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oynadigi ve ézellikle art saghgmin korumasina etkili oldugu anlasilmigtir. Bal arilarinda ki
bagirsak yapisina; parazit ve patojenlerle miicadelede kullanilan kimyasallar maddeler,
mevsim, flora, besin kaynaklari, bireyin yasi veya kovan ici gorevi ve birgok diger faktor
etki edebilmektedir. Bu ¢alismada, son donemlerde diinyada yapilmis olan bal arilarin
bagirsak yapist ve bu yapiyi etkileyen calismalar derlenmistir. Bal arist bagirsak yapisini
ve mikrobiyotasini etkileyen faktorlerin yetistiricilik uygulamalart iizerindeki etkileri dikkat
cekilerek agiklanmaya ¢aligilmistir.
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Beekeeping is a production activity that is related with environmental conditions. Another
topic that has been studied following colony losses in recent years is intestinal microflora
in honey bees. Intestinal microflora has an important role in metabolism, immune function,
growth-development and especially bee health protection. The intestinal structure of honey
bees can be affected by chemicals used against both parasites and pathogens, seasons,
flora, nutrient sources, the age of the individual or hive task and many other factors. In this
study, the literature evaluating intestinal structure of honey bees and factors affecting this
structure is reviewed. The effects of the factors affecting the bee intestinal structure and
microbiota on the cultivation practices were tried to be explained.
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Tozlastlcllar icinde yer alan arilar, karasal ekosistem
stirdiirebilirliginin ve tarimsal iretkenligin kilit
unsurlarindan biridir. Arilar da dahil olmak iizere tiim
hayvanlar, genellikle mikrobiyota olarak adlandirilan
¢esitli mikroorganizma toplulugu ile iligkili olup (Engel
ve ark. 2016) son yillarda bal ve bombus arilarinin
mikrobiyotast ile ilgili ¢alismalar artmigtir (Martinson
ve ark. 2011; Kwong ve Moran, 2013).

Bocek bagirsaklari, mikrobiyal gelisim i¢in en uygun
ireme alanidir. Temel fonksiyonlarin yiiriitiilebilmesi
icin bocekler ve bagirsak mikrobiyotasi arasinda
oldukca 6nemli bir iligki vardir. Boceklerin sindirim
sistemlerindeki ~ morfolojik  ve  fizikokimyasal
ozelliklerindeki farkliliklar mikroorganizmal topluluk
yapisini biiyiik dl¢iide etkiler.

Bagirsak mikroorganizmalar:1 ile konakg¢i bireyler
arasindaki yakm iligki evriminin &niindeki tek engel
yeterli bulagsmanin olmamasidir. Termitler, karincalar
ve arilar gibi sosyal bocekler, beslenmede uzmanlagmis
yararli islevler sagladiklari igin istisnadir. Bagirsak
mikroorganizmalari,  birgok  tlirlin  beslenmesi,
fizyolojisi, bagisiklik tepkileri ve patojen direncinde
kritik dneme sahiptir (Pal ve Karmakar, 2018).

Hayvan bagirsagindaki mikroorganizmalar; gidalarin
sindirimi, detoksifikasyon, patojenlere ve parazitlere
kars1t koruma, modiilasyon gelistirme ve bagisikligin
artmasina katki saglayabilmektedirler (Flint ve ark.
2012; Hooper ve ark. 2012; Engel ve Moran, 2013;
Khan ve ark. 2017; Raymann ve Moran, 2018; Bonilla-
Rosso ve Engel, 2018). Bonilla-Rosso ve Engel (2018)
ar1 bagirsag1 mikrobiyotasinin basit bilesiminin, bocek
bireylerin roliiniin ortaya konulmasini sagladiklarini
belirtmislerdir. Ayrica sosyal arilarin saglikli gelisim
gosteren bagirsak mikrobiyotasinin potansiyel olarak
zararlt mikroorganizmalarin koloni olugturmalarini
engellediklerini bildirmiglerdir.

Bal ve bombus arilarini igeren yiiksek derecede sosyal
arilar ve soliter arilar her yerde bulunurlar. Yiiriitiilen
genis capli arastirma sonuglarina gore Soliter atalardan
gelen eusosyal corbiculate arinin ortaya ¢ikmasi, bes
ana bagirsak bakteri (Snodgrassella, Gilliamella,
Lactobacillus  Form-4,  Lactobacillus ~ Form-5,
Bifidobacterium) soyunun kazanilmasiyla ortiismekte
ve Ozel mikrobiyomlarin sosyalligin gelisimini
kolaylastirdig1 hipotezini desteklemektedir (Kwong ve
ark. 2017).

Bal arilari, popiilasyonlar boyunca degismedigi
diisiiniilen  ¢ekirdek bir bagirsak  mikrobiyal
toplulugunu barindiran ekolojik ve ekonomik olarak
onemli olan polinatorlerdir (Jones ve ark. 2018a). Bal
aris1 bagirsak mikrobiyotasina az sayida bakteri tiirii
hakimdir. Bal arilarmin fizyolojisi, gelisimi ve
davraniglar1 nispeten iyi anlagilmis ve bu olaylarla ilgili
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olarak analizler yapilmistir. Bu giine kadar, bal arisi
bagirsaginda ki mikrobiyota ile ilgili yapilan ¢aligmalar
mikrobiyotanin; beslenmeyi, kilo alinimini, endokrin
sinyalizasyonunu, bagisiklik fonksiyonunu ve patojen
direncini etkiledigini gdstermektedir. Insanlarda
oldugu gibi, mikrobiyota bagirsaklarin distal kisminda
yogunlagmakta ve bu bolgede bitki hiicre duvari
bilesenlerinin  sindirilmesine ve fermentasyonuna
katkida bulunmaktadir. Benzer sekilde, birgok ar1
bagirsak bakterisi ar1 bagirsagina 6zgiidiir ve bireyler
arasinda  sosyal etkilesim yoluyla dogrudan
aktarilabilmektedir (Zheng ve ark. 2018). Bal arilarinin
0zel bagirsak mikrobiyal yapisi, tipki memeli
mikrobiyotasinda ki gibi cogunlukla konakeiya
uyarlanmug, fakiiltatif anaerobik ve mikroaerofilik
bakterilerden olugmaktadir. Bununla birlikte, ar1
bagirsaginin mikrobiyal yapisi, arilara 6zgii olan ve
bireyler arasindaki sosyal etkilesimler yoluyla
aktarilan, sadece dokuz bakteri (Bartonella apis,

Parasaccharibacter ~ apium,  Frischella  perrara,
Snodgrassella alvi, Gilliamella apicola,
Bifidobacterium  spp.,  Lactobacillus ~ Form-4,

Lactobacillus Form-5, Diger) tiiriiniin egemen oldugu
memeli mikrobiyotasindan ¢ok daha basittir (Kwong ve
Moran, 2016; Raymann ve Moran, 2018).

Son donemlerdeki metagenomik analizler, g¢esitli
nedenlerle armm mikroflorasim meydana gelen
degisiklikliklerin belirlenmesinde yararlidir.
Karbonhidrat  metabolizmasi,  koloni  ¢Okmesi
sendromu, hastalik ilerleyiginin belirlenmesi, nis
adaptasyonu ve beslenme gibi faktorler endiistriyel
iretimde artis veya azalmadan sorumludur. Bal
arisinda koloni ¢cokme sendromunun nedensel ajanlari,
yani bakteriler, parazitler, viriis, metagenomik
analizlerle bagirsakta tanimlanmistir. Bal aris1 bagirsak
metagenomu, koloni sagliginin biyolojik bir belirteci
olarak katki saglar. Bal arisi bagirsagi, yararli ve
patojenik mikroorganizmalarin roliinii incelemek igin
yeni bir paradigmadir. Hijyen, hastalik direnci,
antibiyotik direnci, besin {iretimi yani flora ve gevre,
bal ar1 bagirsagi mikrobiyotasimnin etkiledigi ve/veya
etkilendigi kilit noktalardir (Asraf, 2016). Bu makalede
bagirsak mikrobiyasinin etkilendigi bu noktalar
iizerinde yapilan ¢aligmalar degerlendirilmistir.

2. Bagirsak Mikrobiyotasim Etkileyen Faktorler

2.1. Kimyasallar

Antibiyotiklerin yogun kullaniminin bal arisi bagirsagi
mikrobiyomundaki  ¢ekirdek  tlirlerin  genetik
cesitliligini azalttig1 rapor edilmistir (Raymann ve ark.
2018). Arilarin maruz kaldig faktorlerin, mikrobiyal
toplulugun bazi iiyelerinin nispi azlig1 veya ¢oklugu
lizerinde bazi etkileri vardir. Yani, kullanilan besin
maddesi, neonikotinoid pestisit maruziyeti gibi farkl
parametrelerinin baskin bal aris1 bagirsak bakterilerini
etkileyebilecegi ve laboratuvar temelli galigmalarin bu
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farkliliklar1  tetikleyen etkenin  ne  oldugunun
anlasilmasi i¢in zorunlu oldugu bildirilmektedir (Jones
ve ark. 2018a).

Farkli  miktarlarda  fungisit igeren polenlerin
tiketiminin  bal arilar1  ve  bakict  arilarin
bagirsaklarindaki bakteri kompozisyonu ve ¢esitliligi
iizerindeki etkilerini test etmek icin iki y1l siireyle iki
deney yapilmustir. ilk olarak diisiik doz olarak verilen
mantar ilaciyla beslenen arilarda Gilliamella sp. ve
bakteri taksonlarinin sayis1 daha diisiik tespit edilmistir.
Yiiksek doz fungisit uygulamasinda bireyler arasinda
bakteri dagilimininda ozellikle Lactobacillus sp.
tirtinde artis oldugu gozlenmistir.  Sonug¢ olarak
bagirsak mikrobiyal topluluklarinda goriilen kayda
deger farkliliklarin, ¢evresel ve diyet faktorleri
nedeniyle  oldugu  seklinde  yorumlanmaktadir
(DeGrandi-Hoffman ve ark. 2017).

2.2. Hastahklar

Nosema apis ve Nosema cerenae ergin bal arilarinin
bagirsak sistemine yerleserek Nosemosis’e neden
olmaktadir. Nosemosis en yaygin ar1 hastaliklarindan
birisidir ve diinya ¢apinda 6nemli ar1 kayiplarina neden
olur. Bu hastalik direkt olarak; sindirim sistemi
bozukluklarina, arilarin ortalama dmriniin kisalmasina
ve koloni sayisinin diismesine indirekt olarak ise bal
iiretiminin ve polen toplamanin azalmasina ve kolonide
onemli kis kayiplarina neden olmaktadir (Oziiicli ve
Aydin, 2018; Panek ve ark. 2018). Nosema ceranae
enfeksiyonu bagirsak biitiinliigiinii bozmakta ve bal
arilarindaki enerji metabolizmasini etkilemektedir.
Enfeksiyon ayrica, bagisiklik tepkisini 6nemli dlgiide
baskilayabilmekte ve bal arilarinda feromon tiretimini
degistirebilmektedir (Paris ve ark. 2018). Bal arilarinda
Nosema spp. ve diger patojenlerle miicadelesinde
kullanilan yOntemlerin patojene karsi savunma,
fizyoloji ve genel bal aris1 sagligi i¢in ciddi sonuglar
dogurabilecek  olan  bagirsak  mikroorganizma
kompozisyonunda degisiklik oldugu bildirilmistir
(Diaz ve ark. 2018).

Bal arist kolonileri, tam aydinlatilmayan Koloni
Cokme Bozuklugu (CCD) olarak adlandirilan durum
nedeniyle yiiksek kayiplar yasamaktadir. Cesitli
etkilesimli faktorlerin koloni diisiisleri ile baglantili
oldugu ifade edilmektedir. Koloni Cékme Bozuklugu
nedeniyle beslenme, sindirim ve bosaltim sistemi gibi
birgok noktada sikintilar yasanmaktadir
(VanEngelsdorp ve ark. 2017).

3. Bagirsak Mikroorganizmalarmmn Ari

Biyolojisine Etkileri

Baglrsak bakterilerinin geng yetiskin arilarda kilo
alimmi arttird1g, insiilin ve vitellogenin seviyelerini
diizenleyen genlerin ekspresyonunu etkiledigi ve
sakkaroz duyarliligini arttirdig: bildirilmistir. Bagirsak
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bakterileri bagirsagin fizikokimyasal kosullarint ve pH
seviyelerini degistirmektedir (Zheng ve ark. 2017).

Bal arilarinin saglikli bagirsak mikrobiyotasinin armin
patojene dayanikliligi {izerinde etkilidir. Nektar akisi
bittikten sonra da benzer bir karbonhidrat kaynag ile
besleme uygulamasinin ar1 bagirsak mikrobiyotasinda
¢ok az degisiklige yol acgtigi ve arilarin
bagirsaklarindaki  mikrobiyal dengeyi korudugu
bildirilmistir (D’Alvise ve ark. 2018).

Beta, Form-5 ve Gamma-1 filotiplerinin bal arisinin
yasina ve bagirsak morfolojisinden etkilenerek siirekli
bir kolonizasyon modeline sahip oldugu ve
mikrobiyotalarin topluluk yapisi sayis1 bal aris1 yagam
dongiisii boyunca degistigini bildirilmistir. Larvalarda
ve yeni ¢ikan is¢i arilarin bagrsaklarinda bakterilerin
olmadigin1 daha sonraki siirecte diger is¢i arilarla olan
trophallaxis temas yoluyla is¢i arininn bagirsaginda
bakteriyal floranin gelistigi bildirilmistir. Yapilan
molekiiler diizeydeki galigmalarda Beta ve Gamma-1
filotipleri i¢in sirastyla “Candidatus snodgrassella alvi”
ve “Candidatus gilliamella apicola” adlar1 6nerilmistir
(Martinson ve ark. 2012).

4. Cevre ve Besin Uretimi

4.1. Flora ve Cevre

Bagirsak bakterileri gelisim, bagisiklik, sindirim ve
okaryotik  konukgularinin = saghginda Onemli rol
oynamaktadir. Son yillarda, gida se¢imlerini de igeren
cevresel faktorlerin, bagirsak mikrobiyotasinin bilesimi
ve aktivitesinin gekillendirilmesinde 6nemli rol
oynadigina dair kanitlar giderek artmaktadir. Bal
arilarinin bagirsak mikrobiyotasinin kompozisyonu ve
cesitliligi lizerinde ¢evresel faktdrlerin rolii hakkinda
Cin siyah bal arilarinin bagirsak bakteriyel topluluklari,
molekiiler metodlar kullanilarak analiz edilmistir.
Kendi dogal alanlarinda yetistirilen Cin siyah bal
artlarinin ~ diger bdlgelerden alinan Cin siyah
balarilarinin bagirsak bakterileri daha fazla gesitliligine
ve zenginligine sahip oldugunu gostermistir. Sonuglar,
ulusal doga rezervlerin, Cin siyah bal arilarmin
bagirsak bakterilerinin ¢esitliligi {izerinde Onemli
etkileri olan biyolojik, ekolojik ve evrimsel siire¢leri
korudugu bildirilmistir (Zhao ve ark. 2018).

Arizona ve Maryland bolgelerinde Moran ve ark.
(2012), saha basina dort koloni alarak 40 is¢i arinin
bagirsak mikrobiyotasim1 aragtirdiklar1 bir ¢aligma
gergeklestirmislerdir. Calismada, 16S ribozomal RNA
gen bolgelerini ¢ogaltmak ic¢in universal primerler
kullanmiglardir. Elde edilen amplikonlar 454 pyrotag
metodlart kullanilarak sekanslanmigtir. Sonugta; biri
Gammaproteobacteria iginde (“Candidatus gilliamella
apicola”), biri Betaproteobacteria i¢inde (“Candidatus
gilliamella apicola™), ve diger ikisi de Lactobacillus
icinde olan dort filotipin, frekanslar1 degisiklik gosterse
de, her arida mevcut oldugu belirlenmistir. Tim
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kolonilerde ve her iki bolgede aym tipik bakteriyel
filotiplerin bulundugu saptanmuistir.

Arabistan’da  dogal bal arlarinin  bagirsak
mikroflorasinin yapisal ¢esitliligi, iki farkli cografi
bolgede (Riyad ve Al-Baha) Apis mellifera
jemenitica’da kiiltiire bagimli ydntemler ve 16S
ribozomal RNA (rRNA) geni ile 100 bakteri izolati elde
edilmistir. Bu izolatlar i¢in yapilan filogenetik analizler
sonucunda izolatlarin Proteobacteria, Firmicutes ve
Actinobacteria olarak ¢ filada toplandigi tespit
edilmigtir. Filumdaki bakteriler; Proteobacteria en
baskin (17 tiir), Firmicutes (13 tiir) ve Actinobacteria (4
tiir) olarak belirlenmistir. Tanimlanan bazi bakterilerin
(Citrobacter sp., Providencia vermicola,
Exiguobacterium acetylicum ve Planomicrobium
okeanokoites) ilk kez Apis cinsinde tespit edildigi
bildirilmistir. Tespit edilen diger bakterilerin Proteus,
Enterobacter, Bacillus, Morganella, Lactobacillus ve
Fructobacillus cinslerine ait oldugu belirlenmistir.
Cevresel farkliliklarin bagirsak mikroorganizmasi
tizerine etkileri bildirilmistir (Khan ve ark. 2017).

Tiirkiye’de Kars Ili’nde farkli istasyonlardan alinan
Kafkas irkina ait (Apis mellifera caucasica), canli ve
6li ar1 orneklerinin, viicut yiizeyleri ile sindirim
sistemlerine ait mikrofungus florasinin belirlenmesine

yonelik yapilan c¢alisma sonucunda; Penicillium,
Alternaria, Mucor, Trichoderma, Fusarium,
Aspergillus, Ulocladium, Verticillium ve Zythia

cinslerine ait toplam 13 farkli fungus tiirii teshis
edilmisgtir (Kirpik ve ark. 2010). Mugla ydresinde
belirlenen  ii¢  istasyondan  yapilan  balarisi
orneklemelerinden izole edilen fruktofilik laktik asit
bakterilerinin (FLAB) biyokimyasal testler ve 16S
rRNA dizi analizi ile fenotipik ve genotipik
ozelliklerinin ortaya konuldugu bir¢alismada farkl
morfolojik ve biyokimyasal &zelliklere sahip olan 5
izolatin (AT2, AT5, AT9, AT12, MA4-4) 16S rRNA
niikleotid dizileri belirlenmis ve molekiiler filogenetik
analizleri yapilmistir. Olusturulan filogenetik agac
incelendiginde AT2, Enterococcus faecium (%99.9
benzerlik), AT5, AT9, AT12, MA4-4 ise Enterococcus
casseliflavus (%99.6-99.8 benzerlik) tiirlerine ait suslar
olarak tanmimlanmistir. Bugiine kadar yapilan
aragtirmalarda balarilarinin bagirsak florasindan izole
edilen Enterococcus sp. tiirleri hakkinda ¢ok sinirli
sayida ¢alisma bulunmaktadir. Literatiirde rapor edilen
sinirl sayidaki aragtirma Apis mellifera ve Apis dorsata
tirleri lizerinde yapilan ¢alismalar1 kapsamaktadir. Bu
calisma, Apis mellifera anatoliaca yerel -ekotipi
bagirsak mikroflorasi iizerine yapilmis ilk aragtirma
olmasi yaninda, balarilarinin bagirsak
mikroflorasindan izole edilen Enterococcus tiirleri
hakkindaki sinirli sayidaki arastirmaya da katki
sagladigt bildirilmistir (Donmez ve Sahin, 2018).
Ellegard ve ark. (2018), bal arilarinin bagirsaklarindan
izole ettikleri toplam 17 strainin (4’ii Lactobacillus,
1371 ise Bifidobacterium, Gilliamella, Snodgrassella,
Frischella ve Commensalibacter genuslarina ait
toplam 17 strain) genomunu sekanslamiglardir. Elde
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edilen bu genom dizileri, ortaya c¢ikan bagirsak
mikrobiyota modelinin gelecekteki analizine yardimci
olacak kapsamli bir referans veri tabaninin
gelistirilmesinde 6nemli bir adimi temsil etmektedir.
Koloni sagliginin en iyi gostergelerinden biri bal
tiretimini performansidir.

Mikrobiyal topluluk yapist ve koloni iretkenligi
arasinda bir iliski olup olmadigina yonelik yiiriitiilen
bir ¢aligmada, bagirsak mikrobiyomunun 3 ana bakteri
tarafindan (Proteobacteria, Bacilli ve Actinobacteria)
domine edildigi ve bunun diginda 23 farkli bakteri
tiriiniin bulundugu tespit edilmistir. Yogun olarak
Frischella ve Gilliamella cinsi bakteriler tespit edilirken
bal verimi yiiksek olan arilarda bagirsak mikrobiyumun
zengin oldugu belirlenmistir (Horton ve ark. 2015).

4.2.Besin Uretimi

Ar1 ekmegi mikrobiyomu ve arazi florast {izerine
Donkersley ve ark. (2018) bir ¢alisma
gercgeklestirmiglerdir. Bakteri kompozisyonunu
belirlemek i¢in Illumina MiSeq DNA sekanslama ve
Degrade Gradient Jel Elektroforezini (DGGE)
kullanmiglardir. Illumina MiSeq verilerine gore,
Pseudomonas, Arsenophonus, Lactobacillus, Erwinia
ve Acinetobacter belirlenen en yaygin cinsler olurken
bunlardan Acinetobacter ve Lactobacillus, DGGE
tarafindan bulunan dizilerden giivenle
tanimlanabilecek en yaygin cinsler olarak tespit
edilmistir. Bunun yaninda bakteriyel kompozisyon ile
peyzaj toplulugu arasinda anlamli korelasyon oldugunu
ve ar1 ekmegi bakteriyel topluluk kompozisyonunun
kovan yeri ile Onemli Ol¢iide  degistigini
bildirilmiglerdir.

Bal aris1 bagirsagi mikrobiyotasinin, flavonoidler ve
dis polen duvari bilesenleri de dahil olmak {izere genis
bir polen tiirevi substrat yelpazesini kullandigi ve bu
durumun, rektalituvar sekonder bitki metabolitlerinin
ve polen sindiriminin degradasyonunda 6énemli bir rol
oynadig1 bildirilmistir. Buna karsilik, organik asitlerin
ve aromatik bilesik bozunma ara maddelerinin
birikiminden ¢ok sayida tiire ait bakterinin sorumlu
oldugu belirlenmistir. Bifidobacterium asteroides, ari
gelisimini etkiledigi bilinen hormonlarin {iretimini
uyarmaktadir. Capraz beslemeli etkilesimler i¢in kanit
bulurken, metabolik ¢ikisin en biiylik paymdan
sorumlu olan Lactobacilli'nin tek kolonize arilarda da
tanimlanan metabolik degisikliklerin yaklasitk %
80'inden sorumludur. Bu durum bal aris1 bagirsak
bakterilerinin bagirsaktaki ¢ok ¢esitli bilesikleri
bagimsiz olarak kurup metabolize edebilecegini
gostermektedir (Kesnerova ve ark. 2017).

Arn trinleri, farkli LAB (Laktik Asit Bakterileri)’ni
iceren bir mikrobiyotaya sahiptir. Bu bakteriler; polen,
nektar tiiketilerek ve koloninin yagh arilariyla temas
edilerek elde edilmektedir. Bal arilari ile iligkili olan ve
dogal olarak olusan probiyotik laktik asit bakterilerinin
(LAB) cesitliligini arastirmak ve bu bakterilerin bal
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arist stresorlerini yonetmek igin probiyotik olarak
kullanilabilme durumlarin1 anlamak i¢in laboratuvar
caligmasi yapilmistir. Bal aris1 ortamindan izole edilen
probiyotik LAB'in arilara profilaktik besin olarak
verilmesi, arilarin stresin iistesinden gelmelerine ve
sagliklarini siirdiirmelerine yardimc1 olabilecegi ifade
edilmigtir. Bal arilarinin (Apis ceranaindica Fabricius,
Apis melliefra Linnaeus, Apis florea Fabricius, Apis
dorsata Fabricius, Tetragonula iridipennis Smith) farkli
tiirlerinden elde edilen bal midesi, bal, ar1 ekmegi, ar1
poleni ve ar1 siitli, LAB varlig1 agisindan incelenmistir.
Sonuclar, analiz edilen 6rneklerde zengin bir LAB
cesitliligini gostermistir. 42 izolat, 7 LAB genusunda
Enterococcus (% 23.8), Micrococcus (% 18.8),
Streptococcus (% 13.8), Pediococcus (% 13.8),
Lactobacillus ( % 10.0), Lactococcus (% 10.0) ve
Leuconostoc (%  10.0) olarak  gruplanmistir
(Mathialagan ve ark., 2018).

Pek ¢ok yeni c¢aligma kovan igindeki gen¢ arilarin
bagirsaklarindaki  ¢ekirdek  mikrobiyota  fikrini
desteklerken, bu c¢ekirdegin tarlaci arilarda veya
kovana geri tasidiklar1 polenlerde mevcut olup
olmadig1 bilinmemektedir. On midede tespit edilen 13
adet laktik asit bakterisi, gevre ve ar1 ekmeginde sinerji
icinde benzer bulunmustur. Depolanmis polen ve balda,
yiiksek ozmotolerant ile aside dayanikli bakterilerin
Lactobacillus kunkeei ve Alpha 2.2 (Acetobacteraceae)
hakim oldugu tespit edilmistir. Ar1 ekmegi mikrobiyal
ortaminin ig¢i gorevinden etkilendigi belirlenmistir
(Corby-Harris ve ark. 2014).

Bir diger c¢aligmada farkli gida kaynaklar ile
beslenmenin arilarin sindirim sistemi iizerinde farkli
etkiye sahip oldugu ortaya konmustur (6zellikle orta
midenin epitel tabakasinda). Arlarmm bal ile
beslenmesinin orta bagirsak epitel tabakasinin iizerinde
higbir zararli etkisi olmadigi gibi bagirsak igerigi
tamamen sindirim ve maksimum besinden faydalanma
saglar. Maya ve malt kullaniminin her birinin mide
epitel tabakasina zarar verdigi ve besin kaynagina bagl
farkliliklar oldugu gosterilmistir. Epitel tabakasindaki
en ciddi hasar asidik invert surubu ile beslenen arilarda
bulunmustur. Farkli yemlerin arilarin dmriine olan
etkisi ile ilgili olarak yapilan bir ¢aligmada; balla
beslenmenin (27 giin), enzimli invert surup ile yapilan
beslemeye oranla (23,74 giin), arilarin dmrii iizerinde
olumlu bir etkisi oldugu asitli invert surup (12 giin),
bira mayast ve maltinda arillarin 6mriini kisalttig
bildirilmistir. Sonuglara gére dogal polen, bal veya
enzimli invert surup kullanilmast eger yoksa
takviyelerin pratik yapilmasi gerektigi belirtilmistir
(Mirjanic ve ark. 2013).

Bagirsak mikrobiyotasinin modiilasyonu, entomolojik
alanda bocekle ilgili problemlerin yonetimi igin pratik
ve basarili bir yaklagim olarak kabul edilmistir. Bugiine
kadar, sadece birkag c¢alisma bakteri desteginin;
kolonilerin saglik durumu, koloni {iretkenligi ve
bagirsak simbiyontlari iizerindeki etkisini aragtirmistir.
Bu amagla arilarin bagirsaklarindan izole edilen
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bifidobakter ve laktobasilleri i¢eren bir seker surubu
hazirlanmigtir. Bu seker surubu, dort hafta boyunca
haftada bir kez a¢ik alanda bulunan bir ar1 kovaninin
cergevelerine piiskiirtiilmiistiir. Ar1 bagirsaginda yararl
bagirsak mikroorganizmalarinin  varligi, denatiire
gradient jel elektroforezi ve yeni nesil dizileme ile
aragtirtlmigtir.  Uygulanan  bakteriler;  kulugka
populasyonunda (% 46.2), polende (%53.4) ve
uistliikteki hasat edilebilir balda (%59.21) 6nemli bir
artisa yol agmistir. Sonug olarak, yararli bakterilerin
uygulanmasi, kolonilerin iiretkenligini arttirmis ve yeni
nesil bal arilarinda bagirsak  mikrobiyotasinin
kompozisyonunu etkilemistir (Alberoni ve ark. 2018).

Son zamanlarda giindemde olan transgenik bitkilerin
arilar  {izerine etkilerine yonelik ¢alismalarda
yapilmaktadir (Babendreier ve ark. 2007). Apis cerana
indica bal aris1 bagirsagindan elde edilen Lactobacillus
plantarum'un probiyotik potansiyele ve nutrasétik ve
farmasotik endiistrilerin yani sira gida olarak kullanim
icinde potansiyele sahip oldugu bildirilmistir
(Chandran ve Keerthi, 2018).

Schwarz ve ark. (2015) ar1 mikrobiyota genom
komplekslerinin farkli kombinasyonlarinin, aricilikta
verimdeki ve 6liim oranlarindaki bolgesel farkliliklari
aciklayabilecegini sdylemiglerdir. Bunu anlamak igin,
hologenom paradigmasti 1s1ginda yonetim ve arastirma
yaklasimlarinin g6z 6niinde bulundurulmasi gerektigini
belirtmislerdir. Bu paradigma; bal arisinin formda
olmasimin ar1 ve mikrobiyota genomlarinin birlesimi
tarafindan belirlenmesini igermektedir.

Koloninin etkinliginin ortaya konulmasi i¢in bazi
faktorlerin bir arada olmasi gerekmektedir. Ozellikle
cevresel faktorlerden bitkisel kaynaklarin gesitliligi,
miktari, iklim gibi etkenlerin yaninda dogru aricilik
uygulamalari bakim, besleme ve hastaliklarla miicadele
yapilmasi gibi faktorler, ariciligin basarili bir sekilde
yapilmasini etkileyen unsurlarin bir kismudir. Son
yillarda art 6liimleri ile birlikte ¢alisilan bir konu olan
bagirsak mikrobiyotasi cevre ve arict
uygulamalarindan direk etkilenen bir konudur.

Bagirsak florast besin maddelerinin sindirimi ve
bagisiklik direncinin gelistirilmesinde etki etmekte
ozellikle hastalik ve zararlilara karst1 direng
olusturmaktadir. Yapacagimiz tek yonlii beslemeler,
yanlis koloni yOnetimi, asir1 ve zamansiz ilag
uygulamalari bagirsakta mikroorganizmalarin
durumunu olumsuz etkilemektedir. Arilarin yasam
miicadelesinde aricilarin yapacagi dogru uygulamalar
neslin devamimi saglayacagi gibi iiretimde de artisa
neden olabilecektir.
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