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ABSTRACT

Bee viruses are one of the most important agents that negatively affect colony health. It is known that viruses are 
generally associated with colony losses. LSV, one of the viruses that affect colony health, is an RNA virus that was 
first detected in honey bees in 2009 in the United States of America  and has not yet been classified. Although its 
pathogenicity is not fully known yet, it is known to affect colony health. Varroa mites affect the health of the col-
ony negatively by transmitting viruses to honey bees both biologically and mechanically. This study, it was aimed 
to molecularly detect the LSV genome by RT-PCR in Varroa mites, which play a vector role in the transmission of 
bee viruses to honey bees. LSV genome was positive in 12 of the Varroa mites collected from 26 different apiaries 
in İzmir (n = 6) and Muğla (n = 20). 50% of Varroa samples collected from Muğla province and 33.3% of samples 
collected from İzmir province were LSV positive. In conclusion, in this study, the LSV viral genome was detected 
for the first time in the country, and it tried to expand the knowledge about the diversity of viral diseases of honey 
bees in Turkey and Varroa mites, which play a biological or mechanical role in the transmission of viral diseases. 
Further studies are needed to determine the association of LSV with Varroa mites and the actual impact on 
honey bee populations in the country.
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ÖZ

Arı virusları koloni sağlığını olumsuz yönde etkileyen en önemli faktörlerdendir. Virusların genellikle koloni ka-
yıplarıyla bağlantılı olduğu bilinmektedir. Koloni sağlığını etkileyen viruslardan olan LSV, bal arılarında ilk kez 
2009 yılında Amerika Birleşik Devletleri (ABD)’ nde keşfedilmiş henüz sınıflandıralamamış bir RNA virusudur. 
Patojenitesi henüz tam olarak bilinmemesine rağmen koloni sağlığını etkilediği bilinmektedir. Varroa akarları 
ise virusları bal arılarına hem biyolojik hem de mekanik olarak bulaştırarak koloni sağlığını olumsuz etkilemek-
tedir. Bu çalışmada, arı viruslarının bal arılarına bulaşmasında vektör rolü oynayan Varroa akarlarında LSV geno-
munun RT-PCR ile moleküler olarak tespiti amaçlanmıştır. İzmir (n = 6) ve Muğla (n = 20) illerinde yer alan birbi-
rinden farklı 26 arılıktan toplanan Varroa akarlarının 12’sinde LSV genomu pozitif olarak tespit edilmiştir. Muğla 
ilinden toplanan Varroa örneklerinin %50’si, İzmir ilinden toplanan örneklerin ise %33,3’ü LSV pozitiftir. Sonuç 
olarak, bu çalışmada LSV genomu ülkede ilk defa tespit edilmiş, Türkiye'de bulunan bal arılarının viral hastalık-
larının bulaşmasında biyolojik veya mekanik vektörlük yapan Varroa akarları hakkındaki bilgileri genişletmeye 
çalışmıştır. LSV’nin Varroa akarları ile ilişkisini ve ülkedeki bal arılarının populasyonları üzerindeki gerçek etkisini 
belirlemek için daha ileri çalışmalara ihtiyaç duyulmaktadır.
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GİRİŞ

Lake Sinai Virus (LSV), Sinai virus genusu içe-
risinde sınıflandırılmış, henüz belli bir aileye ait 
olmayan kronik arı felci virusu (CBPV) ve sıklıkla 
balıklarda hastalıklara sebep olan Nodaviridae 
familyasında yer alan viruslar ile yakın ilişkilen-
dirilmiş 5.6 kb uzunluğunda, pozitif polariteli bir 
RNA virusudur.1,2 LSV ilk kez 2009 yılında ABD’ nin 
Güney Dokata ayaletinde yer alan Sinai gölü et-
rafında ticari arıcıların koloni kayıplarının artma-
sı sonucu, LSV-1 ve LSV-2 olarak iki ayrı varyant 
olarak tespit edilmiştir.1 Daha sonraki çalışmalar-
da, LSV 3-8 gibi farklı varyantların varlığı da bil-
dirilmiştir.3-6 Patojenitesi ve semptomları henüz 
bilinmemesine rağmen, yüksek kayıpların görül-
düğü kolonilerde az kayıpların görüldüğü kolo-
nilere göre LSV viral yükünün daha fazla olduğu 
bilinmektedir.7 

Lake Sinai Virus genomu, ORF1, RdRP ve kap-
sid dahil olmak üzere üç geni kodlamaktadır.8 
Bunlardan, RNA’ya bağımlı RNA polimerazı 
kodlayan RdRP geni, farklı LSV suşlarında ko-
runmuş bölge olarak bilinmektedir.4 Korunmuş 
bölge olmasından dolayı, farklı LSV varyantları 
için filogenetik dizi analizleri ve gruplandırma-
lar RdRP gen bölgesi hedef alınarak yapılmak-
tadır.6,9 

Virusların, özellikle deforme kanat virusunun 
(DWV), bal arılarına bulaşmalarında en önem-
li aktörlerden birisi Varroa akarlarıdır.10 Bu akar, 
gelişen pupa ve yetişkin arıların hemolenfi ile 
beslenir ve virus partiküllerini doğrudan arı he-
molenfine enjekte ederek vektör görevi görür.11 
Varroa akarı ayrıca, konakçıda immünosupres-
yona neden olarak viral enfeksiyonları aktive eder 
ve dolaylı olarak arılarda virus replikasyonunu 
uyarır.12 LSV’ nin Varroa akarlarında varlığı tespit 
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edilmesine rağmen Varroa ve bazı arı türlerinde replike olmadığı 
belirlenmiştir.4,13 

Türkiye’ de arı sağlığını etkileyen viruslar daha önceki farklı ça-
lışmalarda incelenmiş, koloni sağlığını olumsuz yönde etkilediği 
bildirilmiştir.  Bugüne kadar ülkemizde yapılan çalışmalarda DWV, 
CBPV, SBV (sacbrood virus), BQCV (black quenn cell virus) ve ABPV 
(acute bee paralysis virus) virusları kolonilerde sık olarak tespit 
edilen viruslardır.14-20 LSV ile ilgili olarak ülkemizde yapılan mevcut 
tek bir çalışma bulunmaktadır.15 Bu yüzden ülkemiz adına LSV’ nin 
kolonilerdeki varlığı hakkında bilgilerimiz oldukça sınırlıdır. 

Bu çalışma, Türkiye’de bal arısı popülasyonunun önemli bir bölü-
müne sahip Muğla ve İzmir illerinde yer alan arılıklarda/kolonilerde 
tespit edilen Varroa akarlarında LSV varlığının RT-PCR ile tespitini 
amaçlamıştır. 

MATERYAL ve METOT 

Çalışma için, 15.02.2014 ve 28914 sayılı Resmi Gazetede yayımla-
nan ‘Hayvan Kurullarının Çalışma Usul ve Esaslarına Dair Yönet-
melik’in 4.1 madde (d) bendinde yer alan hükümlere göre Hayvan 
Deneyleri Yerel Etik Kurulu Onayına gerek duyulmadığı bildirilmiş-
tir. Bu onay, İzmir/Bornova Veteriner Kontrol Enstitüsü Müdürlüğü 
Deney Hayvanları Etik Kurulu’nun 16.12.2021 tarihli ve 770 sayılı 
kararınca alınmıştır.

Türkiye’nin batısında yer alan İzmir (n = 6) ve Muğla (n = 20) ille-
rinden (Şekil 1), birbirlerinden farklı toplam 26 arılıktan Varroa 
akarları toplanmıştır. Örneklemeler 2020 yılının Nisan ve Haziran 
ayları arasında gerçekleşmiştir. Her arılıktan 20-100 arası Varroa 
toplanmış, üzerlerine 2 ml PBS buffer (Phosphate Buffered Saline) 
ilave edilerek, homojenizatör (AllSheng Bioprep-24R, Çin) yardımı 
ile ezilmiştir. Daha sonra homojenatlar 3500 rpm’de 4oC’de 30 
dakika santrifüj edilmiş, süpernantantlar ayrılarak ekstraksiyona 
kadar -80oC’de muhafaza edilmiştir.

RNA ekstraksiyonu için 200 µl süpernatant alındı. Ektraksiyon iş-
lemi, üretici firmanın talimatlarına göre High Pure Viral RNA Kit 
(Roche, Germany) kullanılarak gerçekleştirildi. Ekstrakte edilen 
RNA, test edilene kadar -20°C’de saklandı.  

Tüm LSV varyantı için korunmuş ORF1 RdRp gen bölgesini hedef-
leyen, RNA’nın 603-bp’lik bir parçasını oluşturan primerler (LSV 

1765-F: 5′-TCA AYC TKG AGC GAT TTC GTG CTG-3′, LSV 2368-R: 
GAG GTG GCG CSA GAT AAA GT-3′) kullanılmıştır.4 Amplifikasyon 
için Xpert One-Step RT-PCR Kiti (Grisp Research Solutions, Porto, 
Portugal) kullanıldı. Toplam reaksiyon hacmi 25 µl ve primerin ni-
hai konsantrasyonu 0,4 mM idi.

PCR için Thermal cycler koşulları sıralanan adımlar ve süreler ile 
oluşturulmuştur. İlk olarak, komplementer DNA sentezi için re-
vers transkripsiyon işlemi gerçekleştirilmiştir. Ardından 95oC’de 
3 dakika boyunca ilk denatürasyon yapıldı. Bu adımı 35 döngü 
olacak şekilde; 95oC’de 10 saniye denatürasyon, 60oC’de 10 sani-
ye bağlanma ve 72oC’de 15 saniye uzama döngüleri izlemiştir. En 
son 72oC’de 1 dakika süreyle uzama olmuştur. Elde ettiğimiz PCR 
ürünleri, %1,5 agaroz jel elektroforezinde (etidyum bromür içeren) 
yürütüldü ve UV ışık kaynağı altında görüntülendi. 

BULGULAR

LSV için toplam 26 adet farklı arılıktan toplanan Varroa akarları 
RT-PCR ile test edilmiştir. Yapılan testlerin sonucunda 12 arılıktan 
toplanan Varroa örnekleri LSV pozitif olarak tespit edilmiştir. İz-
mir’den toplanan örneklerden altı arılıktan ikisi pozitifken, Muğla 
örneklerinin ise 10’nu pozitif olarak tespit edilmiştir. Buna göre 
Muğla ilinden toplanan Varroa örneklerinin %50’si, İzmir ilinden 
toplanan örneklerin ise %33,3’ü LSV pozitiftir.

TARTIŞMA 

Tarihsel ve evrimsel süreçte görülmüştür ki, memeli ya da eklem 
bacaklı birçok türü enfekte edebilecek viral ajanlar bulunmakta-
dır.  Bunlar hayvanları, insanları ve hatta parazitleri dahi enfekte 
edebilmektedir.21,22 Bu viral ajanlar emerging yada re-emerging bir 
statü kazanıp sağlığı her zaman tehdit edebilmektedir. Ülkemizde 
ve dünyada bu ve benzer birçok hayvan ve çeşitli paraziter canlıyı 
enfekte eden virusların araştırıldığı çalışmalar bulunmaktadır.23,24 
Lake sinai virus özelinde birçok arı viral hastalığı da ülkemizde tes-
pit edilmiştir.17 LSV’nin arı kolonilerinde varlığına dair ilk bulgular, 
2009 yılında iki farklı varyantının (LSV 1 and LSV 2) ABD’ de tespit 
edilmesiyle ortaya çıkmıştır.1 Türkiye’ de LSV’ nin ergin arılarda me-
tagenomik çalışmalar sonucunda varlığı bildirilmiş15 fakat Varroa 
akarlarında varlığına dair herhangi bir çalışmaya rastlanmamıştır. 
Yapılan bu çalışma, dünyanın en fazla arı popülasyonuna sahip ül-
kelerinden biri konumunda olan Türkiye’ de Varroa akarlarında LSV 
tespitinin yapıldığı ilk çalışmadır.

LSV bal arısı sağlığı için büyük bir tehdit olarak bilinmesine rağ-
men patojenitesi tam olarak anlaşılamamıştır. Bununla birlikte, 
bazı çalışmalarda elde edilen bulgular, LSV enfeksiyonu ile koloni 
çöküş bozukluğu (Colony Collapse Disorder-CCD) oluşumu ara-
sında doğrudan bir korrelasyon olduğunu göstermektedir.7 Daha 
önceki çalışmalarda, LSV’ nin bal arılarına bulaşmasında vertikal 
ve gıda kaynaklı bulaşmanın önemini belirtilmiştir. Varroa akarları-
nın ise etkenin bulaşmasında biyolojik vektörlük yapmadığı tespit 
edilmiş fakat bulaşmadaki rolü net olarak ortaya koyulamamıştır. 
Ancak bu çalışmada olduğu gibi bazı araştırmalarda da virusun 
akarlarda varlığının gösterilmesi, LSV’nin en azından Varroa akar-
ları tarafından konaklar arasında mekanik olarak aktarılabileceğini 
düşündürmektedir.4 Daha önce ülkenin beş bölgesini içeren ve 
önemli arı popülasyonunu barındıran ve Ege Bölgesi’ni de kapsa-
yan bir çalışmada Varroa enfestasyonunun %41 olduğu düşünül-
düğünde25 mekanik vektörlük altı çizilmesi gereken bir konu ola-
rak ortaya çıkmaktadır. 

LSV Türkiye kolonilerinde Tozkar ve ark.15 belirttiği gibi oldukça yay-
gındır. Daha önceki çalışmalar, LSV’nin yüksek prevelansı ve global 
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Şekil 1. Ülkenin en önemli bal arısı populasyonuna sahip İzmir ve Muğla 
illerinin coğrafik konumu



dağılımını göstermiştir.1,5,9,26,27  Çalışmamızda 26 farklı arılıktan 
topladığımız Varroa akarlarının %46.1’ inde LSV RNA’sı tespit edil-
miştir. Ravoet ve ark.4 polen ve Varroa akarlarında LSV’nin varlığı-
nı göstermiş, ancak virusun Varroa akarlarında replike olmadığını 
belirtmişlerdir. Bazı arılıkların yetişkin arılarında LSV enfeksiyonu-
nun tanımlanması ve aynı arılıkların Varroa akarlarında varlığının 
olmaması, virusun bal arısı popülasyonlarında artropod-vektörler 
dışındaki bulaşma yollarının daha önemli olabileceğini düşündür-
müştür. 

Sonuç olarak, bu çalışma LSV genomu ülkede ilk defa tespit edil-
miştir. Ayrıca, Türkiye’de bulunan bal arılarının viral hastalıklarının 
çeşitliliği ve viral hastalıkların bulaşmasında biyolojik veya meka-
nik olarak rol üstlenen Varroa akarları hakkındaki bilgileri geniş-
letmeye çalışmıştır. Tespit edilen bu yeni viral etkenlerle ilgili yeni 
soruları gündeme getirmiştir. Yılda en az iki mevsimi kapsayan ve 
farklı ekotiplerle farklı bal arısı popülasyonlarını karşılaştıran, daha 
fazla sayıda numuneyi ve daha fazla bölgeyi kapsayan gelecekte 
yapılacak daha ayrıntılı çalışmalar, viral dinamikleri ve epidemiyo-
lojiyi açıklayabilmek için gereklidir. LSV’nin Varroa akarları ile ilişki-
sini ve ülkedeki bal arılarının popülasyonları üzerindeki gerçek et-
kisini belirlemek için daha ileri çalışmalara ihtiyaç duyulmaktadır. 
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