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Turkiye’nin Farkli Cograti Lokasyonlarina Ait
Bal Aris1 (Apis Mellifera L.) Genotiplerinin
Morfolojik Ozelliklerine Gore Kiimeleme Analizi
ile Siniflandirilmasi 3

Irfan Oztiirk!

Ozet
Bu caligmada, Tiirkiye’nin farkli lokasyonlarina ait bal aris1 (Apis mellifera L.)

genotipleri bazi morfolojik 6zelliklerine gore sayisal siniflandirma yontemleri
ile kargilagtirmali olarak incelenmistir.

Bal arilarinin dig yapilarina iliskin morfolojik 6zellikler farkl: 6l¢ii birimlerine
sahip olduklarindan, bu degerlerin standardize Z-skorlarinin Oklid ve karesel
OKklid uzakliklar: kullanilarak benzerlik matrisi elde edilmistir. Cluster modiilii
aracigi ile Tek Baglant1 (Singel Linkage), Tam Baglanti (Complete Linkage)
ve Ward yontemleri ile kargilagtirilarak en uygun siniflandirmay: saglayan
yontemin Ward yontemi oldugu belirlenmistir. Bu analiz sonucunda genotipler
aras1 benzerlik matrisinin olusturdugu kiimeleme ¢oziimleri, Hotelling
Lawley Iz ve Wilks Lamda istatistikleri kullanilarak degerlendirilmistir.

Her {ii¢ yonteme gore vyapilan smiflandirma sonucunda en anlamh
siniflandirmayr Ward yontemi saglamig olup, bu yontemde bal aris1 genotipleri
5 farkli gruba ayrildigi goriilmektedir (P<0,001).

1.GIRIS
Farkli morfolojik 6zellikler bakimindan birbirinden 6nemli 6lgiide ayrigan
bal arist tiirlerinin, ayni tiire ait irklarin veya bir irkin farkli ekotiplerinin

tanimlanmast ve birbirinden ayirt edilmesi, uzun siiredir aricilik ve sistematik
biyoloji alanlarinda tartiglmakta olan bir konudur (1).

Bal arlarimin tanimlanmasi ve siniflandiriimasinda yaklagik 42 morfolojik
karakterin kullanilabilecegi bildirilmektedir (2). Ancak bir¢ok aragtirmaci,
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degerlendirilebilecek karakter sayisinin, ¢aligilan ari irki veya tipine bagh
olarak degisebilecegini belirtmektedir (3).

Farkli genotiplere ait bireyler, gesitli morfolojik karakterler agisindan
birbirleriyle iligkili 6zellikler sergilemektedir. Ancak ¢ok sayida morfometrik
karaktere ait verilerin yalnizca tek degiskenli istatistiksel yontemlerle analiz
edilmesi, genotip gruplarinin dogru sekilde tanimlanmas ve siniflandirilmasi
agisindan yetersiz kalmaktadir (1).

Bu nedenle, siniflandirma galigmalarinda tek bir 6zellige dayal yontemler
yerine, ¢ok sayida morfolojik karakteri ayni anda degerlendirebilen gok
degiskenli istatistiksel yontemlere ihtiyag duyulmaktadir (4). Bu tiir analizler,
genotiplerin iizerinde durulan morfolojik 6zelliklere bagl olarak ya belirgin
bigimde ayrilmasini ya da kismen Ortiigen yapilar sergilemesini miimkiin
kilmaktadir (1).

Bu dogrultuda, bu ¢aligmanin amaci, Tiirkiye’nin farkli cografi bolgelerine
ait bal aris1 genotiplerini belirli morfolojik 6zellikler temelinde sayisal
siniflandirma yontemleri kullanarak analiz etmek ve genotipler arasindaki
morfolojik benzerlik ve farkliliklar1 ortaya koymaktir.

2. MATERYAL VE METOT

Caligmanin materyalini, bazi arastiricilar (5,6,7,8) tarafindan bildirilen ve
Tiirkiye’nin 39 farkli lokasyonuna ait bal aris1 genotipleri tizerinde 6lgiilen 12
morfolojik karaktere iliskin ortalama degerler olusturmustur. Bu degerler i
tarkli siniflandirma yontemi ile analiz edilerek bal aris1 genotiplerinin yayilim
alanlar1 ve yakinlik diizeyleri bolgelere gore belirlenmeye ¢aligiimistir.

Bu c¢alijmada degerlendirilen morfolojik  6zellikler  farkh  6lgt
birimlerine sahip oldugundan, karsilagtirilabilir hale getirilmek amaciyla
standartlagtirilmig ve bu islem sonucunda 3912 boyutlarinda bir standart
Z-puan veri matrisi olugturulmugtur. Elde edilen bu standart Z matrisi
kullanilarak, genotip ciftleri arasindaki morfolojik benzerlikleri yansitan bir
benzerlik matrisi hesaplanmistir.

Genotipler Arvasy Uzakliklarin Hesaplanmas::

Orijinal veri matrisi oransal olgekli veriler igerdiginden, genotip ciftleri
arasindaki morfolojik uzakliklar Oklid ve karesel Oklid uzaklik olgiitleri
kullanilarak hesaplanmugtir (9,10,11).

Ward yonteminin uygulanabilmesi igin karesel Oklid uzakliginin
kullanilmasi gereklidir. Ancak, karesel Oklid uzakligi hesaplamalarinda
ug degerlerin (outliers) uzakhk oOlgitimleri {izerinde olumsuz etkiler
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olusturabilmesi nedeniyle, orijinal veri matrisi standart Z-skorlarina
dontistiiriilmiistiir (12,13,14).

Bu standardizasyon iglemi, tim degigkenlerin ortak bir Olcekte
degerlendirilmesini  saglayarak, analiz sonuglarinin daha giivenilir ve
kargilagtirilabilir olmasina olanak tanimustir.

39 farkli lokasyona ait bal aris1 genotipi ve 12 morfolojik 6zellige iligkin
olusturulmus standart-Z veri matrisinden i. ve j.’ci birimleri arasindaki oklid
uzakhigt;

2 1/2
V4
d,(x,,x,)= Z‘xk -x, ‘ olarak,
k=1
Karesel Oklid Uzakligr ise;
2

p T
d22 (x,,x,)= Z‘ X, =X, ‘ esitligi ile hesaplanmustir (10,15).
k=1

2.1. Kiimeleme Yontemleri

Bal aris1 genotiplerinin cografi bolgelere gore siniflandiriimasinda,
bazi hiyerargik (agamali) kiimeleme analizleri kullanilmigtir. Bu yontemler
arasinda tek baglant (single linkage) kiimeleme yontemi de yer almaktadir.

2.1.1. Tek Baglant1 Kiimeleme Yontemi (Single Linkage Cluster
Analysis)

Tek baglanti kiimeleme yontemi, her bir bireyin veya bireye ait karakterlerin
baglangigta ayr1 birer kiime olarak degerlendirildigi bir yaklagimdir. Yani
analiz baslangicinda, toplam birey sayis1 kadar (nnn) tek elemanh kiime
mevcuttur. Bu kiimeler arasinda, uzaklik matrisi D={dik}D = \{d {ik}\}
D={dik} kullanilarak en kiigiik uzaklik degeri tespit edilir ve birbirine en
yakin iki kiime birlestirilir. Boylece kiimeler arasi benzerlik esasina dayali
olarak agamal birlestirmelerle yeni kiimeler olugturulmaya devam edilir.

Eger baglangigta (U) ve (V) kiimeleri birlestirilmis ise 3. Adimda (U,V)
kiimesine en yakin olan (W) kiimesi arasindaki uzaklik ve benzerlik 6l¢timleri;

d(U,V)W = min {dUW, dVW},

bagintis1 ile hesaplanmaktadir. Buradaki dUW ve dVW uzakliklart

sirastyla, U ve W kiimesi ile V ve W kiimelerinin en yakin komgular
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arasindaki uzakliktir. Bu iglemlerin sonunda s6z konusu matrisin boyutu
(n-1) birim indirgenerek, matris yenilenir. Ele alinan yontem tekrarlanarak
devam eder (10, 16, 17).

2.1.2-Tam Baglant: Kiimeleme Yontemi (Complete Linkage Cluster
Analysis):

Bu yontem Tek baglant1 kiimeleme yontemine gok benzemekle beraber,
Tek baglanti kiimeleme yonteminden ayiran tek ozelligi kiime elemanlar:
arasindaki uzakligin maksimum derecelerinin alinmasidir. Yani kiimeler
olusturulurken en uzak komgu niteligine sahip bireyler (birimler) birbirleriyle
birlestirilerek bir araya getirilmektedir. Tam baglant1 kiimeleme teknigi basit
olmakla beraber kiime yapisini belirlemede iyi sonug veren bir tekniktir
(10,16).

Bu yontemde uzaklik veya iliski matrisi elde edildikten sonra n tane
bireyden birbirine en yakin olan (U) ve (V) gibi iki kiime (UV) kiimesi
olarak birlegtirildikten sonra tiglincii bir (W) kiimesi ile arasindaki uzakligin
belirlenmesi i¢in uzaklik tiirii benzerlik 6l¢tsii kullanildiginda;

d(U,V)W = max {dUW, dVW} bagintisindan yararlanilir (16, 17).

2.1.3. Ward Kiimeleme Teknigi

En kiigiik varyans yontemi olarak da adlandirilan Ward metodu, ¢ok genel
agamali bir kiimeleme yontemidir. Bu yontemin en etkileyici 6zelligi, birey
sayist (n) ¢ok fazla oldugunda (n>50), diger asamali kiimeleme metotlarina
gore daha iyi sonuglar vermesidir (10).

Istatistiksel anlamda, kiimeleme yayiliminin minimize edilmesine dayanan
Ward metodunda, kiimeler igi varyansin minimize edilmesi amaglamaktadir.
Kiimeleme analizinin herhangi bir asamasinda kiimelerdeki bireylerin
gruplanmasindan dolay1 bir miktar bilgi kayb1 olmaktadir. Bu bilgi kayb,
belli bir kiimeye ait olan her noktanin kiime ortalamasindan sapmalarin
genel kareler toplami ile (HKT) olgiiliir.

Diger bir 6zellik; Ward metodun da benzerlik matrisi elemanlarinin kareli
Oklid uzakhiginin kullanilarak hesaplanmasidir.

Hata kareler toplami (HKT); k kiimesinde yer alan n, noktanin k
kiimesinin ortalamalar vektoriine olan 6klid uzakliklar1 toplamu,

& 32
b o Q. Xi)

HKT, =33 X5 =
i=1 j=1 M
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seklinde hesaplanir. HKT, degeri tiim k =1, 2, . . ., n kiimede hesaplanip
toplam kiime i¢i Hata Kareler Toplami;

k=n
HKT = 3" HKT,
i=1

seklinde hesaplanir. Bu Olgiitler hesaplandiktan sonra bireylerin kiimelerde
birlestirilmeleri agamali olarak asagidaki gibi gergeklestirilir.

1- Birinci asamada HKTk=0 olacak sekilde her birim bir kiime kabul
edilerek ilk agama yerine getirilir.

2- Tkinci asamada HKT’inda en kiigiik artig saglayan (U) ve (V) kiimeleri
birlestirilip (UV) kiimesi olusturulur. HKT daki bu artig;

AHKT = HKT(UV) - HKT(U) - HKT(V)
olarak hesaplanmaktadir. Bu suretle n birim (n-1) kiimeye ayrilmis olur.

3- Ugiincii asamada, Kiime sayist k=1 oluncaya kadar 2. Adim
tekrarlanarak bireylerin agamali olarak birbirine baglanmalar1 saglanmaktadir.
Bu suretle her asamada HKT’mn da olugan minimum artig, birlestirilen
kiimelerin merkez noktalar arasindaki Oklid uzakliginin karesi ile orantili
olarak gerg¢eklestirilmis olur (10, 11).

2.2. Test Istatistikleri:

2.2.1. Wilks’in Olabilirlik Oran Testi

Wilks tarafindan ileri siiriilen yontem, genellestirilmig olabilirlik oran
temeline (generalized likelihood ratio principle) dayanmaktadir. Test
istatistigi olarak 6nerilen A,

LA 4 1

T e A=y

bi¢imindedir. S6z konusu test istatistigi O ile 1 arasinda degerler
almaktadir. A’nin 0’a yakin olmas1 H; hipotezinin reddedildigini, 1’e yakin
olmas1 durumunda kabul edilecegini gosteren bir igarettir. Bu yontemde F
istatistigi kritik deger olarak kullanilacagindan,

F_1—A”t rt-2u
NG ' p-q “Hpq.rt-2wo
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doniigiimii yapilir. Burada sirasiyla;

2 2
-4
r=v-(p+q+1)2t= (pzq—z) Eser  (p2q>=5)>0
(Pq” -5)
degilse t=1 dir.
u=(pq-2)/4 q=kl v = Hata serbestlik derecesi,

k = grup sayisi, p = degisken sayis1 dir (17, 18).

2.2.2. Hotelling Lawley Iz Yontemi

Soz konusu yontemde (BW!) matrisinin determinantindan elde edilen
kogegen elemanlarinin toplami; yani [ trace (BW') | bize Hotelling- T?
degerini vermektedir. Diger bir ifade ile A, BW! matrisinin determinantindan
elde edilen r’inci karakteristik kok olmak tizere,

5 p
Ty =2 A
r=1
test istatistigi kullanilmaktadir. T(% degerinin biiyiikligti H, hipotezinin

reddedilecegini ifade etmektedir. Burada;

pn-p-1)+2
F= 3
(k-Dp
F

[ k-)p*, p(n-p-1)+2] a serbestlik dereceli F tablo degerleri kritik
deger olarak kullanilmugtir (16, 17).

. T02 doniigiimii yapilarak;

3.ARASTIRMA BULGULARI VE TARTISMA

Farkli 39 lokasyondan elde edilen bal aris1 genotipleri, Tek Baglanti
(Single Linkage), Tam Baglanti (Complete Linkage) ve Ward kiimeleme
yontemleri kullanilarak sirastyla 2, 3, 4 ve 5 grup olusturacak sekilde
siniflandirilmistir. - Siiflandirma iglemleri, Statistica ve SPSS/PC  paket
programlarinin “Cluster” modiilii aracihigiyla gergeklestirilmistir. Uygulanan
yontemlerin sonuglari birlikte degerlendirildiginde, optimum grup sayisinin
dort olabilecegi belirlenmigtir. Bu dogrultuda analizler, 6zellikle 4 ve 5 kiime
temel alinarak yiiriitiilmistiir.
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Kiimeleme analizleri sonucunda elde edilen grup yapilari, Wilks’
Lambda ve Hotelling’s Lawley Trace istatistikleri ile degerlendirilmig
olup, bu istatistiklere iligkin bulgular Cizelge 1’de sunulmustur.

Cizelge 1. Bal Aris: Genotiplevinin Kiimeleme Yontemlerine Gore Suaflanduwrilmas:

Kiime | Kiime (Kiime Elemanlari) Wilk’s Hotelling
Sayis1 | No Ward Yontemi Lamda Lawley Iz
1 (1,2,3,4,5,6,7,8,9, 10, 11, 12,
37, 38, 39)
4 2 |(13,14,15,16,17) A= 0,0000 |T2*= 389,73

3 [(18,19,20,21,22,23,24,25,26) |F=169.3 |F=2454

4 [(27, 28,29, 30, 31, 32, 33, 34, 35,|P= 0,000 |P= 0,000
36)

1 |(,2,3,5,6, 37, 38)

2 |@4,7,8,9,10,11, 12, 39)

5 3 (3,14, 15,16,17) A= 0,00000 |T,2= 398,01

4 [(18,21, 22,23, 24, 25, 26) F= 90,7 F=178,3

5 [(27, 28, 29, 30, 31, 32, 33, 34, 35,[P=0,000 |P=0,000
36)

Tam Baglanti1 Yontemi
1 (1,2,3,4,5,6,7,8,9,10, 11, 12,

37,38, 39)
2 |(3,14,15,16,17)
5 3 1(18,19,20,21,22,23, 24, 26) A=0,0000 |T 2= 416,136
4 | (25 F=772 F=1864
5 (27,28, 29, 30, 31, 32, 33, 34, 35,[P=0,000 P=0,000
36, 40,41, 42,43, 44, 45)
Tek Baglant: Yontemi
1 [(1,2,3,4,5,6,7,8,9,10,11, 12,
2 |3, 14,15, 16,17)
5 3 1(18,19,20,21,22, 23,24, 25,26) [A=0,00000 [T 2= 399,07
4 |(27,28,29,31,32,33,34,35,36) |F=78,3 F=178,75
5 1(30) P=0,000 P=0,000

**Birimler 4 kiimeye ayridyjinda Tek ve Tam Baglant yontemlerine gove elde edilen
swnaflay Ward yontemi ile ayni sonuclary vevdiginden Cizelge 1'de tekrar edilmemigstin.

Her ¢ kiimeleme yontemine gore (Tek baglanti, Tam baglanti ve Ward
kiimeleme yontemleri) elde edilen dendogramlar (aga¢ diyagramlar:)
incelendiginde, farkli lokasyonlara ait bal aris1 genotiplerinin benzer
kiimelerde siniflandig1 gézlemlenmektedir. Ancak kiime sayist 4 oldugunda
alt gruplarda farklihk gozlenmektedir. Olusan alt gruplardan en anlaml
siniflandirmayr Ward yonteminin sagladigr goriilmektedir. Olugturulan
kiimelerin istatistiksel olarak anlamliligi, Wilks’ Lambda ve Hotelling’s
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Lawley Trace istatistikleri kullamilarak test edilmistir. Yapilan analizler
sonucunda, elde edilen kiime yapilarinin %0,1 anlamlilik diizeyinde (P <
0,001) istatistiksel olarak oldukga anlamli oldugu belirlenmigtir.

Seldl 1: Farkh 39 Lokasyona fliglan Ward Yontemi {le Elde Edilen Dendogram
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Sekil I’de sunulan dendrogram incelendiginde, 1 no’lu Karadeniz
Bolgesr’ne ait bal aris1 6rnekleri ile 2 no’lu Kuzeydogu Anadolu Bolgesi’ne ait
orneklerin birbirlerine morfolojik agidan yakinlik gosterdigi belirlenmistir.
Ancak, Karadeniz Bolgesi’ne ait Almus ve Erbaa-Cakir lokasyonlarindan elde
edilen 6rneklerin, Kuzeydogu Anadolu Bolgesi’ne ait bireylerin olugturdugu
kiimeye dahil oldugu goriilmektedir. Bu durum, s6z konusu bolgelerdeki
ar1 popiilasyonlarinin gegit formu, ortak orijin yapist veya gezginci aricilik
uygulamalarinin etkisiyle agiklanabilir.

Ege Bolgesi’ne ait tiim lokasyon 6rneklerinin 4 no’lu kiimede yer aldig: ve
bu kiimenin, 3 no’lu kiimede siniflanan I¢ Anadolu Bélgesi’ne ait 6rneklerle
belirli diizeyde yakinlik gosterdigi gozlemlenmistir.

Dendrogramda baglanti uzakligi 200 birimlik karesel Oklid uzaklhig
temelinde degerlendirildiginde, 1 ve 2 no’lu bolgeler ile 3 ve 4 no’lu bolgelerin
birbirine yakin kiimeler olusturdugu gortilmektedir. Bu bulgu, Ttrkiye’deki
ana ar1 popiilasyonunun morfolojik yapisinin genel olarak Anadolu bal aris1
(Apis mellifera anatoliaca) ve onun cesitli ekotipleriyle temsil edildigine
yonelik Ruttner (19) tarafindan bildirilen sonuglarla ortiiymektedir.

Buna kargilik, 5 no’lu bolge olan Sanlhurfa iline ait bal arist 6rneklerinin,
diger lokasyonlardan belirgin bigimde ayrilarak, bagimsiz bir grup
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olusturdugu tespit edilmistir. Bu durum, Giineydogu Anadolu Bolgesi
artlarimin, Tran mengeli A. m. meda alt tiiriiniin ekotiplerinden biri oldugu
yoniindeki Ruttner (19)’in bulgularini destekler niteliktedir (20), (21).

4. SONUGC

Sonug olarak, ¢ok degiskenli yapiya sahip verilerin gruplandirilmas: ve
siiflandirlmasinda tek degiskenli istatistiksel analiz yontemlerinin yetersiz
kaldig ortaya konulmugtur. Bu baglamda, s6z konusu bireylerin (birimlerin)
degerlendirilmesinde ¢ok degiskenli istatistiksel analiz teknikleri, 6zellikle
kiimeleme analizi, daha etkin ve anlamli sonuglar saglamaktadir.

Ayrica, Sanlrfa yoresine ait bal arist genotiplerinin, morfolojik 6zellikler
bakimindan Anadolu ar1 irkindan ziyade Iran arist (A. m. meda) genotipine
daha fazla benzerlik gosterdigi tespit edilmis olup, bu bulgu Ruttner (19)
tarafindan daha 6nce ortaya konulan sonuglarla uyumluluk arz etmektedir.

Bu ¢aligmanin, benzer veri yapilarina sahip aragtirmalarda kullanilabilecek
yontemsel bir oOrnek sunmasi agisindan literatiire katki saglayacag:
degerlendirilmektedir.
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