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Türkiye’deki Bal Arısı Çeşitliliği

Yrd. Doç Dr. Meral KEKEÇOĞLU
Düzce Üniversitesi Fen Edebiyat Fakültesi
Biyoloji Bölümü Öğretim Üyesi

Morfometrik, Biyokimyasal ve Moleküller Teknikler (PZR-KPUP, DNA dizi analizi)

 Türkiye’nin bal arısı populasyonu ilk defa Buttel Reepen 
(1906) tarafından tanımlanmaya çalışılmıştır. Sadece Ege ve Mar-
mara bölgelerinin arıları üzerinde bazı görüşlerin ileri sürüldüğü 
bu ilk girişimden sonra Bodenheimer (1941), Anadolu bal arıları-
nı morfolojik yapılarına göre tanımlayarak Anadolu’yu farklı eko-
tiplerin bulunduğu 7 farklı coğrafik bölgeye ayırmıştır. Kuzeydoğu-
daki arı populasyonunu A. m. caucasica Gorb. ve Sarı Trans Kafkas 
arısı olarak tanımlarken, Orta Anadolu’daki arıların tipik Anadolu 
arısı olduğunu belirtmiştir. Bodenheimer Elazığ yöresindeki arıla-
rı ise genel bir tanımlama ile A. m. remipes olarak yorumlamıştır. 
Türkiye’nin batısındaki (İstanbul-Bursa hattının batısı) arıların di-
ğerlerinden farklı özellikler gösterdiği, diğer üç tipin Anadolu arısı, 
Kafkas arısı, Sarı Trans Kafkas arısı ve Suriye arısının ara formları ol-
duğu belirtilmiştir. 

 Maa (1953)’da Anadolu arılarını morfometrik yapı-
larına göre karakterize ederek Anadolu arısını alt tür olarak 
A.m.anatoliaca sistematik adıyla ilk kez tanımlayan araştırıcı ol-
muştur. 

 Maa’ nın çalışmalarından 30 yıl sonra, 1983 yılında Adam 
ülkemizdeki bal arılarını genel görünüm ve davranışlarına göre in-
celeyerek Bodenheimer’in bulgularına yakın sonuçlar ortaya koy-
muştur. Adam (1983)’a göre Türkiye’nin batısı, kuzey-doğusu, 
güney-doğusu ve Anadolu’nun merkezinde olmak üzere 4 belirgin 
balarısı ırkı ve birçok alt ekotip bulunmaktadır. Bu bulgulara daya-
nılarak Anadolu’nun bal arısı ırklarının yuvası olduğu hatta topoğ-
rafik yapısı nedeniyle Anadolu’da kapalı ceplerde oluşmuş özgün 
bal arısı ekotiplerinin bulunduğu bildirilmiştir. Günümüzde mole-
küler tekniklere morfometri ve enzim polimorfizmine dayanılarak 
Balıkesir, Kırklareli, Eskişehir ve Düzce ekotiplerinin belirlenmesi 
bu bildirişi destekler niteliktedir (Kandemir ve ark. 2005, 2006a).

 Apis mellifera’nın coğrafik dağılımına ilişkin bilimsel ola-
rak kabul görmüş olan ilk çalışmalar Ruttner (1988a) tarafından 
yapılmıştır. Rutner (1988a) Türkiye’de doğal olarak yayılmış 4 Apis 
mellifera alt türünün olduğunu belirtmiştir. Ruttner (1988a)’a 
göre Türkiye’nin kuzeydoğusundan Samsun’a kadar olan kesim-
de A. m. caucasica ekotipi, Güneydoğu’da A. m. meda, Güneyde 
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Türkiye-Suriye sınırına yakın çok küçük bir alanda A. m. syriaca, 
Trakya da dahil olmak üzere Türkiye’nin geri kalan kısımlarında ise 
A. m. anatoliaca bulunmaktadır. Anadolu arıları, Balkan arıları ve 
diğer komşu ülke arılarıyla karşılaştırılarak incelenmiştir. Anadolu 
arıları oldukça sıkı bir grup oluştururken Bursa-İstanbul-Eskişehir-
Isparta hattının batısında kalan grup Anadolu grubundan ayrı bir 
grup oluşturmuştur. Buradan alınan örnekler ayrı bir grup oluştur-
makla birlikte bu örneklere ayrı bir ırk tanımlaması yapılmamıştır. 
Buradaki arı populasyonun Doğu Ege adalarının etkisinde kaldığı 
vurgulanmıştır. A. m. anatoliaca’nın batıdaki ekotipi olarak tanım-
lamıştır

 Birçok araştırıcı tarafından Türkiye’de bulunan arı ırkla-
rı morfometrik karakterleri ve alloenzim varyasyonu bakımın-
dan araştırılmış ve Ruttner (1988a)’ın bulgularına yakın sonuçlar 
bulunmuştur (Darendelioğlu ve Kence, 1992; Kandemir ve Kence 
1995, Güler ve Kaftanoğlu 1999a,b,c, Güler ve ark. 1999, Kandemir 
ve ark.1995, 2000, Güler ve ark. 2002, Kandemir ve ark. 2003; Ke-
keçoğlu ve ark., 2010).

 Türkiye’de bulunan arı ırkları morfometrik ve mtDNA var-
yasyonun yanısıra Apis mellifera alt türlerinde polimorfik olduğu 
bilinen 6 farklı enzim lokusu (Mdh, Pgm, Hk, Est, Pgi ve Mi) ba-
kımından da araştırılmıştır. Türkiye’de bulunan Apis mellifera po-
pulasyonları 4 enzim lokusu (Mdh, Pgm, Hk, Est) bakımından po-
limorfik bulunmuştur. Türkiye’de en fazla görülen alleller Mdh65, 
Mdh100, Pgm75, Pgm100, Est100, Hk100 olarak belirlenmiştir. 
Türk bal arıları Pgm lokusu dışında diğer enzim lokusları bakımın-
dan H-W (Hardy-Weinberg) eşitliğine uygun bulunmuştur. Ayrıca 
Trakya bölgesinde Mdh65 frekansı yüksek bulunmuştur (Kandemir 
ve ark. 1995, 2000, 2005).

 Bal arısı populasyonlarında en yaygın çalışılan sitoplazmik 
malatdehidrogenaz (Mdh1), enzim lokusu bakımından Doğu Av-
rupa, Batı Avrupa ve Afrika bal arıları arasında önemli allel frekans 
farklılığı görülmüştür. Türkiye’nin kuzeyinde özellikle Trakya bölge-
sinde yüksek oranda Mdh65 allelli görülürken güneye doğru inil-
dikçe Afrika bal arılarında dominant olduğu bilinen (Nunamaker 
ve Wilson 1981, Sheppard ve Huettel 1988, Sheppard ve Berloc-
her 1989, Meixner ve ark. 1994) Mdh1100 (hızlı) frekansının arttı-
ğı görülmektedir. Mdh65 allel frekansı Türkiye’nin kuzeyinden gü-
neyine doğru inildikçe azalıyor ve hatta Türkiye’nin güneyinde hiç 
görülmüyorken İran’da yeniden görülmektedir (Moradi ve Kande-
mir 2004). 

 Sheppard ve Smith (2000)’e göre Badino ve ark. (1988), 
Sheppard ve Huettel (1988) ırklar arasında, Sheppard ve Berloc-
her (1989) türler arasında alloenzim varyasyonunu araştırmışlar 
ve bu araştırma sonuçlarına dayanarak Apis mellifera’da izoenzim 
varyasyonun düşük olduğunu belirtmişlerdir. Yani genel olarak 
Apis mellifera grupları arasında alloenzim varyasyonu bakımından 

kesin bir sınır olmadığı belirtilmektedir. Örneğin Pgm100, hem 
Türk bal arılarında hem Afrika bal arılarında görülüyor. Est100, 
Türkiye’de, İtalya’nın kuzeyinde ve Afrika’da görülüyor. Yüksek fre-
kansta Mdh100 allel frekansı Afrika arılarına özgü (Sylvester 1982) 
olmasına rağmen bu allel gen frekansı A. m. caucasica ve A. m. 
anatoliaca alt türlerinde de %100’e yakın frekansta görülmektedir 
(Kandemir ve Kence 1995). Oysa gerek morfometrik gerek mole-
küler işaretleyiciler ile yapılan araştırma sonuçları, Afrika ve Doğu 
Avrupa bal arılarının birbirlerinden farklı olduğunu kesin olarak or-
taya koymuştur. Pgm enzim lokusu ile yapılan bir başka çalışmada 
(Kence ve ark. 2006) belirlenen ilginç sonuç ise alloenzim polimor-
fizmine göre varyasyonun belirlenmesinin ne kadar doğru olabile-
ceği şüphesini de beraberinde getirmiştir. Bu çalışmada yaz ve kış 
arılarında bile Pgm allellerinin farklılık gösterdiği bulunmuştur. Kış 
arılarında %100 Pgm75/100 heterozigotluğu görülürken yaz arıla-
rının bu enzim lokusu bakımından homozigot olduğu belirlenmiş-
tir. 

 Smith ve ark. (1997)’nın Türk bal arılarının mtDNA varyas-
yonu bakımından araştırılmasına ilişkin yaptığı ilk çalışmada, Gür-
cistan sınırına yakın yerlerden alınan örneklerin %77’si, Erzurum 
yakınlarından alınan örneklerin %29’u ve Van çevresinden alınan 
örneklerin ise %25’i A. m. caucasica mtDNA haplotipi ile uyumlu 
bulunurken Trakya bölgesinden alınan örnekler %24 oranında A. 
m. carnica mtDNA haplotipi ile uyumlu bulunmuştur.

 Kafkas dağ arısı A. m. caucasica, Kafkas dağlarında, Kafkas 
vadisinin güneyinde, Kafkasya’nın küçük bir kesimindeki yüksek 
yerlerde, Gürcistan ve Azerbaycan’ın bir parçasında doğal olarak 
bulunur (Alpatov 1948, Bilash ve ark. 1976; Awetisjan 1978, Rutt-
ner 1988a). Ruttner (1988a), morfometrik incelemeleri sonunda 
A. m. caucasica’ya benzer arıların Karadeniz sahillerinin Samsun’a 
kadar olan kesimlerinde de bulunduğunu ifade etmiştir. Fakat 
Kafkas’ın birçok varyetesinin bulunması nedeniyle bu arıların ger-
çek kafkas soyu olup olmadıkları tartışma konusu olmuştur (Rutt-
ner 1988a). Güler (2001), Kafkas bölgesi olduğu bilinen Artvin yö-
resindeki Apis mellifera populasyonunu morfometrik yöntemler 
ile araştırmış ve buradaki arıların Kafkas ırkının yöreye uyum sağ-
lamış bir ekotipi olduğunu bildirmiştir.
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 A. m. anatoliaca ve A. m. caucasica’nın mtDNA’ları dik-
katli incelendiğinde iki tür arasında COI-COII gen bölgesinin nük-
leotit dizilimi bakımından çok büyük bir fark bulunmamıştır. Ge-
nel olarak Anadolu arıları bu gen bölgesinin nükleotit dizilimi ba-
kımından A. m. caucasica’ya çok yakın olarak bulunmuştur (Pal-
mer ve ark. 2000). Moleküler teknikler ile yapılan ilk çalışmalar-
da tüm mtDNA genomunun birçok farklı restriksiyon endonükle-
az enzimleri ile kesimi sonucu mtDNA genom haritası oluşturul-
muş ve A. m. caucasica A. m. ligustica ve A. m. carnica‘nın hemen 
hemen aynı kesim örüntüsünü oluşturduğu belirlenmişti (Smith 
1991). Bu araştırma sonuçları A. m. anatolica’nın A. m. caucasica 
A. m. ligustica ve A. m. carnica ile aynı mtDNA haplotip grubunda 
olduğunu gösteriyor.

 Ruttner (1988a) daha yıllar önce Türkiye’nin güneyinde 
Hatay, Antakya yöresinde A. m. syriaca’nın bulunduğunu bildir-
mişti. Son yıllarda yapılan araştırmalarda Hatay yöresinden alı-
nan örneklerin mtDNA’larındaki protein kodlamayan gen bölge-
si (COI-COII)’nin nükleotit dizi analizi yapılmış ve sonuçlar A. m. 
syriaca mtDNA’sındaki nükleotit dizilimi ile uyumlu bulunmuş-
tur (O=ortadoğu grubu) (Kandemir ve ark. 2006, Palmer ve ark. 
2000). 

 A. m. syriaca’nın Akdeniz’in doğu sahillerini içeren bazı ke-
simlerde, kuzey Negev çöllerinde, İsrail’in bazı kesimlerinde, Ür-
dün, Suriye ve Lübnan’da doğal olarak bulunduğu bilinmekte-
dir (Ruttner 1988a). Lübnan’dan alınan Apis mellifera örnekleri-
nin COI-COII gen bölgesinin nükleotit dizisi diğer mtDNA haplotip 
grupları (Doğu Avrupa, Batı Avrupa, Afrika) ile karşılaştırıldığında 
A. m. syriaca’nın nükleotit dizilimi bakımından diğer üç gruptan (C, 
M, A) da farklı olduğu, bu nedenle Apis mellifera syriaca alt türü-
nün 4. bir mtDNA haplotip grubu (O)’nu temsil ettiği bildirilmiştir 
(Frank ve ark. 2000).

 Türkiye’deki arı ırklarını tanımlamak için yapılan bazı araş-
tırma sonuçları

 Son yıllarda PZR-KPUP ve DNA-sekans gibi moleküler tek-
nikler ile Türkiye’deki Apis mellifera ırklarına ilişkin yapılan araştır-
maların ortak sonucu aşağıda özetlenmiştir (Çizelge 1).

Çizelgede enzimlere ilişkin kesim bölgelerinin olup olmadığı +: 
var, -: yok şeklinde ifade edilmiştir

 Doğu Avrupa grubu (Doğu Akdeniz)’nda yer alan Apis mel-
lifera ırkları (A. m. caucasica, A. m. ligustica ve A. m. carnica)’nin 
mtDNA genomunda cytb/BglII, COI/XbaI, lrRNA/EcoRI kesim böl-
geleri bulunmaktadır. Taksonomik sınıflandırmaya göre Türk bal 
arıları da aynı grup (Doğu Akdeniz mtDNA haplotip grubu)’da yer 
almaktadır ve aynı kesim bölgelerini taşımaktadır.

 Türkiye genelinde incelenen bal arıları (Apis mellifera)’nın 

mtDNA genomunun COI gen bölgesi tek bir XbaI kesim bölge-
si içermektedir. Buna karşılık Trakya’dan alınan örneklerin aynı 
gen bölgesinde ikinci bir XbaI kesim bölgesi taşıdıkları görülmüş-
tür (Smıth ve ark. 1997, Palmer ve ark. 2000). Daha önce yapı-
lan araştırmalarda ikinci bir XbaI kesim bölgesine Avusturya ve 
Balkanlar’da A. m. carnica alt türünü temsil eden örneklerde rast-
lanmıştır (Smith ve Brown 1990, Meixner ve ark. 1993). İkinci XbaI 
kesim bölgesi taşıyan ve taşımayan işçi arı örneklerinin ileri dere-
ce de analizi için bu gen bölgesinin nükleotit dizilimi incelenmiş-
tir. COI/XbaI bakımından farklılık gösteren bu iki grup arasında yal-
nızca tek bir nokta mutasyon farklılığı bulunmuştur İkinci XbaI ke-
sim bölgesini taşıyan arılarda TCTAGA şeklinde olan nükleotit di-
ziliminin, taşımayanlarda TTTAGA şeklinde olduğu görülmüştür. 
Hatay’dan alınan örneklerde COI/XbaI kesim bölgesine rastlanma-
mıştır. Aynı zamanda bu kesim bölgesinin Afrika arılarında da bu-
lunmadığı bilinmektedir (Smith ve ark. 1997).

 lrRNA/EcoRI kesimi bölgesinin tüm Dünyada yapılan ça-
lışmalar sonucu yalnız Doğu Avrupa arılarında (A. m. anatolia-
ca, A. m. caucasica ve A. m. carnica) bulunduğu, COI/HincII kesim 
bölgesinin de yalnızca Batı Avrupa arılarında olduğu bildirilmiş-
tir. Türkiye’yi temsil eden Apis mellifera örneklerinde lrRNA/Eco-
RI kesimi görülürken COI/HincII kesim bölgesine rastlanmamıştır. 
(Smith ve ark. 1997, Palmer ve ark. 2000, Özdil ve ark. 2006).

 Türkiye’den alınan örneklerinin tüm mtDNA genomunun 
EcoRI restriksiyon enzimi ile kesiminde 3 farklı kesim örüntüsü 
oluşmuştur. Hatay’dan alınan örneklerde Afrika mtDNA haplotipi 
görülürken Türkiye’nin genelinde A. m. ligutica/carnica haplotipi 
görülmüştür. Balıkesir’den alınan örnekler ise çok farklı bir kesim 
örüntüsü oluşturmuştur (Kandemir ve ark. 2006a).

 Türkiye’yi temsil eden örneklerin COI gen bölgesinin Hin-
fI kesimi sonucu Hatay örneklerinin tümü Afrika mtDNA haplotipi 
sergilemiştir. COI gen bölgesinin TagI resitriksiyon enzimi ile kesi-
mi sonucunda ise A.m.ligustica/carnica ve Afrika gruplarını temsil 
eden iki farklı kesim örüntüsü oluşmuştur. Hatay örneklerinin Af-
rika mtDNA haplotipiyle uyumlu olduğu geri kalan tüm örneklerin 
ise A.m.ligustica/carnica haplotipi ile uyumlu olduğu ortaya çık-
mıştır (Kandemir ve ark. 2006a).

 COI-COII/DraI kesimi, tüm Doğu Avrupa bal arılarında do-
layısıyla Türk bal arılarında farklı sayıda kesim örüntüsü oluştur-
muştur (Frank ve ark. 1998, Pınto ve ark. 2003, Kandemir ve ark. 
2006a, Özdil ve ark. 2006). Kandemir ve ark. (2006a)’nın araştır-
maları sonucunda bu bölgenin DraI ile kesiminde Türk bal arıla-
rının 7 farklı kesim örüntüsü oluşturduğu görülmüştür. Bunlar-
dan 4’ü C (Doğu) grubu Apis mellifera alt türlerinde görülen ve 
Türkiye’de yaygın olan mtDNA haplotipi iken diğer 3’ü yalnızca 
Hatay’dan alınan örneklerde görülmüştür.
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 Apis mellifera ırklarını mtDNA varyasyonu bakımından 
araştırmak için sıklıkla tercih edilen protein kodlamayan gen böl-
gesi (COI-COII) nin dizi analizi Türkiye’nin Apis mellifera populas-
yonu içinde yapılmıştır. Batı Avrupa arılarında (A. m. mellifera, A. 
m. iberica) ve Afrika arılarında (Afrika arılarında P bölgesi P0 ola-
rak ifade edilmektedir ve diğer ırkların aynı gen bölgesine göre 
daha uzundur) P bölgesi ve bunu takip eden Q üniteleri bulunur-
ken, Anadolu arılarının yer aldığı Doğu Avrupa (A. m. ligustica, A. 
m. caucasica, A. m. carnica, A. m. anatoliaca) grubunda yalnızca Q 
ünitelerinin bulunduğu ve P ünitesinin olmadığı tespit edilmiştir 
(Palmer ve ark. 2000). 

 COI-COII gen bölgesi A. m. ligustica’da ATTTCCCC baz dizi-
si ile başlamaktadır. A. m. caucasica’da ise ATTTCCC ile başlamak-
tadır. Türkiye’den alınan örnekler bu gen bölgesinin nükleotit dizi-
limi bakımından A. m. caucasica’nın nükleotit dizilimi ile uyumlu 
bulunmuştur (Palmer ve ark. 2000). Kandemir ve ark. (2006a) ise 
Hatay hariç Anadolu’nun geri kalan tüm kesimlerinin A. m. liguti-
ca/carnica kesim örüntüsü oluşturduğunu ifade etmiştir. Kandemir 
ve ark. (2006a), Hatay’dan aldıkları örneklerin mtDNA genomunun 
COI-COII gen bölgesinden 639-641 bp uzunluğunda ve Türkiye’nin 
geri kalan tüm bölgelerinden alınan örneklerin COI-COII gen böl-
gesinden ise 570-572 bp uzunluğunda PZR ürünü elde etmişlerdir. 
Daha önce belirtildiği gibi Türk bal arılarının yer aldığı Doğu Avru-
pa grubu Apis mellifera ırklarının COI-COII gen bölgesinde yalnızca 
Q bölgesi görülmektedir. Bu nedenle daha kısa bir PZR ürün mey-
dana gelmektedir 

 Yukarıdaki araştırma sonuçları dikkatli olarak incelendi-

ğinde moleküler tekniklere dayanılarak belirlenen genetik varyas-
yonun morfometrik analiz sonuçlarına göre belirlenen varyasyon-
dan bazı farklılıklar gösterdiği göze çarpar. Ruttner’ın morfometrik 
özelliklere dayanarak yaptığı sınıflamada Anadolu arısı A. m. ana-
toliaca, A. m. caucasica, A. m. armeniaca ve A. m. adami ile birlikte 
Orta Doğu (O) grubunda yer almıştı (Ruttner 1992). Oysa mtDNA 
varyasyonuna ilişkin araştırma sonuçlarına göre A. m. anatoliaca, 
A. m. caucasica, A. m. carnica ve A. m. ligustica ile birlikte Doğu 
Avrupa (C) grubunda yer almaktadır (Garnery ve ark. 1993, Smith 
ve ark. 1997, Palmer ve ark. 2000, Kandemir ve ark. 2006a). 

 Diğer bir farklılık da morfometrik verilere dayanılarak Ana-
dolu arısından farksız olduğu belirtilen Trakya arılarının, Anado-
lu arısı (A. m. anatoliaca)’dan farklı bir mtDNA haplotipi sergile-
mesidir. Trakya arıları Avusturya ve Slovenya A. m. carnica örnek-
lerinde olduğu gibi ( Smith ve Brown 1990, Meixner ve ark. 1993) 
mtDNA’nın COI-COII gen bölgesinde iki XbaI kesim sitesi içermesi 
nedeniyle Türkiye’nin diğer bölgelerindeki arılardan ayrı bir grup 
oluşturmuştur (Palmer ve ark. 2000, Kandemir ve ark. 2006a). Ay-
rıca Trakya arıları morfometrik ve alloenzim karakterleri bakımın-
dan da Avusturya’dan alınan örnekler ile birlikte aynı grupta yer al-
mıştır (Kandemir ve ark. 2005).

 Morfometrik verilere göre A. m. syriaca Türkiye’de bulunan 
diğer ırklardan A. m. anatoliaca, A. m. caucasica ve A. m. meda ile 
birlikte Orta Doğu grubunda yer almaktadır Ancak moleküler tek-
niklere dayanılarak yapılan araştırmalar sonucu A. m. syriaca ırkı-
nın farklı bir mtDNA haplotipi sergilediği görülmüştür (Franck ve 
ark. 2000).
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