010)’nin sonuglariyla birlestirilmistir. Bu verilerin tamami, Giiney Kore
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ve Cin'deki B. ignitus'un genetik olarak biiyiik bir grup oldugunu, ancak Japonya'daki
bireylerin kabaca diger bir gruba ayrilabildigini gostermektedir. Kore yarimadasinda
dogal olarak bulunan ve hakkinda arastirmalar yapilan tiirlerden biri de B. ardens
tiirtidiir. Yoon vd. (2003) ve Kim vd. (2009) ise Kore yarimadasinin farkli bolgelerinde
farkli yillarda bu bombus tiiriiyle ¢galisma yapmislardir. Bu ¢alismalarin ilkinde, yedi
bolgeden toplanan orneklerden 44 adet B. ardens’in COIl gen bdlgesinin niikleotit
dizisini belirlemisler ve dort haplotip saptamiglardir. Ancak haplotiplerden birinin
frekansinin oldukg¢a yiiksek olmasi nedeniyle genetik cesitliliginin diisiik oldugunu
belirtmislerdir. Ikinci calismada ise, Kore yarimadasinda 15 farkli bolgeden toplam 160
adet B. ardens 6rnegi toplanmis ve bu 6rneklerde 658 bg’lik mitokondriyal COI genini
sekanslamiglardir. Analiz sonucglarinda toplam 8 haplotip, 8 degisken niikleotit elde
edilmis ancak bir haplotip biitiin bolgelerde yaygin olarak dagilim gostermistir. Tiim
bireyler arasinda ¢ok diisiik genetik farkliliklar saptanmistir. Sonu¢ olarak, Kore
yarimadasinda bulunan B. ardens populasyonlarinin biyocografik bariyerlere maruz
kalmadig ve rastgele ¢iftlesmelerle olustugu belirlenmistir.

Eski ve Yeni Diinya bombus arilar1 yogun bir sekilde molekiiler filogenetik ve
populasyon genetigi calismalarina konu olmustur. Meksika ve Orta Amerika, diinyadaki
en ¢ok biyolojik gesitlilik gosteren bolgeler arasinda yer almakta ve morfolojik ve
genetik cesitliligin yliksek seviyelerde bulundugu bir¢ok tiirii barindirmaktadir. Bu
bolgenin daglik topografyasinda tiirlesmeyi tesvik etme potansiyeline sahip izole ada
habitatlar1 bulunmaktadir. Burada 19 farkli bombus aris1 tiirii (Labougle 1990)
tanimlanmasina ragmen, bu grubun filocografik ve genetik yapisini inceleyen ¢ok az
sayida caligma yapilmistir. Duennes vd. (2012) Meksika ve Orta Amerika genelinde
yaygin olarak bulunan B. ephippiatus’da ilk ¢alismay1 yapmislardir. B. ephippiatus’un
diger bombus tiirlerindeki gibi viicut yapis1 homojendir, ancak tiir i¢i sergiledigi renk
polimorfizmi nedeniyle soy agaci sinirlart konusunda belirsizlikler vardir. Ayrica
Giiney Meksika ve Kuzey Guatamala’yla sinirlandirilmis bir tiir olan B. wilmattae ve
sadece Meksika'nin kuzeyinde bulunan B. impatiens ile taksonomik olarak iliskileri
tartismalidir. Mitokondriyal COI ve niikleer kodlanan gen bolgelerinden elde edilen
DNA dizilerinin filogenetik analizi, bu ii¢ taksonun filogenisini, (B. impatiens, (B.
ephippiatus, B. wilmattae)) seklinde gostermistir. Calisilan sekiz mikrosatelit markerden
elde edilen veriler B. ephippiatus populasyonlar1 arasindaki kapsamli cografi genetik
farklilik ve izolasyon kaliplarin1 ortaya koyarak c¢ok sayida bagimsiz soyagaci
olusturmustur. Bu soyagaglar1 sadece cografi ve habitat degisimi degil, ayn1 zamanda
tiirlerdeki farkli renk desen gruplarina da karsilik gelmektedir. Giiniimiizde, B.
ephippiatus Meksika'da sera iiriinleri tozlastirilmasinda kullanmak amaciyla dogadan
toplatilmakta ve ticari olarak da yetistiriciligi yapilmaktadir. Duennes ve Vandame
(2015) Uluslararast Doga Koruma Birligi Kirmiz1 Listesinde B. ephippiatus i¢in "En Az
Endise" olarak belirlendiyse de, bu tiiriin ekonomik 6nemi arttikga ticari polinasyon igin
toplatilmas1 ve bolgeler arasi hareketi mevcut genetik cesitlilige zarar verebilecegini
bildirmislerdir. Buna ek olarak, ticari sirketlerin ABD'den B. impatiens gibi tiirleri bu
bolgeye sokmasit ve bu tiirlerin bolgeye yerlesmesi de yiiksek seviyede bir risk
olusturmaktadir. Ciinkii ticari tiirler, hastalik ve patojen barindirmakta, yaban arilarina,
arazi kullanim degisikligine ve yasam alaninin kaybina neden olmaktadir (Colla vd.
2006; Kondo vd. 2009; Yoon vd. 2009; Arbetman vd. 2012; Morales vd. 2013). Son
olarak, Duennes vd. (2017) B. ephippiatus ve onunla ayni taksonda yer alan B.
wilmattae'’nin populasyonlar1 arasindaki genetik ve morfolojik farklilasma ve
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tirlesmenin cografik modellerini arastirmiglardir. COI dizisinden, 12 mikrosatelit
marker genotip verilerinden ve kanat Olgtimlerinin  morfometrik verilerinden
yararlanmiglardir. B. ephippiatus'taki genetik izolasyon ve morfolojik farklilik
modellerine gore, yine bu tiiriin birden ¢ok bagimsiz soyagaci olusturdugunu tespit
etmislerdir. Bu sonuclar, B. ephippiatus'un Meksika ve Orta Amerika'da ticari bir
tozlastirict olarak gelistirilmesi ve dagitimi i¢in 6nemli bulunmustur.

Avrupa'ya 0zgii ve yliksek degerli iirlin tozlasmasi i¢in yaygin olarak kullanilan
B. terrestris, diizenli araliklarla kendi dogal alanlar1 disindaki tlkelere ihrag
edilmektedir. 1980’lerden beri de seralarda kullanilan ticari bombus arilarinin dogal tiir
ve alttiirler ile rekabeti ve melezlenmesi iizerine yogun c¢alismalar yapilmaktadir (Ono
1998; Goulson ve Hanley 2004; Hingston 2006; Inoue vd. 2008; Williams ve Osborne
2009; Kanbe vd. 2008; Yoon vd. 2009). Son yillarda, Japonya’daki yerli tiir ve
alttiirlerin sayisinda belirgin bir azalma s6z konusu olmustur. Japon yerli tiirler B. h.
sapporoensis ve B. h. hypocrita kraligelerinin yaklasik %30’unun arazide B. terrestris
erkekleriyle ¢iftlestikleri gézlemlenmistir. Kanbe vd. (2008) bu durumu arastirdiklar
calismalarinda, ticari B. terrestris’le yerli B. h. sapporoensis arasinda laboratuar
sartlarinda hibrit olusumunu degerlendirmislerdir. Mikrosatelit marker verileriyle
destekledikleri ¢alismada olusan hibritlerin tamaminin haploit kromozom tasidiklar1 ve
yagsama yeteneklerinin bulunmadigi bildirilmistir. Bu ¢aligmaya benzer yine laboratuar
ortaminda B. terrestris ve B. ignitus arasindaki hibridizasyon da Yoon vd. (2009)
tarafindan incelenmistir. B. terrestris kraligesinin B. ignitus erkek arisi ile giftlesme ve
yumurtlama yiizdeleri, B. ignitus'un tiir i¢i ¢giftlesmesinden daha yiiksek bulunmustur. B.
ignitus kraligesi B. terrestris erkek arisi ile giftlesirildiginde B. ignitus iscisi ve B.
ignitus erkek fenotipi iretilirken, B. terrestris kralicesinin B. ignitus erkek arisi ile
ciftlestirilmesi sonucunda da B. terrestris erkekleri iiretilmistir. Ebeveyn ve hibrit
fenotipler icin mitokondriyal COI genini kullanan genetik testler, tiirler arasi
hibridizasyonda mitokondriyal DNA'nin anneden kalitildigini gostermistir. Kisacasi, B.
ignitus ile B. terrestris arasinda tiirler arasi hibridizasyon meydana gelmektedir; bu da
hibridizasyonun, yerli bombus arilarinin rekabet ve genetik kirliligini olumsuz bir
sekilde etkileyecegini gostermektedir. Ticari olarak yetistirilen bombus kolonilerinden
dogal bombus populasyonlarina dogru onlarin dogal genotipini degistirebilecek
herhangi bir gen akisinin olup olmadig1 belirlenmesi amaciyla, Polonya’da 3 sera ve
seranin ¢evresindeki dogal populasyonlar1 temsil eden bombus arilar1 materyal olarak
kullanilmistir. Mikrosatelit DNA verileri kullanilarak, seralardan alinan oOrneklerle
yakin/komsu populasyonlar arasinda giiglii genetik bir etkilesim bulunmustur. Ayrica
sera populasyonlarina daha uzak mesafedeki populasyonlar genetik etkilesimden daha
az etkilenmislerdir (Kraus vd. 2011). Japonya’da da benzer sekilde, Tokoro vd. (2010)
yerel Japon bombus arilarinda genetik bozulma riskini ve disaridan gen akisini
belirlemek i¢in Japonya, Cin ve Kore’den topladiklart drneklerin mtDNA COI geni
lizerinde calisma yapmislar ve 15 haplotip belirlemislerdir. Yapilan analizler
sonucunda, Japon adalarinda bulunan arilarin yerel oldugu ve Asya kitasindan bir gen
akisinin olmadig1 belirlenmistir. Bu sonuglarin aksine, Kuzey Amerika’nin hem dogal
hem de ticari tiirii olan B. impatiens tiiriinde yapilan mikrosatelit analizler sonucunda
ticari ve dogal B. impatiens’ler arasinda genetik etkilesimin meydana gelmedigi ve
ticari stoklara %75 oraninda genotip yenilemesi yapildigi bildirilmistir. Yani, ticari
bombus arilarindan yabani bombus arilara kadar yaygin bir yayilmanin bulunmadig,
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dogal alanlarda ticari bombus arilarinin olusmadigi ve yabani arilarin ekinleri
tozlastirdigi bir tarimsal ortami1 belgelemislerdir (Suni vd. 2017).

B. terrestris sadece etkin bir tozlastirici degil, ayn1 zamanda yiiksek derecede
istilact bir tiirdiir. Ticari Uretilmis B. terrestris kolonileri dogal populasyonlara oranla
daha fazla ana ar tiretebilmektedir. Béylece seradan dogaya ¢ikan ana arilar kolaylikla
dogal kolonilerin alanlarimi istila edebilmektedir (Goka vd. 2001; Goulson vd. 2008).
Ornegin, 1992 yilinda ilk kez Tazmanya‘da goriilen bu tiir, son yillarda adanin ¢oguna
yayilmistir. Schmid-Hempel vd. (2007) mikrosatelit marker verileriyle B. terrestris
populasyonlarinin genetik yapilarini degerlendirmisler ve dar bogazdan sonra bile kendi
kendini meydana getirme yetenegine sahip oldugunu bildirmislerdir. Ticari olarak
kullanilan yabanci1 tozlastiricilarin dogadaki sayilarinin artist dogal bombus tiirlerine ait
populasyonlarin azalmasina sebep olmaktadir. Benzer sekilde, ticari B. ruderatus ve B.
terrestris once Sili'ye ve daha sonra Arjantin'in Patagonya bdlgesine gotiiriilmistiir.
Patagonya'da yapilan kapsamli bir arastirmada, bolgeye girisinden bes yil sonra,
oldukga istilac1 olan B. terrestris, en bol ve yaygin bombus tiirii haline gelmistir. Bu
duruma paralel olarak da yerel B. dahlbomii tiiriiniin cografi olarak geri ¢ekildigi rapor
edilmistir. Ayrica, Kuzey Patagonya'nin endemik bitkisi Alstroemeria aureanin
tozlastiricilar1 tizerinde yapilan 20 yillik bir anket, B ruderatus ve B. terrestris'in,
eskiden en ¢ok kullanilan polinator olan B. dahlbomii'nin yerini aldigim1 gostermektedir.
Istilact bombus arilarmin yerli gen kaynaklarma verdigi zararlar gdz Oniinde
bulundurularak, gen kaynaklarmin korunmasmna yonelik ¢alismalar yapilmalidir
(Morales vd. 2013). Ancak, biyolojik kontrol kullanimina getirilen siki diizenlemelerin
aksine, bombus ar1 hareketleri biiyiik oranda risk degerlendirmesi yapilmadan
gerceklestirilmektedir. Ingiltere yerel B. t. audax populasyonuna sahip olmasima
ragmen, B. t. dalmatinus'un ticari kolonileri diizenli olarak ithal edilmektedir ve ssp.
audax1n alttiir seviyesinde genetik ¢esitliliginin kaybina iligkin tartismalar giindeme
gelmistir. Bu nedenle, ingiltere ve Irlanda da bulunan B.t. audax alttiiriinii korumak i¢in
ithalatta kisitlama yapilmaktadir. Cilinkii B. 7. audax’in tozlasmada kullanilmak tizere
ithal edilen B. t. dalmatinus’la melezlenmis olabilecegi ve yerel bu alttiiriin
kaybedilebilecegi endisesi olusmustur (Goulson 2010). Bununla birlikte, Birlesik
Krallik'a ithalatin 6lgegi (yilda 10.000 koloni) gbz Oniine alindiginda, ticari olarak
seralarda kullanilan kolonilerden bazi B. t. dalmatinus krali¢elerinin dogaya ka¢mis
olabilecegi de diisiiniilmektedir. B. t. dalmatinus'un Giiney Ingiltere'de dogada yuva
kurmus olabilecegine dair kanitlar ortaya ¢ikmasina ragmen, bilimsel bir degerlendirme
yapilmamstir (Ings vd. 2006). Owen vd. (2016) ingiltere'de B. t. dalmatinus seralardan
kacarak dogada yuva kurma riskini bilimsel olarak ilk inceleyen aragtirmacilar
olmustur. Sonuglar, B. ¢ dalmatinus™un gineydeki 1liman kis sartlarinda sag
kalabilecegini ve potansiyel olarak B. t. audax’in yerine gegebilecegini gostermektedir.
Ancak, kuzeyde daha soguk kis sartlarinda B. t. audax avantajli duruma gegmektedir.

Yasam alanlariin tahribati, arazi kullanim degisiklikleri, sehirlesme ve tek tip
tarimin yayginlasmasi gibi nedenler bombus arilar1 da dahil olmak iizere ¢ok sayida
tozlastirict bocek tiiriiniin yok olmasina zemin hazirlamaktadir. Bombus kolonilerinin
az sayidaki bireylerden olugmasi ve yayilma alanlarindaki belirsizlik bombus tiirlerinin
yok olma hizimi arttiracak onemli faktorlerden biridir. Bu amagla dogada mevcut
bombus populasyonlarinin biiyiikliiklerinin, dagilimlarinin ve genetik cesitliliklerinin
tespit edilmesi {izerine yogun arastirmalar yapilmaktadir. Herrmann vd. (2007) B.
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pascuorum 'da, Darvill vd. (2010) ise B. jonellus ve B. muscorum tiirlerinde yar1 dogal
habitatlar ve cicekli araziler i¢indeki, dagilma/yayilma yetenekleri, koloni yogunlugu,
akrabali yetistirme ve populasyon yapist 6zellikleri lizerinde durarak, ¢igekli arazilerin
bombus aris1 sayisini arttirici yonde olumlu etkiledigi sonucuna varmislardir. Belirtilen
arastirmalarda arazi gdzlemleriyle belirlenen koloni yogunlugunun bombus arilarinin
yayllma yetenekleri ile iliskili olmadigi, yuva sayisindaki artistan kaynaklandigi
bildirilmistir. Bu sonuglara ilave olarak, F-istatistiklerinden yararlanilarak
populasyonun yapist ve yasam giicii hakkinda da temel bilgilerin elde edildigi ifade
edilmistir. Dreier vd. (2014)’de Giiney Ingiltere ve Birlesik Krallik’ta yaygin bulunan 4
bombus tiirii (B. terrestris, B. lapidarius, B. pascuorum ve B. hortorum) ve daha az
goriilen bir tiirtin (B. ruderatus) arazi kullanim degisimine gosterdigi tepkiyi olgmek
amactyla mikrosatelit markerlerden yararlanmiglardir. Bombus tiirlerinin = ¢igekli
tarimsal bolgeleri sectikleri ve aralarindaki akrabalik derecesinin yok denecek kadar az
oldugu belirtilmistir. B. ruderatus populasyonunun allel sayisi, heterozigotluk degeri ve
koloni yogunlugu nispeten daha diisiik tespit edilmistir. B. lapidarius, B. hortorum ve B.
ruderatus'ta yeni kurulan populasyonlar arasinda mesafe ile belirgin izolasyon
bulunmazken, B. terrestris ve B. pascuorum'da zayif da olsa tespit edilmistir. Bu
sonuglara gore, yaygin bulunan ya da azalmakta olan ar1 populasyonlar1 dar o6l¢ekli
tarimsal arazilerde diisiik seviyelerde genetik yap1 sergilemektedir. Bu aragtirmalarin
yan sira, sehirlesmenin bombus arilar tizerindeki gelisim etkileri de ¢alisma konusu
olmustur. Schochet vd. (2016) B. californicus, B. melanopygus ve B. vosnesenskii
tirlerine ait bireyleri gozlemlemislerdir. Kentsel alanlardaki bombus populasyonlarinin
azalmasini, yeterli besin kaynaklari ve yuvalama alanlarinin azligir gibi sebeplere
baglamaktadirlar. Bu c¢alismada incelenen kentsel araziler c¢ogunlukla yerli bitki
ortiisiinden yoksun, siis bitkilerini bulundurmaktadir. B. vosnesenskii tiiriiniin diger
bombus tiirlerine gore ¢ok sayida bitkiden nektar ve polen topladig: ve yerli olmayan
pek ¢ok bitki tiirlinden faydalandigi gozlenmistir. Bunun aksine, diger iki tiir herhangi
bir kentsel arazi i¢inde hi¢ goriilmemistir. Eldeki sonuglar, kentsel alanlarin bombus
tiirlerinin tamami degil, bazilar1 agisindan yeterli ¢icek kaynaklari barindiracagini
gostermektedir.

Genetik verilerin analizinde kullanilan yeni yontemler, populasyon ge¢misinin
yeniden yapilandirilmast ve dagilma modellerinin 6l¢limiinii miimkiin kilmaktadir.
Goulson vd. (2011) iskogya’nin bat1 adalarinda, bir ada model sistemiyle, B. hortorum
arisinin - populasyon yapisini etkileyen giiniimiizdeki ve ge¢misteki faktorleri
mikrosatelit markerler kullanarak incelemislerdir. Darvill vd. (2010)’nin Onceden
yaptiklar bir caligmada, B. jonellus ve B. muscorum’un mesafeye gore 6nemli derecede
izole olduklari, ancak uygulanan model uyumunun zayif oldugu belirtilmistir. B.
hortorum ¢ok uzun dilli, diger arilarin beslenemedigi derin tiiplii ¢igeklerden beslenen
stiradist bir tiirdiir. Son 60 yildir Bat1 Avrupa’da en uzun ve orta dili bombus tiirlerinin
sayist belirgin bir sekilde azalirken, besin azalisina ragmen bu tiirlin kaliciliginin nedeni
aciklanamamstir. Calismada kullanilan mikrosatelit verilerine gére, Bat1 Iskogya’daki
B. hortorum populasyonlar1 yakin adalarin gruplarini isgal eden farkli genetik kiimeler
olarak goriilmektedir. Populasyon yapisi da daha once bu ada grubunda incelenen diger
bombus tiirlerinden daha yiiksektir. Populasyonlar mesafeye gore dnemli dlgiide izole
olmuslardir. Uygulanan modele gore, sig denizlerle ayrilmis populasyonlarin, daha
derin denizlerle ayrilmig olanlardan genetik olarak daha benzer oldugu belirtilmistir.
Kuzey Amerika'da da, bir zamanlar ¢ok yaygin goriinen bombus tiirlerinin bazilarinin

29



KAYNAK TARAMASI B. ARGUN KARSLI

sayist ciddi araliklarla azalirken, bazi tiirler sabit kalmigtir. Azalan ve sabit tiirlerin
farkli genetik cesitlilik veya populasyon pargalanmasi durumunu incelemek i¢in, azalan
iki (B. occidentalis ve B. pensylvanicus) ve sabit kalan dort (B. bifarius; B.
vosnesenskii; B. impatiens ve B. bimaculatus) bombus tiiriniin genis aralikli genetik
varyasyon modeli mikrosatelit marker verileri kullanilarak degerlendirilmistir. Lozier
vd. (2011)’nin yaptiklar1 bu ¢alisma sonucunda, sabit ve azalan tiirler arasinda gen
akisinda tutarh farkliliklar bulunmamis ve tiim tiirler genis aralikli mesafelerde zayif
genetik farklilasma gostermistir. Ayrica, B. occidentalis ve B. bifarius’un diger
tiirlerden daha giiclii genetik farklilik sergiledigi belirtilmistir.

Bombus arilar1 gibi 6nemli tozlastiricilarin diinya c¢apinda azalmasi ciddi bir
tehdittir. Kuzey Avrupa ovalarinda yasayan B. veteranus’da azalan bombus aris1 tiirleri
icin iyi bir Ornektir. Bundan bir yiizy1l once Belgika'da en bol bulunan bombus
arilarindan biri iken, 1950'lerden bu giine kadar azalmaya baslamis ve bu tiir neredeyse
kaybolmustur. Bu azalisin bir sonucu olarak, bu tiire ait populasyonlar giderek daha
kiiciilmiis ve yeni tehditler giindeme gelmistir. ilk olarak, genetik ¢esitlilikte azalma
saptanmustir. Ikincisi ise, akrabaligin artmasi ve bunun sonucu olarak, kisir diploid veya
triploid erkeklerin ortaya ¢ikmasi olmustur (Duchateau vd. 1994; Whitehorn vd. 2009).
Yiiksek akrabalik ve diisiik genetik cesitlilik {ireme, hayatta kalma ve hastaliklara
direnci azaltarak yok olusu hizlandirmaktadir. Bu nedenle, populasyon genetigi bombus
aris1 azalisini genetik parametrelerle iliskilendirmek i¢in kullanilmistir. Bunun igin
tarihsel verilere de ihtiya¢ duyulmaktadir. Maebe vd. (2013) azalan B. veteranus arisinin
sabitlenmis miize Orneklerini genotiplendirmek ic¢in sekiz mikrosatellit lokus
kullanmiglardir. Azalma meydana gelmeden dnceki 30 yillik numuneler toplanmis ve bu
periyot boyunca allel zenginligi, heterozigotluk ve akrabali yetistirme katsayilarmnin
nasil tepki verdigi analiz edilmistir. ilgili zaman peryotlarinda toplanan &rneklerde
diisiik genetik cesitlilik ve akrabalik tespit edilmistir. Elde edilen bulgulara dayanilarak,
diisiik genetik cesitlilik ve akrabaligin B. veteranusun Belgika'da yok olusuyla
dogrudan ilskili olmadig bildirilmistir. Ancak, akrabali yetistirmeyle, diploid erkeklerin
ortaya c¢cikmasinin, bu azalista dolayli bir rol oynayabilecegi diisiinlilmiistiir. Miize
orneklerinin molekiiler ¢aligmalarda kullanilmasi; zaman igerisinde populasyonlarda
meydana gelen genetik degisiklerin anlasilmasini kolaylastirmakta ve ayrica azalan ve
istikrarl tiirlerin tarihsel ve gilincel populasyonlarinda genetik ¢esitliligin benzer olup
olmadig1 konusunda daha fazla bilgi elde edilmesini saglamaktadir. Maebe vd. (2015)
azalan yedi bombus tiirlinlin ve daha istikrarli dort tiiriin miize 6rneklerini mikrosatelit
lokuslarla genotiplendirerek, genetik ¢esitlilik diizeylerini arastirmislardir. istikrarli B.
pascuorum tiiriinde genetik cesitlilik ve populasyon yapisi ¢alisilan ti¢ donem boyunca
sabit kalmistir. Bununla birlikte, azalmakta olan bombus aris1 tiirlerinin populasyonlari,
bliylik diistisleri oncesinde istikrarli tiirlerden ¢ok daha diisiik bir genetik cesitlilik
gostermislerdir. Bu durum, azalan bombus arisi tiirlerinin yeni populasyonlarinda da
gozlemlenen genetik c¢esitlilik azalmasimin yalnizca populasyonlarin azalmasindan
kaynaklanmadigina isaret etmektedir. Azalan tiirlerdeki tarihsel diisiik genetik ¢esitlilik,
bu tiirlerin daha nadir olduklarin1 ve yaban arist azalmasina neden olan temel Sebeplere
kars1 daha savunmasiz kaldiklarini géstermistir.

Diinya’daki karasal peyzajlarinin ¢ogu, insanlar tarafindan biyogesitlilik
acisindan onemli etkilere sebep olabilecek sekilde degistirilmektedir. Bombus arilari,
dogal ve ekili peyzaj alanlarinda en etkin tozlayicilardan biridir, ancak genellikle

30



KAYNAK TARAMASI B. ARGUN KARSLI

insanlar tarafindan degistirilmis habitatlarda yok olmaktadirlar. Ozellikle de, yuvalama
alanlarinda ve gida kaynaklarinda kayiplara neden olabilecek habitat degisikliklerinden
etkilenmektedirler (Goulson vd. 2008; Williams ve Osborne 2009). Buna ragmen,
bombus aris1 gen akisini destekleyen veya simirlayan dogal ve insan tarafindan
degistirilmis habitatlarin rolii hakkinda cok az sey bilinmektedir. Insanlar tarafindan
degistirilmis peyzaj alanlarindaki tozlastiric1 ekolojisi lizerine yapilan arastirmalar, arazi
kullanim yogunlugu veya bozulmalar arttikgca bombus arilarinin sayisinin azalma
egiliminde oldugunu ortaya koymaktadir (Larsen vd. 2005). Jha ve Kremen (2013)
calismasinda, insanlarin arazi kullaniminin bdlgesel (200 km) genetik farklilik
modellerini etkileyip etkilemedigini belirlemek ve arilarin ince 6lgekli yerel yayilim
gostermesi (1-20 km) ile iliskili olup olmadigini aragtirmak igin sar1 yiizlii bombus arisi
B. vosnesenskii'nin genetik yapisini incelemislerdir. Arastirma dogal, tarimsal ve
kentsel/kenar mahalle yasam alanlarinin peyzaj alanlarinda gergeklestirilmis ve agaglik
alanlar, ormanlik ve arka bahgelerde, kentlesmis veya yogun tarimsal iiretim yapilan
alanlara oranla daha yiiksek yuvalama yogunluklari bulundugu belirtilmistir. Sonuglar,
B. vosnesenskii'nin 6nemli yerel dagilim sergiledigini ve bdlgesel gen akisinin
kentlesmeyle beraber onemli 6l¢iide simirli oldugunu gostermektedir. Bu arastirma,
insan kaynakli peyzaj 6zelliklerin sadece bombus arilarinin populasyon dinamiklerini
degil, populasyon diizeyinde genetik c¢esitlilik ve dagilimi etkileyebilecegini de
gostermektedir. Jha (2015)’nin bir ¢alismasinda da, ABD'nin giineybatisindaki sahil
boyunca B. vosnesenskii'nin genetik yapist 21 populasyon ve 12 mikrosatelit markerler
kullanilarak incelenmistir. Dogal okyanusal engellerin ve ¢agdas insan kosullarindaki
yasam alanlarinin ar1 gen akisini sinirladigina dair giiglii kanitlar bulunmustur. Ada
populasyonlarinda heterozigotluk ve allelik zenginlik daha diisiik iken, 6zel allel
zenginligi anakaradaki populasyona kiyasla daha yiiksektir. Yapilan analizler,
okyanuslarin ve daglarin degil, insan arazi kullaniminin, B. vosnesenskii gen akisini
engelledigini ortaya koymaktadir. Bu bulgular, yerli tozlayicilarin dagilimi boyunca,
kaliciliklarini arttirmak ve tozlastiriciliklarini devam ettirebilmeleri i¢in uygun yasam
alanlarinin  korunmasimin onemini giiclendirmektedir. Son olarak, Schenau ve Jha
(2017)’da Kuzey Amerika'nin batisindaki istikrarli bir bombus arisi tiirii olan B.
vosnesenskii'nin erkeklerini kullanarak bolgesel ve yerel mekansal genetik yapiyi
incelemislerdir. Spesifik olarak, {i¢ farkli mekansal dlgekte (saha, peyzaj ve bolgesel
Olgekler) ve iki ayri biyo-bolgenin (ada ve anakara) populasyon genetigini
arastirmuglardir. Ozellikle, saha 6lceginde, akrabaligin derecesi ve modellerini anlamak
icin diploid erkek frekanslar1 aragtirilmistir. Gen akisini artiran ve aracilik eden erkek
ve kralige arilar oldugu igin erkek bireylerin durumunun arastirilmasi sosyal arilarin
genetik yapisini saptamada 6nemlidir. Anakara populasyonlarinda ada populasyonlarina
kiyasla daha yliksek diizeylerde diploid erkek ar1 saptanmistir ve yetersiz yuvalama
ortamina sahip iilkelerde diploidlik artmistir. Sonucta, bolge genelinde diisiik ama
onemli diizeyde genetik farklilagma bulunmustur.

Bombus arilari, biiyiik, parlak renkli oldukg¢a aktif ve dikkat ¢ekici olmalar
nedeniyle, diinya genelinde en iyi orneklenen bdcek gruplarimdan biridir (Williams
1998). Bu arilar, morfolojik olarak olduk¢a benzer olmasina ragmen, renk diizeninde
etkileyici bir degiskenlik gostermektedir (Michener 2007; Williams 2007). Bu nedenle,
iki ylizyildan fazladir yapilan ¢aligmalarin sonucunda, bir¢ogunun statiisiiniin belirsiz
kaldigi bol miktarda nominal takson tespit edilmistir (Williams 1998). Taksonun
durumu, bu degerli tozlayicilarin bir kisminin veya ¢ogunun azalmasi nedeniyle énemli
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bir sorun haline gelmistir ve bu durum da tiim bombus tiirlerinin incelenmesinin
gerekliligini ortaya ¢ikarmistir (Williams ve Osborne 2009). incelemelerde 6zellikle
sayist azalan ya da c¢ok sayida nominal taksonun varligi nedeniyle karisiklik olusturan
gruplara oncelik verilmistir. Bunlardan biri tiim Avrupa ve Kuzey Amerika’da bazi
tiirlerinin sayisi azalan Subterraneobombus alt genusudur. Ayrica, alt genus tiirlerinin
cogunlugunun bulundugu Asya'da benzer sekilde renklendirilmis nominal taksonlar
dizisi nedeniyle stirekli karigiklik vardir. Bu nedenle, Williams (2011)’de morfoloji ve
mtDNA COI verilerinden yararlanarak Subterraneobombus alt genusu tiirlerini revize
etmislerdir. Holarktik ve kuzeydogu bolgelerinden toplanan 1550 6rnekten 11 tiir tespit
edilmistir. Takson kavramlari biiylik 6lglide dort tiir i¢in degistirilmis, yedi lektotip ve
dort yeni sinonim tanimlanmistir.  Ancak, COI verileri geleneksel morfolojik tiirlerin
teshisine yardimeci olurken, yeni ve dogal olan siipheli tiirlerin tanimlanmasini
saglayamamistir. Williams vd. (2013)’de bir sonraki c¢alismada, Avrupa'da nesli
tikenme tehlikesinde olan cullumanus grubundaki tiirlerin durumunu belirlemek igin,
son 20 yillik miize 6rneklerinin COI dizilerini de kullanmiglardir. Sonuglar, bir Nearctic
rufocinctus-grubu (B. rufocinctus) ve B. semenoviellus, B. cullumanus L. ve B. unicus
tiirlerini iceren bir Palaearctic cullumanus grubunu desteklemektedir. B. cullumanus’un
Avrupa'da bolgesel bir koruma onceligi olmasina ragmen, Asya’da yaygin bulundugu
icin, genetik olarak daha belirgin olan ve Rusya'da ¢ok daha kiiciik bir niifusa sahip
goriinen B. unicus'a kiiresel olarak koruma Onceliginin verilmesi Onerilmistir.
Giliniimiizde de bircok tiir ciddi azalmalar gostermekte, bu nedenle koruma uzmanlari
hangilerinin dahil oldugunu kesin olarak bilmek istemektedir.

Bombus arilarinda tiirler i¢indeki renk modellerinin degiskenligi nedeniyle tiir
tanimlamalari oldukga zordur. Renk deseni evrimi, mitokondriyal genlerde bile yiiksek
oranlarda bulunmustur (Hines ve Williams 2012). Ayrica, renk desenleri cografya ve
yasam alanma bagli olarak, bombus aris1 tiirleri arasinda benzerlik gostermektedir
(Williams 2007; Duennes vd. 2012; Lozier vd. 2013). Bu nedenle, tiir 6rneklerine
erisim olmaksizin, tiirlerin giivenilir sekilde tanimlanmasi zordur. Sonug olarak, yeni
renk desenlerine sahip bireyler kolaylikla yeni tiirler i¢in yanlis yonlendirilmektedir.
Giliniimiizde, mtDNA ile morfolojik veri setlerinin birlikte kullanimi1 sayesinde hem
yeni tiir tanimlamalar1 yapilmis hem de morfolojik olarak karistirilan ticari ve dogal
bombus tiirlerindeki belirsizlikler de ¢oziilmiistiir. Ornegin, B. hypocrita tiirii hem Cin
hem de Japonya’da ticari tozlastiric1 olarak yaygin bir sekilde kullanilmaktadir. Ancak,
mtDNA COI barkodlarinin Bayesian yontemlerle filogenetik analizi sonucunda, Kuzey
Cin'deki bombus arilarinin aslinda Rus kokenli B. patagiatus tiirii oldugu, Japonya'daki
artlarin ise gergek B. hypocrita tiri oldugu tespit edilmistir. Boylece, tozlastirict
tiirlerin genetik kaynaklarin1 korumak i¢in, B. patagiatus'un Cin'den Japonya'ya ve B.
hypocrita'nin Japonya'dan Cin'e gecisi engellenmistir (Williams vd. 2012c). Asyali
bombus arilarinin tanisal morfolojik karakterleri yeterince agiklanmadigi icin, bolgedeki
tirler birbirleriyle karistirilmaktadir. B. koreanus, B. consobrinus Dahlbom'a benzer
morfolojiye sahip, Megabombus alttiiriine ait orta boylu ve uzun dilli bir bombus
arisidir.  Huang vd. (2015) B. koreanus'un dagilimi, renk-desen varyasyonu ve besin
bitkilerini tanimlamak igin 6rnekler toplamislar ve COI dizileriyle ¢alismislardir. B.
koreanus'un daha yakin zamanda ayrilmis tiirlerden biri ve B. consobrinus'a ait kardes
tirlerinden biri oldugunu bulmuslardir. DNA verileri, 6nceden bilinmeyen renk
modellerine sahip drneklerin de B. koreanus'a ait oldugunu gostermistir. Isciler igin
dokuz ve kralige i¢in {i¢ tane farkli renk Ornegi tanimlamislardir. Sonuglar, COI
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barkodlama yonteminin yakindan iliskili taksonu incelemek ve degisken renk modelleri
olan tiirlerin taninmast i¢in etkili bir yontem oldugunu gostermektedir.

Gilinlimiizde yapilan aragtirmalarin ¢ogunda, bombus tiirlerinin morfolojileri
benzer olarak degerlendirilmistir. Bu durumun tersine, Brezilyali bombus tiirleri yiiksek
ozgil degiskenlik gostermekte ve simpatrik tiirlerde renk diizeninde paralellik
goriilmektedir. Francoso vd. (2016)’de molekiiler ve morfolojik verileri birlikte
kullanarak, Brezilya'nin kuzeydogusunda yeni bir tiir tammlamislardir. B. applanatus
(Thoracobombus) tiiriiniin viicudu tamamen siyah killarla kaplidir ve daha yakin veya
simpatrik tlirlerden ayirt edilebilir bir morfoloji gostermektedir. Ayn1 zamanda, yeni
tirler de dahil olmak {izere Brezilya bombus tiirlerinin tanimlanmasi i¢in bir anahtar
gelistirmislerdir. Benzer sekilde, Kanada veya ABD'de yeni bir bombus tiirii
tanimlandigindan bu yana yaklasik 90 yil gegmistir. Alpinobombus subgenusu iginde
bulunan bombus arilar1 esasen kutuplarda da yasamaktadirlar ve Arktik Bolge ile
iliskilidirler. Tecriibeli bombus arist uzmanlarindan bazilar1 bu grubun gesitli
revizyonlarmi yapmislardir, ancak bu grup, bombus tiirleri i¢in olagandisidir; ¢iinkii her
revizyon tiir sayisi lizerinde farkli bir sonuca ulagmstir (Richards 1931; Skorikov 1937;
Loken 1973; Milliron 1973). Arastirmacilar tarafindan yapilan aciklamaya gore,
bombus aris1 tiirlerini tanimlamak ic¢in kullanilan farkli kil rengi kaliplarinin, bu grupta
atalar arasi bir polimorfizm olarak ortaya ¢iktigi, daha sonra disiler tarafindan miras
alindig1 yoniindedir (Williams vd. 2015). Ayrica tiirler morfolojik olarak siipheli olup,
tanimlamay1 daha da zorlagtirmaktadir. Alpinobombus subgenusu igindeki tiirlerin
varyasyonunu arastirmak igin, Williams vd. (2015) molekiiler verileri ilk kullananlar
olmuslardir. Sonuglar, B. neoboreus ile birlikte olan ve simdiye kadar adi heniiz
bilinmeyen tiirler i¢in gii¢lii bir destek bulma konusunda dnceki revizyonlardan farkli
bulunmustur. Williams vd. (2016)’de sitokrom ¢ oksidaz alt birim I barkodlarinin
analizi, morfolojik ve renk Ozelliklerine dayanarak yeni bir tiir olan B. kluanensis’i
kesfetmislerdir. Simdilik bu tiire ait oldugu diisiiniilen 247 disi 6rnegi bilinmektedir.
Boylece, Alpinobombus'un tiim diinyadaki alt tiirlerinin bir kontrol listesi saglanmustir.

Bombus s. str. altgenusu, bir¢ok 1liman tozlastirici toplulugunu kapsamakta ve
ticari bombus aris1 tozlastirict tilirlerinin ¢ogunu igermektedir. Ayn1 zamanda da, ¢ok
sayida siipheli tiir barindirmaktadir ve tiir tanimlama ve sinirlandirmast morfolojik
yontemlerle zor olmaktadir. Kisa siire 6nce DNA'ya dayali tanimlama yontemlerinin
ortaya ¢ikmasiyla, tiir durumlar1 yeniden gézden gegirilmeye baslanmistir. Williams vd.
(2012a) ilk kez morfoloji ve COI marker dizilerini birlikte degerlendirerek, Bombus s.
str. subgenusunun tamaminm igeren ilk incelemeyi yapmislardir. 33 iilkedeki 279
lokaliteden yapilan 6rnekleme sonucu toplam 17 tiir ve 7 lektotip tespit etmislerdir.
Avrupa'da, bu altgenusun bes farkli tiirii, B. terrestris, B. lucorum, B. cryptarum, B.
magnus ve B. sporadicus oldugu diisiiniilmektedir. B. terrestris ve B. sporadicus'un
taksonomik durumu yaygin olarak kabul edilmektedir (Williams 1998). Diger {i¢ tiir
tizerinde zorluklar ortaya ¢ikmaktadir: B. cryptarum, B. lucorum s. str ve B. magnus,
genellikle lucorum kompleksini olusturmak tizere gruplandirilmistir. Bossert vd.
(2016)’de Avusturya'daki B. lucorum kompleksinin kesin tiir kompozisyonu ve
dagilimini, COI verileri ile glivenilir tiir tamimlamaya dayali olarak arastirmislardir.
Yasam alan1 kullanimi incelenerek yiikseklik ve iklim farklilasmasinin ilk kapsamli
incelemesi yapilmistir. Sonuglar, B. lucorum kompleksindeki ti¢ ayr1 genotipik grubu
desteklemektedir. B. lucorum ve B. cryptarum, B. lucorum'un en bol ve en yaygin tiir
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oldugu iilke genelinde ¢esitli alanlarda bir arada bulunmaktadirlar. Calisma
Avusturya'da B. magnus'un varligi hakkinda higbir kanit sunmamaktadir. Daha az
yaygin olan B. cryptarum tiirii, agirlikli olarak yiiksek daglarda goriilmiistiir ve 2100
metre yliksekliklerin tizerindeki baskin tiirlerdendir. Dahasi, B. cryptarum ormanda
neredeyse yoktur ve Avusturya'da B. lucorum'a kiyasla daha soguk iklime sahip
habitatlarda nispeten daha fazladir. Ayrica, sonuglar B. lucorum ve B. cryptarum'da ¢ok
diisiik intraspesifik bir genetik varyasyona isaret etmektedir. COl kismi sekanslart tiir
tanimlamada taksonomide yaygin bir sekilde kullanilmasina ragmen, tiir tanimlamasinin
gecerliligi nadiren test edilmistir. Ornegin, DNA dizilerindeki atalara ait
polimorfizmler, filocografik farklilik, mitokondriyal introgresyon ve hibridizasyon veya
Wolbachia enfeksiyonu gibi faktorler araciligiyla mitokondriyal kalitim bozulmaktadir.
Dahasi, DNA barkodlama veya baska herhangi bir mitokondriyal DNA isaretleyici
sisteminin kullanimi, taksonlar arasindaki hibritlerin saptanmasina izin vermemektedir.
Avrupa bombus aris1 B. lucorum s. lato, ti¢ siipheli tiirti, yani B. cryptarum, B. lucorum
S. str. ve B. magnus'u temsil ettigi varsayilan ti¢ farkli mitokondriyal DNA soyunu
icermektedir. Ug varsayimsal tiiriin niikleer gen havuzlarinin ayirt edilip edilmedigini
test etmek igin lucorum kompleksinin 304 simpatrik tiyesi yedi niikleer mikrosatelit
lokusla Irlanda adasinda yayilmis 11 lokaliteden genotiplendirilmistir. Multi lokus
genotipler, tic mtDNA soyuna biiylik oranda karsilik gelen ii¢ ayr1 gruba kiimelenmistir:
B. cryptarum, B. lucorum s. str. ve B. magnus. Niikleer genotipik verilere mitokondriyal
haplotipin iyi oturmasi, bu ii¢ bombus ar1 taksonunun tiremeyle izole tiirler oldugu ve
s6zde DNA barkodlarini kullanarak tiir kimliginin dogrulugu saglanmistir (McKendrick
vd. 2017).

Bombus arilarinin korunmasinda en onemli adimlardan biri, endise verici
tirlerin dagilimmni ve 6zel yasam Oykiisii gereksinimlerini (yasam alani ve bitki
tercihleri, yuvalama sartlar1, iklim nisi, vb.) bilmektir. Bununla birlikte, tiirlerin
durumunu degerlendirebilme ve koruma-kurtarma stratejileri gelistirebilme, 6zellikle de
stipheli tiirler i¢cin hangi tiiriin veya genusun dahil oldugunu bilmeye baghdir. (Murray
vd. 2008; Williams 2011; Williams vd. 2012b, 2012c, 2013; Carolan vd. 2012; Lecocq
vd. 2015a; Scriven vd. 2015). Bombus arilar1i, Kuzey Amerika'da taksonomik olarak iyi
calisilmis olmasina ragmen ¢ogu zaman birgok tiir tarafindan paylasilan benzer renk
diizenlerine sahip siipheli gruplar olusturmuslardir (Owen ve Plowright 1980, 1988;
Williams 2007; Murray vd. 2008; Lecocq vd. 2011; Carolan vd. 2012; Williams vd.
2014; Huang vd. 2015). Bu nedenle, diinyada taninan 250'den fazla bombus art tiiriiniin
bulunmast ve 2800'den fazla isim Onerilmesi kaginilmaz olmustur (Williams 1998).
Gegtigimiz on yil iginde, ¢esitli Kuzey Amerika arilarinda bolluk ve dagilimda hizli
diisiisler yasanmustir. Ozellikle de, B. affinis (Cresson), B. cryptarum (Fabricius), B.
franklini (Frison), B. occidentalis (Greene) ve B. terricola (Kirby) gibi taninms tiirleri
temsil eden Bombus Latreille alt genusunda en belirgin olmustur (Bertsch vd. 2010;
Williams vd. 2012b, 2014). Bu tiirlerden B. franklini, cografi olarak en sinirli, en nadir
tirlerdendir ve simdi neslinin tiikendigi disiiniilmektedir (Thorp 2005). B. affinis’de
son on yilda yalnizca bir avu¢ Ornek gozlemlenmistir ve kuzeydoguda Kuzey
Amerika'daki hizli diisiisiinden dolay1 ¢ok fazla dikkat ¢ekmistir (Colla ve Packer 2008;
Grixti vd. 2009; Cameron vd. 2011). Bu tiir bir zamanlar Kanada’nin giineyinde en sik
rastlanan arilardan biri oldugu halde, Kanada'da Wildlife Statiis Komitesi ve Federal
Risk Tiirleri Yasast (SARA) tarafindan taninan "Tehlike Altindaki" tiir statiisiine
sahiptir (COSEWIC 2010). Kuzey Amerika'daki subgenusun en yaygin {iyesi olan B.
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terricola (Williams vd. 2014) ve kardes tiirii B. occidentalis (Williams vd. 2012a; Owen
ve Whidden 2013)’de azalis gostermektedir. Hem B. occidentalis hem de B. terricola,
Kanada'da koruma statiisii degerlendirmesi i¢in diisiiniilmekte ve her ikisi de Birlesik
Devletlerde endise yaratmaktadir (Evans vd. 2008; Cameron vd. 2011). Sheffield vd.
(2016) Kuzey Amerika'da koruma endisesi tasiyan B. occidentalis ve B. terricola’nin
taksonomisi, renk deseni ve cografi dagilimini incelemislerdir. COl dizilerinden elde
edilen haplotiplere gore B. occidentalis ile B. terricola iki monofiletik grubu
icermektedirler. Giineyde B. 0. occidentalis, kuzeyde ise B. 0. mckayi olarak
adlandirilmiglardir. Bombus 0. mckayi, bilindigi kadariyla yalnizca bir bantli renk
deseniyle tanmirken, B. 0. occidentalis hem bantli hem de bantsiz renk diizenlerinde
goriilmektedir. B. 0. occidentalis populasyonu, B. 0. mckayi'ye gore daha ¢ok diisiis
gostermistir. Bu nedenle, iki alttiiriin koruma ve yonetim amaciyla ayirt edilmesi ve
onlarin ayrimina dair kanitlari sunmak 6nemli hale gelmistir.

Bir tiirlin tanimlanmasi, biyolojideki en karmasik ve tartismali kavramlardan
biridir. Tir durumunu belirlemek igin birgok yol arastirilmistir. Hymenoptera
sistematikgileri (Engel 2011) morfoloji (Michener 1951; Pekkarinen 1982; Williams
1998), geometrik morfometri (Aytekin vd. 2007), allozim tabanli modeller (Pamilo vd.
1997), DNA (Koulianos ve Schmid-Hempel 2000; Hines vd. 2006; Bernasconi vd.
2010) veya kimyasal ekoloji (Svensson 1979; Bertsch vd. 2005; Rasmont vd. 2005;
Martin vd. 2008) kullanarak taksonomik durumu tanimlamaya c¢alismaktadirlar.
Morfolojik yaklasim en erken, en kolay ve tiirleri tanimlamak i¢in kullanilan en yaygin
yontem olmustur (Loken 1984; Bolton 1995; Michez ve Eardley 2007). Ancak,
biyolojik tiire tam olarak yansiyan objektif morfolojik karakterlerin belirlenmesi zordur
(Bickford vd. 2007). Son yillarda, tiirlerin durumunu degerlendirmek igin genetik
karakterler daha fazla dikkate alinmaktadir (Leache ve Fujita 2011). Yeni tiirleri
tanimlamak ya da biitiinleyici bir taksonomik c¢erceveye dahil etmek icin DNA
barkodlama ¢alismalarinin gelistirilmesi bu egilimi desteklemektedir (Hebert vd. 2003;
Yassin vd. 2007; Gibbs 2009). Aymi zamanda genetik yaklasim, tlir sinirlariin
olusturulmasinda tartismali bir konu olmustur. Analiz edilen DNA dizileri keyfi olarak
secilmektedir, oysaki c¢iftlesme izolasyonu, kullanilan genetik isaretlerin
farklilastirilmasindan daha hizli gergeklesebilmektedir (Avise 2000; Trewick 2008;
Symonds vd. 2009; Bauer vd. 2011). Kimyasal 6zellikler, basta tiirlere 6zgli sekresyon
(Lockey 1991), tiirlerin ayrilmasinda yararli olabilir. Bombus arilar1 arasinda, eseysel
isaretleme feromonlar1 (Sefalik salinim bezleri SMPS), tiirlere 6zgii on ¢iftlesme
davraniginda 6nemli rol oynamaktadir ve son derece tiire Ozgiidiir (Bergman 1997;
Valterova ve Urbanova 1997). Bu nedenle, pek ¢ok aragtirmaci bu kimyasal belirtegleri
tiir durumunun ¢6ziimiinde kullanmiglardir (Bergstrument vd. 1981; Rasmont vd. 2005;
Coppee vd. 2008; Lecocq 2009; Lecocq vd. 2009).

Giliniimiizde tiirlerin tanim1 ve smirlandirilmasi ¢alismalarindaki mevcut egilim,
tirlerin morfolojik, kimyasal, molekiiler ve ekolojik ayirt edilmesine yonelik ¢oklu
kanit yaklasimini takip etmek olmustur (Burns vd. 2008; Fisher ve Smith 2008; Smith
vd. 2008). Biitiinlestirici taksonomi adi verilen yontemle, farkli karakterlerden gelen
tamamlayict veri kiimelerini dikkate alarak, daha gili¢lii desteklenen taksonomik
hipotezlerin tanimlanmas1 amaclanmaktadir. Ilk defa Lecocq vd. (2011) biitiinlestirici
bir yaklasim izleyerek, iki nadir ve stipheli bombus arisinin taksonomik durumunu
belirlemek i¢in molekiiler, kimyasal ve morfolojik kriterleri birlikte kullanmislardir. Iki
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simpatrik takson; B. barbutellus ve B. maxillosus birka¢ morfolojik karakter
(cogunlukla kanat koyulugu ve kil uzunlugu) tarafindan ayirt edilmektedir. Bu
morfolojik karakterler, orneklerin olasi statlisiinii olusturmak i¢in kullamilmistir. Bir
niikleer gen, uzatma faktorii lo (EF-1a), bir mitokondriyal gen, COIl ve eseysel
isaretleme feromonlarinin kimyasal veri setinden olusan kombine bir molekiiler veri seti
gelistirilmistir. Molekiiler veriler ile maksimum olasilik ve Bayesian filogenetik
analizleri, kimyasal verilerle ise kiimeleme yapilmistir. Ortaya ¢ikan filogenetik agaglar,
iki takson arasinda tutarli bir ayrim gostermemistir. Ancak, geleneksel morfolojik
kriterleri kullanarak yapilan tespitler, ornekleri iki taksona ayirmistir. Morfolojik
kriterlerin tiirler aras1 varyasyonlarla iligkili oldugu sonucuna varilmis ve B. maxillosus,
B. barbutellusun bir sinonimi olarak kabul edilmistir. Adalarda yasayan
populasyonlarin ¢ogunlukla anakaradaki akrabalarina kiyasla daha diisiik diizeylerde
genetik varyasyon ve eko-morfolojik ayrisma gosterdigi savunulmaktadir. Bugiine
kadar morfolojik ve genetik faktorler bakimindan adasal farklilasma incelenmis olsa da
kimyasal verileri de kapsayan biitiinlestirici yaklasim ¢ok az dikkat ¢ekmistir. Lecocq
vd. (2013)’de iki sintopik bombus aris1 tiiriiniin giftleri lizerinde adali olma etkisini
arastirmiglardir: ilki filogenetik olarak ilgili olan tiirleri (B. terrestris ve B. lucorum),
digeri ekolojik olarak etkilesen tiirleri (B. terrestris ve onun &zel yuva paraziti B.
vestalis) icermektedir. Her bir bombus arist tiirii i¢in, ada (Korsikali) ile anakara
(Avrupa) populasyonlarinin varyasyon ve farklilasmas1 modelleri molekiiler ve eseysel
isaretleme feromonlarindan olusan veri setleriyle analiz edilmistir. Sonuglar, Korsikali
bombus arilariin genetik olarak farklilastigin1 ve teorik beklentilerin aksine, bombus
arilarinin ada populasyonlarinin anakaradaki populasyonlara benzer genetik varyasyon
seviyeleri sergiledigini gostermektedir. Ayn1 zamanda, bir¢ok ada ¢ok sayida endemik
tiirii barindiran 6nemli biyocesitlilik merkezleridir. Ancak, ada faunas1 yiiksek oranda
yok olma tehlikesi altina girmekte ve korunmalar1 i¢in sayisiz koruma planlar
gelistirilmektedir. Bu koruma planlar1 genellikle endemik taksonlarin olusumu ve
miktar1 temelinde degerlendirilmektedir. Pratik agidan bakildiginda, bu durum devlet
kurumlarinin  ve sivil toplum kuruluglarinin  koruma Onlemlerini baglatmasini
zorlastirmaktadir. Lecocq vd. (2015a)’nin ¢alismasinda, Korsikali bombus arilarini
molekiiler ve eko-kimyasal kriterler temelinde egitici ve uygulamaci biitiinleyici bir
taksonomik yaklagimla incelemislerdir. Sonuclar adadaki iki Korsikali taksonun
endemik tiir olarak kabul edilebilecegini, diger besinin ise alttiir olarak
diistiniilebilecegini gostermektedir. Boylece, Uluslararasi Doga Koruma Birligi Kirmizi
Listeleri, Korsika bombus arilarin1 yeni taksonomik hipotezine gore yeniden goézden
gecirmekte ve tiirlerin degerlendirilmesinde degisiklikler onermektedir.

Bombus arilar1 gibi yakindan iliskili tiirler arasindaki taksonomik sinirlarin
belirlenmesi, ¢ogunlukla tanisal morfolojik karakterlerin yeterli olmamasi nedeniyle
engellenmektedir (Bickford vd. 2007). Ornegin bombus arilarinda farkli tiirler
morfolojik olarak ¢cok benzer olabilirken, ayni tiiriin 6rnekleri olaganistii sekilde farkli
olabilmektedir (Michener 1990; Williams 1998; Hines ve Williams 2012). Kanat sekli,
DNA veya eko-kimyasal ozellikler gibi ayrik morfolojik karakterler i¢in alternatif
ozellikler kullanarak bombus tiirii taksonomisini agikliga kavusturma yoniinde birgok
girisim yapilmistir. Yine de her yaklagimin kendi sinirlar1 vardir. Lecocq vd. (2015Db)
taksonomik statiisii tartismali olan B. lapidarius grubu ile ¢alismislardir. Bu grubu
degerlendirmek i¢in kanat seklinin geometrik morfometrisi, genetik farklilasma, dizi
tabanli tiirlerin smirlandirilmas1  yontemleri ve kafatast labial bez salgilarinin
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farklilasmasindan elde edilen veriler kullanilmistir. Sonuclar, kanat sekline dayali
analizlerin bir kiime tanimlamadigini gostermektedir. Buna karsilik, molekiiler
yontemler ve kafatasi labial bez sekresyonlarina dayali analizler birbiriyle uyumlu
bulunmustur ve B. terrestris’in, birka¢ farkli alttiirli bir tiir kompleksi oldugunu
onermislerdir. Bu biitiinleyici taksonomik yaklagim, bombus aris1 sistematigi i¢erisinde
yaygin olarak kullanilmaya baslamistir. Daha Onceki calismalar birgok beklenen
taksonomik statliyli dogrulasa da, bu biitlinlestirici yaklasim da birka¢ taksonun
beklenmedik sekilde birlesmesi veya béliinmesine yol agmustir (Bertsch vd. 2005;
Lecocq vd. 2011, 2015a, 2015b). En son Lecocq vd. (2015c) Avrupa'da 6nemli bir
polinator olarak bilinen en bol, yaygin ve politipik bombus tiirlerinden B. pascuorum 'un
(Rasmont vd. 2015) taksonomisini arastirmislardir. Bu tiir, 6nemli bir kil renk
varyasyonu (Rasmont 1983), morfolojik farklilasma (Pekkarinen 1979) ve cografi
araligi icinde hafif bir genetik farklilasma (Pirounakis vd 1998; Widmer ve Schmid
Hempel 1999) sergilemektedir. Renk modellerine dayanarak, son taksonomik
diizeltmelerle ii¢ allopatrik ve 21 parapatrik olmak tiizere 24 alttiir tanimlanmistir
(Rasmont ve Adamski 1995). Genetik gostergelere ve erkek kimyasal tireme
ozelliklerine dayal biitlinsel bir yaklasim kullanilmis ve sonuglar dnceki siniflamalarla
karsilastirilmistir. Bulgular, B. pascuorum taksonlarinin hepsinin ayni oldugunu ve ayni
erkek kimyasal tireme 6zelliklerini paylastiklarini gostermektedir. Bir mitokondriyal ve
iki niikleer markerde gozlemlenen genetik yapt mevcut alt spesifik siniflamay1 zayif bir
sekilde yansitmaktadir. Kisacasi, populasyonun genetik farklilasmasi, cografi dagilimi
ve populasyon renk oOriintiisii benzerligi arasindaki uyum, dort takson kompleksi ile
farkli muhtemel bir smiflamay: diisiindiirmektedir: (i) Iber yarimadasi ve giineybati
Fransa'daki tiim taksonlar da dahil olmak iizere B. p. dusmeti grubu; (ii) B. p.
rehbinderi; (iii) B. p. siciliensis; ve (iv) B. p. floralis gruplar1 seklindedir.

Son yillarda gelistirilen biitinleyici yaklasim kullanilarak, B. terrestris
populasyonlarinin  uluslararast ticaretinden kaynaklanan biyolojik yayilmasinin
incelenmesi hedeflenmistir. Bugiine kadar yapilan ¢aligmalarin ¢ogu, B. terrestris'in
dogal alanlar1 disinda yayilmasi (Inoue vd. 2008; Kanbe vd. 2008; Meeus vd. 2011) ya
da baz1 B. terrestris alttiirlerinin ilgili populasyonlarin veya alttiirlerin zaten bulundugu
alanlara tanitilmasi tizerine yogunlagmistir (Velthuis ve Van Doorn, 2006; Ings vd.
2010). Ticari degisimler tiirlerin yayilmasimin yani sira, yakindan iligkili taksonlar veya
allopatrik populasyonlar arasindaki degisime sebep olabilmektedir. Kisacasi, endemik
taksonlarin ve yerel populasyonlarin 6zgilinligiiniin korunmasi, tiirlerin  veya
populasyonlarin ticari yer degisimlerini diizenlemeyi gerektirmektedir. Bu gibi
diizenlemelerin etkili olabilmesi i¢in ¢oziilmiis bir taksonomiye ve yerli tiirlerin
populasyon yapilarinin kapsamli bir analizine ihtiya¢ duyulmaktadir. Bu amagla,
Lecocq vd. (2016) B. terrestris'in ticaretini verimli bir sekilde diizenleyebilmek i¢in
taksonomisini ve populasyon yapisin1 biitlinleyici bir taksonomik yaklasimla
degerlendirmislerdir. Rasmont vd. (2008) tarafindan 9 alttiir olarak kabul edilen B.
terrestris, bu calismada dokuz takson seklinde incelenmis ve africanus, audax,
calabricus, canariensis, dalmatinus, lusitanicus, sassaricus, terrestris ve xanthopus
olarak isimlendirilmislerdir. Molekiiler ve kimyasal verilerin sonuglar1 B. terrestris ve
B. xanthopus’u iki ayr tiir olarak degerlendirmektedir. Bazi allopatrik B. terrestris
taksonlarinin cografi bir farklilasma siirecine girdigi tespit edilmistir. Ozellikle, Giiney
Bat1 adalar1 ve Kuzey Afrika'da genetik ve ekolojik olarak farkli populasyonlar
bulunmaktadir. Bu populasyonlar B. t. africanus, B. t. canariensis ve B. t. sassaricus
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olarak ti¢ alttiirii temsil etmektedirler. Buna karsin, diger ada topluluklar1 (audax ve
lusitanicus) bu kadar farklilagsma gostermemektedir. Kita taksonu géz oniine alindiginda
ise, calabricus, yabani dalmatinus, lusitanicus ve terrestris COI dizisi veya kimyasal
bilesenlerinde farklilasma gostermemektedir. Genel olarak bulgular, ticari yer
degisimlerinde iki tiir, li¢ alttiir ve zayif farklilasma gosteren birka¢ populasyon
bulundugunu ortaya ¢ikarmaktadir. Dogada ve ortiialtinda etkin bir tozlastir1 olan B.
terrestris arisinin uluslararasi ticaretinin tamamen yasaklanmasi miimkiin degildir. Bu
nedenle, B. terrestris taksonlarinin ticaretini yonetmek icin etkili stratejilere ihtiyag
vardir (Velthuis ve van Doorn 2006). Ilk olarak, B. xanthopus'un yeni tiir statiisii ve bu
endemik tiirin korunmasi goz oniline alindiginda, B. terrestris'in ithalat1 Korsika'da
yasaklanmalidir. B. terrestris'in dogal dagilimi iginde, yer degisimini diizenleyen
onlemler sadece Kanarya Adalar, Israil, Norveg, Tiirkiye ve Birlesik Krallik'ta
alinmistir (Velthuis ve van Doorn 2006). B. terrestris alttiirleri (B. t. africanus, B. t.
canariensis ve B. t. sassaricus) i¢in, Kanarya Adalari makamlari tarafindan desteklenen
diizenlemelerin, Sardunya ve Kuzey Afrika'ya da uygulanmasi saglanmalidir. Bir de
uluslararasi ticarette en ¢ok kullanilan dalmatinus ve lusitanicus un, ekolojik, genetik
ve fenotipik Ozgiinliigli lizerine daha fazla analiz yapilarak, dogal aralik siirlari
belirlenmelidir. Ayrica, ticari dalmatinus ile yabani dalmatinus arasinda da incelenen
karakterler bakimindan bir farklilik saptanamamistir. Ancak ticarilerin tanimlayici
kimliklerinde 6nemli bir belirsizlik mevcuttur. Sonug olarak, biitiinleyici taksonomik
yaklagimlar, ticareti yapilan diger politipik tiirlerde de kullanilmali ve gerekli dnlemler
almmmalidir.
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3. MATERYAL VE METOT
3.1. Materyal
3.1.1. Cahismada kullamlan ar1 materyali ve 6rnekleme

Diinya’da Bombus terrestris arisini ilk kez 1980’lerin sonlarinda Hollanda ve
Belgika’da iki firma (Koppert ve Biobest) kitlesel olarak iiretmeye baslamis, gegmis 30
yillik stiregte ticari B. terrestris iretimi ve seralarda kullanimi biiyiik gelisme
gostermistir. Baslangigta yalniz Hollanda ve Belgika’da tozlagma amaciyla kullanilan B.
terrestris kolonileri giiniimiizde Kuzey Amerika ve Avustralya disinda tiim kitalarda
60’dan fazla tilkede kullanilmaktadir. Bu siirecte ¢ok sayida firma B. terrestris koloni
iretimine baglamasina karsin, giiniimiizde de Koppert ve Biobest firmalar1 Tirkiye ve
bircok iilkede kurduklari iiretim tesisleriyle diinyadaki en biiyiik iireticilerdir. Iki
firmanin da damizlik hatlarin1 basta Ege adalarindan, Balkan yarimadasindan ve
Avrupa’daki bazi lilkelerden topladiklari kralice arilarla olusturduklart bilinmektedir.
Tiirkiye’de de ticari tiretilmis B. terrestris kolonileri 1997 yilinda Koppert ve Biobest
firmalarindan ithal edilerek seracilik sektoriinde kullanilmaya baslanmis daha sonra bu
firmalar {iretim tesislerini tilkemizde kurarak faaliyetlerini siirdiirmiislerdir. Tiirkiye’de
bombus arisi iliretmek amaciyla 1997 yilindan giinlimiize yabanci, yabanci ortakli ve
yerli olmak tizere 10 civarinda firma kurulmus, bu firmalardan birkag1 faaliyetlerini
sonlandirmistir.

Projenin temel amaci ticari ve yerli B. terrestris populasyonlarnin genetik
yapilarini tanimlamak ve ticari bombus kolonilerinin yogun olarak kullaniminin dogal
populasyonlarin genetik yapilari iizerine etkilerini incelemektir. Bu nedenle ¢alismada
ornek alimacak ar1 populasyonlari; Tiirkiye’de ticari olarak bombus arisi {iretimi yapan
tim firmalardan, Onceki yillarda yapilan go6zlemlerde B. terrestris’in  dogal
populasyonlarmin bulundugu ancak ¢ok yogun seracilik yapilan ve ticari Bombus
terrestris kolonileri kullanilan bolgelerde sera disindaki alanlardan ve seraciligin
yapilmadigr dogal B. terrrestris populasyonlarinin bulundugu alanlardan olmak tizere
genel olarak {i¢ grupta kurgulanmistir. Bu ¢ercevede;

Tiirkiye’de ticari olarak bombus arisi tiretimi yapan 7 firmaya ait 30 koloniden
rastgele birer adet olmak iizere 30’ar ig¢i ar1 O6rnegi alinmistir. Toplamda yedi ticari
populasyona ait 210 is¢i ar1 materyal olarak kullanilmistir.

Antalya’nin Aksu, Kumluca, Demre ve Geyikbayir1 bolgelerinde Antalya’da
ticari iiretilmis B. terrestris kolonileri kullanilmadan 6nce dogal populasyonlarin oldugu
tespit edilmistir (Ozbek 1997). Aksu (Yurtpmar ve Boztepe), Kumluca ve Demre
seracilik faaliyetlerinin ¢ok fazla yapildigi ve bu seralarda yogun olarak ticari B.
terrestris kolonilerinin kullanildigi bolgelerdir. Bu alanlardaki seralardan dogaya B.
terrestris is¢i arilarinin kagma olasiligl yiiksektir. Ayrica ticari koloniler omriinii
tamamladigi zaman, kolonide iiretilen ana ve erkek arilarin da dogaya kagma ve
ciftleserek dogada kolonilerini kurma riski de yiiksektir. Son yillarda Geyikbayiri’nda
da seracilik faaliyetlerinde bir artis gozlenmektedir. Bu nedenle, belirtilen bolgeler
birkag¢ defa ziyaret edilerek, farkli sera ¢evrelerinden 20-30 is¢i ar1 6rnegi toplanmaistir.
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Yerlesim yerleri ve seralara uzak, onceki ¢alismalarda (Giirel vd. 2008) dogal
yasam alanlarinin tespit edildigi Bayatbademler, Termesos ve Faselis’den 30’ar 6rnek
alimmistir. Bu alanlarda 6zellikle farkli habitat kosullarinda yasayan (farkl yiikseltilerde
bulunan, estivasyon ve hibernasyon gosteren, vb.) daha izole 6rnekler toplanmistir.
Avrazide, B. terrestris is¢i ar1 6rnekleri toplanirken ¢ok genis bir alan taranarak, miimkiin
oldugunca farkli yuvalara ait is¢i ar1 6rneklerinin toplanmasina galigilmistir.

Sonug¢ olarak yedi ticari firmadan alinan ve yedi lokasyonda da dogadan
toplanan toplam 14 populasyona ait 408 bombus is¢i ar1 6rnegi ¢alismanin materyalini
olusturmus ve drnekleme ile ilgili bilgiler Cizelge 3.1°de sunulmustur. Ornek toplama
islemi Mart, Nisan ve Mayis aylarinda gerceklestirilmistir. Araziden yakalanan ya da
firmalardan alinan tiim ar1 drnekleri tizerinde toplandigi bolge ya da firmanin adi, sayisi
ve igerisinde % 95’lik alkol bulunan cam kavanozlara (Sekil 3.1) konularak laboratuara
getirilmistir. Bu Ornekler kullanilincaya kadar +4 °C’ de muhafaza edilmistir. Her
populasyona ait en az 21 is¢i ar1 6rneginden DNA izolasyonu yapilmustir.

Sekil 3. 1. Ar1 6rneklerinin % 95°lik alkol igerisinde muhafazasi

Cizelge 3. 1. Orneklere ait bazi tanimlayici bilgiler

Populasyonlar Omnek Koordinatlari Yiikseklik (m)
sayi1si

Ticari populasyon 1 (TP1) 30 - -
Ticari populasyon 2 (TP2) 32 - -
Ticari populasyon 3 (TP3) 30 - -
Ticari populasyon 4 (TP4) 30 - -
Ticari populasyon 5 (TP5) 30 - -
Ticari populasyon 6 (TP6) 30 - -
Ticari populasyon 7 (TP7) 30 - -
Aksu-Boztepe (AK) 32 36°57'K 30°51'D 10m
Aksu-Yurtpinar
Kumluca (KM) 21 36°22'K, 30°17'D 15m
Demre (DM) 23 36°14'K,29°57'D 12m
Geyikbayir1 (GB) 24 37°3'K,30°27'D 589 m
Termesos (TM) 32 36°59'K,30°28' D 1150 m
Bayatbademler (BB) 32 36°54'K, 30°32'D 900 m
Faselis (FS) 32 36°31'K 30°33'D 4m
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3.1.2. Calismada kullamlan arac¢ ve gerecler

Orneklerin DNA izolasyonu ve PCR islemleri Akdeniz Universitesi Ziraat
Fakiiltesi Zootekni Boliimii Genetik Laboratuari’nda yiiriitilmistiir. DNA izolasyonu
icin doku parcalanmasi islemi Akdeniz Universitesi Ziraat Fakiiltesi Biyoteknoloji
Boliimii Laboratuari’nda bulunan homojenizator ile yapilmistir. Mikrosatelit fragment
analizleri ise, Akdeniz Universitesi Ziraat Fakiiltesi Tarla Bitkileri Bolimii Genetik
Laboratuari’nda bulunan otomatik kapiller Fragment Analiz Cihazi (Fragment
Analyzer-Advanced Analytical Technologies GmbH, Heidelberg, Germany)
kullanilarak yapilmistir. Bu ¢alismada kullanilan ara¢ ve gereglerin tam listesi Cizelge
3.2°de verilmistir.

Cizelge 3. 2. Calismada kullanilan ara¢ ve gereclerin listesi

Kullanilan Cihaz Kullanim amaci

pH metre (Thermo ORION 3 STAR) DNA |zolasy'onu ve elektroforez
tamponlarinin pH' larinin ayarlanmasinda

Kullanilan malzemelerin ve c¢ozeltilerin

Otoklav (Niive OT 020V) -

sterilizasyonunda
Sicak Su Banyosu (Memmert) DNA izolasyonu inkiibasyon agamasinda
Isiticili Manyetik Karistirict (YellowLine DNA izolasyonu igin gerekli ¢dzeltilerin
MSH basic) hazirlanmasinda

Tampon c¢ozeltilerin hazirlanmasi ve DNA

Calkalayici-Vortex (YellowLine, TTS2) izolasyonunda

DNA izolasyonu ve PCR asamalarinda

Santriftij (Hettich MIKRO 200) orneklerin santrifiij edilerek ¢oktiiriilmesi

DNA izolasyonu ig¢in tampon ¢dzeltilerin

Hassas Terazi (SHIMADZU BX320H) hazirlanmasi ve jel i¢in agaroz tartilmasinda

Thermo Scientific Arktik Thermal Cycler PCR ile istenilen lokuslarin ¢ogaltilmasi
Yatay Agaroz Jel Elektroforez Takimlart DNA izolasyonu ve PCR fiirlinlerinin tespit
(BIO-RAD) edilmesinde

Gii¢ Kaynaklar (BIO-RAD PowerPac Basic) Jel elektroforezi icin voltaj ve zamanin

ayarlanmasinda
Jel Goriintiileme ve Analiz Sistemi DNA izolasyonu ve PCR sonuglarinin
(Kodak Gel Logic 212) goriintiilenmesinde
Mikro Dalga Firini (Argelik MD 553) Agaroz jellerin hazirlanmasi
Buzdolabi (Beko BK8450T) Omnekler ile bazi sarf malzemelerin
Derin Dondurucu (Beko 797DF) saklanmasi1
Fragment Analyzer Mikrosatelit ~ lokuslarin  biiyiikliiklerinin
(ADVANCED ANALYTICAL) belirlenmesinde
Homojenizator DNA- izolasyonunda  doku  pargalama
isleminde

41



MATERYAL VE METOT B. ARGUN KARSLI

3.2. Metot
3.2.1. Genomik DNA izolasyonu

Bu ¢alismada, gDNA molekiiliiniin izolasyonunda Walsh vd. (1991) tarafindan
bildirilen Chelex 100 DNA izolasyon protokolii laboratuar ortaminda optimize edilmis
ve asagidaki sekilde uygulanmustir.

1. %95’lik etanolden alinan ornekler steril saf suyla yikanmis ve kurutma kagidinda
kurumaya birakilmistir (Sekil 3.2a)

2. Isci armin toraks: steril 2 mI’lik 96’11 doku pargalama plate tiiplerine alimistir (Sekil
3.2b)

3. Uzerine 600 pl %10 Chelex 100 ¢ozeltisi eklenerek, tiipiin igine 2 adet tungsten metal
bilye atilmistir.

4. Plate homojenizatore konarak doku pargalanmasi saglanmistir.

5. Ardindan pargalanan doku karisimlarinin her biri steril 1.5 ml’lik eppendorf tiiplerine
aktarilmistir.

6. Tiiplere 5 pl Proteinase K (20 mg/ml) ve 5 pl RNAse (20 mg/ml) ilave edilerek,
vortekslenmistir.

7. Ornekler 56 °C’ye ayarlanmis sicak su banyosunda yaklasik 12 saat inkiibasyona
birakilmistir ve ardindan enzim denatiirasyonu i¢in 95 °C’de 15 dakika daha
bekletilmistir.

8. Orneklere 13.000 rpm’de 2 dakika santrifiij islemi yapilmis ve iistteki s1vi1 kisim steril
0.5 mI’lik eppendorf tiiplerine alinmistir.

9. Izole edilen gDNA molekiillerinin tek parca olup olmadiklar1 % 1’lik agaroz jellerde
yiiriitiilerek kontrol edilmis ve +4 °C’ye kaldirilmislardir.

Sekil 3. 2. Bombus ar1 6érneklerinin DNA izolasyonu i¢in hazirlanmasi

Chelex yontemiyle izole edilen DNA oOrneklerinin saflik ve kalitesi istenilen
diizeyde olmadigi i¢in ilk yontemde elde edilen DNA orneklerine ek olarak CTAB
yontemi (Hall 1990) de uygulanmistir. Buna gore:

10. %2 CTAB + %2 B-Merkaptoetanol ¢ozeltisi hazirlanmistir.

11. Chelex metodu kullanilarak elde edilen DNA orneklerinin her birinin iizerine
hazirlanan ¢6zeltiden 500 pl eklenmistir.

12. Ornekler 56 °C’de 3-6 saat arasi inkiibasyona birakilmistir.

13. Inkiibasyondan sonra &rnek tiiplerinin iizerine 500 pl kloroform + izoamil alkol
karisimi (24:1) eklenmis ve vortexlenmistir.

14. Tiipler 14.000 rpm’de 10 dakika santrifiij edilmistir.
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15. DNA’nin bulundugu iist fazdan yaklasik 500 pl yeni tiiplere aktarilmistir.

16. Yeni ornek tiliplerinin tlizerine tekrar 400 pl kloroform + izoamil alkol eklenmis ve
vortex yapilmistir.

17. Tiipler bir kez daha 14.000 rpm’de 10 dakika santrifiij edilmistir.

18. Yine bu agsamada da DNA igeren iist faz yeni tiiplere aktarilmistir (= 400 pl).

19. Orneklerin iizerine alman faz kadar yaklasik 400 pl soguk (-20 °C) izopropanol
eklenmistir.

20. Tipler yavasca alt-iist edilerek karistirllmigtir ve -20 °C’de 1 saat bekletilmistir.

21. Buzluktan ¢ikarildiktan sonra 14.000 rpm’de 10 dakika santrifiij yapilmistir.

22. Genomik DNA parcalar1 gozle goriiliir sekilde tiiplerin dibinde pelet olugturmustur.
23. Peletlerin iistiindeki siv1 kisim dikkatlice dokiilmiis ve DNA’y1 yikamak i¢in 500 pl
%70’lik soguk etanol eklenmistir.

24. Ustte biriken s1v1 kisim yine dokiilmiis ve dipteki peletin iizerine tekrar %70’lik
soguk etanol eklenmistir.

25. Bir kez daha 1-2 dakika bekledikten sonra 14.000 rpm’de 5-7 dakika arasi santrifiij
yapilmistir.

26. S1v1 kisim yavas ve dikkatli bir sekilde dokiilmiis ve tiipler kurutma kagidi tizerine
yan yatirilarak icerideki alkoliin tamamen uzaklasmasi beklenmistir.

27. Tiiplerin icerisindeki alkol tamamen kuruduktan sonra {izerlerine 100-150 pl saf su
eklenerek, pelet haldeki genomik DNA nin ¢6ziilmesi saglanmistir.

3.2.2. Genomik DNA miktarinin hesaplanmasi

Izolasyon islemi tamamlanan DNA molekiillerinin tek parca olup olmadig
%1’lik agaroz jelde belirlenmistir. Ardindan o6rneklerin kalite ve miktar1 BioDrop
spektrofotometre cihazinda okutularak tespit edilmistir. Sonug olarak istenilen saflik ve
miktarda DNA materyali saglanmigtir. DNA 6rnekleri kullanilincaya kadar -20 °C’de
muhafaza edilmistir.

3.2.3. Mikrosatelit lokuslarin belirlenmesi ve PCR’da kullanilacak primerler

B. terrestris populasyonlarinin DNA seviyesinde daha duyarli bir sekilde
objektif olarak tanimlanmasina olanak saglamak amaciyla ¢ok sayida mikrosatelit
marker gelistirilmistir. Bu aragtirmada farkli B. terrestris populasyonlarini birbirinden
ayirmak ve genetik yapinin ortaya konulmasi ig¢in Estoup vd. (1995, 1996); Funk vd.
(2006) ve Stolle vd. (2009) calismalar1 referans alinarak yaygin olarak kullanilan 20
adet polimorfik lokus belirlenmistir. Bu lokuslara ait bilgiler Cizelge 3.3’de verilmistir.

43



B. ARGUN KARSLI

MATERYAL VE METOT

9002 i 9IIVIDIVOVLVIOVVIOVIVOD :H o1
DA SN 16£6600Q | GLT-TST €5 O IOTIOLYLIDLLAL ' (12) 0119
9002 i OVOIIVILOIIVLLVOILOIVY d o
paxuny | 99666000 | v.T-821 ¢s 90D LVOVLIOVYOOLILIODLOVD o (1) 6014
9002 i D9V119121099901V.IIVVO d o
AN £6£6600d | 9.T-9ST s DL LIYO99L 1 199919519y 4 (O1) 9019
G66T 08T-pST - 9D0LVILLIOVVIILVYILLD :H §(1LO1V)E(LD) 119
'pA dnols3 9I1VVVOILIVVVIOIVVIO 4 "9(1LDAV)OMLD) " 1s(1LD)
966T SyZ-052 - 9IVIVOILIOVIOLVYVIODIIVYO :d 8(10)L1924(1D) 969
‘pA dnojs3 OVVIIVOVVVIOVOVOOD o 17(1D)1E(1D) L19(1D)E(DD)
966T i D9IV1I919V.IIIVIIVVOVIOVD :d . -
pA dNnois3 £TZ-8YT 85 099Y99991 991 LYY (12)212M(1D) ze19g
G66T i DD10V19D19D121011V9D :d o -
A dnojsg Z8T-9/1 /S 39191 IYYS1991 991 199 (12)19%(1D) 9z1d
G66T 957-247 Jc OVIOVVYLOOVLIODDOVIVIOVD o 8(1099)8(09)2100 —
"pA dnois3 OVOVLIDDDI1DOVIVVID o v1(10)OVv2211010218(1D)
966T i 91D1119VVVIOLOVIVID :d ) ,
‘pA dnoisg 9eT-0E1 ¢s OVVOOVVVVOVLIDLIDILVD o (10)994(10) Sl
966T i OVIVLILVIVLIDLVIODIVIVVVYO: Y . -
‘pA dnoisg Ecelee 85 921101VIVIIDI1IOVVLIDD 4 (10)ov™(10) Sl
966T i DIV LDILDIVVVOOLDD o . .
pA dnojs3 8.T-9YT 85 Y LI9995LY LO3 LD o (12)o192 (1) 00T
*ON WISLIY JIED) (D)
Meukey yuequUas Py | Buljpuuy ((€S) 1suBG JWLIJ IWINZIPp JeaXs ] snX07]

JIo[I3[1q 101ARWIUR) 1ZBq JIB BIR[SNYO] JI[9JeSOLIW ue[Iue[[ny epewsie.) ‘¢ *¢ ISPZI))

44



B. ARGUN KARSLI

MATERYAL VE METOT

. \Mwww_wm 08T9T9Cd | 182-9€2 09 wmww«wwww@wwwwﬂwwww ”M VO SYOOSINLE
orong | vseotord | veewvz | s PSR o1 7ZI0SNLE
. mw_u_w“m £T29TO4 | 20b-T8E 09 VAN ASISASA S oLILL 2800SINLE
. mWﬂme 1029T9C4 | 928-602 8y owo%%wmwwwwwwwww@%w% VO TETOSNLE
. mﬁ%_wam 6v29TOd | 2LE-VEE 09 T oL 6TTOSIN LS
. \mwmw_w;m 69TOTOH | Lt2-202 1S o DR T L9990 OV £E00SINLE
ping | 80806000 | serter | g5 | 230n OO I S | Loy (iaree) | P
.umm_ﬂms ] €1€66000 T6T-6TT s ooww&&wdoﬂmvowmvo%@%wwww%w d €(01) 9zl1d
.cmwﬁww: y 19€66000 SY1-12T s %MW%@MMNNM%MM@M@M%HW ”_ 12(10) 0z1d
Meuley .Mﬂmﬂwﬁu@ _me mc_A_w_uvc< ((€<—S) 1ISUBYIS JdWLIJ Iwjizip Jeaa 1 SN0

45



MATERYAL VE METOT B. ARGUN KARSLI

3.2.4. PCR islemi ile mikrosatelit bolgeleri iceren lokuslarin cogaltilmasi

PCR’da kullanilan kimyasallar, bunlarin PCR karigimindaki miktarlar1 ve
markalart Cizelge 3.4’de gosterilmistir. PCR islemi i¢in 50 ng/pl yogunlugunda
ayarlanan DNA’lar 0.2 mI’lik PCR tiiplerine 2’ser pl konulmustur. PCR uygulamalari
icin Thermo Scientific Arktik Thermal Cycler kullanilmistir. Cihazlarin kapak sicaklig
102 °C dereceye ve blok sicakligt 95 °C’ye ayarlanmistir. Boylece PCR sirasinda
reaksiyon karigiminin buharlasarak azalmasi ve yogunlugunun degismesi Onlenmistir.
Daha sonra, hazirlanan reaksiyon karisimi her bir PCR tiiptine (18ul+2ul DNA= 20ul)
paylastirllmistir. Her asamada tiiplerdeki reaktdrler birbirleriyle iyice karistirilmistir.

Cizelge 3. 4. PCR reaksiyon karigimi, miktar ve markalar

. . Miktar pl .
PCR Bileseni (15 i o ) Marka-Molarite
H20 11.7
HQ buffer 1.2 Geneall Kat. N0.501-050
10X buffer 2 Geneall Kat. N0.501-050
dNTPs buffer 2 ThermoFisher Kat. No.R0181
Forward 0.3 IDT Order No.2565902 (25nmol)
Primer
SBUEE 0.3 IDT Order No.2565902 (25nmol)
Primer
T2 0.3 Geneall Kat. No.501-050 (2.5u/ul)
polimeraz ' T '
DNA 2-2.5 ~ 50 ng/ul

Bu c¢alisma i¢in optimize edilen PCR programi asagida verilmistir (Solignac vd. 2003).

[k denatiirasyon 94 °C’de 3 dk

Denatiirasyon 94 °C’de 30 sn
Yapigma 55°C’de 30 sn } 35 dongi
Uzama 72 °C’de 30 sn
Son uzama 72 °C’de 10 dk

PCR isleminden sonra iiriinlerin kontrolii i¢in 5 pl iiriin +1 pl yiikleme boyasi
karisimi1 %2’°lik agaroz jele yiiklenmistir. 80 voltta 50 dakika yiiriitiilerek bantlar kontrol
edilmistir. Bant biiyiikliiklerinin kontrolii i¢in 1 kb veya 1.5 kb’lik DNA ladder
kullanilmastir.
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3.2.5. mtDNA gen bolgelerinin belirlenmesi ve PCR’da kullanilacak primerler

B. terrestris populasyonlarini filogenetik olarak incelemek, tiir, alttiir ve ekotip
diizeyinde iliskilerini degerlendirebilmek i¢in mikrosatelit markerlerin yani sira mtDNA
gen bolgelerinden faydalanilmistir. Jerminn ve Crozier (1994)’tn kullandig:
mitokondriyal sitokrom b (cytb) gen bolgesine ait primerler (CB1, CB2) ve Folmer vd
(1994)’nin gelistirdigi evrensel mitokondriyal sitokrom oksidaz I (COI) gen bolgesinin
primerleri (HCO2198, LCO1490) kullanilarak, her bir populasyondan rastgele secilen
bes bireyin amplifikasyonu yapilmistir. Bu primerlere ait bilgiler Cizelge 3.5°de
verilmistir.

Cizelge 3. 5. mtDNA gen bolgesine ait primer dizileri ve baz1 6zellikleri

Primer Tm biiy?ila(fiigii Primer sekansi
adi (°C) (b¢) (5-3)
CB1 47 433 TATGTACTACCATGAGGACAAATATC
CB2 47 433 ATTACACCTCCTAATTTATTAGGAAT
HCO2198 48 658 TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA
LCO1490 48 658 GGTCAAACAAATCATAAAGATATTGG

3.2.6. PCR islemi ile mtDNA gen bolgelerinin cogaltilmasi

PCR’da kullanilan kimyasallar, bunlarin PCR karisimindaki miktarlar1 ve
markalar1 Cizelge 3.4’de gosterilmistir. PCR islemi i¢in 50 ng/ul yogunlugunda
ayarlanan DNA’lar 0.2ml’lik PCR tiiplerine 2’ser ul konulmustur. COI ve cytb gen
bolgelerine uygun PCR programlari Cizelge 3.6’da verilmistir.

Cizelge 3. 6. Uygulanan PCR program: (Coppee 2010)

PCR asamalari COl Cytb
Ilk denatiirasyon 94 °C’de 3 dakika 94 °C°de 3 dakika
Denatiirasyon 94 °C’de 45 saniye 94 °C’de 1 dakika
Yapisma 48 °C’de 1 dakika 15 saniye 47 °C’de 1 dakika 30 saniye
Uzama 72 °C’de 1 dakika 30 saniye 72 °C’de 1 dakika 30 saniye
Son uzama 72 °C’de 10 dakika 72 °C’de 10 dakika
Dongii sayisi 35 32

PCR islemi tamamlandiktan sonra olusan amplifikasyon iiriinlerinin kontroli
icin % 2’lik agaroz jele 5 pl iirtin +1 pl yiikleme boyasi karisimi yiiklenmistir. 80 voltta
50 dakika yiiritilmistir. Bant biiylikliklerinin tespiti icin 1 kb ya da 1.5 kb
biiytikliigtinde DNA ladderler kullanilmistir.
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3.2.7. Agaroz jel elektroforezi
3.2.7.1. Elektroforez cozeltisi

Elektroforezde  tampon  ¢ozeltisi  olarak  Tris-Acetate-EDTA  (TAE)
kullanilmistir. Bu ¢ozelti pH: 8.0 olacak sekilde ve 50X yogunlugunda hazirlanarak
(Cizelge 3.7) 1 1t suda ¢ozdiiriilmiistiir. Bu stok ¢ozeltiden 20 ml alip saf su ile 1000
ml’ye tamamlayarak da 1X’lik TAE buffer hazirlanmistir.

Cizelge 3. 7. Elektroforez ve agaroz jellerinin hazirlanmasinda kullanilan stok ve
tampon ¢ozeltilerin bilesimleri

Cozelti Yogunluk Bilesim
242.0g Tris
Elektroforez/stok jel 5OXTAE 57.1 ml Glasiyal asetik asit
tampon ¢ozeltisi 100.0 ml 0.5 M EDTA, pH 8.0
1000.0 ml’ye tamamlanir
Elektroforez/jel tamponu ,
o~ 1X TAE 1/50 50 X TAE’den seyreltme

yapilir

¢Ozeltisi

3.2.7.2. Jelin hazirlanmasi

Calismada molekiiler biyolojik ¢alismalara uygun bir agaroz (Sigma Universal
Agarose) kullanilmigtir. Daha Once yapilan c¢aligmalardan alinan sonuglar ve
laboratuarda yapilan denemeler sonucunda %?2’lik agaroz jel en uygun oran olarak
belirlenmistir. Agaroz, TAE tampon ¢d6zeltisi ve ethidium bromide (3 pl) bir erlen
mayerde, homojen bir karisim olmasi amaciyla ara sira karistirilarak ¢ozdiiriilmiistiir.
Bu islem mikrodalgada yapilmistir ve islem sirasinda agarozun yanmamasi igin, jelin
kaynamasina izin verilmeden seffaf bir goriiniime ulagincaya kadar (2-3 dk) 1sitilmis ve
hava kabarciklarinin olmamasina dikkat edilerek, elektroforez tepsisine dokiilmiistiir.
Jel donduktan sonra elektroforez tankinin igine alinmis ve jelin {ist kismini1 biraz
gececek kadar elektrolit ¢ozeltisi dokiilmiistiir.

3.2.7.3. PCR iiriinlerinin jele yiiklenmesi

5 ul PCR iriinii 1 pl dye (Loading Buffer; yiikleme ¢ozeltisi) ile boyandiktan
sonra olusturulan bu 6 pl karigim jeldeki kuyucuklara dikkatli bir sekilde yiliklenmistir.
Elektroforez islemi sonunda goriintiilenecek olan bantlarin biiyiikliiklerini saptamak i¢in
ilk kuyucuga en kii¢lik bant biiyilikliigi 100 b¢ olan 1 kb ya da 1.5 kb biiyiikliigiinde
DNA markerleri ve yine en kiigiik bant biiyiikliigli 250 bg olan 1 kb’lik DNA markeri
(Thermo Scientific Gene Ruler SM0241, BIORON 306005, Thermo SMO0311)
yiiklenmistir. DNA markerin kuyucuga yiiklendigi miktar ve karisimi asagidaki
cizelgede verilmistir (Cizelge 3.8).
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Cizelge 3. 8. DNA marker yiikleme karigim1

Bilesen Ismi  Miktan

DNA marker  1ul

H20 4 ul
Dye I ul
Toplam 6 ul

3.2.7.4. Elektroforez islemi

PCR islemi tamamlandiktan sonra ¢ogaltilan DNA &rneklerinin biiyiikliiklerine
gore ayrilmasi icin elektroforez islemi yapilmistir. Elektroforez uygulamasinda, jel
yogunlugu, elektrik akimi ve elektroforez siireleri en net sonucu alabilmek amaciyla,
birgok deneme sonucunda optimize edilmistir. PCR’da ¢ogaltilan DNA fragmentlerini
iceren Uriinden yaklagik 6 pl jele yiiklenmis ve 80 V’da 50 dk yiiriitiilmiistiir. Bu sekilde
cogaltildig1 diisiiniilen degisik biiyiikliikteki bantlarin jelde ayrilmasi saglanmistir. Daha
sonra bu bantlar goriintiileme cihazinda UV 1s1k altinda goriiniir hale getirilmistir.

3.2.8. Mikrosatelit genotiplerin tespiti

Calismada 14 populasyona ait toplam 408 6rnek, 20 mikrosatelit lokus (Cizelge
3.3) bakimindan incelenmistir. Fragment analizine baglamadan 6nce tiim PCR iiriinleri
tek tek agaroz jelde goriintiilenmistir. Boylece fragment analizi Oncesinde tim
lokuslarin ¢alistigina emin olunmus ve fragment analizinde ekonomik kayiplarin 6niine
gecilmistir.

Arastirmada belirtilen her lokus i¢in PCR iglemi populasyonlarin tamamina tek
tek uygulanmistir. Ancak genotiplerin belirlenmesi i¢in yapilan fragment analizinde
maliyeti diisiirmek amaciyla ¢oklu okuma yapilmistir. Lokuslar ¢oklu okuma igin
gruplara ayrilmistir. Lokuslar1 gruplara ayirirken bant biiyiikliiklerinin ayni1 aralikta
olmamasina yani, bantlarin iist liste gelmemelerine dikkat edilmistir. Coklu okuma icin
ayarlanan gruplar Cizelge 3.9’da verilmistir. Fragment analizleri otomatik kapiller
Fragment Analiz Cihaz1 (Fragment Analyzer-Advanced Analytical Technologies
GmbH, Heidelberg, Germany) kullanilarak yapilmistir (Sekil 3.3a) Cihazda fragment
biiyiikliiklerinin tespitinde Advanced Analytical DNF-900 kit kullanilmistir. Bu kit 35-
500 bg araliginda okuma yapabilmektedir.
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Sekil 3. 3. Fragment analiz cihazi ve 6rnek yiiklenen plate

Omekler cihaza 96’lik PCR plakalarinda (Axgen PCR-96-FLT-C), ii¢ grup
olarak ve her grupta 2 lokus veya 3 lokus olacak sekilde yliklenmistir (Sekil 3.3b, Sekil
3.4). Boylece bir plate ile ayn1 anda 6 veya 9 lokusun fragment analizi yapilmistir. Ug
lokus icin, her bir kuyucukta 7.5 pl PCR {iriinii (her lokustan 2.5’ar ul) 66 ul dilution
buffer (6rnek basma 22 ul dilution buffer) ile seyreltilerek toplam 73.5 pl hacminde
cihaza ytiklenmistir.

Cizelge 3. 9. Fragment analizinde uygulanan ¢oklu gruplar ve allel genislikleri

Lokus Ismi Muhtemel Allel Genislikleri
B119 130-136
Grup1 BT28 181-196
BTMS0131 209-326
BT20 127-145
Grup 2 B126 176-182
BTMS0045 236-287
Grup 3 BT06 156-176
B124 242-256
Grup 4 BTO09 128-174
B118 201-223
Grup 5 B132 148-213
Grup 6 B1l 154-180
BTMS0082 381-402
Grup 7 BT10 151-175
BTMS0124 242-324
Grup 8 BT26 119-191
B96 230-248
B100 146-178
Grup 9 BTMS0033 202-247
BTMS0119 334-372

50



MATERYAL VE METOT B. ARGUN KARSLI

' 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

A1 0 © © © ©® © O O

P @9 ©®© ®© © © & @ o

c® © & ® © © © ¢

P ® ® © ® ®© ® & ¢

I 9 ® & © ®© ® O O

re® ®© ¢ ¢ ® ® ® o

c 9o ® ® © © © @ o @
® ® & ¢ & & & o @
® Gmupl @® Grup2 Grup 3
@ Negaiif Kontrol @ Bos @ Marker (35-500 be)

Sekil 3. 4. Fragment analiz cihazinda bir plakadaki gruplarin goriintiisii
3.2.9. Populasyon yapisi ve genetik varyasyonun degerlendirilmesi
3.2.9.1. Genetik varyasyon analizleri

Bu tez ¢alismasinin temel amact dogal ve ticari B. terrestris populasyonlarinin
genetik cesitliligini belirlemek ve bulunan sonuglar karsilastirmaktir. Populasyonlarda
varyasyon degisik parametrelerle Olciilebilir. Gen frekanslar1 (allelik varyasyon) ve
heterozigotluk degerleri populasyonlar icinde ve populasyonlar arasinda genetik
varyasyonun belirlenmesi i¢in kullanilan parametrelerdir. Mikrosatelit ¢alismalarinda
heterozigotluk degerleri igin genellikle allel genislikleri (AG), allel sayis1 (Na), etkili
allel sayist (Ne), gozlenen heterozigotluk (Ho), beklenen heterozigotluk (He) ve
polimorfizm bilgi icerigi (PIC) istatistikleri hesaplanmaktadir.

3.2.9.1.1. Allelik varyasyon

Genetik cesitliligin gosterilmesinde ilk olarak allel frekanslar1 hesaplanmaktadir.
Calisilan lokuslarda allelik varyasyonun olmasi genetik ¢esitliligin gostergesidir. Bu
calismada her bir lokustaki allel frekanslar1 Nei (1987) tarafindan bildirilen gen (allel)
sayma (counting the number of gene) yontemi kullanilarak, CONVERT (Glaubitz 2004)
paket programui ile hesaplanmustir.
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3.2.9.1.2. Allel genisligi (AG)

Allel genisligi (AG) degeri; lokustaki genetik cesitliligin bir gostergesidir.
Lokustaki allel genisligi ne kadar fazla ise o lokus bakimindan genetik varyasyonun
belirlenme ihtimalinin o kadar yiiksek olmasi beklenir. Allel genisligi populasyondan
populasyona degismektedir. Bu nedenle, allel genislikleri kullanilarak populasyonlarin
karsilagtiritlmast miimkiin olmaktadir. Bombus arist populasyonlarinda mikrosatelit
lokuslara ait allel genisliklerinin belirlenmesinde CONVERT (Glaubitz 2004) paket
programi kullanilmustir.

3.2.9.1.3. Ortalama allel sayis1 (Na)

Genetik ¢esitliligin belirlenmesinde kullanilan bir diger parametre ise ortalama
allel sayisidir. Lokus basina diisen ortalama allel sayis1 kullanilan 6rnek sayisindan
etkilenir. Ortalama allel sayisi ne kadar yiiksek ise populasyondaki genetik varyasyonda
o kadar yiiksektir. Ortalama allel sayist POPGENE (Yeh vd. 1997) paket programi
kullanilarak hesaplanmustir.

3.2.9.1.4. Etkili allel sayis1 (Ne)

Etkili allel sayisi, bir lokusta tespit edilen allellerin ne kadarmin o lokustaki
genetik varyasyona katki sagladigini gosteren bir parametredir. Kimura ve Crow (1964)
tarafindan gelistirilen bu istatistik allel frekanslar1 lizerinden tahmin edilmekte olup,
kuramsal olarak bir populasyonda var olan tiim allel frekanslar1 ayni oldugunda
ortalama allel sayisina (Na) esit olmaktadir. Etkili allel sayisinin hesaplanmasinda
POPGENE (Yeh vd. 1997) paket programindan yararlanilmstir.

3.2.9.1.5. Gozlenen heterozigotluk (Ho)

Populasyonlarda genetik varyasyonun belirlenmesinde heterozigotluk gerekli bir
Olciidiir. Gozlenen heterozigotluk; tizerinde durulan lokuslar bakimindan heterozigot
genotiplerin toplam genotiplere orani seklinde hesaplanir. Gozlenen heterozigotluk
degerlerinin belirlenmesinde POPGENE (Yeh vd. 1997) paket programindan
yararlanilmistir.

3.2.9.1.6. Beklenen heterozigotluk (He)

Beklenen heterozigotluk (He) oraninin tahmininde, Nei’nin (1987) yansiz
(unbiased) heterozigotluk degeri, gen frekanslar1 kullanilarak tahmin edilmistir.
Beklenen heterozigotluk degerleri POPGENE (Yeh vd. 1997) paket programiyla
hesaplanmustir.

3.2.9.1.7. Polimorfizm bilgi icerigi (PIC)

Polimorfizm bilgi igerigi bir genetik markerin ne kadar polimorfik oldugunu ve
calisilan lokustaki varyasyonun ne 6l¢iide oldugunun belirlenmesinde kullanilmaktadir.
Bir baska deyisle, calisilan lokusta markerin ne kadar kullanishi oldugu hakkinda bilgi
vermektedir. PIC degerinin 0.50’nin iizerinde olmas1 markerin yiiksek seviyede bilgi
sagladigin1 gostermektedir. PIC degerinin 0.75’den yiiksek olmasi ise lokusun ¢ok daha
yiiksek seviyelerde bilgi verici oldugunu, genetik varyasyon ve genetik haritalama
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caligmalart i¢in ¢ok kullanish oldugunu géstermektedir (Botstein vd. 1980). Caligilan
lokuslar i¢in PIC degerleri POWERMARKER (Liu ve Muse 2005) paket programi
kullanilarak belirlenmistir.

3.2.9.1.8. Ozgiin (Private) allel

Sadece bir populasyonda bulunan allellere 6zgiin (private-benzersiz) allel
denilmektedir. Ozgiin allel ile her bir generasyonda populasyona gé¢ eden birey sayist
arasinda dogrusal iliski vardir. Go¢ orani artik¢a 6zgiin allel sayis1 azalmaktadir. Kapali
yetistirilen populasyonlarda &zgiin allel sayisinin fazla olmasi beklenir. Ozgiin alleller
ik ya da populasyon ayriminda kullanilabilirler. Bu tez calismasinda 6zgiin allel
frekanslarinin  belirlenmesinde  CONVERT (Glaubitz 2004) paket programindan
yararlanilmistir.

3.2.9.2. Akrabal yetistirme katsayis1 (Fis) ve F - istatistikleri (Fit, Fis ve Fst)
3.2.9.2.1. Akrabal yetistirme katsayisi (Fis)

Ortak atalar1 olan bireyler akraba, akraba bireylerin ciftlestirilmesi ise akrabali
yetistirme (inbreeding) olarak ifade edilmektedir. Akrabali yetistirme sonucu
populasyonlarda Hardy-Weinberg dengesinden sapma meydana gelmektedir ve bu
sapmanin nedeni, populasyonda meydana gelen heterozigot eksikligi ya da baska bir
ifadeyle, homozigot fazlaligidir. Fis degeri -1 ile +1 arasinda degismektedir. Negatif
degerler heterozigotluk, pozitif degerler ise homozigotluk fazlaligina isaret etmektedir.
Rastgele ciftlesen biiyiik populasyonlarda Fis degerinin sifir ya da negatif deger almasi
beklenir. Akrabal1 yetistirme katsayisi her saf hatta tiim lokuslar i¢in ve tim saf hatlarin
bir arada diisiiniilmesi ile olusturulan populasyonda tiim lokuslar i¢in tahmin edilmistir.
Akrabal1 yetistirme katsayilarinin hesaplanmasinda FSTAT v.1. 2 (Goudet 1995) paket
programindan yararlanilmistir.

3.2.9.2.2. F-istatistikleri (Fit, Fis ve Fst) ve ikiserli Fst degerleri

Populasyonlara ait evrim siirecinde meydana gelen seleksiyon, go¢ ve bireylerin
atasal kayitlar1 hakkinda tanimlayict bilgilerin elde edilmesi her zaman miimkiin
olmamaktadir. Aymi tir ya da irka ait farkli populasyonlar (alt populasyonlar)
arasindaki genetik ¢esitliligin incelenmesinde fiksasyon indeksleri kullanilmaktadir.

Wright (1965) tarafindan gelistirilen fiksasyon indeksleri ya da F istatistikleri
(Fit, Fis ve Fst) populasyonlarin genetik yapisinin tanimlanmasinda kullanilan en eski
ve en yaygin parametrelerdir. Bu metot daha sonraki yillarda Nei (1977) tarafindan
genisletilmistir. F istatistikleri genetik varyasyonu toplam populasyonlar, alt
populasyonlar ve bireyler bazinda incelemektedir. Giinlimiizde populasyonlar arasi ve
populasyon i¢i genetik farklilasmanin degerlendirilmesinde bu parametreler halen
yaygin sekilde kullanilmaktadir. F istatistiklerinin hesaplanmasi POPGENE (Yeh vd.
1997) paket programi ile yapilmistir.

Fir, Fis ve Fst parametreleri arasindaki iliski formiil 3.1°de gosterilmistir:

(1- FIT) =1- FIS)(l - FST) (3.1)
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Fir, populasyonlarin tamaminda bulunan Hardy-Weinberg dengesinden
sapmalarin ol¢iimidiir. Yani, tiim bireylerden olusan yeni populasyondaki rastgele
birlesen iki gametin ortak atadan gelme ihtimalini belirleyen bir degerdir. Alt
populasyon igerisindeki akrabaligin etkileri ve alt populasyonlar arasi farklarin etkileri
dikkate alinarak hesaplanir. Kisacasi, Fir hem yakin akrabali yetistiricilikten
(inbreeding) hemde populasyonlar arasi farktan kaynaklanan sapmayi tespit etmektedir.
Fir -1 ile +1 arasinda deger alabilir. +1’e dogru gidildik¢e akrabali yetistirme orani
artiyor demektir.

Fis degeri ise, alt populasyonlar i¢inde akraba olan bireylerin icinde homolog
alleller arasindaki korelasyonlar1 tanimlamaktadir. Yani, alt populasyonlardaki akrabali
yetistirme ya da alt populasyonlarin Hardy-Weinberg dengesinden sapmasidir. Bir
baska deyisle, alt populasyonlarda rastgele birlesen iki gametin ortak atadan gelme
ihtimalidir. Fis degeri -1 ile +1 arasinda deger alabilir. Eger Fis degeri negatif olarak
bulunur ise heterozigot fazlaligi, sifir degerine yakin bulunur ise Hardy-Weinberg
dengesinin mevcut oldugu ve pozitif olarak bulunur ise homozigot fazlaligi var
demektir.

Fst degeri alt populasyonlar arasinda bulunan genetik farkliliklarin 6l¢iimii i¢in
kullanilmaktadir. Bir baska ifadeyle, alt populasyonlardan rastgele ele alinan iki
gametin ortak atadan gelme ihtimalidir. Bir lokus acisindan populasyonlar
karsilastirmada kullanilir. Populasyonlarda genetik farklilagmalarin 6l¢limiinde en
yaygin kullanilan degerdir. Fst O ile 1 arasinda bir deger alir. Belirlenen Fst degeri 1°e
ne kadar yakin ise alt populasyonlar ortak atadan oldukca uzaktir denilebilir. Kisacasi,
Fst degeri kiiclik oldugu zaman populasyonlarin arasindaki varyasyon da azdir. Yani iki
populasyon birbirine genetik olarak benziyor demektir.

Eger Fst degeri;

(0 - 0.05) arasinda bir deger aliyor ise kiigiik bir genetik farklilasma;

(0.05 - 0.15) arasinda bir deger aliyor ise orta diizeyde farklilasma;

(0.15 - 0.25) arasinda bir deger aliyor ise biiyiik bir genetik farklilasma;

(0.25’ten) biiyiik degerler aliyorsa ¢ok biiyiik bir genetik farklilasmanin mevcut oldugu
sOylenebilir (Hartl ve Clark 2007).

Ikiserli Fsr, populasyonlar arasi farklilasmay1 gosteren bir degerdir. Uzerinde
caligma yapilan populasyonlar ikiserli karsilastirarak genetik farklilasmay1 kiyaslar.
Ikiserli Fst degeri populasyonda 6zgiin allellere gére, orta frekansa sahip allellerden
daha ¢ok etkilenir. Bu calismada populasyonlar arasindaki genetik farklilagmanin
ikiserli olarak karsilastirilmast  Arlequin (Excoffier vd. 2006) paket programi
kullanilarak yapilmaistir.

3.2.9.3. Genetik farkhliklar
3.2.9.3.1. Gen akis1 (Nm)

Hartl ve Clark’a (2007) gore populasyonlarin birbirlerinden farklilagmasini
onleyen etkenlerden biri goctiir. Nm degeri hesaplanirken iki farkli yontemden
yararlanilmaktadir. Ik yéntemde 6zgiin allellerin frekanslari, ikinci yontemde ise Fst
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degeri kullanilarak tahmin edilmektedir. Bu calismada Nm, Fst degerleri kullanilarak
tespit edilmistir ve POPGENE (Yeh vd. 1997) paket programi kullanilarak bulunan Nm
degeri formiil 3.2°ye gore hesaplanmustir:

_0.25(1-FgT)
Fsr

Nm (3.2)

3.2.9.3.2. Genetik farklilasma katsayisi (GsT)

Populasyon genetigi teorisinde genetik farklilasma katsayisi alt populasyonlar
arasindaki genetik farklilagma katsayisinin (Fst) ortalamasi ya da oransal degeridir ve
bazen Fst ile gosterilmektedir. Calismada heterozigotluklar (Hs, Hr), genetik farklilik
(Dst) ve genetik farklilasma katsayisinin (Gst) hesaplanmasinda GENETIX v. 4.05
(Belkhir vd. 1996-2004) paket programindan yararlanilmistir.

3.2.10. Molekiiler varyans analizi (AMOVA)

RAPD, AFLP, RFLP, mikrosatelit gibi molekiiler marker yontemlerinden elde
edilen verilerin istatistik analizinde Molekiiler Varyans Analizi (Analysis of Molecular
Varience, AMOVA) kullanilmaktadir. Excoffier vd. (1992) tarafindan Varyans Analizi
(ANOVA) formiilleri molekiiler verilere gore dilizenlenerek gelistirilmis ve c¢ok
degiskenli bir analiz yontemi olusturulmustur. AMOVA ile toplam genetik
varyasyonun; ne kadarinin populasyondaki gruplar arasindan, ne kadarinin gruplardaki
populasyonlardan, ne kadarinin ise populasyonlardaki bireylerden kaynaklandig:
belirlenebilir. Bu tez ¢alismasinda AMOVA analizi i¢in Arlequin (Excoffier vd. 2006)
paket programi kullanilmustir.

3.2.11. Genetik mesafe tahmini ve filogenetik agac olusturma

Populasyonlar ya da tiirler arasindaki genetik mesafe gen farkliliklarim
belirtmektedir. Allel frekanslarindan yararlanilarak hesaplanmaktadir. Genetik mesafe
tahmininde kullanilan en yaygin yontemlerden birisi Nei’nin (1972) genetik benzerlik
degerinden hesaplanan standart genetik uzaklik (D) yontemi ile bundan tiiretilen yansiz
(unbiased) genetik mesafe (Nei 1978) degeridir.

Genetik uzaklik hesaplanirken populasyonlar arasindaki genetik benzerlikten
yararlanilir. Genetik benzerlik (I), mesafe (D) degerleri ile gosterilir. Bu degerler
genellikle geometrik uzakliklarla estir, yani mesafe degeri 0 ise populasyonlar arasinda
fark yok demektir. Eger benzerlik degeri 0 ise, populasyonlarda ¢alisilan mikrosatelit
lokus bakimindan hig¢ bir ortak allelin olmadig1 sylenebilir. Benzerlik 0 ile 1 arasinda
deger alirken, genetik mesafe 0 ile co arasinda deger alabilir.

3.2.11.1. Nei’nin genetik uzakhk (Da) metodu

Mikrosatelit verilerle genetik mesafe tahmininde daha c¢ok Nei’nin (1978)
genetik uzaklik (Da) metodu kullanilir (Takezaki ve Nei 1996). Nei’nin (1972) genetik
benzerlik ve yansiz genetik mesafe degeri (Nei 1978) POPTREE (Yeh vd. 1997) paket
programi kullanilarak hesaplanmigtir. Nei’nin genetik mesafe degerlerinden
yararlanilarak yapilan kiimeleme analizlerinde en yaygin kullanilan dendogram
metotlart UPGMA (Unweighted Pair-Group Method with Arithmetic Mean) ya da NJ
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(Neighbor Joining, en yakin komsu) metodudur. UPGMA metodunda populasyonlarin
evrim zamani ayni kabul edilerek aga¢ olusturuldugundan NJ daha c¢ok tercih
edilmektedir. NJ yonteminde populasyonlar arasindaki fark dikkate alinmaktadir (Saitou
ve Nei 1987). Bu ¢alismada UPGMA dendogrami ve NJ agact POPTREE2 (Takezaki
vd. 2010) paket programu ile olusturulmustur.

3.2.12. Faktoriyel uygunluk analizi (FCA)

Faktoriyel uygunluk analizi (FCA, factorial correspondence analysis), genellikle
3 boyutlu bir diizlemde bireylerdeki farkliligi gorsel olarak ortaya koyan analiz

yontemidir. FCA analizi icin GENETIX v. 4.05 (Belkhir vd. 1996-2004) paket
programindan yararlanilmigtir.

3.2.13. Genetik yap1 analizi (Structure)

Genetik mesafe temelli yontemlerdeki eksiklikleri gidermek i¢in Pritchard vd.
(2000) tarafindan model-temelli (model-based method) alternatif bir yontem olan
Structure gelistirilmistir. Structure populasyon yapisini ve populasyonlarin genetik
mesafe ayrimin1 gostermede oldukga etkilidir. Structure Bayesian yaklasimi ile K sayis1
kadar populasyonda her bir lokusta tahmin edilen allel frekanslart kullanilarak
populasyonun genetik yapisini belirlemekte ve ¢ok sayida lokus bakimindan belirlenen
genotiplerden yararlanarak birbirleriyle iliskili olan bireyleri ait olduklar
populasyonlara dogru bir sekilde kiimelemektedir. Structure 2.2. programinda
mikrosatelit, ¢ogaltilmis uzunluk par¢a polimorfizmi (AFLP), restriksiyon uzunluk
parca polimorfizmi (RFLP) ve tek niikleotid polimorfizmi (SNPs) marker
yontemlerinden elde edilen veriler kullanilmaktadir (Falush vd. 2007). Populasyon
yapist ise Structure 2.2. (Pritchard vd. 2000) kullanilarak belirlenmistir.

3.2.14. SNP haplotiplerin belirlenmesi ve istatistik analizleri

Cytb ve COI gen bolgelerine ait primerler kullanilarak her populasyondan
rastgele segilen on adet bireyin amplifikasyonu yapilmistir. Agaroz jelde
gorilintiilendikten sonra her gruptan bes bireyin DNA dizi analizleri tamamlanmistir.
COI ve cytb gen bolgelerine ait sekanslar ClustalX2 programi (Larkin vd. 2007)
kullanilarak hizalanmistir. Bu hizalamada insersiyonlar veya delesyonlar yoktur. Diziler
eksik verileri tamamlamak i¢in ayni uzunlukta kesilmislerdir (COI 658 bp ve cytb 433
bp). Boylece, sekans cihazindan kaynaklanan hatali okunan boélgeler varsa
diizeltilmistir. Ardindan ¢alisilan mtDNA gen bolgelerinin bombus arilarma ait olup
olmadigt BLAST 2.2.20 (Zhang vd. 2000) yazilimi ile kontrol edilmistir. Her bir
ornegin kimligi ve primerlerin dogru sonuglar verdiginin kesinlestirilmesinden sonra iki
gen bolgesi igin de tiim sekans bilgileri MEGA6 programima (Tamura vd. 2013)
yiiklenerek DNA dizi hizalamas1 yapilmistir. Hatali sonuglar veren diziler analizden
cikartilmistir. SNP bolgelerinin tespiti ig¢in sekanslar DnaSP v.5 (Rozas vd. 2010)
yazilimina yiiklenmis ve haplotipler olusturulmustur. Ornekleme yerleri arasindaki
populasyonlarin  haplotip ¢esitliligi (h), niikleotit ¢esitliligi (z) ile niikleotit
farkliliklarinin ortalamasi (k) degeri bu yazilim kullanilarak hesaplanmistir. Daha sonra
haplotip bilgileri Arlequin 2.00 (Schneider vd. 2000) yaziliminda istatistiki analizler
icin kullamlmstir. Istatistik analizleri sonucunda proje materyali olan 14 B. terrestris
populasyonuna ait grup i¢i ve gruplar arasi genetik varyasyonlar (F-istatistikleri) ve
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genetik mesafeler hesaplanmistir. Calisilan populasyonlarin birbirlerine olan genetik
mesafe bilgileri SplitsTree 4.0 (Huson ve Bryant 2006) yazilimina yiiklenerek
filogenetik analizler yapilmis ve Neigbour-Joining (NJ) agact olusturulmustur. NJ
agacinin olusturulmasinda B. lucorum voucher (Genbank erisim numarasi: JQ843492.1)
dis grup (OG) olarak kullanilmistir. Boylece, proje materyalini olusturan farkli
lokasyona ait 14 populasyon arasindaki filogenetik iliskiler mtDNA COI ve cytb gen
bolgeleri bakimindan belirlenmistir.

Dogal ve ticari B. terrestris populasyonlari igindeki her bireyin evrimsel atasal
kokeninin saptanmasi amaciyla ise, Tamura-Nei modeline dayanan Maksimum
Likelihood (ML) yontemi kullanilmigtir (Tamura ve Nei 1993). Bu yontemde de NJ
dendograminda oldugu gibi B. lucorum (OG) dis grup olarak secilmistir. COIl gen
bolgesi i¢in 66 drnege ait 633 be’lik niikleotit sekansi ve cytb bolgesi i¢in 68 drnege ait
428 be’lik niikleotit sekansi kullanilarak MEGA X programinda agaglar olusturulmustur
(Kumar vd. 2018). Agag Olgege gore ¢izilmis ve dal uzunluklar1 pozisyon basina yer
degistirme sayisiyla ol¢lilmiistiir. Buna gore en iyi sonucun elde edildigi ilk aga¢ ya da
agacglar, NJ ve BioNJ algoritmalarinin Maksimum Composite Likelihood (MCL)
yaklasimini kullanarak, tahmin edilen ikili mesafe matrisine uygulanmasi ile elde edilen
en yuksek logaritmik olasilikli aga¢ secilmistir.
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4. BULGULAR

4.1. DNA izolasyonu ve PCR Isleminden Elde Edilen Bulgular

Chelex 100 (Walsh vd. 1991) ve CTAB metotlar1 (Hall 1990) optimize edilerek
gerceklestirilen DNA izolasyonunun bagsarili olup olmadigi %1’lik agaroz jel
kullanilarak kontrol edilmistir (Sekil 4.1). Ardindan spektrofotometre cihaziyla izole
edilen DNA’larin miktar ve kaliteleri kontrol edilmistir. PCR uygulamasi i¢in DNA
miktarlart 50 ng/pul miktarina ayarlanmistir.

Sekil 4. 1. Bombus terrestris arilarindan izole edilen DNA’lara ait agaroz jel goriintiisii

Arastirmada belirtilen mtDNA gen bolgeleri ve 20 mikrosatelit lokusta istenilen
bolgeleri ¢cogaltmak amaciyla izole edilen DNA’lara Cizelge 3.3 ve Cizelge 3.5°de
bildirilen primerler ile PCR islemi uygulanmistir. PCR islemi sonrasinda olusan
amplifikasyon trlinlerinin kontrolii i¢in agaroz jel kullanilmistir. Elde edilen bazi
agaroz jel gortintiileri Sekil 4.2. - 4.6.’da verilmistir.

Sekil 4. 2. B118 lokusu PCR jel goriintiisii
M: Marker (Thermo 1 kb; Kat. No: SM0311); %2’lik agaroz jel

.-—-——-.F. . e G—
® -

- - - -——— e .

Sekil 4. 3. BT10 lokusu PCR jel goriintiisii
M: Marker (Thermo 100 bp; Kat. No: SM0242); %2’lik agaroz jel
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Sekil 4. 4. B100 lokusu PCR jel goriintiisii
M: Marker (Thermo 100 bp; Kat. No: SM0242); %2’lik agaroz jel

—
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250 bg

Sekil 4. 5. BTMS0082 lokusu PCR jel goriintiisii
M: Marker (Thermo 1 kb; Kat. No: SM0311); %2’lik agaroz jel

Sekil 4. 6. mtDNA cytb gen bolgesi PCR jel goriintiisii
M: Marker (Thermo 1 kb; Kat. No: SM0311); %1.5’luk agaroz jel

4.2. Mikrosatelit Analizlerinden Elde Edilen Bulgular

Calisma kapsaminda toplanan bombus is¢i ar1 Orneklerine ait DNA’lar
iizerindeki mikrosatellit lokuslar (tekrarli bolgeler) PCR ile c¢ogaltildiktan sonra,
genotipleri tespit etmek i¢in PCR firiinlerinin biiytikliikleri fragment analiz cihazinda
belirlenmistir. Cizelge 3.7.°de belirtilen gruplarin fragment analiz cihazinda
okutulmasiyla populasyonlarin tamamiin 20 lokus bakimindan genotipleri tespit
edilmistir. Ornegin Sekil 4.7.’de Grup 9 i¢in (B100, BTMS0033, BTMS0119) elde
edilen jel ve pik goriintlisii verilmistir. Bu goriintiideki 6rnegin ii¢ lokus bakimindan
homozigot oldugu ve biiyiikliikleri Sekil 4.7.’de goriilmektedir.
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Sekil 4. 7. Fragment analiz cihazinda okumalara ait bir goriintii

(B100 mikrosatelit lokusu bakimindan 144/144 genotipine, BTMS0033 mikrosatelit
lokusu bakimindan 235/235 genotipine ve BTMS0119 mikrosatelit lokusu bakimindan
374/374 genotipine sahip bir B. terrestris is¢i ar1 genotipinin fragment analizi ile
belirlenmesi).

4.2.1. Genetik Cesitlilik Parametreleri
4.2.1.1. Lokus seviyesinde genetik cesitlilik parametreleri

Dogal ve ticari Bombus terrestris populasyonlarinda 20 mikrosatelit lokusta
fragment analizi sonuglarina gore hesaplanan allel (gen) frekanslarn (Xi) Ek 1-20
arasinda verilmistir. Caligilan 14 populasyonda 20 mikrosatelit lokus i¢in hesaplanan
genetik varyasyon parametreleri (AG, Na, Ne, Ho, He, PIC) ve akrabali yetistirme
katsayis1 (Fis) degerleri Ek 21-34 arasinda verilmistir. Benzer olarak genetik ¢esitlilik
parametreleri ve Fis degerleri gruplar seviyesinde [Grup 1 (TP-1-7); Grup 2 (AK, KM,
DM ve GB); Grup 3 (TM, BB ve FS)] Ek 35-37 arasinda gosterilmistir. Cizelgeler
incelendiginde 14 populasyon i¢in ¢alisilan 20 mikrosatelit lokusun polimorfik oldugu
goriilmektedir. Bu durum ¢alisma yapilan populasyonlardaki mevcut genetik ¢esitliligin
ortaya ¢ikarilmasinda lokus se¢iminin dogru yapilmis oldugunu gostermektedir.
Incelenen her bir lokusta tespit edilen allel frekanslar1 (Xi), gdzlenen allel sayis1 (Na),
etkili allel sayis1 (Ne), gozlenen (Ho) ve beklenen (He) heterozigotluk degerleri ile PIC
degerleri ve Wright (1978)’in homozigotlasma ya da bir baska deyisle akrabali
yetistirme katsayisi (Fis) degerleri agsagida tek tek 6zetlenmistir.
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B100 lokusunda 14 populasyon icin allel genisligi (AG) 144-180 arasinda
degisen 19 farkli allel (Na) tespit edilmistir. 154, 156, 158, 160, 162, 164 ve 172 bg
biytikligiindeki allelerinin yaygin oldugu goriilmiistiir. Belirlenen diger allellerin gen
frekanslar1 ortalama olarak ¢ok diisiik (0.050 ve daha altinda) seviyelerde
bulunmaktadir. Tespit edilen allellerin gen frekanslar1 0.016-0.350 seviyelerindedir (Ek-
1). Tim populasyonlar bir arada degerlendirildiginde B100 lokusu icin etkili allel
sayisinin  (Ne) 14.66, goézlenen heterozigotluk degerinin (Ho) 0.801, beklenen
heterozigotluk degerinin (He) 0.933, PIC degerinin 0.928 ve Fis degerinin ise 0.141
olarak hesaplandigi goriilmektedir (Cizelge 4.1).

BTMS0033 lokusu bakimindan 14 populasyonda allel genislikleri (AG) 196-235
bc seklinde degisen 12 farkli allel (Na) bulunmustur. Calisilan tiim populasyonlarda
205, 208, 211, 214 ve 217 bg’lik alleller yaygin iken 226 ve 235 bg’lik allellerin daha
nadir oldugu goriilmektedir. Saptanan allellerin gen frekanslar1 0.016 ile 0.444
araligindadir (Ek-2). Cizelge 4.1’de BTMS0033 lokusu ig¢in etkili allel sayisinin (Ne)
5.973, gozlenen heterozigotluk degerinin (Ho) 0.705, beklenen heterozigotluk degerinin
(He) 0.833, PIC degerinin 0.812 ve Fis degerinin ise 0.154 oldugu gorilmektedir.

Tim populasyonlar icin BTMS0119 lokusunda 330-386 bg¢ araliginda olmak
tizere 22 farkli allel (Na) bulunurken, 340, 342, 344, 346, 348, 350 ve 354 b¢’lik
allelerin hemen hemen tiim populasyonlarda goriildiigli, 386 bg¢’lik allelin ise sadece
Kumluca populasyonunda oldugu saptanmistir. Bu lokus i¢in tespit edilen allellerin gen
frekanslar1 0.016 ile 0.300 seviyelerinde degismektedir (Ek-3). Etkili allel sayis1 (Ne)
13.491, gozlenen heterozigotluk (Ho) 0.604, beklenen heterozigotluk (He) 0.927, PIC
0.921 ve Fis degeri 0.349 olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.1).

B119 lokusunda allel biiyiikliikleri 130, 132, 134 ve 136 b¢ olmak iizere sadece
4 farkl allel (Na) tespit edilmistir. Calisma yapilan populasyonlarin tamaminda da bu
dort allel bulunmaktadir. Tespit edilen allellerin gen frekanslar1 0.017-0.571 arasinda
degismistir (Ek-4). Cizelge 4.1’¢ bakildiginda, etkili allel sayisinin (Ne) 3.334,
gozlenen heterozigotluk degerinin (Ho) 0.440, beklenen heterozigotluk degerinin (He)
0.701, PIC degerinin 0.644 ve Fis degerinin ise 0.372 olarak hesaplandigi
goriilmektedir.

BT28 lokusunda 14 populasyon i¢in allel genislikleri (AG) 178-199 bg
araliginda olmak iizere 8 farkli allel (Na) saptanmistir. Alleler hemen hemen tim
populasyonlarda yaygin olarak bulunmaktadir. Ozellikle 187 ve 193 bg’lik alleller
populasyonlarin tamaminda tespit edilmistir. Allerin gen frekanslar1 0.021-0.556
araliginda degismistir (Ek-5). Bu lokus i¢in etkili allel sayisi (Ne) 4.668, gozlenen
heterozigotluk (Ho) 0.275, beklenen heterozigotluk (He) 0.787, PIC 0.758 ve Fis degeri
0.650 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.1).

BTMSO0131 lokusu en fazla allel tespit edilen lokuslardan bir tanesidir. Bu lokus
bakimindan 14 populasyonda allel genislikleri (AG) 206-328 bg¢ arasinda degisen
toplam 27 farkli allel (Na) tespit edilmistir. Tiim populasyonlarda 206, 208, 210, 322,
324, 326 ve 328 bg’lik alleller yaygin olarak bulunmaktadir. Tespit edilen diger
allellerin gen frekanslari ortalama olarak ¢ok diisiik (0.050 daha altinda) seviyelerde
bulunmaktadir. 222 bg allel yalmizca TP5 populasyonunda saptanmistir ve bu
populasyon i¢in Ozgiin alleldir. Saptanan allellerin gen frekanslart 0.016 ile 0.391
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araliginda degismektedir. (Ek-6). BTMS0131 lokusu igin etkili allel sayis1 (Ne) 10.580,
gozlenen heterozigotluk degeri (Ho) 0.597, beklenen heterozigotluk degeri (He) 0.906,
PIC degeri 0.900 ve Fis degeri ise 0.341 olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.1).

BT20 lokusunda 14 populasyon igin allel genislikleri (AG) 117-153 bg seklinde
degisen 17 farkli allel (Na) tespit edilmistir. Calisilan populasyonlarda 123, 125, 127,
129, 131, 133, 135 ve 137 bg alleller yaygin olarak bulunmustur. Tespit edilen allel
frekanslar: 0.016 ile 0.346 arasinda hesaplanmistir (EK-7). Cizelge 4.1 incelendiginde
ise etkili allel sayisinin (Ne) 11.85, gozlenen heterozigotluk degerinin (Ho) 0.819,
beklenen heterozigotluk degerinin (He) 0.916, PIC degerinin 0.909 ve Fis degerinin de
0.106 olarak hesaplandig1 goriilmektedir.

B126 lokusunda 14 populasyon i¢in allel genislikleri (AG) 152-198 bg¢ olarak
degisen 20 farkli allel (Na) tespit edilmistir. 170, 172, 174, 176, 178, 180, 182, 184,
184, 186 ve 188 b¢ biyiikligindeki alleler populasyonlarda yaygin olarak
goriilmektedir. Belirlenen diger allellerin gen frekanslari ortalama olarak cok diistik
(0.050 ve daha altinda) seviyelerde bulunmaktadir. Calisma yapilan populasyonlarin
allel gen frekanslar1 0.017-0.238 seviyelerindedir (EK-8). Etkili allel sayis1 (Ne) 14.383,
gozlenen heterozigotluk degeri (Ho) 0.833, beklenen heterozigotluk degeri (He) 0.931,
PIC degeri 0.926 ve Fis degeri 0.106 olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.1).

BTMSO0045 lokusu bakimindan 14 populasyona ait allel genislikleri (AG) 214-
292 bg seklinde degisen 25 farkli allel (Na) tespit edilmistir. Calisilan tiim
populasyonlarda 238, 240, 242, 244 ve 248 bg’lik alleller yaygin bulunurken 214, 218,
226, 274 ve 278 bg’lik alleller ise daha nadir goriilmektedir. Saptanan allellerin gen
frekanslar1 0.016 ile 0.268 araligindadir (Ek-9). Cizelge 4.1’de etkili allel sayisinin
12.955, gozlenen heterozigotluk degerinin 0.722, beklenen heterozigotluk degerinin
0.924, PIC degerinin 0.918 ve Fis degerinin ise 0.219 olarak hesaplandigi
goriilmektedir.

BT26 lokusu ile yapilan ¢alismada 115-191 bg araliginda olmak iizere toplam 19
farklr allel (Na) bulunmustur. 115, 119, 123, 127, 129, 131, 133, 135, 137 ve 141 bg¢’lik
alleler hemen hemen tiim populasyonlarda saptanmistir. Bulunan diger allellerin gen
frekanslar1 0.05 ve daha altindadir. Bu lokus i¢in tespit edilen allellerin gen frekanslari
0.017 ile 0.262 arasinda degismektedir (Ek-10). BT26 lokusu i¢in Ne sayis1 15.785, Ho
degeri 0.884, He degeri 0.938, PIC degeri 0.933 ve Fis degeri 0.057 olarak
hesaplanmistir (Cizelge 4.1).

B96 lokusu bakimindan 14 populasyonda allel genislikleri (AG) 224-246 bg
olmak tizere 10 farkli allel (Na) tespit edilmistir. Calisma yapilan populasyonlarin
tamaminda 230, 232, 234, 236, 238 ve 240 bg alleller yaygin olarak bulunmaktadir.
Tespit edilen allellerin gen frekanslart 0.017-0.396 seviyelerindedir (Ek-11). Cizelge
4.1’e bakildiginda, etkili allel sayisinin 7.681, gdzlenen heterozigotluk degerinin 0.455,
beklenen heterozigotluk degerinin 0.871, PIC degerinin 0.856 ve Fis degerinin ise 0.477
olarak hesaplandig1 goriilmektedir.

BTO06 lokusunda 14 populasyon i¢in saptanan allel genislikleri (AG) 136-172 bg
araligindadir ve bu lokusta 18 farkli allel (Na) belirlenmistir. 142, 144, 146, 148, 150,
152 ve 156 bg’lik alleller neredeyse tiim populasyonlarda yaygin olarak bulunmaktadir.
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Bulunan allellerin gen frekanslar1 0.016-0.333 seviyelerinde hesaplanmistir (Ek-12). Bu
lokus ic¢in etkili allel sayist 10.575, go6zlenen heterozigotluk 0.725, beklenen
heterozigotluk 0.906, PIC degeri 0.898 iken Fis degeri 0.201 olarak hesaplanmistir
(Cizelge 4.1).

B124 lokusunda 14 populasyon i¢in allel genisligi 230-282 bg arasinda degisen
24 farkli allelden (Na) belirlenmistir. Calisilan populasyonlarda 254, 256, 258, 260,
262, 264 ve 266 bg alleller yaygin olarak bulunmustur. Ayrica 230 bg biiyiikliiglindeki
allel BB populasyonu i¢in 6zgilindiir. Tespit edilen allel frekanslar1 0.017 ile 0.255
arasinda hesaplanmistir (EK-13). B124 lokusu i¢in Ne sayis1 16.988, Ho degeri 0.860,
He degeri 0.942, PIC degeri 0.938 ve Fis degeri de 0.087 olarak hesaplanmistir (Sekil
4.1).

En fazla allelin tespit edildigi bir diger lokus BT09’dur. Bu lokus bakimindan 14
populasyonda allel genisgi 124-186 b¢ arasinda degisen 27 farkli allel (Na) tespit
edilmistir. Tiim populasyonlarda 158, 162, 164, 166, 168, 170, 172 ve 174 b¢’lik alleller
yaygin diger allellerin ise daha nadir goriildiigi tespit edilmistir. Saptanan allellerin gen
frekanslar1 0.016 ile 0.250 araliginda degismektedir (Ek-14). Calismada BT09 lokusu
icin etkili allel sayis1 19.996, gozlenen heterozigotluk degeri 0.810, beklenen
heterozigotluk degeri 0.951, PIC degeri 0.948 ve Fis degeri ise 0.148 olarak
hesaplanmistir (Cizelge 4.1).

B118 lokusunda 14 populasyon i¢in allel genislikleri 183-243 bg olarak sekilde
degisen 22 farkl allel (Na) tespit edilmistir. 207, 209, 211, 213, 215, 217, 219, 221 ve
213 bg biyiikligindeki alleller yaygin olarak bulunmustur. Belirlenen diger allellerin
gen frekanslar1 ortalama olarak c¢ok diisiik (0.050 ve daha altinda) seviyelerde
bulunmaktadir. Calisma yapilan populasyonlarin allel frekanslar1 ise 0.016 - 0.265
seviyelerindedir (Ek-15). Etkili allel sayis1 14.180, gozlenen heterozigotluk degeri
0.782, beklenen heterozigotluk degeri 0.930, PIC degeri 0.925 ve Fis degeri 0.159
olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.1).

B132 lokusu bakimindan 14 populasyona ait allel genislikleri 145-211 bg
seklinde degisen 23 farkli allel (Na) tespit edilmistir. Calisilan tiim populasyonlarda
161, 163, 165, 167, 169, 171, 173 ve 175 bg’lik alleller yaygin bulunurken, 211 bg
biiyiikliigiindeki allel yalnizca AK populasyonunda goriilmektedir. Saptanan allellerin
gen frekanslar1 0.016 ile 0.300 araliginda degismektedir (Ek-16). Cizelge 4.1°de etkili
allel sayisinin 12.089, gozlenen heterozigotluk degerinin 0.830, beklenen heterozigotluk
degerinin 0.918, PIC degerinin 0.911 ve Fis degerinin 0.096 olarak hesaplandig
gorilmektedir.

B11 lokusunda 140-176 bg araliginda olmak iizere toplam 18 farkli allel (Na)
bulunmustur. 152, 154, 156, 158, 160, 162, 164, 166 ve 168 b¢’lik alleler hemen hemen
tim populasyonlarda saptanmistir. Bulunan diger allellerin gen frekanslart ortalama
olarak ¢ok diisiik (0.050 ve daha altinda) seviyelerdedir. Bu lokus igin tespit edilen
allellerin gen frekanslar1 0.017 ile 0.420 arasinda degigsmektedir. Ayrica 140 bg¢’lik allel
sadece BB populasyonunda tespit edilmistir ve bu populasyon i¢in 6zgiin alleldir (Ek-
17). Ne sayis1 11.834, Ho degeri 0.636, He degeri 0.916, PIC 0.909 ve Fis degeri 0.306
olarak hesaplanmistir (Cizelge 4.1).
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BTMSO0082 lokusu bakimindan 14 populasyonda allel genislikleri 371-421 bg
arasinda degisen 11 farkli allel (Na) saptanmistir. Caligma yapilan populasyonlarin
tamaminda 396, 401, 406 ve 411 bg alleller yaygin olarak bulunmaktadir. Ayrica bu
lokusta bulunan ii¢ 6zgiin allel belirlenmistir. 371 b¢’lik allel BB populasyonunda, 376
b¢’lik allel TP3 populasyonunda ve 421 bg biyikligiindeki allel ise TPS5
populasyonunda &zgiindiir. Tespit edilen allellerin gen frekanslart 0.020-0.725
araliginda degismektedir (Ek-18). Cizelge 4.1°e¢ bakildiginda, etkili allel sayisinin
3.772, gozlenen heterozigotluk degerinin 0.435, beklenen heterozigotluk degerinin
0.736, PIC degerinin 0.696 ve Fis degerinin ise 0.408 olarak hesaplandigi
goriilmektedir.

BT10 lokusunda 14 populasyon i¢in saptanan allel genislikleri 141-171 bg
araliginda degismektedir ve bu lokusta toplam 16 allel (Na) tespit edilmistir. 147, 149,
151, 153, 155, 157, 159 ve 161 bg¢’lik alleller neredeyse tiim populasyonlarda yaygin
olarak bulunmaktadir. Bulunan allellerin gen frekanslart 0.019-0.273 seviyelerinde
hesaplanmistir (Ek-19). Bu lokus i¢in etkili allel sayis1 11.391, gozlenen heterozigotluk
degeri 0.865, beklenen heterozigotluk degeri 0.913, PIC degeri 0.905 ve Fis degeri
0.052 seklinde bulunmustur (Cizelge 4.1).

BTMS0124 lokusu i¢in tim orneklerde allel genislikleri 240-278 bg arasinda
degisirken 18 farkl allel (Na) belirlenmistir. Caligilan populasyonlarda 256, 258, 260,
262, 264, 266, 268 ve 270 bg alleller yaygin olarak bulunmustur. Saptanan diger
allellerin gen frekanslar1 ¢ok diisiik (0.050 ve daha altinda) seviyelerde bulunmaktadir.
Ayrica 278 bg biiyiikligiindeki allel sadece FS populasyonu igin 6zgiindiir. Tespit
edilen allel frekanslar1 0.018 ile 0.452 arasinda hesaplanmistir (EK-20). Cizelge 4.1
incelendiginde ise etkili allel sayisinin 10.430, gozlenen heterozigotluk degerinin 0.543,
beklenen heterozigotluk degerinin 0.905, PIC degerinin 0.896 ve Fis degerinin de 0.400
olarak hesaplandig: goriilmektedir.
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Cizelge 4. 1. Tiim bireylerde 20 lokus igin genetik gesitlilik parametreleri. Ornek sayisi
(N), Allel Genisligi (AG), Gozlenen Allel Sayis (Na), Etkili Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen
(Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Fis Degerleri

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis

B100 | 373 144-180 19 14660 0801 0933 0928 0141
BTMS0033| 370 196-235 12 50973 0705 0833 0812 0.154
BTMS0119| 374 330-386 22 13491 0.604 0927 0921 0.349

B119 | 361 130-136 4 3334 0440 0701 0644 0372

BT28 | 330 178199 8 4668 0275 0787 0758 0.650
BTMS0131| 358 206-328 27 10580 0597 0906 0900 0.341

BT20 | 344 117-153 17  11.850 0819 0916 0909  0.106

B126 | 354 152-198 20 14383 0.833 0931 0926 0.106
BTMS0045| 378 214-292 25  12.955 0722 0924 0918 0219

BT26 | 355 115-191 19 15785 0884 0938 0933 0.057

B96 | 349 224-246 10  7.681 0455 0871 0856 0477

BTO6 | 320 136-172 18 10575 0725 0906 0.898 0.201

B124 | 316 230-282 24 16988 0860 0942 0938 0.087

BTO9 | 343 124-186 27  19.996 0810 0951 0948 0.148

B118 | 336 183-243 22 14180 0782 0930 0925 0.159

B132 | 366 145211 23 12089 0830 0918 0911 0.096

B1l | 322 140-176 18  11.834 0636 0916 0909 0.306
BTMS0082| 312 371-421 11  3.772 0435 0736 0696 0.408

BT10 | 313 141171 16 11391 0865 0913 0905 0.052
BTMS0124| 320 234-278 18 10430 0543 0905 0.896  0.400
Ortalama 18300+ 11331+ 0.681+ 0.888+ 0877+

LSt 6.342 4432 0070 0071 0084 0234
Sapma

4.2.1.2. Populasyon seviyesinde genetik cesitlilik parametreleri

Calisilan her bir populasyonda, 20 mikrosatelit lokus i¢in tespit edilen ve Ek 21-
34°de gosterilen genetik varyasyon parametreleri (AG, Na, Ne, Ho, He, PIC) ile
akrabali yetistirme katsayist (Fis) asagida 6zetlenmistir. Ayrica 14 populasyonun her
birinde ¢alisilan 20 mikrosatelit lokusa ait ortalamalar Cizelge 4.2°de verilmistir.

Ticari populasyon 1 (TP1)’de en diisiik allel sayist B119 lokusunda (4 allel)
tespit edilirken, en yiiksek allel sayis1 BTMS0045 lokusunda (20 allel) tespit edilmistir.
Etkili allel sayis1 bakimindan degerlendirildiginde bu populasyondaki varyasyonun
tanimlanmasinda en az etkisi olan lokuslarin B119, BT28, B11 ve BTMSO0082 iken
(2.435-3.633 araliginda), en fazla etkisi olan allelerin ise, BT20, B118, BT10, B126 ve
BTMS0045 lokuslart (11.215-14.857 araliginda) olduklar1 sdylenebilir. Ayrica tim
lokuslarin ortalamast olan 8.73’den biiyiik degerlere sahip BTMS0119, BT20, BT26,
B124, BT09, B118, B132 ve BTI10 lokuslar1 da populasyonda varolan varyasyonu
saptamada etkindir. TP1 populasyonunda en diisiik Ho ve He degerleri BT28 lokusunda
(strastyla 0.125 ve 0.602), en yiiksek Ho ve He degerleri ise sirasiyla BT26 (0.920) ve
BTMS0045 (0.951) lokuslarinda tespit edilmistir. TP1 poppulasyonu i¢in PIC
degerlerinin 0.508 (BT28) ile 0.929 (BTMS0045) araliginda degistigi saptanmistir (Ek-
21). Akrabali yetistirme katsayisinin -0.358 (BTMO0082) ile 0.796 (BT28) araliginda
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degistigi calismada 20 lokus i¢in ortalama Fis degeri 0.207 olarak tespit edilmistir
(Cizelge 4.2).

Ticari populasyon 2’de (TP2) 20 lokus igin genetik gesitlilik parametreleri
incelendiginde gozlenen allel sayisinin 4 (B119) ile 21 (BTMS0045) arasinda degistigi,
20 lokusa ait ortalamanin ise 12.350 oldugu goriilmektedir. TP2 populasyonunda lokus
basina etkili allel sayis1 ortalamas1 7.830 olarak belirlenmis olup, bu degerin tizerinde
olan olan B100, BT20, B126, BTMS0045, BT26, BT06, B124, BT09, B118 ve BT10
lokuslarmin genetik varyasyonu daha fazla acgikladigi anlasilmaktadir. TP2
populasyonundaki gozlenen heterozigotluk degerleri en diisik BT28 (0.222), B96
(0.344) ve B119 (0.375) lokuslarinda tespit edilirken, en yiiksek deger BT26 lokusunda
(1.00) saptanmistir. Calismada en diisik He degeri 0.650 ile BT28 lokusunda
hesaplanirken, en yiiksek 0.950 ile BTMS0045 lokusunda hesaplanmistir. Populasyonda
20 lokus i¢in ortalama Ho ve He degerleri sirasiyla 0.695 ve 0.858 olarak belirlenmistir.
TP2’de tiim lokuslarin PIC degeri 0.50’nin iizerinde oldugu tespit edilmistir. Ortalama
PIC degeri 0.826 olarak belirlenmistir. Elde edilen PIC degerleri lokus se¢iminin dogru
oldugunu gostermektedir. Calismada incelenen mikrosatelit lokuslar i¢in Fis degerleri
0.091 ile 0.663 araliginda degisirken ortalama Fis degeri 0.192 olarak hesaplanmigtir
(Ek-22; Cizelge 4.2). Na, Ne, Ho ve He degerlerine bakildigi zaman TP2
populasyonunda yiiksek seviyelerde genetik varyasyon oldugu anlasilmaktadir. Ancak
Fis degerleri populasyonlarda homozigot fazlaligindan otiirii akrabalik seviyesinin
arttigina isaret etmektedir.

Ticari populasyon 3’de (TP3) gozlenen allel sayis1 4 (B119) ile 19 (B126,
BTMS0045, B124) arasinda, Ne sayist ise 2.900 (BTMS0082) ile 14.493 araliginda
degismistir. Lokus basina allel ve etkili allel sayilar1 sirasiyla 12.500 ve 8.440 olarak
tespit edilmistir. Etkili allel sayilar1 ortalamanin iizerinde olan B100, BT20, B126,
BTMS0045, B124, BT09, B118, B132 ve BI1 lokuslar1 genetik ¢esitliligin
belirlenmesinde bombus arilarinda oncelikli olarak kullanilabilir. Gézlenen ve beklenen
heterozigotluk degerleri en diisiik BT28 (0.318), BTMS0119 (0.413) ve B119 (0538)
lokuslarinda hesaplanirken, en yiiksek olarak B100 (0.933) ve B124 (1.000)
lokuslarinda hesaplanmistir. 20 lokus i¢in ortalama Ho ve He degerleri sirasiyla 0.753
ve 0.872 olarak belirlenmistir. PIC degeri en diisik BTMS0082 lokusunda (0.595), en
yiikksek B126 lokusunda (0.927) tespit edilirken ortalama PIC degeri 0.838 olmustur.
TP3 populasyonu i¢in ¢alisilan tiim lokuslarin oldukca bilgi wverici oldugu
anlasilmaktadir. Fis degerlerinde ise -0.387 (BTMS0082 lokusu) ile 0.495 (BTMS0119
lokusu) araliginda degisirken ortalamasi 0.139 olarak hesaplanmistir (EK-23; Cizelge
4.2). Caligmada elde edilen degerlerden TP3 populasyonunda yiiksek diizeyde genetik
varyasyonun oldugu anlagilmaktadir. Ancak elde edilen Fis degerleri Hardy-Weinberg
dengesinin heterozigot eksikliginden dolayr bozuldugunu ve homozigotlugun ya da
akrabaligin populasyonda arttigin1 gostermektedir. TP1 ve TP2’ye oranla daha az olsa
da akrabalik TP3 populasyonunda da yiiksektir.

Ticari populasyon 4 (TP4)’de en diistik allel (4) B119 lokusunda saptanirken, en
yiiksek (18) BTMS0131 ve BT09 lokuslarinda tespit edilmistir. TP4 populasyonunda
lokus basina gbzlenen allel sayisi ortalast 11.450 olarak belirlenmistir. Etkili allel sayis
(Ne)  bakimindan  degerlendirildiginde  bu  populasyondaki  varyasyonun
tanimlanmasinda en az etkisi olan lokuslarin B119, BT28, BT20, BTMS0045, B96 ve
BTMS0082 (2.489-5.740 araliginda) iken, en fazla katkisi olan lokuslarin ise
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BTMS0131, B124 ve BT09 (10.256-10.730 araliginda) oldugu sOylenebilir. TP4
populasyonu icin lokus basina Ne 7.310 olarak hesaplanmistir. Ayrica Ne sayisi
7.310’dan biiyiik degerlere sahip olan lokuslar populasyondaki varyasyonu saptamada
etkindir. Gozlenen heterozigotluk (Ho) sonuglarina bakildiginda en diisiik degerler
BTMS0082, BT28 ve B119 lokuslarinda (0.160-0.400 araliginda) saptanirken, en
yiiksek degerler B100 (1.000) ve B126 (0.963) lokuslarinda bulunmustur. Beklenen
heterozigotluk (He) degerleri incelendiginde ise, en diisik deger B119 lokusunda
(0.608) iken en yiiksek deger B124 lokusunda (0.924) tespit edilmistir. TP4
populasyonunda ortalama Ho ve He degerleri sirasiyla 0.663 ve 0.857 olarak
hesaplanmistir. TP4 populasyonunda tiim lokuslarda PIC degeri 0.5’in {izerinde
hesaplanirken, lokus basina ortalama PIC degeri 0.823 gibi c¢ok yliksek bir deger
bulunmustur. Yapilan ¢alismada en diisiik Fis degeri -0.139 ile B100 lokusunda, en
yiiksek 0.553 ile BT28 lokusunda tespit edilirken, 20 lokusa ait ortalama 0.230 olarak
bulunmustur (Ek-24; Cizelge 4.2 ). TP4 populasyonunda elde edilen genetik ¢esitliligin
parametrelerine bakilarak genetik varyasyonun ilk ii¢ populasyona gore biraz daha
diisik olmakla birlikte yeterli seviyelerde oldugu sodylenebilir. Bu populasyonda
akrabalik seviyesi ilk 1ii¢ populasyona gore daha yiiksektir ve populasyonda
homozigotlugun azaltilmasi i¢in ¢esitli onlemler alinmalidir.

Ticari populasyon 5’de (TP5) gozlenen allel sayis1 3 (B119) ile 17 (BTMS0131
ve BT09) araliginda degisirken, etkili allel sayist 2.467 (B119) ile 11.755 (BT09)
araliginda degismistir. Lokus basina gozlenen ve beklenen allel sayilari sirastyla 11.250
ve 7.440 olarak hesaplanmistir. Populasyondaki en diisiik gozlenen heterozigotluk
degerleri BTMS0082 (0.238) ve BT28 (0.296) lokuslarinda bulunurken, en yiiksek
deger B100 (1.000) lokusunda tespit edilmistir. En disiik beklenen heterozigotluk
degerlerinde B119 lokusunda (0.606) iken, en yiiksek deger BT09 lokusunda (0.909)
bulunmustur. Tiim lokuslardan elde edilen Ho ve He ortalamalar1 ise sirasiyla 0.719 ve
0.858 olarak hesaplanmistir. Calismada elde edilen PIC degerleri 0.508 (B119) ile 0.908
(BT26) araliginda degismistir. Lokus bagina PIC degeri 0.823 olarak hesaplanmistir. Bu
populasyonunun lokuslar bakimindan en diisiik Fis degeri B100 lokusunda (-0.138) iken
en yiiksek Fis degeri BT28 lokusundadir (0.613). Ortalama Fis degeri ise 0.165 olarak
bulunmustur (EK-25; Cizelge 4.2). Elde edilen degerler diger populasyonlara benzer
olarak TPS populasyonunda da yeterli genetik varyasyon ve yliksek akrabaliga isaret
etmektedir. Ancak bu populasyonda akrabalik seviyesi onlem alinmasini gerektirecek
boyutlara heniiz ulasmamustir.

Ticari olarak tiretilen bir diger populasyonda (TP6) en diisiik lokus basina allel
sayist B119 lokusunda (3) elde edilirken, en yiiksek (17) BTMS0131 lokusunda
saptanmistir. TP6 populasyonunda en diisiik etkili allel sayis1 2.285 ile B119 lokusunda
belirlenirken, en yiiksek 13.114 ile BT09 lokusunda saptanmistir. Lokus bagina Na ve
Ne sayilar1 sirasiyla 10.700 ve 7.530 olarak belirlenmistir. TP6 populasyonunda B119
lokusu (0.484) disinda tiim lokuslarin PIC degerleri 0.500’den biiyiiktiir. PIC degeri
0.500’den biiyiik olan lokuslar genetik cesitliligin  belirlenmesinde rahatlikla
kullanilabilir. Ancak PIC degerleri ile Ne sayilarmin birlikte diisiiniilmesi daha
giivenilir ve daha fazla bilgi verici olmaktadir. Bu nedenle lokus basina Ne 7.530’dan
biiyiik olan lokuslar (B100, BTMS0131, B126, BT26, B124, BT09, B118, B11, BT10
ve BTMS0124) genetik ¢esitliligin belirlenmesinde dncelikli olarak kullanilabilir. TP6
populasyonunda gozlenen heterozigotluk degeri 0.227 (BTMS0082) ile 0.965 (B100)
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araliginda degisirken, beklenen heterozigotluk degerleri 0.574 (B119) ile 0.947 (BT09)
araliginda degismistir. Lokus basina gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerleri
strastyla 0.689 ve 0.854 olarak tespit edilmistir. Akrabali yetistirme katsayist en diisiik
deger B100 lokusunda (-0.078) iken, en yiiksek deger BTMS0082 lokusunda (0.684)
saptanmistir. Populasyonun ortalamasi ise 0.197 olarak hesaplanmis ve homozigotlugun
fazla olmasi nedeniyle Hardy-Weinberg dengesinden sapma oldugu goriilmiistiir (EK-
26; Cizelge 4.2).

Ticari populasyon 7°de (TP7) allel sayis1 4 ile (B119 ve BTMS0082) 18 (BT09)
degisirken, lokus basina allel sayist 10.600 olarak belirlenmistir. Etkili allel sayisi ise
2.305 (BTMS0082) ile 13.552 (BT09) araliginda degismistir. Lokus basina Ne 7.405
olarak hesaplanmistir. TP7 populasyonunda en diisiik Ho ve He degerleri sirasyla 0.304
(BTMS0082) ve 0.578 (BTMS0082) olarak tespit edilirken, en yiiksek Ho ve He
degerleri sirasyla 1.000 (BT06) ve 0.945 (BT09) olarak belirlenmistir. Calismada tim
lokuslarda elde edilen PIC degerleri 0.5°den biiyiiktiir ve lokus basina ortalama PIC
degeri 0.817 olarak tespit edilmistir. Akrabali yetistirme katsayis1 -0.185 (BTO06) ile
0.685 (BT28) araliginda degisirken, populasyonda tiim lokuslardan elde edilen Fis
degerlerinin ortalamasi 0.152 olarak hesaplanmistir (Ek-27; Cizelge 4.2). Yukaridaki
degerlere bakildiginda ticari populasyonlar arasinda genetik ¢esitlilik parametleri benzer
ve yeterli diizeyde goziikiirken akrabaligin en diisiik oldugu populasyonun TP7 oldugu
goriilmektedir.

Aksu (AK) populasyonunda en diisiik allel ve etkili allel sayist sirasiyla B119
(4) ve BT28 (2.813) lokuslarinda elde edilmistir. Bu populasyon igin en yiiksek allel
sayist (21) ve etkili allel sayis1 (17.925) BT09 lokusunda bulunmustur. Calismada lokus
basina diisen allel ve etkili allel sayis1 sirastyla 11.700 ve 7.810 olarak tespit edilmistir.
Etkili allel sayis1 (Ne) ortalama degerin tizerinde (7.81) olan BTMS0131, BT20, B126,
BT26, BT06, B124, BT09, B118, B132 ve BTI10 lokuslart genetik c¢esitliligi
belirlemede daha etkindir. Populasyondaki gozlenen heterozigotluk degeri en diisiik
BT28 (0.347) lokusunda saptanirken, en yiiksek BT20 (0.928) lokusunda saptanmustir.
Beklenen heterozigotluk degeri ise en diisiik BT28 (0.658) lokusunda iken, en yiiksek
BT09 (0.966) lokusunda saptanmistir. AK populasyonunda ortalama Ho ve He degerleri
sirastyla 0.630 ve 0.857 olarak hesaplanmigtir. Caligmada AK populasyonunda 20
mikrosatelit lokus icin elde edilen ortalama PIC degeri 0.821 gibi ¢ok yiiksek bir
degerdir. Bu deger calisilan lokuslarin genetik ¢esitliligi gostermede yeterli oldugunu ve
lokus se¢iminin dogru yapildigini isaret etmektedir. AK populasyonu igin calisilan
lokuslar bakimindan en diisiik Fis degeri BT10 (-0.025) lokusunda iken, en yiiksek Fis
degeri B96 (0.692) lokusundadir. Ortalama Fis degeri ise 0.269 olarak hesaplanmustir.
Bu sonuca gore populasyonun homozigot fazlaligi ya da heterozigot eksikliginden
dolay1 Hardy-Weinberg dengesinden saptig1 goriilmiistir (Ek-28; Cizelge 4.2). Bu deger
populasyonda akrabaligin asir1 derecede arttigina isaret etmektedir.

Kumluca (KM) bombus aris1 populasyonunda en diisiik gézlenen allel sayis1 ve
etkili allel sayis1 B119 ve BTMS0082 (4 allel) lokuslarinda saptanirken, en yiiksek
gozlenen allel sayis1 BT09 (20 allel) lokusunda saptanmustir. Etkili allel say1s1 ise 2.666
(BTMS0082) ile 13.761 (BT09) araliginda degismistir. Lokus basina diisen gozlenen ve
etkili allel sayilar1 sirasiyla 10.550 ve 7.140 olarak hesaplanmistir. Calismada en diisiik
gozlenen heterozigotluk degeri BT28 lokusunda (0.176), en yiiksek gozlenen
heterozigotluk degeri B132 lokusunda (0.944) belirlenirken ortalama Ho degeri 0.581
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olarak hesaplanmistir. KM populasyonunda He degerleri 0.648 (BTMS0082) ile 0.949
(B124) araliginda degisirken ortalama He 0.856 olarak bulunmustur. Populasyona ait
polimorfizm bilgi icerigi en diisiik BTMS0082 lokusunda (0.571), en yiiksek BT09
lokusunda (0.923) tespit edilmis olup, 20 lokus igin ortalamasi 0.812 olarak
hesaplanmistir. Akrabali yetistirme (Fis) degerlerinde ise en diisik deger B100
lokusunda (-0.078) iken, en yiiksek deger BTMS0082 lokusunda (0.684) tespit
edilmistir. Populasyonun Fis ortalamasi1 0.328 olarak hesaplanmistir ve homozigotlugun
fazla olmasi nedeniyle Hardy-Weinberg dengesinden sapma gorilmistir (EK-29;
Cizelge 4.2). Su ana kadara ¢alisilan populasyonlar arasinda Fis degeri en yiikksek KM
populasyonunda tespit edilmis olup, akrabalik seviyesi bu populasyon i¢in ¢ok ciddi
boyutlara ulagsmustir.

Demre populasyonunda (DM) ¢alisilan 20 lokusta elde edilen sonuglara gore en
diistik allel sayis1 B119 lokusunda (4 allel) en yiiksek ise B132 lokusunda (17 allel)
tespit edilmistir. Etkili allel sayisina bakildigi zaman en diisiik allel sayisinin 4.200 ile
BT28 lokusunda, en yiiksek Ne sayisinin 12.571 ile B132 lokusunda hesaplandigi
gorilmektedir. Lokus basina diisen Na ve Ne sayilar1 ise sirastyla 10.450 ve 7.290
olarak hesaplanmistir. Calismada PIC tiim lokuslarda 0.50’nin {izerindedir ve ortalama
PIC degeri 0.825 olarak hesaplanmistir. Etkili allel sayilar1 ve PIC degerleri bir arada
degerlendirildiginde genetik c¢esitliligin belirlenmesi i¢in yapilacak ¢alismalarda
BTMS0131, BT20, BT26, B124, BT09, B118, B132, B11 ve BT10 lokuslarina dncelik
verilebilecegi goriilmektedir. Calismada en diisiik Ho ve He degerleri B119 (sirasiyla
0.142 ve 0.737) lokusunda, en yiiksek Ho degeri BT26 ve B124 lokuslarinda (1.000) ve
en yiiksek He degeri BT09 (0.931) lokusunda elde edilirken, ortalama Ho ve He
degerleri sirasiyla 0.616 ve 0.865 olarak hesaplanmistir. Akrabali yetistirme katsayisi en
diistik BT26 lokusunda (-0.094), en yiiksek B119 (0.810) lokusunda tespit edilirken
ortalama Fis degeri 0.293 olarak bulunmustur (EK-30; Cizelge 4.2).

Geyikbayir1 populasyonunda (GB) gozlenen allel sayilar1 4 (B119) ile 15 (BT09)
araliginda degisirken, etkili allel sayilari 1.801 (BTMS0082) ile 10.888 (BT09)
araliginda degismektedir. Lokus basina Na ve Ne sayis1 sirastyla 10.250 ve 6.73 olarak
hesaplanmistir. GB populasyonunda en diisiik gozlenen heterozigotluk degeri BT28
lokusunda (0.100) tespit edilirken, en yiiksek BT09 lokusunda (1.000) belirlenmistir. He
degerleri ise 0.456 (BTMS0082) ile 0.930 (BT09) araliginda degismistir. Ortalama Ho
ve He degerleri sirasiyla 0.705 ve 0.842 olarak hesaplanmistir. En diisiik PIC degeri
BTMSO0082 lokusunda (0.414), en yiliksek deger ise BT09 lokusunda (0.901) tespit
edilmistir. GB populasyonundaki en diisiikk akrabali yetistirme katsayis1 (Fis) B132
lokusunda (-0.084) iken en yiiksek Fis degeri BT28 lokusunda (0.880) belirlenmistir.
Tim lokuslarin ortalama Fis degeri ise 0.166 olarak hesaplanmistir. Bu sonuca gore
populasyonun  homozigotluk  yoniinde Hardy-Weinberg dengesinden saptigi
goriilmiistiir (EK-31; Cizelge 4.2).

Termesos (TM) populasyonunda en diisiik gozlenen allel sayis1 4 ile B119 ve
BTMSO0082 lokuslarinda, en yiiksek ise 17 allel ile BT26 lokusunda elde edilmistir.
Lokus basina gozlenen allel sayist 12 olarak hesaplanmistir. Lokus basma ortalama
etkili allel sayisinin 8.212 olarak hesaplandigi ¢alismada en diisik Ne BTMS0082
lokusunda (2.747), en yiiksek BT26 lokusunda (12.676) hesaplanmigtir. TM
populasyonunda tiim lokuslarda PIC degeri 0.50°den yiiksektir ve ortalama PIC degeri
0.835 olarak belirlenmistir. Bu degerlere bakildiginda ¢alisilan tiim lokuslarin bombus
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arilarinda genetik cesitliligin belirlenmesinde kullanilabilecegi ancak, Ne ortalamanin
(8.212) tizerinde olan B100, BTMS0119, BT20, B126, BTMS0045, BT26, BT06, B124,
BTO09, B118, B132 ve BT10 lokuslarina oncelik verilmesi gerektigi goriilmektedir.
Calismada Ho degerlerinin 0.272 (BT28) ile 0.933 (B132) araliginda, He degerlerinin
ise 0.649 (BTMS0082) ile 0.936 (BT26) araliginda degistigi goriilmektedir. Ortalama
Ho ve He degerleri sirasiyla 0.683 ve 0.868 olarak hesaplanmistir. TM populasyonunda
elde edilen Na, Ne, Ho ve He degerleri populasyondaki genetik ¢esitlilik seviyesinin iyi
oldugunu gostermektedir. TM populasyonunda calisilan 20 mikrosatelit lokusta en
diisiik Fis degeri B132 lokusunda (-0.015), en yiiksek ise BTMS0082 lokusunda (0.696)
tespit edilirken ortalama Fis degeri 0.217 olarak hesaplanmistir (Ek-32; Cizelge 4.2).
Calisilan diger populasyonlara benzer olarak TM populasyonuda heterozigot
eksikliginden dolayr Hardy-Weinberg dengesinden sapmistir. Ortalama Fis degerinin
0.20’nin lizerinde olmas1 populasyonda yiiksek diizeyde akrabaliga isaret etmektedir.

Bir diger dogal populasyon olan Bayatbademler’de (BB) en diisiik gozlenen allel
sayist B119 lokusunda (4 allel) tespit edilirken en yiiksek BTMSO0131 (20 allel) tespit
edilmistir. BB populasyonunda lokus bagina diisen allel sayist 12.300 olarak
hesaplanmistir. Caligmada en disiik etkili allel sayis1 B119 lokusunda (2.431), en
yiiksek BT09 lokusunda (14.792) hesaplanirken, lokus basina diisen Ne 8.050 olarak
saptanmustir. Etkili allel sayis1 (Ne) bakimindan degerlendirildiginde bu populasyondaki
genetik varyasyonun belirlenmesinde en az etkili lokuslarin B119, BT28, BTMS0082
ve BTMS0124 iken, BT20, BT09, B124 ve BT26 gibi lokuslarin ¢ok daha etkili oldugu
sOylenebilir. Ayrica, Ne sayist 8.05’den biiylik degerlere sahip olan diger lokuslarda
populasyondaki varyasyonu saptamada etkilidir. Gozlenen heterozigotluk sonuglarina
bakildiginda en diisiik deger BTMS0082 lokusunda (0.045), en yiiksek deger B124
lokusunda (0.961) belirlenirken ortalama Ho degeri 0.697 olarak hesaplanmistir.
Beklenen heterozigotluk (He) degerlerinde ise en diisiik deger B119 lokusunda (0.599),
en yiiksek deger BT09 lokusunda (0.949) saptanirken ortalama He degeri 0.855 olarak
hesaplanmistir. BB populasyonunda akrabali yetistirme katsayisi i¢in en diisiik deger
BT10 lokusunda (-0.061), en yiiksek deger ise BTMS0082 lokusunda (0.939)
belirlenmistir. 20 lokus i¢in BB populasyonunda Fis ortalamas: 0.188 hesaplanmistir
(Ek-33; Cizelge 4.2). BB populasyonunda elde edilen genetik ¢esitlilik parametreleri ile
Fis degerleri diger populasyonlara benzer olarak yeterli diizeyde genetik cesitlilik ve
akrabaliga isaret etmektedir.

Faselis populasyonunda (FS) gozlenen allel sayilart 4 (B119) ile 19 (BT09)
araliginda degisirken, etkili allel sayilar1 2.893 (B119) ile 15.015 (BT09) araliginda
degismistir. Lokus basina diisen allel ve etkili allel sayilart sirasiyla 11.800 ve 8.080
olarak hesaplanmistir. Tiim lokuslarda hesaplanan PIC degeri 0.50’nin {izerinde iken,
ortalama PIC degeri 0.837 olarak saptanmistir. Bu degerler birlikte diisiiniildiigli zaman
Ne degeri ortalamanin altinda kalan BTMS0033, B119, BT28, BTMS0131, BT20, B96,
BT06, BTMS0124 ve BTMS0082 lokuslarinin genetik varyasyonu agiklamada daha az
etkili oldugu diger lokuslarin ise daha etkili oldugu diistiniilebilir. FS populasyonunda
en diisiik ve en yiiksek gozlenen heterozigotluk degerleri sirasiyla BT28 (0.230) ve
BT10 (0.960) lokuslarinda, en diisiik ve en yiiksek beklenen heterozigotluk degerleri
sirastyla B119 (0.666) ve BT09 (0.948) lokuslarinda saptanmistir. Ortalama Ho ve He
degerleri sirastyla 0.650 ve 0.837 olarak hesaplanmistir. FS populasyonundaki en diisiik
akrabali yetistirme katsayis1 BT10 lokusunda (-0.051), en yiiksek BT28 lokusunda
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(0.727) saptanirken, tiim lokuslarin ortalamasi 0.255 olarak hesaplanmistir (EK-34;
Cizelge 4.2).

Cizelge 4. 2. Populasyonlarda 20 lokus icin genetik ¢esitlilik parametreleri. G6zlenen
Allel Sayis1 (Na), Etkili Allel Sayist (Ne), Gozlenen (Ho) ve Beklenen (He)
Heterozigotluklar ve Wright (1978)’1n Akrabal1 Yetisme Katasyilar1 (Fis)

Populasyon Na Ne Ho He PIC Fis
TP1 12.25 8.73 0.685 0.859 0.823 0.207
TP2 12.35 7.83 0.695 0.858 0.826 0.192
TP3 12.50 8.44 0.753 0.872 0.838 0.139
TP4 11.45 7.31 0.663 0.857 0.823 0.230
TP5 11.25 7.44 0.719 0.858 0.823 0.165
TP6 10.70 7.53 0.689 0.854 0.816 0.197
TP7 10.60 7.40 0.729 0.856 0.817 0.152
AK 11.70 7.81 0.630 0.857 0.821 0.269
KM 10.55 7.14 0.581 0.856 0.812 0.328
DM 10.45 7.29 0.616 0.865 0.825 0.293
GB 10.25 6.73 0.705 0.842 0.802 0.166
™ 12.00 8.21 0.683 0.868 0.835 0.217
BB 12.30 8.05 0.697 0.855 0.820 0.188

FS 11.80 8.08 0.650 0.869 0.837 0.255
Ortalama 11.44 7.71 0.678 0.859 0.822 0.214

4.2.1.3. Grup seviyesinde genetik ¢esitlilik parametreleri

Tez ¢alismasinda kullanilan B. terrestris populasyonlari yetistirme sistemleri ya
da cografi lokasyonlarma gore ii¢c gruba ayrilarak, bu gruplardaki genetik ¢esitlilik
parametreleri ile akrabali yetistirme katsayilar1 hesaplanmistir. 11k grupta ticari firmalar
tarafindan yetistirilen yedi populasyon (TP1-7), ikinci grupta yogun sera yetistiriciligi
yapilan bolgelere yakin yerlerden toplanan dort populasyon (AK, KM, DM ve GB) yer
alirken son grupta ise sera bolgelerinden uzak dogal olarak yasamini siirdiirdiigii
diistintilen ti¢ populasyon (TM, BB, FS) yer almaktadir. Bu {i¢ grupta elde edilen
sonuglar Ek 35-37 arasinda gruplar seviyesinde verilmistir.

Ticari olarak yetistirilen populasyonlardan olusan Grup 1°de en diisiik gozlenen
allel B119 lokusunda (4 allel) saptanirken, en yliksek gozlenen allel BTMSO0131
lokusunda (27 allel) saptanmistir. Calismada 1. grupta tespit edilen etkili allel sayisi
3.334 (B119) ile 19.180 (BT09) araliginda degismektedir. Lokus basina diisen allel ve
etkili allel sayis1 sirastyla 17.650 ve 10.990 olarak hesaplanmistir. Grup 1 i¢in elde
edilen en diisiik gozlenen ve beklenen heterozigotluk degerleri sirasiyla 0.268 (BT28)
ve 0.702 (B119) olarak saptanirken, en yiiksek Ho ve He degerleri sirasiyla 0.918
(B100) ve 0.950 (BT09) olarak saptanmistir. Grup 1 icin 20 lokusta hesaplanan
ortalama Ho ve He degerleri sirasiyla 0.704 ve 0.888 olarak hesplanmistir. Calismada
en disiik PIC degeri 0,643 (B119), en yiiksek PIC degeri 0.945 (BT09) olarak
bulunurken, ortalama PIC degeri 0.873 olarak belirlenmistir. Calismada belirlenen PIC
degerleri secilen tim lokuslarin genetik cesitliligi belirlemek i¢in uygun oldugunu
gostermektedir. PIC degerleri ile Ne sayilar1 birlikte degerlendirildiginde B100,
BTMSO0119, B126, BTMS0045, BT26, BT06, B124, BT09, B118, B132 lokuslarinin
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genetik varyasyonu aciklamada daha etkili oldugu goriilmektedir. Calismada Na, Ne,
Ho ve He degerleri Grup 1’de yeterli seviyelerde genetik varyasyon olduguna isaret
etmektedir. Ancak grup 1’de 20 lokusta elde edilen ortalama Fis degeri (0.207)
akrabaligin yiliksek oldugunu gostermektedir (EK-35).

Seralara yakin bolgelerden toplanan populasyonlardan olusan Grup 2’de
gozlenen allel sayilar1 4 (B119) ile 26 (BT09) arasinda degisirken, lokus basina
ortalama gozlenen allel sayis1 15.650 olarak hesaplanmistir. Bu grupta etkili allel
sayilar1 3.414 (BTMSO0082) ile 18.703 (BT09) araliginda degisirken, lokus basina
ortalama etkili allel sayis1 9.550 olarak hesaplanmistir. Grup 2’de godzlenen
heterozigotluk degerleri en diisiik BT28 lokusunda (0.246), en yiiksek B132 lokusunda
(0.933) saptanmustir. En diisiik beklenen heterozigotluk degeri BTMS0082 lokusunda
(0.712) tespit edilirken, en yiikksek BT09 lokusunda (0.952) belirlenmistir. Ortalama Ho
ve He degerleri sirasiyla 0.637 ve 0.876 olarak hesaplanmistir. Calismada tiim lokuslar
icin PIC degerleri 0.50’nin iizerinde iken, ortalama PIC degeri 0.857 olarak
bulunmustur. Bu gruptaki populasyonlar i¢in en diisiik homozigotlasma katsayisi (Fis)
B132 lokusunda (-0.018) iken, en yiiksek Fis degeri BT28 lokusunda (0.684) tespit
edilmistir. Grup 2 igin ¢alisilan 20 lokustan elde edilen ortalama Fis degeri 0.274 olarak
hesaplanmistir. Bu sonug¢ grup 2’ninde homozigotluk yoniinde Hardy-Weinberg
dengesinden saptigini gostermistir (Ek-36).

Sera bolgelerine uzak dogal yasam alanlarindaki populasyonlardan olusan grup
3’de gozlenen allel sayisi en diisiik B119 lokusunda (4 allel), en fazla BTMS0131
lokusunda (26 allel) tespit edilirken, lokus basina allel sayist 15.700 olarak saptanmustir.
Etkili allel sayist 3.047 (B119) ile 17.480 (BT09) arasinda degisirken 20 lokusun
ortalamasi1 9.920 olarak hesaplanmistir. PIC icerigi ¢alisilan tiim lokuslarda 0.50’den
yiiksektir ve ortalamasi 0.861 olarak belirlenmistir. Ne ve PIC dgerleri bu gruptaki
varyasyonun tanimlanmasinda en az etkisi olan lokuslarin BTMS0033, B119, BT28,
BTMS0082 ve BTMS0124 iken, en fazla etkisi olan allelerin ise, Ne degeri yiiksek olan
BT09, BT26, B124, B126, BTMS0119 ve B118 Ilokuslarinin oldugunu isaret
etmektedir. Grup 3’de gozlenen heterozigotluk degeri 0.283 (BTMS0082) ile 0.929
(BT10) araliginda degisirken, beklenen heterozigotluk degerleri 0.675 (B119) ile 0.948
(BTQ9) araliginda degismistir. Ortalama Ho ve He degerleri sirasiyla 0.678 ve 0.880
olarak hesaplanmigtir. Akrabali yetistirme katsayisinin en diisik BT10 lokusunda (-
0.014), en yiiksek ise BT28 lokusunda (0.597) oldugu goriilmiistiir. Grup 3 i¢in calisilan
20 mikrosatelit lokusta Fis ortalamasi1 0.230 hesaplanmistir (Ek-37).

4.2.2. F-istatistikleri (Fis, Fit, Fst), gen akis1 (Nm) ve 6zgiin allel degerleri

F-istatistikleri (Fit, Fis ve Fst) ile Fst degerine bagl olarak hesaplanan gen akist
degerleri (Nm) Cizelge 4.3’de verilmistir. F-istatistikleri ayni tiir ya da irka ait farkli
populasyonlar arasindaki genetik ¢esitliligin ve populasyon yapisinin tanimlanmasinda
kullanilan 6nemli yontemlerden biridir.
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Cizelge 4. 3. B. terrestris populasyonlarinda F-istatistikleri (Fis, Fit, FsT)

Lokus N Fis Fir Fst Nm
B100 373 0.073 0.139 0.071 3.285
BTMS0033 370 0.117 0.166 0.056 4.237
BTMS0119 374 0.296 0.346 0.071 3.250
B119 361 0.337 0.376 0.058 4.028
BT28 330 0.635 0.656 0.057 4.178
BTMS0131 358 0.319 0.352 0.049 4.834
BT20 344 0.068 0.111 0.046 5.191
B126 354 0.077 0.108 0.034 7.222
BTMSO45 378 0.173 0.214 0.050 4.742
BT26 355 0.013 0.051 0.039 6.200
B96 349 0.442 0.484 0.075 3.075
BTO06 320 0.155 0.203 0.056 4.184
B124 316 0.046 0.080 0.036 6.703
BT09 343 0.110 0.142 0.036 6.701
B118 336 0.117 0.151 0.038 6.351
B132 366 0.055 0.086 0.033 7.407
B11 322 0.264 0.312 0.066 3.541
BTMS0082 312 0.382 0.429 0.076 3.021
BT10 313 0.024 0.059 0.036 6.708
BTMS0124 320 0.361 0.408 0.073 3.161
Ortalama 0.203 0.244 0.053 4.901

Fir degeri, tiim populasyonlardaki bireylerin ortak atadan geldigi diisiiniilerek
tim bireylerde hesaplanan akrabali yetistirme katsayisi ya da homozigotlagma
indeksidir. Cizelge 4.3’de gorildiigi iizere galisilan lokuslarin tamaminda elde edilen
Fir degeri pozitif bulunurken, 20 lokustan elde edilen Fir degerlerinin ortalamasi 0.244
olarak hesaplanmistir. Alt populasyonlardaki akrabaligin gostergesi olan Fis degeri, en
diisik BT10 lokusunda (0.024), en yiliksek BT28 lokusunda (0.635) hesaplanirken,
ortalamas1 0.203 olarak belirlenmistir. Alt populasyondaki genetik farklilasmanin
gostergesi olan Fsr ise, calisilan 20 lokus igin 0.033 (B132) ile 0.076 (BTMS0082)
arasinda deger almistir. Ortalama Fst degeri 0.053 olarak tespit edilmistir. Elde edilen
sonuglar hem B. terrestris alt populasyonlarda hemde biitiin bireyler tek populasyon
olarak diislintildiiglinde heterozigot eksikliginden kaynakli akrabalik seviyesinin
arttigin1  gdstermektedir. Genetik farklilasmanin ise yiiksek seviyelerde olmadigi
goriilmektedir. B. terrestris populasyonlari arasindaki gen akisi degerleri en diisiik
BTMSO0082 lokusunda (3.02) en yiiksek B132 (7.41) hesaplanirken, ortalama Nm 4.90
gibi yiiksek bir deger bulunmustur. Yani her 100 bireyden 5 tanesi populasyonlar
arasinda gog¢ etmistir.

Sadece tek bir populasyonda bulunan alleller 6zgiin allel olarak bilinmektedir.
Populasyonlar arasindaki gen akisi arttikga 6zgiin allellerin sayis1 azalmaktadir. Bir
baska degisle go¢ eden bireyler populasyonlar arasindaki genetik farkliliklart
dolayisiyla 6zgiin allel sayisini1 azaltmaktadir. Yapilan ¢calismada bulunan 6zgiin alleller
son derece azdir. EK-1’de verilen ¢izelgeler incelendiginde BTMS0119 lokusunda 386
b¢’lik allel KM populasyonu i¢in, B118 lokusunda 183 bg¢’lik allel TP4 populasyonu

73



BULGULAR B. ARGUN KARSLI

icin, B132 lokusunda 211 bg¢’lik allel AK populasyonu i¢in, BTMS0082 lokusunda 376
b¢’lik allel TP3 populasyonu i¢in ve BTMS0124 lokusunda 278 bg’lik allel FS
populasyonu i¢in 6zgiindiir. Ayrica BB populasyonu i¢in B124, B11 ve BTMS0082
lokuslarinda 6zgiin alleller tespit edilirken, TP5 populasyonu i¢in de BTMS0131 ve
BTMSO0082 lokuslarinda 6zgiin alleller bulunmustur. Bu ¢alismada bulunan diistik Fst
degeri, yilksek Nm (goc) degeri ve diisiik Ozgiin allel sayilar1 birbirini destekler
niteliktedir.

4.2.3. Populasyonlar arasi genetik farklilasma

Gergeklestirilen ¢alismada B. terrestris populasyonlar1 arasindaki genetik
farklilagmayi tespit etmek i¢in Weir ve Cockerman (1984) tarafindan gelistirilen ikiserli
Fst degerleri (Cizelge 4.4) hesaplanmistir. Ayrica Nei (1972)° nin standart genetik
uzaklik (D) ve benzerlik degerleri hesaplanarak Cizelge 4.5°de gosterilmistir.

Dogal ve ticari B. terrestris populasyonlari igin belirlenen ikiserli Fst degerleri
0.014 ile 0.045 arasinda degismektedir. En disiik ikiserli Fst degeri TPS ve TP6
populasyonlart arasinda (0.014) tespit edilirken, en yiliksek ikiserli Fst degeri TP2 ve
TP5 (0.045) arasinda tespit edilmistir. Ayrica yedi ticari populasyon disindaki
populasyonlar arasinda en diisiik ikiserli Fst degeri (0.017) TM ile BB populasyonlari
arasinda en yiiksek ikiserli Fst degeri (0.038) AK ile GB populasyonlar: arasinda tespit
edilmistir (Cizelge 4.4). Tiim populasyonlarda 20 mikrosatelit lokus icin elde edilen
ortalama ikiserli Fst degeri 0.053 olarak belirlenmistir. Calismada belirlenen tiim
ikiserli Fst degerleri istatistiki agidan onemli degildir (p<0.05). Bu populasyonlarda
genotipik yapilar1 arasinda calisilan 20 mikrosatelit lokus agisindan onemli bir fark
yoktur.

Calisilan B. terrestris populasyonlar1 arasindaki Nei’nin yansiz genetik mesafe
degerleri ile populasyonlar arasindaki genetik benzerlikler Cizelge 4.5’de gosterilmistir.
Cizelgede kosegenin iistiindeki degerler genetik benzerligi, altindaki degerler ise
genetik mesafeyi gostermektedir. Buna gore populasyonlar arasinda en yakin (0.164)
genetik mesafe TP5 ve TP6 populasyonlari arasinda, en uzak (0.667) genetik mesafe ise
TP2 ve TPS populasyonlar: arasinda tespit edilmistir. Benzer sekilde TP2 populasyonu
ile TP6 populasyonu arasindaki genetik mesafe (0.633) ikinci en yiiksek degerdir.
Gergeklestirilen ¢alismada en yiikksek genetik benzerlik (0.849) TP5 ve TP6
populasyonlart arasinda, en diisiik (0.508) ise TP2 ve TP5 populasyonlari arasinda
belirlenmistir. Ciinkii populasyonlar arasindaki genetik farklilasmalar azaldik¢a genetik
mesafe azalmakta ve genetik benzerlik artmaktadir. Bu anlamda elde edilen ikiserli Fsr,
genetik uzaklik ve genetik benzerlik degerleri birbirini tamamlar niteliktedir.
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4.2.4. Molekiiler varyans analizi (AMOVA)

Yapilan tez ¢alismasinda genetik varyasyonun populasyonlar arasinda ya da
icinde nasil dagildigim1 belirlemek ig¢in molekiiler varyans analizi (AMOVA)
yapilmigtir. AMOVA analizi sonucu elde edilen sonuglar Cizelge 4.6’da verilmis ve
Sekil 4.8°’de grafik halinde gosterilmistir. AMOVA analizi sonucuna gore toplam
genetik varyasyonun %3’iniin populasyon arasindaki farkliliktan, %32°sinin
populasyonlar i¢i bireyler arasinda ki farkliliklardan ve %65’inin ise tiim bireyler
icindeki farkliliktan kaynaklandigi sdylenebilir. Populasyonlar arasindaki farkliliklarin
istatistiksel olarak 6nemli olup olmadigi permiitasyon test uygulanarak test edilmistir.
Yapilan test sonuglarina gore populasyonlar arasindaki farkliligin 6nemli olmadigi
anlasilmistir. AMOVA analizi sonuglarina gore toplam genetik cesitliligin ¢cok kiiciik
bir kisminin (%3) 14 populasyon arasindaki farkliliklardan kaynaklandigi ve bu
oraninda istatistiki agidan 6nemli olmadig1 anlagilmistir. Bu sonuglar elde edilen ikiserli
Fst degerleriyle ortiismektedir. Populasyonlar genetik olarak farklilagmamustir.

Cizelge 4. 6. Molekiiler varyans analizi (AMOVA) sonuglari

s eyl SerbestzlS kDI)Derece3| Karel?k "_f_())plaml Varyans (%)
Populasyonlar 13 326.93 3
Arasi '
Populasyonlar I¢i 389 453105 30
Bireyler Arasi T
Bireyler ici 403 2.354,00 65
Genel 805 7.211,98 100

p >0.05

Populasyonlar
arasi
% 3

Molekiiler varyans yiizdeleri

Bireyler arast
% 32

Bireyler igi
% 65

Sekil 4. 8. B. terrestris populasyonlarinda molekiiler varyans yiizdeleri
4.2.5. Kiimeleme analizleri
4.2.5.1. Nei’nin genetikmeasfe degeri ile olusturulan UPGMA dendogrami

Nei (1978)’nin yansiz genetik uzaklik (Da) degerlerinden yararlanilarak
olusturulan UPGMA (Unweighted Pair-Group Method) dendogrami Sekil 4.9’da
verilmistir. Olusturulan dendograma gore ¢alisilan populasyonlar iki ana dal altinda dort
kiimede toplanmislardir. Buna gore 1. dalda TP1, TP2 ve TP3 populasyonlar1 yer
alirken diger populasyonlar ikinci dalda yer almistir. Bu iki ana dal altindaki dort farkl
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kiime Sekil 4.9°da farkli renkler ile gosterilmistir. Birinci kiime kirmizi renkte TP1,
TP2, TP3 populasyonlari; ikinci kiime yesil renkte TP4, TP, TP6 populasyonlari;
tigtincii kiime mor renkte TP7, KM, DM, GB ve FS populasyonlari yer alirken son kiime
mavi renkte AK, TM ve BB populasyonlart yer almistir.

& TP1
& TP2

| & TP3

— mTPa

m TP5
i — awe
A TP7

[ — A KM

4 DM
4 GB
& FS
+ AK

* ™
— ¢ BB

Sekil 4. 9. B. terrestris populasyonlarinda yapilan UPGMA dendogrami
4.2.5.2. Faktoriyel uygunluk analizi (FCA)

Bir diger kiimeleme analizi olan Faktoriyel Uygunluk Analizi’'nde (FCA)
populasyonlar arasindaki filogenetik iliski tic boyutlu diizlem tiizerinde gosterilmistir.
Populasyonlar UPGMA dendogramina benzer olarak dort farkli kiimede toplanmistir
(Sekil 4.10). FCA analizinde FS populasyonu ayri bir yerde gibi goriinsede TP7, KM,
DM, GB populasyonlarina daha yakindir.

FCA Analini

wmE s Es Y

B

ot 2(1245 %)

Ehoaw

Sekil 4. 10. B.terrestris populasyonlarinda FCA analizi goriintiisii
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4.2.5.3. Genetik yapi analizi (Structure)

B. terrestris populasyonlarinin farklilagmasi genetik mesafe temelli kiimeleme
yaklagimlarindan farkli olarak birde Bayesian kiimeleme analizi temelinde yapilmaistir.
STRUCTURE programi kullanilarak yapilan analizde oOncelikle en iyi K degeri
belirlenmistir. En iyi K degeri aslinda populasyonlarin en uygun olarak ka¢ grup altinda
kiimelenecegini gosteren degerdir. En iyi K degeri algoritmasi web tabanli bir program
olan STRUCTURE HARVESTER (Earl ve Vonholdt 2012) kullanilarak elde edilmistir.
Programa K degeri olarak 2 ile 14 (calisilan populasyon sayis1) kiime arasindaki en iyi
olasiliklar hesaplatilmistir. Bu yonteme gore en yiiksek AK degerinin elde edildigi kiime
sayist dort (K=4) olmustur. Yani calisilan 14 populasyon arasi filogenetik iliski en iyi
dort kiimede ifade edilmektedir. Structure Harvester programinda K degerine iligkin
elde edilen sonuglar Cizelge 4.7 ve Sekil 4.11°de verilmistir.

Cizelge 4. 7. Structure Harvester programinda elde edilen en yliksek AK degeri

The Evanne table output is also available as a tab-delimited text file (for use with Excel) here.
K Reps  Mean LnP(K) Stdev LnP(K) Ln'(K) ILn"(K)I Delta K
2 100 -33797.554000 2631105 — — —
3 100 -33292.162000 4139042 505392000 105983000 25605881
4 100 -32892.753000 3.608532 399.409000  261.290000  72.408938
5 100 -32754.634000 8040569 138 119000 115559000 14371993
& 100 -32732.074000 31.530914 22.560000 94.135000 2.985610
7 100 -32615.375000 64202103 116.699000 37.441000 0583174
g 100 -32536.117000 74 638876 792528000 30.093000 0.403181
s 100 -32426.766000 45.180402 109.351000 83.676000 1.852042
10 100 -32401.091000 45 803426 25 675000 9.393000 0.205181
1 100 -32366.017000 43.396902 35.074000 44.855000 1.033599
12 100 -32286.088000 53314158 79.925000 36.438000 0.683458
13 100 32242 597000 46.163724 43.491000 1.776000 0.038472
14 100 -32200.882000 122 201543 41.715000 1.941000 0.015884
15 100 -32157.226000 34 659366 43 656000 — —

DeltaK = mean(|L"(K)|) / sd{L{K})

Sekil 4. 11. Structure Harvester programinda elde edilen en yliksek AK degeri

En iyi K degeri elde edildikten sonra yapilan Structure analizinde elde edilen
sonuclar Sekil 4.12°de gosterilmistir. Structure analizi sonuglarina goére K degeri 2
oldugunda yani ¢alisilan 14 populasyon iki kiimeye ayrildiginda, birinci kiimede TP1,
TP2 ve TP3 populasyonlar1 bulunurken diger kiimede geriye kalan ticari ve dogal 11
populasyon yer almaktadir. Bu durum UPGMA dendograminda ¢alisilan
populasyonlarin iki ana dala ayrilmasi ve bu dallardan birincisinde TP1, TP2 ve TP3
populasyonlarinin yer almasiyla uyumludur. K degeri 3 oldugu zaman TP1, TP2 ve TP3
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populasyonlart bir kiime, TP4, TP5, TP6, AK, TM ve BB populasyonlar1 bir kiime,
TP7, KM, DM, GB ve FS populasyonlar1 ise bir kiimeyi olusturmaktadir.

En yiiksek AK degerinin elde edildigi K=4‘de yani, calisilan populasyonlar
arasindaki filogenetik iliskinin en iyi gosterildigi gruplamada TP1, TP2 ve TP3
populasyonlart birinci kiimeyi, TP4, TP5 ve TP6 populasyonlari ikinci kiimeyi, AK, TM
ve BB populasyonlari tiglincii kiimeyi ve TP7, KM, DM, GB ve FS populasyonlar1 ise
dordiincti kiimeyi olusturmustur. Ayrica Structure analiz sonuglarina gore bu dort ana
kiime arasinda ciddi gen gegisleri vardir. Yani bu dort kiime tam anlamiyla ya da kesin
siirlarla birbirinden ayrilmamistir. Sonuglar genetik mesafe degerlerine gore yapilan
UPGMA dendogrami ve FCA analizinden elde edilen sonuclari destekler niteliktedir.
Her {i¢ analizde de birbiriyle Ortiisen dort ana grup goriilmektedir.

- o~ e - w w ~ = m = o w

Sekil 4. 12. B.terrestris populasyonlarinda Structure analizi
4.3. mtDNA Analizlerinden (COIl ve cytb) Elde Edilen Bulgular

Proje kapsaminda calisilan 14 populasyonun her birinden beser érnek mtDNA
COlI bolgesi, beser 6rnek mtDNA cytb bolgesi olmak tizere toplam 140 sekans dizisi
analiz edilmistir. Cytb i¢in 433 bg, COI icin ise 658 b¢’lik gen bolgeleri PCR ile basari
ile c¢ogaltilmis ve DNA dizi analizleri (sekans analizi) igin ticari bir firmaya
gonderilmistir.

4.3.1. mtDNA COI gen bolgesi i¢in elde edilen bulgular

mtDNA COI bolgesi i¢in ticari firmadan gelen 70 6rnege ait DNA sekans
dizilerinin giivenilirligini test etmek igin rastgele secilen bir 6rnegin sekans sonucu
BLAST kullanilarak Gen bankasindaki dizilerle karsilastirilmistir (Sekil 4.13). Gen
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bankasinda dizilerle karsilastirilan DNA niikleotit dizisinin B. terrestris aris1 mtDNA
COI gen bolgesi ile %99 oraninda benzerlik gosterdigi saptanmustir.

Sekans analizlerinde genellikle okuma esnasinda baglangic ve sonlanma
bolgelerinde meydana gelen primer dimerleri ve cihazin okuma hatalarina baglh olarak,
DNA sekans analizi net bir sonu¢ vermemektedir. Bu nedenle bu boélgelerin kesilerek
istatistik analizlerden ¢ikartilmasi giivenilirligi artirmaktadir. Bu ¢aligmada 70 6rnege
ait mtDNA COI gen bolgesinde elde edilen 658 bg uzunlugundaki sekanslara ClustalX2
programi ile hizalama (aligment) islemi uygulanmistir. Hizalama isleminde dort 6rnege
ait sekansin ¢ok fazla kayip ve hatali bolge igerdigi goriilmiis ve analizlerden
cikartlmistir. Kalan 66 Ornegin hizalama isleminden sonra dizilerin baslangic ve
sonlanma bolgelerindeki uyumsuzluklar kesilerek atilmistir. Sonug olarak kesim
isleminden sonra elde edilen 633 bg’lik baz dizilimi Cizelge 4.8’de gosterilmis ve
yapilan istatistik analizlerde kullanilmistir.

Sign in ‘1o NCBI

BLAST * »» blastn sulte » RID-PG20BDNS014 Home  RecentResults  Saved Strategies  Help

BLAST Results

Edit and Regybmit  Save Search Stradegies - Foematiing options = Downivad ToulES) How 1o read this page  Blast report description

Job title: Nucleotide Sequence (685 letters)

RID PGROBDNGOL4 (Expires on 06-07 16:34 pm)
Query ID ki|Query_130563
Description  None
Molecule type nudeic acld
Query Length 685

Database Name nr
Description  Nucleotide collection (nt)
Program  BLASTN 2.8.0+ = CRatlon

Other reports: > Search Summary [Taxonomy reports] [stance tree of results] [MSA viewer]
@ Graphic Summary

EDescriptions

ducing significant

Seloct Al None  Selected 0

Ii Abgnments o
Max  Total Cuery E
scone store cover value

Description dant Accession

n%0 1190

184 1184
WIS 1178
" un %
Ny M 9
168 1168
1157 1157

153 1183 A%

153 1183 W%

Sekil 4. 13. mtDNA COI gen bolgesi icin BLAST goriintiisii

Cizelge 4. 8. Istatistik analizlerde kullanilan 633 bg’lik niikleotit dizisi

Niikleotit Baz Dizilimi
Pozisyonu
160 GGATTGGGTC  TCCTCCTCCT  ATTGGGTCAA  AAAATGAAGT  ATTAAAATTT  CGATCAAATA

61-120 | ATAATATAGT  AATTGCACCG  GCTAATACTG  GTAAAGATAG  AATTAATAAA  ATTACTGTAA
121180 | TACATACTGA  TCATGAAAAT  AAATTAATTT  GATCATAATT  TAATGAAAAA  TTTTTTATTAA
181-240 | TAAAATAGTA  ACGATAAAAT  TTAATGATCC  AATAATTGAA  GAGATTCCTG  ATATATGTAA
241-300 | AGAAAAAATT  GCAATATCAA  TTGAAGGTGA  TGAATGAAAT  AAATAAGAAG  ATAAAGGAGG
301360 | ATATACAGTT  CATCCTGTAC  CTACATTAGG ~ TGTAAATATA  TTTCTTAATA  ATAATATGAA
361420 | TAATGATGGA  GGTAGAAGTC  AAAATCTAAT  ATTATTTATT  CGAGGAAAA  GCTATATCTG
421480 | GGGATCCTAA  TATTAATGGA  ATTAGATAAT  TTCCAAATCC  ACCAATTATA  AAAGGTATAA
481540 | CTATAAAAAA  AATTATTAAA  AATGCATGTC  TTGTTACTAA  AGAATTATAA  ATTTGATCAT
541-600 | TATTAATTCA  TATACCTGGA  TGTCTTAATT  CTATTCGAAT  TAATAATCTT  ATAGATGAAC
601-633 | CAATTATTCC  TGATCATATA  GCAAAAATAA AGT
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4.3.1.1. COI gen bolgesi varyasyonu, haplotip ve niikleotit 6zellikleri

Calisilan 14 populasyonda 66 6rnege ait 633 b¢ uzunlugundaki mtDNA COI gen
bolgesi ile yapilan analizlerde 1. ve 7. baz ciftleri arasinda 7 b¢ uzunlugunda, 9. ve 421.
b¢ arasinda 413 b¢ uzunlugunda, 423. ve 457. baz ¢iftleri arasinda 35 b¢ uzunlugunda,
459. ve 633. baz ciftleri arasinda 175 b¢ uzunlugunda dort korunmus bolge oldugu
tespit edilmistir. 633 bg¢’lik bolge i¢in niikleotit oranlart T: %33.1, C: %10.5, A: %42.9
ve G: %13.5 olarak belirlenmistir. Bu ¢calismada COI gen bdlgesinde 2 farkli haplotip
belirlenmistir. Bu haplotiplere ait dizi farkliliklart Cizelge 4.9’da gosterilmistir.
Haplotip A ve B seklinde adlandirilan bu haplotiplere ait DNA dizileri Gen bankasinda
sirastyla KP670306.1, KP670307.1 numaralariyla kayitli haplotiplerin dizileriyle %100
oraninda benzerlik gostermektedir.

Cizelge 4. 9. mtDNA COI bolgesine ait haplotipler

1-7b¢ 8. niitk. 9-421 b¢  422. niik. 423-457 b¢  458. niik.  459-633 b¢
HaplotipA | ... G G T :
HaplotipB A A C

Analizler sonucu elde edilen haplotiplerden Haplotip A’nin goriilme orani
%28.8 iken Haplotip B’nin orant %71.2 olarak tespit edilmistir. Populasyonlar arasinda
haplotip cesitliligi 0.000 ile 0.667, niikleotit cesitliligi ise 0 ile 0.00316 arasinda
degismistir (Cizelge 4.10). Populasyonlarin tamaminda ise haplotip ¢esitliligi (Hd)
0.4167, niikleotit ¢esitliligi () 0.0197 ve niikleotit farkliliklarinin ortalamasi (k) degeri
ise 1.249 olarak hesaplanmistir. Calismada belirlenen bu degerler populasyonlarin
yasam tarihi, karakteri, cevresel kosullart ve populasyonlarin biytkligiinden
etkilenmektedir (Nei 1987; Avise 2000).

Cizelge 4. 10. mtDNA COI gen bolgesi igin tespit edilen haplotip (Hd) ve niikleotit
cesitliligi (m), niikleotit farkliliklarinin ortalamasi (k) degerleri

Populasyon Elde edilen Haplotip Niikleotit farlljlililll( ll(elgtrlltnm
Adi haplotip sayis1 cesitliligi (Hd) cesitliligi () ortalamasi (k)
TP1 1 0.000 0.00000 0.000
TP2 2 0.667 0.00316 2.000
TP3 1 0.000 0.00000 0.000
TP4 2 0.600 0.00284 1.800
TP5 2 0.600 0.00284 1.800
TP6 2 0.667 0.00316 2.000
TP7 2 0.600 0.00284 1.800
AK 1 0.000 0.00000 0.000
KM 1 0.000 0.00000 0.000
DM 2 0.600 0.00284 1.800
GB 1 0.000 0.00000 0.000
™ 1 0.000 0.00000 0.000
BB 1 0.000 0.00000 0.000

FS 1 0.000 0.00000 0.000
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4.3.1.2. mtDNA COI gen bolgesi i¢cin genetik farklilasma ve NJ agaci

Haplotip analizlerinden sonra Arlequin programiyla dogal ve ticari B. terrestris
populasyonlar1 arasindaki genetik farklilasma degerleri (ikiserli Fst) elde edilmistir
(Cizelge 4.11). Populasyonlarda elde edilen ikiserli Fst degerleri kullanilarak Neigbour-
Joining (NJ) agaci olusturulmustur. NJ agacinin olusturulmasinda B. lucorum voucher
(Genebank erigsim numarasi: JQ843492.1) dis grup (OG) olarak kullanilmistir. Gen
bankasinda KP670306.1 numarasi ile kayitli Haplotip A ve KP670307.1 numarasi ile
kayith Haplotip B’de analize dahil edilerek NJ agaci olusturulmustur (Sekil 4.14).
Olusturulan NJ agacina gore iki ana kiime olusurken 1. kiimede TP2, TP3, TP4, TP5,
TP6 ve TP7 populasyonlari, ikinci kiimede ise TP1, AK, BB, KM, TM, FS ve GB
populasyonlariin yer aldig1 goriilmektedir. Birinci kiimede Haplotip A, ikinci kiimede
Haplotip B dizilerinin yaygin oldugu anlagilmistir. Birinci kiimedeki populasyonlar
anasal koken olarak Haplotip A’ya, ikinci kiimedekiler ise Haplotip B’ye daha yakindir.
Ozetle proje kapsaminda ¢alisilan populasyonlarin mtDNA COI gen bolgesine gore iKi
farkl1 atasal kokenden ¢ogaldigi ve ticari populasyonlarda Haplotip A, dogal
populasyonlarda da Haplotip B’nin yaygin oldugu goriilmistiir.
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HapA

Sekil 4. 14. mtDNA COI gen bolgesi ile olusturulan Neighbour-Joining (NJ) agaci

B. terrestris populasyonlar1 igindeki her bireyin evrimsel anasal kokeninin
saptanmasi amaciyla, Tamura-Nei modeline dayanan Maksimum Likelihood (ML)
yontemi kullanilmistir (Tamura ve Nei 1993). Bu yontemde de NJ dendograminda
oldugu gibi B. lucorum (OG) dis grup olarak se¢ilmis ve Haplotip A ile Haplotip B
agaca dahil edilmistir. Filogenetik agac, dis grup, Haplotip A, Haplotip B ve calisilan 66
ornekten olusan toplam 69 bireye ait 633 bg’lik niikleotit sekansi kullanilarak MEGA
X'da olusturulmustur (Kumar vd. 2018). Aga¢ Olgege gore ¢izilmis ve dal uzunluklari
pozisyon basma yer degistirme sayisityla Ol¢iilmiistiir. Buna gore en iyi sonucun elde
edildigi ilk aga¢ ya da agaglar, NJ ve BioNJ algoritmalarinin Maksimum Composite
Likelihood (MCL) yaklasimini kullanarak, tahmin edilen ikili mesafe matrisine
uygulanmasi ile elde edilen en yiliksek logaritmik olasilikli aga¢ Sekil 4.15°de
gosterilmistir.

Filogenetik agaca bakildiginda, NJ dendogramina benzer sekilde dis gruptan,
Haplotip A ve Haplotip B seklinde iki temel dala ayrilmistir. Genetik kokeni Haplotip A
ile benzer olan bireyler on dokuz adet iken (TP2-1, TP2-3, TP3-1, TP3-2, TP3-3, TP3-4,
TP3-5, TP4-1, TP4-4, TP4-5, TP5-3, TP5-5, TP6-3, TP6-5, TP7-3, TP7-5, DM-1, DM-
4, DM-5), Haplotip B genotipine benzer 47 adet birey (FS-4, FS-5, FS-3, FS-2, FS-1,
GB-5, GB-4, GB-3, GB-2, GB-1, TM-5, TM-4, TM-3, TM-2, TM-1, BB-5, BB-4, BB-
3, BB-2, DM-3, DM-2, KM-4, KM-5, KM-1, KM-3, AK-4, AK-5, AK-2, AK-3, AK-1,
TP7-1, TP7-2, TP7-4, TP6-1, TP6-4,TP5-1, TP5-2, TP5-4, TP4-2, TP4-3, TP2-2, TP2-
4, TP1-5, TP1-4, TP1-3, TP1-2, TP1-1) bulunmustur. Buna gére TP3 populasyonu ile
(Haplotip A), TP1, AK, GB, BB, KM, FS, TM populasyonlarinin (Haplotip B) tek
anasal kokeni varken diger populasyonlarin iki anasal kokeni vardir. Ticari
populasyonlar ile dogal populasyonlar mtDNA COI gen bdlgesine gore bazi istisnalar
disinda belirgin sekilde ayrilmistir.

Sonugta, incelenen populasyonlar iki ayri atasal haplotipten kdken almaktadir.
Populasyonlar tek tek birey seklinde incelendiginde, populasyonlar arasi gegislerin
oldugu, ticari drneklerin seralara yakin ve seralara uzak alanlardan toplanan 6rneklerle
etkilesim halinde oldugu soylenebilir. Ulkemizde Haplotip B genotipinin yaygin oldugu
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ve bu haplotipin agirlikli olarak dogal populasyonlarda bulundugu saptanmistir.
Haplotip A genotipi ise ticari populasyonlarda daha fazla goriilmiistiir.

Haplotip B

IR IEIRRL

£

Haplotip 4

W TP2-3 Haplotip A

Sekil 4. 15. B. terrestris bireylerinde COI gen bdlgesi i¢in ML metodu ile olusturulan
filogenetik agac

4.3.1.3. mtDNA COI gen bolgesi i¢cin molekiiler varyans analizi (AMOVA)

Haplotip analizlerinin ardindan genetik varyasyonun nereden kaynaklandigini
belirlemek icin AMOVA analizi yapilmistir. Bu analizler sonucunda toplam
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varyasyonun %38.58’inin populasyonlar arasindaki, %61.421’sinin populasyonlar
igindeki farkliliklardan kaynaklandigi belirlenmistir (Cizelge 4.12) Ayrica AMOVA
analizi sonuglarina gére populasyonlar arasinda ve igindeki varyasyon istatistiki olarak
onemli bulunmustur. Bu sonuglar mtDNA COI gen boélgesi i¢in ¢alisilan populasyonlar
arasinda en az iki tanesinin birbirinden anlamli derecede farklilastigini géstermektedir.

Cizelge 4. 12. mtDNA COI gen bolgesinin AMOVA analiz sonuglari

Vo [Reymar SerbestziSkD[))erecesi KareltzrK ’_ll‘_())plaml Varyans (%)
Populasyonlar 13 20.191 38.58%*
Arasi
Populasyonlar I¢i 52 20.400 61.42**
Genel 65 40.591 100
(**p<0.01)

4.3.2. mtDNA cytb gen bélgesi icin elde edilen bulgular

Calisilan her bir populasyonda beser drnege ait mtDNA cytb gen bolgesinden
elde edilen 433 b¢ uzunlugundaki PCR firlinlerinin dizi analizleri ticari bir firmaya
yaptirilmistir. Orneklerin 433 be uzunlugundaki sekans sonuglar1 geldikten sonra baz
dizilerinin giivenilirligini kontrol etmek icin rastgele secilen bir drnegin sekans sonucu
BLAST kullanilarak Gen bankasindaki dizilerle karsilastirilmistir (Sekil 4.16). Gen
bankasinda dizilerle karsilastirilan DNA niikleotit dizisinin B. terrestris arist mtDNA
cytb gen bolgesi ile %99 oraninda benzerlik gosterdigi saptanmustir.

0] Cuthock Wb dpp - Ot % -.ﬁ T TT——— B WCB Bl baclestide 5 % -.% NCEH Bloscucleosde & % alleld] & |
e

B Qauedtpdt [

BLAST * Iblastn suite = RID-PG1EBWTHOLL Home  Recent Results  Saved Strategies  Help

BLAST Results
Edil red Besubend  Save Segrch Sirategies = Fommalting optiors. = Downlog VoulElT) How 10 read this poge Bkt repon deseription
Job title: Nucleotide Sequence (462 letters)

RID PGLERWTHOL4 (Rxpires on 08-07 16:24 pm)
Query 1D M| Query_33787 Database Name nr
Description Hone. Description  Nucleotide collection (nit)
Moleculs type  nuceic ackd Program BLASTN 2.8.0+ & Ctation

Other reperts: & Saarch Summary [Taxonceny repoets] [istance traa of resuls] [MGA viewsr]

®Graphic Summary
(=i Descriptions

Sequences procucing {FTZETETIITS
Select Al Hore Sebected 0
1 Alignmants

Sekil 4. 16. mtDNA cytb gen bolgesi icin BLAST goriintiisii

Sekans analizlerinin sonuglarindan emin olduktan sonra ClustalX2 programi ile
70 6rnegin sekans sonuclarina hizalama islemi yapilmistir. Hizalama isleminden sonra
sekanslarin baslangi¢ ve bitis bolgelerindeki uyumsuz niikleotidler kesilmistir. Sonug
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olarak elde edilen 428 b¢’lik baz dizilimi Cizelge 4.13’de gosterilmis ve yapilan
istatistik analizlerde kullanilmistir. Ayrica hizalama isleminde iki Ornege ait sekans
verisinin ¢ok fazla hatali bolge icerdigi igin kullanilamayacagi anlasilmig ve bu iki
ornege ait sekans verileri analizlerden c¢ikartilmig ve toplamda 68 Ornegin analizi
yapilmistir.

Cizelge 4. 13. istatistik analizlerde kullanilan 428 b¢’lik niikleotit dizisi

Niikleotit I
Pozisyonu Baz Dizilimi
1-60 | TCACAAATTT AATTTCAGCA ATTCCATATA TTGGTCAATT TACTGTTGAA TGAATTTGAG
61120 | GAGGATTTTC ~AATCAATAAT GATACATTAA ATCGATTTTA  TTCATTTCAT  TTTATTTTAC
121180 | CATTTATTAT  TTTATTAATA  GTATTTATAC ATTTAATAAT  TTTACACATT  ACAGGTTCTT
181-240 [ CAAACCCTAT CCATTCAAAA ATAAATATTT  ATAAAATCAA TTTCCATCCA  TATTTCACTA
241300 | TTAAAGATTT AATTACTATT  ATTTTTACAT  TTTCAATATT  TATATTAATT  AATTTACAAT
301360 | TACCTTTTAT ~ ATTAGGAGAT CCTGATAATT TTAAAATAGC AAATCCTATA ATTACACCAA
361420 | TTCATATTAA  ACCTGAATGA TACTTCTTAT  TTGCATATTC ~ AATTTTACGA ACAATTCCTA
421428 | ATAAATTA

4.3.2.1. cytb gen bolgesi varyasyonu, haplotip ve niikleotit 6zellikleri

Proje kapsaminda oOrneklenen dogal ve ticari on dort B. terrestris
populasyonundan altmis sekiz Ornekte 428 bg¢’lik mtDNA cytb bolgesi dizi analizi
yapilmustir. Sekanslar1 ¢ikarilan tiim orneklerde 1. ve 79. baz ciftleri arasinda 79 bg
uzunlugunda, 81. ve 131. b¢ arasinda 51 b¢ uzunlugunda, 133. ve 166. baz ciftleri
arasinda 34 b¢ uzunlugunda, 168. ve 184. baz ¢iftleri arasinda 17 b¢ uzunlugunda, 186.
ve 190. baz ciftleri arasinda 5 b¢ uzunlugunda, 192. ve 211. b¢ arasinda 20 bg
uzunlugunda, 213. ve 235. baz giftleri arasinda 23 b¢ uzunlugunda, 237. ve 253. baz
ciftleri arasinda 17 b¢ uzunlugunda, 255. ve 256. b¢ arasinda 2 bg¢ uzunlugunda, 258. ve
272. baz ciftleri arasinda 15 b¢ uzunlugunda, 274. ve 314. baz ciftleri arasinda 41 bg
uzunlugunda, 316. ve 382. baz ciftleri arasinda 67 b¢ uzunlugunda, 384. ve 428. baz
ciftleri arasinda 45 b¢ uzunlugunda 13 bdlgenin korundugu tespit edilmistir. 428 bg’lik
bolge icin niikleotit oranlart T: %42.9, C: %14.1, A: %37.0 ve G :%6.0 olarak
belirlenmistir.

cytb gen bolgesinin dizi analizi ile toplam 6 farkli haplotip (Haplotip 1-6)
belirlenmis ve Cizelge 4.14’de bu haplotiplere ait niikleotit farkliliklar1 gosterilmistir.
Analizler sonucu elde edilen haplotiplerden Haplotip 1’in gériilme oran1 %7.3, Haplotip
2, Haplotip 5 ve Haplotip 6’nin orant %5.9, Haplotip 3’iin % 11.8 ve son olarak da
Haplotip 4 “lin oram1 %63.2 olarak tespit edilmistir. Populasyonlarin tamaminda
haplotip c¢esitliligi (Hd) 0.5912, niikleotit c¢esitliligi (w) 0.00499 ve nikleotit
farkliliklarinin ortalamasi (k) degeri ise 2.122 olarak hesaplanmistir. Populasyonlar
icinde, haplotip cesitliligi 0 ile 2.667 arasinda, niikleotit ¢esitliligi ise 0 ile 0.017913
arasinda, niikleotid farkliliklar1 ortalamasi ise 0 ile 7.666 arasinda degismistir (Cizelge
4.15)
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Cizelge 4. 14. mtDNA cytb bolgesine ait haplotipler

Haplotip 1  Haplotip2 Haplotip3  Haplotip4  Haplotip5 Haplotip 6
1-79 be
80. niik. T T T T T C
81-131 bg
132. niik. T T C C T T
133-166 b¢
167. niik. T C C C C T
168-184 b¢
185. niik. C C C C C T
186-190 be
191. niik. C C C C C T
192-211 be
212. niik. T T T T T C
213-235 bg
236. niik. C C C C C T
237-253 be
254. niik C T T C C C
255-256 be
257. niik T T T T T C
258-272 be
273. niik T T T T T A
274-314 be
315. niik G G G G G A
316-382 be
383. niik. C C C C C T
384.428 be

Cizelge 4. 15. mtDNA cytb gen bolgesi icin tespit edilen haplotip (Hd) ve niikleotit
cesitliligi (m), niikleotit farkliliklarinin ortalamasi (k) degerleri

Populasyon Elde edilen Haplotip Niikleotit farlljli: ll: ll:;g?l;m
Adi haplotip sayis1  cesitliligi (Hd) cesitliligi (i) ortalamasi (k)
TP1 2 0.134 0.000935 0.400
TP2 2 0.134 0.000935 0.400
TP3 2 0.400 0.000281 1.200
TP4 2 0.134 0.000935 0.400
TP5 2 0.267 0.001869 0.800
TP6 4 0.467 0.003271 1.400
TP7 3 0.267 0.001869 0.800
AK 1 0.000 0.000000 0.000
KM 3 2.267 0.015888 6.800
DM 3 2.554 0.017913 7.666
GB 3 0.134 0.000935 0.400
™ 3 0.334 0.002336 1.000
BB 2 0.334 0.002336 1.000

FS 2 0.267 0.001869 0.800
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4.3.2.2. mtDNA cytb geni i¢in genetik farklilasma ve NJ agaci

Haplotip analizleri tamamlandiktan sonra Arlequin programiyla dogal ve ticari
B. terrestris populasyonlari arasindaki genetik farklilasma katsayis1 (ikiserli Fsr)
degerleri hesaplanmis ve elde edilen sonuglar Cizelge 4.16’da verilmistir. mtDNA cytb
gen bolgesi i¢in populasyonlar arasinda ikiserli Fst degerleri 0.000 ile 0.477 arasinda
deger almis ve oOzellikle KM ve DM populasyonlarmin ayri bir dalda diger
populasyonlardan uzaklastigi tespit edilmistir. Bu farkliliklardan istatistiki olarak
onemli olanlar Cizelge 4.16’da gosterilmistir.

Populasyonlar arasindaki genetik farklilagsma katsayilar1 kullanilarak SplitsTree
programinda Neigbour-Joining (NJ) agaci olusturulmustur. Bunun igin B. lucorum
(Genebank erisim numarasi: EF469487.1) tiri dis grup (OG) olarak kullanilmistir
(Sekil 4.17). Bu dendograma gére DM ile KM populasyonlarinin anasal kokeninin diger
populasyonlardan farklilik gosterdigi goriilmektedir. Ayrica aga¢ toplamda bes dala
ayrilmistir. Dallardan biri dis grup iken digerleri populasyonlarin ayrildigir dallardir.
KM ve DM populasyonlarinin bulundugu dal disindakiler daha yakin ve i¢ ice goriinse
de bu dallardaki populasyonlarin kokenlerinin birbirinden farklilik gosterdigi
anlasilmaktadir.

DM

Sekil 4. 17. mtDNA cytb gen bolgesi ile olusturulan Neighbour-Joining (NJ) agaci
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mMtDNA cytb gen dizisi bakimindan B. terrestris populasyonlari igindeki her
bireyin evrimsel atasal kdkeninin saptanmasi igin, Tamura-Nei modeline dayanan
Maksimum Likelihood (ML) yontemi kullanilmistir (Tamura ve Nei 1993). Bu
yontemde de NJ dendograminda oldugu gibi B. lucorum (OG) dis grup olarak
secilmistir. Filogenetik aga¢c 69 Ornege ait 428 b¢ uzunlugundaki niikleotit sekansi
kullanilarak MEGA X'da olusturulmustur (Kumar vd. 2018). En yiiksek logaritmik
olasilikli agac Sekil 4.18de gosterilmistir.

Filogenetik agaca bakildiginda, 6 farkli haplotipin dis gruptan fakli olarak bes
grupta dallandigi goriilmektedir. Binci grupta ikiserli Fst degerlerine gore de diger
populasyonlardan olduk¢a farklilasan KM ve DM populasyonundan bireylerin
olusturdugu Haplotip 1 (DM-4, DM-5, KM-2, KM-4, KM-5) yer almaktadir. Ikinci
grupta Haplotip 2 (TP3-2, TP3-4, TP6-2, FS-4), l¢iincli grupta Haplotip 3 (TP1-5,
TP2-4, TP6-1, TP7-4, TM-4, GB-4, BB-2, BB-3) yer almaktadir. Dordiincii grubu
Haplotip 5 (TP4-2, TP6-5, TP7-2, BB-5) ve Haplotip 6 (TP5-5, KM-3, DM-1, TM-5)
olusturmaktadir. Son grupta ise en yaygin haplotip olan Haplotip 4 genotipine ait 43
ornek (TP1-1, TP1-2, TP1-3, TP1-4, TP2-1, TP2-2, TP2-3, TP2-5, TP3-1, TP3-3, TP3-
5, TP4-1, TP4-3, TP4-4, TP4-5, TP5-1, TP5-2, TP5-3, TP5-4, TP6-3, TP6-4, TP7-1,
TP7-3, TP7-5, AK-2, AK-3, AK-4, AK-5, GB-1, GB-2, GB-3, GB-5, FS-1, FS-2, FS-3,
FS-5, BB-1, BB-4, TM-1, TM-2, TM-3, KM-1, DM-2) yer almistir.
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Sekil 4. 18. B. terrestris bireylerinde cytb gen bolgesi i¢in ML metodu ile olusturulan

filogenetik agac
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4.3.2.3. mtDNA cytb gen boélgesi icin molekiiler varyans analizi (AMOVA)

Haplotip analizlerinin ardindan gergeklestirilen AMOVA analizinde genetik
varyasyonun %?27.33’tiniin populasyonlar arasindaki, %72.67’sinin populasyonlar
icindeki farkliliklardan kaynaklandigi belirlenmistir (Cizelge 4.17). Ayrica AMOVA
analizi sonuglarina gore populasyonlar arasi ve igindeki varyasyon istatistiki olarak
onemli bulunmustur. Bu sonuglar mtDNA cytb gen bolgesi i¢in calisilan populasyonlar
arasinda en az iki tanesinin birbirinden anlamli derecede farklilastigin1 géstermektedir.
Mikrosatelit lokuslar iizerinden yapilan AMOVA analizinden farkli olarak, mtDNA
COI ve cytb bolgelerine gore yapilan AMOVA analizinde populasyonlar arasindaki
varyasyonun ya da farklilagmanin 6nemli oldugu belirlenmistir.

Cizelge 4. 17. mtDNA cytb gen bolgesinin AMOVA analiz sonuglari

Varyasyon Serbestlik Derecesi | Kareler Toplam
Kaynag (SD) (KT) VRS ()
PP Bl 13 28.774 27.33%*
Arasi
Populasyonlar Ici 54 42.300 72.67**
Genel 67 71.074 100
(**p<0.01)
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5. TARTISMA

Bombus arilarindaki mevcut genetik ¢esitliliginin belirlenmesi amaciyla; Avrupa
kitasindan (Lecocq vd. 2011; Carolan vd. 2012; Lecocq vd. 2013, 2015a, 2015b, 2015c;
Bossert vd. 2016), Asya kitasindan (Williams 2011; Hines ve Williams 2012; Huang vd.
2015),Giliney Amerika’dan (Santos Junior vd. 2015; Francoso vd. 2016), Kuzey
Amerika’dan (Cameron ve Williams 2003; Sheffield vd. 2016) ve diinya genelinden
(Koulianos ve Schmid-Hempel 2000; Hines vd. 2006; Cameron vd. 2007; Williams vd.
2012a, 2012b, 2015) toplanan Orneklerde mikrosatelit lokuslar ile mtDNA sekans
verileri birlikte yaygin olarak kullanilmistir. Bunun yaninda mikrosatelit markerler ve
mtDNA sekans verileri bombus arilarinda alttiirlerin ayrimi1 ya da kokenlerinin
belirlenmesi i¢in yapilan ¢alismalarda da kullanilmistir (Estoup vd. 1996; Widmer vd.
1998; Widmer ve Schmid-Hempel 1999; Shao vd. 2004; Duennes vd. 2012; Moreira vd.
2015; Francisco vd. 2016). Ayrica mikrosatelit lokuslar cesitli bombus aris1 tiirlerinin
populasyon yapisinin belirlenmesinde, koruma genetigi c¢alismalarinda, bombus arisi
populasyonlar1 arasinda gen akist ve izolasyonu modellerinin incelenmesinde de
kullanilmistir (Ellis vd. 2006; Darvill vd. 2006, 2010; Herrman vd. 2007; Schmid-
Hempel vd. 2007; Kraus vd. 2009, 2011; Lozier ve Cameron 2009; Charman vd. 2010;
Cameron vd. 2011; Goulson vd. 2011; Lozier vd. 2011, 2013; Jha ve Kremen 2013;
Maebe vd. 2013; Dreier vd. 2014; Jha 2015). Tirkiye’de gergeklestirilen bu doktora
tezinde ise mikrosatelit ve mtDNA verileri kullanilarak degisik yetistirilme gegmisleri
olan ya da farkli cografi lokasyonlarda bulunan B. t. dalmatinus alttiiriine ait
populasyonlarda, mevcut genetik ¢esitlilik ve populasyon yapisinin belirlenmesine ve
bu populasyonlarin atasal kokenleri hakkinda bilgi saglanmasina ¢alisilmistir.

Gergeklestirilen doktora tezinde dogal ve ticari on dort B.  terrestris
populasyonunda genetik ¢esitlilik ve populasyon yapisi 20 mikrosatelit lokus ve iki
mtDNA gen bolgesi (COI ve cytb) kullanilarak incelenmistir. Yapilan ¢alismada 20
mikrosatelit lokusun polimorfik oldugu tespit edilmistir. 20 mikrosatelit lokusa ait PIC
degeri ortalamasi 0.644 (B119) ile 0.948 (BT09) araliginda degisirken, tiim &rneklerin
bir arada degerlendirilmesi ile olusan populasyonda 0.877 olarak tespit edilmistir.
Benzer sekilde bombus populasyonlariyla ¢alisma yapan arastiricilardan Moreira vd.
(2015) PIC degerini 0.858, Dreier vd. (2014) 0.792 ve Jha ve Kremen (2013) 0.721
olarak hesaplamislardir. Tiirkiye B. terrestris populasyonlarmin genetik yapisinin
arastirildigr projede ise bu deger 0.76 bulunmustur (Giirel vd. 2011). PIC degeri
calisilan lokuslarin genetik cesitliligi gostermedeki giiciinii ifade etmektedir. Bolstein
vd. (1980) PIC degeri 0.25 ile 0.50 arasinda olan lokuslarin genetik g¢esitliligi
gostermede orta diizeyde, 0.50’den biiyiik olan lokuslarin ise yiliksek diizeyde bilgi
verdigini belirtmistir. Bolstein vd. (1980) PIC degeri 0.75’den yiiksek lokuslarin ise ¢ok
yiiksek diizeyde bilgi verici oldugunu, genetik cesitlilikle ilgili bilgi saglamasinin yan
sira haritalama c¢alismalar1 icin de ¢ok kullanmigli oldugunu vurgulamiglardir. Bu
baglamda c¢alisilan populasyonlardaki mevcut genetik ¢esitliligin, populasyonlar
arasindaki farklilik ya da benzerliklerin ortaya ¢ikarilmasinda lokus se¢iminin dogru
yapilmis oldugu goriilmektedir.

Bombus arilarinin populasyon genetik yapisini mikrosatelit markerler kullanarak

belirlemek i¢in ¢ok sayida literatiir incelenmistir (Herrmann vd. 2007; Goulson vd.
2011; Duennes vd. 2012, 2017; Lozier vd. 2011, 2013; Jha ve Kremen 2013, 2015;
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Dreier vd. 2014; Moreira vd. 2015; Schenau ve Jha 2017). Bu tez c¢alismasinda da
ozellikle en ¢ok kullanilan markerler tercih edilmistir. Ayn1 zamanda 20 mikrosatelit
lokusta elde edilen allel genislikleri ayni lokuslar1 kullanan degisik arastiricilar
tarafindan (Lozier vd. 2013; Drier vd. 2014; Moreira vd. 2015) elde edilen allel
genislikleri ile ¢ok biiyiik oranda benzerlik gostermektedir. Ornegin, Moreira vd.(2015)
Avrupa kitasindaki 22 dogal ve 2 ticari populasyonda allel genisligini BT06 lokusunda
137-193 araliginda, B132 lokusunda 129-211 araliginda ve BT09 lokusunda 122-194
araliginda bildirirken, bizim c¢aligmamizda sirasiyla allel genislikleri 136-172
araliginda,145-211 aralifinda ve 124-186 araliginda tespit edilmistir. Benzer olarak,
Drier vd. (2014); BT10 lokusunda allel genisligini 146-182 bg¢ arasinda ve B126
lokusunda 154-204 bg arasinda tespit ederken, bu ¢alismada BT10 lokusunda allel
genigligi 141-171 bg ve B126 lokusunda 125-198 bg arasinda bulunmustur. Lozier vd.
(2013) ise B96 lokusunda allel genisligini 230-260 araliginda saptarken, bu tezde bu
aralig1 224-216 seklinde tespit ettik.

Gozlenen (Ho) ve beklenen (He) heterozigotluk degerleri populasyonlarda
genetik cesitliligin gosterilmesinde en sik kullanilan parametrelerdir. Bu degerlerin
0.5’in lizerinde olmas1 genetik varyasyona isaret ederken, He degerinin Ho’dan yiiksek
olmasi ise homozigotluk artisin1 géstermektedir. Schmid-Hempel vd. (2007) Tazmanya,
Yeni Zellanda ve Avrupa B. terrestris populayonlarindaki genetik varyasyonu beklenen
heterozigotluk degerlerini hesaplayarak tespit etmislerdir. Buna gore, He degeri 0.529
olan Tazmanya populasyonu, He degerleri 0.729 ve 0.826 olan Yeni Zellanda ve
Avrupa populasyonundan daha diisiik genetik cesitlilige sahiptir. Lozier vd. (2011)’de
Kuzey Amerka’daki bombus tiirlerinin populasyonlar1 i¢indeki genetik cesitliligi
heterozigotluk degerlerini saptayarak degerlendirmislerdir. Buna gore He degeri 0.529
olan Bombus pensylvanicus tiiriinde varyasyon azken, He degeri 0.771 olan B. bifarius
tirtinde en yiiksek bulunmustur. Bizim tez ¢alismamizda da on dort B. terrestris
populasyonu i¢in lokuslar seviyesinde ortalama Ho ve He degerleri 0.681 ve 0.888,
populasyonlara gore ise ortalama Ho: 0.678 ve He: 0.859 olarak hesaplanmislardir.
Gruplar arasinda ise, ticari populasyonlardan olusan Grup 1’de Ho ve He degerleri
strastyla 0.704, 0.888 olarak, Grup 2’de bu degerler 0.637, 0.876 olarak ve Grup 3’te de
0.678 ile 0.880 seklinde tespit edilmistir. Benzer sekilde, B. terrestris populasyonu
genetik yapisinin ¢alisildigi aragtirmalardan Dreir vd. (2014) ortalama Ho ve He
degerlerini sirasiyla 0.79 ve 0.81, Moreira vd. (2015) ise bu degerleri 0.63 ve 0.83
olarak hesaplamislardir. Goulson vd. (2011)’nin B. hortorum’un populasyon yapisini
arastirdig1 calismada ise bu degerler Ho: 0.65 ve He: 0.74 seklinde bulunmustur. Bu
doktora caligmasinda populasyonlarda elde edilen genetik varyasyon parametreleri
incelendiginde hem ticari populasyonlarda hem de dogal populasyonlarda yeterli
genetik varyasyonun oldugu goriilmektedir. Genetik varyasyon parametreleri gruplar
bazinda incelendiginde ise ticari populasyonlardan olusan grupta biraz daha fazla gibi
goriinse de onemli farkliliklar bulunmamuistir. Ticari populasyonlar ile sera bolgelerine
yakin yerlerdeki populasyonlarda genetik cesitliligin azalmis olacagi diisliniilse de bu
calismadan elde edilen bulgular durumun bdyle olmadigina isaret etmektedir. Kapali
olarak yetistirilen ticari populasyonlarda genetik cesitliligin beklenildiginin aksine
diisiik olmamasimin muhtemel nedenleri arasinda ticari firmalarin akrabaligi 6nlemek
icin yaptiklar1 kontrollii ciftlestirme programlar1 ve ticari firmalarin gerektiginde
dogadan veya baska bir firmadan kan tazelemek i¢in ana ar1 saglamalar1 olabilir.
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Fis degeri populasyondaki akrabaligin bir gostergesidir ve Hardy-Weinberg
dengesinden sapmayi belirlemek i¢in kullanilmaktadir. Ayni zamanda populasyonlarin
koruma oOnceliklerinin belirlenmesinde 6nemli bir gésterge olan Fis degeri -1 ile +1
arasinda deger alabilir. Negatif degerler populasyonda akrabaligin olmadigin
gosterirken, pozitif degerler akrabalik artisina dikkat ¢cekmektedir. Ramadan vd. (2012)
tarafindan bildirildigine gore; Simon ve Buchenauer (1993), Fis degerinin 0.05’in
altinda olmasi durumunda irklarin tehlike altinda olmadigini, 0.05 ile 0.15 araliginda
oldugunda tehlike potansiyeli oldugunu, 0.15 ile 0.25 araliginda ise minimum tehlike
seviyesinde oldugunu, 0.25-0.40 arasinda tehlike altinda oldugunu, 0.40’1n iizerinde ise
kritik seviyeye ulastigini ve populasyonda koruma ¢alismalarina baglanmasi gerektigini
belirtmistir. Gergeklestirilen ¢alismada tiim populasyonlar icin ortalama goézlenen
heterozigotluk degeri beklenen heterozigotluk degerinden diisiik ¢ikmistir. Buna bagh
olarak tiim populasyonlarda heterozigot eksikliginden dolay1r akrabali yetistirme
katsayis1 (Fis) pozitif deger almistir. Fis degeri populasyonlarda 0.139 (TP3) ile 0.328
(KM) araliginda degismistir. Gruplarda ise Grup 1°de 0.207, Grup 2°de 0.274 ve Grup
3’de 0.230 olarak bulunmustur. Moreira vd. (2015)’de Fis degerlerini 0.06 ile 0.60
arasinda ve yirmi dort populasyon icin ortalamayi 0.20 olarak bulmusladir. Ulkemizde
2011 yilinda yiiriitilen Tibitak projesinde ise dort ticari ve 14 dogal B. terrestris
populasyonu i¢in ortalama Fis degeri 0.149 olarak tespit edilmistir (Gtirel vd. 2011).
Goulson vd. (2011)’nin ¢alismasinda da B. hortorum populasyonlart i¢in Fis degerleri -
0.032 ile 0.248 arasinda saptanirken ortalamasi da 0.110 hesaplanmistir. Herrmann vd.
(2007)’de on ii¢ farkli lokasyondan toplanan B. pascuorum populasyonlarinda Fis
degerlerini -0.074 ile 0.356 araliginda ortalama 0.193 bulmuslardir. Sonug olarak, bu
caligmalarin tamaminda da tiim lokasyonlarda gozlenen heterozigotlugun beklenenden
daha disiik seviyelerde olmasiyla birlikte, homozigotluk artisina bagl olarak Hardy-
Weinberg dengesinden onemli bir sapma gosterdikleri bildirilmistir. Bu caligmalarin
aksine Dreier vd. (2014) calisma yaptig1 bes bombus tiirlinde ortalama Fis degerini
0.017 saptarken, B. terrestris populasyonlari i¢in bu degeri 0.020 bulmustur. Yani, bu
populasyonlarda neredeyse hi¢ akrabalik bulunmamaktadir. Yukaridaki bilgiler goz
oniine alindiginda caligilan populasyonlarda yeterli genetik varyasyon olmasina ragmen
akrabaligin yiiksek seviyelere ulastigi goziikmektedir. Calismada akrabaligin sera
bolgesine yakin populasyonlar ile dogal populasyonlarda ticari populasyonlara gore
daha fazla ¢ikmasinin nedenlerinden birinin populasyonlar icindeki koloni ve birey
sayilarindan kaynaklandigi disiiniilmektedir. Ticari olarak yetistirilen populasyonlar
dogal populasyonlara gore cok daha biiyiikk populasyonlardir ve fazla koloni
tiretilmektedir. Bir diger nedenin Orneklemeden kaynaklanmis olabilecegi
diisiiniilmektedir. Dogadan toplanan 6rneklerin ayni koloninin bireyleri olma ihtimali de
bulunmaktadir.

Bu caligmada tiim bireylerin bir arada tek bir grup olarak degerlendirilmesiyle
olusturulan populasyonda 20 mikrosatelit lokustan hesaplanan ortalama genetik
farklilasma katsayis1 (Fst) degeri 0.053 bulunmustur. Populasyonlarin birbirinden
genetik farklilasmasini belirten ikiserli Fst degerleri ise 0.014 (TP5-TP6) ile 0.045
(TP2-TP5) arasinda deger almistir. Elde edilen genetik farklilasma katsayilarinin
istatistik olarak dnemli olmadig1 saptanmistir. Daha 6nceki yillarda Tiirkiye B. terrestris
populasyonlar1 ile yapilan arastirmada ikiserli Fst degerleri 0.010 ile 0.329 arasinda
degisirken, ortalama deger 0.059 hesaplanmistir (Giirel vd. 2011). Benzer kurguda
diistintilen iki ticari ve 22 dogal B. terrestris populasyonuyla gergeklestirilen bir
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calismada ise belirgin bir populasyon farklilasmasi oldugu bildirilmistir (Fst = 0.04).
Ayrica ticari populasyonlarin da birbirinden farkli olduklar1 goriilmiistiir (Moreira vd.
2015). Herrmann vd. (2007)’nin B. pascuorum populasyonlarinin farkli yapidaki arazi
dagilimlarini inceledikleri ¢alismada, populasyonlar arasinda zayif fakat anlamli genetik
farklilasma oldugunu gostermislerdir (Fst= 0.046). Benzer sekilde, B. vosnesenskii
populasyonlarmin da farkli arazi dagilimlari boyunca diisiik fakat onemli diizeyde
genetik farklilasma sergiledigi gosterilmistir (Fst= 0.019) (Jha ve Kremen 2013). B.
impatiens tiiriic Amerika Birlesik Devletleri’nin dogu bdlgelerinde en yaygin bulunan
tiirlerinden biridir ve yiizlerce kilometre boyunca bile diisiik genetik farklilasma
gosterme egilimindedir (Cameron vd. 2011 ). Suni vd. (2017)’nin ticari ve dogal B.
impatiens populasyonlariyla yaptiklart ¢alismada da diisiik genetik farklilasma
bulunmustur. Aslinda kapali yetistirilen ticari populasyonlar ile belli cografi bariyerlerin
engelledigi sinirli alandaki populasyonlarin genetik olarak birbirinden farklilagmasi
beklenen bir durumdur. Gerek ticari firmalar tarafindan yetistirilen populasyonlar
arasinda gerekse farkli cografi lokasyonlardaki populasyonlar arasinda genetik yapinin
farkli olmamasinin birka¢ temel nedeni oldugu diisiiniilmektedir. Bunlardan birincisi
hem yurti¢i hem de yurtdis1 kdkenli ticari populasyonlarda yetistirilen arilarin orjini ile
ilgilidir.  Ticari firmalarin  kullandiklar1 dalmatinus genotipine ait damizlik
populasyonlarin bir siire dnce (35-40 yil dnce) basta Tiirkiye olmak tizere sinirl sayida
ilkeden topladiklar1 bilinmektedir. Populasyonlarin genetik yapilarinda farklilik
olusmasi icin 35-40 yil gibi siireler oldukca kisa siirelerdir. Ikinci neden ticari
firmalarin  yetistirdikleri bombus arillarinda herhangi bir seleksiyon islemi
uygulamamas1 olabilir. Belirli bir 6zellik i¢in populasyonda uygulanan seleksiyon
islemi gen frekanslarini ve genotipik yapiy1 oldukca hizli degistirebilir. Ugiincii neden
Antalya’da ¢ok yaygin bir sera liretiminin olmas1 ve bu seralarin biiyiik cogunlugunda
bombus arilarinin kullanilmasi olabilir. Ozellikle seralara yakin bolgelerde (AK, KM,
DM, GB) seralardan dogaya kacan bombus arilarinin genetik yapimin farklilasmasini
engelledigi diisliniilmektedir. Bagka bir neden ise, dogadaki mevcut bombus
populasyonlarinda yuva ve yuva i¢indeki birey sayilarinin daha az olmasi gosterilebilir.
Benzer sekilde dogal populasyonlarda ticari populasyonlara oranla daha az sayida ana
ve erkek ar1 tiretilmektedir. Bu durumda c¢ok az sayida yuvadan ve muhtemelen ayni
yuvaya ait bireylerden de Ornekler toplanmis olabilir. Nitekim, dogadaki bombus
populasyonlarinin yuva sayilarinin ve birey sayilarinin fazla olmasi halinde ticari
populasyonlardan etkilenmedikleri Suni vd. (2017)’nin arastirmasinda bildirilmistir.
Son olarak da ornekleme yapilan alanin olduk¢a smirli kiiciik bir bolge olmasi,
populasyonlar aras1 farklilagsmay1 destekleyecek belirgin cografi bariyerlerin olmamasi
sayilabilir. Bu sonuglar, ticari olarak yetistirilen B. t. dalmatinus populasyonlari ile
dogal B. t. dalmatinus populsyonlarinin i¢ ige gectigini ve bu nedenle ayrimin zor
oldugunu ve ticari ve dogal populasyonlar arasinda da hibritlesmenin olabilecegini
gostermektedir.

Calismada her bir mikrosatelit lokusta elde edilen 6zgiin allel sayilar1 ve 20
lokustan elde edilen ortalama Nm degeri (4.90) yukaridaki goriislerimizi destekler
niteliktedir. Populasyonlar arasi go¢ eden bireyler 6zgiin allel sayisini ve genetik
farklilagmay1 azaltmaktadir. Yiiriitiilen tez kapsaminda elde edilen 6zgiin alleller sinirlt
sayida (EK 1-20) iken, populasyonlar arasi go¢ eden birey sayisini ifade eden Nm
degeri yliksek bulunmustur. Bu ¢aligmada tespit edilen Nm degeri, populasyonlar arasi
her 100 bireyden yaklasik 5 tanesinin gog ettigini gostermektedir. Benzer sekilde, Giirel
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vd. (2011)’nin Tirkiye B. terrestris populasyonlariyla yaptiklart projede de
populasyonlar arasindaki gen akist (Nm) ortalama 4.0 olarak hesaplanmistir.
Populasyonlar arasindaki genetik farklilasmanin yiiksek bulundugu Moreira vd.
(2015)’nin ¢aligmasinda ise, genellikle go¢ etme oranlar oldukg¢a diisiikk bulunmustur.
Yalnizca Irlanda ve Man adasi populasyonlari icinde, nispeten gd¢ edenlerin orani
yiikksek olarak gozlenmistir. Daha Oncede belirtildigi lizere Nm degeri calisilan 14
populasyon tek bir populasyon olarak diisiinerek ve 20 mikrosatelit lokusun ortalamasi
alinarak hesaplanmigtir. Ticari populasyonlar arasinda, ticari ve dogal populasyonlar
arasinda ya da ¢ok uzak cografi lokasyonlarda bulunan populasyonlar arasinda bu kadar
yiikksek goOciin olabilmesi; ticari populasyonlar arasinda cesitli nedenler ile ana ari
aligverisi olma olasilig, ticari firmalarin kullandiklar1 ana arilarin bir kismini yakin
geemiste bu cografyadan toplamis olma olasiliklari, ticari firmalarin populasyondaki
akrabaligr azaltmak icin halen farkli lokasyonlardan ana ar1 toplama olasiliklari,
seralardan kagan ya da sera disina atilan populasyonlardan ¢ikan ana arilarin dogada
koloni olusturmasi ve erkek arilarin da dogadaki ana arilarla ¢iftlesmesi ile miimkiindiir.
B. terrestris arilari dogada uzun mesafelere ugabilmektedirler. Kraus vd. (2009) erkek
arilar i¢in bu mesafeyi 2.6-9.9 km olarak tespit ederken, Lepais vd. (2010) kralice arilar
icin bu mesafeyi 5-8 km olarak 6lgmiislerdir. Bu sekilde de yakin bolgeler arasi gegisler
nedeniyle de genetik bezerlikler artmaktadir. Bu olasiliklarin tamami yukarida tartisilan
populasyonlar arasi genetik farklilasmanin diisiik olma nedenleri ile ortiismektedir.

Son yillarda degisik tiir, itk ya da ekotiplerde genetik cesitlilik seviyesindeki
azalma ile ilgili kaygilar her gecen giin artmaktadir. Bombus arilari, giiniimiizde 6nemi
ve degeri her gegen giin artan tozlayicilardir. Bu arilardaki genetik cesitliligin ya da
populasyonlar aras1 genetik farkliliklarin azalmasi ile ilgili yapilan ¢ok sayida arastirma
dikkat ¢ekmektedir (Herrmann vd. 2007; Lozier vd. 2011; Darvill vd. 2010; Maebe vd.
2013, 2015; Jha ve Kremen 2013, 2015; Dreier vd. 2014; Schochet vd. 2016; Schenau
ve Jha 2017). Ayrica B. t. dalmatinus alttiiriiniin diinyanin dort bir yanina tasinarak,
tozlastirict olarak kullanilmasi da ciddi sorunlara neden olmustur. Bunlardan ilki bu
tiirlin yerel tiirlerle melezlenmesi (Yoon vd. 2009), ikincisi ise istilac1 bir tiir haline
gelerek yerel tiirlerin yerine gegmesi ve yerel gen kaynaklarmin kaybedilme riskini
dogurmasi seklinde siralanabilir (Schmid-Hempel vd. 2007; Goulson vd. 2010).
Morales vd. (2013) yaptiklar1 arastirmada B. terrestris tiiriiniin Sili ve Arjantin’e
gotiirlilmesi sonrast bu bolgelerdeki yerel tiirlerde belirgin bir azalisin meydana
geldigini raporlamislardir. Benzer sekilde, Ingiltere’ye tasman bu alttiiriin yine buradaki
yaygin alttiir olan B. t. audax’in varligin1 tehlikeye soktugu bildirilmistir (Owen vd.
2016). Bu galismada mikrosatelit lokuslar kullanilarak, bombus arilarinda genetik
cesitlilik parametrelerinin halen yeterli diizeyde oldugu ancak populasyonlar arasi
genetik farkliliklarin azaldigi ve populasyonlardaki akrabalik seviyelerinin tehlikeli
olmasa da ciddi diizeyde ytikseldigi gosterilmistir.

Bombus arilari, dogal tozlayicilar i¢inde en gozle goriiliir azalis kanitlarin
sunmaktadir (Goulson vd. 2008; Colla ve Packer 2008; Williams ve Osborne 2009;
Cameron vd. 2011). Bu arilar haplo-diploidi, sosyal yap1 ve arazi kullanim degisiklikleri
ve hizli sehirlesme gibi birgok faktoriin etkisi ile besin ve yuva yeri kaynaklarinin
kaybindan dolay1 artan izolasyon ve akrabaliga 6zellikle duyarli olabilirler (Goulson vd.
2008; Darvill vd. 2010; Schochet vd. 2016). Jha ve Kremen 2013, 2015 ile Schenau ve
Jha (2017) gibi arastiricilar Bombus vosnesenskii tiiriiniin tarimsal, kentsel ya da dogal
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ormanlik alanlardaki dagilimlarimi ve genetik yapilarini incelemislerdir. Her iig¢
calismada da, insan kaynakli habitat degisikliklerinin bu tiiriin populasyon diizeyinde
genetik cesitlilik ve dagilimini etkiledigini ve sayisal azalis gosterdigi bildirilmistir. B.
terrestris populasyonlarinin varhigi tilkemiz ve oOzellikle de Akdeniz Bolgesi igin
oldukca 6nemlidir. Bu tiiriin populasyon yapisinin zaman igerisinde dogal ve tarimsal
arazi degisimlerine ve artan sehirlesmeye karsi nasil tepki verdigi bizim i¢in dnem
tagimaktadir. Doktora tez ¢alismasi kapsaminda bombus arilarinin toplandigi Akdeniz
Bolgesi dogal yapisindan uzaklagarak ¢ok hizli degisen bir bolge haline gelmistir.
Ozellikle Antalya ili ve ilgelerinde goriilen arazi kullamm degisiklikleri, sehirlesme,
yasam alanlarinin yok edilmesi, Ortii alti yetistiriciligin artmas1 ve tek tip tarimin
yayginlagmasi gibi nedenler bombus arilar1 da dahil olmak iizere ¢ok sayida tozlastirict
bocek tlriinlin yok olmasina zemin hazirlamaktadir. Yine bombus kolonilerinin az
sayidaki bireylerden olusmasi ve yayilma alanlarindaki belirsizlik bombus tiirlerinin
yok olma hizini arttiracak onemli faktorlerden biridir. Bu amagla dogada mevcut
bombus populasyonlarinin biiytikliiklerinin, dagilimlarinin ve genetik cesitliliklerinin
tespit edilmesi ve gegmisten giiniimiize degerlendirilmesi bu bolge i¢in 6nemli hale
gelmistir. Bizim calismamizla sonuclarini karsilastirabilecegimiz arastirmalardan ilki
2011 yilinda yapilan (Karshi 2011) bir tez ve yine ayni1 yil daha genis 6rneklemenin
yapildig1 bir Tiibitak projesidir (Giirel vd. 2011). ilk olarak ortalama heterozigotluk
degerlerine bakacak olursak, yiiksek lisans tezinde Ho ve He degerleri 0.712 ve 0.740,
Tiibitak projesinde 0.627 ve 0.780 iken, bu doktora caligmasinda 0.681 ve 0.887
bulunmustur. Akrabali yetistirme katsayis1 (Fis) sonuglart ise yine sirasiyla 0.0112,
0.149 ve en yiiksek deger bu tezdeki sonu¢ olan 0.234 seklindedir. Bu degerlere
bakildiginda, genetik ¢esitliligin zaman igerisinde azaldig1 ve homozigotluk artisiyla
birlikte akrabaligin arttii goriilmektedir. Ayrica, Tiibitak projesinde ve bizim
calismamizda benzer ticari firmalardan ve dogal yasam alanlarindan B. terrestris
ornekleri toplanmis ve populasyonlarin genetik yapilari analiz edilmistir. 2011 yilindaki
arastirmada Koppert, Biobest, Bizbio, Kumluca, Aksu ve Termesos populasyonlarinin
Fis degerleri sirasiyla 0.136, 0.142, 0.189, 0.158, 0.095 ve 0.111 olarak hesaplanmaistir.
Gilintimiizdeki Fis degerleri ise sirasiyla 0.207, 0.139, 0.230, 0.328, 0.265 ve 0.217
seklinde bulunmustur. Sonug olarak, populasyonlardaki akrabaligin arttig1 ve genetik
¢esitliligin azaldig1 goriilmiistiir. Ozellikle Aksu ve Kumluca populasyonlarindaki Fis
degerlerinin artis1 seralardan dogal yasam alanlarina gecisin oldugunu isaret etmektedir.
Ornegin, Kraus vd. (2011)’nin ¢alismasinda da sera bdlgelerine daha yakin mesafedeki
populasyonlarin ticari populasyonlara genetik benzerliklerinin daha fazla oldugu
bildirilmistir. Yaklasik 7 yillik bir siirecte bu kadar hizli genetik benzerligin artmasi bu
tiir i¢in tehlike arz etmektedir.

Yiriitilen doktora tezinde populasyonlar arasindaki genetik varyasyonun
dagilimi molekiiler varyans analiziyle belirlenmistir. 20 mikrosatelit lokus tizerinden
yapilan AMOVA analizinde toplam genetik varyasyonun %3 lniin populasyon
arasindaki farkliliktan kaynaklandigi ve elde edilen bu farkliligin istatistiki olarak
onemli olmadigt (p>0.05) anlagilmisti. AMOVA analizinde elde edilen sonuclar
populasyonlar arasinda elde edilen ikiserli Fst degerlerini de destekler niteliktedir.
Kisacasi, calisilan populasyonlar arasindaki genetik farkliliklarin 6nemli olmadig:
molekiiler varyans analizi sonuglariyla da desteklenmistir.
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Dogal ve ticari B. t. dalmatinus populasyonlar1 arasindaki filogenetik iligkiler
hem mikrosatelit lokuslar hem de mtDNA temelinde incelenmistir. Mikrosatelit
kromozomal kalitim gosterdigi i¢in bu populasyonlarin hem ana hem de baba kokenleri
hakkinda bilgi verirken, mtDNA sadece anasal koken hakkinda bilgi vermektedir. Yirmi
mikrosatelit lokus kullanarak yaptigimiz ¢alismada kiimeleme analizleri i¢in UPGMA
dendogrami, FCA analizi ve Structure analizleri uygulanmigtir. UPGMA dendogrami ve
FCA analizi genetik mesafe temelinde filogenetik aga¢ olustururken, Structure analizi
Bayesian temelinde olusturmaktadir.

UPGMA analizlerine gore c¢alisilan 14 populasyon iki ana dal altinda dort
kiimede toplanmislardir (Sekil 4.9). Olusturulan filogenetik agacta TP1, TP2 ve TP3
populasyonlariin 1. dalda yer aldig1, ikinci dalda yer alan diger populasyonlarin ise ii¢
farkli kiimede toplandig1 goriilmektedir. Sonug olarak birinci kiimede TP1, TP2 ve TP3
populasyonlari; ikinci kiimede TP4, TPS, TPG6; iiciincii kiimede TP7, KM, DM, GB ve
FS populasyonlar1 yer alirken; AK, TM ve BB populasyonlar1 dordiincii kiimeyi
olusturmustur. Genetik mesafe temelli diger bir kiimeleme yontemi olan FCA
analizinde de benzer gruplar elde edilmistir (Sekil 4.10). FCA analizinde UPGMA
dendogramindan farkli olarak FS populasyonu igiincii kiimede degil de, iigiincii ve
dordiincii kiime arasinda goriilmektedir. Bu sonuglar aslinda c¢alisilan populasyonlarin
cok kesin smirlar ile birbirinden ayrilamadigini, populasyonlar arasi kesin sinirlar
olmadigin1 ve populasyonlar arasinda gen gecisleri oldugu sonuclarini bir kez daha
dogrulamaktadir. Ornegin calisma sonucunda &rnekler toplanirken yapilan gruplama
seklinde ticari populasyonlar, sera bolgelerine yakin populasyonlar ya da dogal
populasyonlar olarak kiimeleme olugsmamistir. Arastirma kapsaminda mikrosatelit
lokuslardan elde edilen veriler ile Bayesian temelinde yapilan Structure analizi de
benzer sonuclart vermistir. En iyi K degerinin 4 oldugu yani, ¢alisilan 14 populasyonun
en 1yi dort kiimede temsil edildigi ¢alismada TP1, TP2 ve TP3 bir kiimede yer almis ve
mor renk ile gdsterilmistir. ikinci kiimede TP4, TP5 ve TP6 yer almis ve yesil renk ile
gosterilmistir. Uciincii  kiimede turuncu renk ile TP7, KM, DM, GB ve FS
populasyonlari, dordiincii grupta ise AK, TM ve BB populasyonlar: pembe renk ile yer
almistir. Sekil 4.19 dikkatle incelendiginde tiim bu gruplar igerisinde farkli renkler i¢
ice goriilmektedir. Bu durum tiim bu populasyonlar arasinda gen gecisleri oldugunu
gostermektedir. Bagka bir ifadeyle, populasyonlar arasinda ¢ok sayida go¢ eden birey
oldugunu ya da yakin ge¢miste populasyonlar arasinda ciddi go¢ hareketleri olduguna
isaret etmektedir. Yapilan filogenetik analizler daha 6nce populasyonlarin farklilagmasi
kisminda elde edilen sonuglar destekler niteliktedir.

Mikrosatelit lokuslardan elde edilen tiim bulgular populasyonlarda halen yeterli
genetik ¢esitlilik oldugunu, populasyonlarin kesin sinirlar ile birbirinden ayrilamadigini,
ticari olarak kapali yetistirilen populasyonlar arasinda ya da cografi olarak birbirinden
oldukca farkli lokasyonlarda bulunan gruplar arasinda bile gen akisi oldugunu ve
akrabalik seviyesinin yiikseldigini gostermektedir. Aslinda bu durumun olusabilmesi
¢ok biiyiik ihtimalle insanlarin miidahalesi ile miimkiin gériinmektedir. Ozetle, bu
caligmadan elde edilen bulgular son yillarda bombus aris1 genetik erozyonu hakkinda
duyulan kaygilar1 destekler niteliktedir. Ciinkii bugiin bu tiir belki yok olma tehlikesi
altinda degil, ama gerekli 6nlemler alinmazsa yakin zamanda dogadaki populasyonlar
risk altinda olacaklardir.
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MtDNA gen bdlgeleri bombus tiirleri ya da alttiirleri arasindaki filogenetik
iligkilerin tespit edilmesi, taksonomik statiilerinin ve belirsizliklerinin belirlenmesi i¢in
yaygin olarak kullanilmigtir (Coppee 2010; Williams 2011; Williams vd. 2012a, 2012b,
2012c, 2013, 2015; Oh vd. 2013; Lecocq vd. 2013; Moreira vd. 2015; Huang vd. 2015;
Sheffield vd. 2016; Bossert vd. 2016). Bizim g¢alismamizda da dogal ve ticari B. t.
dalmatinus alttiiriiniin ekotip diizeyinde ayriminin yapilabilmesi ve atasal kokenleri
tespit edilerek filogenetik agaclarmin olusturulmas: hedeflenmistir. ilk olarak, COI gen
bolgesi kullanilarak yapilan analizler sonucunda iki haplotip (Cizelge 4.9) bulunmustur.
Benzer sekilde, Moreira vd. (2015) ile Bossert vd. (2016)’nin ¢alismalarinda B.
terrestris tiirtinde ayni primer setleri kullanilarak, COI geni i¢in iki haplotip belirlenmis
ve gen bankasina dizileri girilmistir. Bossert vd. (2016) yine aym ¢aligmasinda COI gen
dizisi i¢in B. lucorum ve B. cryptarum tiirleri icin sirasiyla 17 ve 4 haplotip
bulmuslardir. Bu gen bolgesi kullanilarak yapilan diger ¢alismalarda B. ardens tiiriinde
8 haplotip (Kim vd. 2009), B. ignitus tiiriinde 6 haplotip (Oh vd. 2013) ve B. koreanus
tiriinde ise yedi haplotip (Huang vd. 2015) bildirilmistir. Tezde bildirilen cytb gen
bolgesi analizleri sonrasinda alti haplotip (Cizelge 4.14) saptanmistir. Moreira vd.
(2015) tarafindan cytb gen bdlgesi icin varyasyon saptanmazken, Avrupali B.
pascuorum (Pirounakis vd. 1998), B. terrestris (Widmer vd. 1998; Coppee 2010; Tasbas
2017) ve B. lucorum (Moreira 2012) populasyonlari arasinda dizi varyasyonu
bulunmustur. Lecocq vd. (2013)’nin g¢alismasinda B. terrestris tiirii i¢in ayni gen
bolgesinde yedi haplotip belirlenmis ve dizileri gen bankasina girilmistir. Bizim
caligmamizda oldugu gibi her iki gen bdolgesini kullanarak, B. brasiliensis tiiriiniin
tanimlamasini yapan Santos Junior vd. (2015)’de toplam 27 haplotip tespit etmislerdir.

Mikrosatelit lokuslarina dayali yapilan AMOVA analizinde populasyonlar
arasindaki genetik farklilik 6nemsiz seviyede bulunmugken, mtDNA gen bdlgelerinden
elde edilen verilerden yapilan analizlerde COI gen bolgesi i¢in genetik varyasyonun
%38.58’inin, cytb gen bolgesi icin ise %27.33 populasyonlar arasindaki farkliliklardan
kaynaklandigir ve bu farkliliklarinda istatistiki olarak 6nemli oldugu (p<0.01) tespit
edilmistir. Tagbas (2017)’1n yiiksek lisans tez calismasinda da populasyonlar arasindaki
genetik farklilik degerleri COI ve cytb gen bolgeleri igin sirasiyla %28.54 ve %24.52
olarak hesaplanmistir. Buna gore her iki ¢alismada da bulunan degerler populasyonlar
icerisinde en az ikisinin birbirinden anasal koken olarak onemli derecede farkli
oldugunu ortaya koymaktadir. mtDNA COI gen bolgesinde, populasyonlar arasindaki
farkliliklarin karsilagtirilmasi igin yapilan ikiserli Fst degerlerine gore (Cizelge 4.11)
TP3 populasyonunun TP1, AK, KM, GB, TM, BB, FS populasyonlarindan 6nemli
derecede farklilagtigi anlasilmaktadir. Ayni sekilde mtDNA cytb gen bdlgesi igin
yapilan ikiserli Fst degerlerine gore ise, (Cizelge 4.16) KM populasyonunun TP1, TP2,
TP4, BB populasyonundan, DM populasyonunun TP4 ve BB populasyonundan 6nemli
(p<0.05) derecede farklilastigi anlagilmaktadir. Gergeklestirilen ¢alismada mtDNA COI
ve cytb gen bolgesinde elde edilen bulgular calisilan populasyonlarin temel olarak iki
farkli anasal kokenden geldigine isaret etmektedir. COI gen bolgesinde bireyler
temelinde yapilan filogenetik agag (Sekil 4.15) ile cytb gen bolgesinde bireyler
temelinde yapilan filogenetik aga¢ (Sekil 4.18) mikrosatelit lokuslara benzer sekilde
populasyonlar arasinda anasal koken olarak da gen gegisleri oldugunu bir kez daha
ortaya koymustur.

102



TARTISMA B. ARGUN KARSLI

mtDNA COI gen bolgesi kullanilarak elde edilen sonuglara gore iki haplotip
belirlenmistir. Haplotiplere ait sekans dizileri gen bankasinda eslestirme yapildiginda
haplotiplerin Moreira vd. (2015)’nin yaptig1 ¢alismadaki haplotip sekanslariyla ayni
oldugu tespit edilmistir. Buna gore, bizim ¢alismamizda bulunan haplotiplerden
Haplotip A’nin goriilme siklig1 %28.8 iken, Haplotip B‘nin goriilme siklig1 %71.2¢dir.
Ticari populasyonlarin ¢ogunda ve DM populasyonunda Haplotip A daha yaygin iken,
sera bolgelerine yakin ve daha uzak konumdaki dogal populasyonlarin genelinde ve
yine bazi ticari populasyonlarda Haplotip B daha ¢ok goriilmiistiir. Moreira vd. (2015)
ise yaptiklari arastirmada Haplotip A’nin frekansin1 %59, Haplotip B’nin frekansini ise
%53 bulmuslardir. Irlanda, Ingiltere ve Yeni Zellanda populasyonlarinda Haplotip
A’nin varligi raporlanirken, Haplotip B ise ticari populasyonlar, tiim kita populasyonlari
ile irlanda ve Ingiltere’nin bazi populasyonlarinda bulunmustur. Ayrica, mikrosatelit
verilere gore, Ingiltere populasyonlar1 kita populasyonlariyla anlamli derecede etkilesim
icinde olmasina ragmen, kita populasyonlar1 arasinda Haplotip A saptanmamistir. Ayni
COI gen dizisiyle yapilan bagka bir ¢alismada da iki haplotip belirlenmis ve haplotipler
Almanya, Italya ve Fransa B. terrestris populasyonlarindaki haplotip dizileriyle
uyumluluk gostermistir (Bossert vd. 2016). Sonuglar degerlendirildiginde, Antalya ili ve
ilgelerinde yaygin bulunan Haplotip B genotipinin Avrupa’li B. t. dalmatinus alttiiriine
ait ve bu bolgeye 6zgii haplotipin oldugunu sdyleyebiliriz. Ayrica bu alttiiriin dogadan
insanlar araciliiyla toplatilmis olabilecegi ve ticari liretimlerinin yapilarak tiim kitalara
yayilabilecegi de bir ihtimaldir. Tirkiye’de daha az gorilen ve sadece ticari
populasyonlarda bulunan Haplotip A’nin ise yurt dis1 menseyli liretim yapan firmalar
tarafindan getirilmis olabilecegi ve bu tilkeye 6zgii haplotip olmadig1 sdylenebilir.

mtDNA cytb bolgesi i¢in yapilan analizler sonucu alt1 haplotip belirlenmistir. Bu
haplotipler i¢inde populasyonlarda en yaygin goriilen Haplotip 4lin frekanst %63.2
olarak tespit edilmistir. Haplotip 4’iin yapilan BLAST analizi sonucunda, Lecocq vd.
(2013) tarafindan JQ820820.1 erisim numarasiyla gen bankasina yiiklenen B. t.
dalmatinus alttiiriine ait sekans ile %100 uyumlu oldugu tespit edilmistir. Yine
calismamizda cytb bolgesi icin belirlenen en yaygin ikinci haplotip Haplotip 3 (%11.8),
Lecocq vd. (2013)’nin yaptig1 caligmada tespit edilen ve gen bankasina JQ820853.1
erisim nurasasiyla kaydedilen B. t. terrestris alttiiriiniin sekansiyla %100 uyumludur.
Ayn1 gen bolgesinde tespit ettigimiz Haplotip 1 ve Haplotip 2 genotiplerinin B. t.
dalmatinus ve B. t. terrestris sekanslari ile sirasiyla %98 ve %99 uyumluluk gosterdigi
belirlenmistir. Benzer sekilde, Haplotip 5’in genotipi B. t. dalmatinus’un sekansiyla
%099 ortiisiirken, Haplotip 6 ise, %99’luk bir oranla B. t. terrestris alttiiriine benzerlik
gostermistir. Bu bulgular ¢alisilan populasyonlarin anasal kokeninin iki farkli alttiir
oldugunu ortaya koymaktadir. Ayn1 zamanda sekans dizisi B. t. terrestris alttiiriiyle
ortiisen haplotiplere tek tek birey olarak bakildiginda TP1,TP2,TP3,TP5, TP6, TP7, BB,
TM, DM, KM, GB ve FS populasyonlarina ait 1 ya da 2 0&rnegin bulundugu
goriilmektedir. Ancak populasyonlart olusturan bireylerin ¢ogu B. t. dalmatinus’a ait
haplotip sekansiyla uyumludur. B. t. terrestris COIl haplotiplerine ait bireylere
bakildiginda B. t. terrestris alttiiriiyle uyumlu bireyler hem Haplotip A genotipinde hem
de Haplotip B genotipinde yer almistir. Ayn1 zamanda sonuglar bu iki alttiir arasinda da
melezlenmelerin  olustuguna isaret etmektedir. Bu alttiir c¢ogunlukla ticari
populasyonlarda tespit edilmistir. Buna gore, ticari populasyonlar araciligiyla bu
alttiiriin giris yapmis olabilecegi ve dogal yayilma alanlar1 bularak ¢ogalmis olabilecegi
distintilmektedir. Calismada kullanilan ticari firmalarin menseyleri incelendiginde B.t.
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terrestris’in orijini olan {ilkeler de dikkat ¢ekmektedir. Caligma yapilan bdlge aslinda
kisith bir alani kapsamaktadir ve bu bdlgede hem ¢ok yogun ticari populasyonlar
kullanilmaktadir hem de populasyonlar aras1 gegisi onleyecek belirgin cografi bariyerler
bulunmamaktadir. Buna gore, Antalya bolgesi gen kaynaklari igin iki alttiiriin
varligindan bahsetmek miimkiindiir.

Diinya’da molekiiler yontemler ilerledik¢e, B. terrestris arisinin alttiirlerine
yonelik calismalar artmis ve alttiirlerin taksonomik degerlendirmeleri yapilmistir. Tlk
olarak, Rasmont vd. (2008) bu tiirin dokuz alttiirii oldugunu ve bu alttiirlerden B. t.
terrestris ile B. t. dalmatinus arilarinin ayni cografi bolgede tek bir atasal tiirden
evrimleserek simpatrik tlirlesme gosterdigini bildirmislerdir. Ayn1 zamanda bu iki
alttiiriin biiyiik ihtimalle ticarilestirilmis esas Avrupali alttiirler oldugu ve orjinlerinin
Avrupa’nin kuzeyinde Belgika ile Hollanda (Ssp. terrestris) ve Avrupa’nin giineyinde
Yunanistan ile Tiirkiye (ssp. dalmatinus) oldugu da bilinmektedir. Yine bu alttiirleri
iceren c¢alismalardan Coppee (2010)’nin tezinde de COI ve cytb gen dizilerine dayali
olusturulan filogenetik agacta Fransa, Belgika, Almanya, Danimarka ve Isvigre’den
toplanan B. t. terrestris ornekleri Girit, Fransa ve Tirkiye’den orneklenen B. t.
dalmatinus’la aynm1 grupta gorinmektedir. Son olarak, Lecocq vd. (2016)’de B.
terrestris'in alttiir taksonomisini ve populasyon yapisini biitiinleyici bir taksonomik
yaklasimla degerlendirmislerdir. Molekiiler ve kimyasal verilerin birlikte kullanildig:
caligmada B. terrestris ve B. xanthopus’u iki ayr tiir olarak degerlendirmislerdir. B.t.
terrestris ile B. t. dalmatinus orneklerine ait COI dizisi veya kimyasal bilesenlerinde
farklilasma olmadigini belirtmislerdir. Ayrica, ticari dalmatinus ile dogal dalmatinus
arasinda da incelenen karakterler bakimindan bir farklilik saptanamamustir. Bu literatiir
bilgileri de bizim sonug¢larimizi destekler niteliktedir.

104



SONUCLAR B. ARGUN KARSLI

6. SONUCLAR

Doktora tez projesi kapsaminda Ortli alt1 yetistiricilikte basta domates olmak
iizere ¢ok sayida bitkinin tozlasmasinda kullanilmak amaciyla Antalya ve civarinda B.
terrestris kolonisi tiretimi yapan 7 ticari firmaya ait B. terrestris populasyonlar: (TP1-
TP7) ile seraciligin yogun sekilde yapildig alanlardan toplanan dort populasyon (AK,
KM, DM, GB) ve sera bolgelerine uzak daha izole dogal ii¢ populasyon (BB, TM, FS)
olmak tizere toplam 14 populasyona ait 408 adet B. terrestris is¢i ar1 Ornegiyle
calisilmigtir. Populasyon genetigi calismalarinda yaygin olarak kullanilan 20
mikrosatelit lokus (B100, B118, B119, B124, B126, B132, B96, B11, BT06, BTQ9,
BT20, BT28, BT26, BT10, BTMS0033, BTMS0119, BTMS0131, BTMS0082,
BTMS0124 ve BTMS0045) ile genetik ¢esitlilik parametreleri ve populasyon yapilari
belirlenmistir. Caligmada bildirilen lokuslardaki polimorfik bolgelerden yararlanilarak
dogal ve ticari B. terrestris populasyonlart DNA diizeyinde tanimlanmis ve Antalya
dogal faunasinda bulunan sera bolgelerine yakin ve uzak B. terrestris populasyonlart ile
ticari genotipler arasindaki genetik benzerlik/farkliliklar incelenmistir. Ayn1 zamanda
mtDNA COI ve cytb gen bolgelerindeki niikleotid degisimlerinden yararlanilarak,
populasyonlarin filogenetik analizleri yapilmis ve atasal kokenleri konusunda bilgi elde
edilmistir.

Arastirma sonucunda hem mikrosatelit lokuslar hem de mtDNA gen bdlgelerine
ait ¢ok fazla veri elde edilmistir. Bu verilerin analiz edilmesiyle Antalya ili ticari ve
dogal B. terrestris populasyonlarinin genetik yapisi ile ilgili olarak 6nemli sonuglara
ulasilmistir. Bu sonuglar asagida 6zet olarak sunulmustur.

1) Arastirmada kullanilan yirmi mikrosatelit lokusun neredeyse tamaminin yiiksek
seviyede bilgi verici oldugu ve bu nedenle hemen hemen tamaminin dogal ve ticari
B. terrestris populasyonlarmmin tanimlanmasinda etkin markerler olarak
kullanilabilecegi belirlenmistir (Cizelge 4.1).

2) Tim B. terrestris populasyonlar1 20 mikrosatelit lokus bakimindan
degerlendirildiginde (Cizelge 4.1);
a) Ortalama allel sayis1 (Na) 18.3,
b) Etkili allel sayist (Ne) 11.33,
c) Gozlenen heterozigotluk (Ho) 0.681,
d) Beklenen heterozigotluk (He) 0.888,
e) Polimorfizm bilgi icerigi (PIC) 0.877 ve
f) Homozigotlagsma katsayisi (Fis) 0.234 olarak belirlenmistir.

3) Populasyon bazinda 20 mikrosatelit lokus bakimindan (Cizelge 4.2) yapilan
degerlendirmede;
a) Ortalama allel sayis1 (Na) 10.25 (GB) ile 12.50 (TP3),
b) Etkili allel sayis1 (Ne) 6.73 (GB) ile 8.73 (TP1),
c) Gozlenen heterozigotluk (Ho) 0.581 (KM) ile 0.753(TP3),
d) Beklenen heterozigotluk (He) 0.842 (GB) ile 0.872 (TP3),
e) Akrabali yetistirme katsayist (Fis) 0.139 (TP3) ile 0.328 (KM) arasinda
degismistir.
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4)

5)

6)

7)

8)

9)

10)

11)

Tiim lokuslar {izerinden hesaplanan Fis (0.234) degerlerinden yararlanilarak dogal
ve ticari B. terrestris populasyonlarinin Hardy-Weinberg genetik dengesinden
homozigotlasma yoniinde sapmis olduklari tespit edilmistir (Cizelge 4.1).

Incelenen B. terrestris populasyonlarinda toplam %24.4 (Fir) olarak tespit edilen
genetik varyasyonun %20.3 (Fis)’tiniin populasyonlar i¢indeki, %5.3 (Fst)’iiniin ise
populasyonlar arasindaki farkliliktan kaynaklandig: tespit edilmistir (Cizelge 4.3).

Arastirmada incelenen B. terrestris populasyonlari arasinda her generasyon
ortalama olarak 4.9 bireyin go¢ (Nm) ettigi tahmin edilmistir (Cizelge 4.3).

Ticari ve dogal B. terrestris populasyonlar1 ikili olarak karsilastirildiginda
populasyonlar arasinda ortalama olarak %5.3’liik (ikiserli Fst =0.053) bir genetik
farkliligin var oldugu hesaplanmistir (Cizelge 4.4). Baska bir deyisle, dogal ve
ticari B. terrestris populasyonlari ¢alisilan 20 mikrosatelit lokus bakimindan
birbirlerinden ortalama olarak % 5.3’liik bir genetik farlilik gostermistir.

B. terrestris populasyonlar1 arasindaki varyasyonun populasyonlar arasinda ya da
icinde nasil dagildigini belirlemek icin AMOVA analizi yapilmistir. Buna gore
toplam genetik varyasyonun %3’iiniin on dort populasyon arasindaki farkliliktan,
%32‘sinin populasyonlar i¢i bireyler arasindan ve %65’inin ise tiim bireyler
icindeki farkliliktan kaynaklandigr bildirilmistir (Cizelge 4.5, Sekil 4.8).

Kiimeleme analizlerinde Nei (1978)’nin yansiz genetik uzaklik (Da) degerlerinden
yararlanilarak UPGMA dendogrami olusturulmustur (Sekil 4.9). Bu dendograma
gore calisilan populasyonlar dort ana gruba ayrilmigslardir.

a) Birinci grup TP1, (TP2, TP3) ticari populasyonlarindan,

b) Ikinci grup TP4, (TP5, TP6) ticari populasyonlarindan,

¢) Uciincii grup FS, (TP7, KM), (DM, GB) ticari ve dogal populasyonlaridan,

d) Dordiincii grup ise ticari populasyonlardan tam olarak ayrilmig AK, (TM, BB)
populasyonlarindan olusmaktadir.

Faktoriyel uygunluk analizi (FCA) verilerine gore de dogal ve ticari B. terrestris
populasyonlar1 4 ana grupta siniflandirilmistir (Sekil 4.10).

a) Birinci grup TP1,TP2 ve TP3 populasyonlarindan,

b) Ikinci grup FS,TP7, KM, DM ve GB populasyonlarindan,

¢) Uciincii grup TP4, TP5 ve TP6 populasyonlarindan,

d) Ddrdiincii grup AK, BB ve TM populasyonlarindan olusmaktadir.

Genetik yapr analizi (Structure) yontemi kullanilarak yapilan siniflandirmada da
kiimeleme ve FCA analizlerini destekler niteliktedir ve incelenen B. terrestris
populasyonlar1 4 fakli ana grupta siniflandirilmistir (Sekil 4.12).

a) K=2 oldugunda TP1, TP2 ve TP3 populasyonlari bir grup, geriye kalan ticari
ve dogal 11 populasyon ise diger grubu olusturmaktadir.

b) K=3 oldugu zaman TP1, TP2 ve TP3 populasyonlari bir kiime, TP4, TP5, TP6,
AK, TM ve BB populasyonlar1 bir kiime, TP7, KM, DM, GB ve FS populasyonlari
Ise bir kiimeyi olusturmaktadir.

c) K=4‘de en iyi kiimeleme sonucu ortaya ¢ikmistir. Buna gore ticari
populasyonlardan biri hari¢ tamami dogal populasyonlardan ayrilmistir. ilk kiimeyi
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12)

13)

14)

15)

16)

17)

18)

TP1, TP2 ve TP3 populasyonlar: ikinci kiimeyi, TP4, TP5 ve TP6 populasyonlari
ticlincii kiimeyi, AK, TM ve BB populasyonlari ve son kiimeyi de TP7, KM, DM,
GB ve FS populasyonlar1 olusturmustur (Sekil 4.12).

14 populasyondan 66 6rnege ait 633 b¢ uzunlugundaki mtDNA COI gen bolgesi ile
yapilan analizlerde 2 farkli haplotip (Haplotip A ve Haplotip B) belirlenmistir
(Cizelge 4.9). Populasyonlar arasinda Haplotip A’nin goriilme orant %28.8 (19
birey) iken, Haplotip B’nin oran1 %71.2 (47 birey) olarak bulunmustur. Haplotip B
genotipi daha yaygin olarak seralara yakin ve dogal populasyonlarda bulunurken,
Haplotip A genotipi ise ticari populasyonlarda daha fazla goriilmiistiir.

Ikiserli Fst degerleri kullanilarak NJ agaci ¢izilirken, populasyonlar igindeki her
bireyin evrimsel anasal kokeninin saptanmasi amaciyla da filogenetik agac
¢izilmistir. Bu agaclar i¢in B. lucorum dis grup (OG) olarak kullanilmis ve gen
bankasinda dizisi kayithh olan Haplotip A ve Haplotip B’de agaglara dahil
edilmistir. Olusturulan her iki agagta genetik kokeni Haplotip A‘ya ve Haplotip
B’ye benzeyen iki temel dallanma gostermistir. Sonugcta, incelenen populasyonlarin
iki ayr1 anasal haplotipten koken aldiklar belirlenmistir.

Populasyonlardaki genetik varyasyonun belirlenmesi amaciyla AMOVA analizi
yapilmistir. Bu analiz sonucunda toplam varyasyonun %38.58’inin populasyonlar
arasindaki, %61.421°sinin populasyonlar igindeki farkliliklardan kaynaklandigi ve
istatistiksel olarak 6nemli oldugu bulunmustur (Cizelge 4.12).

Projede degerlendirilen on dort populasyondan 68 drnege ait 428 b¢ uzunlugundaki
mtDNA cytb gen bolgesi igin 6 farkli haplotip (Haplotip1-6) belirlenmistir (Cizelge
4.14). Belirlenen haplotiplerin goriilme oranlar sirasiyla Haplotip 1 i¢in %7.3 (5
birey), Haplotip 2, Haplotip 5 ve Haplotip 6 i¢in %5.9 (4’er birey), Haplotip 3 i¢in
%11.8 (8 birey) ve son olarak da Haplotip 4 ig¢in %63.2 (43 birey) olarak tespit
edilmistir.

Haplotiplere ait sekanslar Gen bankasinda bulunan BLAST programiyla kontrol
edildiginde Haplotip 4 ve Haplotip 5 genotiplerinin B. t. dalmatinus alttiiriine ait
sekans ile uyumlu oldugu gortilmiistiir. Ancak, Haplotip 1, Haplotip 2, Haplotip 3
ve Haplotip 6 genotiplerinin ise B. t. dalmatinus yani sira B. t. terrestris alttiiriiniin
sekansiyla uyumlu oldugu belirlenmistir.

Ikiserli Fst degerlerine gore cizilen NJ dendogrami ve ML yontemine dayali gizilen
filogenetik agaclarin her ikisinde de KM ve DM populasyonlar1 belirgin bir sekilde
diger populasyonlardan ayrilmistir. Geriye kalan populasyonlar daha yakin ve kiigiik
dallanmalarla birbirlerinden ayrilmislardir. Sonug¢ olarak, her iki agaca gore de B.
terrestris arillarinin  anasal kokenlerin  evrimsel olarak farklilik  gosterdigi
belirlenmistir.

Haplotipleri olusturan bireyler tek tek incelendiginde, B. t. dalmatinus ve B. t.
terrestris alttiiriine ait bireylerin i¢ ige bulundugu ve populasyonlar arasi gegislerin
meydana gelmis olabilecegi goriilmiistiir. Ozellikle, B. t. terrestris alttiiriiniin ticari
populasyonlar ve seralara yakin populasyonlara ait bireylerde tespit edilmesi bu
goriisti desteklemektedir.
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19) Populasyonlardaki genetik varyasyon (AMOVA) sonucunda toplam varyasyonun
%27.33’linlin populasyonlar arasindaki, %72.67’sinin populasyonlar i¢indeki
farkliliklardan kaynaklandigi ve istatistiksel olarak 6nemli oldugu bulunmustur
(Cizelge 4.17).

Elde edilen sonuglar 6zet olarak degerlendirildiginde; hem ticari hem de dogal
populasyonlar icinde yeterli genetik varyasyonun oldugu ancak populasyonlar
arasindaki farkliliklarin ¢ok diisiik diizeylerde bulundugu ve bu nedenle de dogal ve
ticari populasyonlarin genetik olarak c¢ok net bir sekilde ayrilamadigi saptanmuistir.
Incelenen tiim populasyonlarn B. t. dalmatinus alttiiriine ait olmasi diger bir ifade ile
ekotip diizeyinde ayrim yapilmasi ve ticari populasyonlarin damizlik stoklarinin
Anadolu orijinli olma olasiliginin yiiksek olmasi populasyonlarin genetik olarak
ayrimini giiclestiren en énemli etkenler olmustur. Populasyonlar arasi go¢ eden birey
sayisinin yiiksek bulunmasi da onemli bir etkendir. Populasyonlar arasi her 100
bireyden yaklasik 5 tanesinin go¢ ettigi saptanmistir. Populasyonlar arasi go¢ eden
bireyler, 6zgiin allel sayisin1 ve genetik farklilagmay1 azaltmaktadir. mtDNA’ya ait COI
ve cytb gen bolgeleri kullanmilarak populasyonlarin yapi analizleri yapilmis ve
filogenetik agaclar olusturulmustur. Boylece belirlenen haplotiplerle populasyonlarin
anasal kokenleri iliskin 6nemli bilgiler elde edilmistir. Dogal populasyonlarda Haplotip
B yaygin olarak goriilmiisken, ticari populasyonlarda Haplotip A yaygindir ve Haplotip
A’nin iilkemize 6zgii bir haplotip olmadigi sdylenebilir. Diger onemli bir sonug da
incelenen tiim populasyonlarda akrabaligin tehlike sinirlarinda oldugudur. Akrabaliktaki
artis ve populasyonlar arasindaki genetik farkliliklardaki azalma kontrol altina
alinmazsa, su an olmasa bile yakin gelecekte genetik cesitlilikte hizli ve kalict diisiis
yasanma olasiligin1 artirmaktadir. Calismada elde edilen bulgular Antalya gibi sera
iretiminin yogun olarak yapildig1 bir bolgede, seralarda kontrolsiiz ar1 kullaniminin,
dogadan gelisi giizel ar1 toplanmasinin yakin gelecekte 6nemli sorunlara yol agacagini
gostermektedir. Populasyonlarda akrabaligin giderek artmast populasyonlarin dar
bogaza girmesine, kisir diploit erkeklerin veya triploit disilerin {iretilmesine ve
populasyon yasam giicliniin azalmasina sebep olacaktir. Ayrica bombus arilarinda
akrabaligin asir1 yiikselmesi hastalik ya da zararlilara karsi direncin azalmasi, 6liim
oranlarinin artmasi ya da hizla artan kiiresel iklim degisikliklerine adapte olamama gibi
olumsuzluklart dogurabilir. Populasyonlar arasindaki genetik farkliliklarin azalmasi ise
bu sorunlara ¢6ziim bulma olasihigmi ortadan kaldirmaktadir. Bu nedenle gerekli
tedbirlerin alinmasi ve resmi makamlarin bilgilendirilmesi bu tiirliin korunmasi
bakimindan 6nemlidir.

Ulkemizde ve bu bdlgede bulunan dogal ve ticari B. terrestris populasyonlarmin
B. t. dalmatinus alttiiriine ait oldugu bilinmektedir. Bu agidan iilkemiz, dogasinda bu
alttiri  bulundurmayan ancak, ticari olarak kullanan iilkelerden daha az risk
tasimaktadir. Bu risklerden birisi seralardan kagan cinsiyetlerin dogal populasyonlara ait
cinsiyetlerle ¢iftlesmesi ve dogal populasyonlarin genetik gesitliliginin degismesidir. B.
t. dalmatinus arilariin yayilmasinin 6nemli risklerinden digeri de parazit yayilmacilari
icinde tasimasidir. Ticari ve dogal bombus kolonileri ¢ok sayida i¢ ve dis parazitler,
protozoa, viriis, bakteri ve nematod gibi hastalik yapan organizmalara maruz
kalmaktadir ve bu organizmalarin bombus arilar1 ile yayilma riskleri de dikkate alinmasi
gerekmektedir. Yapilan bazi arasirmalarda bu patojenlerin seralara yakin alanlardaki
populasyonlarda uzak alanlardakine oranla daha fazla oldugu ve seralardaki arillardan
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dogadaki arilara gectigi saptanmistir. Ilave bir risk de yerel bombus populasyonlarinin
diistik direng gosterecekleri parazitlere maruz kalmalaridir. Her ne kadar B. t.
dalmatinus alttiirii Tirkiye ig¢in yabanci bir alttiir olmamasina karsin, Tirkiye, ticari
tiretilmis B. t. dalmatinus kolonilerinin diinyada en yogun kullanildig1 birkag¢ iilkeden
biridir. Bu nedenle ticari B. t. dalmatinus kolonilerinin dogal ekosistem iizerinde
olumsuz etkiler yapip yapmadigi bolgelerde yapilacak 06zel aragtirmalar ile
belirlenmelidir. Bununla birlikte ticari firmalarin servis hizmetlerini artirarak en azindan
seralarda kullanilan kolonilerin bulundugu kutularda ana arilarin disart ¢ikmasini
engelleyecek diizenekler yapmalar1 ve erkek ve ana ar1 iiretimi baglangicinda, tozlasma
etkinligi bitme noktasina gelen kolonileri toplamalart bu arilarin meydana getirecegi
olumsuz etkileri azaltmaya katki saglayabilir.

Anadolu orijinli ticari B. t. dalmatinus kolonileri diinyada Kuzey Amerika ve
Avustralya disinda 60°dan fazla iilkede yaygin olarak kullanilmaktadir. Bu nedenle de
proje ciktilarindan iretilecek yayinin, uluslararasi bombus arilar1 veri toplama
merkezine katki saglayacagindan ve evrensel bilime katki yapacagindan kusku
duyulmamaktadir. Bombus arilari, Tiirkiye biyolojik zenginliginin 6nemli bir pargasidir.
Diinyadaki toplam bombus tiirlerinin %20’si (50 tiir) Tirkiye’de dogal olarak
bulunmaktadir. Ancak Tirkiye’deki bombus tiirlerinin mevcut durumu, ilke
genelindeki dagilimi ve populasyon yogunluklari bilinmemektedir. Bu nedenle
ilkemizde bombus arilarinin taksonomisi, genetik yapisi, hastalik ve zararlilari, yasam
dongiileri, yetistirme teknikleri konusundaki projelerin desteklenmesi ve bu konuda
caligsan bilim insan1 sayisinin artirilmasi gerekmektedir.
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0ce 1€ G¢ ve ce 12 9T e LT 8T 9¢ e 1i@ T4 144 Aeg you1Q
9000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | ¢¥0°0 | 0000 | OO0 | OOO'0 | 0000 | OOO'O | OFO0O | 0000 | LT | 8T | 90Ld
G00°0 | 000°0 | 0000 | 0000 | 0000 | ¥¢0°0 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | O¥O'0 | 0000 | 89T | LT | 9019
T170°0 | 000°0 | 090°0 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | €90°0 | 0000 | OO0 | OOO'0 | 0000 | OOO'0 | OCO0 {0000 | 99T | 9T | 901d
€700 | 000°0 | 0000 | T2O0 | 9¥0°0 | ¥€O'0 | 0000 | T2O0 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 090°0 | 0000 | ¥9T | ST | 9019
G000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 7¢0°0 | 0000 | T€O'0 | 0000 | OO0 | 6TO0 | 0000 | OOO'0 | 0000 | 0000 | 9T | ¥T | 90Ld
¥¥0°0 | 000°0 | 090°0 | €90°0 | 0000 | TZ0'0 | TEO'O | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 6TO'0 | S60°0 | 00T'0 | £9T°0 | 09T | €T | 9019
€500 | 000°0 | 090°0 | ¥OT'0 | 0000 | 0000 | TEO'O | TCO'0 | 0000 | OOO'0 | OOO'0 | 0000 | 6TTO | 0020|8810 |8ST | ¢T | 901d
8/0°0 | S90°0 | O¥0'0 | €80°0 | T60'0 | 0000 | €90°0 | SCT'0 | 6¢0°0 | 0000 | 0000 | BSO0'0 | 8’0 | 0OT'0 8810 | 99T | TT | 901d
7800 | TBO'0 | 09T°'0 | SZT°0 | 890°0 | 8¥0'0 | TEO'0 | €80°0 | 6¢0°0 | €80'0 | 6€0°0 | 6€0°0 | £9T°0 | 0800 | €800 | ¥ST | OT | 9019
¥60°0 | 2600 | 08T°0 | Z9T°0 | €¢0°0 | S60°0 | TEO'0 | 80Z'0 | 0000 | 950°0 | 8S0°0 | 6€0°0 | T6T'0 | 0900 | €900 | ¢ST | 6 90.1d
¥80°0 | ¥£¢'0 | 0¢1°0 | ¥OT'0 | €200 | 0000 | S¢T°0 | ¢¥O'0 | 0000 | 950°0 | 8S0°0 | 6€0°0 | S60°0 | O¥O'0 | S¢TO | OST | 8 9014
6970 | ¢vc'0 | OPT'0 | ¥OT'0 | 0GC'0 | EEE0 | ETE0 | 9¥T'0 | 6S0°0 | #¥6T°0 | ¥ST'O | ¥ST'0 | 8700 | OFO'0 | €800 | BYT | £ 90.1d
¢¢1’'0 | T80°0 | 090°0 | 9¥T°0 | SOC'0 | Z9T°0 | S¢T°0 | S¢T'0 | 9020 | 29T0 | €LT°0 | STT'0 | 0000 | OCT'0 | €900 | 9¥T | 9 9014
LTT°0 | 6¢1°0 | O¥O0 | €900 | SOC0 | T6T°0 | S¢1°0 | #¥0T'0 | 9020 | ¥61°0 | ¢6T°0 | €LT0 | 870°0 | 000 | 0000 | vPT | S 9014
6900 | 9T0°0 | 0¢0'0 | T20'0 | 9¥0°0 | ¥¢0°0 | ¥60°0 | 000'0 | 90C°0 | ¥6T°0 | ¥ST'O | ¢61°0 | 0000 | OPO'0 | TCOO | VT | V¥ 90.1d
G¥0°0 | 9T0°0 | 0000 | 0000 | 9¥0°0 | 0000 | 0000 | 0000 | 90270 | 950°0 | SET'O | ¥ST'0 | 0000 | 0OcO0 | TC00 | OPT | € 9014
8000 | 0000 | O¥O'0 | 0000 | 0000 | 0000 | TEO'0 | OOO'0 | 0000 | OOO'0 | 6GTO0 | 0000 | OOO'0 | OCO0 | 0000 | BET | ¢ 90.1d
€900 | 000°0 | 0cO'0 | 0000 | 0000 | 0000 | OO0 | OOO'0 | 8500 | OOO'0 | OOO'0 | 6TO0 | 0000 | OOO0 | 0000 |9ET | T 9014

‘WO | S ad WL | 99 | WA | NM | MV | /dL | 9d1 | GdL | #dl | €d1 | ¢dL | Tdl SMMHGND SN0
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B. ARGUN KARSLI

EKLER

sijased 'S4 ‘1s|wapeqiedeq g ‘SOSAULIYL, ALL ‘LIARQNIADD) gD W A ‘BIN[UNY] (A DSV DV ‘L°9‘Sp e T T uodsendod L1edL], L 9GP ETT AL

91t 6¢ 9¢ S¢ 0¢ T¢ a1 v 67T 6T 1¢ 9¢ 1¢ G¢ ve Aeg YauIQ

1T0°0 | 000°0 | 0000 | 0000 | 000'0 | 0000 | 000°0 | 0000 | 000°0 | 0000 | 000°0 | 0000 | ¥20'0 | O0T'0 | TCO'0 | ¢8C | ¥C verd
8000 | ZTO'0 | 0000 | 0000 | 000’0 | 0000 | 000°0 | 0000 | 0000 | 0000 | 000°0 | 0000 | S60°0 | 0000 | 0000 | 8¢ | €¢ verd
T7T0°0 | 000°0 | 0000 | 0000 | 000’0 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 000°0 | 0000 | ¥20°0 | 0200 | ¥OT'0 | 9/¢ | ¢Z¢ ve1ld
1¢0°0 | 0000 | £20°0 | 0000 | 000’0 | 0000 | 000'0 | €90°0 | 000'0 | 0000 | 000'0 | 0000 | ¥20°0 | 0800 | TCO0 | ¥.C | TZ ve1ld
6¢0°0 | ZT0'0 | 0000 | O¥0°0 | 000'0 | 0000 | 000'0 | 0000 | 000°0 | 9200 | 0000 | 0000 | TZO'0O | 0800 | 9¥T0 | ¢/¢ | 0C verd
GE0'0 | LTO'0 | 6€0°0 | 000 | 0S0°0 | 0000 | TEO'0 | €80°0 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 6TT'0 | O¥O'0 | €800 | 0LC | 6T verd
150°0 | €0T'0 | 6€0°0 | 000 | 0000 | 0000 | TEO'0 | ¥OT'0 | 0000 | €50°0 | 000'0 | 0000 | S60°0 | 0900 | £9T'0 | 89C | 8T verd
G50°0 | 690°0 | 6E0'0 | 080°0 | S¢0°0 | ¥¢0'0 | €900 | €800 | 6£0°0 | 0000 | ¥¢0'0 | 0000 | S60°0 | OVT'O | ¢¥00 | 99C | LT ve1d
G90°0 | ¢50°0 | ¥ST'0 | 0¢0'0 | S¢T°0 | 8700 | TEO'0 | SZT°0 | 9200 | €50°0 | 000°0 | 960°0 | 0000 | 0800 | €900 | ¥9C | 9T ve1d
€.0'0 | 980°0 | 8500 | 08BT'0 | 0S0°0 | T£0°0 | S¢T°0 | €800 | SOT'0 | SOT'0 | 000'0 | 8500 | 8700 | O¥0'0 | TCO'0 | ¢9¢ | ST verd
¥,0°0 | T¢T'0 | STT'0 | 08T°0 | OOT'0 | 000°0 | TEO'0 | €800 | €50°0 | ¢€T0 | TZ0°0 | 6T00 | 8700 | 000 | ¢FO'0 | 09C | VI verd
8.0°0 | 980°0 | 850°0 | 000°0 | S/0°0 | S60°0 | TEO0 | 9¥T°0 | 8ST'0 | CET0 | TL0'0 | 6E0'0 | S60°0 | O¥VO'0 | €800 | 89C | €T 445
860°0 | 8€T'0 | 6E0'0 | 090°0 | 00T'O | Z9T°0 | S¢T°0 | €800 | 8ST0 | ¢ET0 | T6T0 | 6E0°0 | ¥20°0 | OVT'O | TCO0 | 99C | <1 ve1d
¢60°0 | ¢50°0 | STT'0 | 090°0 | G¢Z'0 | EPT'0 | €900 | 0000 | ¢€T0 | SOTO | 6TT0 | €.T0 | 8700 | 0000 | €800 | ¥SC | TT ve1d
9€0°'0 | 690°0 | 6T00 | 080°0 | OOT'0 | 8700 | 000'0 | 0000 | 920°0 | 9¢0°0 | #20°0 | 850°0 | 0000 | 000 | T¢O'0 | ¢S¢ | OT verd
870°0 | ¢50°0 | 2200 | 0BO'0 | 0000 | ¥20°0 | €90°0 | 0000 | €50°0 | 9¢0°0 | 6TT'0 | 9600 | ¥20'0 | 0000 | ¢¥0'0 | 0SC 6 verd
T¥0°0 | ZT0°0 | 6TO'0 | 080'0 | G¢0'0 | 0000 | €90°0 | T200 | 6400 | SOT'O | TLO'0 | 8S0°0 | ¥20°0 | O¥0'0 | 0000 | 8¥C 8 445
6¥0°0 | 690°0 | 850°0 | 000°0 | G¢0°0 | 6TT'0 | S¢T°0 | €900 | 0000 | 0000 | 6TT0 | 8500 | TZ0'0 | 0000 | 0000 | 9¥C L ve1d
T¥0°0 | GE0'0 | 0000 | 000 | 0S0°0 | TZ0°0 | €90°0 | 0000 | 6£0°0 | €500 | S60°0 | 960°0 | 000°0 | 0200 | TCO'0 | ¥¥C 9 verd
GEO0'0 | 0000 | 6E0°0 | 000 | 0SO'0 | TL0°0 | €90°0 | 0000 | 9¢0°0 | €500 | ¥¢0°0 | 9600 | ¥20'0 | O¥0°0 | 0000 | ¢¥e g verd
TT0°0 | 000°0 | 0000 | 000 | 0000 | TZ00 | 000'0 | 0000 | 920°0 | 0000 | ¥¢0°0 | 0000 | ¥20'0 | 0000 | 000°0 | 0¥C 4 verd
1¢0°0 | 000°0 | 000°0 | O¥0'0 | 0000 | ¥¢0'0 | €900 | ¢0°0 | 0000 | 0000 | ¥¢0'0 | 960°0 | 0000 | 0000 | 0000 | 8€EC € ve1d
9T0'0 | 0000 | 6TO'0 | 000°0 | 0000 | ¥¢0'0 | TEO'0 | T20'0 | 0000 | 0000 | ¥¢0'0 | 6TO0 | ¥20°0 | O¥VO'0 | TCO'0 | ¥EC [4 ve1ld
€00°0 | 0000 | 6€0°0 | 0000 | OOO'0 | 0000 | OO0 | 0000 | 0000 | 0OO0 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0€C T verd
‘HO S4 a4 NL a9 WA | WA | MV | /dL | 9d1 | Gdl | vdl | €L | ¢dL | TdlL :MM”MND SMY07]
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sijased ;S ‘dsjwapeqledeq :gg ‘SOSAULIY, :JALL ‘THABRIAID) : gD dIu( :JAC ‘eonfund] :JAD DSV DV L9°S‘p*c 7T uoksendod 11edr], :£9°sH¢€°T7°T d.L

Ve T€ 8¢ 8¢ T¢ [44 LT @k ve 0¢ €¢ 6¢ €¢ 0€ S¢ Aeg yauIQ

0TO'0 | 0000 | ¥S0°0 | 9€0°0 | 0000 | 0000 | 0000 | €20°0 | 000’0 | 0000 | 0OO'0 | 0OO'0 | OOO'0 | OOO0 | 0CO0 | 98T Lc 6019
900°0 | 0000 | 9€0°0 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0OO'0 | 0SO'0 | 000’0 | 0OO'0 | OOO'0 | OOO'0 | 0000 | <87 9¢ 6019
¢¥0'0 | 9100 | 9€0°0 | 6800 | 0000 | 0000 | 880°0 | T60°0 | 000'0 | OST'O | OET'O | SEO'0 | OOO'0 | OOO'0 | 0000 | 08T q¢ 6019
6¢0°0 | ¢€00 | 6800 | 9€0°0 | 0000 | €200 | 6¢0°0 | 0000 | 0000 | SL0°0 | ¥¥O'0 | ¢SO0 | ¢20°0 | 0000 | 0000 | 81T ¥e 6019
¢y0'0 | ¢€00 | ¥S0°0 | 6800 | S600 | 9¥0'0 | 6¢0°0 | 9¥0'0 | €80'0 | 0SO'0 | ¥¥0O'0 | 0000 | ¥¥0'0 | 0000 | 0000 | 9.7 €¢ 6019
LS00 | 8700 | Z0T'0 | SCT'0 | 0000 | 8900 | 6500 | 9¥0'0 | 000'0 | SZ0°0 | OET'O | SEO'0 | ¢20°0 | 0SO0 | 0C00 | viT [44 6019
LS00 | 900 | TZ00 | TL00 | 8700 | 8900 | 6500 | 9¥0°0 | ¥OT'0O | SZ0°0 | S90°0 | 690°0 | ¢20°0 | €600 | 0000 | ¢iT T¢ 6019
0/0°0 | S90°0 | 9€0°0 | TL00 | Z9T°0 | 9¥0°0 | 0000 | 890°0 | ¢¥O'0O | S¢0'0 | 60T°0 | ¥¢C'0 | 0000 | 2900 | 0C00 | 0.7 0¢ 6019
0/0°0 | S90°0 | 9€00 | 6800 | ¥¢00 | ¥IT0 | 6500 | €200 | ¥OT'0O | 0S0°0 | S90°0 | ZTO'0 | ZTC'O | €E0°0 | OOT'0 | 89T 67 6019
090°0 | 800 | 9€0°0 | 8T00 | S600 | €200 | ZLT0 | 9¥0°0 | ¢¥O'0O | SL0°0 | ¢¢0'0 | ZTOO | ¥¥O'0 | 2900 | OBT'0 | 99T 8T 6019
9/0'0 | 900 | TZ0'0 | 0000 | 6TT0 | ¢8T0 | 600 | 9¥0°0 | ¢¥O'0O | SZ0°0 | ¢¢0O'0 | SEO'0 | 2800 | 0SC'0 | 0C00 | ¥9T LT 6019
7900 | 8700 | ¥S0°0 | T£00 | TZ0'0 | 8900 | 6¢0°0 | €20'0 | €80'0 | 000’0 | 000’0 | SEO'0 | OET'O | OST'O | OOT'0 | <97 9T 6019
/¥0°0 | T800 | S¢T'0 | 8T00 | ¥200 | €20°0 | 6¢0°0 | 890'0 | €90°0 | 000'0 | 0000 | 0000 | ¥¥O'0 | 0SSO0 | OOT'0 | 097 qT 6019
/00 | 6¢T°0 | 9€0°0 | Z0T0 | S60°0 | T60°0 | 6¢0°0 | 890'0 | S¢T'0 | SZ0°0 | S90°0 | 690°0 | ¢20°0 | 2900 | O¥0'0 | 8ST |4 6019
¢€0'0 | 2E00 | 0000 | 9600 | 8700 | 9¥0'0 | 0000 | €20'0 | €90°0 | S¢0'0 | ¢¢0'0 | 980°0 | S90°0 | 0000 | 0000 | 9S7T €T 6019
¢¥0'0 | ¢€00 | 9€00 | Z0T0 | TL00 | 8900 | 650°0 | 000°0 | T¢O'0O | 0000 | ¢¢0O'0 | ZTO'O | S90°0 | ZT00 | 0800 | vST 4! 6019
6700 | S90°0 | 8100 | 0000 | ¥200 | €200 | 600 | 9¥0°0 | 000'0 | 0000 | 00O'0 | ZTO'O | 0000 | OOO'Q | OVO'0 | ¢ST 17 6014
6¢0°0 | 9T00 | 9€0°0 | 8T00 | TZ00 | T6O'0 | 0000 | 9¥0°0 | TCO'0O | 0SO'0 | 0000 | 0000 | 0000 | 4900 | 000Q | OST 0] 601d
¥€0'0 | 0000 | ¥S0'0 | 0000 | ¥¢0'0 | 0000 | 0000 | 9¥0°0 | 2¥0'0 | S20°0 | 0000 | SE0'0 | 9900 | €800 | 0800 | 8¥T 6 601d
G200 | 9700 | 8T0°0 | 0000 | 0000 | 0OO'C | OOO'0 | T6O'0 | 0000 | SZ0°0 | ¢C00 | 0000 | ¢200 | LTOO | 0OTQ | 9Vl 8 601d
G¢0'0 | 0000 | 0000 | 8TO0 | 0000 | €200 | 6¢0°0 | 0000 | €90°0 | 0S0°0 | ¢C00 | TZT'0 | ¢200 | 0000 | 0000 | P¥T L 601d
€200 | T80'0 | 0000 | 0000 | 0000 | 0OOO'C | 6500 | 0000 | TCcO'O | 0000 | 2800 | SE0'0 | ¢200 | 0000 | 0cOQ | cvi 9 601d
0200 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | OOO'0 | 6500 | 9¥0°0 | 0000 | 0000 | 60T0 | SE0'0 | 0000 | €E0°0 | 0cO0 | OvT ) 601d
8700 | 9900 | 0000 | 0000 | 0000 | 0OO'C | 600 | 9¥0°0 | Z¥0'0 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0900 | 9€T 14 601d
6700 | 0000 | 0000 | 0000 | ¥¢O'0 | 0000 | 600 | 9¥0°0 | TCO'0O | 0000 | ¢200 | 6900 | S990°0 | 0000 | 0000 | PET € 601d
¥00'0 | 000°0 | 0000 | 0000 | 0000 | 0OO'C | 6500 | €20°0 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 000C | 0OOOQ | 8¢T 4 601d
9000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0OOO'C | 600 | 0000 | TCO'O | OOOO | OOOO | 0000 | ¢200 | LTOO | 000Q | PCT T 601d
‘HO S4 a4 NL a9 na A AV Ldl 9dl Gdl vdL €dl ¢dl Tdl :mMH@ND SMY07]
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B. ARGUN KARSLI

EKLER
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9¢ge 6¢ 9¢ S¢ 6T [44 LT [44 Be ve e LZ €c L€ LZ Aeg YauiQ

0TO'0 | €0T°0 | 0000 | 0CO'0 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | €vC | ¢¢ 8114
€T0°0 | 0000 | 0000 | 0cO'0 | 0000 | 0000 | 6500 | T6O'0 | 0000 | 0000 | 0000 | LEO'O | OOO0 | OOO0 | 0000 | S€C | T¢ 8114
9100 | ZTO'0 | 6TO0 | 000 | 0000 | €200 | 0000 | 9¥0°0 | 0000 | 00 | 870°0 | 0000 | 000'0 | 0000 | 0000 | €EC | 0C 81Td
GT0'0 | 0000 | 8500 | 000 | 0000 | 8900 | 0000 | €20°0 | 0000 | T¢O'0 | #20°0 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 6ZC | 6T 81Td
6700 | ZTO'0 | 6€0°0 | 080°0 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 870°0 | ¥£0°0 | 0000 | 0000 | 0000 | Z¢C | 8T 81Td
9v0°0 | ZT0°0 | €AT°0 | 090°0 | 0000 | 9¥0°0 | 6200 | 9€T°0 | 0000 | €90°0 | 8¥0'0 | LEO'O | 0000 | 9T0°0 | 6T00 | S¢C | LT 8114
900 | 000°0 | S€T°0 | 08T'0 | 0000 | 9¥0°0 | 0000 | T60°0 | 0000 | ¥OT'0 | S60°0 | €60°0 | 0000 | 0000 | 0000 | €¢¢ | 9T 8114
9900 | 6900 | 2200 | 090°0 | 920°0 | 8900 | 880°0 | 9¥0°0 | 0000 | €800 | T6T'0 | TTT0 | ¥¥0'0 | 8¥0'0 | 6TO0 | TZC | ST 81Td
¥50°0 | ¢50°0 | 9600 | 00T'0 | €500 | €20°0 | 6S0°0 | 9¥0°0 | ¢20°0 | €80'0 | S60°0 | 950°0 | S90°0 | 0000 | 6TO0 | 6TC | VI 81Td
6,00 | €0T'0 | ¢6T°0 | OPT'O | CET'0 | 9¥0°0 | 6S0°0 | 8900 | OETO | ¢¥0°0 | TLO'0 | LEO'O | /800 | 0000 | 6T0°0 | LTC | €T 8114
€TT°0 | 9800 | SET'0 | O¥O'0 | SOT'O | 8900 | 6S0°0 | ¢8T°0 | OETO | 9¥T 0 | ¥T2'0 | S8T'0 | £/80°0 | T800 | #200 | STC | ¢CT 8114
00T'0 | ¢50°0 | 850°0 | OOT'O | 6£0°0 | 6ST'0 | 8800 | 8900 | OET0 | €800 | 8¥0'0 | £9T°0 | OST'0 | 6¢1°0 | €600 | €IC | TT 8114
€80°0 | 980°0 | 0000 | 0800 | 6200 | 8900 | §92°0 | 8900 | 60T°0 | €800 | 870°0 | 6T00 | 2800 | S¥T0 | 200 | TTC | OT 81Td
¢60°0 | €0T'0 | 0000 | 0900 | ¥8T'0 | ¢BT'0 | 8TT'0 | €200 | ¢ST'O | ¥OT'0 | 870°0 | ZE0'0 | £80°0 | €TT'0 | TTT0 | 602 6 81Td
160°0 | 8€T'0 | 000°0 | 000°0 | 6£0°0 | ¥TT'O | 6S0°0 | 8900 | 96T°0 | €900 | ¥¢0'0 | LEO'O | ¥/T°0 | LLT°0 | TIT'O | L0C 8 8114
¢¥0'0 | 0000 | 6TO'0 | 000°0 | SOT'0 | 8900 | 600 | 0000 | ¥¥0°0 | T¢O'0 | 0000 | LEO'O | 60T°0 | S90°0 | €600 | SOC L 8114
¢v0'0 | TZT'0 | 0000 | 0000 | 8ST'0 | 0000 | 6¢0°0 | 0000 | ¢¢0'0 | 0000 | 000°0 | 6T0°0 | ¥#O'0 | 8700 | OET0 | €0Z 9 81Td
G¢0°'0 | 000°0 | 0000 | 0000 | OOO'0 | 0000 | 6S0°0 | 0000 | ¥#0'0 | T¢0'0 | 000°0 | 0000 | ¥#O'0 | 2600 | ¥20°0 | TOZ g 81Td
9T0°'0 | 000°0 | 0000 | 0000 | 0000 | €200 | 0000 | 0000 | ¢¢0°0 | T¢0'0 | 000°0 | 6T00 | ¢¢0°0 | ¢€0°0 | ¥20°0 | 66T 4 81Td
GT0'0 | ZT0'0 | 0000 | 000'0 | 0000 | 0000 | 0000 | 900 | 0000 | TCO'0 | 0000 | 0000 | ¢20°0 | ¢€0°0 | 9500 | S6T € 8114
900°0 | ZT00 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 9T0°0 | LEOQ | 68T [4 8114
€000 | 0000 | OO0'0 | 0000 | OO0 | 0000 | OO0 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | £EOO | OO0'0 | 0000 | 000°0 | €8T T 81Td
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€00°0 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | ZEOQ | 000'0 | 0000 | 000'0 | 0000 | 0000 | 0000 | 0000 | TTZ | €¢ ¢eTd
¥70°0 | 000°0 | 9€0°0 | 000°0 | 0000 | 000°0 | 8200 | 000°0 | OOO'0 | T¢O'0 | 6E0°0 | £90°0 | OOO'0 | 0000 | OOO0 | 68T | ¢Z¢ ¢eld
0TO'0 | 0000 | 8TO'0 | 0000 | OOO'0 | 0000 | 0000 | 0000 | O¥O'0 | 200 | 000°0 | ZT00 | 0000 | 0000 | LTOO | 28T | T¢ ¢eld
67T0°0 | 000°0 | 8TO'0 | 0000 | 000’0 | 0000 | 0000 | ZEOQ | 0000 | Z9T°0 | 6E0'0 | 0000 | 000'0 | 0000 | £TOO | S8T | 0¢C ¢eTd
GT0'0 | O¥0°'0 | 8TO'0 | 0000 | ¢20°0 | 9¥0°0 | 0000 | 6TO'0 | 0000 | T¢O'0 | 0000 | LZTO'O | 0000 | 0000 | SE0'0 | €8T | 61 ¢eTd
¢T0'0 | O¥0°'0 | 0000 | 0000 | 0000 | €200 | 8200 | 6TO'0 | 0000 | 0000 | 6TO0 | ZTO'O | 0000 | 9TO0 | LZTOO | T8T | 8T ¢eTd
6200 | 0200 | 8TO'0 | £90°0 | 0000 | €200 | 0000 | ¥20°0 | 0200 | T¢O'0 | 6E0'0 | LZTO'0O | 990°0 | 9TO0 | LZTO0 | 64T | LT celd
9%0°0 | 0200 | S¢T'0 | 0S0°0 | 000°0 | T60°0 | 9900 | TTT'0 | 080'0 | 0000 | 6E0'0 | EEO'0 | 0000 | 9TO0 | SE00 | 24T | 9T celd
/80°0 | 080°0 | TZ0°0 | ZTT'0 | S90°0 | 9¥0°0 | €80°0 | 8¥T'0 | 090°0 | €90°0 | 850°0 | O0OE0 | 950°0 | 9TO0 | S€0'0 | SLT | ST ¢eld
8L0°0 | 0CT'0 | #¥S0°0 | 2900 | ¢ST'0 | T60°0 | €80°0 | €60°0 | 090°0 | S¢T'0 | STT'0 | 2900 | 6T0°0 | Z¥0'0 | SE0'0 | €T | V1 ¢eld
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B. ARGUN KARSLI
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B. ARGUN KARSLI
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B. ARGUN KARSLI
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B. ARGUN KARSLI
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EKLER B. ARGUN KARSLI

EK-21; Ticari populasyon 1 (TP1) i¢in g¢alisilan mikrosatelit lokuslarin tanimlayict
istatistikleri. Ornek sayis1 (n), Allel Genisligi (AG), Gozlenen Allel Sayis (Na), Etkili
Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Fis
Degerleri

Lokus n AG Na Ne Ho He PIC Fis
B100 30 146-176 13 7.142 0.766 0.874 0.846 0.125
BTMS0033 | 28 196-235 11 5261 0.821 0.824 0.784 0.004
BTMS0119 | 29 330-382 13 9.191 0.758 0906 0.881 0.166*
B119 27 130-136 4 3.162 0.629 0.696 0.626 0.098
BT28 24  178-193 5 2435 0.125 0.602 0.508 0.796**
BTMS0131 | 25 206-328 11 5,630 0.640 0.839 0.803 0.241**
BT20 22 121-153 15 11.388 0.636  0.933 0.905 0.323**
B126 25 152-198 16 13.297 0.720 0.943 0.920 0.241**
BTMS0045 | 26 214-288 20 14.857 0.730 0.951 0.929 0.235**
BT26 25 115-141 12 10.245 0920 0.920 0.894 0.001
B96 25  224-242 8 6.578 0.440 0.865 0.829 0.497**
BTO06 24 140-160 10 7337 0.750 0.882 0.849 0.153
B124 24  234-282 17 10.766 0.750 0.926 0.900 0.194*
BT09 25 136-186 16 10.593 0.760 0.924 0.898 0.181*
B118 27 189-225 15 11.571 0.777 0.930 0.907 0.167*
B132 29 145-187 19 10.993 0.793 0.925 0.902 0.145
B11 25 156-166 6 3.633 0.320 0.739 0.685 0.572**
BTMS0082 | 24 381-411 7 2992 0916 0.680 0.607 -0.358**
BT10 27 141-171 14 11.215 0.888 0.928 0.904 0.043
BTMS0124 | 27 240-270 13 8.730 0555 0.902 0.875 0.389**

Ortalama 12.20+ 8.73+ 0.685+ 0.859+ 0'123 0.207%*
+ St. Sapma 4532 3.64 0.198 0.100 0.121 '

(**p<0.01; *p<0.05, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma 6nemli)
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EKLER B. ARGUN KARSLI

EK-22; Ticari populasyon 2 (TP2) i¢in ¢alisilan mikrosatelit lokuslarin tanimlayici
istatistikleri. Ornek sayis1 (n), Allel Genisligi (AG), Gozlenen Allel Sayis (Na), Etkili
Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Fis
Degerleri

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis
B100 30 144-174 13 8.213 0.871 0.892 0.866 0.025
BTMS0033 | 30 196-217 8 5429 0903 0.829 0.791 -0.091
BTMS0119 | 30 330-382 12 4979 0.677 0812 0.773 0.168*
B119 30 130-136 4 3488 0.375 0.724 0.662 0.487**
BT28 27 181-196 6 2.766 0.222 0.650 0.604 0.663**
BTMS0131 | 30 208-328 13 5292 0.750 0.823 0.788 0.091
BT20 26 117-145 14 10.089 0.692 0.918 0.893 0.250**
B126 26 158-198 17 12.754 0.615 0.939 0.916 0.350**
BTMS0045 | 30 214-288 21 15.376 0.645 0.950 0.931 0.325**
BT26 28 115-147 13 10.453 1.000 0.920 0.897 -0.088
B96 29 224-242 9 5128 0.344 0.819 0.780 0.583**
BTO06 25 138-172 16 10.245 0.600 0.920 0.895 0.353**
B124 25 234-282 17 12.019 0.760 0.935 0.911 0.191*
BT09 30 124-174 15 8411 0.800 0.896 0.872 0.109
B118 30 189-225 13 9.152 0.774 0905 0.881 0.147*
B132 30 153-181 14 7529 0.750 0.881 0.854 0.151*
B11 27 148-168 10 5,586 0.777 0.836 0.800 0.071
BTMS0082 | 28 381-406 6 3.604 0.785 0.735 0.683 -0.069
BT10 26 141-169 13 9.797 0.923 0915 0.889 -0.008
BTMS0124 | 28 240-270 11 6.322 0.642 0.857 0.824 0.253**

Ortalama 12.350+ 7.830+ 0.695+ 0.858+ 0.826+ 0.192%*
+ St. Sapma 4.183 3.40 0.196 0.080 0.091

(**p<0.01; *p<0.05, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma 6nemli)
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EKLER B. ARGUN KARSLI

EK-23; Ticari populasyon 3 (TP3) i¢in g¢alisilan mikrosatelit lokuslarin tanimlayict
istatistikleri. Ornek sayis1 (n), Allel Genisligi (AG), Gozlenen Allel Sayis (Na), Etkili
Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Fis
Degerleri

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis
B100 30 144-180 17 13.333 0.933 0.940 0.920 0.008
BTMS0033 | 30 196-223 9 6.792 0.833 0.867 0.836 0.040
BTMS0119 | 29 330-360 10 4947 0413 0811 0.778 0.495**
B119 26 130-136 4 3.281 0538 0.708 0.639 0.244*
BT28 22 178-199 7 4,084 0318 0.772 0.722 0.594**
BTMS0131 | 25 206-328 12 8.223 0.760 0.896 0.867 0.155*
BT20 23 117-153 15 9.796 0.913 0917 0.890 0.005
B126 23 152-198 19 14.493 0913 0.951 0.927 0.041
BTMS0045 | 29 218-292 19 13.564 0.724 0.942 0.922 0.235**
BT26 26 115-191 14 8.047 0923 0.892 0.864 -0.034
B96 26 224-246 10 6.862 0.576 0.871 0.838 0.342**
BTO06 21 144-160 8 6.345 0.666 0.863 0.823 0.232*
B124 21 234-282 19 13.781 1.000 0.950 0.923 -0.054
BT09 23 124-178 18 10.173 0.826 0.921  0.895 0.106
B118 23  195-221 13 9.981 0.913 0919 0.891 0.008
B132 27 145-179 14 10.340 0.814 0.920 0.896 0.117
B11 25 146-170 13 8561 0.760 0901 0.872 0.159*
BTMS0082 | 25 376-411 8 2900 0920 0.668 0.595 -0.387**
BT10 22 143-169 9 5,902 0.681 0.849 0.810 0.202*
BTMS0124 | 22 240-270 12 7503 0.636 0.886 0.853 0.287**

Ortalama 12.500+ 8.440+ 0.753+ 0.872+ 0.838+ 0.139*
+ St. Sapma 4406 3490 0.185 0.078 0.092 '

(**p<0.01; *p<0.05, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma 6nemli)
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EKLER

B. ARGUN KARSLI

EK-24; Ticari populasyon 4 (TP4) igin ¢alisilan mikrosatelit lokuslarin tanimlayici
istatistikleri. Ornek sayis1 (n), Allel Genisligi (AG), Gozlenen Allel Sayis (Na), Etkili
Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Fis

Degerleri
Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis

B100 28 146-178 11 7361 1.000 0.879 0.850 -0.139*
BTMS0033 | 30 202-226 9 6.081 0.766 0.849 0.815 0.099
BTMS0119 | 30 330-354 10 7468 0.466 0.880 0.852 0.474**
B119 30 130-136 4 2489 0.400 0.608 0.515 0.346**
BT28 29 178-199 7 5740 0.379 0.840 0.802 0.553**
BTMS0131 | 29 206-328 18 10.256 0.793 0.918 0.896 0.138*
BT20 28 123-145 8 4584 0.678 0.796 0.756 0.150*
B126 27 166-198 15 9.055 0.963 0906 0.880 -0.064
BTMS0045 | 30 236-264 10 5.696 0.633 0.838 0.806 0.248**
BT26 29 119-163 15 9556 0.620 0911 0.887 0.323**
B96 28 228-246 8 3.689 0535 0.742 0.693 0.282**
BTO06 26 136-160 11 7347 0.846 0.880 0.849 0.040
B124 26 234-264 14 10.730 0.846 0.924 0.899 0.086
BT09 29 134-180 18 10.132 0.758 0.917 0.894 0.175*
B118 27 183-235 16 9.785 0.777 0914 0.890 0.152*
B132 30 163-189 13 6.451 0.600 0.859 0.830 0.305**
B11 25 144-174 12 9.920 0.600 0.917 0.891 0.351**
BTMS0082 | 25 386-416 7 4612 0.160 0.799 0.754 0.803**
BT10 26 141-165 12 9.073 0.923 0.907 0.880 -0.018
BTMS0124 | 27 244-270 11 6.257 0518 0.856 0.822 0.399**
Ortalama 11.450+ 7.310+ 0.663+ 0.857+ 0.823+ 0.230%*
+ St. Sapma 3.776 2420 0.214 0.076 0.092

(**p<0.01; *p<0.05, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma 6nemli)
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EKLER B. ARGUN KARSLI

EK-25; Ticari populasyon 5 (TP5) igin g¢alisilan mikrosatelit lokuslarin tanimlayici
istatistikleri. Ornek sayis1 (n), Allel Genisligi (AG), Gozlenen Allel Sayis (Na), Etkili
Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Fis
Degerleri

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis
B100 26 146-178 15 7347 1.000 0.880 0.852 -0.138*
BTMS0033 | 27 202-235 9 6.000 0.740 0.849 0.812 0.130
BTMS0119 | 28 334-360 10 7.686 0535 0.885 0.856 0.400**
B119 26 130-134 3 2467 0538 0606 0508 0.114
BT28 27 178-199 7 3.877 0.296 0.756 0.716 0.613**
BTMS0131 | 26 206-328 17 9.073 0.615 0.907 0.881 0.326**
BT20 26 121-143 10 6.407 0923 0.860 0.825 -0.074
B126 28 166-190 12 9.169 0.857 0.907 0.881 0.056
BTMS0045 | 28 238-258 10 6.672 0.928 0.865 0.833 -0.074
BT26 27 119-191 16 11.664 0.851 0.931 0.908 0.087
B96 26 228-246 7 4.023 0500 0.766 0.716 0.352**
BTO06 26 138-162 10 7.078 0923 0.875 0.843 -0.055
B124 21 234-266 14 9.383 0.904 0915 0.884 0.012
BT09 23 134-180 17 11.755 0.782 0.935 0.909 0.166*
B118 21 207-233 13 8.320 0.904 0901 0.869 -0.004
B132 26 161-189 12 7.191 0500 0.877 0.846 0.435**
B11 22 148-172 12 11.000 0.727 0.930 0.902 0.222**
BTMS0082 | 21 386-421 7 3.379 0.238 0.721 0.679 0.675**
BT10 22 141-169 13 8.417 0.863 0901 0.870 0.043
BTMS0124 | 20 246-270 11 8.080 0.750 0.898 0.864 0.169*

Ortalama 11.250+ 7.440+ 0.719+ 0.858+ 0.823+ 0.165*
+ St. Sapma 3.640 2.610 0.220 0.083 0.098 '

(**p<0.01; *p<0.05, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma 6nemli)
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EKLER B. ARGUN KARSLI

EK-26; Ticari populasyon 6 (TP6) igin ¢alisilan mikrosatelit lokuslarin tanimlayici
istatistikleri. Ornek sayis1 (n), Allel Genisligi (AG), Gozlenen Allel Sayis (Na), Etkili
Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Fis
Degerleri

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis
B100 29 144-178 12 8.452 0.965 0.897 0.871 -0.078
BTMS0033 | 29 205-226 7 5443 0.862 0.830 0.791 -0.039
BTMS0119 | 30 338-360 11 6.185 0.500 0.852 0.822 0.418**
B119 23 130-134 3 2285 0304 0574 0.484 0.476**
BT28 22 178-199 8 4722 0272 0806 0.763 0.667**
BTMS0131 | 22 206-328 17 10521 0.772 0.926 0.898 0.169*
BT20 26 119-137 10 5322 0.769 0.828 0.792 0.072
B126 27 162-190 13 8.944 0.777 0905 0.878 0.143*
BTMS0045 | 26 230-254 10 7.388 0.807 0.881 0.850 0.085
BT26 24 119-163 13 9.365 0.833 0912 0.884 0.088
B96 24 230-238 4 3.072 0.458 0.688 0.613 0.339**
BTO06 20 140-154 8 6.352 0.777 0.866 0.823 0.105
B124 20 242-272 13 10.169 0.894 0.926 0.893 0.035
BT09 20 144-182 16 13.114 0.750 0.947 0.919 0.213**
B118 24  195-233 16 11.876 0.875 0.935 0.910 0.066
B132 24 161-189 12 7432 0791 0.883 0.851 0.106
B11 23  144-170 12 9.200 0.652 0.911 0.881 0.289**
BTMS0082 | 22 396-416 5 3.237 0.227 0.707 0.650 0.684**
BT10 21 141-167 13 9.000 0.857 0910 0.879 0.060
BTMS0124 | 22 248-272 11 8.642 0.636 0.904 0.873 0.302**

Ortalama 10.700+ 7.530+ 0.689+ 0.854+ 0.816% 0.197*
+ St. Sapma 3.894 2,940 2.19 0.095 0.112 '

(**p<0.01; *p<0.05, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma 6nemli)
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EKLER B. ARGUN KARSLI

EK-27; Ticari populasyon 7 (TP7) igin g¢alisilan mikrosatelit lokuslarin tanimlayici
istatistikleri. Ornek sayis1 (n), Allel Genisligi (AG), Gozlenen Allel Sayis (Na), Etkili
Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Fis
Degerleri

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis
B100 22 150-176 12 7.806 0.909 0.892 0.858 -0.019
BTMS0033 | 22 202-220 7 4913 0.772 0815 0.768 0.053
BTMS0119 | 23 338-362 10 7.895 0565 0.892 0.860 0.372**
B119 22 130-136 4 3349 0.636 0.717 0.649 0.116
BT28 24 178-199 7 4266 0250 0.781 0.737 0.685**
BTMS0131 | 22 206-328 16 10.297 0.727 0.923 0.895 0.217**
BT20 24 123-141 10 7.680 0916 0.888 0.856 -0.033
B126 24  170-196 13 9.142 0.875 0909 0.881 0.039
BTMS0045 | 23 238-278 11 7.006 0.826 0.876 0.842 0.059
BT26 25 115-157 17 13.297 1.000 0.943 0.920 -0.061
B96 25 230-240 6 4370 0480 0.786 0.736 0.395**
BTO06 20 136-156 8 5,666 1.000 0.848 0.800 -0.185
B124 20 240-266 13 9.500 0.842 0918 0.885 0.086
BT09 24  124-176 18 13552 0.791 0.945 0.921 0.166**
B118 23 199-219 11 7.722 0.695 0.889 0.857 0.222**
B132 25 153-187 14 9.191 0.960 0.909 0.882 -0.057
B11 22 152-176 10 5.727 0.727 0.844 0.805 0.142
BTMS0082 | 23 396-411 4 2305 0.304 0578 0.503 0.480**
BT10 20 145-169 11 7.692 0.900 0.892 0.857 -0.009
BTMS0124 | 20 254-272 9 6.666 0.400 0.871 0.833 0.548**

Ortalama 10.600+ 7.405+ 0.729+ 0.856+ 0.817+ 0.152*
+ St. Sapma 3.912 2952 0.225 0.087 0.100 '

(**p<0.01; *p<0.05, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma 6nemli)
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EKLER B. ARGUN KARSLI

EK-28; Aksu (AK) populasyonu icin calisilan mikrosatelit lokuslarin tanimlayici
istatistikleri. Ornek sayis1 (n), Allel Genisligi (AG), Gozlenen Allel Sayis (Na), Etkili
Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Fis
Degerleri

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis
B100 30 154-176 10 4687 0566 0.800 0.760 0.295**
BTMS0033 | 30 202-220 7 5325 0.700 0.826 0.786 0.155*
BTMS0119 | 30 334-358 8 5172 0.466 0.820 0.782 0.435**
B119 29 130-136 4 3.203 0.448 0.699 0.633 0.364**
BT28 23 178-199 6 2.813 0.347 0.658 0.607 0.478**
BTMS0131 | 28 206-328 17 8.296 0.392 0.895 0.869 0.566**
BT20 28 117-147 15 10.594 0928 0.922 0.898 -0.007
B126 28 152-198 15 11.878 0.857 0.932 0.910 0.082
BTMS0045 | 28 218-292 17 7127 0.750 0.875 0.847 0.145*
BT26 23  115-191 18 12.447 0913 0.940 0.914 0.029
B96 22 224-246 9 6.769 0.272 0.872 0.837 0.692**
BT06 24  144-172 12 8.170 0.625 0.896 0.866 0.307**
B124 24  234-74 13 10.766 0.583 0.926 0.900 0.375**
BT09 22 128-186 21 17.925 0.727 0.966 0.941 0.252**
B118 22 195-235 14 10.755 0.772 0.928 0.900 0.171*
B132 27 165-211 12 8.427 0.888 0.898 0.870 0.010
B11 22 144-170 9 4631 0590 0.802 0.761 0.268**
BTMS0082 | 20 391-411 5 3.705 0.352 0.752 0.685 0.538**
BT10 25 141-171 12 8.333 0920 0.898 0.869 -0.025
BTMS0124 | 24 244-270 9 5308 0500 0.828 0.788 0.402**

Ortalama 11.700+ 7.810+ 0.630+ 0.857+ 0.821+ 0.269%*
+ St. Sapma 4669 3772 0.211 0.082 0.094

(**p<0.01; *p<0.05, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma 6nemli)
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EKLER B. ARGUN KARSLI

EK-29; Kumluca (KM) populasyonu i¢in ¢alisilan mikrosatelit lokuslarin tanimlayict
istatistikleri. Ornek sayis1 (n), Allel Genisligi (AG), Gozlenen Allel Sayis (Na), Etkili
Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Fis
Degerleri

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis
B100 18 152-178 10 6.893 0.666 0.879 0.839 0.247**
BTMS0033 | 18 205-220 6 4349 0555 0.792 0.735 0.305**
BTMS0119 | 17 336-386 11 7410 0588 0.891 0.851 0.347**
B119 19 130-136 4 2809 0.315 0.661 0597 0.529**
BT28 17 178-196 5 4,099 0.176 0.779 0.717 0.779**
BTMS0131 | 13 206-328 11 6.377 0384 0876 0.828 0.571**
BT20 16 123-147 12 6.095 0.687 0.862 0.820 0.209*
B126 20 162-198 17 12.307 0.900 0.942 0.913 0.046
BTMS0045 | 21 236-264 10 7.056 0571 0.879 0.844 0.356**
BT26 21 115-147 13 9.187 0.904 0912 0.881 0.009
B96 18 230-246 8 5311 0.277 0.834 0.788 0.674**
BTO06 16 138-160 11 6.168 0.437 0.864 0.822 0.502**
B124 16 234-270 16 12.487 0.875 0.949 0.914 0.081
BT09 17 124-180 20 13.761 0.823 0.955 0.923 0.142*
B118 17 201-235 13 8.140 0.764 0903 0.867 0.158*
B132 18 151-189 14 9.969 0.944 0925 0.892 -0.021
B11 17 158-176 9 6.422 0.411 0.869 0.827 0.534**
BTMS0082 | 14 396-411 4 2.666 0.214 0.648 0.571 0.678**
BT10 16 155-171 9 6.649 0.812 0.877 0.832 0.076
BTMS0124 | 16 256-272 8 4785 0312 0816 0.768 0.625**

Ortalama 10.550+ 7.140+ 0.581+ 0.856+ 0.812+ 0.328%*
+ St. Sapma 4.248 3.08 0.252 0.083 0.095

(**p<0.01; *p<0.05, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma 6nemli)
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EKLER B. ARGUN KARSLI

EK-30; Demre (DM) populasyonu i¢in ¢alisilan mikrosatelit lokuslarin tanimlayici
istatistikleri. Ornek sayis1 (n), Allel Genisligi (AG), Gozlenen Allel Sayis (Na), Etkili
Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Fis
Degerleri

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis
B100 22 156-180 8 6.050 0.681 0.854 0.814 0.206*
BTMS0033 | 22 202-223 6 4302 0454 0.785 0.732 0.427**
BTMS0119 | 21 340-382 12 9.692 0.666 0.918 0.888 0.279**
B119 21 130-136 4 3,570 0.142 0.737 0.669 0.810**
BT28 21 178-199 7 4200 0.333 0.780 0.730 0.579**
BTMS0131 | 20 206-328 14 8.791 0350 0.909 0.877 0.621**
BT20 21 123-147 13 8.243 0.857 0.900 0.868 0.049
B126 21 170-190 11 6.681 0.619 0.871 0.835 0.294**
BTMS0045 | 22 226-254 9 6.410 0.681 0.863 0.826 0.214*
BT26 21 115-147 12 9483 1.000 0916 0.885 -0.094
B96 21 224-240 8 4819 0381 0811 0.764 0.537**
BTO06 21 142-168 10 5.157 0.476 0.825 0.783 0.429**
B124 21 234-266 14 10.137 1.000 0.923 0.893 -0.085
BT09 22 144-178 16 11.126 0.954 0.931 0.904 -0.026
B118 22 199-233 14 9.777 0.818 0918 0.889 0.112
B132 22 149-183 17 12571 0954 0.941 0.915 -0.014
B11 20 152-176 11 7547 0.450 0.889 0.854 0.501**
BTMS0082 | 19 386-411 6 5194 0526 0.829 0.780 0.372**
BT10 17 143-167 10 7.810 0.647 0.898 0.859 0.286**
BTMS0124 | 18 254-270 7 4408 0.333 0.795 0.746 0.588**

Ortalama 10.450+ 7.290+ 0.616+= 0.865+ 0.825+ 0.293%*
+ St. Sapma 3575 2600 0254 0.059 0.070

(**p<0.01; *p<0.05, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma 6nemli)
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EKLER B. ARGUN KARSLI

EK-31; Geyikbayir1 (GB) populasyonu i¢in calisilan mikrosatelit lokuslarin tanimlayici
istatistikleri. Ornek sayis1 (n), Allel Genisligi (AG), Gozlenen Allel Sayis (Na), Etkili
Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Fis
Degerleri

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis
B100 19 156-176 9 6.623 0.894 0.872 0.832 -0.027
BTMS0033 | 18 205-220 6 3.176 0500 0.704 0.634 0.297**
BTMS0119 | 21 338-374 12 7411 0.666 0.886 0.851 0.252**
B119 22 130-136 4 3.396 0545 0.722 0.651 0.249**
BT28 20 181-199 6 4790 0.100 0.811 0.760 0.880**
BTMS0131 | 23 208-328 13 4967 0521 0816 0.782 0.366**
BT20 22 125-145 11 9490 0.772 0915 0.885 0.159*
B126 22 172-198 13 8.566 0.863 0.903 0.873 0.045
BTMS0045 | 23 236-292 13 7.053 0.826 0.877 0.843 0.060
BT26 21 119-151 14 7875 0.857 0.894 0.862 0.043
B96 22 224-240 8 5,595 0.409 0.840 0.798 0.519**
BTO06 22 140-164 10 6.012 0.727 0.853 0.809 0.150
B124 20 242-270 13 8.791 0.950 0.909 0.876 -0.046
BT09 21 134-176 15 10.888 1.000 0.930 0.901 -0.077
B118 19 203-221 10 8.298 0.894 0.903 0.867 0.010
B132 23 159-183 10 7398 0.956 0.884 0.850 -0.084
B11 20 152-176 12 8.421 0.800 0.903 0.870 0.118
BTMS0082 | 20 391-411 5 1.801 0400 0456 0414 0.126
BT10 20 149-171 11 7.079 0.800 0.880 0.843 0.094
BTMS0124 | 21 248-272 10 7.056 0.619 0.879 0.844 0.301**

Ortalama 10.250+ 6.73= 0.705+ 0.842+ 0.802+ 0.166*
+ St. Sapma 3.109 2.26 0.232  0.108 0.115 '

(**p<0.01; *p<0.05, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma 6nemli)
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EKLER B. ARGUN KARSLI

EK-32; Termesos (TM) populasyonu i¢in ¢alisilan mikrosatelit lokuslarin tanimlayici
istatistikleri. Ornek sayis1 (n), Allel Genisligi (AG), Gozlenen Allel Sayis (Na), Etkili
Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Fis
Degerleri

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis
B100 30 150-176 11 8.695 0.733 0900 0.874 0.188*
BTMS0033 | 29 208-220 5 3411 0551 0719 0.660 0.236*
BTMS0119 | 30 332-378 14 8.780 0.766 0901 0.876 0.151*
B119 28 130-136 4 3.187 0.357 0.698 0.629 0.493**
BT28 22 178-199 8 5.041 0.272 0.820 0.778 0.673**
BTMS0131 | 29 206-328 18 8.715 0.448 0.900 0.877 0.507**
BT20 28 121-147 13 10.051 0.857 0.916 0.892 0.066
B126 29 158-198 15 10.382 0.931 0.919 0.896 -0.013
BTMS0045 | 29 236-288 14 9.779 0.689 0.913 0.889 0.248**
BT26 30 115-163 17 12.676 0.800 0.936 0.916 0.148*
B96 30 224-246 9 6.976 0.500 0.871 0.841 0.430**
BT06 24 142-164 11 8.861 0.708 0906 0.876 0.222*
B124 25 238-272 16 9.689 0.880 0915 0.888 0.039
BT09 28 144-186 16 12.061 0.928 0.933 0.911 0.006
B118 25 209-243 14 10.000 0.760 0.918 0.892 0.175*
B132 30 153-179 14 10.465 0.933 0.919 0.897 -0.015
B11l 25 146-172 12 7.183 0.800 0.878 0.847 0.091
BTMS0082 | 25 396-411 4 2.747 0.200 0.649 0.562 0.696**
BT10 25 141-167 14 9.765 0.880 0915 0.889 0.040
BTMS0124 | 27 244-268 11 5.785 0.666 0.842 0.807 0.212*

Ortalama 12.000+ 8.212+ 0.683+ 0.868+ 0.835+ 0.217%%
+ St. Sapma 4154 2860 0.223 0.083 0.100

(**p<0.01; *p<0.05, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma 6nemli)
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EKLER B. ARGUN KARSLI

EK-33; Bayatbademler (BB) populasyonu igin c¢alisilan mikrosatelit lokuslarin
tamimlayici istatistikleri. Ornek sayis1 (n), Allel Genisligi (AG), Gozlenen Allel Sayis
(Na), Etkili Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile
PIC ve Fis Degerleri

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis
B100 30 150-174 11 8.108 0.666 0.891 0.864 0.255**
BTMS0033 | 27 205-220 6 3.155 0.703 0.696 0.627 -0.011
BTMS0119 | 27 334-378 13 9.055 0.777 0906 0.879 0.144*
B119 28 130-136 4 2431 0.428 0599 0530 0.289**
BT28 26 181-199 5 3.363 0.461 0.716 0.653 0.360**
BTMS0131 | 32 206-328 20 9.022 0.687 0.903 0.883 0.242**
BT20 31 117-147 16 12.480 0935 0.935 0.914 -0.001
B126 31 152-198 17 10.858 0.903 0.922 0.901 0.022
BTMS0045 | 31 214-284 13 6.743 0.612 0.865 0.835 0.295**
BT26 28 115-151 16 11.701 0.892 0.931 0.908 0.042
B96 28 224-246 9 6.197 0500 0.853 0.818 0.419**
BTO06 25 136-166 13 8.928 0.880 0.906 0.878 0.029
B124 26 230-274 17 12.180 0961 0.935 0.912 -0.028
BT09 28 146-186 19 14.792 0928 0.949 0.928 0.022
B118 26 205-233 11 7.860 0.692 0.889 0.860 0.225**
B132 28 153-189 16 9.619 0.964 0912 0.888 -0.058
B11 21 140-172 14 9.187 0523 0.912 0.881 0.432**
BTMS0082 | 22 371-416 7 3420 0.045 0.724 0.676 0.939**
BT10 21 141-161 11 8.166 0.952 0.899 0.866 -0.061
BTMS0124 | 21 246-264 8 3.737 0.428 0.750 0.704 0.435**

Ortalama 12.300+ 8.050+ 0.697+ 0.855+ 0.820+ 0.188*
+ St. Sapma 4691 3490 0.244 0.099 0.115 '

(**p<0.01; *p<0.05, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma 6nemli)
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EKLER B. ARGUN KARSLI

EK-34; Faselis (FS) populasyonu icin c¢alisilan mikrosatelit lokuslarin tanimlayici
istatistikleri. Ornek sayis1 (n), Allel Genisligi (AG), Gdzlenen Allel Sayis (Na), Etkili
Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile PIC ve Fis
Degerleri

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis
B100 28 152-176 11 8.615 0571 0.900 0.873 0.369**
BTMS0033 | 29 205-220 6 4473 0517 0.790 0.744 0.349**
BTMS0119 | 28 330-360 15 11.280 0.642 0.927 0.905 0.311**
B119 28 130-136 4 2.893 0464 0.666 0596 0.307**
BT28 26 178-199 7 5495 0.230 0.834 0.793 0.727**
BTMS0131 | 32 206-328 16 5305 0.406 0.824 0.794 0.511**
BT20 23 121-147 9 7837 0826 0.891 0.859 0.075
B126 23 166-196 12 8.015 0.826 0.894 0.863 0.078
BTMS0045 | 31 222-292 14 9.196 0.709 0.905 0.881 0.219**
BT26 27 115-137 11 8.100 0.925 0.893 0.864 -0.038
B96 25 224-246 9 6.188 0.600 0.855 0.820 0.303**
BTO06 31 140-156 9 5636 0.677 0.836 0.801 0.192*
B124 29 244-278 16 11.929 0.862 0.932 0.910 0.077
BT09 31 136-180 19 15.015 0.580 0.948 0.929 0.392**
B118 29 189-243 15 10.851 0.620 0.923 0.900 0.332**
B132 25 145-183 17 10.683 0.880 0.924 0.899 0.050
B11 28 146-176 15 9.619 0.678 0.912 0.887 0.260**
BTMS0082 | 27 391-416 6 3564 0555 0.733 0.676 0.246**
BT10 25 143-167 12 9.615 0.960 0914 0.887 -0.051
BTMS0124 | 27 246-278 12 7476 0481 0.882 0.852 0.459**

Ortalama 11.800+ &8.08+ 0.650+ 0.869+ 0.837+ 0 255%*
+ St. Sapma 4073 3.060 0.188 0.072 0.084

(**p<0.01; *p<0.05, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma 6nemli)
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EKLER B. ARGUN KARSLI

EK-35; Grup 1 (TP1,2,3,4,5,6,7) populasyonlar icin calisilan mikrosatelit lokuslarin
tamimlayici istatistikleri. Ornek sayis1 (n), Allel Genisligi (AG), Gozlenen Allel Sayis
(Na), Etkili Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile
PIC ve Fis Degerleri

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis
B100 196 144-180 19 13.285 0.918 0.927 0,920 0.009
BTMS0033 | 187 196-235 12 7.056 0.817 0.860 0,843 0.050
BTMS0119 | 200 330-382 19 12.334 0560 0.921 0,913 0.393**
B119 186 130-136 4 3.334 0483 0.702 0,643 0.311**
BT28 175 178-199 8 4541 0.268 0.782 0,751 0.657**
BTMS0131 | 181 206-328 27 10.583 0.723 0.908 0,899 0.203**
BT20 175 117-153 17 10.779 0.788 0.909 0,900 0.134
B126 180 152-198 20 14.794 0816 0.935 0,928 0.127
BTMS0045 | 193 214-292 25 14.616 0.751 0.934 0,928 0.196*
BT26 184 115-191 19 14.684 0.875 0.934 0,928 0.064
B96 183 224-246 10 6.705 0.475 0.853 0,833 0.443**
BTO06 157 136-172 18 11.335 0.789 0.914 0,905 0.137
B124 155 234-282 23 17.776 0.851 0.946 0,941 0.101
BT09 174 124-186 26 19.180 0.781 0.950 0,945 0.178*
B118 176 183-235 21 12.917 0.812 0.925 0,917 0.122
B132 193 145-189 22 12.143 0.740 0.920 0,912 0.195*
B11 169 144-176 17 9.872 0.650 0901 0,890 0.278**
BTMS0082 | 168 376-421 10 3.641 0523 0.727 0,685 0.281**
BT10 164 141-171 16 10.364 0.865 0.906 0,896 0.045
BTMS0124 | 166 240-272 17 9.862 0590 0901 0,890 0.346**

Ortalama 17.650+ 10.990+ 0.704+ 0.888+ 0.873+ 0.207**
+ St. Sapma 6.141 4330 0.169 0.070 0.084

(**p<0.01; *p<0.05, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma 6nemli)
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EKLER B. ARGUN KARSLI

EK-36; Grup 2 (AK, KM, DM ve GB) populasyonlari igin g¢alisilan mikrosatelit
lokuslarin tanimlayici istatistikleri. Ornek sayist (n), Allel Genisligi (AG), Gdzlenen
Allel Sayis (Na), Etkili Allel Sayisi (Ne), Gozlenen (Ho) ve Beklenen (He)
Heterozigotluklar ile PIC ve Fis Degerleri

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis
B100 89 152-180 15 8.498 0.685 0.887 0,872 0.229**
BTMS0033 | 88 202-223 8 4789 0568 0.795 0,762 0.287**
BTMS0119 | 89 334-386 18 10.415 0584 0.909 0,897 0.359**
B119 91 130-136 4 3478 0373 0.716 0,659 0.480**
BT28 81 178-199 8 4400 0.246 0.777 0,745 0.684**
BTMS0131 | 84 206-328 24 9.861 0.416 0904 0,891 0.541**
BT20 87 117-147 15 11.929 0.827 0.921 0,910 0.102
B126 91 152-198 19 11966 0.813 0.921 0911 0.118
BTMS0045 | 94 218-292 20 9.252 0.712 0.896 0,882 0.206*
BT26 86 115-191 19 13.218 0918 0.929 0,919 0.012
B96 83 224-246 10 6.916 0.337 0.860 0,839 0.609**
BTO06 83 138-172 17 7328 0578 0.868 0,850 0.336**
B124 81 234-274 19 14.185 0.839 0.935 0,925 0.103
BT09 82 124-186 26 18.703 0.878 0.952 0,944 0.078
B118 80 195-235 18 12.838 0.812 0.927 0,917 0.125
B132 90 149-211 21 11.305 0933 0.916 0,905 -0.018
B11 79 144-176 15 10.074 0.569 0.906 0,892 0.373
BTMS0082 | 70 386-411 6 3414 0385 0.712 0,667 0.460**
BT10 78 141-171 16 10.507 0.807 0.910 0,898 0.114
BTMS0124 | 79 244-272 14 8.052 0.455 0.881 0,864 0.485**

Ortalama 15.650+ 9.550+ 0.637+ 0.876+ 0.857+ 0.274%*
+ St. Sapma 5887 3.870 0.214 0.070 0.083

(**p<0.01; *p<0.05, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma 6nemli)
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EK-37; Grup 3 (TM, BB ve FS) populasyonlari igin ¢alisilan mikrosatelit lokuslarin
tamimlayici istatistikleri. Ornek sayis1 (n), Allel Genisligi (AG), Gozlenen Allel Sayis
(Na), Etkili Allel Sayis1 (Ne), Gozlenen (Ho) ve Beklenen (He) Heterozigotluklar ile
PIC ve Fis Degerleri

Lokus N AG Na Ne Ho He PIC Fis
B100 88 150-176 14 9.631 0.659 0901 0,887 0.270**
BTMS0033 | 85 205-220 6 3.749 0588 0.737 0,692 0.203*
BTMS0119 | 85 330-378 17 12565 0.729 0.925 0,915 0.213**
B119 84 130-136 4 3.047 0.416 0.675 0,610 0.385**
BT28 74 178-199 8 4902 0324 0801 0,769 0.597**
BTMS0131 | 83 206-328 26 8.053 0516 0.880 0,869 0.415**
BT20 82 117-147 16 11.281 0.878 0.917 0,905 0.043
B126 83 152-198 20 12.888 0.891 0.928 0,917 0.039
BTMS0045 | 91 214-292 20 10.383 0.670 0.908 0,896 0.263**
BT26 85 115-163 18 14.493 0.870 0.936 0,927 0.071
B96 83 224-246 10 8.375 0530 0.885 0,869 0.403**
BTO06 80 136-166 15 8.471 0.750 0.887 0,871 0.156*
B124 80 230-278 22 13.973 0.900 0.934 0,924 0.037
BT09 87 136-186 23 17.480 0.804 0.948 0,940 0.152*
B118 80 189-243 19 12.994 0.687 0.928 0,918 0.261**
B132 83 145-189 21 11.627 0927 0.919 0,908 -0.009
B11 74 140-176 17 11.290 0.675 0.917 0,905 0.265**
BTMS0082 | 74 371-416 8 4243 0.283 0.769 0,729 0.633**
BT10 71 141-167 14 11.103 0.929 0.916 0,903 -0.014
BTMS0124 | 75 244-278 15 7978 0533 0.880 0,864 0.396**

Ortalama 15.700+ 9.920+ 0.678+ 0.880+ 0.861% 0.230%*
+ St. Sapma 5.885 3.85 0.198 0.074 0.089

(**p<0.01; *p<0.05, Hardy-Weinberg genetik dengesinden sapma 6nemli)
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