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Bal anlarinin (Apis mellifera) gastrointestinal sisteminde, mikroflora veya mikrobiyota olarak
adlandinlan, cesitli mikrobiyal tehditlere karsi korunmada, bazi metabolik faaliyetlerinde ve ari
mabhsullerinin iiretiminde rol oynayan, ar bagisiklik sisteminde giiclii etki mekanizmalarina sahip,
ozgiin bir mikroorganizma koleksiyonu bulunur. Ozellikle yetiskin bal arilan ¢ok zengin bir
mikrofloraya sahiptirler. Ari saghginin korunmasinda en 6nemli ve dikkat ¢ekici faktor, sahip olduklari
bu mikrofloradir.

Bal arilan (Apis mellifera) insanlar gibi toplu halde yasar ve kovanda yagamin devamlihgini saglamak
icin ig birligi iginde caligir. Uretken kolonilerde mikrobiyotadaki gesitlilik artigi, arinin gelisimsel
yasindan beslenmesine, kovanin bulundugu cografi konumdan iklim degisikligine kadar cesitli
faktorlere baghdir. Bu bakteriyel topluluk kompozisyonundaki gesitlilik azliginin da arinin mevcut
iretkenligini olumsuz yonde etkileyebilecegi belirtilmektedir. Bu derleme, ari yasami igin biiyiik 6nem
arz eden bagirsak temel mikroflorasinin gesitliligini, edinim yollarini, arinin gastrointestinal
sistemindeki 6zel kolonizasyonunu ve bal arisi i¢in fayda mekanizmalarini agiklamaktadir.

Anahtar Kelimeler: Apis mellifera, Gastrointestinal sistem, Mikrobiyota

ABSTRACT

In the gastrointestinal tract of honey bees (Apis mellifera), there is a unique collection of
microorganisms, called microflora or microbiota, which have various mgeyietabolic activities in the
bee crops, which can protect against various microbial threats, and is linked to powerful mechanisms
of action in the bee immune system. The adult honey bees especially have a rich microflora. Their
microbiome is considered to be one of the most important and remarkable factors in maintaining bee
health.

Like humans, honey bees (Apis mellifera) are social creatures and work cooperatively to ensure the
continuity of life in the hive. In productive colonies, the increasing diversity of microbiota depends on
various factors, from the developmental age of the bee to its feeding, from the geographical location
of the hive to the local climate. The lack of diversity of the bacterial community may negatively affect
the productivity of the bee hive. This review describes the diversity of the honey bee intestinal core
microflora, which are of great importance for bee life, the ways in which they acquire the bacteria, how
they colonize in the gastrointestinal tract of bee and their associated beneficial mechanisms for honey
bee survival.

Keywords: Apis mellifera, Gastrointestinal tract, Microbiota
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EXTENDED ABSTRACT

Goal: The role of the intestinal microbiome in animal
health has become increasingly apparent. Although
the structure of the gut microbiome of Apis mellifera
is well known, the dynamic change in different
stages of development is not known very well.
Traditional and molecular methods, especially
bacterial 16S rRNA gene region analysis and
metagenome studies are used to determine the
diversity of gut microbiota. Bees newly hatched from
larvae and eggs are almost sterile, but microbial
vaccination begins soon after social interactions,
therefore microbial colonization of the bee gut
begins within an average of four days after the brood
emerges, and is then shaped by its diet and habitat.
It is known that a healthy gut microbiome plays an
active role in bee metabolism, immune function,
growth and development, as well as protection from
pathogens.  Therefore,  microbiological and
molecular investigation of the bee microbiome will
yield important information relevant to bee health.

Discussion: Colony Collapse Disorder (CCD),
which is characterized by the disappearance of
thousands of bees rapidly from beehives from
multiple known and unknown factors such as climate
change, intensive use of pesticides, antibiotics
abuse, and presence of pathogens are thought to
cause microflora degradation in honey bees. All
these factors affect the feeding and other behaviors
of honey bees. The gastrointestinal tract of the bee
is in the form of a specialized tube that extends from
mouth to anus, each chamber has a separate
environment that supports specific microorganisms,
and each chamber contains several commensal or
beneficial bacterial communities. Nearly three-
quarters of this community consists of Lactobacillus,
one Snodgrassella, Gilliamella, Bifidobacterium and
very few other bacteria genera. The honey bee gut
microbiota has a close relationship with the host and
provides several advantages, such as promoting the
host's food digestion, essential nutrients,
degradation of toxic components, pathogen defense
and regulation of host development, behaviour, and
immunity.

Conclusion: The role of the gut microbiome is
becoming increasingly apparent in animal health. In
this regard, little is known about the dynamic change
of the bacterial community in different stages of
development, although it is well known that the
digestive tract and especially the gut flora structure
in the bee, varies considerably according to age
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development, environmental factors, diet, and
chemicals used for various purposes. Although the
honey bee microbiota contains nuclear species,
other factors such as the intestinal flora health,
beekeeper's feeding style, interactions with other
social classes, and environmental negativities cause
the flora in the bee intestine to be negatively affected
and cause significant changes in hive productivity.
Therefore, we point out that it is beneficial to know
how the community of bee microbial flora changes in
association with other factors in order to protect bee
health, increase beekeeping efficiency, and prevent
economic losses.

GiRiS
Bal arilari, binlerce is¢i aridan, tek bir kralice aridan
ve sadece ciftlesmede rol alan ve belirli ddnemlerde
bulunan az sayidaki erkek aridan olusan kolonilerde
yasayan sosyal bdceklerdir (Kwong v.d. 2016).
Hayvanlar alemi, Eklembacaklilar subesi, Antenliler
alt subesi, Bocekler sinifi, Zar Kanatllar takimi,
Arilar familyasi ve Apis mellifera Linea turi seklinde
siniflandinlan bal arilari, dogada asirlardir énemli
roller oynamig, dinyada tarim ve ticarette buyuk
O6neme sahip; en 6nemli tozlastiricilardir (Bonilla-
Rosso ve Engel 2018). Glinimuizde arilar, saglk ve
uretkenliklerini etkileyen bir dizi biyotik ve abiyotik
faktorlere (patojenler, bocek ilaglari, iklim degisikligi,
habitat kaybi, mikroflora bozunumu vb.) maruz
kalmaktadir. Bu nedenle c¢esitli ortamlarla temas
halinde olup c¢esitli bakteriyel flora kazanimlar
olmaktadir (Alberoni v.d. 2016, Porrini v.d. 2016).

Koloniyi gugli ve islevsel tutmak icin koloninin iginde
ve disinda yapilmasi gereken bir gorev hiyerarsisi
vardir. Yetigkin bal arisi, larva asamasinda genetik
icerigine ve yiyecegine bagl olarak bir kralice, isci
veya erkek ari (drone) olabilir. Kralice ari yaklasik
15-16 gun, isci arnlar 20-21 gln ve erkek arilarin
tamamen gelismesi 22-24 giin siirer. isgi bal aris,
yumurta déneminden itibaren larva haline gelmesine
ve daha sonra erigkin is¢i arisina dénidsmesine
kadar bir dizi yasamsal asama gecirmektedir.
Genellestiriimis bir yaklagimda, her bir isci ari larva
besleyiciligi, kovan savunmasi, kralice ari bakimi,
kovan havalandiriimasi ve dezenfeksiyonu gibi
gorevleri yerine getirmektedir (Rangberg v.d. 2012).

Geng arilar (6zellikle bakici arilar), protein ve lipit
bakimindan zengin, islenmis polen (ari ekmegi) ile
beslenir ve yavru bakimina katilirlar (Rokop v.d.
2015). Larva baslangigta steril olabilir, ancak isgci ari
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besleme yapan arilarin ve bakici arilarin sagladigi
polenleri ve ari sutunid vyedikleri igin, pupa
devresinden o©nce besinler araciliiyla kendi
mikrofloralarini olustururlar (Lee ve Kime 1984).
Klltire dayali yapilan bazi eski arastirmalarda,
pupaliktan c¢ikan arilarin sindirim sistemlerinin
olustugu ilk erigkinlik dénemlerinde gastrointestinal
mikroflora bakterileri icermedikleri g0Osterilmigtir
(Gilliam 1971). Bagirsak mikrobiyota gelisimi
cevreden etkilenir ve Ozellikle gelisim sirasinda
degisime oldukg¢a duyarhdir.

Calismalar, ari gastrointestinal mikrobiyomunun
metabolizmada, bagisiklik fonksiyonunda,
biylmede ve gelismede, patojenlere Kkarsi
korunmada aktif bir rol oynadigini gostermektedir.
Son yillarda, antibiyotie direngli bakterilerden
parazitik akarlara (6rne@in Varroa destructor) kadar
cesitli patojenler ve gevresel stres faktorleri ari
sagligini tehdit etmektedir. Bu durum, bal arilari i¢in
patojen  olan  bakteriler  Uzerinde yapilan
arastirmalarin yani sira, mikrofloranin ari saghgi
Uzerindeki roli ve bu simbiyontlarin genel isleyisi
hakkinda arastirmalar yapilmasi gerekliligini ortaya
koymaktadir (Bendel 2002, Bonilla-Rosso 2018).

Mil_(R_OI_?,iYAL FLORA, KOLONIZASYONU VE
EDINIMI
Mikrobiyota

Canlilarda viicut iginde (sindirim kanali) ya da
disinda (deri florasi) birlik iginde (simbiyont) yasayan
mikroorganizmalarin meydana getirdigi topluluga
(poptuilasyona) mikroflora ya da mikrobiyota adi
verilir. Mikroflora, viicudumuzda kolonilesen ortak
mikroorganizma havuzudur ve bakteri, arkea,
virusler ve tek hicreli 6karyotlari icermektedir.

Tdm canlilarda kalici ve gecici olmak Uzere iki tip
mikrobiyota popullasyonu bulunmaktadir. Kalici
mikrobiyota canlinin vicudunda agiri olumsuz bir
durum olusmadikga hayat boyu bulunan mikrobiyal
topluluk iken, gegici mikrobiyota ise saatler veya
aylar suresince organizmada bulunan, degisim
gbsteren mikrobiyal topluluktur. Kalici mikroflorada
mikroorganizmalar belirli alanlarda surekli olarak
bulunurlar. Gegici (transient) mikroflora ise gevreden
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bulasma ile geligir ve suirekli degisim gosterir. Gegici
floranin firsatgilik durumuna bagh olarak hastalik
yapma (patojenik) veya yapmama (nonpatojen)
potansiyelleri vardir. Hastallk yapma potansiyeli;
normal konagin savunma sisteminin ¢ékmesinde,
normal mikrofloranin  hasarinda ve olmamasi
gereken vicut bdlgelerinde bulunmasi halinde
ortaya gikmaktadir (Sammataro ve Yoder 2012).

Mikroorganizmalarin Gastrointestinal Sistemde
Yerlegimleri

Bir bal arisinin vicudu bas, gégus (toraks), karin
(abdomen) olmak (izere Ug bolime ayriimistir.
Sindirim (gastrointestinal) sistemi karin bdlgesinde
yer almakta olup katabolizmada farkl islevleri ve
gida emilimini gergeklestirebilecek ve cesitli
bakteriyel simbiyontlari icerebilecek sekilde; bal
midesi (kursak), orta bagirsak ve arka bagirsak
olarak i¢ ana organa ayriimistir (Lamei 2018). Arinin
gastrointestinal sistemi agdizdan anlse uzanan
Ozellesmis bir tip seklindedir (Sekil1). Her bdime,
spesifik mikroorganizmalari destekleyen ayri bir
ortama sahiptir. Bu béimeler bir dizi kommensal (ne
yarar ne de zarar veren) veya faydali bakteri
toplulugunu barindirir (Martinson v.d. 2012).

Bal arisi mikrobiyotasindaki temel (¢ekirdek) tirlerin
varligi  oldukca tutar olsa da badirsak
segmentlerinde, sosyal siniflarda, kovanlarda
onemli varyasyonlar gortlmektedir (Martinson v.d.
2011, 2012, Moran v.d. 2012, Corby-Harris v.d.
2014, Powell v.d. 2014, Ludvigsen v.d. 2015, Yun
v.d. 2018). Bal arlannin farkh  spesifik
mikroorganizmalari  barindiran  gastrointestinal
bdlmeleri temel bagirsak mikrobiyotasini olusturan
bakterilerin 6zel kolonizasyonu ile olusur (Raymann
ve Moran 2018). Bakterilerin blyik g¢ogunlugunun
bal arisi arka bagirsaginda yasadigi (Martinson v.d.
2012) ve arka bagirsak mikrobiyotasinin, bal midesi
ve orta bagirsaga gbre  gegici/degisken
mikrobiyotaya sahip oldugu da belirtiimektedir
(Corby-Harris v.d. 2014, Ludvigsen v.d. 2015).
Larvalardaki bakteriyel sekanslari incelemek igin
molekuler yontemleri kullanan daha yakin tarihli
galismalarda, mikroflorada bazi ¢ekirdek (temel) disi
turlerin varhigi da bildirilmistir (Mohr ve Tebbe 2006,
Ahn v.d. 2012, Martinson v.d. 2012, Vojvodic v.d.
2013).
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Sekil1. Erigkin bal arisi gastrointestinal sistemi (Zachary Huang, Department of Entomology, Michigan State University,

URL-1, URL-2)

Figure1. Adult honey bee gastrointestinal tract

Anatomik olarak bal midesi (kursak), bal arisinin
sosyal/beslenme ara yuzudir. Bal midesi; sisirilebilir
balon benzeri yapiya sahiptir ve 6n bagirsagin
Ozellesmis bir parcasidir. Bal midesinin ana islevi,
sivi gidalarin (su, nektar ve tath su) kovana
tasinmasi ve vicutta depolanmasidir (Blatt ve
Roces 2002). Arilar gigcekte, polene ve nektara
erismek igin 6n ayaklarini ve dillerini kullanirlar, daha
sonra polen kesesinde polenleri toplarlar. Arilar
kovana geri dondukten sonra, bal midesi igeriklerini
bir petek hicresinde depolamak Uzere veya diger
arilarla trofallaksis yoluyla paylasmak igin agizdan
geri ¢ikarip kullanmaktadirlar. Bu sure igerisinde bal
midesinde bekleyen nektar, hem duvar epitelinde
yer alan akuaporinler sayesinde Iimenden bal
midesine suyun alinimi ile iglenir, hem de disaridan
bal midesine bulastiriimig olan cesitli
mikroorganizmalara maruz kalir. Bal midesi
mikrobiyotasi mevsimseldir; sahip oldugu kalici
mikrobiyal ortam, is¢i arinin gergeklestirdigi goreve,
nektar kaynagina ve miktarina baghdir (Tajabadi v.d.
2011, Corby-Harris v.d. 2014). Bal midesi
mikroaerobik (dislk oksijenli) bir ortama ve
optimum 35°C sicaklia sahip olmasi nedeniyle,
Ozellikle bal arisina 6zgu laktik asit bakterilerinin
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gelismesi igin uygun bir nisi temsil etmektedir (Jones
v.d. 2004, Olofsson ve Vasquez 2008, Killer v.d.
2014). Bu mikroorganizmalar, depolanan Urlnlerin
korunmasinin yani sira, fermentasyon ve sindirimde
de aktif rol oynamaktadirlar (Anderson v.d. 2014).
Bal midesinin veya polen kesesinin, O&zellikle
Lactobacillus kunkeei ’yi bol miktarda icerdidi,
%1,7’sinin  diger ¢evresel bakteriler olan
Lactobacillus turleri ve Acetobacteraceae (Alpha
2.2) familyasi Uyeleri ve %1,3 'Unin Bifidobacterium
olarak tespit edildigi, ayrica yapilan ¢alismalarda bal
midesinde,  bagirsakta, kovanda, nektarda,
seyreltimis balda ve arn ekmeginde yuksek
osmotolerant (ylksek seker varliginda Ureyebilen)
ve aside direngli c¢esitli taksonlarin varligi
bildiriimektedir (Olofsson ve Vasquez 2008, Endo ve
Salminen 2013, Anderson v.d. 2014). Ventrikilis
olarak da adlandirilan orta bagirsak, polen ve nektar
icin birincil sindirim alanidir ve gergek mide olarak
bilinmektedir. Orta bagirsak, karnin etrafinda
sarilmis sekilde bulunur; aslinda ari vicudunun
yaklasik iki kati uzunlugundadir. Orta bagirsakta
mikroorganizmalarin kolonizasyonu ileum ile aynidir
(Crailsheim 1988, Davis 2004, URL-3).

U. An D. — U. Bee J. 2020, 20 (1): 97-113



Kursak; 6zelikle kovanda
kolonizasyon gosteren
Lactobacillus kunkeei ve

B gb- birkag bakteriyi igerir.

e

Orta bagirsak; i¢ kutikular tabakadan
yoksun olan bu kisim ¢ogunlukla

o

ileuma benzer bakteriyal

kolonizasyona sahiptir. :

Kovan ve Larva:
Ozelikle an ekmegi,

nektar ve larva bagirsaklan,

Lactobacillus turleri ve

Acetobacteraceae dahil olmak

Uzere gesitli gevresel

.. bakterileri paylag. :

= .

- o S -

"
KRG N
) /\ <R\ Rektum; arka bagirsaga
ﬁ . \ —»)  adapte olan iki blyuk bakteri

¥ \
-

 Sece
%%_ 3 : .

DERLEME / REVIEW

leum; 6zelikle Ui karakteristik tirin hakim
olduguyogun bir bakteri toplulugunu banndinr.
Snodgrassela alvi (bagirsak duvarinda),
Giliamella apicola (S.alvi Uzerinde katman halde),
Frischella perrara (genelde proventrikulusta) ve

", normalde arka bagirsaga adaptasyon saglayﬁ,

baz Lactobacillus turleri

toplulugunu barindinir:
Lactobacillus kimeleri ve
Bifidobacterium asteroides

<

)

Sekil2. Bal arisi mikrobiyotasinin ana bilesenleri ve ari bagirsagindaki veya kovandaki yerleri (Moran 2015)

Figure2. The main components of the honeybee microbiota and their location in the intestine or hive

Arka bagirsak; metabolik Grlnlerin geri kazanildigi
ve fazla suyun vicuda geri emildigi ince bagirsak
(ileum) ve rektumdan olusmaktadir. Omurgalilarin
bdbrekleri gibi islev géren malpigi tupleri de arka
bagirsagin bazal ucuna baghdir ve karin boslugunda
serbestgce yuzer. Rektum gerektiginde siserek,
buyuk miktarda atik madde tutabilir. Arilar yuvalarini
temiz tutarlar ve kovanin disinda bir bosaltim ugusu
yapana kadar atiklarini rektumda muhafaza ederler.
Uzun ve soguk kiglari olan iklimlerde, arilar bu gérevi
gerceklestirmek igin haftalarca hatta aylarca
bekleyebilirler (Davis 2004, URL-3). Bu durumun
mikroorganizmalar igin essiz bir Ureme ortami
yarattigi ve rektum pH degerini 6zellikle asidik
bakteriler icin optimal duruma getirdigi
dusunulmektedir. Erigkin is¢i bal arisi, sindirim
sisteminde kabaca 108-10° kob (koloni olusturan
birim) bakteri hiicresine sahiptir ve bu topluluk isgi
kovandan ayrilmadan &énce, dort gun icerisinde
kurulur.  Bu  bakterilerin  buydk  ¢ogunlugu
Lactobacillus ve Bifidobacterium Uyelerinden
olusmaktadir ve yaklasik %95'i arka bagirsaga
yerlesmistir (Martinson v.d. 2012, Powell v.d. 2014)
Lactobacillus ve Bifidobacterium tirleri muhtemelen
karbonhidrat katabolizmasinda ve dolayisiyla
konakgilarinin beslenmesinde merkezi bir iglev
gérmektedir (Lee v.d. 2014). ince bagirsakta (ileum)

baskin olan bakteriler ise Gilliamella apicola,
Snodgrasella alvi, Frischella perrara olarak
bildiriimektedir ve bu mikroflora Gyelerinin 6zellikle
fekal-oral yolla bulastig belirtiimektedir (Powell v.d.
2014).

Mikrobiyal Flora Edinimi

Larva ve yumurtadan yeni gikan isci arilar (Sekil3),
neredeyse steril yani hi¢ bakteri kolonizasyonu
gbstermezken, mikrobiyal asilama ve bagirsakta
kolonilesme, polen tiketiminin bir sonucu olarak,
yavru ari yumurtadan giktiktan sonraki ortalama dort
gun icinde gerceklesir ve kolonideki kidemli arilarla
sosyal etkilesimler sirasinda devam eder (Gilliam
1997, Martinson v.d. 2012, Raghavan v.d. 2013,
Powell v.d. 2014). Nicelendirildiginde, larvalardaki
bakteri sayisi yok denecek kadar azdir (Martinson
v.d. 2012) ve esas olarak  gevresel
Acetobacteraceae (Alpha2.2) familyasi Uyelerinden
ve Lactobacillus turlerinden (Vojvodic v.d. 2013)
olusmaktadir. Bu gruplar nektar ve polende de
bulundugundan, larvalardaki mikrobiyota varligi,
farkli kaynaklardan gelen suslarin filogenetik
analizleri ile belirtildigi gibi gida yoluyla bulagsan
bakterilerdir (Anderson v.d. 2013).

Uludag Aricilik Dergisi — Uludag Bee Journal 2020, 20 (1): 97-113 101



DERLEME / REVIEW

160N 4GUN 22.6UN
Kralice, ~ Yumurtadan
yumurta gikanlarvalan  evresi  ile hiicreyi
birakir. isgianlar baglar. kapatir

beslemeye ve larva

baslar. kozaya donustr.

10.GUN

kapagini acar ve
koloniye katilir.

Pupa lsgiler, balmumu  Yetiskin an, balmumu
hiicreyi temizler ~ Yavru anyl balmumu dretir;  kovani

2224GUN 24-32GUN  32-40GUN  40-43GUN  43.GUN ve sonrasi

Temizlikgian, Hemsireler, Ingaacianlar,  Muhafizlar, Tarlaci (gezgin) arilar,
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yumurta
dasenebilir.

Sekil3. Bal arisi yagam doéngusu (URL-4)

Figure3. Life cycle of honey bee

Gastrointestinal ~ mikrobiyota,  koloni  Uyeleri
tarafindan oral-fekal, oral trofallaksis, depolanmis
polen veya ari ekmegi tuketimi, kovan igindeki yasli
arilarla etkilesim ve erigkin ddnemde petek gézleriile
temas vyoluyla kazaniir ve paylasilir (Sekil 4)
(Martinson v.d. 2012, Powell v.d. 2014, Kwong ve
Moran 2016).

Fekal-Oral Etkilesim
N (Faecal-Oral Interaction)

Kovan Materyaline Temas
(Contact to Hive Material)

Oral Trofallaksis
(Oral Trophallaxis)

Sekil4. Erigkin arilarda bakteriyel asilanma yollari (Kwong
ve Moran 2016)

Figure4. Bacterial vaccination routes in adult bees

Powell ve ark. (2014) gerceklestirdikleri gcalismada;
kovandaki gerceve, malzeme ve diger isci arilar ile
temas etmeyen ve izole sekilde yetistirilen denek
bireylerin, 4 ila 6 gln boyunca stabil bir etkilesime
tabi tutulan ve dogal kovan kosullarinda bulunan
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arilarin aksine, 8 gin sonra bile 6nemli bir
gastrointestinal flora gelistiremedikleri sonucuna
varmiglardir.

Ari  kolonileri yiIl  boyunca c¢esitli tarimsal
ekosistemlere ve kovanin mikrobiyal dengesini
etkileyebilecek ¢ok sayida cevresel degiskene

maruz kalmaktadir. Ari mikroflorasi; mevsimsel ve
cografi deg@isimler gibi faktorlere (Mrazek v.d. 2008,
Mattila v.d. 2012), dollenmis yumurtadan, erigkin
déneme ulasincaya dek izlenilen gelisim evrelerine
(Mohr ve Tebbe 2006, Yoshiyama ve Kimura 2009,
Martinson v.d. 2012), bal arisinin yasina,
beslenmesine ve sosyal yasam tarzina baghdir
(Ludvigsen 2013, Corby-Harris v.d. 2014, Linjordet
2016). Ayni kovan igindeki isci arilarin ¢gogunun
benzer mikrobiyotaya sahip olmasi gerektigi ve bu
durumun  taksonomide farkhliklari  tetikledigi
bildiriimektedir (Martinson v.d. 2011, 2012, Moran
v.d. 2012). Bazi arastirmalar, isci arilar yaslandikga
ve vyiyecek arama surecine gectiklerinde,
mikrobiyota bilesimlerinin hafifge farkh tirlere
kaydigini gdstermektedir. Mikrobiyotada bulunan
kalici mikroorganizmalarin, &ézellikle Snodgrassella
alvi ve Gilliamella apicola, sayilarinin da mevsimsel
olarak artis seklinde kayabildigi ve bu durumun
muhtemelen beslenme diyetindeki degisikliklerin
etkisini yansittigi bildiriimektedir (Rayymann ve
Moran 2018).
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Tablo1. Bal arilan ile iligkili baslica bakteri tirleri (Martinson v.d. 2011, Kwong ve Moran 2013, Moran 2015, URL-5)

Table1. Bacterial species associated with honey bees

Bakteri Subesi
(Phylum)

Alphaproteobacteria

Taksonomi/ Tiirler
(Species)

Rhizobiales

Betaproteobacteria

Bartonellaceae

Bartonella apis

Rhodospirillales

Acetobacteriaceae

Bombella apis

Gluconobacter sp.

Commensalibacter sp.

Parasaccharibacter

apium

Neisseriales

Actinobacteria

Firmicutes (4-5)

Neisseriaceae

Snodgrassella alvi

Bifidobacteriales

Bifidobacterium
asteroides

B. actinocoloniiforme

B. bohemicum

Lactobacillales

Lactobacillus mellis

L. mellifer

Baslica Bulunan Yer (Location)

Eriskin Bagirsagi; degisken kolonizasyon

(Adult intestine; variable colonization)

Eriskin Bal Midesi, Larva Bagirsagi, Kovan

(Adult Crop, Larval Intestine and Hive)

Larva Bagirsagi, Bazi Erigkin Arka
Bagirsagdi, Eriskin Bal Midesi, Bal ve Kovan

(Larval Intestine, Some Adults Hindgut,
Adult Crop, Honey and Hive)

Eriskin Arka Bagirsagi/ileum Duvarinda

(Adult Hindgut/lleum wall)

Erigkin Arka Bagirsagi/Rektum

(Adult Hindgut/Rectum)

Erigkin Arka Bagirsaginda / Rektumda

(Adult Hindgut/Rectum)

Uludag Aricilik Dergisi — Uludag Bee Journal 2020, 20 (1): 97-113

Arn Tiirii (Bee
Species)

Apis mellifera

Apis ve Bombus
turlerinde

(Apis and Bombus
species)

Apis ve Bombus
turlerinde

(Apis and Bombus
species)

Apis ve Bombus
turlerinde

(Apis and Bombus
species)

Apis ve Bombus
turlerinde

(Apis and Bombus
species)

Apis ve Bombus
turlerinde

(Apis and Bombus
species)
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Gammaproteobacteria

L. apinorum

L. melliventris

L. kimbladii

L. kullabergensis

L. helsingborgensis

L. kunkeei

(Fructophilic)

Orbales

Orbaceae

Gilliamella apicola

Eriskin Arka Bagirsagi (ileum ve Rektum)

(Adult Hindgut-lleum and rectum)

Larva Bagirsagi, Eriskin Kursak, Nektar,
Bal, Kovan (Erigkin Arka Bagirsaginda
bulunmaz)

(Larval Intestine, Adult Crop, Nectar,
Honey, Hive (not found in the adults
hindgut)

Eriskin Orta Bagirsak, Arka Bagirsak
(lleum Limeninde)

(Adult Midgut, Hindgut- lleum lumen)

Eriskin Arka Bagirsak-Proventrikulus ve
lleum

Apis ve Bombus
turlerinde

(Apis and Bombus
species)

Apis ve Bombus
turlerinde

(Apis and Bombus
species)

Apis ve Bombus
turleri

(Apis and Bombus
species)

Apis melifera

Frischella perrara

(Adult Hindgut-Proventriculus & lleum)

Arillardaki  mikrofloranin  kovandan  kovana,
mevsimden mevsime ve yemden yeme farkli
olabileceginin kesfedilmesinin yaninda her daim bir
temel mikrobiyal toplulugun bulundugu
belirtimektedir (Anderson v.d. 2011). Molekiler
calismalar (16S rRNA geni) ile elde edilen verilere
gore, ari bagirsagi mikrobiyotasinin  ~%95'ini
olugturan bakterilerin Tablo1’de verildigi gibi arinin
cesitli vicut bolgelerinden, kovandan ve ari
drdnlerinden karakterize edilebildikleri
bildiriimektedir (Jeyaprakash v.d. 2003, Martinson
v.d. 2011, Moran v.d. 2012, Kwong ve Moran 2016).
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Temel Mikrobiyota ve Diger Bagirsak
Mikroorganizmalari

Arilarin gastrointestinal sistemi; Gilliamella apicola,
Snodgrassella alvi, Frischella perrara, Bartonella
apis, Lactobacillus Firm-4, Firm-5 ve Bifidobacterium
asteroides  Uyelerinden  olusan  blylk  bir
mikrobiyotadan olusur (Sekil5). Bu bakteri tlrleri bal
arisi bagirsaginin temel (cekirdek) mikrobiyotasini
olusturmaktadir (Rokop v.d. 2015, Kwong ve Moran
2016, Yun v.d. 2018).
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[ Bartonella apis

Ml Parasaccharibacter apium
. Frischella perrara

. Snodgrassella alvi

[ ] Gilliamella apicola

[T Bifidobacterium spp.

. Lactobacillus Firm-4

D Lactobacillus Firm-5

D Other

Kursak: Nektar ve Orta Bagirsak:
kovandan gelen Cogunlula pylorus
bakteriler ve ileum ile

iligkili bakteriler barindirr.

ileum: Bagirsak
duvarinda S. alvi,
limende G. apicola
ve Lactobacillus
Firm-4 & Firm-5

Rektum: Lactobacillus
Firm-4 & Firm-5 ve
Bifidobakteriler baskin

Pylorus: F perrara  kolonize olur.

tarafindan
kolonizasyon

\
Arka Bagirsak

Sekil5. Ari mikrobiyotasinin kolonizasyonu (Kwong ve Moran 2016)

Figure5. Colonization of bee microbiota

Bal arisi sindirim sisteminin, kiltire dayanan
calismalarda, mikroaerofilik (atmosferik oksijen
seviyeleri altinda) veya anaerobik
mikroorganizmalara sahip olduklari bildirilmistir. Son
zamanlarda, = metagenomik  numunelerin  ve
kaltarlenmig izolatlarin potansiyel metabolizmasi ve
fonksiyonlari genetik ydntemler kullanilarak ortaya
konmustur. A. mellifera is¢i arilarin ¢ogunda,
bagirsak mikroflorasinin %95 ‘inden fazlasinin
yaklagik  sekiz  bakteri tdrlnden  olustugu
belirlenmistir (Ahn v.d. 2012, Sabree v.d. 2012).

Eriskin isci bal arisi (Apis mellifera) bagirsaklar
dokuz temel bakteri tirGin( (veya filotipleri) barindirir
ve yerlesimi blyUk ol¢ide arka bagirsak ile sinirlidir.
Bu tlrlerin besi; Snodgrassella alvi, Gilliamella
apicola, iki tur Lactobacillus ve bir tir
Bifidobacterium’dur. Bunlar her yerde bulunabilir ve
esasen dunyadaki her erigkin isci arida yerlesim
gosterdikleri bildiriimektedir. Bu turler temel bagirsak
mikrobiyomu olarak kabul edilebilir. Diger Gyeler ise
Bartonella apis, Apibacter adventoris, Frischella
perrara turleri ve Acetobacteraceae familyasi Uyeleri
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olarak bilinmektedir (Rayymann ve Moran 2018).

Her bir temel bakteri tirl, sindirim sistemi icinde
karakteristik bir dagilim gésterir. Ug¢ ana
proteobakteriyel tir olan G. apicola, F. perrara ve S.
alvi, ileumda baskindir ve malpigi tuplerinden
itibaren ileum duvari boyunca devam eden yogun bir
biyofilm tabakasi olusturur. Snodgrassella alvi
dogrudan bagirsadl kaplayan kutiktl GOzerinde
sUrekli bir tabaka olusturmaktadir. Gilliamella
apicola bagirsak epitelinin limene karsi en Ust
katmaninda kolonize olur. Frischella perrara, tipik
olarak daha az miktarda bulunur ve pylorus
baslangicinda ileuma yakin bir yerde melanize bir
kabuk olusturur. Gram pozitif tirler olan diger
bakteriler ise, Lactobacillus Firm 4, Firm 5 ve
Bifidobacterium asteroides, arka bagirsagin rektum
bolgesinde en fazla miktarda bulunmaktadir.
Lactobacillus Firm-5, limen iginde kuguk kimeler
halinde  kolonize olmaktadir (Moran 2015,
Rayymann ve Moran 2018).

Arilarla iligkili mikroflora ilk olarak kdltirel teknikler
kullanilarak arastinimistir (Gillam ve Valentine
1976, Gilliam ve Morton 1978). Cesitli calismalarda,
Gram degisken pleomorfik bakteriler, Bacillus tiirleri
ve bazi Enterobacteriaceae familyasi Uyeleri ile
birlikte kif ve mayalar; polen, nektar, anlar, bal,
balmumu ve ari sitlinde saptanmistir (Snowdon ve
Cliver 1996, Gilliam 1997). Kdufler, ozellikle de
Penicillium ve Aspergillus cinsleri, isci bal arilarinin
sindirim kanalinda yaygin olarak bulunmustur
(Gilliam ve Perst 1972, Gilliam v.d. 1974, 1997).
Bagirsak mayalarina en sik, hastalikli, besin eksikligi
olan diyetlerle veya antibiyotiklerle beslenen ya da
pestisitlere maruz kalan kolonilerden gelen isgi
arilarda rastlaniimis; maya varlidi bal arilarindaki
stres kosullarinin bir gdstergesi olarak ortaya
konmustur. Yumurtalar, prepupalar, pupalar ve yeni
dogan isc¢i arillarin genellikle mikroorganizma
tasimadigr belirtiimistir. Bununla birlikte, bazi
larvalarin, beslenme esnasinda, eriskin arilar, polen
ve petek gozleri ile iligkili mikroorganizmalari
edindigi bildirilmigtir. Eriskin isci ve kralice arilarinda
en yaygin bagirsak mikroorganizmalari Gram
degisken pleomorfik bakteriler olarak bildiriimistir.
Ayrica bu bakteriler farkli tir bal arisi larvalarindan,
ari diskisindan, polenlerden, ari ekmeginden de
izole edilmistir. Bu bakteriler Gram boyamada asiri
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degiskenlik gosterir ve hem basil hem kok
morfolojisine  sahiptir. Ayrica kralige arilarin
bagirsaklarinda Torulopsis magnoliae, T. glabrata,
Candida parapsilosis ve Hansenula anomola gibi
mayalarin ve Enterobacter cloacae, E. aerogenes ve
Klebsiella pneumoniae gibi Gram-negatif basillerin
bulundugu ve nadiren bu bakterilerin ari ekmegi ile
iligkili ~ oldugu belirtilmigtir. isci  arilarinin
gastrointestinal sisteminde Penicillium ve
Aspergillus cinslerine ait kifler bulunmustur. Yaygin
olarak tanimlanan turler arasinda Penicillium
frequentans, P. cyclopium, Aspergillus flavus, A.
niger, Cladosporium cladosporioides ve Alternaria
tenuissima bildirilmektedir. Yapilan ¢alismada, isci
arllarda kuf kolonizasyonunun sonbahar ve kig
aylarinda daha yaygin oldugu sonucuna variimistir
(Gilliam 1997).

Bazi bal arisi bagirsaklarinda dusuk miktarda da
olsa baska bakteri turleri bulunmaktadir. Bunlar
arasinda hem Avrupa hem de Amerikan bal arisi
iscilerinden ve bazi bombus arilarindan alinan
orneklerde ¢ok az (<%1) miktarda Bacteroidetes
familyasinin (Babendreier v.d. 2007, Sabree v.d.
2012) spesifik bir kimesi bulunabilmektedir. Ek
olarak, yaygin bodcek patojenleri ile iligkili cesitli
Enterobacteraceae familyasi uyelerinin genellikle
dislk sayilarda (<%0,1) bulundugu ve nadiren
bireysel olarak bazi arilarda daha yuksek oranlara
ulastigi belirtimektedir (Moran v.d. 2012, Sabree
v.d. 2012).

Anjum ve ark. (2017), 45 is¢i arinin bagirsak
iceriginden toplam 150 aerobik ve fakiltatif
anaerobik bakteriyi, biyokimyasal testler ve 16S
rDNA  dizilimi ve biyoinformatik yontemler
kullanilarak identifiye etmigler ve Firmicutes (%60),
Proteobacteria (%26), Actinobacteria (%14) adli Ug
biylk bakteri subesi olarak siniflandirmiglardir
(Sekil6). Calismada  Enterobacteriaceae ve
Micrococcineae familya Uyeleri ile Staphylococcus,
Bacillus, Enterococcus, Ochrobactrum,
Sphingomonas, Ralstonia, Corynebacterium cinsleri
izole edilmigtir. Bu bakterilerin birgcogunun asitli
ortamlara ve fermente sekerlere toleransli oldugu,
bu nedenle saglikli bir mikrobiyotanin igeridi olarak
kabul edilebilecegi bildiriimektedir.
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Sekil6. Bal arisindan izole edilen bazi aerobik ve fakultatif anaerobik bakterilerin biyokimyasal testler ve 16S
rDNA dizilimi ile siniflandiriimasi (Anjum v.d. 2017)

Figure6. Classification of some aerobic and facultative anaerobic bacteria isolated from honey bee by biochemical analysis

and 16S rDNA sequence

Hem Gilliamella apicola hem de Snodgrassella alvi,
bagirsak simbiyotlari olup, iglevsel yetenekleri
azaltilmis nispeten kigik genomlara sahiptir. G.
apicola, eksik kukurt asimilasyonu ve trikarboksilik
asit (TCA) yolaklarindan dolayl bazi bilegikleri
sentezleyemez. Ayrica, pirimidin  6ncusu bazi
maddeleri sentezleyen enzimlerden yoksundur. S.
alvi ise sekeri karbon kaynagi olarak kullanamaz ve
bunun yerine seker metabolizmasinin alt Uniteleri
olan sitrat, malat, a-ketoglutarat ve laktat gibi
karboksilatlari kullanabilmektedir. Bunlar dogrudan
TCA donglisinde kullanilabilir  veya laktat
durumunda laktat dehidrojenaz yoluyla pirGvata
donistardlebilir. S. alvii, NADH dehidrojenaz ve
sitokrom bo ve bd oksidazlara sahip zorunlu bir
aerobdur, ancak siiksinil-CoA ve siiksinatin kargilikh
donlisimini katalize eden TCA dongisu enzimi
suksinil-CoA sentetazdan yoksundur. G. apicola ve
S. alvi ari bagirsaginda metabolik ortaklar olarak
bazi acilardan birbirlerini tamamlayan mikroflora
Uyeleri olarak belirtilir (Kwong v.d. 2014).
Lactobacillus ve  Bifidobacterium tirleri de
muhtemelen karbonhidrat katabolizmasinda ve
dolayisiyla konakgllarinin  beslenmesinde ortak
merkezi bir islev gormektedirler (Lee v.d. 2014).

Lamei (2018) Apis mellifera tzerinde yaptigi laktik
asit bakterileri izolasyonu calismasinda 7 farkli
laktobasil tirtini (Lactobacillus apinorum, L. mellifer,
L. apis, L. helsingborgensis, L. melliventris, L.
kimbladii ve L. kullabergensis) ve iki farkli
bifidobakter tirinl (Bifidobacterium asteroides ve B.

coryneforme) bildirmistir. Bal arilarinda laktik asit
bakterilerinin yaygin kolonizasyon bdlgesi bal midesi
(kursak) olarak bilinmekle birlikte, orta (ventrikulus)
ve arka bagdirsaktan da c¢ogdunlukla Lactobacillus,
Bifidobacterium ve Enterococcus cinsine ait
bakterilerin izole edilebildigi gozlenmistir (Tajabadi
v.d. 2011, Corby-Harris v.d. 2014, Killer v.d. 2014,
Hroncova v.d. 2015).

Mathialagan v.d. (2018), bal arilanyla iligkili dogal
olarak olusan probiyotik laktik asit bakterilerinin (LAB)
cesitliligini arastirmak igin farkh bal arisi irklarinda
(Apis mellifera, A. cerena indica, A. florea, A. dorsata
ve Tetragonula iridipennis) bal midesini incelemistir.
Sonuglar analiz edilen 6rneklerdeki zengin LAB
cesitliligini gdstermis; 6 cinse ait toplam 42 izolat elde
edilmistir. izole edilen suslarin toplam mikrofloradaki
yuzdeleri siraslyla; Enterococcus (%23,8),
Micrococcus (%18,8), Streptococcus (%13,8),
Pediococcus  (%13,8), Lactobacillus  (%13,8),
Lactococcus ve Leuconostoc (%10,0) seklinde
belirlenmisgtir.

Mikrobiyotanin Yararlari

Bagirsak mikroorganizmalari, metabolizma ve genel
saglik igin 6nemli islevler sunar. Sindirilemeyen
karbonhidratlari imminomodulasyona ayirma iglevi
bulunan mikrobiyota, bircok konak organizma igin
gereklidir (Hall v.d. 2017). Bal arisi bagirsak
mikrobiyotasinin konakgi Uzerinde belirgin etkileri
vardir.  Laboratuvar calismalarinda, zengin bir
bagirsak mikrobiyotasina sahip konaklarda agirlik
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artisit ve hormon sinyallerinin tesvik edildigi ve
konakg¢inin bagisikhk sistemini uyardidi belirtiimistir
(Kesnerova v.d. 2017)

Yapilan ¢alismalarla, arilarda yetersiz beslenmenin
normal bagirsak mikroflorasini  bozdugu, daha
yuksek mortalite ve hastalik duyarliligina neden
oldugu gosterilmistir. Mikrofloranin (disbiyozun)
bozulmasinin is¢i ari gelisimi i¢cin birgok olumsuz
sonucu vardir: Erken yaslarda bu tir bir bozulma,
vitellogenin dahil olmak Uzere 6nemli gelisimsel
genlerin ekspresyonunu etkilemektedir. Bu durum
bal arisi mikrobiyotasinin immun sistemini uyarmasi
nedeniyle bagisikligin etkilenmesine yol agmaktadir.
Buna karsilik, bal arisinin dogustan gelen bagisikhk
fonksiyonunun, hicresel stres tepkilerinin
uyariimasiyla tehlikeye sokuldugu gdsterilmistir
(Raymann ve Moran 2018).

Bagirsak mikroflorasi igin bir baska potansiyel rol,
parazitlere ve patojenlere karsi korumadir. Bal arilari
veya bombus arilariyla iligkili bazi mikrofloral bakteri
tarleri antimikrobiyal o&zelliklere sahiptir, bu da
potansiyel patojenlerin  inhibisyonu  olasiligini
dislindirmektedir (Forsgren v.d. 2010, Vasquez
v.d. 2012, Raghavan v.d. 2013). Yeni yapilan bir
galismada L. kunkeei 'nin ari saghgi igin antifungal
etkili oldugu belirlenmistir (Janashia v.d. 2018).

Laktik asit bakterileri (LAB), diger hayvanlarda
oldugu gibi bal arlarinin da gastrointestinal
mikrobiyotasinin baskin Uyeleri olan probiyotik
mikroorganizmalardir (Rada v.d. 1997, Evans ve
Lopez 2004, Killer v.d. 2010, Crotti v.d. 2012). LAB
tarlerinin  probiyotik  etkisinin, bal arlarinin
bagisikligini artirdi§i, patojenlerin etkisine karsi
hayatta kalmalarina yardimci oldugu, koloninin

polen ve nektardan yararlanmalarini artirdig
(fermentasyon, sindirim ve emilim) ve balin
antimikrobiyal  6zelliklerine  katkida bulundugu

bildiriimektedir (Evans ve Lopez 2004, Forsgren v.d.
2010, Linjordet 2016). Ozellikle Bacillales ve
Actinobacteria sinifinin lyeleri ile Lactobacillus ve
Bifidobacterium cinsi bakteriler, bal anlarn ve
insanlar da dahil olmak Uzere birgok canlida yararli
bagdirsak simbiyotlari olarak bilinir. Bal arilarinda, bu
bakterilerin nektar isleme, karbonhidrat
metabolizmasi, imminomodilasyon ve patojen
giriginin dnlenmesinde rol oynadigi disunulmektedir
(Anderson v.d. 2011).

Bal arisi bagirsak mikrobiyotasindaki  diger
degisimler, arilarin beslenmesini, bagisikhdini ve
genel saghgini  etkileyebilmektedir.  Ornegin,
Enterobacteriaceae familyasinin birgok Uyesi, seker
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fermantasyonu ve azot metabolizmasinda rol alan
fakultatif anaeroblardir ve bu nedenle bu taksonlarin
nispi bollugundaki  degisiklikler  bal arisi
metabolizmasini bozabilir. Bal arisi mikroflorasinda
temel mikroflora bakterileri olarak tanimlanan tiirlerin
disinda Serratia, Edwardsiella, Acetobacter,
Mannheimia,  Gluconobacter,  Bartonella ve
Klebsiella cinsine ait bakteriler de saptanmistir. Bu
bakterilerin bal arisinin saghigi igin 6nemi heniiz tam
olarak bilinmemektedir. Bartonella, bu baglamda
bilinen bir firsat¢i patojendir ve antagonistik etki
gosterdigi  bildiriimektedir (Anderson v.d. 2011,
Engel v.d. 2012).

Serratia marcescens ve Hafnia alvi gibi ar
mikroflorasinda diizensiz olarak bulunan bazi tirler,
bdcek patojenleriile yakindan iligkilidir. Bu bakteriler,
bagirsak mikroflorasinin bozulmasi durumda baskin
olabilecek firsatgl patojenleri temsil edebilirler
(Sabree v.d. 2012, Powell v.d. 2014). Ornegin, insan
bagirsaklarindaki bazi Escherichia coli suslari,
kolorektal kanser ve tumorlerin bir nedeni olarak
ortaya cikan kolibaktin adi verilen bir maddenin
Uretimi icin hibrid nonribozomal peptit-poliketid
sentaz yolunu kodlayan blylk bir lokus (~ 50
kilobaz) igerir. iiging bir sekilde, bal arisinda ileum ile
sinirh olan Frischella perrara, hicre kultlrlerinde
kolibaktine benzer sitotoksik etkilere sahip bir madde
Ureten yakin homolog bir lokusu kodlamaktadir. Bal
arilarinda F. perrara ve kolibaktinin roll tam olarak
bilinmemekle birlikte, ¢ogu isci ari bagirsaklarinda
bulunmasina ragmen, F. perrara'nin konakgilari i¢in
olumsuz sonuglarl olabilecedi dusunulmektedir
(Engel v.d. 2015).

Escherichia coli hayvanlarin ve insanlarin bagirsak
sistemlerinin normal florasinda bulunan zararsiz bir
bakteridir, ancak hastalik nedeni olabilen patojen
tirleri de bulunmaktadir. insan bagirsak florasinin
normal bir Uyesi olarak bulunan E. coli suglar ile
konak organizma arasinda uyumlu bir iligki
oldugundan hastalik yapmaz. Ancak, ayni canlida
baska bir organa veya bagka bir konakginin
bagirsagina ge¢mesi durumunda hastalik sebebi
olabilir. Bu durumun, birgok canlinin bagirsaginda
oldugu gibi ari barsak florasi igin de gegerli oldugu
dusundlmektedir.

Bagirsak  mikroflorasi,  konakginin  bagisikhk
sistemini duzenleyerek konakgl saglhigini buyuk
Olcude etkileyebilir. Bununla birlikte, birgok 6nemli
bbécek igin, bagirsak mikrobiyotasi ile bagisikhk
fonksiyonu arasindaki iligki tam olarak
anlagilamamistir. Kwong ve ark. (2017) yaptiklari
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calismada mikrobiyota varliginda arilarin bagirsak
dokusunda antimikrobiyal peptit (AMP) bilesikleri
olan apidaekin ve himenoptaesin peptitlerinin gen
ekspresyonunun yuksek oldugu, ayrica hem
bagirsak I[imeni hem de hemolenfin iginde; normal
bagirsak  mikrobiyotasini  barindiran  arilarda
bagirsak mikrobiyotasi bulunmayan arilardan daha
yuksek apidaekin konsantrasyonlarini igerdikleri
bildirmislerdir. Dong ve ark. (2020) ari temel
mikrobiyotasindaki onemli artisin,
Peptostreptococcaceae, Bacteroidales takimlari ile
Acinetobacter, Cyanobacteria, Bacteroides ve
Escherichia-Shigella gibi firsatgi patojen cinslerin
varliginda 6nemli bir azalmaya sebep oldugunu
bildirmislerdir.

Ari temel mikrobiyotasinin sosyal temas yoluyla
onemli oOlcude kolonize oldugu bilinmektedir.
Bagirsakta goreceli olarak Lactobacillus ve
Bifidobacterium artiginin isgi arilarda 4 giinden
sonra stabil oldugu belirlenmigtir. Bu bakterilerin,
arilar icin gerekli olan birgok besin ve enerji
bilesenlerinin Uretiminde rol alan bir dizi karbonhidrat
metabolizmasina sahip oldugu ve nektar
islenmesine katildigi 6ne surilmektedir (Engel v.d.
2012, Butler v.d. 2013). An barsak mikroflorasi,
arinin ¢evresel kosullarla ve de kendi populasyonu
ile olan sosyal etkilesimlerinden etkilenir; bu
etkilesim mikroorganizmalarin populasyondaki diger
bireyler arasinda yayilimini kolaylastirir. Farkli cevre
kosullari ve bakterisit etkili kimyasallar yUzinden
normal mikrobiyotasindan yoksun birakilan arilarin,
kilo aliminin ve metabolizmalarinin olumsuz
etkilendigi  (Zheng v.d. 2017), patojenlere
duyarliliklarinin (Koch ve Schmid-Hempel 2011) ve
mortalitenin  arttigr  (Raymann v.d. 2017)
gOsterilmigtir.

SONUG

Son arastirmalarda, yetigkin bal arilari ve bombus
arilarinin, nispeten basit ve benzersiz bir bagirsak
mikroflorasina sahip olduklari gosterilmistir. Bal arisi
bagirsak  mikrobiyotasi, memelilerinkiyle bazi
benzerliklere sahiptir; ¢ogunlukla sosyal temas ile
olusmaktadir, buyuk dlgide  konakgilarinin
bagirsaklariyla sinirhdir, diyet karbonhidratlarinin
metabolize edilmesine yardimci olur ve patojenlere
karsi koruma saglamaktadir. Bununla birlikte, bal
arilarinda bagirsak mikroflorasinin kompozisyonu
dengesiz diyet (yetersiz beslenme), stres, yaslanma,
cesitli antibiyotiklere ve pestisitlere maruz kalma,
iklimsel ve cografi degisimler gibi bircok faktérden de
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etkilenmektedir.

Erigkin bagirsaklarindaki karakteristik bagirsak
bakterileri, pupa evresinden ciktiktan sonraki ilk
birka¢c gun boyunca temas edilen kidemli arilar ve
peteklerden bulagma yoluyla edinilmektedir. Bu
asllanma sayesinde Ozel antimikrobiyal
etkinlikleriyle bulunduklari ortami koruma ve konak
immun sistemini olumlu yénde uyarma yetenekleri
olan mikrobiyal flora belirli bolgelere yerlesmis olur.
Bal arilari (Apis mellifera), 6zellikle bahge bitkilerinin
birincil tozlayicilaridir. Son birkag yilda, bal arilari ve
kolonilerinde 6nemli bir digts rapor edilmektedir.
Pek cok faktor bu varsayilan duslse sebep olabilir.
Patojen mikroorganizmalar ve insektisitler dikkat
ceken yaygin faktorler olmakla birlikte, dolayl olarak
pestisitler ve cesitli kimyasallarin etkileri de temel
bagirsak mikroflorasinin bozulmasina ve bal arisi
sagliginin olumsuz etkilenmesine zemin
hazirlamaktadir. Ar yasami igin blyldk énem arz
eden mikrofloranin en 6nemli temel Uyelerinin merak
edilen tim etki mekanizmalari hentz
bilinmemektedir. Bu alanda daha fazla c¢alisma
yapillmasi gerek evrensel gerekse bdlgesel
etkenlerin belirlenmesi ve ari populasyonlarinin
korunmasi 6nemle gerekmektedir.
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