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Öz 

 

Pek çok hayvan ve bitki vücutlarının içerisinde simbiyotik mikroorganizmalara sahiptir ve bu ortaklar arasında yakın 

etkileşimler meydana gelmektedir. Böcekler ise en büyük hayvan grubu oluşturmaktadırlar ve zorunlu mutualizm’den 

fakültatif parazitizm’e kadar değişen çeşitli endosimbiyotik ilişkileri içermektedirler. Böceklerdeki endosimbiyotik 

bakterilerin beslenme, üreme, savunma, iletişim, davranış ve gelişim gibi pek çok farklı rolleri bulunmaktadır. Bu 

çalışmada böceklerdeki simbiyotik bakterileri tanımlamak için model organizma olarak Malacosoma sp. (Lepidoptera: 

Lasiocampidae) seçilmiştir. Bu böceğin larvalarında yer alan bakteriler izole edilmiş ve 16S rRNA sekans analizi ile 

tanımlanmıştır. Toplam altı adet bakteri izole edilmiş ve bunlar Staphylococcus sp. MM-1, Micrococcus sp. MM-2, 

Rhodococcus sp. MM-3, Arthrobacter citreus MM-4, Bacillus sp. MM-5 ve Pseudomonas sp. MM-6 olarak 

tanımlanmıştır. Elde edilen sonuçların böcek-bakteri ilişkilerinin belirlenmesinde ve böceklerdeki endosimbiyotik 

bakterilerinin rollerinin aydınlatılmasında faydalı olacağı düşünülmektedir.    

 

Anahtar Kelimeler: Malacosoma sp.; Bakteri; Simbiyosis; 16S rRNA  

 
Culturable gut bacterial communities associated with Malacosoma sp. (Lepidoptera: 

Lasiocampidae): Isolation and identification by 16S rRNA sequence analysis 

  

Abstract 

 

Many animals and plants have symbiotic microorganisms within their bodies, and these partners exhibit close interactions. 

Insects constitute the largest group of animals and contain various endosymbiotic relationships ranging from obligatory 

mutualism to facultative parasitism. Endosymbiotic bacteria in insects have many different roles such as nutrition, 

reproduction, defense, communication, behavior, and development. In this study, Malacosoma sp. (Lepidoptera: 

Lasiocampidae) was selected as the model organism to identify culturable symbiotic bacteria in this insect. The bacteria 

contained in the larvae of this insect were isolated and identified by 16S rRNA sequence analysis. A total of six bacteria 

were isolated and identified as Staphylococcus sp. MM-1, Micrococcus sp. MM-2, Rhodococcus sp. MM-3, Arthrobacter 

citreus MM-4, Bacillus sp. MM-5 and Pseudomonas sp. MM-6.   It is thought that the obtained results will be useful in 

determining the insect-bacteria relations and elucidating the roles of endosymbiotic bacteria in insects. 
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1. Giriş 

Böcekler pek çok farklı mikroorganizma ile simbiyotik ilişki içerisinde bulunabilmektedir. Fungusları, 

bakterileri ve nematodlar gibi mikroorganizmaları içeren böceklerdeki bu simbiyontlar böceklerin bağırsağında, vücut 

boşluklarında veya hücrelerinde yer almaktadır. Böceklerle ilişkili simbiyontların beslenme, doğal düşmanlardan 

korunma, ileri gelişim, davranış, üreme ve iletişim gibi pek çok farklı rolleri bulunmaktadır. Böceklerdeki simbiyotik 

ilişkiler mutualistik, kommensal, parazitik veya rekabetçi olabilmektedir [1-2]. Örneğin afidlerde yer alan maya benzeri 

simbiyontlar zorunlu bazı amino asitlerin sentezinden ve konak böceğe vitamin desteğinin sağlanmasından sorumludur 

[3]. Böceklerde yer alan ve fakültatif simbiyontlardan olan Pseudomonas konak böceğin sindirilen pestisitlerden 

kurtulmasına yardımcı olmaktadır [4]. Ek olarak böceklerde yer alan hücre içinde yaşamaya uyum sağlamış 

endosimbiyont bakteri Wolbachia enfekte konağın üremesini değiştirme yeteneğine sahiptir [5]. 

 Böceklerdeki simbiyotik mikroorganizmaların yukarıda sayılan rollerine ilave olarak bu bakterilerin modifiye 

edilerek özellikle zararlı böceklerin mücadelesinde kullanılma potansiyelleri bulunmaktadır. Örnek olarak yüksek oranda 

insektisit direnci geliştirmiş zararlı böceklerin bağırsak sistemlerindeki pestisit detoksifikasyonundan sorumlu 

bakterilerin sayısal olarak azaltılması ile insektisitlere daha duyarlı böcek populasyonlarının oluşturulması verilebilir[4]. 

Yine özellikle bakteri simbiyontlarının genetik mühendisliği yöntemleri ile modifiye edilmesi (böcekleri öldüren 

insektisidal proteinlerin üretilmesi gibi) ve tekrar konağa verilmesi ile zararlı böceklerin kontrol altına alınması mümkün 

olabilmektedir ]6]. Örnek olarak Beard vd. [7] Chagas hastalığı vektörünün (Rhodnius prolixus Stal (1859) (Hemiptera: 

Reduviidae) simbiyotik bakterisini konak bağırsağında anti-tripanazomal bir etmen ifade edecek şekilde modifiye 

etmişlerdir. Böcek bağırsağında yaşayan simbiyotik bakterilerin kültüre alınması, in vitro çoğaltılması ve tekrar besin ile 

konak böceğe verilmesi ile konak böceğin ölümünün sağlandığı çalışmalar da bulunmaktadır [8-9]. Buradaki amaç 

simbiyotik bakterilerin böcek bağırsağında hızlı bir şekilde çoğalmasını sağlamaktır. Son olarak üremeden sorumlu bazı 

simbiyotik bakterilerin böceklerde sayısal olarak azaltılması veya yok edilmesi ile konak böceğin üreme yeteneğinin son 

derece sınırlandırılması mümkün olabilmektedir [10]. Bunların haricinde entomopatojenik bakteriler zararlı böceklerin 

mücadelesinde yaygın bir şekilde kullanılmaktadır ve böcekler bu bakterilerin izolasyonu için iyi birer kaynak 

oluşturmaktadır [11-12]. 

Bu anlamda böceklerde yer alan simbiyotik bakterilerin izole edilmesi, tanımlanması ve özellikle konak 

böcekteki rollerinin belirlenmesi hem temel bilimler açısından hem de yeni böcek mücadele sistemlerinin geliştirilmesi 

bakımından son derece önemlidir. Bu amaç doğrultusunda gerçekleştirilecek ilk adım simbiyotik bakterilerin izole 

edilmesi ve tanımlanması olacaktır. Bu çalışmada Malacosoma sp. (Lepidoptera: Lasiocampidae) tarım ve ormancılık 

açısından önemli türleri içerdiği için model organizma olarak seçilmiştir. Bu böceğin larvalarında yer alan kültüre 

edilebilir simbiyotik bakteriler izole edilmiş ve 16S rDNA dizileme analizi ile tanımlamaları yapılmıştır. 

Laboratuvarımızda bu böceğin kültüre alınması için gerekli çalışmalar ise devam etmektedir. 

2. Materyal ve Metot 

2.1 Larva örneklerinin toplanması 

Malacosoma sp. larvaları 2020 yılının Mayıs ayında Kırşehir il sınırları içerisinden toplanmıştır. Toplanan 

larvalar bir miktar besin (konukçu yaprakları) ile kapağı delinmiş plastik kutular içerisine konularak laboratuvara 

getirilmiştir. Laboratuvarda iki gün beslendikten sonra sağlıklı 3-4. evre larvalar bakteri izolasyonunda kullanılmıştır. 

 

2.2. Larvaların tür tayini 

Toplanan larva örnekleri morfolojik olarak tanımlanmış ve ayrıca morfolojik tanımlamayı doğrulamak için 

sitokrom oksidaz (alt ünite I) (COI) gen bölgesinin kısmi dizin analizi (yaklaşık 620 bp) yapılmıştır [13]. Larva 

örneklerinden toplam DNA izolasyonu DNeasy Blood & Tissue Kit (Qiagen, Germantown, USA) kiti kullanılarak üretici 

firmanın önerileri doğrultusunda gerçekleştirilmiştir. İzole edilen DNA örnekleri kullanana kadar -20ºC’de muhafaza 

edilmiştir. Genomik DNA izolasyonundan sonra, COI genini   yaklaşık 620 bp’lik kısmı LCO1490-5'-

GGTCAACAAATCATAAAGATATGG-3 ve HCO2198-5'-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3' primerleri 

ile PCR yardımıyla çoğaltılmıştır [14]. PCR koşulları Sevim ve Sevim [15] çalışmasında belirtilen şartlara göre 

ayarlanmıştır. PCR işleminden sonra, elde edilen PCR ürünleri etidyum bromür içeren %1’lik agaroz jelde marker ile 

yürütülmüş ve UV ışığı altında görüntülenmiştir. Doğru tespit edilen bantlar MACROGEN (Hollanda) firmasında dizin 

analizine tabi tutulmuştur. 
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2.3. Bakteri izolasyonu 

Bakteri izolasyonu toplanan larva örneklerinden (3-4. evre) yapılmıştır. Toplam olarak 10 adet sağlıklı larva 

kullanılmıştır. Larvalar ilk olarak %70’lik etanol ile 2-3 dk yüzey sterilizasyonuna tabi tutulmuş ve ardından üç kere steril 

saf su ile yıkanmıştır. Daha sonra larvalar 3 ml steril nutrient broth (Difco, NJ, USA) içeren deney tüplerine alınarak 

homojenizatör yardımıyla tamamen homojenize edilmiştir. Elde edilen homojenat 2 katlı steril tülbent ile süzüldükten 

sonra 10-1’den 10-8’e kadar seri dilüsyonlar hazırlanmıştır. Daha sonra her bir dilüsyondan 100 µl alınarak nutrient agar 

(NA) besiyerine yayma ekim yapılmıştır.  Ekim yapılan petriler 30ºC’de iki gün boyunca karanlıkta inkübasyona 

bırakılmıştır. İnkübasyon sonucunda farklı renk ve görünüme sahip olan koloniler seçilerek ayrı bir NA besiyerine çizgi 

ekimleri yapılarak saflaştırılmıştır. Saflaştırılan koloniler -20ºC’de %20’lik gliserol içerisinde daha sonraki çalışmalarda 

kullanılmak üzere muhafaza edilmiştir [16]. 

 

2.4. 16S rRNA dizin analizi 

İzole edilen bakterileri moleküler düzeyde tanımlamak için 16S rDNA gen bölgesinin dizileme analizi 

yapılmıştır. Bu amaçla bakteriyel izolatlardan total genomik DNA izolasyonu “All prep bacterial DNA” (Qiagen, 

Germantown, USA) kiti kullanılarak üretici firmanın önerileri doğrultusunda gerçekleştirilmiştir. İzole edilen DNA’lar 

kullanana kadar -20ºC’de muhafaza edilmiştir. Bu izole edilen genomik DNA’lardan 16S rDNA gen bölgesi 27F (5′-

AGAGTTTGA TCMTGGCTCAG-3′ ve 1492L (5′- GGYTACCTTGTTACGACTT-3′) (Macrogen) primerleri 

kullanılarak PCR yardımıyla çoğaltılmıştır. PCR reaksiyonları Demirci ve ark. [16] çalışmasında kullanılan şartlar 

doğrultusunda gerçekleştirilmiştir. Çoğaltılan PCR ürünleri etidyum bromür içeren %1’lik agaroz jelde marker ile 

yürütülmüş ve UV ışığı altında görüntülenmiştir. Doğru tespit edilen bantlar MACROGEN (Hollanda) firmasında dizin 

analizine tabi tutulmuştur. Dizin analizinde 518F (5′-CCAGCAGCCGCGGTAATACG-3′) ve 800R (5′-

TACCAGGGTATCTAATCC -3′) primerleri kullanılmıştır. 

 

2.5. Veri analizi 

DNA sekanslarının tamamı Bioedit programı ile kontrol edilmiş ve hizalanmıştır [17]. İşlenen DNA sekansları 

NCBI veri tabanında yer alan BLAST algoritması ile homoloji araştırmasına tabi tutulmuş ve hem larva örneklerinden 

hem de bakteri izolatlarından elde edilen DNA sekanslarına ait yüzde (%) benzerlikler ortaya çıkarılmıştır [18-19]. Larva 

örneklerinin tanımlanması için GenBank’ta yer alan Malacosoma türlerine ait COI gen bölgeleri indirilmiş ve filogenetik 

analizler gerçekleştirilmiştir. Bakteri örnekleri için ise yine kendilerine en yakın sekanslar GenBank’tan indirilmiş ve 

filogenetik açıdan inşa edilen ağaç üzerinden karşılaştırılmıştır. 

 DNA sekanslarının çoklu hizalama işlemleri Bioedit içerisinde yer alan ClustalW programı ile 

gerçekleştirilmiştir [17, 20]. Filogenetik analizler ise Neighbor-Joining (NJ) metodu ile p-distance analizi kullanılarak 

MEGA 11.0.13 programı ile gerçekleştirilmiştir [21]. Elde edilen ağaçların iç dallarının güvenilirliği 1.000 tekrara dayalı 

bootstrap analizi ile istatistiksel olarak test edilmiştir. 

 

 2.6. GenBank erişim numaraları 

Bakteriyel izolatların 16S rRNA gen bölgesi için GenBank erişim numaraları (OR366559-OR366564) alınmıştır 

(Tablo 1). 

3. Bulgular 

Larva örneklerine ait COI geninin kısmi sekansı BLAST analizine tabi tutulduğu zaman %93.09 oranında 

Malacosoma castrensis TLMF Lep 01977 örneği ile benzerlik gösterdiği tespit edilmiştir. Diğer Malacosoma türleri ile 

yapılan filogenetik analizler ise türü cins düzeyinde Malacosoma sp. olarak doğrulamıştır (Şekil 1). 
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Şekil 1. Toplanan larva örneklerinin (MM) GenBank’tan elde edilen diğer Malacosoma türleri ile ilişkisini gösteren 

filogenetik ağaç. Filogenetik ağaç COI gen bölgesinin kısmi sekansı (yaklaşık 620 bp) elde edilerek oluşturulmuştur. 

Ağaç Neighbor-Joining (N-J) analizi kullanarak p-distance metodu ile yapılandırılmıştır. Bootstrap analizi 1.000 tekrara 

dayalı olarak oluşturulmuş ve %70 ve yukarısında olanlar ağaçta gösterilmiştir. Siyah daire bizim örneğimizi 

göstermektedir. Ağacın dibinde yer alan ölçek ise genetik mesafeyi temsil etmektedir. 

 

Larva örneklerinden ise toplam olarak altı adet bakteri izole edilmiş olup bakteriyel izolatlar Staphylococcus sp. MM-

1, Micrococcus sp. MM-2, Rhodococcus sp. MM-3, Arthrobacter citreus MM-4, Bacillus sp. MM-5 ve Pseudomonas sp. 

MM-6 olarak tanımlanmıştır. Bakteriyel izolatlara ait BLAST benzerlik oranları ve GenBank numaraları Tablo 1’de 

detaylı olarak verilmiştir. BLAST homoloji sonuçlarına göre tür tayinleri yapılan bakteriyel izolatların tanımlanması 

filogenetik analizlerle de doğrulanmıştır (Şekil 2). 

 

Tablo 1. Bakteriyel izolatlara ait GenBank BLAST sonucuna göre yüzde (%) benzerlik oranları ve 16S rRNA gen 

bölgesine ait (yaklaşık 1.400 bp) GenBank erişim numaraları. 

 

İzolat GenBank 

numarası 

Bakteri türü En yakın ilişkili olduğu bakteri 

türleri 

Çakışan baz 

oranları (%) 

Yüzde (%) 

benzerlik 

MM-1 OR366559 
Staphylococcus 

sp. 

Staphylococcus hominis strain 

OsEnb_ALM_C9 

Bacterium strain MTL7-24 

Staphylococcus sp. strain PGT-

LC 

%99 

%99 

%99 

%97,60 

%97,60 

%97,60 

MM-2 OR366560 Micrococcus sp. 

Micrococcus sp. M2S 

Microbacterium sp. CSB24 

Micrococcus yunnanensis L7-

617 

%99 

%99 

%99 

%99,86 

%99,86 

%99,86 

MM-3 OR366561 Rhodococcus sp. 

Rhodococcus corynebacterioides 

cqsA3 

Rhodococcus sp. AFS091458 

Rhodococcus sp. 

SORGH_AS301 

%100 

%100 

%100 

%99,57 

%99,57 

%99,57 
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MM-4 OR366562 
Arthrobacter 

citreus 

Arthrobacter citreus IHB B 6305 

Arthrobacter citreus B27Pet 

Arthrobacter citreus DSM 20133 

%100 

%100 

%100 

%99,93 

%99,93 

%99,93 

MM-5 OR366563 Bacillus sp. 

Bacterium k 

Bacillus cereus ck-01 

Bacillus sp. Z105 

%100 

%100 

%100 

%99,36 

%99,36 

%99,36 

MM-6 OR366564 
Pseudomonas 

sp. 

Pseudomonas sp. MTM4 

Psychrobacter sp. es9 

Pseudomonas sp. HN-2 

%98 

%98 

%98 

%99,57 

%99,57 

%99,57 

  

 
Şekil 2. Malacosoma sp.’den izole edilen bakteriyel izolatların (MM1-MM6) GenBank’tan elde edilen en yakın ilişkili 

bakteri türleri ile filogenetik ilişkisini gösteren ağaç. Filogenetik ağaç 16S rRNA gen bölgesinin sekans edilmesi ile 

oluşturulmuştur. Ağaç Neighbor-Joining (N-J) analizi kullanarak p-distance metodu ile yapılandırılmıştır. Bootstrap 

analizi 1.000 tekrara dayalı olarak oluşturulmuş ve %70 ve yukarısı olanlar ağaçta gösterilmiştir. Siyah daireler bu 

çalışmada izole edilen bakteriyel izolatları göstermektedir. Ağacın dibinde yer alan ölçek ise genetik mesafeyi temsil 

etmektedir. 

4. Tartışma ve Sonuç 

Böcekler pek çok karasal habitata uyum sağlamış ve yaşayan en başarılı hayvanlar olup bilinen hayvan 

türlerinin %90’ından fazlasını oluşturmaktadır. Pek çok böceğin yaşam stili ise mikroorganizmalarla ilişkilerine dayalı 

olarak kurulmuştur [22]. Böceklerde yer alan simbiyotik mikroorganizmaların beslenme, konak savunmasının üstesinden 

gelme, doğal düşmanlardan korunma, büyüme, üreme ve iletişim gibi pek çok farklı rolü olup bun rollerin aydınlatılması 

hayvan-bakteri ilişkilerinin belirlenmesi açısından büyük önem arz etmektedir [1]. Bu anlamda böcekler hayvan-bakteri 

ilişkilerinin temelini araştırmada hem ucuz hem de deneysel olarak takip edilebilir model sistemleri oluşturmaktadır. Bu 

çalışmada Malacosoma sp. model organizma olarak seçilmiş ve bu böceğin larvalarındaki kültüre edilebilir bakteriler 

araştırılmıştır. 

Çalışmamızda toplam olarak altı adet bakteri izole edilmiş ve bunlardan birisini Staphylococcus sp. MM-1 

oluşturmaktadır. Staphylococcus türleri Gram-pozitif, hareketsiz ve kok şeklindeki hücrelerden oluşmaktadır. Bu 

bakteriler istisnalar olmakla birlikte genelde fakültatif anaerobdurlar. Genellikle katalaz pozitif oldukları bilinmektedir 

[23]. Bu cinse ait bazı türler geniş bir habitat dağılımına sahip olup insan ve sıcak kanlı hayvanların mukoz membranlarına 

ve derilerine kolonize olabilmektedir [24]. Bu bakterilerin böceklerden izole edildiğini gösteren bazı çalışmalarda 

bulunmaktadır [16, 25]. Bu bakteriler böceklerden izole edilse bile böceklerdeki rolleri hakkında pek fazla bir şey 

bilinmemektedir. Bu anlamda Staphylococcus türlerinin böceklerdeki rollerini belirlemeye yönelik araştırmaların 

yapılması gerekmektedir. 
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Çalışmamızda izole edilen diğer bir bakteri Micrococcus sp. MM-2’dir. Micrococcus genusu genellikle 

hareketsiz, spor oluşturmayan ve Gram-pozitif bakterilerden oluşmaktadır. Bu genusun üyeleri katalaz pozitif olup pek 

çok tür karotenoid pigment üretmektedir [26]. Micrococcus türleri toprak, tatlı ve deniz suyu, kum ve vejetasyon gibi pek 

çok karasal ve sucul ekosistemlerde bulunabilmektedir [27]. Bu türün çeşitli böceklerden izole edildiğine ve hatta bazı 

böceklerde enfeksiyon oluşturduğuna dair çalışmalarda bulunmaktadır [28-29]. Oysaki böceklerden izole edilen bu 

bakterilerin patojenik olma dışında diğer bazı simbiyotik özelliklerinin araştırılması gerekmektedir. 

Rhodococcus genusunun üyeleri endospor oluşturmayan, hareketsiz, katalaz pozitif, zorunlu aerobik ve gram 

pozitif bakterilerden oluşmaktadır. Bu bakteri çevresel kökenli çeşitli kaynaklardan (kaya, zemin suyu, toprak, deniz 

sedimenti, böcekler, hayvan ve bitkilerden) izole edilebilir ve seçici olmayan besiyerlerin de iyi üreme gösterirler [30]. 

Bu genusa ait bazı üyelerin böceklerden izole edildiğine dair çalışmalar bulunmaktadır [31-32]. Özellikle R. rhodnii 

Chagas hastalığının vektörü olan Rhodnius prolixus Stal (Heteroptera: Reduviidae) ile simbiyotik olarak yaşamakta ve 

bu bakteri ile bu vektörün kontrol altına alınması çalışmaları devam etmektedir [33-34]. Bu kapsamda bu çalışmada izole 

edilen Rhodococcus sp. MM-3 izolatının daha detaylı olarak tür düzeyinde tanımlanması ve bu böcekteki rolünün 

belirlenmesi böcek-bakteri ilişkilerinin belirlenmesi açısından faydalı olacaktır. 

Arthrobacter çubuk-kok üreme siklusu ile karakterize edilen zorunlu aerob bakterilerden oluşan bir cinsdir. Bu 

grubun üyeleri çoğunlukla topraktan, bitki yüzeylerinden ve atıksu sedimentlerinden izole edilmektedir [35]. Bu grubun 

bazı üyelerinin ise tarımda etkili rollerinin olduğu bilinmektedir [36]. Bu genusun içerisinde yer alan A. citreus ise daha 

çok fenol ve kaprolaktam gibi bileşikleri parçalama özellikleri ile bilinmektedir [37-38]. Bu bakterinin böceklerden izole 

edildiğine dair çalışmalar bulunsa da olası rolleri tam olarak aydınlatılmamıştır [39]. Çalışmamızda izole edilen A. citreus 

MM-4’ün böceklerdeki (özellikle Malacosoma sp.) rollerinin belirlenmesi tarımsal açıdan zararlı böceklerin 

mücadelesine katkı sağlayacaktır. 

Bacillus genusu üyeleri büyük, aerobik, Gram-pozitif ve spor oluşturan çubuk şeklindeki bakterilerdir. Bacillus 

türleri doğada (hava, su ve toprak gibi ortamlarda) yaygın olarak bulunmaktadırlar [40]. Pek çok farklı Bacillus türü ölü 

böceklerden izole edilmiştir ve bazı türler (B. thuringiensis, B. larvae ve B. popilliae gibi) iyi birer böcek patojeni olarak 

tanınmaktadır [41]. Özellikle bu grup içerisinde yer alan B. thuringiensis (Bt) tarım ve ormancılıkta pek çok zararlı böceğe 

karşı başarılı mikrobiyal insektisitler olarak kullanılmaktadır [42]. Bizim çalışmamızda da bir adet Bacillus sp. MM-5 

izole edilmiş olup bu bakterinin daha detaylı tür tanımlanmasının yapılması ve böceklere karşı patojenite testlerinin 

gerçekleştirilmesi faydalı olacaktır. 

Pseudomonas en iyi çalışılmış bakteri grubundan bir tanesi olup bu genus Gram-negatif bakteriler arasında en 

yüksek tür sayısına sahiptir. Bu genusun üyeleri doğada geniş dağılımlı olup pek çok farlı ekolojik rolleri ve 

biyoteknolojik uygulamaları vardır. Bunun haricinde bazı türler insanlar, hayvanlar, bitkiler ve böcekler için patojeniktir 

[43]. Bazı Pseudomonas türleri böcekler ile çeşitli etkileşimlere sahip olup bunlar patojenik veya endosimbiyont 

olabilmektedir [44]. Bu çalışmada bir tane Pseudomonas sp. MM-6 izole edilmiş olup bu bakterinin detaylı moleküler 

teknikler ile tür düzeyinde tanımlanması ve böcekteki rollerinin belirlenmesi gerekmektedir. 

Sonuç olarak Malacosoma sp. larvalarından altı adet bakteriyal tür (suş) izole edilmiş ve bunlar 16S rRNA sekans 

analizi ile tanımlanmıştır. İzole edilen bakteriler literatür verileri ile karşılaştırılarak tartışılmıştır. İleriki çalışmalarda 

izole edilen bakterilerin daha detaylı moleküler teknikler ile tür düzeyinde tanımlanması gerekmektedir. Ayrıca, bu 

bakterilerin deneysel çalışmalar ile böceklerdeki rollerinin belirlenmesi gerekmektedir.    
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