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OZET

Bu arastirmada, Tiirkive bal arisi populasyonlar: mitokondriyel genomda sitokrom C oksidaz I ile Il arasindaki
intergenik bélge bakimindan tanimlanmustir. Tiirkiye 'nin 20 farkli yoresinden toplam 244 adet is¢i ar1 ornegi materyal ola-
rak kullanilmis ve bal arist populasyonlarinin tamimlanmasinda restriksiyon par¢a uzunluk polimorfizmi (RFLP) ve DNA dizi
analizi yontemlerinden yararlanimistir. COI-COII intergenik bélgenin Dral restriksiyon enzimi ile kesimi sonucu 4 banttan
olusan kesim modeli elde edilmis ve Tiirkiye bal arilarinda 5 haplotip belirlenmistir. Bu haplotipler DNA dizi analizi sonug-
lart ile kesin bir sekilde belirlenmistir. Bunlardan ii¢ii (47/41/64/420 b¢-Cl; 47/40/64/420 bg-C2 ve 47/39/64/420 bg) daha
onceki ¢alismalarda bildirilmis, diger ikisi ise (47/41/64/419 b¢ ve 47/39/64/418 bg) ilk kez bu ¢alisma ile ortaya konmustur.
Calisilan tiim orneklerde Dral restriksiyon enzimi ile kesim sonucu literatiirde C genetik soyu i¢in bildirilen ve 4 banttan
olusan kesim model elde edilmis ve bu sonugla Tiirkiye bal arisi populasyonlarimin Dogu Avrupa ve Akdeniz (C) genetik soyu
icerisinde yer aldigi belirlenmisgtir.

Anahtar Kelimeler: Apis mellifera L., mtDNA, COI-COII intergenik bélge, PCR-RFLP, DNA dizi analizi

THE IDENTIFICATION OF TURKISH HONEY BEE POPULATIONS INFERRED FROM MITOCHONDRIAL DNA
CYTOCHROME C OXIDASE I AND CYTOCHROME C OXIDASE II INTERGENIC REGION
(COI-COII INTERGENIC REGION)

ABSTRACT

In this study, the identification of Turkish honey bee populations was carried out using cytochrome C oxidase I and Il in-
tergenic region of mitochondrial genome. A total of 244 worker bees from 20 different locations in Turkey were used. Re-
striction fragment length polymorphism (RFLP) and DNA sequence data were utilized to identify the honeybee populations.
Dral digestion of the COI-COII intergenic region generated four fragments. In this study, Dral digestion of the COI-COIl
intergenic region gave rise to a total of five Dral haplotypes which have been accurately identified from DNA sequence
results. Three of the Dral haplotypes (47/41/64/420 bp-C1; 47/40/64/420 bp-C2 and 47/39/64/420 bp) have been reported in
other papers but two of them (47/41/64/419 bp and 47/39/64/418 bp) were first seen in this study. Dral digestion of the COI-
COll intergenic region generated four fragments in Turkish honeybees which previously have been found to be characteristic
of the C lineage an these results confirmed that Turkish honey bee populations belong to East European and Mediterranean
(C) lineage.

Key Words: Apis mellifera L., mtDNA, COI-COIll intergenic region, PCR-RFLP, DNA sequence analysis
GiRiS a)
Bal arisinin yaklasik bir milyon y1l 6nce evrimles-

clice ar1 (Apis florea Fabricius, 1787) olarak sinif-
landirilmastir.

tigi ve kimi arastiricilara gore Asya kitasindan, kimi
arastiricilara gore ise Afrika kitasindan Avrupa kitasi-
na yayildig1 bildirilmektedir. ilk ar1 kalintilar1 40 mil-
yon yil dncesine dayanan fosil kalintilarinda bulun-
mustur. Bal aris1t morfolojilerine gore temelde 4 tiirde
incelenmektedir. Ruttner ve ark. (1978) ’e gore bal
aris1 tiirleri;

a) bati bal aris1 (Apis mellifera Linnnaeus, 1758)
b) dogu bal aris1 (4pis cerana Fabricius, 1793)
¢) dev ar1 (Apis dorsata Fabricius, 1793) ve

! Bu makale DPT tarafindan 2003K12019015-5 nolu proje
ile desteklenen ve bir boliimii Fulya Ozdil’in Doktora tezi
olarak yiiriitiilen ¢calismadan alinmigtir.

3 Sorumlu Yazar: fulyaozdil@selcuk.edu.tr

Morfolojik o6zellikler kullanilarak yapilan kiime-
leme analizi (cluster analysis) ve temel bilesenler
analizi (principal components analysis) sonucunda bal
aris1 alttiirlerinin A (Africa), M (Mellifera) ve C
(Carnica) olmak {iizere li¢ ana genetik soy icerisinde
smiflandirilabilecegi ifade edilmektedir (Ruttner ve
ark. 1978). Buna gore bazi Bati Avrupa ve Kuzey
Afrika alttiirleri Mellifera soyu (M), Orta ve Giiney
Afrika alttiirleri Afrika soyu (A) ve Dogu Avrupa’dan
Italya’ya kadar olan cografyadaki 4. m. ligustica ve A.
m. carnica alttirleri ile A. m. caucasica alttirii
Carnica soyu (C) igerisinde siiflandirilmaktadir. Bu
ii¢ ana soya ilave olarak Yakin ve Orta Dogu alttiirleri
dordiincii bir genetik soy olan Oryantal soyu (O) igeri-
sinde degerlendirilmistir (Ruttner 1988, Kauhausen-
Keller ve ark. 1997).


mailto:fulyaozdil@selcuk.edu.tr

47

F. Ozdil ve M.A. Yildiz / S.U. Ziraat Fakiiltesi Dergisi 22 (45): (2008) 46-51

Son yillarda mitokondriyel DNA (mtDNA) mar-
kerleri kullanilarak yeniden yapilan Bati bal arisi
alttlirlerinin smiflandirilmasinda, Ruttner (1988) ve
Kauhausen-Keller ve ark. (1997) tarafindan bildirilen
4 ana smiflandirma ile paralel sonuglar elde edilmistir.
Ancak, Ruttner (1988) tarafindan O genetik soyu
igerisinde degerlendirilen 4. m. anatoliaca, meda,
cypria, caucasica, adami, armeniaca’nin C genetik
soyu icerisinde, Suriye (4. m. syriaca) arisinin ise yine
O genetik soyu igerisinde degerlendirilebilecegi ifade
edilmistir (Arias ve Sheppard 1996, Franck ve ark.
2000, Palmer ve ark. 2000). Benzer sekilde Ruttner
(1988) ve Kauhausen-Keller ve ark. (1997) tarafindan
A genetik soyu igerisinde siniflandirilan Yemen arisi-
nin (4. m. yemenitica), molekiiler yontemler sonucun-
da Yemenitica (Y) soyu olarak ifade edilen besinci bir
genetik soy icerisinde degerlendirilmesinin daha uy-
gun olacagi bildirilmektedir (Franck ve ark. 2001).

Tiirkiye bal aris1 populasyonlarmin siniflandiril-
masl, tanimlanmasi ve aralarindaki filogenetik iliskile-
rin tespit edilmesi amactyla morfometrik (Gtirel 1995;
Genger 1996; Genger ve Frrath 1999; Giiler ve
Kaftanoglu 1999; Kandemir ve ark. 2005; Farshineh
Adl ve ark. 2007), biyokimyasal genetik (Asal ve ark.
1995; Yildiz ve Asal 1996; Kandemir ve Kence 1995;
Kandemir ve ark. 2000; Kili¢ ve Bilgen 2006), RAPD
markerleri (Ozdil ve ark. 2006), mtDNA analizleri
(Smith ve ark. 1997; Palmer ve ark. 2000; Yildiz ve
ark. 2005; Kandemir ve ark. 2006; Ozdil ve ark. 2007)
ve mikrosatelit markerleri (Bodur ve ark. 2007) teme-
linde ¢alismalar yapilmistir.

Bal arilarmin siniflandirilmast ve cografi irklarin
ortaya konmasi bakimindan 6zellikle mtDNA molekii-
i kullanilarak yapilan ¢aligmalar énemli bir yer tut-
maktadir. Bal arilarinin evrimi ve filogenetik galisma-
larda mtDNA analizlerinin yaygin olarak kullaniliyor
olmasmnin iki temel nedeni bulunmaktadir. Birinci
neden bal arist mtDNA molekiiliinde parga degisimi-
nin meydana gelmemesidir. Parca degisiminin olma-
mas1 genetik markerlerin bagli kalmasini saglamakta
ve diisiik frekanslarda da olsa meydana gelen ender
niikleotid degisimleri generasyonlar boyunca mole-
kiilde toplanmaktadir Ikinci neden ise mtDNA’nin
anaya ait kaliim gdstermesidir. Bal arilarinda anaya
ait kaliim yoluyla mtDNA’nin gelecek kusaklara
aktariliyor olmasinin pratikte 6nemi biiyiiktiir. Biitiin
koloni bireylerinin ayn1 ana armin ddlleri olmasindan
dolay1 tiim kolonideki bireylerin mtDNA’lar1 aynidir.
Bu nedenle bal arilarinda biitiin bir koloni mtDNA
analizlerinde tek bir birey olarak kabul edilebilmekte-
dir (Cornuet ve Garnery 1991, Garnery ve ark. 1992).
mtDNA molekiilii generasyonlar boyunca biiyiik 61-
clide korunarak dolden dole aktarildigi icin anaya ait
kaliim modellerinin belirlenmesinde ve takip edilme-
sinde énemli bir yer tutmaktadir.

Belirtilen iki dnemli 6zelliginden dolayr mtDNA
molekiilii fonksiyonel olarak yaklastk 37 gen,
filogenetik olarak ise ¢ok sayida genin var oldugu tek

bir baglantt grubundan meydana gelmis siipergen
olarak tanimlanmaktadir. MtDNA genotipleri molekii-
ler klonlar, mitotipler (mifotypes) ya da haplotipler
(haplotypes) olarak tanimlanmaktadir.

Hayvanlarda genellikle mitokondriyel genom bii-
yiikligli; 16.3-17.0 kb arasinda degisirken bitkilerde
mitokondriyel genom biyiikligi 2500 kb’a kadar
olabilmektedir (Cornuet ve Garnery 1991). Genel
olarak mitokondriyel genomda bulunan genler ve bu
genlerin dizilimi evrim siirecinde ¢ok iyi korunmustur.
Hayvanlarda ve bal arilarinda mitokondriyel genom
37 gen icermektedir (Moritz ve ark. 1986, Cornuet ve
Garnery 1991). Bu 37 gen dzetle;

a) 2 adet ribozomal RNA geni (ribozomun biiyiik
ve kiigiik alt birimleri),

b) 22 adet transfer RNA geni ve

c) ATP sentezi ve elektron tasinmasinda yer alan
enzimlerin alt birimlerini belirleyen 13 adet protein
geni olarak ifade edilmektedir.

Bal arisi tiir ve alttiirlerinin tanimlanmasinda ve
aralarindaki farklilik/benzerliklerin ortaya konmasinda
yararlanilan o6ncelikli mtDNA lokuslarinin basinda
COI-COII intergenik bolgenin ¢aligilmast yer almak-
tadir. Belirtilen bolge tRNA™" geni ile COII genleri
arasinda yer almakta olup, mtDNA molekiiliinde en
cok genetik varyasyonun tespit edildigi bdlgedir
(Cornuet ve Garnery 1991, Moritz 1994). Bal arist
alttiirlerinde tespit edilen ancak Drosophila yakuba
mtDNA  molekiilinde  bulunmayan  COI-COII
intergenik bolgesinin replikasyon baslangic yeri olabi-
lecegi yoniinde ¢esitli hipotezler gelistirilmektedir. Bu
diisiince bolgenin A+T iceriginin yiiksek olmasi ve
sac tokasina benzer ikincil yapisi ile de desteklenmek-
tedir (Cornuet ve ark. 1991).

COI-COII intergenik bdlge iizerinde yapilan yogun
caligmalar sonucunda bu bolgenin farkli niikleotid
kompozisyonuna sahip olan P ve Q bdlgelerinden
meydana geldigi belirlenmistir (Sekil 1). COI-COII
intergenik bolgede tRNA™" lokusundan sonra sadece
A+T bazlarindan olusan ve 54 ile 69 b¢ uzunlugunda
P/Po bolgesi yer almaktadir. P bolgesinde farkli bal
aris1 alttiirlerine 6zgii olan ¢esitli niikleotid eksilmeleri
tespit edilmis ve bu nedenle P bolgesi i¢in Po/P/P/P,
vs. seklinde gosterimler yapilmistir. Diger biitiin gene-
tik soylarda P boélgesinin belirtilen formlar1 bulunur-
ken, Dogu Avrupa ve Akdeniz genetik soyuna ait bal
arilarinda bu bdlge tespit edilememistir.

Q bolgesi ise COI-COII intergenik bolgede 5'-
COII bolgesine bitisik olarak bulunmaktadir. Q bolge-
si % 93.4 oraninda A+T bazlarindan olugmakta ve
192-196 bg¢ uzunlugunda bulunmaktadir. Polipeptid
(primer) ve ikincil (secondary) yapilardaki benzerlik-
lere dayanarak Q bolgesi kendi igerisinde Q;, Q, ve Q3
olmak iizere 3 alt bolgeye ayrilmaktadir (Garnery ve
ark. 1993). Buna gore;

a)  Q bolgesi: tRNA™ geninin devanundaki 48
b¢’lik uzunluga sahip bir bolgedir. Q; bdlgesi ile 3'-
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COI bolgesinin niikleotid igerikleri arasindaki benzer-
likten dolay1 Q; boélgesinin 3'-COI bolgesinin ¢ogal-
mas1 sonucu meydana geldigi ve evrim siirecinde de
bu bdlgeden farklilagsarak bugiinkii niikleotid igerigine
sahip oldugu ileri siiriilmektedir (Sekil 1).

b)  Q, bolgesi: Q; bdlgesinin devami olup, 79
b¢’lik uzunluga sahip bir bolgedir. Q, bdlgesi ile
tRNA"" molekiiliiniin 3' ucu arasinda biiyiik bir niik-
leotid benzerligi bulunmaktadir (Sekil 1).

c¢)  Q; bolgesi: Q, bolgesinin devami olup, 5'-
COII geni arasinda kalan 67 b¢’lik uzunluga sahip bir
bolgedir. Qz bolgesi Po bolgesi ile hemen hemen ayni
niikleotid igerigine sahip bulunmaktadir (Sekil 1).

Garnery ve ark. (1992) ve Moritz (1994)’e gore,
bal arisi alttiirlerinde P ve Q bolgelerinin farkli kom-
binasyonlartyla olusan gesitli farkliliklarin tespit edil-
digini ve bu farkliliklar temelinde bal aris1 alttiirlerinin
karsilagtirilabilecegini ifade etmektedirler. Bal arilari-
nin tamaminda Q bdlgesinin en azindan bir set (kop-
ya) halinde bulundugu, buna karsilik P bdlgesinin
sadece C genetik soyuna ait bal arilarinda bulunmadi-
&1 tespit edilmistir.

-

P ve Q setlerinin farklilig1 dikkate alinarak yapilan
calismalarda genetik soylar temelinde yapilan bu smif-
landirmalar sonucunda;

a) M genetik soyunda PQQQQ, PQQQ, PQQ ve
PQ kombinasyonlarinin,

b) A genetik soyunda P,QQQ, P;QQ ve P,Q
kombinasyonlar1 ile PoQQQQ, PoQQQ, PoQQ ve
PoQ kombinasyonlarinin,

c) O genetik soyunda PoQQQ, PoQQ ve PoQ
kombinasyonlarinin,

d) C genetik soyunda sadece bir adet Q setinin
ve

e) Y genetik soyunda sadece P,Q kombinasyo-
nunun var oldugu tespit edilmistir (Garnery ve ark.
1993, Franck ve ark. 2000, 2001).

COI-COII intergenik bolge bir¢ok restriksiyon en-
zimi i¢in tanima bolgelerine sahip bulunmaktadir. Bu
enzim tanima bdlgelerinden Dral restriksiyon enzimi
kesim bolgesindeki farkliliklardan yararlanarak bal
aris1 soylart birbirlerinden ayrilmaktadir. Dral enzimi
kesim bolgesindeki farkliliklardan yararlanarak COI-
COII intergenik bolgenin restriksiyon haritast yapil-
mistir.

() bilgesi

¢ ;._‘E'a_.-

F.C00 AATTCCATTATTAATTAAAAATTTAAATTTAAAATCAATTTTAATTAAAL
(O ATTICCCAC. TTAAITCA- - TTTTAATTTAAAAATAAATTAAATAACAAIT

(RNAM TTTAATATGGCAGAATAAGIGCA. - ... ... ITGAACTTAAGATTCARATATAAAGTATTITTAAAC. TTTTAITAARA
(r  TTTAATAAAA TAAATAATTAATTTTATTTITTATATIGAATITTAMTTCAATCTTAAAGA- - - TTTAATCTITITATTAAAL

F TTAATAAATTAATATAAMATATAMAT. - oo o

- TATAITTATTAAAATTTAATTIAITAAA

0y TTAATAAATTAATATAAAAAATAAAACAAAATATAACAAAATATATTTATTAMAAITTAATTIATTARA

Sekil 1. Bal arilarinda COI-COII intergenik boélgenin yapisi (Cornuet et al. (1991) ve Moritz (1994)’den degis-

tirilerek ¢izilmistir)

Dral restriksiyon enzimi kesimine bagli olarak
RFLP analizleri sonucunda A soyu icersinde 9, M
soyu igerisinde 8 ve C soyu igin ise tek bir haplotipin
var oldugu belirlenmistir (Garnery ve ark. 1993,
Palmer ve ark. 2000, Franck ve ark. 2000, 2001).
RFLP yontemine oranla daha duyarli bir teknik olan
DNA dizi analizi yontemi kullanilarak yapilan arag-
tirma sonucglarma gore belirtilen bolgede ¢ok fazla
sayida haplotipin var oldugu ortaya konmustur. COI-
COII intergenik bolge bakimindan su ana kadar 42
farkli haplotip belirlenmis ve bu haplotipler; M so-
yunda 10, A soyunda 23, C soyunda 2, O soyunda 5

ve Y soyunda 2 farkli haplotip olmak iizere siniflandi-
rilmstir (Franck ve ark. 2001).

Bu ¢aligmada COI-COII intergenik bolgede Dral
restriksiyon enzimi kesim bolgesindeki farkliliklardan
yararlanarak Tiirkiye bal aris1 populasyonlarinin ta-
nimlanmasi amaglanmigtir.

MATERYAL VE METOT

Arastirmanin materyalini Ankara Universitesi, Zi-
raat Fakiiltesi, Zootekni Bolimii Aricilik Unitesi ve
Tiirkiye Kalkinma Vakfi Aricilik Unitesinde (Kazan)
saf olarak yetistirilmekte olan ¢esitli yorelere (Arda-
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han, Aydm, Antalya ve Ankara) ait bal arsi
populasyonlari ile cesitli yorelerdeki 6zel isletmeler-
den (Adana, Adiyaman, Antalya, Ardahan, Aydin,
Balikesir, Bingdl, Bursa, Hakkari, Mersin, Mus, Van
vs) temin edilen 244 adet bal aris1 kolonisi olustur-
maktadir (Tablo 1). Her koloniden birer tane is¢i art
olmasina dikkat edilerek s6z konusu isletmelerden 10-
20 adet ergin is¢i ar1 6rnek olarak alinmigtir. Ergin isgi
ar1 ornegi, % 95°lik etanol iceren 1.5 ml’lik eppendorf
tipler icinde laboratuvara getirilmis ve toplam
genomik DNA’nin izolasyonu yapilincaya kadar -20
°C’de muhafaza edilmistir.

Tablol. Bal aris1 6rneklerinin alindig1 yoreler ve drnek

genislikleri (n)

Yoreler Ornek genisligi (n)
Adana 10
Adiyaman 10
Ankara/AUZF 15
Ankara/Kazan/TKV 15
Antalya/Elmali 17
Ardahan 10
Aydin/Merkez 13
Aydin/Kusadasi/Davutlar 10
Aydin/Soke/Bagarast 10
Balikesir/Merkez 10
Bingdl/Merkez 10
Bingdl/Yenibaslar Koyii 15
Bingdl/Boncukgoze Koyii 10
Bolu/Yigilca 15
Bursa/Merkez 10
Hakkari/Gegimli K&yt 15
Mersin/Merkez/Celebili Koyii 10
Mus/Varto/Kopriiciik Koyii 15
Van/Catak 11
Van/Gevag 13
Toplam 244

Genomik DNA izolasyonu, Hall (1990)’un tanim-
ladig1 fenol-kloroform ekstraksiyon metodu mevcut
laboratuvar kosullarma gore degistirilerek uygulan-
mistir. Genomik DNA izolasyonlarinin miktar ve
saflik kontrollerinin yapilmasinda NanoDrop ND-
1000 UV Spektrofotometreden yararlanilmis ve
260/280 dalga boylarinda 1.8-2.0 saflik derecesi ile
miktar olarak 50 ng/uL degerinin {izerinde bulunan
her bir drnege ait DNA molekiilleri PCR islemi yapi-
lincaya kadar +4 °C de muhafaza edilmistir.

Istenilen nitelikte DNA izolasyonu yapildiktan
sonra F, E2 5' GGC AGA ATA AGT GCA TTG 3've

R, H2 5' CAA TAT CAT TGA TGA CC 3' primerleri
ile (Garnery ve ark. 1992) COI-COII intergenik bolge
PCR ile ¢ogaltilmis ve ardindan Dral restriksiyon
enzimi ile kesilmistir . PCR sicaklik profili; 95 °C’de
1 dk., 35 dongii 92 °C’de 45 sn., 48 °C’de 45 sn., 62
°C’de 2 dk. ve 72 °C’de 5 dakika basamaklarini iger-
mektedir. Her bir PCR reaksiyonu 2.5 uL 10 X PCR
tamponu, 1.5 mM MgCl,, 25 nM her bir ANTP, 25 pM
her bir primer ve 0.6 U Tag DNA polimeraz enzimi ve
reaksiyonu 25 pl’ye tamamlanacak sekilde steril su
icermektedir (Garnery ve ark. 1992, Franck ve ark.
2000).

COI-COII intergenik bdlge PCR ile ¢ogaltilip
Dral enzimi ile kesildikten sonra elde edilen
restriksiyon parcaciklar1 poliakrilamid jellerinde ana-
liz edilmistir. Bu amagla % 10’luk poliakrilamid jelle-
ri hazirlanmigtir. Kesim pargaciklart 50 V/em’de 3-4
saat elektroforez iglemine tabi tutulmustur. Daha sonra
jel, etidyum bromiir ¢ozeltisi iginde boyanmis ve
KODAK Jel Logic 200 goriintileme sisteminde 06r-
neklerin genotipleri belirlenerek fotograflari ¢ekilmis-
tir (Sekil 2).

ARASTIRMA SONUCLARI VE TARTISMA

Bal arilarinda COI ile COII genleri arasinda yer
alan ve daha sonralar1 intergenik bolge olarak adlandi-
rilan bolgede genetik farkliligin fazla oldugu bildiril-
mektedir (Garnery ve ark. 1993). C genetik soyuna
dahil olan bal arilarinda COI-COII genleri arasindaki
intergenik bolge, tRNA™" geni, COI-COII intergenik
bolgede bir Q birimi ve COII geninin 5' ucunu igine
alan yaklasik 572 b¢ uzunlugunda bir bolgedir. Her-
hangi bir gen {irlinii olmayan ve mitokondriyel ge-
nomda 3380. pozisyonda baslayan COI-COII
intergenik bolgede yapilan ¢ok sayida arastirma bu-
lunmaktadir. Bu arastirmalarda COI-COII intergenik
bolgede A ve M soylarma ait ¢ok sayida haplotip
belirlenmis olmasma ragmen, C soyuna ait tek bir
haplotip bulunmustur (Garnery ve ark. 1993). Daha
sonralart bu bolgede DNA dizi analizi ¢alismalari ile
de desteklenen ve bir veya birkag niikleotid farkliligi-
na dayanan ilave haplotipler belirlenmistir (Franck ve
ark. 2000).

M T Ty St e M

1000 by —

500 be — oy o = - - = E
200 —
100 —
— G4he
S0h¢ = - 47he
- 41he
Sekil 2. COI-COIl intergenik bdlgede Dral

restriksiyon enzimi kesim modellerinin %
10’luk poliakrilamid jel elektroforezinde
goriintiilenmesi. M, Fermentas
GeneRuler™ 50 bp DNA Ladder
(SM0371); 1-7. kuyularda Tiirkiye’nin fark-
l1 bolgelerinden alinan bal aris1 6rnekleri

COI-COII intergenik bolgenin Dogu Avrupa bala-
rist alttiirlerinde yaklasik olarak 572 bg’lik molekiiler
biiyiikliige sahip oldugu bildirilmektedir. Bu bdlgenin
Dral restriksiyon enzimi ile kesimi sonucu Dogu
Avrupa bal aris1 alttiirlerinde 47/41/64/420 bg olmak
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iizere 4 banttan olusan ve C1 olarak adlandirilan mo-
delin elde edildigi (Sekil 2 ve 3) dolayisiyla bu bolge-
de Dral restriksiyon enzimi igin 3 farkli restriksiyon
noktasinin var oldugu bildirilmektedir (Garnery ve
ark. 1993). 47/40/64/420 bg¢’lik bant modeline sahip
olan ve C2 haplotipi olarak ifade edilen diger bir
haplotipin, C1 haplotipinden tek bir niikleotid baki-
mindan farkli oldugu bildirilmektedir (Sekil 3). C1
haplotipinde 3428. pozisyonda bulunan C niikleotidi,
C2 haplotipinde bulunmamaktadir (Franck ve ark.
2000).

Bu ¢aligmada, COI-COII intergenik bdlgenin Dral
restriksiyon enzimi ile kesimi sonucu Tirkiye bal
arilarinda 5 haplotip belirlenmistir. Bu haplotipler
DNA dizi analizi sonuglari ile kesin bir sekilde belir-
lenmistir. Bunlardan ¢t (47/41/64/420 b¢-Cl,;
47/40/64/420 bg-C2 ve 47/39/64/420 bg) daha onceki
caligmalarda bildirilmis (Franck ve ark. 2000, Kande-
mir ve ark. 2006) diger ikisi ise (47/41/64/419 bg ve
47/39/64/418 bg) daha 6nce bildirilmemistir (Sekil 3).

47/40/64/420 bg¢’lik Dral haplotipinde 3428. po-
zisyonda C niikleotidi eksilmesi tespit edilmis ve bu
nedenle 41 bg¢’lik pargacik 40 bg olarak hesaplanmis-
tir. Hakkari / Gegimli Koyl ile Ankara /Kazan /
TKV’den alinan 6rnekler ve Van/Catak’tan alinan 2
ornekte C niikleotidi eksilmesi belirlenmistir.
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47/39/64/420 b¢’lik Dral haplotipinde 3428. po-
zisyonda C niikleotidi eksilmesine ilave olarak 3442.
pozisyonda T niikleotidi eksilmesi tespit edilmis ve bu
nedenle 41 be¢’lik parcacik 39 bg olarak hesaplanmig-
tir. Ilave T niikleotidi eksilmesi, Adiyaman ve Hakka-
ri/Ge¢imli Koyli’'nden alinan Ornekler ile referans
olarak analiz edilen 2 adet iran aris1 6rneginde belir-
lenmistir.

47/41/64/419 b¢’lik Dral haplotipinde 3522. po-
zisyonda T niikleotidi eksilmesi tespit edilmis ve bu
nedenle 420 bg’lik parcacik 419 bg olarak bulunmus-
tur. Aydin/Kusadasi/Davutlar’dan aliman iki 6érnekte T
niikleotidi eksilmesi belirlenmistir.

47/39/64/418 be¢’lik Dral haplotipinde 3522. po-
zisyonda T niikleotidi eksilmesine ilave olarak 3842.
pozisyonda yine T niikleotidi eksilmesi tespit edilmis
ve bu nedenle 419 bg’lik pargacik 418 bg olarak bu-
lunmustur. Belirtilen niikleotid eksilmesi Hakka-
ri/Gegimli Kdyii'nden alinan bir 6rnekte tespit edil-
mistir.

Calisilan tiim orneklerde COI-COII intergenik
bdlgede Dral restriksiyon enzimi ile kesim sonucu
literatiirde C genetik soyu i¢in bildirilen ve 4 banttan
olusan model elde edilmis ve bu sonugla Tiirkiye bal
aris1 populasyonlarinin Dogu Avrupa ve Akdeniz (C)
genetik soyu igerisinde yer aldig1 belirlenmistir.

3428 3442

AACTTAAGATTCAAATATAAAGTATTITTAAACTTTTATTAAAATTTECCCACTTAATTCABATTAATTTARAAA

3522

TAAATTAATAACAATTTTTAATAAAATAAATAATTAATTTTATTTTTATATTGAATITTAAATTCAARCTTAAAGA

TTTAATCTTTTTATTAAAATTAATAAATTAATATAAAATAAAACAAAATATAACAGAATATATTTATTAAAATTTA

ATTTATTAAAATTTCCACATGATTTATATTTATATTTCAAGAATCAAATTCATATTATGCTGATAATTTAATTTCAT
TTCATAATATAGTTATAATAATTATTATTATAATTTCAACATTAACTGTATATATTATTTTAGATTTATTTATAAACA
AATTCTCAAATTTATTTTTATTAAAAAATCATAATATTGAAATTATTTGAACAATTATTCCAATTATTATTCTATTAA

3842

3915

TIATTTGTTTTCCATCATTAAAAATTTTATATTTAATTGATGAAATTGTAAATCCT TTT TTT TCA ATT AAATCA A

147 bg 141 bg

B: 64 bg

:420bg

Sekil 3. COI-COII intergenik bolgenin kismi niikleotid dizi analizi. Dral restriksiyon enziminin tanima dizisi
(TTTAAA) alt1 ¢izili olarak gosterilmis ve kesim sonucu elde edilen parcaciklarin uzunluklar ve yerle-
ri farkli renkler ile belirtilmistir. Niikleotid eksilmesi olan bazlar kirmizi ile isaretlenmistir.
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