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       ÖZET 

YÜKSEK NEMLİ MISIRLA BESLENEN KUZULARDA BACİLLUS 

LİCHENİFORMİS KULLANIMININ BESİ PERFORMANSI, KAN 

PARAMETRELERİ, RUMEN FERMENTASYONU VE 

MİKROBİYATASI ÜZERİNE ETKİLERİ  

Bu çalışma, sütten kesilmiş kuzularda yüksek nemli mısır ve Bacillus 

licheniformis kullanımının besi performansı, vücut ölçüleri, serum 

biyokimyasal ve bağışıklık parametreleri, rumen fermentasyonu, protozoa ve 

rumen mikrobiyotası üzerine etkilerini araştırmak amacıyla yapılmıştır.  

 

Araştırmanın hayvan materyalini ortalama iki aylık yaş ve 25.54 kg 

canlı ağırlıkta toplam 35 baş erkek kuzu oluşturmuş, hayvanlar canlı ağırlık 

ortalamaları eşit olacak şekilde 5 gruba (her grupta 7 kuzu) ayrılmış ve gruplar; 

kontrol (K), yüksek nemli mısır (YNM), kırık mısır (KM), yüksek nemli mısır 

+ Bacillus licheniformis  (YNMBL), kırık mısır + Bacillus licheniformis 

(KMBL) şeklinde oluşturulup 56 gün boyunca beslenmiştir. Araştırmada 

rasyonlar izonitrojenik ve izokalorik olarak hazırlanmıştır. Araştırmanın son 

günü kuzuların Vena jugularis’inden kan ve rumenden sıvı örnekleri analiz 

edilmek için alınmıştır. Araştırmanın sonunda performans, kan serum ve 

rumen fermentasyon sonuçlarının istatistiksel değerlendirilmesi için SPSS 

paket programında tek yönlü varyans analizi yapılmıştır. Rumen mikrobiyota 

örnekleri DNA ekstraksiyon, 16S sekans analiz ve biyoinformatik analizi 

olacak şekilde yapılmıştır. 

 

Araştırma sonuçlarına göre gruplarda 0-56. günler arasında yemden 

yararlanma oranının YNMBL grubunda K grubuna göre daha iyi olduğu 

belirlenmiştir (p<0.05). Yine bu günler arasında K grubunun yem tüketimi KM 

ve KMBL gruplarına göre daha yüksek olduğu gözlemlenmiştir (p<0.05). 

Grupların vücut ölçümleri incelendiğinde istatistiksel olarak herhangi bir fark 

tespit edilememiştir (p> 0.05). Çalışmada YNMBL ve KMBL gruplarında 

kreatin kinaz, insülin ve IGF-I değerleri K, YNM ve KM gruplarına göre 

istatistiksel olarak farklılık göstermiştir (p<0.001). Yine B. licheniformis 
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eklenen gruplarda IgA, IgM ve T-AOC değerinin en iyi olduğu 

gözlemlenmiştir (p<0.0001). KMBL grubunda, rumen papilla uzunluğunun 

yüksek olduğu gözlemlenmiştir (p<0.05). YNM ve YNMBL gruplarında 

propiyonik asit değerinin yüksek olduğu belirlenmiştir (p<0.0001). Gruplar 

arasında Chao1 indeksinde yüksek nemli mısır tüketen grupta farklılık olduğu 

görülürken, Shannon indeksinde yüksek çeşitlilik olmadığı görülmüştür. 

Grupların taksonomik analizlerinde filum düzeyinde kontrol grubunda en 

yüksek Actinobacteria (% 35.78), KM ve KMBL gruplarında en yüksek olan 

Firmicutes’ler sırasıyla % 51.97 ve 59.67, YNM ve YNMBL gruplarında ise 

Firmicutes’ler %72.53 ve 48.73 düzeyinde bulunmuştur.  

 

Bu sonuçlar, YNM yoğunluklu hazırlanan rasyonda yemden 

yararlanmanın iyileştiğini, genel olarak Bacillus licheniformis eklenmesinin 

kan serumunda antioksidan kapasitesinin arttığını göstermektedir. Ayrıca bu 

probiyotiğin rumende metanojenik bakteriler üzerine baskılayıcı etkisinin 

olabileceği söylenebilir. Buna göre sütten kesilmiş kuzuların besisinde fabrika 

yemi yerine B. licheniformis katılmış yüksek nemli mısırın kullanılabileceği 

söylenebilir. 

 

Anahtar Kelimeler: Bacillus licheniformis, kuzu besisi, mikrobiyota, rumen 

fermentasyonu, yüksek nemli mısır. 
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    ABSTRACT 

EFFECTS OF BACİLLUS LİCHENİFORMİS ON FATTENİNG 

PERFORMANCE, SOME BLOOD PARAMETERS, RUMEN 

FERMENTATİON, AND MİCROBİOTA ON LAMBS FED A HİGH 

MOİSTURE CORN  

 This study set out to examine the effects of Bacillus licheniformis 

addition to high moisture corn on fattening performance, body measurement, 

blood biochemistry and immun parameters, rumen fermentation, protozoa and 

microbiota in weaned lamb.  

 

A total of two months 35 male lambs with the initial live weight of 

25.54 kg were allocated into 5 groups (7 lambs in each group) and fed with the 

following experimental diets for 56 days: control (C),  high moisture corn 

(HMC), cracked corn (CC),  high moisture corn + Bacillus licheniformis 

(HMCBL), cracked corn + Bacillus licheniformis (CCBL). The rations were 

prepared as isonitrogenic and isocaloric. At the end of the study, blood samples 

from the vena jugularis and rumen fluid samples of the lambs were taken for 

analysis. One-way analysis of variance was performed in the SPSS 25 package 

program for the statistical evaluation of blood and rumen fermentation results. 

Rumen microbiota samples were determined by DNA extraction, 16S sequence 

analysis, and bioinformatics analysis, respectively. 

 

According to the results, it was determined that the feed conversion rate 

was better in the HMCBL group than in the C group between 0-56 days 

(p<0.05). Besides, between these days, it was observed that the feed 

consumption of the C group was higher than the CC and CCBL groups 

(p<0.05). When the body measurements of the groups were examined, no 

statistical difference was found (p> 0.05). In the study, creatine kinase, insulin 

and IGF-I values in the HMCBL and CCBL groups were statistically different 

compared to C, HMC and CC groups (p<0.001). In addition, it was observed 

that IgA, IgM, and T-AOC values were better in the groups with B. 

licheniformis added compared to the other groups (p<0.0001). In the CCBL 
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group, rumen papillae length was found to be higher than in the other 

experimental groups (p<0.05). It was determined that the propionic acid value 

was higher in the YNM and YNMBL groups compared to other experimental 

groups (p<0.0001). While there was a difference between the groups in the 

Chao1 index in the group consuming high moisture corn, there was no high 

variation in the Shannon index. In the taxonomic analyzes of the groups, at the 

phylum level, the highest Actinobacteria (35.78%) in the control group, the 

highest Firmicutes in the CC and CCBL groups 51.97% and 59.67, and the 

Firmicutes in the HMC and HMCBL groups 72.53% and 48.73, respectively. 

 

These results suggest that the feed conversion rate is improved in the 

ration prepared with HMC mainly, and the addition of B. licheniformis in 

general increases the antioxidant capacity in blood serum. Besides, it can be 

said that this probiotic may have a suppressive effect on methanogenic bacteria 

in the rumen. Accordingly, it can be said that high moisture corn with B. 

licheniformis added can be used instead of feedmill feed in the fattening of 

weaned lambs. 

 

Keywords: Bacillus licheniformis, fattening lamb, microbiota, rumen fermentation, 

high moisture corn.  
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                                SİMGE VE KISALTMALAR DİZİNİ 

ADF  : Asit deterjan fiber (Asit deterjan lif) 

AO  : Antioksidanlar 

CA  : Canlı ağırlık 

CAT  : Katalaz enzimi 

CFU  : Koloni oluşturan birim (Colony forming units) 

DYM  : Direk yedirilebilir mikroorganizma 

GH  : Growth hormone (Büyüme hormonu) 

GIS  : Gastrointestinal sistem 

GPX  : Glutatyon peroksidaz (GPX) 

IGF  : İnsülin benzeri büyüme faktörü (Insülin like growth hormone) 

KMT  : Kuru madde tüketimi 

NDF  : Nötr deterjan fiber (Nötr deterjan lif) 

SOD  : Süperoksit dismutaz 

UV  : Ultraviyole 

UYA  : Uçucu yağ asiti 

YYO  : Yemden Yararlanma Oranı 
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1. GİRİŞ 

 

 

Dünya nüfusunun önümüzdeki 30 yıl içerisinde yaklaşık 2 milyar artarak, 

2050 yılında 9,7 milyar kişi olması öngörülmektedir (UN, 2019). Bununla birlikte, 

gelişmekte olan ülkelerde artan gayri safi yurtiçi hasıla ve kentleşme sonucu 

insanların hayvansal proteince zengin gıdalara doğru beslenme eğilimleri artmıştır 

(Henchion ve ark., 2017; Thornton, 2010). Hızla artan nüfusun beslenme 

gereksinimlerinin karşılanması için performansı yüksek hayvancılık faaliyetlerinin 

daha fazla geliştirilmesi gerekmektedir (Hunter ve ark., 2017). Hayvancılıkta 

verimliliğin ve karlılığın arttırılması noktasında genetik ve beslenme faktörleri 

önemli yer oluşturmaktadır.  Yem, hayvancılık işletmelerinde karlılığı etkileyen en 

önemli ekonomik faktörlerden biri olarak değerlendirilmekte ve toplam işletme 

maliyetinin yaklaşık % 70'ini oluşturmaktadır (Kenny ve ark., 2018). Hayvancılık 

işletmelerinde maliyetin düşürülebilmesi için yemden yararlanma oranı yüksek 

hayvanların ıslah çalışmaları veya yem maddelerinin işlenerek daha etkin 

kullanılabilmesi için yeni çalışmaların yürütülmesi gerekmektedir (Capper, 2011; 

McGovern ve ark., 2018).  

  

Türkiye’nin 2021 yılındaki nüfusu yaklaşık 84 milyon olup, her yıl bir 

milyon nüfus artışı olacağı tahmin edilmektedir (TÜİK, 2021). Ülkemizde son 

yıllarda kişi başı kırmızı et tüketimi 2018’de 14,84 kg/yıl (TEPGE, 2020) düzeyine 

çıkmış olsa da gelişmiş Avrupa ülkelerinin oldukça altındadır. Genel olarak 

ülkemizde kırmızı et ihtiyacını karşılayan domuz gibi hızlı kesim ağırlığına ulaşan 

hayvan eti tüketimi olmadığından, kırmızı et ihtiyacının sığır, koyun ya da keçi gibi 

hayvanlardan karşılanması gerekmektedir. Ancak ülkemizde kırmızı ete olan fazla 

talep, fiyatların artışına neden olmakta ve bazen de et ithalatı yapılarak hem üretici 

zarar görmekte hem de kırmızı et fiyatlarında dalgalanmalara neden olmaktadır. 

Türkiye büyükbaş hayvan sayısı yaklaşık 18,3 milyon, küçükbaş hayvan sayısında 

ise 45.182.280 koyun ve 12.235.069 keçi olmak üzere toplam 57.417.000 küçükbaş 

hayvan varlığı ile Avrupa’da önemli bir hayvancılık ülkesidir (TÜİK, 2021). Bu 

hayvanların özellikle erkekleri besiye alınıp kasaplık olarak değerlendirilmektedir. 
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Ancak yem maliyetlerinin yüksek olması nedeniyle zaman zaman dişi hayvanların 

kesildiği de görülmektedir. Dişi hayvanların kesim oranının artışı damızlık hayvan 

sayısının azalmasına yol açıp ilerleyen zamanlarda hızla artan nüfus karşısında et ve 

süt gibi gıdalarda krize yol açabileceği öngörülmektedir. Ayrıca, et ithalatı ülkemiz 

için önemli miktarda döviz kaybına neden olmaktadır. Bu durumların çözümü için 

bir an önce hayvanlardan en üst düzeyde verim alınmalı ve her hayvandan kendi 

yapısına göre en iyi şekilde yararlanılması gerekmektedir. Besleme ve yemleme 

yönünden bu faaliyetlerin gerçekleştirilmesi için hayvanların yemden 

yararlanmasının arttırılması, farklı yem işleme teknikleriyle yemlerin besleyici 

değerlerinin arttırılması ve hayvanlarda uygun yem madde kompozisyonlarının 

belirlenip rasyonda kullanımı sağlanmalıdır. 

 

Ruminant besi hayvanlarında yapılan yemden yararlanma çalışmalarının 

bazılarında konakçı genetik yapısı üzerinde yoğunlaşılmış ve yemden yararlanma 

değerlendirmesi için kalıtsallık tahminlerinin 0,06 ile 0,62 şeklinde ve orta düzeyde 

olduğu bildirilmiştir (Berry ve Crowley, 2013; Lu ve ark., 2013; Snelling ve ark., 

2011). Bu durum yemden yararlanma oranının daha fazla iyileştirilebileceği yönünde 

fikir vermektedir. Son zamanlarda rumen mikrobiyotasının hayvanlar üzerinde 

yemden yararlanma ve verimi arttırmak için katkı sağlayacağı bildirilmektedir (Paz 

ve ark., 2018; Storm ve ark., 1983). Bu durum rumen mikrobiyotasının detaylı olarak 

bilinmesini gerektirmekte ve beslemeyle rumen yapısının iyi yönetimiyle ruminant 

yetiştiriciliğinde avantaj sağlayabileceği öngörülmektedir. 

 

Hayvancılıkta verim ve performans arttırılması amacıyla uzun yıllar 

kullanılan antibiyotiklerin 1 Ocak 2006’dan itibaren Avrupa Birliği (AB-Yönetmelik 

No; 1831/20031) yönetmeliği kapsamında yem katkı maddesi olarak kullanımı 

yasaklanmıştır. Bu kararın ardından bilim insanları hayvancılıkta performans arttırıcı 

katkı maddelerin kullanımını araştırmaya başlamıştır (Jouany ve ark., 2007). Bu 

eksikliğin giderilmesi amacıyla probiyotikler, prebiyotikler, organik asitler, bitkisel 

ekstrakt ve enzimlerin kullanımı artmaya başlamıştır. 
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1.2. Hayvancılıkta Mikrobiyotanın Önemi 

 

Mikrobiyota çalışmaları, son zamanlarda beşeri ve veteriner hekimlikte sıkça 

yapılmaktadır. Bu çalışmalar mikrobiyal topluluğun yapısını ve işlevini ayrıntılı 

olarak anlaşılmasına imkân sağlamaktadır. Canlıların gastrointestinal sisteminde 

bulunan mikrobiyota, besin sindirimi, metabolizması ve emilimi gibi faaliyetlerde 

yardımcı olmak, patojenlerin uzaklaştırılması ile bağışıklık düzeyinin arttırılmasını 

teşvik ederek konakçı sağlığının korunmasında kritik bir rol oynar.  Ayrıca 

mikrobiyom analizleri yapılarak hayvan beslenmede önemli bir rol oynayan rumen 

mikrobiyal topluluğunun geniş yapısal ve işlevsel çeşitliliği ortaya çıkarılmaktadır. 

Bu durum, rumen mikroorganizma dinamikleri bilgisini artırmada ve daha sonra 

hayvancılık üretimini iyileştirme ile metan (CH4) emisyonlarını azaltmak için daha 

iyi besleme stratejilerinin geliştirilmesine yol açmaktadır (Kothari ve ark., 2018).  
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2.   GENEL BİLGİLER 

 

 

2.1. Kuzu Besisi 

 

Koyun yetiştiriciliği, Türkiye hayvancılık sektöründe önemli bir yere sahiptir 

ve bu sektör içerisinde ülkenin et ihtiyacını karşılanmak için farklı bölgelerde üretim 

potansiyelinin giderek arttığı görülmektedir (Yılmaz ve ark., 2013a). Balıkesir ili 

koyun sayısı ve kuzu eti üretimi bakımında önemli bir şehirdir. Balıkesir 

mezbahanelerinde kesilen hayvanlardan elde edilen etler yurdun birçok şehrine 

gönderilmekte, başta İstanbul ve İzmir olmak üzere Balıkesir etleri tercih 

edilmektedir. Ayrıca bu bölgede ‘’Balıkesir kuzu eti’’ için coğrafi işaret alınmış, bu 

etin markalaşması için çalışmalar devam etmektedir.  Balıkesir ili 1.495.379 baş 

koyun sayısına sahiptir ve son yıllarda Karacabey Merinosu yetiştiriciler tarafından 

daha çok tercih edilmektedir. Buna gerekçe olarak % 70 gibi ikizlik oranına sahip 

olması, günlük canlı ağırlık artışının yüksek olması,  karacabey merinosunda kıvırcık 

koyunu geni olması nedeniyle etinin lezzetli olması gibi nedenler gösterilebilir. 

Balıkesir kuzu eti üretimi kuzuların 60 günlük yaşta sütten kesimesi (veya krep 

yemleme yapılması), yoğun yemler ile beslenerek ortalama 110 günlük yaşta 45 kg 

canlı ağırlığa ulaşarak, kesim sonucu ortalama 22 kg karkas elde edilmesidir. Bu 

etler için özel bir besleme programı yapılarak lezzetli et üretimi önemlidir. Bu 

çalışmada kullanılan yüksek nemli mısır silajı “Balıkesir kuzu eti’’ üretimine farklı 

bir bakış açısı getirecektir.  Genç hayvanların kesiminden elde edilen etler, yumuşak 

ve daha az yağlı olduğu için tüketiciler tarafından daha çok tercih edilmektedir 

(Bumbieris Junior ve ark., 2019). Kaliteli et üretimi için yetiştiriciliğin farklı 

aşamalarında yapılan besleme hataları yetiştiricinin temel problemlerinden birisini 

oluşturmaktadır (Cirne ve ark., 2014). Bu sorunun çözümü ve üreticiler için uygun 

alternatif yem maddelerinin oluşturulması noktasında, özellikle beslenme ve yem 

bilimi alanında birçok araştırmacının çalışma yaptığı görülmektedir. Yem 

maliyetlerinin azaltılması amacıyla, yüksek nemli tahıl silajlarının kullanımının bir 

alternatif olarak kullanılabildiği görülmektedir. Bu yem maddesi, erken hasat ya da 
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ikinci ürün olarak elde edilmesi ve fermente bir ürün olması nedeniyle 

sindirilebilirlik yönünden daha iyi avantaj sağlayabilmektedir (Jobim ve ark., 2003).  

 

Hayvancılık işletmelerindeki en önemli amaç, hayvanların et ve süt 

verimlerinin arttırılarak kâr payının yükseltilmesidir. Karacabey Merinosu ikizlik 

oranı yüksek, kuzularda canlı ağırlık artışı hızlı olan bir koyun ırkıdır.  Bu ırkın 

kuzuları hızlı gelişimine bağlı olarak 110 gün gibi kısa bir sürede 45 kg canlı ağırlığa 

ulaşabilmekte ve kesimlerden ortalama 21-24 kg karkas elde edilmektedir. Kuzular 

kesime gidinceye kadar annelerini emerken ilave konsantre yem verilerek (krep 

yemleme, beşik yemlemesi) hızlı canlı ağırlık artışı teşvik edilmektedir. Bu şekil bir 

besleme sonucunda elde edilen hayvanların eti “süt kuzusu” olarak satılmakta, sütten 

kesildiğinde belirli bir süre beslenerek değerlendirildiğinde ise toklu eti olarak 

değerlendirilmektedir. Bu iki et arasında % 40’a varan bir fiyat farkı oluşmakta, 

yetiştiriciler zorunlu olarak süt kuzusu eti üretimine yönelmektedir. Koyunlardan 2 

yılda 3 defa kuzulatma tekniği yapılmasıyla daha çok yavru alınabilir ve bu metod 

ülkede hem damızlık hem de kesimi yapılacak hayvan sayısı arttırılabilir. Kıvırcık 

koyunu ise kötü çevre şartlarına ve hastalıklara dayanıklıdır ve eti lezzetli olduğu 

için çok tercih edilir. Bütün bu uygulamalar için hem koyunun hem de kuzunun çok 

iyi ve doğru bir şekilde beslenmesine ihtiyaç vardır. Karacabey Merinosu X Kıvırcık 

melezi koyunlardan elde edilecek Balıkesir kuzusunun sütten kesilmiş erkekleri bu 

besleme çalışmasının yapılabilmesi için oldukça uygun bir besi meteryali 

oluşturmaktadır. Bu yetiştirme metodunun yapılabilmesi için uygun, ucuz ve 

yararlanışı yüksek yemlere ihtiyaç vardır. 

 

 

2.2. Yüksek Nemli Mısır 

 

Poaceae ailesinin bir üyesi olan mısır (Zea mays L.), 2016 yılında dünya 

genelinde 188 milyon hektar alandan 1 milyar tonun üzerinde hasat edilmesiyle 

üretimi en çok yapılan tahıldır (FAOSTAT, 2016; TEPGE, 2020).  2019/2020 yılı 

üretim sezonunda Dünya mısır üretimi 1.1 milyar ton ve Türkiye’de ise 6 milyon 

tondur, ancak ülkemizin mısır kullanımının 8,5 milyon ton olduğu, geri kalan 

kısmının ithal edildiği, mısırın % 83’ünün yem olarak kullanıldığı bildirilmektedir 

(TÜİK, 2021). 
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Çiftlik hayvan yetiştiriciliğinde, başta kanatlı besleme olmak üzere tek mideli 

hayvanlar ile ruminant beslemede enerji kaynağı olarak tahıllar kullanılır (Marshall 

ve ark. 2013). Tahıllar içinde ise mısır, danesinin nişastaca zengin olması, bir miktar 

yağ içermesi, selüloz oranının düşük olması nedeniyle bütün hayvan türlerinin 

diyetlerinde yüksek oranlarda kullanılır (NRC, 2001). Mısır danesinin nişasta 

yararlanılabilirliğinin geliştirilmesi hayvanların verim performansını artırabilir ve 

tahıl fiyatları yüksek olduğunda yem maliyetlerini azaltabilir. Ayrıca, tahıllarda 

yararlanılabilirlik düzeyinin arttırılması, hayvan ve insanlar arasındaki gıda 

rekabetini hafifletebilir (Ertl ve ark., 2016). Çünkü mısır tanesi, dünya genelinde 

insan diyetlerinin de ayrılmaz bir bileşenidir (Hasjim ve ark., 2009).  

 

Mısır tanesinde nişasta sindirilebilirliğini iyileştirmek için öğütme, 

nemlendirme, mekanik basınç ve sıcaklık, hibrit tohum seçimi, GDO teknolojileri, 

silolama ve enzim uygulamaları gibi işlemler nişasta sindirimini iyileştirdiği 

bildirilmektedir (Ferraretto ve ark., 2015; Huntington, 1997; Huntington ve ark., 

2006, Junior ve ark., 2016; Svihus ve ark., 2005). Tahılların işlenmesi, yem 

endüstrisinde nişasta sindirilebilirliğini en üst düzeye çıkarılması, protein içeriği ile 

yağ düzeyinin arttırılması ve hayvan performansını iyileştirmek için yaygın olarak 

kullanılan yöntemler arasındadır (Ertl ve ark., 2016; Zinn ve ark., 2002). Tane 

yemlerde, hasat olgunluğu ve nem içeriği dâhil olmak üzere perikarp ve nişasta-

protein matrisi gibi birçok faktör nişasta sindirilebilirliğini etkileyebilir (Correa ve 

ark., 2002; Lopes ve ark., 2009; Ngonyamo-Majee ve ark., 2009).  

 

Ruminantlarda, nişasta yararlanımını iyileştirebilecek konakçıya bağlı 

faktörlerin yanı sıra biyokimyasal ve fizikokimyasal yem faktörlerine ilişkin fikir 

edinmek, hayvan beslemede genel bir öneme sahiptir (Giuberti ve ark., 2014). 

Amiloz (α-1,4 glikozidik bağlarıyla bağlı polisakkarit) içeriği gibi fiziksel ve 

kimyasal özellikler, nişasta granülünün yapısı, endosperm tipi ve nişasta-protein 

matrisi gibi yapılar mısır tanesinde nişasta kullanımını etkilemektedir (Giuberti ve 

ark., 2014). 

  

Mısırdaki germ ve endosperm, perikarp ile çevrilidir ve bu yapı, 

mikroorganizmaların tanede nişasta granülleri içerisindeki nişastayı parçalaması için 
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bağlanmasını engelleyerek bloke eder (Kotarski ve ark., 1992; McAllister ve ark., 

1994). Bu durum, mısırdan yararlanmayı azaltır. 

 

Yüksek nemli mısır (YNM), % 25-30 oranında neme sahip tane mısırın (Şekil 

2.1) hasat edilip, tane patlatma ve kırma işlemleri sonucu hava almadan 

silolanmasıyla elde edilen yem ham maddesidir (Ferraretto ve ark., 2013). Yüksek 

nemli mısırın silolanması sırasında nişasta partiküllerini saran hidrofobik nişasta-

protein matrisi parçalanabilmekte ve bu durumda nişastanın rumende mikrobiyal 

yıkımlanmasını daha elverişli hale getirebilmektedir (Kotarski ve ark., 1992; 

McAllister ve ark. 1993).   

 

 

 

 

 

 

 

 

Şekil 2.1. Tane mısır kesiti  

(Shukla ve Cheryan, 2001). 

 

Yüksek nemli mısır, öncelikle kuru mısırla karşılaştırıldığında ruminantlarda 

daha yüksek nişasta sindirilebilirliği nedeniyle gelişmiş ülkelerde kullanılan bir yem 

maddesidir (Ferraretto ve ark., 2013; Firkins ve ark., 2001). Yüksek nemli mısırda 

besin madde kayıplarının daha az olması, nişastanın yüksek oranda sindirilebilirliği, 

flake mısıra göre daha ucuz elde edilebilir olması, ikinci ürün mısırların sezon olarak 

erken hasat yapılma zorunluluğu ile kurutma maliyetleri de dikkate alındığında bu 

ürünün avantajlı yönleri olduğu görülmektedir (Junior ve ark., 2017).  
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Ayrıca, yüksek nemli mısırın metabolik enerjisinin ortalama 3.84 

Mcal/kg/KM, 2,24 Mcal/kg/NEm ve 1,56 Mcal/kg/NEg düzeylerinde olduğu 

belirtilmiştir (Kunishige ve ark., 2016). Farklı tane yem kaynaklarıyla beslenen 

laktasyondaki ineklerde toplam sistem sindirilebilirlik üzerine yapılan çalışmada, 

kırık dane mısırın % 85 olduğu, yüksek nemli mısırın ise % 94.2 olduğu,  NDF  

sindirilebilirliği ise sırasıyla % 52.0 ve 50.0 olduğu belirtilmiştir (Firkins ve ark., 

2001). 

 

Yüksek nemli mısır, yetiştirici tarafından üretiminin yapılabilirliği, tane 

mısıra göre kayıpların düşük olması, enerji miktarının fazlalığı, ikinci ürün olarak 

ekilebilme avatajları, hayvan beslemede ise yüksek sindirilebilirliği nedeniyle katma 

değeri yüksek yem maddesidir. Yüksek nemli mısırın rumende hızlı yıkımlanması 

sonucu asidoz gibi metabolik bozuklukların şekillenmesi ile rumen mikrobiyotasını 

etkilemesi ve bunun hayvanlar üzerinde verim kayıpları gibi etkilerinin olması söz 

konusudur. Bu durum karşısında amilolitik, proteolitik ve antioksidant aktiviteye 

sahip bir probiyotik olan B. licheniformis'in besi hayvanlarının rumeninde rumen 

sağlığını arttırmaya yönelik etkilerinin olması beklenmektedir (Elshaghabee ve ark., 

2017; Gong ve ark., 2018, Jia ve ark., 2018; Ouattara ve ark., 2017).  

 

 

2.3. Hayvan Beslemede Probiyotik Kullanımı 

 

Probiyotikler ya da doğrudan yedirilen mikroorganizmalar (DYM) “konakçı 

hayvanlarda bağırsak mikrobiyal dengesini geliştirerek faydalı etkileri olan canlı 

yem katkı maddeleri” olarak tanımlanmıştır (Fuller, 1989). Amerika Gıda ve İlaç 

Dairesi (FDA) ve Amerikan Yem Kontrol Yetkilileri Birliği (AAFCO), probiyotik 

yerine "doğrudan yedirilen mikroorganizmalar-DYM" terimini kullanılmasını 

zorunlu kılmış olup, DYM'lerin kullanımı için yaklaşık 42 ayrı mikroorganizma 

türünün onaylı olduğunu belirtmektedir (AAFCO 1999). DYM'ler, canlı mikrobiyal 

kültürleri, kültür ekstraktlarını, enzim preparatlarını, spesifik ve spesifik olmayan 

mayaları, mantarları, bakterileri ve hücre parçalarının çeşitli kombinasyonlarını 

içerebilir (Beharka ve ark., 1991). DYM'ler, laktik asit üreten bakteriler, laktik asit 

kullanan bakteriler, maya ile mantar ve diğer mikroorganizmalar olarak da 
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sınıflandırılabilir. Hayvanlarda kullanılabilecek DYM ya da probiyotikler Tablo 

2.1’de belirtmiştir (Gaggìa ve ark., 2010). 

 

Tablo 2.1. Yemlerde Kullanılabilen Probiyotikler (Gaggia ve ark., 2010). 

Cins Tür 

Bacillus spp. 

B. cereus  

B. licheniformis  

B. subtilis 

Bifidobacterium spp. 

B animalis subsp. animalis  

B. lactis subsp.  

B. longum subsp. longum 

B. pseudolongum subsp. pseudolongum  

B. thermophilum 

Enterococcus spp. 
E. faecalis  

E. faecium  

Lactobacillus spp. 

L. acidophilus  

L. amylovorus  

L. brevis  

L. casei subsp. casei  

L. crispatus  

L. farmicinis  

L. fermentum  

L. murinus  

L. plantarum subsp. plantarum  

L. reuteri  

L. rhamnosus  

L. salivarius 

L. amylovorus  

Lactococcus spp. 
L. lactis subsp. cremoris  

L. lactis subsp. lactis 

Leuconostoc spp. 

L. citreum 

L. lactis  

L. mesenteroides 

Pediococcus spp. spp. 
P. acidilactici  

P. pentosaceus subsp. pentosaceous 

Propionibacterium spp. P. freudenreichii 

Streptococcus spp. 

S. infantarius  

S. salivarius subsp. salivarius  

S. thermophilus  

Saccharomyces spp. 
S. cerevisiae (S. boulardii)  

S. pastorianus  

Kluyveromyces spp. 
K. fragilis  

K. marxianus 

Aspergyllus spp. 
A. orizae 

A. niger 
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Hayvan beslemede probiyotikler yem katkı maddeleri, rumen 

fermantasyonunu düzenleme, hayvanların verim performansını arttırma ve 

antibiyotik büyütme faktörlerinin yerine alternatif olarak kullanılmasından dolayı 

büyük ilgi görmektedir (Elghandour ve ark., 2015).  

 

Ayrıca, probiyotikler hayvanlarda antimikrobiyal maddeler üreterek enterik 

patojenlerin büyümesini ve sekonder hastalıkların gelişimini de engelleyebilmektedir 

(Cheng ve ark. 2018; Cheng ve ark., 2019; Luftul Kabir, 2009). 

 

Probiyotik olarak kullanılan mikroorganizmalar 4 şekilde sınıflandırılabilir. 

Bunlar; 

I. Bakteri ve bakteri olmayan probiyotikler: Bazı maya ve mantar kökenli 

probiyotikler dışında, kullanılan mikroorganizmaların çoğu bakteridir. 

Bakteriyel probiyotikler, Lactobacillus türleri, Bifidobacterium, Bacillus ve 

Enterococcus iken  (Abdelqader ve ark., 2013; Khaksar ve ark., 2012; 

Mookiah ve ark., 2014; Pedroso ve ark., 2013) bakteriyel olmayan maya veya 

mantar probiyotikler ise Aspergillus oryzae, Candida pintolopesii, 

Saccharomyces bourlardii ve Saccharomyces cerevisiae’dir  (Bai ve ark., 

2013; Daskiran ve ark., 2012; Shim ve ark, 2012). 

II. Spor oluşturan ve spor oluşturmayan probiyotikler: Spor oluşturmayan 

suşlar Lactobacillus ve Bifidobacterium, spor oluşturanlar ise Bacillus türleri 

örnek olarak verilebilir (Ahmed ve ark., 2014; Alexopoulos ve ark., 2004). 

III. Çoklu tür içeren probiyotikler ve tek tür içeren probiyotikler: Probiyotik 

ürünlerin mikrobiyal bileşimi, tek bir türden çok türlü/tür bileşimlerine kadar 

değişebilir. Ticari ürün olarak satılmakta olan PoultryStar, Enterococcus 

faecium, Lactobacillus reuteri, L. salyarius ve Pediococcus acidilactici 

türlerini içermektedir (Giannenas ve ark., 2012). Tek tür probiyotiklere ise 

Anta Pro EF (E. faecium) örnek verilebilir (Abdel-rahman ve ark, 2013).  

IV. Allokton probiyotikler ve otokton probiyotikler: Probiyotik olarak 

kullanılan ve normalde hayvanların gastrointestinal sisteminde (GİS) 

bulunmayan mikroorganizmalara allokton denirken (mayalar gibi), normalde 

GİS'te bulunan mikroorganizmalara otokton probiyotikler denir 

(Lactobacillus ve Bifidobacterium). 
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Probiyotikler vücutta farklı mekanizmalarla çalışmaktadır (Kober ve ark., 2022). 

Bunlar;  

(i) GİS'in mikrobiyal popülasyonunun modifikasyonu: Probiyotikler, 

Lactobacillus ve Bifidobacterium gibi faydalı mikroorganizmaların 

popülasyonunu artırabilir ve bu daha sonra inhibitör kimyasallar 

oluşturarak ve bağlanma bölgeleri için rekabet ederek zararlı bakterilerin 

büyümesini kısıtlayabilir (Mountzouris ve ark., 2009).  

(ii) Patojenik mikroorganizmalar tarafından kolonizasyonu önlemek 

için GİS duvarına yapışma: Enterik patojenlerin çoğu bağırsak epitelini 

kolonize edebilir ve bunun sonucunda hastalığa neden olabilir (Walker, 

2000). Örneğin, Lactobacillus gibi probiyotikler bağırsak epiteline 

yapışabilir ve glikokonjugatlar (amino asitlere, proteinlere, lipitlere ve 

glikozitler gibi diğer küçük moleküllere kovalent olarak bağlı 

karbonhidratlar) gibi yapışma reseptörleri için patojenlerle rekabet 

edebilir (Dowarah ve ark., 2017).  

(iii) Epitel bariyerinin güçlendirilmesi: Deneysel çalışmalarda, 

Pediococcus acidilactici probiyotiğinin, sütten kesim sonrası domuz 

yavrularında enterotoksijenik E. coli'nin bağırsak epitelinin mezenterik 

lenf düğümlerine geçişinin geçirgenliğini azaltarak bağırsak bariyer 

fonksiyonunu iyileştirebilir (Lessard ve ark., 2008).  

(iv) Besinlerin sindiriminde ve emiliminde artış: Spor oluşturan bakteriler, 

besin sindirimini kolaylaştıran hücre dışı enzimlerin üretimini arttırır 

(Gangadharan ve ark., 2008).  

(v) Bağırsaktaki besinler için patojenik bakterilerle rekabet: Probiyotik 

bakteriler, enerji kaynaklarını hızla kullanarak, potansiyel olarak bakteri 

gelişim fazını kısaltarak besin ve absorpsiyon bölgeleri için patojenik 

bakterilerle rekabet edebilir (Zhao ve ark., 2015).  

(vi) Antimikrobiyal maddelerin üretimi: Bazı probiyotik bakteriler, 

özellikle laktik ve asetik asit üretenler, zararlı mikroorganizmaları 

baskılama yeteneğine sahiptir (Fayol-Messaoudi ve ark., 2005).  

(vii) Patojenik mikroorganizmalarda gen ekspresyonunda değişiklik: 

Probiyotikler, patojenik bakterilerin çekirdek algılamasını etkileyebilir, 

dolayısıyla patojenitelerini değiştirebilir.  
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(viii) Bakteriyel antagonizma: Probiyotik mikroorganizmalar bağırsağa 

yerleştikten sonra, bakterisidal veya bakteriyostatik özellikler 

gösterebilen organik asitler, hidrojen peroksit, laktoferrin ve bakteriyosin 

gibi maddeler üretebilir (Pringsulaka ve ark., 2015).  

(ix) Bakterisidal aktivite: Lactobacillus, laktozu laktik aside dönüştürerek 

pH düzeyini patojenik bakterilerin yaşayamayacağı bir seviyeye düşürür. 

Ayrıca, canlı mayalar, nişasta parçalanmasından elde edilen şekerleri 

sindirmek için laktik asit üreten bakterilerle rekabet eder, böylece rumen 

pH'ını stabilize eder ve asidoz tehlikesini en aza indirir (García ve ark., 

2019; Oh ve ark., 2017).  

(x) İmmünomodülasyon: Probiyotikler laktik asit bakterilerinin makrofaj 

aktivitesini (Shimazu ve ark., 2012) ve lokal antikor seviyelerini 

artırarak, anti-inflamasyon sitokinlerin (interlökin (IL)-10, interferon 

(IFN)-y) üretimini indükleyerek bağışıklık modülatörleri olarak hareket 

edebilir (Li ve ark., 2018a; Shimazu ve ark., 2012; Suda ve ark., 2021). 

 

Şekil 2.2. DYM'lerin ruminantlar üzerindeki faydalı etkileri ve DYM 'lerin 

geliştirilmesi ve uygulanması için mevcut zorluklara genel bir bakış 

(Ban ve Guan, 2021). 
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Hastalık durumlarında probiyotiklerin kullanımına yönelik çalışmalarda, 

Bifidobacterium ve Lactobacillus türlerinin, enfeksiyon ve ishal durumunda hastalığa 

karşı direncin arttırılması ve mukozal bağışıklık sisteminin uyarılması ile doğrudan 

bağlantılı olduğu bildirilmiştir (Macfarlane ve ark., 2008). Örneğin, Bifidobacterium 

longum, lenfosit aktivasyon mekanizması yoluyla E. coli’nin sebep olduğu bakteriyel 

translokasyonu inhibe ettiği (Yamazaki ve ark., 1985), L. plantarum ve L. 

rhamnosus’un flagellayı tanıyan toll-benzeri reseptörlerin yukarı doğru regülasyonu 

yoluyla bağırsakta Salmonella Typhymurium'a yanıt oluşturmak için epitel 

hücrelerini duyarlı hale getirdiği bildirilmiştir (Vizoso Pinto ve ark., 2009). Ayrıca, 

L. rhamnosus GG ve L. casei DN türleri, E. coli’nin yıkımladığı tight-junction (TG) 

proteinlerin (kan-beyin gibi endotel ve epitel hücrelerde seçici paraselüler bariyer 

oluşturan temel hücresel yapı) yeniden dağılmasına karşı epitel bariyer yapıyı 

destekleyebilir (Cani ve ark., 2009; Parassol ve ark., 2005; Johnson-Henry ve ark., 

2008). Ayrıca, bütirat üretimi yoluyla, kolonik mikrobiyota, epitel hücre hatlarında 

aşırı inflamasyonun baskılanması (Macfarlane ve ark., 2008), bağırsak bariyer 

fonksiyonunun iyileştirilmesi ile TG protein ekspresyonu artırması ve 

endotokseminin azalması gibi olumlu etkiler gösterebilir (Cani ve ark., 2009). 

 

Zhang ve ark., (2019) Holstein buzağılarda Lactobacillus rhamnosus 

kullanımının gelişim, sağlık, rumen fermentasyonu üzerine etkilerini belirlemek için 

yapmış oldukları çalışmada, probiyotik kullanımının neonatal dönemdeki buzağıların 

yem tüketimi ve büyüme performansını arttığını ve rumen sıvısında propionat ile 

bütirat (mM) düzeylerinde artışa yol açtığını bildirmişlerdir. 

 

Bağırsak mikroflorası üzerinde de etkisi olan probiyotiklerin ayrı ya da 

kombine olarak uygulanması sonucu, koyun, keçi, tavuk, domuz, sığır ve atlarda 

yem tüketimi, yemden yararlanma oranını, günlük ağırlık kazancı ve toplam canlı 

ağırlığı önemli ölçüde arttırdığı bildirilmiştir (Casey ve ark., 2007; Chiofalo ve ark., 

2004; Li ve ark., 2006; Musa ve ark., 2009; Samli ve ark., 2007). Probiyotiklerin, 

piliçlerde kemik direncini artırdığı (Plavnik ve Scott, 1980), genç dişi domuzlarda 

açlığa bağlı infertiliteyi azalttığı belirtilmiştir (Bohmer ve ark., 2006). Diyabetik 

sıçanlara B. licheniformis ile fermente edilmiş soya küspesinin verildiği bir 

çalışmada, deneme grubunda kontrole göre hipokampusta β-amiloid plaklarının 

birikiminin azaldığı belirtilmiştir (Yang ve ark., 2015). Ayrıca, deneysel olarak 
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Alzheimer tipi demansı olan diyabetik sıçanlarda B. licheniformis fermente soya 

küspesi ile yem takviyesi yapılan grupta glikoz homeostazının geliştiği tespit 

edilmiştir (Yang ve ark., 2015). 

 

Hassan ve ark., (2020a) in vitro anaerobik fermentasyon yolla geliştirilen 

Ruminococcus flavefaciens probiyotiğinin toz (PP) ve sıvı (PL) formunu Barki 

kuzularında denemişler, araştırmada ortalama 24.5 kg canlı ağırlığında 30 baş kuzu 

kullanılmış, deneme grupları probiyotik içermeyen kontrol grubu ile 20 g/gün/baş toz 

halde probiyotik içeren (PP) veya 10 ml/gün/baş sıvı halde (PL) verilecek şekilde 

oluşturulmuş ve deneme 75 gün sürdürülmüştür. Ruminococcus flavefaciens 

probiyotiğinin hem toz hem de sıvı uygulamalarında kontrol grubuna göre, 

sindirilebilirlik katsayısı, azot kullanımı, toplam uçucu yağ asitleri, rumen hacmi, 

mikrobiyal azot sentezini, gaz üretimi ve ortalama günlük canlı ağırlık kazancı 

parametrelerinde daha fazla artış olduğu bildirilmiştir (p < 0.05). Ancak probiotik 

kullanılan gruplarda, rumen amonyak azotu, asetik asit, in vitro metan 

konsantrasyonu ve protozoa sayısında azalma olduğunu tespit etmişlerdir (p < 0.03). 

  

 

2.4. Ruminantlarda Spor Oluşturan Probiyotik Türlerinin Kullanımı 

 

Bakteri sporları, doğada zor çevresel koşullar altında uzun süre hayatta 

kalarak üreyebilirler (Nicholson ve ark., 2000). Spor, inaktif kromozomlu bir 

çekirdek içerir ve onları bir veya daha fazla protein yapıda sporlu katmanla 

etraflarını çevreler (Henriques ve Moran, 2007). Bunların sporları, UV 

radyasyondan, 80-85°C'ye kadar olan aşırı ısıdan, solvent çözücülere, hidrojen 

peroksite, mide de yoğun asidik durumlara ve lizozim gibi enzimlere karşı 

koruyabilir (Lee ve ark., 2012; Nicholson ve ark., 2000). Sporlu yapı sıvı içermez, 

ancak besi yeri ortamı olduğunda suyun spora girmesinden bir dakika içinde 

başlayan spor katlarının kırılmasından sonra vejetatif hücre büyümesinin yeniden 

filizlenmesini teşvik eden yeni bir süreç başlar (Moir, 2006). Bakteriyel spor 

oluşturucu probiyotik, yemlerde, insan diyetlerinde ve ruhsatlı ilaçlarda probiyotik 

takviye olarak kullanılmaktadır (Cutting, 2011). Bacillus türlerine probiyotik olarak 

bilimsel ilgi ise ancak son 15-20 yılda ortaya çıkmıştır (Cutting, 2011). En kapsamlı  

incelenenler B. subtilis, B. clausii, B. cereus, B. coagulans ve B. licheniformis'tir. 
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Probiyotik etkiye sahip birçok spor oluşturan bakteri, kendi etkisini ortadan 

kaldıran antagonist ilaçların üretiminin geliştirilmesine yol açmıştır (Devyatkin ve 

ark., 2021). Basil sporları gastrointestinal sisteme girdikten sonra bölünme sürecinde, 

normal florada kendilerine duyarlı patojenik ile fırsatçı mikroorganizmaları 

parçalayıp yıkıp ve kendilerini temsil edecek kompleks biyolojik aktif maddeler 

üretmeye başlarlar (Cameron ve McAllister, 2019). Basiller, bölünme sürecinde 

amilaz, proteaz, lipaz, hemiselülaz ve düzenleyici peptitler sentezlerler. Bu 

sentezledikleri maddeler mide salgısında da bulunarak, sindirim süreçlerinin 

normalleşmesine katkıda bulunurlar (Devyatkin ve ark., 2021). Ayrıca, basil 

probiyotikler oral yoldan verildiğinde, patolojik olarak bozulan bağışıklık durumu 

iyileştirerek, endojen interferon üretimini ve monosit makrofajlar ile nötrofillerin 

işlevselliğini arttırarak, makroorganizmanın spesifik olmayan ve spesifik direncini 

önemli ölçüde arttırırlar (Magomedaliev ve ark. 2019). Bacillus licheniformis cinsi 

bakteriler çeşitli proteinler, peptitler, enzimler ve vitaminler üretmektedir (Kim ve 

ark. 2009). Ayrıca, patojenik mikroorganizma ve virüsleri baskılayan, bağırsak 

mikrobiyotasının normalleşmesine, daha iyi gıda sindirimi ile gıda ve kimyasal 

toksisitenin ortadan kaldırılmasına yol açan vücutta interferon üretimine katkıda 

bulunurlar (Devyatkin ve ark., 2021).  

 

Bacillus türleri, genellikle toprak, su ve hava ile ilişkili, spor oluşturan, Gram 

(+) mikroorganizmalardır (Gaggia ve ark., 2010). Bacillus spp. türü probiyotikler 

patojenik olmayan katkı maddeleri olarak tanımlanmış olup, spor üreterek olumsuz 

çevre koşullarına uyum sağlayabildikleri için yemlerde yaygın olarak 

kullanılmaktadır (De Boer ve ark, 1994; Hong ve ark., 2005). Spor oluşturan 

bakterilerden yapılan katkı maddeleri, yem üretimi ve depolama süreçleri sırasında 

oluşan strese karşı daha yüksek dirence sahiptir (Hyronimus ve ark., 2000). Ayrıca, 

sporlar düşük mide pH'sında bile hayatta kalabilmekte (Barbosa ve ark., 2005; 

Spinosa ve ark., 2000), ancak bu durum tüm Lactobacillus türleri için geçerli değildir 

(Tuohy ve ark., 2007). Spor üreten probiyotikler insanlarda gıda takviyesi olarak, 

hayvanlarda büyümeyi hızlandırıcı ve su ürünleri yetiştiriciliğinde büyüme ve 

hastalıklara karşı direncin arttırılması amacıyla yaygın olarakta kullanılmaktadır 

(Cutting, 2011). 
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Bacillus spp. türleri probiyotikler, vejetatif hücreler tarafından salgılanan 

hücre dışı enzimler üreterek, hayvanların sindirim sisteminde besin madde 

sindiriminde artışına yol açmaktadır (Davis ve ark., 2008; Jorgensen ve ark., 2015; 

Leser ve ark., 2008). Bacillus spp. türü probiyotiklerin konakçı canlının mikrobiyal 

dengesi, sindirim işlemleri ve bağışıklığının iyileştirilmesinde kullanıldığı 

bildirilmiştir (Jia ve ark., 2018). Qiao ve ark., (2010) sütçü sığırlarda canlı Bacillus 

türü probiyotiklerin süt verimi ve rumen fermentasyonu üzerine etkilerini 

inceledikleri çalışmada, B. licheniformis ‘in süt verimi ve proteini ile duodenuma 

mikrobiyal protein akışını, NDF, asit deterjan lif (ADF) ve organik maddelerin besin 

sindirilebilirliğini arttırdığı bildirmiştir.  

 

B. subtilis gibi probiyotikler rasyondaki karbonhidrat ve protein 

yıkımlanmasında, rumende amilolitik ve proteolitik bakteri popülasyonları, rumen 

fermantasyonu ve toplam uçucu yağ asitleri (UYA) konsantrasyonunu artırmada, 

ayrıca Lactobacilli'nin çoğalmasını teşvik amaçlı probiyotik olarak kullanılmaktadır 

(Ban ve ark., 2021; Chiquette ve ark., 2012; Souza ve ark., 2017).  

 

Ruminantlarda probiyotik kullanımı, rumen mikroorganizmalarını etkileyerek 

ve hayvanlara zararı olmadan metan (CH4) üretimini azaltabileceği yönünde 

çalışmalar bildirilmiştir (Gang ve ark., 2020; Sun ve ark., 2021). Küresel ısınmaya 

sebep olan CH4, CO2'den sonra en güçlü ikinci sera gazıdır. Ruminantlardan salınan 

metan emisyonu, tüm antropojenik kaynaklardan gelen toplam metan emisyonlarının 

yaklaşık %18'ini oluşturduğu bildirilmiştir (Mizrahi ve ark., 2021). Rumende, 

fermantasyon sırasında oluşan metabolik hidrojen, metanojen mikroorganizmalar 

tarafından kullanılarak metan üretilmektedir (Hassan ve ark., 2020b). Koyunların 

rumeninde H2 ve CO2 kullanılarak üretilen CH4'ın % 87'sinden fazlası, metanojenik 

arke, siliatlı protozoa, bakteri ve anaerobik mantarlardan oluşan bir topluluk 

tarafından üretildiği tahmin edilmektedir (Martin ve ark., 2010; Murray ve ark., 

1976). Yemlerin rumende fermantasyonu sırasında oluşan CO2 ve H2 gibi bazı yan 

ürünler, Methanopyrales, Methanomicrobiales, Methanobacteriales, 

Methanococcales, Methanocellales ve Methanosarcinales gibi bazı metanojen 

mikroorganizmalar tarafından CH4'e dönüştürülür (Hassan ve ark., 2020b). Bazı 

arkeler (Methanoplasmatales veya Thermoplasmatales), metanol ve mono-, di- ve 

tri-metilamin gibi diğer substratlar yoluyla da CH4 oluşturabilir (Paul ve ark., 2012). 
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Metan emisyonu, konakçı hayvanın kullanabileceği brüt enerjinin % 2 ile 12 'sinin 

kaybolmasına ve dolayısıyla et ile süt veriminin azalmasına yol açmaktadır (Johnson 

ve Johnson, 1995). Besi hayvanlarında da rumen mikrobiyomunu manipüle edilmesi 

ile üretim düzeyi artarken çevresel zararı azaltmaya yönelik yaklaşımlar yapılması 

sera gazı düzeyinin azalmasına yol açabilir (O'hara, 2019). Metan emisyonlarının 

düşürülmesi çevreye ve muhtemelen hayvancılık üretiminde verimliliğe fayda 

sağlayacaktır (Tapio ve ark., 2017).  

 

 

 2.5. Probiyotiklerin Ruminantlarda Kan Parametreleri Üzerine Etkisi 

 

Canlıların gelişim süreci, yaş, cinsiyet, genotip ve beslenme şekli gibi 

faktörlerden etkilenmektedir (Barkawi ve ark., 2009). İnsülin benzeri büyüme 

faktörleri (IGF ‘ler), yapı ve işlev açısından oldukça benzer olan bir ligand ailesine 

(IGFI, IGF2 ve insülin) aittir (LeRoith ve Yakar, 2007). Kas gelişimi, IGF-I tarafından 

kontrol edilen protein sentezi ve yıkımlanma oranının bir sonucu olarak ortaya 

çıkmaktadır (Gatford ve ark., 1996; Oksbjerg ve ark., 2004). Bazı araştırmacılar 

büyümekte olan kuzularda plazma IGF-I konsantrasyonunun, gelişim sürecinde 

dikkate alınması gereken fizyolojik bir cevap olabileceğini bildirmektedir (Medrano 

ve Bradford, 1991; Gatford ve ark., 1996, 1997; Whisnant ve ark., 1997). Ayrıca 

Moore ve ark., (2005) besi sığırlarında, IGF-I'i yem yararlanımı daha fazla olan 

sığırları seçmek için potansiyel olarak kullanılabileceği de öne sürmüştür. Büyüme 

hormonu (GH)–IGFI ekseni, normal büyüme ve gelişme döneminde merkezi bir role 

sahiptir (Lupu ve ark., 2001). Ayrıca IGF-I, GH reseptörüne bağlandıktan sonra, 

büyüme ve metabolizmayı kontrol eden genlerin transkripsiyonel aktivasyonuna 

veya baskılanmasına yol açan sinyal yollarını aktive etmektedir (LeRoith ve Yakar, 

2007). Esas olarak hepatositler tarafından dolaşıma salınan IGFI, GH'ye yanıt olarak 

salınan ana üründür; hayvan ve hücre kültürü çalışmalarının sonuçlarından, GH'nin 

büyümeyi teşvik edici etkilerinin çoğunun IGFI üzerinden aracılık ettiğine 

inanılmaktadır.  

 

Probiyotiklerin immünoglobulin düzeylerini arttırarak immunite üzerine 

olumlu etkilerinin olduğu bilinmektedir. Zhang ve Kim, (2014) tarafından yapılan bir 

çalışmada L. acidophilus, B. subtilis ve C. butyricum gibi birden çok suş içeren 
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DYM kullanımının, tavuklarda serum immunoglobulin A (IgA) ve immunoglobulin 

M (IgM) seviyelerini arttırdığı belirtilmiştir. Başka bir etlik piliç çalışmasında diyete 

B. subtilis içeren probiyotik eklenmesinin koyun kırmızı kan hücresi uygulamasına 

karşı antikor yanıtını artırmıştır (Afsharmanesh ve Sadaghi, 2014). Ancak Lähteinen 

ve ark., (2014) yapmış olduğu bir çalışmada, sütten kesilmiş domuz yavrularında 

oral olarak L. brevis ATCC 8287 verilmesinin gruplar arasında herhangi bir farklılığa 

neden olmadığını bildirmişlerdir.  

 

Bağırsak mikrobiyotası konakçı bağışıklık sistemi ve bağışıklık düzeyiyle de 

yakından ilişkilidir (Hua ve ark., 2016). Regulatory (düzenleyici) T hücreleri 

tarafından üretilen IgA, bağırsak mikrobiyomunu kontrol eder (Chida ve ark., 2021). 

Çoğu memelinin mukozal doku ve kan serumunda bulunan IgA, patojenlerin ortadan 

kaldırılması için savunma hattını oluşturur (Woof ve Kerr, 2004).  

 

Canlı hücrelerinde oksidatif metabolizma sonunda oluşan peroksidasyonda, 

oksidatif hasara yol açan reaktif oksijen türleri ve serbest radikaller oluşur (Schogor 

ve ark., 2013). Hücreler, metal katalizörlerle reaksiyona girerek daha reaktif 

bileşiklerin oluşmasını önlemek için peroksitleri ve süperoksitleri ortadan kaldıran 

antioksidanlar (AO) ve süperoksit dismutaz (SOD), glutatyon peroksidaz (GPX) ve 

katalaz (CAT) gibi hücre içi enzimler tarafından korunurlar (Miller ve ark., 1993). 

Oksidatif hasara karşı koymak için, çok çeşitli antioksidan enzim aktiviteleri ile 

antioksidan potansiyel sergileme kapasitesi açısından probiyotiklere önem 

verilmektedir. Yüksek antioksidatif kapasiteye sahip probiyotiklere ilaveten laktik 

asit bakterilerininde probiyotik olarak kullanıldığı çalışmalarda bunların yüksek 

antioksidan aktivite sergilediği belirtilmiştir (Kullisaar ve ark., 2002; Shimamura ve 

ark., 1992; Tang ve ark., 2018). Eklenen probiyotiklerin antioksidan kapasitesi, 

sütten kesim sonrası strese giren besi hayvanlarında konağın antioksidan aktivitesini 

modüle edebilir ve performans üzerine olumlu etki oluşturabilir.  

 

 

2.6. Rumen Biyolojisi 

 

Rumen, içerisinde birçok fonksiyonel hizmeti sağlayan bakteri, ark, mantar, 

bakteriyofaj ve protozoa içerir (Rey ve ark., 2014). Rumen mikrobiyomu, bakteri 
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(1011 hücre/ml), protozoa (104 ila 106 hücre/ml), mantar (103 ila 106 zoospor/ml), ark 

(106 hücre/ml) ve bakteriyofajlardan (107 ila 1010 partikül/ml) oluşur (Morgavi ve 

ark., 2013). Bu organdaki mikrobiyal topluluklar, yemden gelen sindirilemeyen 

yapısal polisakkaritleri yararlanılabilir bileşiklere dönüştürerek konakçının yeterli 

enerji elde etmesine ve hayvanların büyümesine katkı sağlarlar (Mackie, 2002). 

Ayrıca rumen, insan tüketimi için et ve süt gibi gıdaların oluşumuna katkı sağlayan 

bir sürecin parçası olduğu için de çok önemlidir. Rumen mikrobiyomunun yapısını 

ve fonksiyonunun anlaşılması ruminant sindirim sisteminin verimliliğinin gelişmesi 

yönünden önemlidir (Li ve ark., 2020a). 

 

 

Şekil 2.3. Rumen ortamındaki mikroorganizmalar 

 (Xu ve ark., 2021). 

 

Rumen florasında mikrobiyomlar ile birlikte protozoonlar da faaliyet gösterir 

ve bunlar rumende mikrobiyal kitlenin yaklaşık % 50'sini oluşturabileceği bildirilmiş 

olsa da (Hungate ve ark., 1971), son zamanlarda bu oranın daha düşük olabileceği 

öne sürülmüştür (Wenner ve ark., 2018). Protozoonlar genellikle mikroorganizmaları 

tüketir ve proteolitiktirler, bu şekilde rumende dengenin oluşmasında büyük rol 

oynarlar. Rasyonda az miktarda azotlu bileşikler varsa, bakterilerin avlanma ve 

protozoal lizizi rumende mikrobiyal proteinin geri dönüşümüne yol açar ve protozoa 

sayısı ile ruminal amonyak arasında doğrudan bir ilişki oluşturur. Rumende yemlerin 

sindirimi üzerinde olumlu etkilerinin olabileceği bildirilen protozoalar, hayvanlar 
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yüksek oranda tahıllı rasyonlarla beslendiğinde, substrat için ruminal amilolitik 

bakterilerle rekabet ederek ve nişasta fermantasyon oranını azaltarak nişasta 

granüllerini hızla yutabilir, böylece metabolik problemlerden korunabilirler 

(Gruninger ve ark., 2019; Huws ve ark., 2018). Bununla birlikte, rasyon tahıllarca 

zengin ise, nişasta tanelerinin protozoalar tarafından yutulması ile nişasta 

fermantasyon hızı yavaşlayabilir ve pH dalgalanmaları düzene girer bu durum 

sonucu hayvan asidozdan korunabilir (Newbold ve ark., 2015; Owens ve ark., 1998;  

Russell, 2002; Yokoyama ve Johnson, 1988).   

 

 

Şekil 2.4. Rumende karbonhidratların piruvata dönüşümü  

(McDonald, 2011). 

 

Rumen mikroorganizmaları, yemlerdeki protein, karbonhidrat, nişasta, şeker 

ve yağın sindiriminde görev alarak, konakçı hayvan rumeninde anaerobik 

fermantasyon yoluyla UYA ve mikrobiyal protein oluşturarak hayvanın enerji ve 

protein ihtiyacının karşılanmasında önemli bir rol oynamaktadır (Jiang ve ark., 2015; 

Li ve ark., 2020b). Yüksek konsantre yem içeren rasyonlar, ruminantlar için ana 

enerji kaynağı olan UYA’lar gibi organik asitlerin rumende hızlıca üretimine yol 

açan karbonhidratlar bakımından zengindir (McCann ve ark., 2016). Ruminantlarda 

UYA, hayvanların enerji gereksinimlerinin yaklaşık %70 'ini oluşturur (Bergman, 

1990). Rasyonunda yapılan değişiklikler, rumen mikrobiyal florasında fermantasyon 

için sağlanan substrat türünü değiştirerek, UYA bileşenleri arasında da değişiklikler 

oluşmasına yol açar (France ve Dijkstra, 2005). UYA rumende karbonhidratların 

yıkımlanmasının son ürünleridir ve bunların arasında asetat, propiyonat ve bütirat 
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yüksek oranda bulunduğu için en önemlileri sayılabilir (Zhang ve ark., 2020a),  

oluşan bu UYA’ların farklı işlevleri bulunmaktadır (Bergman, 1990). UYA’lar 

içinde asetat baskındır, ancak önemli miktarlarda propiyonat ve butiratta her zaman 

mevcuttur (Dziuk, 1984; Hadjipanayiotou ve Antoniose, 1983; Van der walt, 1977). 

Valerat ve diğer asitler genellikle toplamın ~%5'ini oluşturur. Ancak tahıl taneleri 

gibi nişasta bakımından zengin rasyonlar propiyonat üretimini arttırır ve genel olarak 

hızla fermente edilen ya da fermente rasyonlar daha az asetata neden olur. Asetik asit 

genellikle ATP ve lipid sentezi için kullanılırken, propiyonik asit karaciğerde 

glukoneogenezde ve bütirik asit ise enerji kaynağı olarak kullanımı için rumen 

epimural tabakasındaki enzimler tarafından enerji kaynağı olarak kullanılmak üzere 

bir ketona dönüştürülerek vücutta birçok dokuda farklı işlevlerde kullanılmaktadır 

(Bickhart ve Weimer, 2018). Laktat ise, piruvattan üretilebilir (Kern ve ark., 1964; 

Glinsky ve ark., 1976); laktik asit üretimi esas olarak laktobasillerin büyümesine 

ortam hazılayan pH’nın düşmesinde etkili olur. Rumen pH'sı genellikle 5.8-6.8 

aralığındadır, ancak hızlı bir fermantasyon olduğu zaman pH <5.0'a düşebilir.  

 

Ruminantlarda, yüksek miktarlarda fermente olabilen karbonhidratın 

tüketilmesi ve/veya etkin lifin oranı düşük rasyonların tüketilmesi de belirgin bir pH 

düşüşüne neden olup ve böylece yüksek laktat konsantrasyonları subklinik ve hatta 

sistemik asidoza neden olabilmektedir (Counotte ve Prins, 1978; Dunlop, 1972; 

Plaizier ve ark., 2008).  Rumendeki UYA ‘ların da hızlıca birikimi rumen 

tamponlama kapasitesini azaltıp metabolik bozukluklara yola açabilir ve en başta 

subakut rumen asidozuna (SARA) sebep olmasıyla rumen florasında bakterilerin 

topluluk yapısı ve çeşitliliği değiştirebilmektedir (Mao ve ark., 2016). Bu durumun, 

hayvanlarda süt üretiminde azalma, iştahsızlık, ishal, dehidrasyon, rumen motilitesi 

ile lif sindirilebilirliğinde bozulmalara yol açtığı ve ayrıca ekonomik olarak da çok 

önemli olduğu bilinmektedir (Duffield ve ark., 2004; Plaizier ve ark., 2008). 

Probiyotikler, ruminal asidozun önlenmesinde veya tedavisinde de etkilidir. Lettat ve 

ark., (2012) koyunlarda üç gün boyunca yoğun konsantre (buğday, mısır ve pancar 

posası) yem uygulamasını takiben yapay asidoz oluşturulup, Propionibacterium P63, 

L. plantarum suşu ve L. rhamnosus  suşu rumen kanülü ile 1 x 1011 cfu/hayvan/gün 

oranında bir dozda rumene direkt olarak uygulanması takiben, rumen pH'ını stabilize 

etmede etkili olduğunu bildirilmişlerdir. Benzer şekilde, laktasyondaki Holştayn 

ineklerin rasyonuna S. cerevisiae katılması rumenindeki laktik asit konsantrasyonunu 
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azaltmış (Marden ve ark., 2008), bu da rumen asidozunu önleyebileceği şeklinde 

değerlendirilmiştir (Thrune ve ark., 2009).  

 

Uçucu yağ asitlerinin rasyonla orantılı olarak farklılık gösterdiği 

bilinmektedir. Yüksek enerji düzeyine sahip rasyonlar, mikrobiyal gelişim ve 

metabolizma için yeterli enerjiyi sağladığı için mikrobiyal protein sentezini teşvik 

edebilmektedir (Bach ve ark., 2005; Owens ve Başalan, 2016). Rumen 

mikroorganizmalarıyla ilişkili besin maddelerinin biyolojik yolakları, konağın 

bakımını, büyümesini ve performansını önemli ölçüde etkileyebilir. Buna karşılık, 

konakçı, mikroorganizmalarının gelişebildiği hem anaerobik hem de substrat 

açısından zengin bir ortam sağlar. Bu simbiyotik ilişki hem konakçıya hem de 

mikrobiyotaya fayda sağlar. Yemin türü ve bileşimi, konak yaş ve sağlığı, çevre 

sıcaklığı ve konum dâhil olmak üzere rumendeki mikrobiyal bileşimini etkileyebilir 

(Bryant, 1959; Von Keyserlingk and Mathison, 1993). Karbonhidratların rumen 

mikrobiyotası tarafından uçucu yağ asitlerine dönüştürülmesi,  mikrobiyal enzimin 

katılımıyla gerçekleşmektedir (Kamke ve ark., 2016). 

 

 

Şekil 2.5. Rumende pirüvatın uçucu yağ asitlerine dönüşümü 

(McDonald, 2011). 

 

Rumen protozoaları holotrichler ve entodiniomorflar olmak üzere iki ana tipte 

bulunan siliatlardır (Coleman, 1975; Hungate, 1966). Holotrich protozoaların 
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bakterileri tükettiği, ancak yem maddesi rumene ilk girdiği anda şekeri hızla emdiği 

bildirilmiştir (Bergman, 1990). Rumende glukozun bir kısmı fermente olur eğer 

yüksek oranda glukoz mevcutsa bunlar protozoa içinde nişasta olarak depolanır. 

Ortamda glukoz bittiğinde, protozoa içindeki nişasta sindirilip fermente eder ve 

böylece enerjinin kullanılabilirlik süresi uzar. Entodiniomorfların besinleri selüloz, 

nişasta ve bakterilerden oluşmaktadır.  

 

Kim ve ark., (2018) indirgeyici asetojenik bakterilerin [asetojen probiyotikler 

(AP)] ve laurik asidin (LA) Hanwoo sığırlarında in vivo rumen fermentasyonu ve 

mikrobiyal popülasyonlar üzerindeki etkisini değerlendirme amacıyla yaptıkları 

çalışmada ortalama 392 kg canlı ağırlığında dört baş hayvanı, 4 x 4 Latin kare 

deneme düzenine göre gruplandırmışlardır. Metabolik kafeslere yerleştirilen sığırlar 

konsantre yem ve pirinç samanı ile beslenmiş; deneme grupları, i) asetojenik bakteri 

ve laurik asid katılmayan kontrol grubu; ii) bazal yeme 40 g laurik asid karıştırılmış 

deneme (T1) grubu; iii) bazal yeme 40 g asetojenik bakteri katılan deneme (T2) ve 

iv) bazal yeme 40 g asetojenik bakteri ile 40 g laurik asid katılan grup deneme (T3) 

grubu olacak şekilde oluşturulmuştur. Onbeş gün alıştırmadan sonra 6 gün besleme 

yapılan deneme gruplarındaki hayvanların rumen asetat, propiyonat ve bütirat 

konsantrasyonlarının kontrole göre daha yüksek olduğu bildirilmiştir. Çalışmada 

asetojenik bakteri ve laurik asid eklenen gruplarda, kontrole göre CH4 emisyonunun 

azaldığı bildirilmiştir (p < 0.01). Metanojenler, protozoalar ile simbiyotik yaşam 

sürdüğü için protozoa sayısınında azaldığı,  asetojenik bakterilerin tek başına veya 

laurik asitle birlikte verildiğinde metanojen popülasyonunu azalttığını (p < 0.05), tek 

başına laurik asit takviyesi ise metanojen popülasyonunu arttırdığını bildirmişlerdir 

(p < 0.05). 

 

 

2.7. Rumen Papilla Gelişimi 

 

Yemlerin son fermantasyon ürünleri olan UYA ile mineraller gibi besinler 

rumen epitel duvarından emilir ve daha sonra hayvanlar tarafından kullanılır. Rumen 

de UYA'nin % 75'inden fazlası rumen epiteli tarafından emilir ve enerji kaynağı 

olarak kullanılır (Na ve Guan, 2022), bu nedenle ruminantların büyüme ve 

gelişiminde rumen epitel absorpsiyonu önemli bir rol oynar. Rumen epiteli, 
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bağırsaktaki villüsler gibi besin maddelerini verimli bir şekilde emmek için yüzey 

alanını genişleten papillalara sahiptir (Meyer ve ark., 2014). Neonatal hayvanların 

katı yemlere geçişinden sonra yemlerin fiziksel uyarıları rumen ağırlığını artırır ve 

UYA gibi fermantasyon ürünlerinin kimyasal uyarıları rumen papillasının gelişim ve 

keratinizasyonuna katkı sağlar (Baldwin ve Connor, 2017). 

 

Besinlerin rumen ve ince bağırsaklar boyunca emilmesinde görev alan papilla 

ve villuslar sindirim sisteminin temel unsurlarındandır (Iji ve ark., 2001; Suo ve ark., 

2012). Rumen ve ince bağırsağın sindirimdeki rolü ve etkisi, özellikle rumen 

papillasının ve ince bağırsak villusunun şekli ve boyutu olmak üzere mukozal 

yapıları ile yakından ilişkilidir (Thomsen ve ark. 2006). Kuzu veya buzağılarda, 

yüksek oranda fermente edilebilir karbonhidratça zengin başlangıç yemlerin 

tüketimi, rumen de uçucu yağ asitlerinden özellikle bütirik ve propiyonik asit olmak 

üzere konsantrasyonlarını arttırarak rumen epitelinin hızlı gelişimini 

uyarabilmektedir (Baldwin ve ark. 2004; Mirzae ve ark. 2015; Suarez-Mena ve ark. 

2015). Dane veya kırık mısır verilerek rasyon oluşturulan besi kuzularında dane 

mısır verilen hayvanlarda rumen papilla epiteli ve yüzey alanının arttığı bildirilmiştir 

(Wang ve ark., 2022). Sütten kesilmiş oğlaklarda Bacillus amyloliquefaciens C-1 

probiyotik ilavesinin, rumen gelişimini artırdığı ve bağırsakları iyileştirdiği ifade 

edilmiştir (Du ve ark., 2018). 

 

Rumen epiteli ile diğer organlar arasındaki sistemik etkileşimi anlamaya 

yönelik gelecekte yapılacak olan çalışmalar, yem verimliliği üzerindeki sistemik 

rolünü belirlemek için hayati önem taşıyacatır (Na ve Guan, 2022). 

 

 

2.8. Ruminant Sindirim Sisteminde Mikrobiyota 

 

Hayvanların gastrointestinal sisteminde (GI), mikrobiyota olarak bilinen 

bakteri, arkeler, protistler, mantarlar ve virüsler dâhil olmak üzere trilyonlarca çeşitli 

mikroorganizma bulunmaktadır (Aggeletopoulou ve ark. 2019; Clavijo ve Flórez 

2018). Bu sistem içerisindeki mikrobiyota, besin sindirimine, metabolizmasına ve 

emilimine yardımcı olarak, patojenlerin uzaklaştırılması ile bağışıklık düzeyinin 

arttırılmasını teşvik ederek konakçı sağlığının korunmasında kritik bir rol oynar 
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(Aggeletopoulou ve ark., 2019; Clavijo ve Flórez 2018). 16S rRNA gen dizilimi, 

metagenomik, metatranskriptomik ve metametabolomik gibi mikrobiyom analiz 

tekniklerindeki ilerlemeler, mikrobiyal topluluğun yapısının ve işlevinin ayrıntılı 

olarak anlaşılmasına imkân sağlamaktadır (Knight ve ark., 2018; Johnson ve ark., 

2016; Zhang ve ark., 2019).  

 

Bir mikrobiyal topluluğun işlevlerini daha fazla ortaya çıkarmak için 

metagenomik, metatranskriptomik, metaproteomik ve metametabolomik gibi meta-

omik teknolojiler kullanılabilir (Nyholm ve ark. 2020). Bunlar, mikrobiyal 

topluluktaki farklı mikrobiyal genomları (bir organizmanın kalıtım materyalinde 

bulunan genetik şifrelerin tamamı ya da bir canlının gen ve kromozomlarındaki 

genetik materyal), RNA transkriptlerini, proteinleri ve metabolitleri ölçerek, 

mikrobiyotanın işlevsel ve metabolik aktiviteleri ve çevre ile etkileşimleri hakkında 

bilgi sağlar (Kogut ve Zhang, 2022).  

 

 

2.8.1. Mikrobiyom Analizleri 

 

 

2.8.1.1. Mikrobiyom Analizinde Temel Kavramlar 

 

Mikrobiyom, belirli fizyokimyasal özelliklere sahip, makul ölçüde iyi 

tanımlanmış bir habitatı yerleşen mikrobiyal bir topluluk, olarak tanımlanır ve bu 

mikrobiyal topluluğa, mikrobiyal yapısal elementler ile metabolitler ve çevresel 

koşullar da dahil olmaktadır (Berg ve ark., 2020; Whipps ve ark., 1988). 

Mikrobiyota, bakteri, mantar, virüs, arke ve protistler de dâhil tüm canlı 

mikroorganizmaların temsil edilen mikrobiyomun mikrobiyal topluluğunu ifade eder 

(Berg ve ark., 2020).  

 

Mikrobiyal ekolojistler tarafından Shannon, Chao, Ace ve Unifrac gibi 

mikrobiyal türlerin bolluk matrislerini azaltmak için çeşitli indeksler 

kullanılmaktadır (Lozupone ve ark,. 2011; Morris ve ark,. 2014). Bu indeksler, bir 

mikrobiyal topluluğun çeşitliliğinin alfa ve beta çeşitlilik ölçümünde yaygın olarak 

kullanılan ölçülerdir. "α çeşitliliği" tek bir numunedeki mikrobiyal popülasyonların 
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çeşitliliği ve "β çeşitliliği" örnekler arasındaki mikrobiyal popülasyonların çeşitliliği 

gibi parametreleri tahmin etmek için kullanılmaktadır (Lozupone ve ve ark., 2011). 

 

Alfa çeşitliliği, bir topluluk içindeki tür çeşitliliğini ifade eder ve zenginlik ve 

düzgünlük ile ölçülür (Whittaker, 1972). Zenginlik, bir topluluktaki tür sayısını 

tahmin eder ve gözlemlenen türlerin sayısı, Chao1 ve bolluğa dayalı kapsama tahmin 

edicileri (ACE) vs. ile ölçülebilir (Hughes ve ark., 2001; Knight ve ark., 2018). 

Düzgünlük, bir topluluk içindeki türlerin düzgünlüğünü karakterize eder (Whittaker, 

1972). Bir mikrobiyal topluluğun hem düzgünlüğünü hem de zenginliğini ölçmek 

için Shannon indeksi ve Simpson indeksi sıklıkla kullanılır (Knight ve ark. 2018). 

Beta çeşitliliği, ikili mesafe ölçümlerini hesaplayarak mikrobiyal topluluklar 

arasındaki farklılıkları değerlendirir (Knight ve ark., 2018; Whittaker, 1972). Jaccard 

ve ağırlıklandırılmamış UniFrac, mikrobiyal türlerin varlığını veya yokluğunu ölçen 

beta çeşitliliğinin nitel ölçümleridir; Bray-Curtis ve ağırlıklı UniFrac gibi nicel 

indeksler, türlerin bolluğunun yanı sıra varlıklarını veya yokluklarını da hesaba katar 

(Knight ve ark., 2018). Jaccard veya Bray–Curtis'in aksine, UniFrac mikrobiyal 

topluluklar arasındaki mesafeyi ölçerken türlerin filogenetik ilişkilerini dikkate alır 

(Lozupone ve Knight, 2005). 

 

 

2.8.1.2. 16s rRNA Gen Dizilemesi 

 

Küçük alt birim ribozomal RNA (rRNA) genlerinin PCR amplifikasyonu gibi 

moleküler yöntemler, bakteri topluluklarının kültürden bağımsız profillenmesine 

imkan vermiştir (Suo ve ark., 2012). Amplikon dizilimi olarak da bilinen 16S rRNA 

gen dizilimi, bakterilerde 16S rRNA geninin her yerde bulunmasından ve yüksek 

dizi korumasından yararlanarak bakteri profili oluşturmak için en yaygın kullanılan 

teknolojidir (Janda ve Abbott, 2007). Çoğunlukla korunmuş olmasına rağmen, 16S 

rRNA geni, aşırı derecede korunmuş bölgeler arasında serpiştirilmiş ve bakteriyel 

tanımlama için korunmuş bölgelerde bulunan evrensel primerlerle hedeflenebilen 

dokuz "hiperdeğişken" bölgeye (V1-V9) sahiptir (James, 2010). 
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2.8.1.3. Meta-omik Analiz Teknikleri 

 

➢ Metagenomik, bir mikrobiyal topluluğun genom çeşitliliğini ve işlevlerini 

ortaya çıkarmak için mikrobiyal DNA'yı sıralamak, birleştirmek, 

sınıflandırmak ve açıklanması için tüm genom dizileme ve hesaplama 

araçlarını kullanır (Handelsman, 2004; Oulas ve ark., 2015). 16S rRNA 

geninin bir parçasını sıralamak yerine, metagenomik, mikrobiyal genomik 

DNA'nın tüm koleksiyonunu kesip sıralar, böylece mikroorganizmaların suş 

düzeyinde tanımlanmasına izin verir ve daha ayrıntılı genetik bilgi sağlar 

(Knight ve ark., 2018). Metagenomik, hayvan beslenmesinde önemli bir rol 

oynayan rumen mikrobiyal topluluğunun geniş yapısal ve işlevsel çeşitliliğini 

ortaya çıkarır. Burada, rumen mikroorganizma dinamikleri bilgisini artıran ve 

daha sonra hayvancılık üretimini iyileştirmek ve metan emisyonlarını 

azaltmak için daha iyi besleme stratejilerinin geliştirilmesine yol açan rumen 

metagenomik çalışmalar oldukça hız kazanmıştır (Kothari ve ark., 2018).  

➢ Metatranskriptomik, mikrobiyal mRNA ekspresyon (gen ifadesi) profili ve 

aktif işlevsellik hakkında bilgi veren bir mikrobiyal topluluktaki tüm gen 

transkriptlerini dizinleme yöntemidir (Knight ve ark., 2018). RNA dizilimi 

(RNA-Seq), mikrobiyal transkriptomun kapsamlı analizi için tercih edilen 

yöntem haline gelmiştir (Wickramasinghe ve ark., 2014).  

➢ Metaproteomik, bir mikrobiyal topluluğun protein ekspresyon profilini ölçer 

ve böylece mikrobiyal işlevler hakkında daha fazla bilgi sağlar (Zhang ve 

ark., 2019).  

➢ Metabolomik, bir mikrobiyal toplulukta bulunan metabolitlerin tüm bilgi 

profilini çıkarmayı amaçlar ve biyobelirteçleri tanımlamak ve belirli 

metabolik yolların katılımını açıklamak için yaygın olarak kullanılır (Johnson 

ve ark., 2016). Canlıların gen, protein ve biyokimyasal tepkimelerden 

etkileşimini, bütünleşmiş bir ağ yapısı oluşturarak incelemeyi amaçlayan 

sistem biyolojisi içerisinde çok disiplinli bir çalışma alanı olan metabolomik, 

son yıllarda insanlardan ve hayvanlardan plazma, fekal, rumen ve doku 

metabolit biyobelirteçlerini tespit etmek için kullanılan yenilikçi, yüksek 

verimli bir biyoanalitik yöntemdir (Karisa ve ark., 2014; Warner ve ark., 

2015; Xia ve ark., 2018; Zhao ve ark., 2018). 
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İnsanlarında dâhil olduğu memeli türlerinin genç bireylerinin sindirim sistemi 

içerisinde binlerce mikrobiyal türden oluşan 100 trilyondan fazla bakteri 

bulunmaktadır (Frank ve Pace, 2008; Ley ve ark., 2008). Memeli sindirim sisteminde 

simbiyotik bakteriler, konakçı hayvanda temel besinlerin sağlanması, sindirilemeyen 

bileşiklerin metabolizması, fırsatçı patojenlerin kolonizasyona karşı savunma ve 

hatta bağırsak florasının gelişimine sağladığı katkılar uzun zamandan beri 

bilinmektedir (Hooper ve Gordon, 2001).  

 

Ruminantların bağırsak mikroorganizmaları, özellikle rumen mikrobiyotası, 

sindirilemeyen rasyon substratlarının fermantasyonu yoluyla günlük enerji 

gereksinimlerinin % 70 'ini karşılamaktadır (Bi ve ark., 2018). Rumen 

mikrobiyotasında, besin maddelerinin fermantasyonunda yer alan bakteri, ark, 

protozoa ve mantarlar bulunur ve bu ortamdaki popülasyonlar bir dizi faktörden 

etkilenmektedir (Cho ve ark., 2006). Bazı araştırmalarda sığırlar, domuzlar ve kazlar 

da dahil olmak üzere hayvanlardaki bağırsak mikroorganizmaların çeşitliliğinin ve 

bileşiminin, büyük ölçüde beslenmeye bağlı olduğu bildirilmiştir (Lazarevic ve ark., 

2009; Xia ve ark., 2018; Zhao ve ark., 2018). 

 

Son zamanlarda yüksek düzeyde dizileme teknikleriyle birlikte, hayvanlarda 

ve insanlarda mide-bağırsak sistemindeki karmaşık bakteri popülasyonlarının 

yapıları ve birbirleriyle etkileşimleri hakkındaki bilgiler artmaktadır (Kim ve ark., 

2019). Bağırsak mikrobiyotasının konakçı canlının besinlerden yararlanmasını 

arttırmada, bağışıklık sistemini uyarmada ve yaşam koşullarındaki değişikliklerde 

homeostazın sağlanmasında önemli roller oynadığı bilinmektedir (Clemente ve ark., 

2012; Ellison ve ark., 2017; Kau ve ark., 2011).  

 

Rumen mikrobiyal topluluğunun şekillenmesi ve rumen fermantasyonunda 

konakçı (Malmuthuge ve Guan, 2017), genetik (Paz ve ark., 2016), rasyon (Hua ve 

ark., 2017), hastalık (Ma ve ark., 2018), fiziksel dönem (Zhu ve ark., 2017), yaş 

(Jami ve ark., 2013) ve katkı maddeleri (Uyeno ve ark., 2015) gibi birçok faktör 

etkilidir. 

 

Bağırsak mikroflorası, besin sindirimi ve immünomodülasyon sürecinde 

kritik bir rol oynamaktadır. Normal bağırsak mikrobiyotası, eksojen patojenik 
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mikroorganizmalar tarafından kolonizasyona karşı dirençten sorumludur (Pickard ve 

ark., 2017). Mikrobiyota, hem pro-inflamatuar hem de anti-inflamatuar etki 

potansiyeline sahip olup, bağırsak bakterilerinin topluluk yapısını dengeler ve bu 

durum bağışıklık sisteminin düzgün olmasını sağlayabileceği bildirilmiştir (Round 

ve Mazmanian, 2009). Rumendeki bakteri popülasyonu, hayvanların verim 

performansını (Myer ve ark., 2015), rumendeki fermantasyonu (Anderson ve ark., 

2016; Fernando ve ark., 2010), rumen sıvı pH 'ını (Callaway ve ark., 2010) ve 

metabolize edilebilir protein düzeyini etkilemektedir (Castillo-Lopez ve ark., 2013). 

Genel olarak, geviş getirenlerin mikrobiyal yapısındaki ve işlevindeki değişiklikler 

hayvanların sağlığı ve verimliliği üzerinde olumlu bir etki göstermiştir. Rumen 

mikrobiyotası nispeten stabil olmasına rağmen, rasyon, konakçının genetiği, 

fizyolojik ve çevresel faktörlerdeki değişikliklere de büyük ölçüde duyarlıdır (Huang 

ve ark. 2018; Singh ve ark., 2015). 

 

Rumen mikrobiyomunun gelişimi üzerine yenidoğandan yaşlı hayvanlara 

kadar birçok çalışma yapılmıştır (Jami ve ark, 2013; Jiao ve ark., 2016; Meale ve 

ark., 2016; Wang ve ark., 2016). Doğumdan kısa bir süre sonra, bakteri yapısında 

aerobik ve fakültatif anaerobik topluluktan, esas olarak zorunlu anaeroblardan oluşan 

çeşitli bir topluluğa geçiş vardır (Jami ve ark., 2013). Bu geçiş yaklaşık 3 aylık yaşta 

en üst düzeye çıktığı ve Bacteroidetes bolluğunda bir artış ve Proteobacteria 

bolluğunda bir azalma olduğu bildirilmiştir (Jami ve ark., 2013; Jiao ve ark., 2016; 

Wang ve ark., 2016). Yeni doğan buzağılarda Firmicutes filumu içinde Bacteroides 

cinsi en bol bulunurken, 2 aylık buzağılarda gözlenen başlıca cins Prevotella'dır 

(Jami ve ark., 2013). Bu değişiklik, süt ağırlıklı bir diyetten, sütten kesim sonrası 

kaba yem ağırlıklı bir rasyona geçişle ilişkili olabilir (Jami ve ark., 2013; Meale ve 

ark., 2016; Wang ve ark., 2016). Rasyon ve beslenme davranışındaki değişiklikler de 

rumen morfolojisinde ve nihayetinde rumen mikrobiyomunda değişikliklere neden 

olur.  

 

Henderson ve ark., (2015) rumen mikrobiyal yapısıyla ilgili yapmış oldukları 

çalışmada, tüm bakteri dizisi verilerinin % 67.1'ini yansıtan bakterilere “baskın” 

rumen bakterisi olduğunu belirtip, bunların yedi bakteri türünü içerdiğini 

belirtmişlerdir. Bunların Prevotella, Butyrivibrio, Ruminococcus, sınıflandırılmamış 
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Lachnospiraceae, Ruminococcaceae, Bacteroidales ve Clostridiales olduğunu 

bildirmişlerdir.  

 

Memeli mikrobiyotasında normal şartlar altında Firmicutes (dizinleme 

altında % 65.7), Bacteroidetes (% 16.3), Proteobacteria (% 8.8) ve Actinobacteria 

(% 4.7) hakimdir (Ley ve ark., 2008). Sığırlarda da benzer şekilde Firmicutes, 

Bacteroidetes ve Proteobacteria bakteri grupları baskındır (Bickhart ve Weimer, 

2018). Koyunlarda % 50.3 oranla Firmicutes daha sonra % 40.6 oranla 

Bacteroidetes, analiz edilen 15 filum arasından en çok bulunanlar olarak ortaya 

konulmuştur (Langda ve ark. 2020). Mikrobiyal toplulukların bileşimi, popülasyon 

dinamikleri ve işlevleri; rasyon, hayvanın fizyolojik ve sağlık durumundan 

etkilenerek, bağırsaklarda farklı bölgeler arasında tamamen değişebilir (Bickhart ve 

Weimer, 2018; Pitta ve ark., 2018). Karbonhidrat metabolizmasına dahil olan 

genlerin nispi bolluğu, ön midelerden alınan sindirim örneklerinde yoğun bir şekilde 

bulunurken, protein metabolizması ile ilgili genlerin nisbi bolluğu mukozal dokuya 

sahip bölgelerde yoğunlaşmıştır (Mao ve ark., 2015). Bu gibi durumlar göz önüne 

alındığında, bölgelere özgü benzersiz mikrobiyal davranış ve çeşitlilik, yem 

verimliliğini ve diğer metabolik özellikleri etkileme kapasitesine sahip olduğu 

söylenebilmektedir (Bravo ve Wall, 2016). Ayrıca konakçı ve rumen 

mikroorganizmaları arasındaki etkileşimlerin hayvanların üretkenliğini ve refahını 

artırmak için manipüle edilmesi de olasıdır (Bickhart ve Weimer, 2018). 

 

Paz ve ark., (2018) besi sığırlarında rumen bakterilerinin yemden yararlanım 

üzerine yapmış oldukları çalışmada, düve ve danalarda yem verimliğini bakteriyel 

Operasyonel taksonomik birim (OTU) ile değerlendirip varyasyon analizi 

yapmışlardır. Çalışma, düve ve danalarda ortalama günlük yem tüketimi, günlük 

canlı ağırlık kazancı ve yemden yararlanma oranı verilerini kapsayan yem etkinliği 

değerlendirmesi sonuçlarına göre varyasyonlarda yaklaşık % 20 ‘sinde rumen 

mikrobiyomlarının etkisi olduğunu bildirilmişlerdir (Paz ve ark., 2018).  

 

Wang ve ark., (2017a) 454 pyrosequencing analizi ile koyunların 

gastrointestinal sisteminde mikrobiyal popülasyonun karakterizasyonu belirlemek 

için yapmış oldukları çalışmada rumen, retikulum, omasum, abomasum, duodenum, 

jejunum, ileum, sekum, kolon ve rektumunda bulunan mikrobiyota kompozisyonunu 
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ve çeşitliliğini incelemişlerdir. Yapılan çalışmada 10 aylık yaşta, yaklaşık 55 kg canlı 

ağırlığında 5 baş besi toklusu aynı rasyonla beslenmiş, tüm gastrointestinal sistemde 

filum düzeyinde en yaygın bakteriyel grubun Firmicutes, Bacteroidetes ve 

Proteobacteria olduğu, genus düzeyinde ise mide de Prevotella, sınıflandırılmamış 

Lachnospiraceae, ve Butyrivibrio olduğu tespit edilmiştir. 

 

Keçilerde kaba ve dane yeme dayalı rasyonla besleme yapılan bir çalışmada 

yüksek tahıl ağırlıklı rasyonla beslenen grupta cins düzeyinde, Butyrivibrio, 

sınıflandırılmamış Clostridiales, Mogibacterium, sınıflandırılmamış 

Anaerolineaceae ve Succiniclasticum taksonlarının nispi bolluğunu arttığını, diğer 

taraftan sınıflandırılmamış Ruminococcaceae, sınıflandırılmamış Rikenellaceae, 

sınıflandırılmamış Erysipelotrichaceae, Howardisseriaceae ve sınıflandırılmamış 

Neysipeliaceae oranının azalttığını belirtmişlerdir (Liu ve ark., 2015). 

 

Besi kuzularına dane mısır ve kırık mısır verilmesinin rumen bakteriyel 

florası üzerine etkileri için 16S rRNA ‘nin pirosekanslama işlemi ile yapılan bir 

çalışmada, tane mısır verilen grupta cins düzeyinde Anaerovibrio, Schwartzia ve 

Sınıflandırılmamış_Veillonellaceae ‘nin rumende nisbi bakteri bolluğunun arttığı, 

Lachnospira ve Sınıflandırılmamış_Synergistaceae düzeyinin ise azaldığı 

bildirilmiştir (Wang ve ark., 2022). 

 

 

2.8.2. Rumen Mikrobiyotasının Ruminantlardaki Etkileri 

 

Aşırı konsantre yem ve tahıllarca zengin rasyonla beslemenin rumen 

pH’sında düşmeyle birlikte sindirim sistemindeki mikrobiyal toplulukların yapılarını 

değiştirdiği bazı çalışmalarda bildirmiştir (Plaizier ve ark., 2017a; Zhang ve ark., 

2017). Ayrıca, rumen gelişiminin çeşitli faktörlerden etkilendiği de belirtilmektedir 

(Yang ve ark. 2018). Birçok faktör arasında, yaş ve rasyon üzerinde daha çok 

durulup, mevcut araştırmalar sadece epigenetik özellikleri yansıtmamakta, aynı 

zamanda çok daha derin bir moleküler düzeydeki değişiklikleri yansıtmaktadır. 

Mikrobiyal yapı ve gen ekspresyonu gündemde en çok üzerinde durulan konular 

haline gelmiştir. Bu yapının belirlenmesi için farklı teknikler uygulanmaktadır. 

Illumina tabanlı sıralama bu teknikler içinde en yaygını olup, dizinleme için 16S 
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rRNA geninin V3-V4 bölgesi en çok kullanılmaktadır (Caporaso ve ark., 2012). 16S 

rRNA V4 bölgesinin dizilenmesi, beklenen taksonomik dağılıma en yüksek 

benzerliği göstermiştir (Caporaso ve ark., 2012; D'Amore ve ark., 2016; Tremblay ve 

ark., 2015). O’Hara ve ark., (2020), sığır rumenindeki bakteri ve arkebakteri 

dinamiklerini değerlendirmek için 16S rRNA geninin DNA amplifikasyon dizisini 

kullanmış, sonuçlara bakıldığı zaman, erken dönemde rumenin mikrobiyal floranın 

buzağıların yaş, rasyon ve çevreden etkilendiğini belirtmiştir. Bugüne kadar, yem 

verimliliği ile rumen mikrobiyomu arasındaki ilişkisi üzerinde yapılan araştırmaların 

çoğu sığırlarda yapılmıştır. Bununla birlikte, koyunlar daha düşük maliyetlidir, daha 

az yem gerektirir, olgunluğa daha çabuk ulaşır ve sığırlara göre daha yönetilebilirdir, 

bu hususlar koyunları ruminant araştırmaları için pratik ve ekonomik bir model 

haline getirmektedir (Delano ve ark., 2002). Rumen mikrobiyotası karmaşık ve 

değişken bir sistemdir ve bu karmaşık yapının uzun süre araştırılması gerekir. Genel 

olarak karbonhidrat ağırlıklı beslenen koyunlar da baskın filum türleri yüzdeleri ile 

birlikte sırasıyla Bacteroides (% 72.18), Firmicutes (% 15.87), Proteobacteria (% 

3.04), Actinobacteria (% 2.54), Fusobacteria (% 1.23) ve diğerlerinden 

oluşturmaktadır. Baskın filumların aile gruplarına bakıldığında ise, Prevotellaceae 

(% 30), Succinivibrionaceae (% 22), Veillonellaceae (% 18), Ruminococcaceae (% 

8), Lachnospiraceae (% 6) ve diğerlerinden oluşmuştur (Lopes ve ark., 2015). 

Konsantre yemlerin fazla olduğu besi rasyonlarında Eubacterium spp., Clostridium 

spp., Ruminococcus spp., Lactobacillus, ve Bifidobacterium spp. daha fazla iken, 

Prevotella spp., Fibrobacter succinogenes, ve Bacteroides spp. düzeylerinde azalma 

olduğu belirtilmiştir (Zhang ve ark., 2020a). Henderson ve ark., (2015) ise konsantre 

yem içeren rasyonlarla beslenen hayvanların rumeninde Prevotella ve 

sınıflandırılmamış Succinivibrionaceae daha bol olduğunu bildirmiştir. 

 

Bazı çalışmalarda, Prevotellaceae, Lachnospiraceae, Ruminococcaceae 

ailelerine ait birkaç rumen mikrobiyal taksonunun ortalama günlük canlı ağırlık 

artışı, yemden yararlanma oranı (YYO) gibi konularda yem verimliliği ile ilişkili 

olduğunu bildirilmiştir (Freetly ve ark., 2020; Li ve Guan, 2017; Lopes ve ark., 

2021; Myer ve ark., ark., 2015; Paz ve ark., 2018). 

 

Wang ve ark., (2020b) mongolian koyunları üzerinde serbest otlama (SO) ve 

ahırda besleme (AB) şeklinde yaparak beslenme modelinin mikrobiyota ve 
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performans bakımından yönünü incelemiştir. Yapılan çalışmada serbest otlayan 

ortalama 31.28 kg ağırlığındaki koyunların temel olarak çayırlarda serbest otlatma, 

ahırda bakılan 34.18 kg ağırlığındaki koyunların ise mısır (% 60), kuru ot (% 38) ve 

mineral karışımı (% 2) yemlerle 9 ay boyunca bakım ve beslemeleri yapılmıştır. 

Koyunların bağırsak mikrobiyota analizlerinde cins düzeyinde, serbest otlama 

grubunda, ahırda besleme grubuna göre daha yüksek Bacteroides, Alistipes, 

Phocaeicola, Barnesiella ve Oscillibacter düzeyleri görülürken ve daha düşük 

Succinivibrio, Treponema ve Prevotella seviyeleri gözlemlendiği belirtilmiştir.  

 

Li ve ark. (2020a) kuzularda başlangıç yemlerinin fiziksel formunun rumen 

mikrobiyal kompozisyonu üzerine yapmış oldukları çalışmada, kuzuları sütten kesim 

öncesi (8-35. gün) ve sütten kesim sonrası (36-42. gün) pelet ve tekstür yemle 

beslemişlerdir. Sütten kesim öncesi ve sütten kesim sonrası dönemde tekstür yemle 

beslenen grupta filum düzeyinde Bacteroidetes ‘ler pelet yeme göre daha önce 

yaygın olarak yerleşmiş ve cins düzeyinde ise Sharpea’da göreceli olarak bolluğun 

önemli derece arttığını bildirmiştir (P<0.05). 

 

Li ve ark., (2022) besi kuzularında toplam karma rasyonun peletlenmiş 

(PTMR) ya da peletlenmemiş (UPTMR) halde kullanımının büyüme performansı, 

rumen mikrobiyotası ve rumen metabolomları arasındaki ilişkileri araştırmak için 

yaptıkları çalışmada 55 günlük yaşta ortalama 13.2 kg canlı ağırlıkta toplam 100 baş 

melez (Dorper × İnce yünlü koyun) kuzu kullanmışlardır. Kuzular deneme ve kontrol 

olmak üzere 2 gruba ayrılmışlar ve her grubun 5 alt grubu olacak şekilde deneme 

deseni düzenlemişlerdir. Deneme süresinin sonu olan 117 günlük yaşta pelet 

yemleme yapılan grupta peletleme yapılmayana göre, günlük ortalama ağırlık 

kazancının (p= 0.002) ve günlük ortalama yem tüketiminlerinin (p = 0.003) daha 

yüksek olduğu, yemden yararlanma oranının ise istatistiksel olarak önemli olduğunu 

bildirmişlerdir (P < 0.05). Ayrıca, pelet yemle beslenen gruptaki kuzularda 

rumendeki toplam UYA konsantrasyonunun ve propiyonatın molar oranının arttığı, 

ancak bütirat ve asetat/propiyonat oranınının azaldığını bildirmişlerdir (p< 0.05). 

Bunlara ilave olarak, pelet yemleme yapılan grupta, rumen mikrobiyotasının alfa 

çeşitliliğinin azaldığı ve Fibrobacter (p< 0.05), Veillonellaceae (p< 0.05) ve 

Rikenellaceae'nin (p = 0.064) arttığını bildirmişlerdir.  
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Konsantre yem bakımından zengin rasyonlarla beslenen hayvanlarda nişasta 

parçalayan amilolitik bakteriler varlığında propionat üretimi veya kaba yem bazlı 

rasyonlarda lifi parçalayan fibrolitik bakteriler hâkim olduğu zaman asetat üretimi 

artar. Yapılan literatür taramalarında mısırın işlenme yöntemine göre rumende 

mikrobiyota yapısı üzerindeki etkisi hakkında bilgilerin yetersiz olduğu görülmüştür. 

 

 

2.9. Probiyotiklerin Rumen Mikrobiyotası Üzerine Etkileri 

 

DYM’lerin bağırsak mikrobiyotasını etkilediği bildirilmiş olsa da, DYM'ler 

ile endojen bağırsak mikrobiyomu arasındaki etkileşimler net değildir (Ban ve Guan, 

2021). Genç ruminantlarda, alt bağırsak bölgelerindeki mikrobiyota tam olarak 

oluşturulmadığı erken dönemlerde DYM takviyesinin daha etkili olabileceği öne 

sürülmüştür (Malmuthuge ve ark., 2015). Ancak sütten kesim sonrası dönemde 

DYM’lerin etkileri üzerine bilgiler hala sınırlı kalmaktadır. Bu arada, maya gibi 

DYM'ler, genç ruminantlarda rumen mikrobiyal floranın olgunlaşması ve bağırsak 

mikrobiyal dengesini iyileştirme potansiyeline sahiptir (Signorini ve ark., 2012; 

Chaucheyras-Durand ve ark., 2019). Son zamanlarda genç ruminantlarda rumen ve 

alt bağırsak mikrobiyomunun taksonomik bileşimini ortaya çıkarmış olsa da (Li ve 

ark., 2012; Malmuthuge ve ark., 2014), DYM'lerin bileşimsel ve fonksiyonel 

değişiklikler üzerindeki etkisi tam olarak çalışılmamıştır. 

 

Bakteriyel DYM'ler ruminal laktik asit üreten (LAB) ve laktik asit kullanan 

(LUB) bakterileri etkileyebilirken, maya DYFM'leri fibrolitik bakteriler, LUB ve 

amilolitik bakteriler dahil olmak üzere rumen bakterilerini uyarır (Jiang ve ark., 

2017; Pinloche ve ark., 2013). İşkembe bakterilerine ek olarak, DFM'ler işkembe 

metanojenlerini de etkileyebilir (Doyle ve ark., 2019), ancak DYM'lerin takviyesinin 

rumen protozoalarını ve mantarları nasıl etkilediği ortaya konmamıştır. 

Metagenomik analizlerde, sütten kesilmiş buzağılarda ileal mikrobiyom ile 

fonksiyonelliği ve bu tür varyasyonlar, konakçı hayvan bağışıklık fonksiyonları ile 

bağlantılı olabileceği bildirilmiştir (Malmuthuge ve ark., 2019).  

 

Doğum kanalı, anne faktörü, doğum ve yetişme ortamı, ilk besleme 

stratejileri, sürü yönetimi, antibiyotik kullanımı ve konakçı faktörleri dâhil olmak 
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üzere birçok faktör ruminant sindirim sistemindeki bireyselleşmiş endojen 

mikrobiyomu etkileyebilir. Ayrıca, bağırsak mikroorganizmalarının sığırlarda 

kalıtsal olduğu bildirildiğinden, bunlarda konak genetiği ön plana çıkmıştır (Li ve 

ark., 2019a).  

 

Probiyotikler, gastrointestinal sistemde bulunan mikrobiyotadaki dengeyi 

iyileştirmek ve ruminantların sağlığını ve verimlerini artırmak için antibiyotiklere 

göre daha uygun alternatif olarak düşünülmektedir (Ford ve ark., 2014). Yapılan bir 

çalışmada, laktik asit bakterisi içeren probiyotiklerin (direk mikrobiyal ajan) 

kullanımının bağırsakta patojen kolonizasyonunun azaldığı bildirilmiştir (Uyeno ve 

ark.,2015). Zhang ve ark., (2019)   Holstein buzağılarda Lactobacillus rhamnosus 

GG kullanılan grupta rumen sıvısında bakterilerin aile düzeyinde Prevotellaceae (% 

55.67) en fazla olduğu, kontrol grubunda ise Succinivibrionaceae (% 38.35) düzeyle 

en fazla olduğu tespit edilmiştir. 

 

 

2.10. Hayvancılıkta Gelecek Zamanda Biyoteknolojinin Önemi 

 

Rumen, sindirimi oldukça zor olan yüksek lif içeren kaba yemleri besin 

haline dönüştürmesiyle çok ciddi bir evrimsel adaptasyonu temsil etmektedir. Bu 

organ, simbiyotik mikroorganizmaların temel grubu ile konakçı hayvan arasında 

doğrudan bir tampon bölge oluşturup, et ve süt hayvanlarının beslenmesinin önemli 

bir basamağını oluşturmaktadır. Ruminantlarda üretimi arttırmak için genetik ve 

çevresel faktörleri daha iyi anlamak, rumen (sağlıklı veya sağlıksız, yüksek veya 

düşük verimli) ana mikroorganizma gruplarını karakterize etmek ve değişiklikleri 

etkileyen sistemin yapısını bilmek gerekir. Metagenomik analizlerle, dünyadaki 

mikrobiyal türlerin büyük çoğunluğunu temsil eden kültürlenmemiş 

mikroorganizmaların sahip olduğu muazzam genetik potansiyeli açıkça görülmüştür. 

Ne yazık ki, çok sayıda negatif klondan düşük frekanslı pozitif klonları saptamanın 

zorluğu nedeniyle bu kaynakların çoğuna kolayca erişilemiyor. Gelecekte, doğal 

gelişimlerinin bir parçası olarak rumende en uygun mikrobiyal kolonize 

mikroorganizmaları seçen hayvanlar için genetik seçilim görmeyi bile bekleyebiliriz. 

Mikrobiyota çalışmalarından elde edilen bilgilerle, rumen mikrobiyal topluluğu 

tarafından besin üretimini optimize eden karma probiyotik kullanımının 
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geliştirilmesi muhtemel gerekli görülmektedir (Ban ve Guan, 2021; Bickhart ve 

Weimer, 2018).   

 

Rumen mikrobiyal topluluğunun etçi ve sütçü hayvanların beslenmesinde 

doğrudan etkilerine rağmen, rumen içindeki metabolik süreçler hakkında sadece 

genel bilgiler edinilmiştir ve bu organda kolonize olan bireysel mikrobiyal türlerin 

çoğu hakkında daha az şey bilinmektedir. Bu konu ile ilgili olarak, rumende, 

yaşamın tüm ana alanlarından çeşitli mikrobiyal türler topluluğu içerdiği ve rumen 

içeriğinin bireysel hayvanlar arasında büyük ölçüde değişebileceği öngörülmektedir. 

Ön çalışmalar, rumen mikrobiyal profilinin bir konakçıda kalıtsal ve sürdürülebilir 

olduğunu ve rumen mikrobiyal topluluk yapısının önemli bir bozulmayı takiben kısa 

bir süre içinde orijinal profiline dönebileceğini göstermektedir. Rumedeki mikrobiyal 

türlerin çeşitliliğini belirlemek için son yıllarda çok ilerleme kaydedilmiştir; ancak 

bununla birlikte, belirli mikrobiyal profilin rumen metabolik aktivitesi ile 

ilişkilendirilmesi için mikrobiyal türleri tanımlamada kullanılan en popüler 

yöntemler yeterli olmamaktadır. Bu durum, rumen mikrobiyal yapısının et ve süt 

üretimi üzerine etkileri doğrudan tahmin edebilen modellerin tasarımının önündeki 

en önemli engeli temsil etmektedir. Bu tür zorlukların üstesinden gelinebilirse, 

rumen mikrobiyal yapısının ruminantlarda yeni bir fenotipik özellik olarak 

değerlendirilmesi mümkün olacaktır. Bugüne kadar, geviş getiren hayvanların 

bağırsak mikrobiyomu üzerindeki konak genetik ve fizyolojik etkilerinin yanı sıra 

arkasındaki mekanizmaları araştıran çalışmalar henüz başlangıç aşamasındadır ve 

konağın bağırsak mikrobiyomu üzerindeki düzenleyici rolünün daha iyi anlaşılması, 

gelecekteki DYM çalışmaları için gerekli bir başka husustur. Gelecekte, et ve süt 

üretimini etkileyen tüm faktörleri doğru bir şekilde birleştiren bir “genotip × çevre × 

mikrobiyal” etkileşim modeli kullanarak hayvanlardaki verim düzeyini tahmin 

etmede etkili olabilecektir. Bununla birlikte mikrobiyal türlerde, metagenomlardan 

genel işlevlerinin veya belirli faaliyetleri tanımlamanın, endüstride birçok önemli 

kaynak sağlama ve biyo-tabanlı bir ekonomiye önemli ölçüde katkı sağlama 

potansiyeli ile birlikte büyüyen bir araştırma alanı olduğunu söylemede tereddüt 

yoktur (Benedetti, 2014).  
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Konu ile İlgili Yapılan Bilimsel Çalışmalar 

 

Ruminant besi hayvanları yüksek oranda konsantre ve düşük kaba yemle 

beslenmektedir. Besi hayvanlarında dane mısır konsantre yem olarak kullanılabilir, 

ancak perikarp olarak adlandırılan nişastanın etrafındaki koruyucu yapı bu nişastanın 

sindirimini sınırlandırır ve yemden yararlanmayı azaltır. Mısırın kullanılabilirliğini 

artırarak nişastadan en iyi şekilde yararlanılması, daha yüksek enerji ve bunu tüketen 

hayvanlarda daha iyi verim performansının sağlanması mümkün olabilmektedir 

(Owens ve ark., 1997; Zinn ve ark., 2002). Bu konuda bilim insanları değişik 

yöntemler deneyerek yemlerin sindirimini ve hayvanların verim performansını 

artırmak için çalışmaktadır. Bunlar içinde; 

 

 Gholami ve ark., (2018) farklı mısır işleme yöntemlerinin rumen mikrobiyal 

florası, histomorfometrisi ve fermantasyonu üzerine etkisini belirlemek amacıyla 

yaptıkları çalışmada, 90 günlük yaşta ve ortalama 25 kg canlı ağırlığında 20 baş 

erkek kuzu kullanmışlar ve çalışmayı 80 gün sürdürmüşlerdir. Araştırmada; (i) 

öğütülmüş mısırla beslenen kuzular; (ii) flake mısırla beslenen kuzular; (iii) 24 saat 

ıslatılmış tane mısırla beslenen kuzular ve (iv) 48 saat ıslatılmış tane mısırla beslenen 

kuzular deneme gruplarını oluşturmuştur. Araştırmacılar, deneme sonunda kuzuların 

rumeninden pH, uçucu yağ asitleri, amilolitik, proteolitik, selülit ve heterofilik 

bakteri ve protozoa değerlendirmesi için örnekler toplamışlar, sonuç olarak; 

ıslatılmış tane mısırla beslenen gruplarda proteolitik bakteri sayısının diğer gruplara 

göre arttığını (p<0.008), ayrıca rumen duvarı (p<0.010), rumen papilla kalınlığı 

(p<0.0001)  ve rumen epitel kalınlığını (p<0.027)  arttığını bildirilmişlerdir.  

 

Reis ve ark., (2001) dane mısırı farklı formlarda (kuru, rehidre dane mısır 

silajı ve yüksek nemli dane mısır silajı) ve belli oranlarda kullanmanın kuzuların besi 

performansı üzerine etkisini değerlendirmek amacıyla yaptıkları çalışmada karışık 

cinsiyette 60 baş kuzu kullanmışlardır. Araştırmada, kuru mısır danesinin tekrar 

ıslatılıp silaj halinde verilen grup Deneme 1 (RCGS, %100) (başlangıç canlı ağırlık 

ortalaması 9.90 kg); kuru dane mısırın verildiği grup Deneme 2 (DCG, %100) 

(başlangıç canlı ağırlık ortalaması 8.98 kg); % 50-50 kuru mısır danesinin tekrar 

ıslatılıp silaj yapılması ve kuru mısır danesiyle birlikte verilen grup Deneme 3 (%50-

50 RCGS + DCG) (başlangıç canlı ağırlık ortalaması 9.99 kg); yüksek nemli mısır 
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danesinin verildiği grup Deneme 4 (HMGCS, %100) (başlangıç canlı ağırlık 

ortalaması 9.94 kg) ve son olarak %50-50 yüksek nemli mısır silajı + kuru tane 

mısırın verildiği grup Deneme 5 (%50-50 HMGCS + DCG) (başlangıç canlı ağırlık 

ortalaması 9.34 kg) olarak deneme grupları oluşturmuşlardır. Araştırmacılar kaba 

yem olarak yulaf samanı kullanmışlar ve denemenin 28, 56 ve 73. günlerinde 

ortalama günlük canlı ağırlık kazançları ve yem tüketimlerini tespit etmişlerdir. 

Sonuç olarak; yüksek nemli mısır ile beslenen grupta 28, 56 ve 73 günlerde dane 

mısıra göre daha yüksek canlı ağırlık artışının oluştuğu belirtilmiştir. Bu durumun 

nemli mısırın silajı sırasında nişastanın jelatinleşmesine bağlı olabileceğini ve 

yüksek nemli dane mısır silajı kuzu rasyonlarında verimli bir şekilde 

kullanılabileceğini ifade etmişlerdir. 

 

Wang ve ark., (2022), kuzu rasyonlarında tane ve öğütülmüş mısır 

verilmesinin performans ve rumen bakteri yapısı üzerine yaptıkları yedi haftalık bir 

çalışmada her bir grupta yedişer baş hayvan olmak üzere toplamda 14 baş kastre 

edilmiş kuzu kullanmışlardır. Araştırmacılar tane mısır verilen grupta ortalama 

günlük canlı ağırlık artışının daha fazla olduğunu (p=0.036), yemden yararlanma 

oranının ise önemli ölçüde iyileştiğini (p=0.010) bildirilmişlerdir. 

 

Jia ve ark., (2018) monensin yerine iki alternatif (B. licheniformis ve S. 

cerevisiae) probiyotik olarak kullanımının besi kuzularının büyüme performansı, 

antioksidan kapasite, bağışıklık, rumen fermentasyonu ve mikrobiyal çeşitliliği 

üzerine etkilerini araştırmak için yaptıkları çalışmada, toplam 160 baş dorper × ince 

kuyruklu han kuzusunu (32 kg CA), her grupta 32 baş kuzu olacak şekilde 5 gruba 

ayırmışlardır. Kontrol grubundaki kuzulara bazal rasyon (NC) verilirken, diğer dört 

deneme grubu sırasıyla; monensin (PC), B. Licheniformis (BL), S. cerevisiae (SC) ve 

B. licheniformis, S. cerevisiae ve proteaz kombinasyonu (BS) katkı maddeleri 

katılarak deneme grupları oluşturulmuştur. Araştırma 66 gün sürdürülmüş ve 

denemenin sonunda gruplar arasında kuru madde tüketiminde fark olmadığını 

(KMT), ancak B. licheniformis, S. cerevisiae ve proteaz kombinasyonu (BS) katılan 

grupta ortalama günlük canlı ağırlık artışının (GCAA), kontrol (NC) grubuna göre 

arttığını bildirmişlerdir (p < 0.05). Kontrol grubu diğer dört deneme grubu ile 

karşılaştırıldığında, büyüme hormonu (GH), insülin benzeri büyüme faktörü I (IGF-

I) ve insülin (INS) düzeyinin arttığını bildirmişlerdir (p < 0.05). Gruplar arasında 
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Malondialdehit (MDA) ve toplam antioksidan kapasitesi (TAOC) düzeyleri arasında 

bir fark görülmezken, BS grubunda süperoksit dismutaz (SOD) ve glutatyon 

peroksidaz (GSH-Px) düzeyinin önemli ölçüde arttığını tespit etmişlerdir (p < 0.05). 

Rasyona monensin ve probiyotik eklenmesinin asetat konsantrasyonlarını azalttığı ve 

propiyonat konsantrasyonlarını ise artırdığı (p < 0.05), ayrıca mikrobiyal incelemede 

filum düzeyinde Lentisphaerae, Fibrobacteres ve Tenericutes'in nispi bolluğunu 

artarken, cins düzeyinde Fibrobacter'in nispi bolluğununun arttığını bildirmişerdir 

(p < 0.05).  

 

Devyatkin ve ark., (2021) koyun ve kuzularda enzimsporin TM'in (B. subtilis 

B-2998D, B-3057D ve B. licheniformis B-2999D) biyokimyasal, hematolojik, 

immünolojik parametreler, bağırsak mikrobiyotası üzerine etkilerini inceledikleri 

çalışmada kuzu ve koyunlara farklı dozlarda 0, 1 ve 3 g Enzimsporin/baş/gün alan üç 

gruba (her biri altı alt grup) ve 0 ile 1 g Enzimsporin/gm alan kuzular (10'ar adet) 

olmak üzere iki grup şeklinde düzenlenmiştir. Probiyotik takviyesi (EnzimsporinTM) 

kuzuların canlı ağırlık artışını %18,8 oranında iyileştirdiğini ve pobiyotik verilen 

kuzuların kanında toplam protein, globulinler ve üre seviyelerinde sırasıyla % 5,3, 

10,8 ve 6,2 oranında iyileşme gösterdiğini belirtmişlerdir. Benzer şekilde 

EnzimsporinTM ilaveli rasyonla beslenen koyunlarda da toplam protein, albümin ve 

globulinlerde artış gözlenmişir. Koyun ve kuzularda probiyotik takviyesi ile kandaki 

bilirubin ve kolesterol düzeylerinin düşmesi, bakterisidal ve fagositik indeksin 

artması EnzimsporinTM'in karaciğer fonksiyonu ve doğal direnç üzerinde olumlu 

etkisi olduğunu göstermiştir. Ayrıca, koyun ve kuzuların dışkı içeriğinde 

Lactobacillus ve Bifidobacterium'daki artış ve Escherichia coli, Enterococcus ve 

maya'daki azalma, Enzimsporin TM'in bağırsak sağlığını koruma potansiyeline sahip 

olduğunu bildirmişlerdir. 

 

Phesatcha ve ark., (2021) Tayland yerli besi sığırlarında rasyona S. cerevisiae 

ilavesinin ve kaba yem/konsantre oranının (R:C) yemlerden yararlanma, rumen 

fermentasyonu, mikrobiyal protein sentezi ve protozoa popülasyon üzerindeki 

etkilerini araştırmak için ortalama 120 kg canlı ağırlığında 4 baş sığır 

kullanmışlardır. Denemede 4×4 Latin kare, 2×2 faktöriyel deneme düzeni 

kullanılarak; faktör A, 60:40 ve 40:60'ta kaba-konsantre yem oranı (R:C oranı), 

faktör B’de ise 0 ve 4 g/baş/gün olmak üzere canlı maya (LY- S. cerevisiae) 
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kullanmışlardır. Araştırmada kuru madde tüketimi ve organik madde, ham protein 

sindirilebilirliği bütün faktörlerde artmış ancak, kaba/konsantre yem oranının 60:40 

ve maya oranının 4 g/baş/gün olduğu grupta daha fazla artış olduğunu bildirilmiştir 

(p < 0.05). Yüksek düzeyde konsantre yem verilen ve maya (LY) ilavesi yapılan 

gruplarda toplam bakteri sayısı ve mantar zoosporların arttığı (p< 0.05), ancak 

protozoal popülasyonların azaldığını bildirmişlerdir (p< 0.05). 

 

Deng ve ark., (2018) ortalama 45.0 kg CA Dorper melezi koçlarda bazal 

rasyona farklı oranlarda B. licheniformis kullanımının rumen fermantasyonu, besin 

madde sindirimi, metabolizması ve brüt enerji ile in vivo metan emisyonu üzerine 

etkilerini tespit etmek amacıyla her grupta 6 hayvanın olduğu 4 deneme grubu 

oluşturmuşlardır. Denemede bazal rasyon (kontrol); bazal rasyona 2.5x108 cob 

probiyotik eklenen grup (düşük düzey; L); 2.5×109 cob (orta düzey; M) ve 2.5×1010 

cob (yüksek; H) düzeylerde B. licheniformis eklenerek gruplar oluşturulmuştur. 

Rumen amonyak azot konsantrasyonu düşük düzeyde probiyotik kullanılan (L) 

grupta (78.5 mg/L), kontrol grubuna göre (100.8 mg/L) daha düşük olduğunu 

bildirmişlerdir (p=0,001). B. licheniformis uygulanan her grupta kuru madde, 

organik madde, azot (N) ve NDF’nin sindirilebilirliğini (p<0.001) arttırdığı, Azot 

tutma ve kullanım etkinliğini (p=0.005) ve enerji metabolize edebilirliğini (p<0.001) 

iyileştirdiğini bildirmişlerdir. Ayrıca metan gazı ile ilgili olarak düşük düzey (39.9 

L/gün) ve orta (39.8 L/gün) düzey probiyotik kullanılan gruplarda günlük CH4 

üretimi kontrole (42.5 L/gün) göre daha düşük olduğu ve istatistiki değerlerin 

sırasıyla (p=0.017 ve 0.011) düzeyinde ve önemli olduğunu bildirmişlerdir. 

Araştırmada B. licheniformis ilavesinin, koyunlardan gelen in vivo metan 

emisyonlarını önemli düzeyde azalttığını bildirmişlerdir. 

 

Şahin ve ark., (2018), Erkek Anadolu Merinosu kuzularında besi döneminde 

cidago yüksekliği, sağrı yüksekliği, göğüs çevresi, göğüs derinliği, vücut uzunluğu, 

but çevresi gibi vücut ölçülerin ait ortalamalardan canlı ağırlık, canlı ağırlık artışı ve 

yem tüketimleri arasındaki ilişkisi araştırmışlardır. Çalışmada, canlı ağırlık ile vücut 

ölçüleri arasında 0.674 ile 0.788 arasında değişen korelasyonlar olduğunu tespit 

etmişlerdir (p<0.01). Canlı ağırlık artışı ile sadece canlı ağırlık arasındaki ilişki 

önemli bulunurken (p<0.05), yem tüketimi, cidago yüksekliği, sağrı yüksekliği, 

göğüs derinliği ve canlı ağırlık arasında (p<0.01) değerinde, vücut uzunluğu ve but 
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çevresi arasında (p<0.05) düzeyinde korelasyonlar önemli bulunmuştur (p<0.05). 

Ayrıca, besi sonu canlı ağırlığı ile göğüs çevresi arasında yüksek ve istatistik olarak 

önemli ilişki bulunması nedeniyle, vücut ölçülerinden sadece göğüs çevresi 

kullanılarak canlı ağırlık tahmin edilebileceği bildirmişlerdir. 

 

Zhang ve ark., (2021) pelet formda toplam karma rasyona (PTMR)  fermente 

yem eklenmesinin besiye alınan kuzularda büyüme performansı, besin 

sindirilebilirliği ve serum biyokimyasal parametreleri üzerindeki etkisini tespit etmek 

için yaptıkları çalışmada 90 günlük yaşta, ortalama 13.2 kg canlı ağırlığında 60 baş 

hibrit kuzu kullanmışlardır. Kuzular rastgele 4 gruba ayrılmış ve i) toplam karma 

rasyona dayalı bazal rasyonu tüketen kontrol (PTMR); ii) bazal rasyona % 2 

fermente edilmiş soya küspesi katılan (FSM); iii) bazal rasyona % 2 Lactobacillus ile 

fermente edilmiş buğday kepeği katılan grup (L-FWB) ve iv) bazal rasyona % 2 

maya ile fermente edilmiş buğday kepeği katılan grup (Y-FWB) deneme gruplarını 

oluşturmuştur. Denemede, bazal rasyona % 2 fermente soya küspesi katılan gruptaki 

kuzuların ortalama günlük kazancı ve karkas verimi artarken, yemden yararlanma 

oranının iyileştiği bildirilmiştir (p<0.05). Günlük canlı ağırlık kazancına göre toplam 

azot atılımı, soya (FSM) veya Lactobacillus (L-FWB) katılan gruplarda maya (Y-

FWBY) veya kontrol (PTMR) gruplarına göre azaldığı belirtilmişlerdir (p<0.01). 

 

Bu çalışma, yaklaşık iki aylık yaşta besiye alınan kuzularda kuzu büyütme 

yemi, yüksek nemli mısır ve mısır kırması esaslı rasyonda Bacillus licheniformis 

probiyotiğinin kullanımının kuzularda performans, bazı kan parametreleri ile 16S 

rRNA dizinleme teknolojileri kullanılarak rumen mikrobiyotası üzerine etkilerinin 

belirlenmesi amacıyla planlanmıştır. Ayrıca, yüksek nemli mısır kullanımının 

ülkemizde yaygınlaştırılması yetiştiriciler için fabrika yemine alternatif oluşturabilir. 

B. licheniformis sütten kesim sonrası stresi azaltıp yem tüketimini arttırabilir. Sütten 

kesim yapılan erkek kuzularda yoğun konsantre yemle besleme ve probiyotik 

ilavesinin mikrobiyota üzerindeki etkilerini netleştirmek için daha fazla çalışmaya 

ihtiyaç duyulmaktadır. 
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3. GEREÇ VE YÖNTEM 

 

 

3.1. Gereç  

 

 

3.1.1. Bölge ve İklim Koşulları 

 

Bu çalışma; 39.20° - 40.30° kuzey paralelleri ve 26.30° - 28.30° doğu 

meridyenleri arasında olan Balıkesir ilinde yapılmıştır. Araştırma Balıkesir ilinin 

güneyinde ve denizden yüksekliği 340 m olan Balıkesir Üniversitesi Hayvancılık 

Uygulama ve Araştırma Merkezine ait deneme ağılında yürütülmüştür.  Ülkenin 

batısında yer alan Balıkesir ili yazları sıcak ve kurak, kışları ise ılık ve yağışlı, yıllık 

ortalama sıcaklık 14.3 °C, yıllık ortalama nisbi nem değeri % 71.3 civarında olan bir 

şehirdir. 

 

 

3.1.2. Hayvan Materyali 

 

Araştırmada hayvan materyali olarak Balıkesir Üniversitesi Hayvancılık 

Uygulama ve Araştırma Merkezi’nde yetiştirilmekte olan Karacabey Merinosu X 

Kıvırcık Melezi sütten kesilmiş kuzular kullanılmıştır. Bu kuzular aynı dönemde 

doğum yapan koyunlardan seçilmiş olan, benzer yaş ve kilodaki hayvanlardır. 

Kuzuların doğumunu takiben Coli-sera aşıları yapılmıştır. Hayvanların sürekli olarak 

sağlık kontrolleri bireysel olarak yapılmış olup, ishal ve pneumoni gibi hastalıklara 

karşı koruyucu önlemler alınmıştır. Bütün kuzulara bir aylık yaşta iken 

enterotoksemi ve daha sonra veba aşısı yapılmış, kulak küpeleri takılmıştır. Kuzular 

yaklaşık 8 haftalık yaşta iken sütten kesilerek, sağlık durumu iyi olan ve canlı 

ağırlığı birbirine yakın 35 baş erkek kuzu tartılarak bireysel padoklara alınmıştır.  

 

Araştırma için Balıkesir Üniversitesi Hayvan Deneyleri Yerel Etik Kurulu’na 

müracaat edilmiş, 03.06.2021 tarih ve 2021/5-4 sayılı kararla onay belgesi alınmıştır.   
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3.1.3.Yem Materyal Temini 

 

Araştırmada kullanılan yem materyalleri farklı şekillerde temin edilmiştir. 

Kontrol grubu için kullanılan yemler Balikesir’de faaliyet gösteren özel bir yem 

fabrikasından alınmış, yüksek nemli mısır Balıkesir Üniversitesi Yerleşkesi’nde 

yetiştirilen mısırın % 75 kuru maddeye ulaştığında biçer-döver makinesi ile mısır 

tanesinin hasıldan ayrılmasıyla sağlanmıştır. Daha sonra bu mısır tanesi Romill CP-1 

makinesiyle 15-20 d/s olacak şekilde dane mısır patlatma işlemiyle hazırlanmıştır. 

Çalışmada kullanılan kırık mısır ve soya küspesi özel bir firmadan (Has Çetin 

Zahire, Balikesir, Türkiye) tedarik edilmiştir. Kireç taşı, DCP, vitamin ve mineral 

premiksleri ise Yem-Vit A.Ş. (İzmir) firmasından temin edilmiştir. Ayrıca 

kullanılacak probiyotik olan Bacillus Licheniformis DSM 28710 Huvepharma 

(Sofya, Bulgaristan) firmasından sağlanmıştır. 

 

 
Şekil 3.1. Hayvan çalışmaları sırasında B. licheniformis verilmesi. 
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3.2. Yöntem  

 

 

3.2.1. Deneme Grupları 

 

Bu araştırmada hayvan denemesi, Balıkesir Üniversitesi Hayvancılık 

Uygulama ve Araştırma Merkezi’nde yürütülmüştür. Kuzular 1.25 X 1.80 m 

ebatlarında olan tel çitle çevrili bireysel padoklarda bakılmıştır. Deneme hayvanları 

her biri 7 kuzudan oluşan biri kontrol olmak üzere 5 muamele grubuna ayrılmıştır. 

Deneme, 7 gün alıştırma, 56 gün araştırma dönemi olmak üzere toplam 63 gün 

sürmüştür. Alıştırma süresi sonunda kuzular tartılarak canlı ağırlıkları belirlenmiş, 

gruplarda deneme başı canlı ağırlık ortalamaları 25.54 ± 2.64 kg olacak şekilde 

çalışmaya başlanmıştır.  

 

 

Şekil 3.2. Balikesir üniversitesi hayvancılık uygulama ve araştırma merkezi koyun 

ünitesi. 

 

 

Deneme tesadüf parselleri deneme planına göre bir kontrol olmak üzere 5 

grupla, her grupta 7 kuzu ile bireysel kafeslerde yürütülmüştür. 
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Deneme grupları: 

1. Kontrol grubu:  Ticari kuzu büyütme yemi tüketen grup (K).  

2. Muamele I: Yüksek Nemli Mısır + Soya küspesi tüketen grup (YNM). 

3. Muamele II: Kırık Mısır + Soya küspesi tüketen grup (KM). 

4. Muamele III: Yüksek Nemli Mısır + Soya küspesi + Bacillus licheniformis 

tüketen grup (YNMBL). 

5. Muamele IV: Kırık Mısır + Soya küspesi + Bacillus licheniformis tüketen 

grup (KMBL). 

 

 

3.2.2. Deneme Gruplarının Yem Düzenlemesi  

 

Hayvanların günlük besin madde ihtiyaçları dikkate alınarak rasyon 

hazırlanmıştır (NRC, 2007). Alıştırma döneminde her gruptaki hayvanların günlük 

tüketebileceği konsantre yem miktarı her hafta belirlenmiş ve deneme süresince 

hayvanların günlük tüketebileceği miktarın %10’nu fazla verilip serbest (ad libitum) 

besleme yapılmıştır.  

 

Tablo 3.1. Araştırmada kullanılan temel karma yem ve besin maddeleri %.  
Deneme grupları 

Yem maddesi K* YNM KM YNMBL KMBL 

Yüksek nemli mısır - 72.00 - 72.00 - 

Kırık mısır - - 72.00 - 72.00 

Arpa 25.00 - - - - 

Mısır 33.90 - - - - 

Soya küspesi (%46 HP) 12.10 21.90 24.90 21.90 24.90 

Ayçiçeği küspesi(%30 HP) 8.90 - - - - 

Melas, şeker pancarı 4.00 - - - - 

Buğday kepeği 13.00 3.00 - 3.00 - 

Kireçtaşı (CaCO3) 0.8 0.8 0.8 0.8 0.8 

Dikalsiyum fosfat (DCP) 1.6 1.6 1.6 1.6 1.6 

Tuz 0.4 0.4 0.4 0.4 0.4 

Vitamin - Mineral 0.3 0.3 0.3 0.3 0.3 

Besin madde içeriği       

Ham protein, % 16.37 16.39 16.33 16.39 16.33 

ME Mcal/kg ** 2980 3034 3071 3034 3071 

Kalsiyum, % 0.84 0.72 0.73 0.72 0.73 

Fosfor, % 0.79 0.63 0.69 0.63 0.69 

Bacillus lichenformis  - - + + 
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        * K: Kuzu büyütme yemi. ** Metabolik enerji hesap yoluyla bulunmuştur. Premiks İçeriği (her 1 kg’da) :15.000.000 IU 

Vitamin A, 3.000.000 IU Vitamin  D3, 20.000 mg Vitamin E, 4.000 mg Vitamin B1, 4.000 mg Vitamin B6, 10.000 mg Niasin, 

50.000 mg Mangan oksit, 150 mg Kobalt, 800 mg İyot, 5.000 mg Bakır, 25 mg Biotin. 

 

Konsantre yemler ile kuru yonca otu sabah saat 08:00 ve akşam 17:00 olmak 

üzere iki öğünde verilmiştir. Deneme süresince kuzulara günlük 150 g yonca kuru 

otu uzunlukları 2-10 cm olacak şekilde kıyılarak verilmiştir. Bacillus licheniformis 

muamele III ve IV. gruplarına 2 x 107 CFU/kg canlı ağırlık olacak şekilde, sıvı 

formda olduğu için hergün enjektör yardımıyla oral yolla verilmiştir. Karma yemin 

içeriği Tablo 3.1’de ve besin madde değerleri Tablo 3.2’te verilmiştir. Artan yemler 

tartılarak günlük yem tüketimleri hesaplanmış, hayvanların su ihtiyacı otomatik 

suluklarla temiz şekilde serbest olarak sağlanmıştır. Hayvanların padoklarına buğday 

sapı serilerek altlarının sürekli kuru ve temiz olmasına özen gösterilmiştir. 

 

Tablo 3.2. Araştırma yemlerinin ham besin madde içeriği * 

Parametreler 
Değerler, % 

YNM Kırık mısır Soya küspesi Buğday kepeği Büyütme y. Yonca kuru o. 

Kuru Madde 75.83±1.1 89.40±0.3 90.73±0.2 89.31±0.1 91.33±0.2 88.88±0.3 

Ham Protein 8.38±0.2 7.04±0.1 45.24±0.1 14.26±0.2 16.32±0.1 13.55±0.2 

Ham Yağ 4.48±0.2 4.34±0.1 1.58±0.1 4.12±0.1 4.22±0.09 1.87±0.1 

Ham Kül 1.43±0.1 1.47±0.1 6.88±0.09 6.18±0.2 7.92±0.1 8.93±0.2 

Ham Selüloz 3.1±0.09 2.84±0.1 1.09±0.09 10.24±0.1 7.68±0.08 27.13±0.3 

ADF 2.16±0.1 2.46±0.1 4.76±0.1 11.30±0.1 9.45±0.1 21.73±0.2 

NDF 6.75±0.1 9.79±0.1 6.96±0.1 39.44±0.1 23.74±0.1 42.74±0.3 

* Yem analizleri Balıkesir Üniversitesi Veteriner Fakültesi Hayvan Besleme ve 

Beslenme Hastalıkları Anabilim Dalı laboratuvarında yapılmıştır. 

 

 

3.2. Yemlerin Ham Besin Madde Analizleri 

 

Araştırmada kullanılan yemlerin ham besin madde analizleri Balıkesir 

Üniversitesi Veteriner Fakültesi Hayvan Besleme ve Beslenme Hastalıkları Anabilim 

Dalı laboratuvarında yapılmıştır. Yemlerdeki besin maddeleri, kuru madde (KM), 

ham kül (HK), ham yağ (HY), ham protein (HP), ham selüloz (HS), asit deterjan lif 

(ADF) ve nötral deterjan lif (NDF) analizleri yapılarak tespit edilmiştir.  
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3.2.1. Kuru Madde Tayini (KM) 

 

Araştırmadaki KM düzeyleri AOAC, (2000)’de belirtilen metoda göre 

yapılmıştır. Yüksek nemli mısır 60 oC’de 72 saat bekletilerek ve mısır kırması ile 

büyütme yemi ise 105 °C'de 5 saat ağırlıkları değişmeyinceye kadar hava 

sirkülasyonlu kurutma cihazında (Memmert UNE 400, Germany) bekletilerek KM 

düzeyi belirlemiş olup yüzde olarak ifade edilmiştir.  

Nem (%) = [(G2 – G)/(G1 – G)] × 100,  

G: Dara, G1: İlk tartım, G2: Son tartım. 

 

 

3.2.2. Ham Kül Tayini (HK)  

 

Araştırmadaki HK düzeyleri AOAC, (2000)’de belirtilen metoda göre 

gravimetrik yöntemle tespit edilmiştir. Yem örnekleri 550°C ’de kül fırınında 

(Carbolite ELF 11/14, İngiltere) 5 saat yakılarak HK değerleri tespit edilmiştir. 

Ham Kül (%) = [(M2 – M)/(M1 – M)] × 100  

M: Dara, M1: İlk tartım, M2: Son tartım. 

 

 

3.2.3. Ham Yağ Tayini (HY) 

 

Araştırmadaki HY düzeyleri AOAC, (2000)’de belirtilen metoda göre tespit 

edilmiştir. Yem numuneleri Soxtherm cihazında (Gerhardt, Almanya) soxhlet 

yöntemiyle petrol eteri (Sigma Aldrich) kullanılarak analiz edilmiştir. 

Ham Yağ Miktarı (%)= [(M2-M1)/ m] x 100  

M1: İlk Tartım, M2: Son Tartım, m: Örnek ağırlığı. 

 

 

3.2.4. Ham Protein Tayini (HP) 

 

Araştırmadaki HP düzeyleri AOAC, (2000)’de belirtilen metoda göre 

yapılmıştır. Kjeldahl yöntemi ile yapılan bu analizde kjeldahl tüplerine 1g örnek 

tartılmış ve üzerine derişik sülfürik asit (%97’lik) ilave edilmiştir. Yaş yakma işlemi 
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yapıldıktan sonra destilasyon aşamasında Vapodest 45s (Gerhardt, Almanya) 

cihazında, sodyum hidroksit (NaOH) ve borik asit (H3BO3) çözeltileri kullanılmıştır. 

Titrasyon aşamasında numuneler 0,1 N HCl ile pembe renk oluşuncaya kadar titre 

edilip azot değeri (N) değeri bulunmuş, bu değer 6.25 ile çarpılarak HP değeri tespit 

edilmiştir.  

Azot miktarı (%)=[(VHCl -VKör) x NHCl x 0.14] / Örnek ağırlığı(g).  

VHCl: Örnek için harcanan HCl (ml), VKör: Kör için harcanan HCl (ml).  

Ham Protein (%) = Azot miktarı (%N) x 6,25. 

 

 

3.2.5. Ham Selüloz Tayini (HS) 

 

Araştırmadaki HS düzeyleri AOAC, (2000)’de belirtilen metoda göre sülfürik 

asit ve sodyum hidroksit çözeltileri kullanılarak Fibretherm (Gerhardt, Almanya) 

cihazında yapılmıştır. 

Kimyasallar: Sülfürik asit çözeltisi, sodyum hidroksit çözeltisi. 

Kullanılan Ekipman:  Fibretherm (Gerhardt, Almanya) cihazı. 

 

 

3.2.6. Nötral Deterjan Lif Tayini (NDF) 

 

Araştırmadaki NDF düzeyleri Van Soest ve ark., (1991) tarafından belirtilen 

metoda göre yapılmıştır.  

Kimyasallar: Ethylenediamine tetra acetic acid-disodium (EDTA), di-sodium tetra 

borate-decahydrate, dodecylsulphate-sodium, 2-ethoxyethanol, sodium 

dihydrogenphosphate, sodium sulphite,  amilaz ve köpük önleyici n-octanol. 

Kullanılan Ekipman:  Fibretherm (Gerhardt, Almanya) cihazı. 

 

 

3.2.7. Asit Deterjan Lif Tayini (ADF) 

 

Araştırmadaki ADF analizleri Van Soest ve ark., (1991) tarafından belirtilen 

metoda göre yapılmıştır. 
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Kimyasallar: N-cetyl-N,N,N-trimethyl-ammonium bromide, sülfürik asit ve köpük 

önleyici n-octanol. 

Kullanılan Ekipman:  Fibretherm (Gerhardt, Almanya) cihazı. 

 

 

3.3. Kuzuların Canlı Ağırlık Artışlarının Belirlenmesi 

 

Denemede canlı ağırlık tartımları, 0, 14, 28, 42 ve 56. günlerde olmak üzere 

besi programının başlangıcından itibaren çalışma sonuna kadar her 14 günde bir 

yapılmıştır.  Bireysel olarak tartımın yapıldığı günler kuzular sabah yemlemesinden 

12 saat öncesi padoklarındaki yem ve suları alınmıştır. Tartımlar 10 grama hassas 

özel kafesli terazide yapılmıştır. Yapılan tartımlar sonucu hayvanların canlı 

ağırlıkları tespit edilmiş, günlük canlı ağırlık artışı (GCAA) ise, iki tartım arasındaki 

canlı ağırlık artışı aynı dönemdeki gün sayısına bölünerek hesaplanmıştır.  

 

GCAA, g =   
Periyod Başı Canlı Ağırlık(kg)-Periyod Sonu Canlı Ağırlık(kg)

Gün Sayısı
  X 1000 

 

 

3.4. Yem Tüketimi ve Yemden Yararlanma Oranının Belirlenmesi 

 

Sabah yemlemesinden önce yemliklerde kalan yemler tartılarak günlük 

tüketilen yem miktarları hesaplanmıştır. Tartımlar 1.0 g hassasiyete sahip TEM 

(Türkiye) teraziyle yapılmıştır. Kuzuların deneme süresince belirtilen dönemlerde 

tüketilen yem maddesi, aynı dönemlerdeki canlı ağırlık artışına bölünerek yemden 

yararlanma oranı (YYO) (g günlük tüketilen yem / g günlük canlı ağırlık artışı) 

olarak tespit edilmiştir. 

 

Yemden Yararlanma Oranı  = 
Günlük Tüketilen Yem Miktarı,   g

Günlük Canlı Ağırlık Artışı,   g
    X 1000 
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3.5. Vücut Ölçülerinin Belirlenmesi 

 

  Yapılan çalışmada kuzulara ait vücut ölçümleri deneme başı (0. gün), deneme 

ortası (28. gün) ve deneme sonu (56. gün) olmak üzere aynı günde aynı araştırmacı 

tarafından hayvanlar düz bir zemin üzerinde iken yapılmıştır. Ölçümler FAO (2012), 

Riva ve ark. (2004) ve Yılmaz ve ark. ( 2013b)  tarafından bildirilen çalışmalara göre 

yapılmıştır. Vücut uzunluğu (VU), cidago yüksekliği (CY), sırt yüksekliği (SY), 

göğüs derinliği (GD), göğüs genişliği (GG) ve sağrı yüksekliği (SY) ölçü bastonu ile 

göğüs çevresi (GÇ), sağrı genişliği (SG), but çevresi (BÇ) ve incik çevresi (İÇ) ise 

şerit metre ile ölçülmüştür (Şekil 3.3).  

 

1. Vücut uzunluğu, caput humeriden tuber ischiadicum’a kadar olan uzaklık; 

2. Cidago yüksekliği, vertebrae anticlinialis’den yere olan dik olan uzaklık;  

3. Sırt yüksekliği, thorocal vertebrae ile yer arasındaki uzaklık;  

4. Göğüs derinliği, son thoracal vertebrae’den sternum’un procesus 

xiphoideus’una kadar olan uzaklık;  

5. Göğüs genişliği, throrax’da yanlara doğru olan en kabarık iki costae arası 

uzaklık;  

6. Sağrı yüksekliği, pelvic kuşağın tuber sacrale’sinden yere olan dik uzaklık; 

7. Göğüs çevresi, costaların skapulanın hemen arkasından göğüs bölgesini 

çevreleyen uzaklık;  

8. Sağrı genişliği, tubercoxae’lar arası uzaklık;  

9. But çevresi, arka bacak but bölgesinde şerit metre yardımıyla ölçülen uzaklık; 

10. İncik çevresi, metacarpus’un en ince yerinin çevresi. 

 

Şekil 3.3. Hayvan vücut ölçümleri alınması işlemi. 
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3.6. Kan Numunelerinin Alınması ve Saklanması 

 

Denemenin 56. gününde yem tüketiminden 3-4 saat sonra tüm kuzuların 

Vena jugularis’inden kan alma kanülleri ile kırmızı başlıklı antikoagulansız vakumlu 

serum tüpleri içerisine 9’ar ml kan örneği alınmıştır. Alınan kanlar 3000 rpm’de 10 

dakika santrifüj edildikten (NF400, Nüve, Türkiye) sonra elde edilen serumlar 2 

ml’lik ependorf tüplere alınıp analiz yapılana kadar -20°C’de derin dondurucuda 

saklanmıştır. 

 

 

3.6.1. Kan Serum Parametrelerinin Analizi 

 

Araştırmanın sonunda her kuzudan alınan kan serumundaki Albumin, Total 

Protein (TP), Aspartat Amino Trasnferaz (AST), Alanin Amino Transferaz (ALT), 

Glukoz, Üre, Kreatin, Kreatin kinaz (CK-NAC), İnsülin, İnsulin-benzeri büyüme 

faktörü I (IGF-I), İmmunoglobulin A (IgA), İmmunoglobulin M (IgM), 

Haptoglobulin, Superoksid Dismutaz (SOD) ve Glutatyon Peroksidaz (GSH_PX) 

düzeyleri özel bir firma tarafından (Diagen A.Ş., Ankara) analiz edilmiştir.  

 

 

3.7. Rumen Sıvısı Numunelerinin Alınması ve Analizleri 

 

Hayvan denemesinin son günü olan (56. günde) yemlemeden 3-4 saat 

sonrasında kuzulardan; iç çapı 0.5 cm, uzunluğu ise 120 cm olan kauçuk bir rumen 

içerik sondası yardımıyla yaklaşık 10-15 ml rumen sıvısı, numune toplama kaplarına 

alınmıştır. Alınan rumen sıvıları dört katlı tülbentten süzdürülerek bir kaba 

aktarılmıştır. Bu süzüntüden alınan örnekler farklı analizler yapılması için farklı 

kaplara aktarılmıştır. 
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Şekil 3.4.  Hayvan çalışmaları sırasında rumen sıvısı alma işlemi. 

 

 

3.7.1. Rumen Sıvısında pH Ölçümü 

 

Taze alınan rumen sıvısı dört katlı tülbentten süzüldükten sonra kap 

içerisinde aktarıldıktan sonra pH metre (pH metre HANNA HI221, Almanya) 

cihazıyla rumen sıvısı pH ölçümü yapılmıştır.  

 

3.7.2. Protozoa Sayımı 

 

Rumen içeriği dört katlı tülbentten kendi haline süzüldükten sonra 

(süzülürken sıkıştırma yapmadan) 5 ml falcon tüp içerisine süzüntü rumen içeriği 

alınmıştır. Rumen sıvısında protozoaların analiz edilinceye kadar bekletilmesi 

amacıyla önceden % 50 formalin (% 18.5 formaldehit konsantrasyonu) solüsyonu 

içerecek şekilde çözelti hazırlandı (Dehority, 1994). Rumen sıvıları ve hazırlanan 

formalin solüsyonları, eşit hacimde (v/v) nihai formaldehit konsantrasyonu % 9.75 

içerecek şekilde karıştırıldı (Dehority, 1984). Protozoa sayımı yapılmadan önce 
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protozoalarının boyanması ve sabitlenmesi amacıyla daha önce hazırlanan rumen 

sıvısı-formalin karışımı eşit hacimde (v/v) metil green formalin saline (MFS) 

solüsyonuyla karıştırılarak ışık mikroskobu altında sayım yapılmıştır (Ogimoto ve 

Imai, 1981). Protozoaların iskelet plakalarını belirlenmesi için 2 damla % 2’lik lugol 

solüsyonu belirtmek için kullanılmıştır (Gürelli ve Ito, 2014). 

 

Hazırlanan numunelerden Neubaver hemositometre lamına bir damla 

damlatılıp, sayım işlemleri için ışık mikroskobu (Nikon, Eclipse Ni, Tokyo, Japan) 

kullanılmıştır.  Işık mikroskopunda 10’luk büyütmede alan bulunup, 40x ‘lık 

büyütmede sayım işlemi gerçekleştirilmiştir. 1 ml rumen içeriği başına düşen 

protozoa sayısı aşağıdaki formül ile hesaplanmıştır (Gürelli ve Ito, 2014).  

 

N= 10/4 X a X d (N: 1 ml rumen içeriğindeki protozoa sayısı, a: Neubauer 

hemasitometresindeki 4 bölümdeki protozoa sayısı, d:seyreltme katsayısı). 

  

 

 

             Şekil 3.5. Protozoa örneklerinin sayım işlemleri. 

 

 

3.7.3. Rumen Sıvısında Uçucu Yağ Asidi Tayini 

 

Alınan rumen sıvısı dört katlı tülbentten süzüldükten sonra süzüntüden 2ml 

ependorf tüpüne alınmış, fermantasyonu önlemek amacıyla iki damla toluen 

damlatılmıştır. Örnekler deney yapılana kadar derin dondurucuda -20oC’de 

saklanmıştır. Rumen sıvısın uçucu yağ asitleri analizinin yapılması için yüksek 
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performanslı sıvı kromatografisi (Agilent 1200, Kyoto, Japonya) cihazı (HPLC) ile 

yapılmıştır.  

Deneyin Yapılışı: 

1. Ependorflar dondurucudan çıkarıldıktan sonra çözülünceye kadar oda 

sıcaklığında bekletilmiştir. 

2. Çözülen rumen sıvısı örnekleri 10000 rpm de 20 dakika santrifüj edilmiştir. 

3. Santrifüj edildikten sonra ependorf tüplerine süpernatantlardan 800 µl 

alınarak, üzerine 200 µl (v/v:3/1) oranında %25’lik metafosforik asit ve %5 

’lik formik asitten ilave edildi.  

4. Proteinlerin çökmesi için 30 dakika beklenmiş olup, daha sonra bu homojenat 

örneklerden 1 ml’lik viallere alınmıştır. 

HPLC Kromatografi Cihazı ve Özellikleri 

Model                    : Agilent 1200, Kyoto, Japan. 

Pompa ve dedektör  : LC-10 ADVP pompa ve PDA detektör (SPD M10 VP) 

Kolon fırını             : CTO-10ASVP 

Numune alıcı           :  SIL-10ADVP 

Kolon                      : İnertsil ODS-4 kolon (25×4.6 mm, 5 μm) 

 

 

 

Şekil 3.6. UYA örneklerinin analiz edildiği HPLC cihazı (BÜBTAM, Balikesir). 

 

HPLC kolonu 30 °C’ye ve 5 mM H2SO4 (pH=4.0) ve metanol (90:10, v/v) 

oranında, kolon ısısı 60°C’de sabit tutularak akış hızı dakikada 0.6 mL olacak 

şekilde ayarlandı. Uçucu yağ asitleri PDA dedektörü ile 210 nm’de tespit edilmiştir 

(Han ve ark., 2005; Li ve ark., 2018b; Tabaru ve ark., 1988). Numunelerdeki UYA 

konsantrasyonları (mM) birim olarak ifade edildi. 
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3.8. Rumen Papilla Gelişiminin Tespiti 

 

Deneme sonu olan 56. günde her gruptan canlı ağırlıkları grup ortalamalarına 

yakın ikişer kuzu seçilerek, bunların kesimi yapılmış ve rumen örnekleri alınarak 

Wang ve ark., (2020a) tarafından bildirilen metoda göre ölçülmüştür. Histopatolojik 

inceleme için rumenlerin dorsal ve ventral keselerinden 1-2 cm genişliğinde doku 

parçaları alınarak % 10’luk tamponlu nötral formaldehit solüsyonuna konulup, tespiti 

yapılmıştır. Formalinde tespit edilen doku örnekleri rutin takip işleminden sonra 

parafinde bloklanmıştır. Parafin bloklardan 4 µm kalınlığında kesitler alınarak 

Hematoksilen-Eosin boya ile boyanmış ve ışık mikroskobunda (Nikon, Eclipse Ni, 

Tokyo, Japan) incelenmiştir. Rumen papillalarının uzunlukları ve genişlikleri ışık 

mikroskobuna entegre kamera (Nikon, DS-Ri2, Tokyo, Japan) ile fotoğraflandıktan 

sonra NIS-Elements BR (5.02.00, Nikon, Tokyo, Japan) programında ölçülerek 

sonuçlar kaydedilmiştir.   

 

 

3.9. Rumen Mikrobiyota Analizleri 

 

Rumen mikrobiyotası için alınan numuneler analizler gerçekleştirilene kadar    

-80°C’de saklanmıştır.  

 

 

3.9.1. DNA Ekstraksiyonu 

 

Ekstraksiyon protokolü uygulanırken, QuickGene (Kurabo, Japonya) 

cihazı ve doku ekstraksiyon kiti (Kurabo QuickGene DNA tissue kit S Bacterial 

Genomic DNA Extraction from Stool, DT-S, Japonya) kullanılmıştır. İlk olarak, 

20 ml rumen numunesi 250 µl MDT (Doku Lizis) solüsyonu ile birlikte 

homojenizasyon tüpüne aktarılmıştır. Homojenize hale gelmesi için tüpün 

içerisine 15 mg 0.1 mmø cam boncuk ya da 10 tane 1.0 mmø zirkon boncuk 

eklenmiştir. Homojenizatörde 5000 rpm’de 3 dk santrifüj edilip, numune 

homojenize olduktan sonra, 25 µl EDTA (Proteinaz K) solüsyonu eklenerek 

56oC’de 60 dk inkübasyona bırakılmıştır. İnkubasyon sonrası, oda sıcaklığında 

10 dakika 15000g santrifüj edimesini takiben 200 µl süpernatant 1,5 mL’lik 
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mikro tüpe aktarılmıştır. Bu süpernanant üzerine 180 µl LDT (Hücre Lizis) 

solüsyonu eklenip vortekste 3000 rpm’de 15 saniye karıştırıldıktan sonra mikro 

tüp 70oC’de 10 dakika inkübasyona bırakılmıştır. Tüplere, 240 µl %99 soğuk 

etanol ilave edilip 20 saniye vorteksle karıştırılmıştır. Mikro tüpün bütün içeriği 

QuickGene (Kurabo) filtreli kasete aktarılıp ve cihaz protokolü takip edilerek 

yıkamalar ve elüsyon işlemi gerçekleştirilmiştir. 750 µl WDT yıkama tampon 

(wash buffer) solüsyonu kullanılarak üç defa yıkama işlemi gerçekleştirilmiştir. 

Ekstraksiyon işlemi sonucunda 200 µl CDT (elution Buffer) ile sulandırılmış 

ortalama 50-60 ng genomik DNA elde edilmiştir. Elde edilen (nükleik asitin 

saflık ve kalite miktarı Nanodrop (Colibri Titertek Berthold) ve Qubit Florometer 

(Qubit ™ dsDNA HS Kit- ThermoFisher, PicoGreen® Dye) cihazı ile kontrol 

edilmiştir. 

 

 

3.9.2. 16S Sekans Analizi 

 

Ekstrakte edilen DNA, 16S V3-V4 314F-860R primer setleri ile amplifiye 

edilmiştir. Kütüphane hazırlığı NEBNext® Ultra™ DNA Library Prep Kit for 

Illumina® kütüphane hazırlama kiti ve indeksleri ile gerçekleştirilmiştir. PCR 

reaksiyonları, Phusion High-Fidelity Polymerase Chain Reaction (PCR) Master 

Mix (New England Bioblas) ile yapılmıştır. Belirli boyut seçimiyle temizlenen 

havuzlanmış kitaplıklar, üretici protokolü (AMPure XP, Beckman Coulter) 

izlenerek uygulanmıştır. Kütüphane hazırlığından sonra, sekanslamayı 

çalıştırmak için NovoSeq 6000 (Illumina) cihazı kullanılmıştır. 

 

 

3.9.3. Biyoinformatik Analizi 

 

16S rRNA gen içeriğinden elde edilen veri, filogenetik ve hizalama 

(alignment) tabanlı yaklaşımlar ile data çözümlemesinden en yüksek seviyede 

verim alınmasını sağlar. Ekstrakte edilen bakteri DNA’larında bulunan 16S 

rDNA V3-V4 bölgesi PCR ile amplifike edildikten sonra HiSeq platformunda 

(Illimuna) yaklaşık olarak bölgenin tamamının örtüştüğü 2x250 bp pair-end (çift 

sonlu) protokolü takip edilerek dizileme gerçekleştirilmiştir (Bolyen ve ark., 
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2019). Özgün moleküler barkodlarla okuma çiftleri ayrıştırılır ve pair-end 

okumalar FLASH (V1.2.7, http://ccb.jhu.edu/software/FLASH/) (Tanja ve 

Salzberg, 2011) kullanılarak birleştirilir. FLASH yazılımı DNA fragmentinin 

karşılıklı kesişen sonlarından oluşturulan okumaya bazı okumaların örtüşmesiyle 

dahi pair-end’leri birleştirebilmesi için tasarlanmıştır (Bokulich ve ark., 2013). 

QIIME (V1.7.0, http://qiime.org/scripts/split_libraries_fastq.html) kalite kontrol 

prosesine göre raw taq’lardaki yüksek kalite filtresi ile temiz taq’lar elde etmek 

için spesifik filtreleme koşulları altında gerçekleştirilmiştir (Caporaso ve ark., 

2010). Düşük phred puanına (<Q30) sahip bazlar çıkarılmıştır. Dada2 tarafından 

üretilen Amplikon Dizi Varyantları (ASV), GreenGenes (/greengenes.lbl.gov) 

veri tabanına göre eşlenmiştir (Schloss, 2021; Werner ve ark., 2012). Phyloseq 

nesnesi, R 4.1 ortamında qiime2 yapı dosyalarından oluşturulmuştur (McMurdie 

ve Holmes, 2013; R Core Team, 2021). Bu taq’ lar UCHIME 

(www.drive5.com/usearch/manual/uchime_algo.html) algoritması kullanılarak 

kimera sekasları tespiti için referans database (Gold database, 

http://drive5.com/uchime/uchime_download.html) ile karşılaştırılmıştır. Bu 

KİMERA (http://www.drive5.com/usearch/manual/chimera_formation.html) 

sekansları çıkarılmış ve efektif taq’lar elde edilmiştir (Edgar, 2010). Ek olarak, 

birleştirilen okuma sonuçlarına kalite filtresi uygulanıp ve beklenen hata oranı (≥ 

0,05) üzerinde olanlar elenmiştir.  

 

16S rRNA gen dizileri UPRASE (Uparse v7.0.1001 - 

http://drive5.com/uparse/) algoritması kullanılarak ≥ %97 benzerlik kesim oranı 

(cut-off) ile OTU (bakterileri dizi benzerliğine göre sınıflandırmak için kullanılan 

yöntem- http://www.drive5.com/usearch/manual/otu_definition.html) kümelerine 

ayrılmıştır. Taksonomik sınıflara karar vermek için sadece 16S V3- v4 bölgesini 

içeren SILVA (http://www.arb-silva.de/) veri tabanının (Edgar ve ark., 2013; 

Quast ve ark., 2013) optimize edilmiş versiyonu ile OTU’lar haritalanmıştır. 

Ayrılmış (demultiplexed) okumaların UPARSE OTUs kullanılarak haritalanması 

ile yoğunluklar elde edilmiştir.  Bütün OTU'ların temsili dizilerinin filogenetik 

ilişkisinin belirlenmesi amacıyla, çok sayıda diziyi karşılaştırabilir olan 

MUSCLE (Sürüm 3.8.31 http://www.drive5.com/ muscle/)  kullanılmıştır 

(Edgar, 2004). Önceki iki basamakta oluşturulan OTU tabloları ile Alpha-

diversity, beta-diversity (Lozupone ve Knight, 2005) analizleri yapıldı. 

http://www.drive5.com/usearch/manual/otu_definition.html
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Taksonomik çeşitliliğin değerlendirilmesi için alfa çeşitlilik değerlendirilmesi, 

Shannon, Simpson, Chao1 indeksleri kullanılarak yorumlanmıştır. Gruplar arası 

normallik değerleri Kruskal-Wallis testi ile hesaplanmıştır (Kruskal ve Wallis, 

1952).  Taksonomik farklılıkların değerlendirmesi için kullanılan beta çeşitlilik 

analizi,  bray-curtis, ağırlıklı ve ağırlıksız unifrac temel alınarak hesaplanmıştır. 

Kuzular arası taksonomik farklılıkların değerlendirilmesi için beta çeşitlilik 

analizi QIIME (Version 1.7.0) kullanılarak tespit edilmiştir. Bütün bu indeksler, 

QIIME (Version 1.7.0) ve Deseq2 R paket programı (Version 2.15.3) 

kullanılarak hesaplanmıştır (Love ve ark., 2014). Doğrusal diskriminant Etki 

Büyüklüğü (LEfSe) analizi, istatistiksel olarak anlamlı taksonomileri göstermek 

için gruplar arasında yapılmıştır (Segata ve ark. 2011). Kutu grafikler, sütunlu 

grafikler, cins düzeyinde değerlendirmelerin yapıldığı ısı grafikleri R yazılımı 

kullanılmıştır. 

 

 

3.10. İstatistiksel Analizler 

 

Çalışmadan elde edilen veriler SPSS 25 paket programı kullanılarak varyans 

analizine tabi tutulmuştur. Deneme başında canlı ağırlıkların gruplar arasında ve 

grup içinde homojen olması için canlı ağırlıklar varyans homojenlik testine tabi 

tutularak yapılmıştır. Normallik testi için Shapiro-Wilk Testi yapılmıştır. Besi 

performansı, kan serum ve bağışıklık parametreleri, pH, protozoa ve toplam UYA 

ölçümlerinin değerlendirilmesinde gruplar arası farklılığın belirlenmek için tek yönlü 

varyans analizi (ANOVA), grup ortalamaları arasındaki farklılıkların 

belirlenmesinde Tukey testi kullanılmıştır. 

 

Mikrobiyota Analiz İstatistikleri: OTU kümelenmesi, filogenetik 

sınıflandırmanın istatistiksel olarak taksonomik yapısı, gruplar arasındaki 

farklılıkların bileşen analizi (principle component analysis-PCA) ve temel 

koordinatlar analizi (principle coordinates analysis-PCoA) yoluyla belirtilmiştir. 

Lineer ayırıcı analiz etki büyüklüğü (Linear discriminant analysis effect size-LEfSe) 

analizi ise gruplar arasındaki farklılıkları test etmede kullanılmıştır. Rumen 

mikrobiyota verilerinin analizine ilişkin izlenen süreç Şekil 3.7 ’de gösterilmiştir. 
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Şekil 3.7.  Mikrobiyota verilerin analiz edilme basamakları. 
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4. BULGULAR 

 

 

4.1. Deneme Gruplarının Canlı Ağırlıkları 

 

Deneme başında bütün kuzular tek tek tartılmış, grup canlı ağırlık 

ortalamaları birbirine benzer olacak şekilde gruplara ayrılmış, 14, 28, 42 ve 56. 

günlerde hayvanlar bireysel olarak tartılarak canlı ağırlıklar tespit edilmiştir.  

Deneme gruplarında canlı ağırlık değerleri Tablo 4.1’de verilmiştir. Tablo 

incelendiğinde deneme başı canlı ağırlıklar K, YNM, KM, YNBL ve KMBL 

gruplarında sırasıyla 25.514, 25.514, 25.585, 25.514 ve 25.571 kg olarak tespit 

edilmiştir. Denemenin 14, 28, 42 ve 56. günlerinde canlı ağırlık bakımından gruplar 

arası farklılık istatistiksel bakımdan önemsiz bulunmuştur (p>0.05).  

 

Tablo 4.1. Deneme gruplarında dönemlere göre canlı ağırlık değerleri (kg). 
 

Dönemler, kg 

Deneme Grupları 

SEM P 
K YNM KM YNMBL KMBL 

Deneme Baş. 25.514 25.514 25.585 25.514 25.571 0.44 1.000 

14. gün  28.542 29.228 27.414 29.300 28.114 0.50 0.768 

28.  gün  33.500 34.142 31.393 34.042 32.664 0.56 0.539 

42. gün  37.528 38.571 36.197 39.414 37.342 0.59 0.514 

56.  gün  40.642 42.085 39.680 44.142 40.342 0.68 0.260 

K: Kontrol, YNM: Yüksek Nemli Mısır, KM: Kırık mısır, YNM: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus licheniformis, 

KMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 

 

 

4.2. Deneme Gruplarında Günlük Canlı Ağırlık Artışı 

 

Deneme Gruplarında günlük canlı ağırlık artışı Tablo 4.2 ‘de verilmiştir. 

Tablo incelendiğinde, denemenin 0-14. günlerinde kuzuların günlük canlı ağırlık 

artışları K, YNM, KM, YNBL ve KMBL gruplarında sırasıyla 216.32, 265.30, 

130.62, 270.40 ve 181.63 g olarak tespit edilmiş, en yüksek GCAA YNMBL 

grubunda tespit edilmiştir (p≤0.05). Araştırma süresince deneme gruplarında (0-56. 

günler arasında) GCAA sırasıyla 270.15, 295.91, 251.69, 332.65 ve 263.77 g olarak 
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bulunmuş, YNMBL grubunda diğer gruplara göre daha iyi canlı ağırlık artışı görülse 

de, gruplar arası farklılık istatistiksel bakımdan önemsiz bulunmuştur (p>0.05). 

 

Tablo 4.2. Deneme gruplarında günlük canlı ağırlık artışı (GCAA g/gün). 

Dönemler  

 

Deneme Grupları 

SEM P 

K YNM KM YNMBL KMBL 

0-14. gün  216.32ab 265.30ab 130.62b 270.40a 181.63ab 16.87 0.034 

15-28. gün  354.08 351.02 284.24 338.77 325.00 14.13 0.544 

29-42. gün  314.28 316.32 343.13 383.67 334.18 13.90 0.536 

43-56. gün  222.44 285.71 248.78 337.75 214.28 16.04 0.074 

0-56. gün  270.15 295.91 251.69 332.65 263.77 10.52 0.103 

a,b: Aynı satırda farklı harf taşıyan gruplarda farklılık istatistiksel olarak önemlidir (p<0.05). 

K: Kontrol, YNM: Yüksek Nemli Mısır, KM: Kırık mısır, YNM: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus licheniformis, 

KMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 

 

 

4.3. Deneme Gruplarında Toplam Yem Tüketimi 

 

Deneme gruplarına verilen yemlerden kalan yemler çıkarılarak fark 

hesaplanmış, kuzuların 0-14, 15-28, 29-42, 43-56 ve 0-56. günler arası olmak üzere 

toplam yem tüketimleri dönemlik olarak Tablo 4.3 ’de verilmiştir. Tablo 

incelendiğinde kuzuların 0-14. günlerde toplam yem tüketimleri K, YNM, KM, 

YNBL ve KMBL gruplarında sırasıyla 15.264, 13.230, 13.207, 11.607 ve 12.238 kg 

olarak tespit edilmiş, en yüksek yem tüketimi K grubunda, en düşük yem tüketimi ise 

YNMBL ve KMBL gruplarında tespit edilmiş, gruplar arası istatistiksel farklılık 

önemli bulunmuştur (p<0.004). Denemenin 15-28. günleri arası toplam yem 

tüketimleri K grubunda en yüksek, KM grupbunda ise düşük bulunmuştur (p<0.042). 

Gruplar arasında 0-56. günlerdeki toplam yem tüketimleri sırasıyla 73.784, 64.227, 

62.464, 65.493 ve 63.155 kg olarak bulunmuş, K grubunda önemli düzeyde yüksek 

olmuştur, YNM ve YNMBL gruplarında daha düşük yem tüketimi gözlemlenmiş ve 

birbirleri ile benzerlik göstermiştir, KM ve KMBL grupları ise en düşük olup gruplar 

arası farklılık istatistiksel bakımdan önemli bulunmuştur (p<0.018). 
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Tablo 4.3. Deneme gruplarında toplam yem tüketimi (kg). 

Dönemler 

Deneme Grupları, kg 

SEM P 

K YNM KM YNMBL KMBL 

0-14. gün 15.264a 13.230ab 13.207ab 11.607b 12.238b 0.345 0.004 

15-28. gün 17.747a 15.936ab 13.822b 16.415ab 15.014ab 0.432 0.042 

29-42. gün 20.317 17.402 17.646 18.070 17.933 0.385 0.108 

43-56. gün 20.455 17.658 18.467 19.400 17.597 0.439 0.189 

0-56. gün 73.784a 64.227ab 62.464b 65.493ab 63.155b 1.249 0.018 

a,b: Aynı satırda farklı harf taşıyan gruplarda farklılık istatistiksel olarak önemlidir (p<0.05). 

K: Kontrol, YNM: Yüksek Nemli Mısır, KM: Kırık mısır, YNM: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus licheniformis, 

KMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 

 

 

4.4. Deneme Gruplarında Günlük Yem Tüketimi  

 

Araştırma gruplarında kuzuların günlük yem tüketimleri Tablo 4.4’da 

verilmiştir. Tablo verileri incelendiğinde denemenin 0-14. günler arası yem 

tüketimleri K, YNM, KM, YNBL ve KMBL gruplarında sırasıyla 1090.34, 945.04, 

943.43, 829.11 ve 874.20 gram / gün olarak tespit edilmiş olup, günlük yem tüketimi 

K grubunda en yüksek, YNMBL ve KMBL gruplarında ise en düşük olarak 

gözlemlenmiş ve gruplar arası farklılık istatistiksel bakımdan önemli bulunmuştur 

(p<0.004). Denemenin 15-28. günleri arası günlük yem tüketimleri gruplara göre 

sırasıyla 1267.66, 1138.30, 987.30, 1172.50 ve 1072.49 gram / gün olup K 

grubundaki yem tüketimleri YNM, YNMBL ve KMBL gruplarına göre daha yüksek 

olup, KM grubunda ise en düşük olduğu gözlemlenmiş ve gruplar arası farklılık 

istatistiksel bakımdan önemli bulunmuştur (p<0.042). Gruplar arasında 0-56. 

günlerdeki günlük yem tüketimleri incelendiği zaman gruplar arasında sırasıyla 

1317.58, 1146.58, 1115.43, 1169.53 ve 1127.78 gram / gün olduğu tespit edilieken, 

en fazla günlük yem tüketimi K grubunda, YNM ve YNMBL grupları birbiriyle 

benzerlik göstermiş olup, en düşük yem tüketimi ise KM ve KMBL gruplarında 

gözlemlenmiştir, gruplar arası farklılık istatistiksel bakımdan önemli bulunmuştur 

(p<0.018). 
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Tablo 4.4. Deneme gruplarında dönemlere göre günlük yem tüketimleri (g).  

Dönemler, g/gün 

Deneme Grupları, g 

SEM P 

K YNM KM YNMBL KMBL 

0-14. gün 1090.34a 945.04ab 943.43ab 829.11b 874.20b 24.67 0.004 

15-28. gün 1267.66a 1138.30ab 987.30b 1172.50ab 1072.49ab 30.88 0.042 

29-42. gün 1451.23 1243.06 1260.47 1290.77 1280.93 27.53 0.108 

43-56. gün 1461.11 1261.27 1319.11 1385.71 1256.95 31.41 0.189 

0-56. gün 1317.58a 1146.92ab 1115.43b 1169.53ab 1127.78b 22.30 0.018 

a,b: Aynı satırda farklı harf taşıyan gruplarda farklılık istatistiksel olarak önemlidir (p<0.05). 

K: Kontrol, YNM: Yüksek Nemli Mısır, KM: Kırık mısır, YNM: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus licheniformis, 

KMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 

 

 

4.5. Deneme Gruplarında Yemden Yararlanma Oranları  

 

Kuzuların yemden yararlanma oranlarına ait veriler Tablo 4.5 ’de verilmiştir. 

Tablo incelendiğinde denemenin 0-14. günleri arasında yemden yararlanma oranları 

K, YNM, KM, YNBL ve KMBL gruplarında sırasıyla 5.66, 4.60, 7.43, 3.23 ve 5.16 

olarak tespit edilmiş, yemden yararlanma oranının KM grubuna göre YNMBL 

grubunda daha iyi olduğu gözlemlenmiş ve gruplar arası farklılık istatitistiksel 

bakımdan önemli bulunmuştur (p<0.015). Araştırmada genel olarak 0-56. günler 

arasında YYO verileri gruplarda sırasıyla 4.97, 4.16, 4.54, 3.53 ve 4.35 olarak 

bulunmuş, YNMBL grubunun yemden yararlanma oranının K grubuna göre daha iyi 

olduğu görülmüş ve gruplar arası farklılık istatistiksel bakımdan önemli bulunmuştur 

(p<0.020). 

 

Tablo 4.5. Denemede gruplarında yemden yararlanma oranları (kg yem / kg CAA). 

Dönemler 

Deneme Grupları 

SEM P 
K YNM KM YNMBL KMBL 

0-14. gün  5.66ab 4.60ab 7.43a 3.23b 5.16ab 0.400 0.015 

15-28. gün  3.72 3.37 3.80 3.47 3.50 0.142 0.873 

29-42. gün  4.97 4.14 3.78 3.49 4.03 0.187 0.155 

43-56. gün  6.94 5.27 6.09 4.24 5.71 0.331 0.095 

0-56. gün  4.97a 4.16ab 4.54ab 3.53b 4.35ab 0.145 0.020 

a,b: Aynı satırda farklı harf taşıyan gruplarda farklılık istatistiksel olarak önemlidir (p<0.05). 

K: Kontrol, YNM: Yüksek Nemli Mısır, KM: Kırık mısır, YNM: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus licheniformis, 

KMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 
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4.6. Deneme Gruplarında Vücut Ölçüleri 

 

Kuzuların vücut ölçülerine ait veriler Tablo 4.6 ’de verilmiştir. Tablo 

incelendiğinde kuzulara ait baş, orta ve son dönem olarak yapılan ölçümlerde 

grupların vücut uzunluğu, cidago yüksekliği, sırt yüksekliği, göğüs derinliği, göğüs 

genişliği, göğüs çevresi, sağrı yüksekliği, sağrı genişliği, but çevresi ve incik çevresi 

ölçümleri arasında gruplar arası farklılık istatistiksel bakımdan önemsiz bulunmuştur 

(p>0.05). 

 

Tablo 4.6. Kuzuların vücut ölçüleri. 
 

K: Kontrol, YNM: Yüksek Nemli Mısır, KM: Kırık mısır, YNM: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus licheniformis, 

KMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 

 

Ölçüm Yerleri 
Deneme Grupları 

SEM P 
Dönem K YNM KM YNMBL KMBL 

Vücut Uzunluğu 

Baş 58.14 60.14 57.85 58.42 59.14 0.54 0.71 

Orta 62.28 62.57 62.14 61.57 62.85 0.42 0.91 

Son 67.14 69.28 67.17 68.42 69.00 0.50 0.54 

Cidago Yüksekliği 

Baş 57.57 58.00 57.14 58.00 57.57 0.46 0.97 

Orta 61.00 61.42 59.57 62.28 60.28 0.55 0.62 

Son 62.71 63.14 65.14 66.14 64.85 0.51 0.19 

Sırt Yüksekliği 

Baş 58.85 58.71 58.28 57.85 57.85 0.40 0.91 

Orta 61.57 61.57 59.71 62.71 60.85 0.52 0.50 

Son 63.28 63.00 64.42 65.57 64.57 0.50 0.51 

Göğüs Derinliği 

Baş 27.85 27.85 27.14 27.14 27.57 0.26 0.85 

Orta 28.42 28.28 27.71 28.42 28.42 0.26 0.90 

Son 29.42 29.07 29.28 31.00 29.57 0.25 0.12 

Göğüs Genişliği 

Baş 18.42 18.71 18.28 18.42 18.71 0.27 0.98 

Orta 19.71 21.42 20.00 20.85 19.85 0.32 0.39 

Son 20.85 21.57 21.57 21.85 21.14 0.20 0.56 

Göğüs Çevresi 

Baş 67.71 68.14 69.28 69.57 69.00 0.68 0.91 

Orta 77.28 75.85 76.00 76.00 75.85 0.69 0.96 

Son 84.42 83.71 81.28 84.71 82.85 0.71 0.57 

Sağrı Yüksekliği 

Baş 58.00 58.00 58.42 56.14 57.85 0.44 0.55 

Orta 61.42 62.42 60.57 64.00 61.85 0.48 0.24 

Son 64.71 64.57 64.85 66.71 66.00 0.49 0.60 

Sağrı Genişliği 

Baş 18.14 17.85 18.00 18.42 19.00 0.19 0.40 

Orta 20.28 21.57 20.14 20.42 21.14 0.30 0.52 

Son 20.85 21.85 21.57 21.14 21.85 0.15 0.15 

But Çevresi 

Baş 49.28 48.85 49.85 49.85 49.42 0.73 0.99 

Orta 55.71 54.42 55.28 55.71 55.85 0.78 0.98 

Son 59.57 61.71 58.14 62.57 61.85 0.73 0.28 

İncik Çevresi 

Baş 7.62 7.42 7.60 7.64 7.42 0.08 0.89 

Orta 7.85 8.07 7.71 7.92 8.07 0.07 0.60 

Son 8.37 8.50 8.48 8.22 8.67 0.12 0.87 
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4.7. Deneme Gruplarında Kan Analizleri 

 

 

4.7.1. Kan Serumunda Albumin Düzeyi 

 

Deneme sonunda kuzuların kan serumundan ölçülen albümin düzeyleri Tablo 

4.7 ‘de verilmiştir. Ancak gruplar arasındaki farklılık istatistiksel bakımdan önemsiz 

bulunmuştur (p>0.05). 

 

 

4.7.2. Kan Serumunda Total Protein Konsantrasyonu 

 

Deneme sonunda kuzuların kan serumundan ölçülen total protein 

konsantrasyonu düzeyleri Tablo 4.7 ‘de verilmiştir. Ancak kan serumundaki total 

protein konsantrasyonu değerlendirildiğinde gruplar arasındaki farklılık istatistiksel 

bakımdan önemsiz bulunmuştur (p>0.05). 

  

 

4.7.3. Kan Serumunda AST Düzeyi 

 

Deneme sonunda kuzuların kan serumundan ölçülen AST düzeyleri Tablo 4.7 

‘de verilmiştir. Serum AST düzeyleri incelendiğinde K, YNM, KM, YNBL ve 

KMBL gruplarında sırasıyla 92.54, 93.08, 99.98, 76.26 ve 80.60 U/L olarak 

ölçülmüş, K, YNM ve KM grupları YNMBL ve KMBL gruplarına göre daha yüksek 

değerlere sahip olup gruplar arasındaki farklılık istatistiksel bakımdan önemli 

bulunmuştur (p<0.0001). 

 

 

4.7.4. Kan Serumunda ALT Düzeyi 

  

Deneme sonunda kuzuların kan serumundan ölçülen ALT düzeyleri Tablo 4.7 

‘de verilmiştir. Tabloda görüldüğü gibi ALT düzeyleri en düşük YNBL ve KMBL 

gruplarında, K, YNM ve KM gruplarında ise daha yüksek olarak bulunmuş ve 

gruplar arası farklılık istatistiksel bakımdan önemli bulunmuştur (p<0.0001).  
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4.7.5. Kan Serumunda Glukoz Düzeyi 

 

Deneme sonunda kuzuların kan serumundan ölçülen glukoz düzeyleri Tablo 

4.7 ‘de verilmiştir.Gruplar arasında istatistiki bakımdan bir fark tespit edilmemiştir 

(p>0.05). 

 

 

4.7.6. Kan Serumunda Üre ve Kreatin Düzeyi 

 

Deneme sonunda kuzuların kan serumundan ölçülen üre ve kreatin düzeyleri 

Tablo 4.7 ‘de verilmiştir. Her iki analizde de gruplar arasında gruplar arasında 

istatistiksel bakımdan farklılık tespit edilmemiştir (p>0.05).  

 

Tablo 4.7. Deneme gruplarında kan serum değerleri. 

 
Deneme Grupları 

SEM P 

K YNM KM YNMBL KMBL 

Albumin(g/dL) 3.03 3.16 3.24 3.35 3.44 0.11 0.830 

Total Protein(g/dL) 6.24 7.11 6.50 7.12 7.04 0.18 0.477 

AST(u/L) 92.54a 93.08a 99.98a 76.26b 80.60b 1.79 <0.0001 

ALT(u/L) 24.88a 22.01b 23.12ab 16.52c 15.06c 0.71 <0.0001 

Glukoz(mmol/L) 3.24 3.20 3.27 3.52 3.44 0.06 0.449 

BUN(mmol/L) 8.56 9.15 8.68 8.27 8.48 0.15 0.479 

Kreatin(µmol/L) 1.34 1.32 1.23 1.34 1.18 0.04 0.782 

a,b: Aynı satırda farklı harf taşıyan gruplarda farklılık istatistiksel olarak önemlidir (p<0.05). 

K: Kontrol, YNM: Yüksek Nemli Mısır, KM: Kırık mısır, YNM: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus licheniformis, 

KMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 

 

 

4.7.7. Kan Serumunda Kreatin-Kinaz Düzeyi 

  

Deneme sonunda kuzuların kan serumundan ölçülen Kreatin -Kinaz düzeyleri 

Tablo 4.8 ‘de verilmiştir. Kreatin kinaz düzeyleri K, YNM ve KM gruplarında daha 

yüksek olup YNMBL ve KMBL gruplarıyla aralarında istatistiksel olarak farklılık 

tespit edilmiştir (p<0.0001). 
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4.7.8. Kan Serumunda İnsulin Düzeyi  

 

Deneme sonunda kuzuların kan serumundan ölçülen insülin düzeyleri Tablo 

4.8 ‘de verilmiştir. İnsülin değerleri K ve YNM gruplarında en düşük düzeyde iken 

YNMBL ve KMBL gruplarında en yüksek değerde olduğu tespit edilmiş ve bu 

gruplar arası farklılık istatistiksel bakımdan önemli bulunmuştur (p=0.001). 

 

 

4.7.9. Kan Serumunda İnsulin-Benzeri Büyüme Faktörü-I (IGF-I) Düzeyi 

  

Deneme sonunda kuzuların kan serumundan ölçülen IGF-I düzeyleri Tablo 

4.8 ‘de verilmiştir. IGF-I düzeyi KMBL grubunda en yüksek iken K grubunda en 

düşük gözlemlenmiş, YNM ve KM grupları birbirleri arasında benzerlik göstermiş 

ve gruplar arası farklılık istatistiksel bakımdan önemli bulunmuştur (p=0.001). 

 

Tablo 4.8. Deneme gruplarında kan serum değerleri. 

 

Deneme Grupları 

SEM P 

K YNM KM YNMBL KMBL 

KreatinKinaz(U/L) 61.02a 62.40a 63.50a 51.22b 47.29b 1.26 <0.0001 

İnsulin(µIU/ mL) 17.01b 17.48b 18.31ab 20.15a 20.48a 0.35 0.001 

IGF-I (µg/mL) 28.50c 29.05bc 28.82bc 32.32ab 33.21a 0.49 0.001 

a,b: Aynı satırda farklı harf taşıyan gruplarda farklılık istatistiksel olarak önemlidir (p<0.05). 

K: Kontrol, YNM: Yüksek Nemli Mısır, KM: Kırık mısır, YNM: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus licheniformis, 

KMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 

 

 

4.7.10. Kan Serumunda İmmunoglobulin A (IgA) Konsantrasyonu 

  

Deneme sonunda kuzuların kan serumundan ölçülen IgA düzeyleri Tablo 4.9 

‘da verilmiştir. K, YNM ve KM grupları birbirleriyle benzerlik göstermiş olup, 

YNMBL ve KMBL gruplarından daha düşük düzeyde tespit edilmiştir ve gruplar 

arası istatistiksel fark önemli bulunmuştur (p<0.0001).  
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4.7.11. Kan Serumunda İmmunoglobulin M (IgM) Konsantrasyonu 

 

Deneme sonunda kuzuların kan serumundan ölçülen IgM düzeyleri Tablo 4.9 

‘da verilmiştir. Ig M konsantrasyonu bakımından KMBL grubu en yüksek düzeyde 

iken, K ve YNM grupları en düşük konsantrasyonda bulunmuştur ve KM grubu ile 

YNMBL grupları arasında istatistiksel olarak farklılık önemli bulunmuştur 

(p<0.0001).   

 

 

4.7.12. Kan Serumunda Superoksid Dismutaz Konsantrasyonu  

 

Deneme sonunda kuzuların kan serumundan ölçülen SOD düzeyleri Tablo 

4.9 ‘da verilmiştir. SOD konsantrasyonları K, YNM, KM, YNBL ve KMBL 

gruplarında sırasıyla 90.58, 94.39, 83.40, 100.03 ve 103.17 U/ml olarak tespit 

edilmiştir. KMBL grubu en yüksek, KM grubu ise en düşük bulunmuş, YNM ve 

YNMBL grupları birbirleriyle benzer ancak K grubundan istatistiksel farklılık olarak 

önemli bulunmuştur (p<0.0001). 

 

 

4.7.13. Kan Serumunda Glutatyon Peroksidaz Konsantrasyonu  

 

Deneme sonunda kuzuların kan serumundan ölçülen GSH_PX düzeyleri 

Tablo 4.9 ‘da verilmiştir. K, YNM, YNMBL ve KMBL grupları birbirleriyle 

benzerlik göstermiş olup, KM grubundan istatistiksel farklılık olarak önemli 

bulunmuştur (p<0.0001). 

 

 

4.7.14. Kan Serumunda Toplam Antioksidan Kapasitesi 

 

Deneme sonunda kuzuların kan serumundan ölçülen T-AOC düzeyleri Tablo 

4.9 ‘da verilmiştir. T-AOC kapasiteleri K, YNM, KM, YNBL ve KMBL gruplarında 

sırasıyla 8.65, 7.39, 7.08, 9.54 ve 10.58 U/ml olarak tespit edilmiştir. YNM ve KM 

grupları en düşük seviyede olup KMBL grubu ise en yüksek seviyededir, KMBL 
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grubu K,YNM ve KM gruplarına göre istatistiksel olarak farklılık göstermiştir, ancak 

YNMBL grubu ile benzerlik göstermiştir (p<0.0001). 

 

Tablo 4.9. Denemede gruplarında kan serum değerleri. 

 

Deneme Grupları 

SEM P 

K YNM KM YNMBL KMBL 

Ig A (µg/ mL) 0.38b 0.35b 0.42b 0.50a 0.54a 0.01 <0.0001 

Ig M (µg/ mL) 1.24c 1.06c 1.30bc 1.50ab 1.57a 0.03 <0.0001 

SOD (U/ml) 90.58bc 94.39ab 83.40c 100.03ab 103.17a 1.55 <0.0001 

GSH_PX (µmol/ L) 718.67a 714.05a 601.42b 729.35a 758.51a 11.19 <0.0001 

T-AOC (U/ml) 8.65bc 7.39c 7.08c 9.54ab 10.58a 0.28 <0.0001 

a,b: Aynı satırda farklı harf taşıyan gruplarda farklılık istatistiksel olarak önemlidir (p<0.05). 

K: Kontrol, YNM: Yüksek Nemli Mısır, KM: Kırık mısır, YNM: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus licheniformis, 

KMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 

 

 

4.8. Rumen Sıvısı Analiz Bulguları 

 

Tablo 4.10. Denemede gruplarında rumen sıvısı değerleri. 

Deneme Sonrası UYA 

Analiz 

Deneme Grupları 

SEM P 

K YNM KM YNMBL KMBL 

Propionik asit, mM 29.34cd 38.82ab 21.94d 40.22a 31.38bc 1.149 <0.0001 

Asetik Asit, mM 79.85 69.06 70.47 67.77 71.27 1.476 0.068 

Butirik asit, mM 1.91 2.94 2.36 2.59 2.21 0.162 0.319 

İsovalerik asit, mM 3.61ab 4.14a 2.50ab 2.34ab 2.09b 0.224 0.011 

Valerik asit, mM 1.66 1.46 1.52 1.36 1.24 0.126 0.880 

Rumen pH 5.68ab 5.65b 6.01ab 6.14a 5.81ab 0,05 0.027 

Protozoa sayısı,(104) 39.14 122.00 77.29 23.00 52.57 14.63 0.236 

a,b: Aynı satırda farklı harf taşıyan gruplarda farklılık istatistiksel olarak önemlidir (p<0.05). 

K: Kontrol, YNM: Yüksek Nemli Mısır, KM: Kırık mısır, YNM: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus licheniformis, 

KMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformisi. 

 

 

Grupların rumen sıvısı incelendiğinde asetik, butirik ve valerik asit miktarı ile 

protozoa sayıları bakımından gruplar arasında istatistiksel bir fark tespit edilmemiştir 

(p>0.05). Propiyonik asit düzeyleri K, YNM, KM, YNBL ve KMBL gruplarında 

sırasıyla 29.34, 38.81, 21.94, 40.22 ve 31.38 mM olarak tespit edilmiş olup gruplar 
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arası istatistiksel fark önemli bulunmuştur (p<0.0001). İsovalerik asit analizinde 

YNM grubunda en yüksek değer olduğu görülür iken, KMBL grubunda en düşük 

değer olduğu diğer grupların birbirleri arasında benzerlik olduğu tespit edilmiş ve 

gruplar arası istatistiksel fark önemli bulunmuştur (p=0.011). Rumen pH değerleri 

bakımından K, YNM, KM, YNBL ve KMBL gruplarında sırasıyla 5.68, 5.65, 6.01, 

6.14 ve 5.81 olarak tespit edilmiş olup gruplar arası istatistiksel fark önemli 

bulunmuştur (p=0.027). 

 

 

4.9. Rumen Papilla Ölçümleri  

 

Denemenin 56. gününde alınan rumen dokusu örneklerinde gruplar arası 

papilla uzunlukları bakımından K, YNM, KM, YNBL ve KMBL gruplarında 

sırasıyla 2270.26, 2063.91, 2278.22, 2561.81 ve 2864.07 µm olarak tespit edilmiş 

olup gruplar arası istatistiksel fark önemli bulunmuş (p≤0.05), papilla genişliklerinde 

gruplar arasındaki farklılık istatistiksel bakımdan önemsizdir (p>0.05).   

 

Tablo 4.11. Rumen papilla ölçümleri (µm). 

Rumen papilla 

değerlendirmesi 

Deneme Grupları. 

SEM P 

K YNM KM YNMBL KMBL 

Papilla uzunluğu 2270.26ab 2063.91b 2278.22ab 2561.81ab 2864.07a 91.860 0.05 

Papilla genişliği 448.87 489.86 455.40 483.91 456.08 10.207 0.62 

a,b: Aynı satırda farklı harf taşıyan gruplarda farklılık istatistiksel olarak önemlidir (p<0.05). 

K: Kontrol, YNM: Yüksek Nemli Mısır, KM: Kırık mısır, YNM: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus licheniformis, 

KMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 

 

 

4.10. Rumen Mikrobiyota Analizleri 

 

Ham diziler birleştirilip, optimize edildikten sonra kalite kontrolü 

gerçekleştirilmiştir. Dizilerin ölçümü sonucu 1.848.498 yüksek kaliteli dizi elde 

edilmiştir. Gruplara ait dizin miktarlarında K, YNM, KM, YNBL ve KMBL 

gruplarında sırasıyla 329.818, 381.317, 378.264, 398.811 ve 360.279 okuma 

yapılmıştır. 
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4.10.1. Çeşitlilik Analizleri 

 

 

4.10.1.1. Alfa Çeşitlilik  

 
 

 

 
Şekil 4.1. Gruplarda chao1 indeks kutu grafiği. 

C: Kontrol, HMC: Yüksek Nemli Mısır, CM: Kırık mısır, HMCBL: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus 

licheniformis, CMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 

 

 

 

Şekil 4.2. Gruplarda shannon indeks kutu grafiği. 

C: Kontrol, HMC: Yüksek Nemli Mısır, CM: Kırık mısır, HMCBL: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus 

licheniformis, CMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 
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4.10.1.2. Beta Çeşitlilik 

 

 

 

Şekil 4.3. Gruplarda PCoA – Bray gösterimleri. 

C: Kontrol, HMC: Yüksek Nemli Mısır, CM: Kırık mısır, HMCBL: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus 

licheniformis, CMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 

 

 

Şekil 4.4. Gruplarda PCoA gösterimleri. 

C: Kontrol, HMC: Yüksek Nemli Mısır, CM: Kırık mısır, HMCBL: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus 

licheniformis, CMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 
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Bakteri topluluğu bileşimindeki farklılıklar, Bray-Curtis farklılık metriğine 

dayalı temel koordinat analizi kullanılarak tahmin edilmiştir (PCoA). Bu metrik 

incelendiğinde, 16S rRNA genine dayalı grupları arası Anosim değerleri R = 0.206 

ve P = 0.06 olarak bulunmuştur. 

 

 

Şekil 4.5. Anosim gösterimi. 

C: Kontrol, HMC: Yüksek Nemli Mısır, CM: Kırık mısır, HMCBL: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus 

licheniformis, CMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 

 

 

4.10.2. Taksonomik Analiz 

 

 

4.10.2.1. Filum (Phylum) Düzeyleri 

 

Kuzuların rumen mikrobiyotasında gruplarda bakterilerin göreceli olarak 

bolluklarına bakıldığında kontrol grubunda filum (%) düzeyinde en bol olanların 

Actinobacteria (%35.78), Firmicutes (%22.83), Bacteroidetes (%22.00) ve 

Proteobacteria (%11.38) olduğu tespit edilmiştir. KM grubunda Firmicutes 

(%51.97), Euryarchaeota (%16.88), Bacteroidetes (%15.21) ve Actinobacteria 

(%12.65) olduğu, KMBL grubunda ise Firmicutes (%59.67), Actinobacteria 

(%20.84), Euryarchaeota (%10.63) ve Bacteroidetes (%6.42) olarak 
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gözlemlenmiştir. YNM ‘de Firmicutes (%72.53), Bacteroidetes (%15.22), 

Actinobacteria (%4.98) ve Proteobacteria (%3.78) düzeyinde; YNMBL ‘de ise 

Firmicutes (%48.73), Bacteroidetes (%31.57), Proteobacteria (%14.50) ve 

Actinobacteria (%3.27) düzeyinde göreceli bolluğuna sahip olduğu görülmüştür. 

 

Şekil 4.6. Gruplara göre filum düzeyinde göreceli bolluk değişimi. 

C: Kontrol, HMC: Yüksek Nemli Mısır, CM: Kırık mısır, HMCBL: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus 

licheniformis, CMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 

 



75 
 

4.10.2.2. Sınıf (Class) Düzeyleri 

 

Denemedeki kuzuların rumen mikrobiyotasında gruplarda bakterilerin 

göreceli olarak bolluklarına bakıldığında kontrol grubunda sınıf (%) düzeyinde en 

bol olanlar sırasıyla %33.58 Actinobacteria, %27.25 Clostridia, %21.87 Bacteroidea 

ve %10 Gammaproteobacteria olduğu tespit edilmiştir. Kırık mısır grubunda 

Clostridia (%45.03), Methanobacteria (%16.88), Bacteroidia (%15.19) ve 

Actinobacteria (%6.36) olduğu; KMBL’ de ise Clostridia %56.94, Actinobacteria 

%16.18, Methanobacteria %10.63 ve Bacteroidia %6.31 olarak bulunmuştur.  YNM 

‘de Clostridia (57.42), Bacteroidia (%15.02), Erysipelotrichi (%14.32) ve 

Coriobacteriia (%3.92) olarak; YNMBL ‘de ise Clostridia (46.37), Bacteroidia 

(%31.52), Gammaproteobacteria (%13.46) ve Erysipelotrichi (%1.98) düzeyinde 

göreceli bolluğuna sahip olduğu görülmüştür. 

 

Şekil 4.7. Gruplara göre sınıf düzeyinde göreceli bolluk değişimi. 

C: Kontrol, HMC: Yüksek Nemli Mısır, CM: Kırık mısır, HMCBL: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus 

licheniformis, CMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 
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4.10.2.3. Takım (Order) Düzeyleri 

 

Kuzuların rumen mikrobiyotasında gruplarda bakterilerin göreceli olarak 

bolluklarına bakıldığında kontrol grubunda takım (%) düzeyinde en bol olanların 

Bifidobacteriales (%33.54), Clostridiales (%27.28), Bacteroidales (%21.92) ve 

Aeromonadales (%8.71) olduğu gözlemlenmiştir. Kırık mısır grubunda Clostridiales 

(%45.05), Methanobacteriales (%16.90), Bacteroidales (%15.22) ve 

Coriobacteriales (%6.24) olduğu, KMBL ‘de ise Clostridiales (%56.93), 

Bifidobacteriales (%16.11), Methanobacteriales (%10.67) ve Bacteroidales (%6.33) 

olarak göreceli olarak bolluğuna göre tespit edildi. YNM grubunda Clostridiales 

(%57.83), Bacteroidales (%15.13), Erysipelotrichales (%14.43) ve Coriobacteriales 

(%3.95); YNMBL ‘de ise Clostridiales (%47.70), Bacteroidales (%31.76), 

Aeromonadales (%12.52) ve Erysipelotrichales (%1.99) düzeyinde göreceli 

bolluğuna sahip olduğu görülmüştür. 

 

Şekil 4.8. Gruplara göre takım düzeyinde göreceli bolluk değişimi. 

C: Kontrol, HMC: Yüksek Nemli Mısır, CM: Kırık mısır, HMCBL: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus 

licheniformis, CMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 
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4.10.2.4. Aile (Family) Düzeyleri 

 

Kuzuların rumen mikrobiyotasında gruplarda bakterilerin nispi olarak 

bolluklarına bakıldığında kontrol grubunda aile (%) düzeyinde en bol olanların 

sırayla Bifidobacteriaceae (%34.79), Prevotellaceae (%21.33), Veillonellaceae 

(%13.55) ve Succinivibrionaceae (%9.03) olduğu tespit edilmiştir. Kırık mısır 

grubunda Methanobacteriaceae %19.25, Veillonellaceae (%17.54), Prevotellaceae 

(%15.65) ve Lachnospiraceae (%12.10) olduğu; KMBL ‘de göreceli olarak 

bolluğuna göre Ruminococcaceae (%35.35), Bifidobacteriaceae (%16.73), 

Veillonellaceae (%11.42) ve Methanobacteriaceae (%11.08) olduğu 

gözlemlenmiştir. YNM ‘de Ruminococcaceae (%28.41), Erysipelotrichaceae 

(%15.36), Prevotellaceae (%14.58) ve Lachnospiraceae (%14.51); YNMBL ‘de ise 

Prevotellaceae (%31.46), Lachnospiraceae (%22.22), Veillonellaceae (%19.24) ve 

Succinivibrionaceae (%13.08) düzeyinde göreceli bolluğuna sahip olduğu 

görülmüştür. Bu YNMBL grubunda Prevotellaceae 'nın rumen sıvısındaki nispi 

bolluğundaki artış, özellikle rasyondaki konsantre kısımlar için yıkımlanma hızını 

arttırmaya yardımcı olacaktır. 

 

Şekil 4.9. Gruplara göre aile düzeyinde göreceli bolluk değişimi. 

C: Kontrol, HMC: Yüksek Nemli Mısır, CM: Kırık mısır, HMCBL: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus 

licheniformis, CMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 
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4.10.2.5. Cins (Genus) Düzeyleri 

 

Kuzuların rumen mikrobiyotasında gruplarda bakterilerin nispi olarak 

bolluklarına bakıldığında kontrol grubunda cins (%) düzeyinde en bol olanların 

sırasıyla Prevotella (%51.35), Dialister (%14.48), Ruminococcus (%4.63) ve 

Succiniclasticum (% 3.01) olduğu tespit edilmiştir. Kırık mısır grubunda 

Methanobrevibacter (%25.54), Prevotella (%10.17), Ruminococcus (%9.45) ve 

Selenomonas (%8.56) olduğu; KMBL ‘de ise Ruminococcus (%58.07), 

Methanobrevibacter (%18.25), Prevotella (%6.55) ve Olsenella (%2.33) göreceli 

bolluğa göre gözlemlenmiştir. YNM ‘de Ruminococcus (%33.39), Prevotella 

(%17.25), Bulleidia (%11.82) ve Dialister (%10.50); YNMBL ‘de ise Prevotella 

(%54.85), Dialister (%14.45), Succiniclasticum (%6.45) ve Ruminococcus (%3.14) 

düzeyinde göreceli bolluğuna sahip olduğu görülmüştür.  

 

Şekil 4.10. Gruplara göre cins düzeyinde göreceli bolluk değişimi. 

C: Kontrol, HMC: Yüksek Nemli Mısır, CM: Kırık mısır, HMCBL: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus 

licheniformis, CMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 
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4.10.2.6. Tür (Species) Düzeyleri 

 

Kuzuların rumen mikrobiyotasında gruplarda bakterilerin nispi olarak 

bolluklarına bakıldığında kontrol grubunda tür (%) düzeyinde en bol olanların 

sırasıyla Ruminococcus bromii (%20.82), Selenomonas bovis (%13.70), 

Faecalibacterium prausnitzii (%11.48) ve Acinetobacter johnsonii (%9.02)  olduğu 

gözlemlenmiştir. Kırık mısır grubunda Selenomonas bovis (%34.26), Ruminococcus 

bromii (%26.10), Lactobacillus ruminis (%17.41) ve Bulleidia p-1630-c5 (%5.23) 

olarak, KMBL ‘de ise Ruminococcus bromii (%90.80), Selenomonas bovis (%1.45), 

Atopobium rimae (%1.28) ve Bulleidia p-1630-c5 (%1.21) olarak göreceli bolluğa 

göre tespit edilmiştir. YNM ’de Sharpea p-3329-23G2 (%45.21), Ruminococcus 

bromii (%12.04), Selenomonas bovis (%6.70) ve Bulleidia p-1630-c5 (%5.93); 

YNMBL  ‘de ise Selenomonas bovis (%22.06), Ruminococcus bromii (%15.20), 

Sharpea p-3329-23G2 (%12.72) ve Faecalibacterium prausnitzii (%11.95) 

düzeyinde nispi olarak bolluğa sahip olduğu görülmüştür. 

 

Şekil 4.11. Gruplara göre tür düzeyinde göreceli bolluk değişimi. 

C: Kontrol, HMC: Yüksek Nemli Mısır, CM: Kırık mısır, HMCBL: Yüksek Nemli Mısır + Bacillus 

licheniformis, CMBL: Kırık mısır + Bacillus licheniformis. 
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4.10.3. Gruplarda Krona Değerlendirmeleri 

 

 

Şekil 4.12. K grubunda rumen mikrobiyotası krona gösterimi. 

 

 

Şekil 4.13. YNM grubunda rumen mikrobiyotası krona gösterimi. 
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Şekil 4.14. KM grubunda rumen mikrobiyotası krona gösterimi. 

 

 

 

Şekil 4.15. YNMBL grubunda rumen mikrobiyotası krona gösterimi. 

 

 



82 
 

 

Şekil 4.16. KMBL grubunda rumen mikrobiyotası krona gösterimi. 

 

 

4.10.4. Grupların Isı Harita (Heatmap) Değerlendirmeleri 

 

 

 
Şekil 4.17. Gruplarda rumen mikrobiyotasının filum düzeyinde taksonomik 

bollukları ısı haritası. 
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Şekil 4.18. Gruplarda rumen mikrobiyotasının cins düzeyinde taksonomik bollukları 

ısı haritası.  
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5. TARTIŞMA 

 

 

Yem katkı maddesi olarak kullanılan antibiyotikler gıdalarda kalıntı 

oluşturması nedeniyle yasaklanmış olduğundan bunlara alternatif olan 

probiyotiklerin (Chen ve ark. 2013), hayvancılıkta üretim, verim ve refahı iyileştirme 

gibi nedenlerle kullanımı yaygınlaşmıştır (Dersjant-Li ve ark., 2013). Yapılan 

çalışmada ticari kuzu büyütme yemleri yerine alternatif olarak yüksek nemli mısır 

silajı veya kırık mısır bazlı rasyon hazırlanarak ve ayrıca probiyotik olarak B. 

licheniformis katılmasının kuzularıda verim performansı, serum biyokimyasal ve 

bağışıklık parametreleri, rumen fermentasyonu ve rumen mikrobiyotaları arasındaki 

ilişki araştırılmıştır. 

 

Çalışmada, kırma veya yüksek nemli mısıra Bacillus licheniformis ilave 

edilen gruplarda kontrol grubuna göre canlı ağırlıkları arasında fark olmadığı tespit 

edilmiştir. Jia ve ark., (2018) besi kuzuları ile yaptıkları çalışmada yem katkı 

maddesi olarak B. licheniformis ve S. cerevisiae kullanmışlardır. Araştırmada bazal 

rasyonu tüketen grup (NC) kontrol, diğer dört muamele grupları sırasıyla; monensin 

(PC), B. licheniformis (BL), S. cerevisiae (SC) ve B. licheniformis, S. cerevisiae ve 

proteaz kombinasyonu (BS) katkı maddeleri katılarak deneme gruplarını 

oluşturmuşlardır. Çalışma sonunda B. licheniformis, S. cerevisiae ve proteaz 

kombinasyonu (BS) katılan grupta ortalama günlük canlı ağırlık kazancının 

(GCAK), kontrol (NC) grubuna göre daha yüksek olduğunu bildirmişlerdir 

(p < 0.05). Bu çalışmadaki canlı ağırlık bulguları Jia ve ark., (2018) bulgularına göre 

farklıdır. Bunun nedeni Jia ve ark., (2018)’nın dorper × ince kuyruklu han koyun 

melezleri kullanmış olduğundan ırk farklılığı olabilir.  

 

Çalışmadaki gruplar arasında günlük ve toplam yem tüketimi en fazla K 

grubunda görülmüş, farklılığın istatistiksel bakımdan önemli olduğu tespit edilmiştir 

(p<0.004). Jia ve ark., (2018) besi kuzuları ile yaptıkları çalışmada rasyona 

monensin (PC), B. licheniformis (BL), S. cerevisiae (SC) ve B. licheniformis, S. 

cerevisiae ve proteaz kombinasyonu (BS) katmışlar 66 günlük çalışma sonucunda 
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ortalama canlı ağırlık artışlarını en düşük kontrol (NC) grubunda bulmuşlar 

probiyotik ve enzim katılan grupların hepsinde daha yüksek canlı ağırlık artışları 

tespit etmişlerdir (p<0.05). Li ve ark. (2021) besi kuzularında toplam karma yemin 

pelet ya da pelet yapılmadan önceki kırma yemin büyüme performansı üzerine 

etkilerini inceledikleri çalışmada, farklı yerlerde üç deneme yapmışlardır. Yapılan 

çalışmada deneme sonu yem tüketimi ve günlük canlı ağırlık kazancını 

incelendiklerinde rasyonun pelet şekilde verilmesinin daha iyi olduğunu 

bildirmişlerdir. Bu çalışmada 0-14 günler arasında büyütme yemi verilen K grubunda 

günlük yem tüketimi diğer gruplara göre daha yüksek bulunmuş farklılık istatistiksel 

olarak önemlidir (p<0.02), bu sonuçlar Li ve ark. (2021)’in çalışmasıyla benzerlik 

göstermiştir. Bu çalışmada K grubunda söz konusu günlerde toplam ve günlük yem 

tüketiminin yüksek olduğu bulunmuştur. Bu farklılık kırık mısır tüketen gruplardaki 

hayvanların bu yemi severek tüketmemelerinden kaynaklanabilir, nitekim 29-42 

günlerden başlayarak günlük yem tüketimi bakımından gruplar arası farklılığın 

olmadığı tespit edilmiştir. Araştırmada genel değerlendirme olarak dikkate alınması 

gereken 0-56 günler arasındaki günlük ve toplam yem tüketimi KM ve KMBL 

gruplarında K gruba göre düşük ve gruplar arası fark istatistiksel bakımdan önemli 

bulunmuştur (p<0.018). Bumbieris Junior ve ark., (2019) sütten kesilmiş Texel × 

Santa Inês melezi erkek kuzularda yüksek nemli tritikalenin verim performansını, 

yem tüketimi ve sindirim davranışları üzerine etkilerini değerlendirmek için 

yaptıkları çalışmada 20.05 kg canlı ağırlığında yirmi dört erkek kuzu kullanmışlardır. 

Araştırmada i) katkı maddesi içermeyen yüksek nemli tritikale silajı; ii) enzim-

bakteriyel katkı maddesi ile silolanmış yüksek nemli tritikale silajı; iii) %0.5 üre ile 

silolanmış yüksek nemli tritikale silajı ve iv) %1.5 sodyum benzoat ile silolanmış 

yüksek nemli tritikale silajı olacak şekilde grupları oluşturmuşlardır. Kuzuların 

günlük canlı ağırlık artışı ortalama 210 g / gün olduğu çalışmada gruplar arasında 

canlı ağırlık ve yemden yararlanma oranı bakımından fark olmadığını bildirmişlerdir 

(p > 0.05). Bu çalışma bulguları Bumbieris Junior ve ark., (2019) ‘nın bulguları ile 

benzerdir. Aynı şekilde Tablo 4.3 incelendiğinde 15-28. günler arasında K grubunda 

toplam yem tüketimi 17.747 kg, günlük yem tüketimi 1267.66 g olarak ve en fazla 

yem tüketiminin olduğu grup olarak tespit edilmiş olup gruplar arası farklılık 

istatistiksel açıdan önemlidir (p<0.042). Günlük yem tüketimi en yüksek K 

grubunda, en düşükte KM grubunda görülmüş olup buna neden olarak bu grupta 

hayvanların kırık mısırı tercih etmemesi (severek tüketmemesi) gösterilebilir. 
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Bu çalışmadaki yemden yararlanma oranı ile ilgili veriler incelendiğinde 

araştırma gruplarında 0-14. günler arasında YNMBL grubunda yemden yararlanma 

oranı KM grubuna göre daha iyi olduğu ve gruplar arası farkın istatistiksel açıdan 

önemli olduğu gözlemlenmiştir (p<0.015). Ancak 0-56. günler hariç diğer 

dönemlerde gruplar arasındaki farklılık istatistiksel açıdan önemsiz bulunmuştur 

(p>0.02). Çalışmanın bütün dönemlerinin yemden yararlanma oranları 

değerlendirildiğinde YNMBL grubu K grubuna göre daha iyi olduğu olduğu tespit 

edilmiş olup gruplar arası farklılık istatistiksel açıdan önemlidir (p<0.020). Jia ve 

ark., (2018) besi kuzuları ile yaptıkları çalışmada rasyona monensin (PC), B. 

licheniformis (BL), S cerevisiae (SC) ve B. licheniformis, S. cerevisiae ve proteaz 

kombinasyonu (BS) katmışlar 66 günlük çalışma sonucunda yemden yararlanma 

oranının BL ve BS gruplarında kontrol grubuna göre daha iyi olduğu tespit edilmiştir 

(p<0.05). Balasubramanian ve ark. (2016) ‘da domuzlarda büyütme ve bitirme 

döneminde yapmış oldukları bir çalışmada rasyonlarına B. lichenformis, B.coagulans 

ve B. subtilis içeren Bacillus spp. kombine olarak hazırlanmış probiyotiklerin 

ilavesinin büyüme performansını iyileştirdiğini bildirmiştir. Bazı Bacillus türü 

probiyotikler amilaz, proteaz, lipaz, fitaz, selülaz ve ksilanaz dahil olmak üzere 

çeşitli hücre dışı enzimler üretebilir (Latorre ve ark. 2016). Bu enzimler, probiyotik 

kullanılan YNMBL grubunda yemin sindirimine yardımcı olarak ve besin emilimini 

iyileştirerek yemden yararlanmayı iyileştirmiş olabilir. 

 

Du ve ark., (2018) probiyotiklerin büyümeyi arttırıcı etkilerini belirlemek 

amacıyla büyüme geriliği olan 50 baş buzağıda deneme gruplarını Bacillus 

amyloliquefaciens C-1 (Ba, 4 x 1010CFU/d, n = 16), B. subtilis (Bs, 4 x 1010CFU/d, n 

= 18) ve negatif kontrol (NC, n = 16) olacak şekilde oluşturmuşlardır. Yapılan 

çalışma 30 gün sürdürülmüş olup, çalışma sonunda canlı ağırlık artış oranı, yem 

alımı ve yem dönüşüm oranı gibi büyüme performans değerlerini incelemişlerdir. 

Bacillus amyloliquefaciens ve B. subtilis gruplarındaki buzağıların, kontrol grubuna 

göre daha yüksek canlı ağırlık artışı, yem alımı ve yemden yararlanma oranı 

olduğunu bildirmişlerdir (p < 0.05). Deneme başındaki 14 günlük dönemde YYO 

bakımıdan gruplar arası farklılığın oluşması B. licheniformis‘den kaynaklanmaktadır.   
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Çalışmada kuzuların vücut ölçüsü ile ilgili veriler değerlendirildiğinde 

çalışmanın başlangıcı, 28 ve 56. gününde yapılan vücut uzunluk, cidago yükseklik, 

sırt yükseklik, göğüs derinlik, göğüs genişlik, göğüs çevresi, sağrı yükseklik, sağrı 

genişlik, but çevresi ve incik çevresi ölçümlerinde gruplar arası farklılık istatistiksel 

bakımdan önemsiz olduğu gözlemlenmiştir (p > 0.05). Esen ve ark., (2020) aktive 

edilen klinoptilolit ve inaktif bira mayası karışımının (CBY) bel göz kası (MLD) ve 

vücut indeksleri üzerindeki etkilerini belirlemek amacıyla yapıtıkları çalışmada canlı 

ağırlığı 23.80 kg olan yaklaşık 62 günlük yaşta 48 baş Kıvircik erkek kuzu 

kullanmışlardır. Çalışmada aktive edilen klinoptilolit ve inaktif bira mayası 

karışımının farklı oranlarda katılmasıyla deneme grupları oluşturulmuş, gruplar;  i) 

bazal rasyonun olduğu kontrol grubu (CON); ii) rasyona 1 g/kg CBY ‘nin katıldığı 

deneme I; ii) rasyona 3 g/kg CBY katılan deneme ΙΙ ve iii) rasyona 5 g/kg CBY 

katılan deneme III olacak şekilde düzenlenmiştir. Çalışmada bel göz kası derinliği ve 

yağ kalınlığı açısından denemeler arasında anlamlı fark olmadığını bildirmişlerdir (p 

> 0.05). Geleneksel olarak morfometrik ölçümler ve vücut indeksleri, çiftlik 

hayvanlarında cins özelliklerini, türlerini, performanslarını ve üreme amaçları için 

kullanıldığından farklılık çıkmaması gruplardaki hayvan sayılarının az olmasından 

kaynaklanabilir. 

 

Serum parametreleri genellikle hayvanların beslenme ve fizyolojik durumu 

ile bağışıklık fonksiyonunun göstergeleri olarak ölçülür. Bu çalışmada kuzuların kan 

serumundan elde edilen bulgular Tablo 4.7’de verilmiştir. Tablo incelendiğinde kan 

serumunda albümin, total protein, glukoz, BUN ve kreatin değerlerinde gruplar arası 

farklılık görülmezken (p > 0.05), AST değerleri K, YNM, KM, YNBL ve KMBL 

gruplarında sırasıyla 92.54, 93.08, 99.98, 76.26 ve 80.60 U/L olarak tespit edilmiş en 

düşük değer YNMBL ve KMBL gruplarında görülmüş farklılık istatistiksel olarak 

önemli bulunmuştur (p < 0.0001). Aynı şekilde ALT değerleri K, YNM, KM, YNBL 

ve KMBL gruplarında sırasıyla 24.88, 22.01, 23.12, 16.52 ve 15.06 U/L olarak tespit 

edilmiş en düşük değerler YNMBL ve KMBL gruplarında görülmüştür (p < 0.0001). 

Mousa ve ark., (2019) Barki kuzuları ile yaptıkları çalışmada rasyona B. subtilis 

katılmasının serum Total Protein, Albumin, BUN ve kreatin düzeylerinde 

istatistiksel olarak farklılık olmadığını tespit etmişlerdir. Bu çalışma bulguları ile 

Mousa ve ark., (2019) bulguları benzerlik göstermiştir. Çalışmada YNMBL ve 
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KMBL gruplarında ALT ve AST değerlerinin düşük çıkması hayvanların beslenme 

fizyolojisi yönünden olumlu olduğu şeklinde değerlendirilmiştir.  

Enerji deposunun bir modülatörü olan kreatin kinaz, stres ve doku hasarı için 

değerli bir belirteç görevi görür (Huff ve ark., 2008). Çalışmada kuzuların kreatin 

kinaz ile ilgili veriler Tablo 4.8’ de verilmiştir. Tablo incelendiğinde gruplar arası 

farklılık istatistiksel açıdan önemli bulunmuş ve K, YNM ile KM grupları daha 

yüksek olup, YNMBL ve KMBL gruplarının daha düşük düzeylerde olduğu 

görülmüştür (p < 0.0001). Bu durum probiyotik kullanılan gruplarda daha az stres 

düzeyi olduğu şeklinde düşünülebilir. Çalışmada kuzuların insülin ile ilgili verileri 

Tablo 4.8’ da verilmiştir. Tablo incelendiğinde araştırma gruplarında deneme 

sonunda insülin değerleri K, YNM, KM, YNBL ve KMBL gruplarında sırasıyla 

17.01, 17.48, 18.31, 20.15 ve 20.48 µIU/mL olarak tespit edilmiş olup gruplar arası 

farklılık istatistiksel açıdan önemlidir (p=0.001). Çalışmada YNMBL ve KMBL 

grupları en yüksek olup, K ve YNM gruplarının en düşük düzeylerde olduğu 

görülmüştür. İnsülin iskelet kas ve yağ dokuda glikoz emilimini teşvik etmektedir 

(Sasaki, 2002), ayrıca yağ sentezini teşvik edip ve lipolizi baskılamaktadır 

(Brockman, 1979). Rabelo ve ark., (2001), kuru dönemdeki inek rasyonlarında artan 

NFC (lif içermeyen karbonhidrat) seviyelerinin rumen propiyonik asit seviyelerini 

arttırdığını, bunun da insülin sekresyonunu arttırdığını bildirmiştir. Bu çalışmada, B. 

licheniformis ile beslenen kuzularda yüksek propiyonik asit düzeyi, insülin 

sekresyonunu arttırmış olabilir. Bu çalışmada, lipolizin baskılanmasıyla birlikte daha 

yüksek canlı ağırlık görülebilirdi ancak bu durum istatistiki olarak önemli 

bulunamadı. Bu çalışmada kuzuların IGF-I ile ilgili veriler Tablo 4.8’ da verilmiştir. 

Tablo incelendiğinde çalışmada KMBL grubundaki değer en yüksek olup, K 

grubunda ise en düşük olduğu görülmüştür (p = 0.001). Büyümeyi teşvik edici bir 

hormon olarak IGF-I'in doku büyümesini ve farklılaşmasını düzenlediği ve yemden 

yararlanma ile ilişkili olduğu düşünülmektedir (Oldham ve ark., 1999; Stick ve ark., 

1998). Çalışmada IGF-I düzeyleri incelendiğinde B. licheniformis katılan gruplarda 

katılmayanlara göre IGF-I ve insülin seviyelerinin daha yüksek olduğu gözlenmiştir. 

Montelli ve ark. (2020) kuzularda daha yüksek IGF-I kan konsantrasyonlarının, daha 

yüksek verim ile ilişkilendirmiştir. Bu çalışmada gruplar arasında canlı ağırlık 

değerleri bakımından farklılık görülmemiştir.  

Kan metabolitleri, performans ve sağlık durumu ile ilişkili olarak hayvanların 

beslenme durumunu yansıtabilir. Örneğin immünoglobulinler bağışıklık durumunu 
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belirtmek için kullanılır (Abdelsattar ve ark., 2022). Bu çalışmada kuzuların IgA ile 

ilgili veriler Tablo 4.9’ da verilmiştir. Çalışmada YNMBL ve KMBL grupları diğer 

gruplara göre daha yüksek değere sahip olduğu görülmüştür (p < 0.0001). Jia ve ark., 

(2018) besi kuzuları ile yaptıkları çalışmada rasyona monensin (PC), B.licheniformis 

(BL), S. cerevisiae (SC) ve B. licheniformis, S. cerevisiae ve proteaz kombinasyonu 

(BS) kattıkları 66 günlük çalışmada IgA düzeylerinin BL, SC ve BS gruplarında 

kontrol grubuna göre daha iyi olduğu tespit etmişlerdir (p=0.002). Li ve ark., (2019b) 

yaklardan izole ettiği Bacillus türü probiyotikleri farelere verdiği çalışmayla 

benzerlik görülmüştür, bu durum karaciğer hasarının az olmasıyla ilgili olabileceği 

düşünülmüştür. Yine aynı çalışma da Bacillus probiyotiği verilen farelerde, 

bağışıklık durumla ilgili olarak serum IgG, IgM ve IgA düzeylerinin yüksek 

olduğunu belirtilmişlerdir. Ayrıca, Bacillus sporlarının doğuştan gelen bağışıklık 

sistemini ve makrofajların fagositoz özelliğini artırabildiğini bildirilmiştir (Duc ve 

ark., 2004). Bu çalışmadaki IgA düzeylerinin probiyotik verilen gruplarda yüksek 

çıkması diğer araştırma sonuçlarıyla benzer olduğu yönünde değerlendirilmiştir.  

 

Bu araştırmada, kuzuların IgM ile ilgili veriler Tablo 4.9’ da verilmiştir. 

Çalışmada YNMBL ve KMBL grupları en yüksek değere sahip olduğu görülmüştür 

(p < 0.0001). IgM gibi serum immünoglobulinleri, bağışıklık fonksiyonundaki 

önemli rolleri ve çeşitli enfeksiyonlara karşı direnç sağlamaları ile ilgili olarak 

hayvanların hümoral immün durumu yansıtan önemli parametreler arasındadır 

(Reyneveld ve ark., 2020). Jia ve ark., (2018) besi kuzuları ile yaptıkları çalışmada 

rasyona monensin (PC), B. licheniformis (BL), S. cerevisiae (SC) ve B. 

licheniformis, S. cerevisiae ve proteaz kombinasyonu (BS) kattıkları 66 günlük 

çalışmada IgM düzeylerinin PC, BL, SC ve BS gruplarında kontrol grubuna göre 

daha yüksek olduğu tespit etmişlerdir (p=0.002). Yapılan çalışmada probiyotik 

katılan gruplarda IgM düzeyinin yüksek olması bağışıklık yanıtın daha iyi olduğunu 

göstermektedir. 

 

Çalışmada kuzuların süperoksit dismutaz ile ilgili veriler Tablo 4.9’ da 

verilmiştir. Tablo incelendiğinde çalışmada YNMBL ve KMBL gruplarının diğer 

gruplara göre daha yüksek değere sahip olduğu görülmüştür (p < 0.0001). Jia ve ark., 

(2018) besi kuzuları ile yaptıkları çalışmada rasyona monensin (PC), B. licheniformis 

(BL), S. cerevisiae (SC) ve B. licheniformis, S. cerevisiae ve proteaz kombinasyonu 
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(BS) kattıkları 66 günlük çalışmada SOD düzeylerinin PC, BL, SC ve BS 

gruplarında kontrol grubuna göre daha yüksek olduğu tespit etmişlerdir (p = 0.002). 

Vücudu oksidatif stresten korumak için vücutta antioksidan sistemler içerisinde çok 

sayıda antioksidan enzimi (süperoksit dismutaz ve glutatyon peroksidaz) 

bulunmaktadır (Zhan ve ark., 2006). Süperoksit dismutaz enzimi, süperoksit 

radikallerinin neden olduğu elektron kaçırma işleminin kademeli olarak sonlandırır 

ve sonrası durumda hücreye verilen hasarı azalmaktadır (Wang ve ark., 2012). 

Süperoksit radikalleri, süperoksit dismutaz tarafından daha az toksik olan hidrojen 

peroksite dönüştürülür ve bu durum, glutatyon peroksidaz veya katalaz tarafından 

toksik olmayan sıvı forma dönüştürülür (Wang ve ark., 2012). Ayrıca Bacillus 

suşlarının antioksidan aktivite gösterdiği belirtilmiştir (Mingmongkolchai ve 

Panbangred, 2018). Çalışmada, kuzuların serum glutatyon peroksidaz düzeyi ile ilgili 

veriler Tablo 4.9’ da verilmiştir. Tablo incelendiğinde araştırma gruplarında deneme 

sonunda GSH_PX değerleri K, YNM, KM, YNBL ve KMBL grupları sırasıyla 

718.67, 714.05, 601.42, 729.35 ve 758.51 µmol/L olarak tespit edilmiş olup gruplar 

arası farklılık istatistiksel açıdan önemlidir (p < 0.0001). Çalışmada YNMBL ve 

KMBL grupları en yüksek değere sahip olduğu görülmüştür. Jia ve ark., (2018) besi 

kuzuları ile yaptıkları çalışmada rasyonlara monensin (PC), B. licheniformis (BL), S. 

cerevisiae (SC) ve B. licheniformis, S. cerevisiae ve proteaz kombinasyonu (BS) 

kattıkları 66 günlük çalışmada GSH_PX düzeylerinin BS grubunun diğer gruplara 

göre daha yüksek olduğunu tespit etmişlerdir (p=0.007). 

 

Çalışmada kuzuların total antioksidantları ile ilgili veriler Tablo 4.9’ da 

verilmiştir. Tablo incelendiğinde araştırma gruplarında deneme sonunda T-AOC 

değerleri K, YNM, KM, YNBL ve KMBL gruplarında sırasıyla 8.65, 7.39, 7.08, 

9.54 ve 10.58 U/ml olarak tespit edilmiş olup gruplar arası farklılık istatistiksel 

açıdan önemlidir (p<0.0001). Çalışmada YNMBL ve KMBL grupları en yüksek 

değere sahip olduğu görülmüştür. Jia ve ark., (2018) besi kuzuları ile yaptıkları 

çalışmada rasyona monensin (PC), B. licheniformis (BL), S. cerevisiae (SC) ve B. 

licheniformis, S. cerevisiae ve proteaz kombinasyonu (BS) kattıkları 66 günlük 

çalışmada T-AOC düzeylerinde herhangi bir fark bulamamışlardır (p>0.05). Başlıca 

antioksidan savunma mekanizmaları, antioksidant enzimler ve biyolojik 

antioksidanlardan oluşur (Itoh ve ark., 1997; Riedl ve ark., 2009). Rasyona eklenen 

Bacillus türleri, antioksidan enzimlerin aktivitelerini artırarak bağırsak antioksidan 
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kapasitesini iyileştirebileceği bazı çalışmalarda belirtilmiştir (Gobi ve ark., 2018; 

Yang ve ark., 2019). Sonuçlara bakıldığında Bacillus verilen gruplarda serum T-

AOC ve SOD aktivitelerinin ve GSH_PX düzeylerinin önemli ölçüde arttığı 

saptanmıştır, bu durum Wang ve ark., (2017b) tarafından yapılan çalışma bulgularına 

benzerlik göstermiştir. Bu bulgular, B. licheniformis'in anti-oksidatif potansiyelini 

göstermekte ve saha koşullarında kullanımının faydalı olabileceğini 

düşündürmektedir.  

 

Çalışmada kuzuların rumen fermentasyonu belirteçlerinden olan uçucu yağ 

asitleri ile ilgili veriler Tablo 4.10’ da verilmiştir. Propiyonat üretimi, daha fazla 

rasyon nişasta içeriği ile artabilir ve KMT'yi baskılayabilir (Anil ve Forbes, 1980). 

Rumen pH ve UYA değerleri genel olarak rasyondaki fermente olabilen bileşenlerin 

oranı ve miktarı ile rasyonun fiziksel yapıları tarafından belirlenir. Rumen pH'ı, 

rumen ortamındaki dengeyi gösteren bir rehberdir; bu nedenle ruminal 

fermentasyonda verimliliği arttırmak için pH 'nın dengede tutulması önem 

taşımaktadır (Mani ve ark., 2021). Deneme de rumen pH değerleri incelendiğinde 

YNM grubununun YNMBL grubuna göre daha düşük olduğu gözlemlenmiştir. Bu 

durum probiyotik kullanımının ruminal asidozda etkin kullanılabileceği yönünde 

fikir vermektedir. Ancak, UYA emilim oranı, tükrük üretimi ve rumenden sıvıların 

geçiş oranı gibi durumlar rumen pH’sında farklılıklara yol açabilmektedir (Tafaj ve 

ark., 2006). Benzer şekilde Lettat ve ark., (2012) probiyotik kullanımının rumen 

pH'sı üzerindeki etkisinin, rumen mikrobiyotasını modüle ederek, selülolitik 

aktiviteyi geliştirerek ve laktik asit üreten bakterilerin çoğalmasını sınırlayarak elde 

edildiği yönünde hipotez kurmuşlardır. Diğer deneme grupları incelendiği zaman, 

KM grubu ile KMBL grubu arasında pH değerleri yönünden istatistiksel fark 

oluşmamasına rağmen, Lettat ve ark. (2012)’nın probiyotik kullanımının laktik asit 

üreten bakterilerin çoğalmasını sınırlandırır yönündeki hipotezini doğrular 

niteliktedir. Başka bir çalışmada, yüksek düzeyde tahılla beslenen süt ineklerinde L. 

plantarum, E. faecium, ve S. cerevisiae 'dan oluşan direk yedirilen mikroorganizma 

içeren yem katkı maddelerinin, ineklerin ruminal pH 'sında değişikliklere yol açtığını 

bildirilmiştir (Nocek ve ark., 2002). Kawauchi ve ark., (2021)’de B. subtilis verilen 

grupta kontrol grubuna göre daha yüksek olduğunu belirtmiştir. Ancak 

probiyotiklerin rumen pH’sı üzerindeki etkilerinin mekanizması hala tam olarak 

tespit edilememiştir. 
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Rumen mikroorganizmaları tarafından üretilen UYA ’leri, kuzuların besin ve 

enerji ihtiyacına katkıda bulunur. Asetat periferik dolaşıma girer ve periferik dokular 

tarafından metabolize edilirek ve kolesterol sentezi için karaciğere taşınır (Wolever 

ve ark., 1989). Yüksek oranda bulunan asetat, yüksek lifli rasyon ve yavaş, verimli 

bir fermantasyon süreci ile ilişkilidir (Hume, 1997). Propionat, büyük ölçüde 

karaciğer tarafından emilir ve glukoneogenez, liponeogenez ve protein sentezi için 

iyi bir öncüdür (Wolever ve ark., 1991). Ruminantlardaki sindirim enzimlerinin çoğu 

rumendeki bakteriler tarafından salgılar. Ruminantlar tarafından emilen besinlerin 

yaklaşık %70-85'ini UYA ve mikrobiyal proteine dönüşür (Bergman, 1990). 

Çalışmada gruplarda propiyonat düzeyleri değerlendirildiğinde, YNM ve KM 

gruplarına B. licheniformis ilave edilen YNMBL ve KMBL gruplarında artış olduğu 

tespit edilmiştir. Bu durum Bacillus türü probiyotiklerin amilolitik etkilerinin 

olduğunu doğrulamıştır. Bu durum, Qiao ve ark., (2010) tarafından yapılan 

çalışmayla benzerlik göstermemiş, her gruptaki propiyonat düzeyindeki bu farklılığın 

rasyon içeriği ile de etkili olabileceği düşünülmektedir. Ayrıca, Zhang ve ark., 

(2019) Holstein buzağılarda Lactobacillus rhamnosus kullanımının gelişim, sağlık, 

rumen fermentasyonu üzerine etkilerini belirlemek için yapmış oldukları çalışmada, 

probiyotik kullanılan grupta rumen sıvısında propionat (mM) düzeyinde artış 

olduğunu bildirmişlerdir. Butirat normal bağırsak epiteli için enerjinin %60-70'ini 

sağlar (Scheppach, 1994). Herbivorların sindirim sisteminde bağırsağında az görülen 

bir kısa zincirli bir yağ asiti olarak laktat, temel olarak düşük lifli rasyonlarla 

ilişkilidir (Bevans ve ark., 2005; Sun ve ark., 2010). Ancak yüksek laktat birikimi de 

zararlı olabilir ve asidoza neden olur (Flint ve ark., 2015). Sindirim sitemi 

mikrobiyal popülasyonu, fizyolojik, metabolik, beslenme ve bağışıklık durumunu 

etkiler ve bu floranın bozulması mide bağırsak yapısındaki durumlarla bağlantılıdır 

(Guinane and Cotter, 2013; Ridaura ve ark., 2013). Ruminantlarda simdirim sistemi 

mikroorganizmaları uçucu yağ asitlerinin üretimi ve yemlerin sindiriminde önemli 

rol oynarlar (McAllister ve ark., 1994). Fazla miktarda ruminal ve toplam nişasta 

sindirilebilirliğine sahip yüksek nemli mısır silajı rumende hızlı yıkımlanabilirliği 

nedeniyle rumende farklı düzeyde etkilerinin olması beklenmektedir (Owens ve ark., 

2007). Buna bağlı olarak UYA düzeylerinde farklılık görülebilir.  

Yapılan çalışmalarda, yem içeriği ve formu asetat, propiyonat ve bütirat 

oranını etkileyebileceği bildirilmiştir; özellikle, konsantre bazlı veya yüksek enerjili 

rasyonla beslenen hayvanlarda, rumendeki propiyonat oranında artış meydana 



93 
 

gelmektedir (van Soest, 1994; Keady ve ark., 2001; Agle ve ark., 2010). Bu 

çalışmada, gruplar arasında asetat, bütirat, valerat düzeyleri üzerinde önemli bir 

farklılık yok iken; propiyonat ve isovalerat düzeylerinde farklılık meydana gelmiştir. 

Rasyonda konsantre yem miktarındaki artış rumen fibrolitik bakterilerin sayısının, 

selüloz sindiriminin ve dolayısıyla asetik asit oranının azalmasına yol açmaktadır 

(Calsamiglia ve ark., 2008).  

 

Yapılan bazı çalışmalarda, yemden yararlanma düzeyi yüksek hayvanların 

rumen epitelinde doku morfogenezinin ve UYA metabolizmasının daha fazla olduğu 

belirtilmiştir (Kong ve ark., 2016; Elolimy ve ark., 2018; Lam ve ark., 2018). Rumen 

epitelinde daha büyük metabolik ve fonksiyonel aktivite, β-hidroksibutirat ve 

asetoasetat gibi daha fazla son ürün üretimini arttırabilir ve sistematik hayvan 

verimini iyileştiren doku ve/veya organlarda insülin, insülin benzeri büyüme faktörü-

I gibi endokrin moleküllerin ekspresyonunu etkileyebilir (Manns ve Boda, 1967; 

Kiani, 2013; Cantalapiedra-Hijar ve ark., 2018).  

 

Çalışmadaki rumen protoza sayısı ile ilgili veriler Tablo 4.10’ da verilmiştir. 

Tablo incelendiğinde araştırmadaki protozoa sayılarının gruplar arası istatistiksel 

bakımdan farklı olmadığı görülmüştür. Hassan ve ark., (2020a)’ de büyümekte olan 

kuzularda probiyotik kullanımının protozoa sayısında azalmaya yol açtığını 

bildirmişlerdir. Ancak çalışmada gruplar arasında prozoa sayısı bakımından farklılık 

olmadığı tespit edilmemesine rağmen B. licheniformis kullanılan gruplarda YNM ve 

KM gruplarına göre rakamsal olarak düşük olduğu görülmektedir. Goad ve ark., 

(1998) rumen pH’sının azalmasına bağlı olarak protozoa sayısının azaldığı 

yönündeki bildirisiyle yapılan bu çalışma benzerlik göstermemiştir. Ancak, Mackie 

ve Gilchrist (1979) protozoa sayısı laktik asit üreten bakterilerin sayısı laktik asidi 

kullananların sayısını geçince fermentasyonu kontrol altına almak için tekrar 

çoğalmaya başladığını belirtmiştir.  

 

Bu çalışmadaki rumen papilla uzunluğu ve genişliği ile ilgili veriler Tablo 

4.11 ‘de verilmiştir. Tablo incelendiğinde araştırma gruplarında rumen papilla 

uzunlukları K, YNM, KM, YNBL ve KMBL gruplarında sırasıyla 2270.26, 2063.91, 

2278.22, 2561.81 ve 2864.07 µm olarak tespit edilmiş en yüksek değer KMBL 

grubunda görülmüş farklılık istatistiksel olarak önemli bulunmuştur (p≤0.05). 
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Yapılan çalışma rumen papilla ölçümleri yönünden değerlendirildiği zaman kırık 

mısır ve B. licheniformis verilen grubun papilla uzunluğunun en fazla olduğu 

görülmektedir. Zhang ve ark. (2020b) sütten kesilmiş Jintang keçilerinde Bacillus 

amyloliquefaciens fsznc-06 ve Bacillus pumilus fsznc-09 kullanımının rumen ve 

sekumda morfolojik değişiklikleri üzerindeki etkilerini histokimyasal boyama 

yaparak incelemişlerdir. Araştırmacılar, Bacillus amyloliquefaciens fsznc-06 ve 

Bacillus pumilus fsznc-09 kullanımını rumen papilla ve bağırsakta villüs uzunluk 

artışına yol açtığını bildirmişlerdir (p≤0.05). Bu çalışma bulguları ile Zhang ve ark. 

(2020b) ’nın bulguları ile benzerlik göstermiştir. Ancak gruplar arası rumen papilla 

genişlikleri istatistiksel olarak önemsiz bulunmuştur (p>0.05). Ruminant beslemede 

kullanılan yemlerin fiziksel yapısı ile yem teknolojisi kullanılarak yemlere 

uygulanan işlemler rumen papillası ve rumen ağırlığı üzerine etki etmektedir. Papilla 

boyutu; yemlerin içeriği, sindirilen besinlerin ağırlığı ve fermantasyon düzeyiyle 

doğrudan ilişkilidir (Nocek ve ark., 1984). Ruminantlarda rumen besin sindiriminin 

ve emiliminin yapılabildiği bir bölgedir. Genellikle rumen epitel gelişiminin 

tespitinde kullanılan rumen papilla uzunluk ve genişliği rasyonun enerji düzeyiyle 

ilgili olabileceğini (Steele ve ark., 2014; Steele ve ark., 2016), Khan ve ark. (2011) 

ise yem partikül boyutu ve rasyon kompozisyonu rumen papillalarının morfolojik 

yapısını etkileyebileceğini bildirmiştir. Keçilerde farklı tür Bacillus probiyotik 

uygulamasının kontrol grubuna göre rumen ve bağırsak papilla ve kriptler üzerinde 

olumlu etkilerinin olduğu bildirilmiştir (Du ve ark., 2018). Besi performası 

üzerindeki etkisi belirlenememesine rağmen probiyotik kullanılan gruplarda insülin 

benzeri büyüme faktörü-I ile insülin düzeylerinin yüksek olduğu tespit edilmiştir. 

Baldwin, (1999) insülin benzeri büyüme faktörü-I ile düşük düzeydeki insülinin 

rumen epitel sağlığı ve metabolizması için önemli bir rol oynayabileceğini 

bildirmiştir. Yapılan çalışmada KMBL grubunda rumen papilla uzunluğunun daha 

yüksek olduğu görülmüştür. Bu durum rumen sindirim ve emilimi için olumlu olarak 

değerlendirilmiştir. 

 

Son zamanlarda, sekans teknolojisinin gelişmesiyle başta ruminantlar ve 

domuz olmak üzere hayvan türleri ile insanların sindirim sistemi mikrobiyotasının 

çeşitliliğinin başarılı bir şekilde tespiti için Illumina sekans platformu 

kullanılmaktadır. OTU(alfa çeşitlilik), dizin miktarlarını yansıtabilir ve rumen 

bakterilerinin bolluğunu ve çeşitliliğini değerlendirmek için alfa çeşitlilikleri 
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kullanılmıştır. Alfa çeşitlilikleri arasında, chao1 floradaki bakterilerin bolluğunu 

yansıtmaktadır; shannon ve simpson, flora çeşitliliğini bildiren rumen bakterilerinin 

çeşitliliğini yansıtmaktadır (Zeng ve ark. 2020). Sekans analizleri ile yapılan 

çalışmada kuzuların rumen mikrobiyotası ile filum düzeyi ilgili veriler Şekil 4.6 ‘da 

verilmiştir.  Şekil incelendiğinde filum düzeyinde, rumen mikrobiyal topluluğunda 

kontrol grubunda en fazla saptanan bakteri Actinobacteria % 35.78 ve Firmicutes % 

22.83 iken; mısır kırması verilen grupta Firmicutes % 51.97 ve Euryarchaeota % 

16.88; kırık mısır ile B. licheniformis verilen grupta Firmicutes‘ler % 59.67 ve 

Actinobacteria % 20.84 en bol bulunmuştur. Yüksek nemli mısır ve yüksek nemli 

mısır ile B. licheniformis verilen grupta Firmicutes sıra ile %72.53 ile %48.73 iken; 

Bacteroidetes’ler sıra ile % 15.22 ile % 31.57 düzeyinde en yaygın topluluğu 

oluşturmuştur. Bu durum, Firmicutes filumlarının nispeten fazla olduğu daha önceki 

çalışmalarla benzerlik göstermiştir (Sadet-Bourgeteau ve ark., 2010; Chen ve ark., 

2011; Petri ve ark., 2013). Mamuad ve ark. (2019)’da in vitro rumen fermentasyonu 

olarak yaptıkları çalışmada, canlı Enterococcus faecium bakterisini eklemişler ve 

filum düzeyinde en bol olarak Bacteroidetes, Firmicutes ve Euryarchaeota bakteri 

ile ark türünün olduğunu bildirmişlerdir. Ayrıca, sığır ve keçilerde yapılan 

çalışmalarda rumen mikrobiyotasında Firmicutes, Bacteroidetes ve Proteobacteria 

olmak üzere üç baskın filum düzeyinin yaygın olduğu bildirilmiştir (Zhang ve ark., 

2017; Plaizier ve ark., 2017b; Wang ve ark., 2021). Mani ve ark., (2021) ve Peng ve 

ark. (2015) yapmış oldukları çalışmalarda filum düzeyinde Bacteroidetes ve 

Firmicutes nispi bolluğunun tüm deneme gruplarında en fazla bulunduğunu 

bildirmiş, Thomas ve ark., (2017) ise yüksek konsantre yem içeren bir rasyonda 

Bacteroidetes 'in ortamda bulunması için uygun bir ortam sağladığını öne 

sürmüşlerdir. Yapılan çalışmaların verileri bu çalışmanın verileriyle benzerlik 

göstermiştir. Ayrıca rumen mikrobiyal florası cins, yaş, beslenme, yönetim, mevsim, 

sürü ve coğrafi bölgelere göre değişiklik gösterdiği bilinmektedir (de Menezes ve 

ark., 2011).  

 

Çalışmada kuzuların rumen mikrobiyotası ile aile düzeyi ilgili veriler Şekil 

4.9 ‘da verilmiştir. Şekil incelendiğinde aile düzeyinde, rumen mikrobiyal 

topluluğunda K grubunda en fazla saptanan bakteri ailesi Prevotella %51.35 olduğu; 

KM grubunda Methanobrevibacter %25.54 ile Prevotella %10.17 düzeyinde; 

KMBL’de ise Ruminococcus %58.07 ile Methanobrevibacter %18.25 bolluk 
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sıralaması ile tespit edilmiştir. YNM’de Ruminococcus %33.39 ile Prevotella 

%17.25 olarak; YNMBL ‘de ise Prevotella %54.85 ile Dialister %14.45 olarak tespit 

edilmiştir. Çalışmada YNM ve YNMBL gruplarında Methanobrevibacter bakteri 

bolluğunun düşük olması, propiyonik asit düzeyinin artışı metan üreten bakterilerin, 

dolayısıyla metan üretimi ile enerji kayıplarının azalacağını desteklemektedir 

(Nagaraja ve ark., 1997). Ayrıca probiyotik ilave edilen KMBL grubunda da 

metanojenik bakteri bolluk düzeyi daha düşük olduğu görülmüştür. Bu durum B. 

licheniformis’ in metanojenik bakteriler üzerine baskılayıcı etkisini ortaya 

koymaktadır.  

 

Çalışmada kuzuların rumen mikrobiyotası ile cins düzeyi ilgili veriler şekil 

4.10 ‘da verilmiştir. Şekil incelendiğinde cins düzeyinde, rumen mikrobiyal 

topluluğunda kontrol grubunda en fazla saptanan bakteri rumen bakteri topluluğunda 

kontrol grubunda en fazla saptanan bakteri Prevotella’nın % 51.35 düzeyinde olduğu 

görülmüştür. Mısır kırması verilen grupta Methanobrevibacter % 25.54 ve 

Prevotella % 10.17 iken; kırık mısır ile B. licheniformis verilen Ruminococcus % 

58.07 ile Methanobrevibacter % 18.25 olarak en bol bulunmuştur. Mamuad ve ark. 

(2019) in vitro rumen fermentasyonu olarak yapılan çalışmada % 0.1 düzeyinde canlı 

E. faecium bakterisinin eklenmesinin metan konsantrasyonunu azalttığını 

bildirmişlerdir. Ayrıca, E. Faecium’un, rumende H2 kullanımında metanojenlerle 

rekabet ederek fumarat redüktaz üreten bir bakterisi olduğunu ve H2’nin fumaratın 

süksinata indirgenmesinde elektron donörü görevi gördüğünü belirtmişlerdir. Ayrıca 

Methanobrevibacter, substrat olarak format, CO2, H2 kullanarak CH4 üretir 

(Danielsson ve ark., 2012). Bu durum probiyotiklerin metan bakterileri üzerine 

baskılayıcı etkisi olabileceğini akla getirmektedir. Yüksek nemli mısır verilen grupta 

Ruminococcus % 33.39 ile Prevotella’nın % 17.25 iken; yüksek nemli mısır ile B. 

licheniformis verilen grupta Prevotella’nın % 54.85 düzeyinde olduğu tespit 

edilmiştir. Rasyonda kolay çözünebilir karbonhidratların fazla olması halinde 

mikroorganizmaların selülozu parçalaması ve dolayısıyla selülozun sindirilme oranı 

düşmektedir (Karabulut, 1991). Buna bağlı olarak rumen florasında değişimler 

olacağı ve selülotik bakteri faaliyetlerinin azalacağı tahmin edilebilmektedir. 

Çalışma konsantre yem ağırlıklı olduğu için selülotik bakterilerinin az olması bu 

duruma bağlı olabilir. Bakteri aileleri içinde Lachnospiraceae, fibrolitik ve 

proteolitik özelliklere sahip bakteri türlerini içerir (Seshadri ve ark. 2018), 
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Ruminococcaceae ailesinde ise bakteri türlerinin çoğunun dirençli polisakkaritlerin 

ana yıkımlayıcıları olduğu ve konağın bitki hücre duvarlarını parçalamasını sağlayan 

bir dizi parçalayıcı enzim sağladığı bilinmektedir (Wang ve ark. 2017c). Çalışmada 

YNMBL grubunda Lachnospiraceae bolluk düzeyinin fazla olduğu tespit edilmiştir. 

Bu durum B. licheniformis probiyotiğinin proteolitik etkisinden kaynaklanabileceğini 

akla getirmiştir (Latorre ve ark. 2016). 

 

Bacteroides ’ler, karmaşık polisakkaritleri parçalayabilir, besin kullanımını 

artırabilir ve bağışıklık sistemini geliştirebilir ve böylece konakçısına olumlu katkı 

sağlayabilirler (Backhed ve ark., 2004). Bacteroides‘ler bağırsakta mikroekolojik 

dengeyi sürdürebilir (Zhang ve ark., 2018) ve proteinlerin parçalanmasında, rumen 

mikrobiyal protein sentezinde, peptit ve amino asitlerin emiliminde rol oynarlar 

(Castillo-Lopez ve ark., 2018). Su ve ark., (2014) ile Zhou ve ark,. (2018) 

Rikenellaceae 'ye ait olan RC9_gut_group 'un genellikle karbonhidratları veya 

proteinleri fermente ettiğini ve lipid metabolizmasını iyileştirmede çok önemli bir rol 

oynayabileceğini bildirilmiştir. Benzer şekilde, entansif bakımı yapılan koyun ve 

keçi bağırsaklarında Prevotella (nişasta parçalayıcı etki) bolluğunun arttığını 

bildirilmiştir (Wang ve ark., 2020b; Ye ve ark., 2016).  

 

Prevotella genellikle enerji içeriği yüksek olan rasyonla beslenen 

hayvanlarda daha çok bulunur ve uzun zamandır üzerinde çalışılan bakteri 

gruplarından birisidir (Tajima ve ark., 2001a,b; Fernando ve ark., 2010). Prevotella 

spp. genellikle rumen toplam bakteri popülasyonun %42 ila %60 arasında değişen 

nispi bolluklarla rumen ortamında bulunabilirler (Stevenson ve Weimer, 2007; 

Castro-Carrera ve ark., 2014). Ayrıca, Prevotella nişasta, hemiselüloz, protein ve 

aminoasitlerin sindiriminde görev almaktadır (Flint ve ark., 2012; Russell, 2002). 

YNMBL grubunda Prevotella düzeyinin yüksek olması nemli mısır kullanılan grupta 

B. licheniformis kullanımının bunun düzeyini arttırabileceğini göstermektedir. 

Rumende Prevotella cinsi içinde önemli bir en iyi bilinen türler P. ruminicola ve 

Prevotella bryantii'dir. Prevotella, bitki hücre duvarının hemiselüloz, ksilan ve 

pektin gibi nişasta ve bitki hücre duvarı polisakkaritleri parçalayabilir ve bunlar 

substrat olarak kullanılabilir (Castillo-Lopez ve ark., 2018), Prevotella ruminicola ve 

Prevotella bryantii, ksilanaz ve karboksimetil selüloz üretebilir. Prevotella’nin 

rumen sıvısındaki nispi bolluğundaki artış, özellikle konsantre kısım için rasyonların 
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bozunma hızını arttırmaya yardımcı olacaktır (Zhang ve ark., 2019). Ayrıca, 

Prevotella’nın  rumende yemlerdeki proteinlerin parçalanmasına yardımcı olur ve 

hemiselüloz kullanımında selüloz parçalanmasında görev alan Fibrobacters ile 

birlikte çalıştıkları bilinmektedir (Xu ve ark., 2003; Zeng ve ark., 2017).  
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6.  SONUÇ VE ÖNERİLER 

 

 

Balıkesir ili ve çevresinde kuzu besiciliği yaygın olarak yapılmaktadır. Bu 

şekil besicilikte kuzular 60 günlük yaşa geldiklerinde konsantre yeme dayalı yoğun 

besi uygulanmakta, ortalama 110 günlük yaşta 45 kg canlı ağırlık ve 22 kg karkas 

hesabı ile kestirilmektedir. Bunun için genellikle fabrika yemi olarak kuzu büyütme 

yemi kullanılmakta, ancak fabrika yemi kullanımında nakliye ve hayvanlarda 

metabolik sorunlarla sıklıkla karşılaşılmaktadır. Ayrıca fabrika yemi hayvancılık 

işletmeleri için mali giderlerin büyük bir kısmını oluşturmaktadır. Bu çalışma ile 

çiftçi şartlarında üretilecek olan yüksek nemli mısırın silajı ile kuzu besisinin yapılıp 

yapılamayacağı üzerinde durulmuş, incelenen performans değerlerinde herhangi bir 

olumsuzlukla karşılaşılmamıştır. Buna ilave olarak, 

 

a- Kuzu besisinde yüksek nemli mısır bazlı rasyonlara B. licheniformis 

eklenmesinin ticari kuzu büyütme yemi kullanımına göre yemden 

yararlanmayı arttırdığı, 

b- Kırık mısır kullanımının yem tüketimini ticari kuzu büyütme yemi 

kullanımına göre azalttığı, 

c- Kuzuların vücut ölçümleri değerlendirildiğinde gruplar arasında farklılık 

görülmese de yüksek nemli mısır bazlı rasyona B. licheniformis 

eklenmesinin vücut indeksleri üzerine olumlu etkileri olduğu 

anlaşılmıştır. 

d- B. licheniformis ilavesi kuzularda kreatin kinaz, insülin, IGF-I, IgA, IgM, 

SOD ve T-AOC değerlerini iyileştirmiştir.  

e- Rumen fermentasyon parametrelerinden propiyonik asit miktarı 

değerlendirildiğinde, yüksek nemli mısıra B. licheniformis eklenmesinin 

YNM grubuna benzerlik göstermesine rağmen, kırık mısır kullanılan 

gruplara ve K grubuna gruba göre artış gösterdiği bu yem maddesinin besi 

hayvanlarında kullanımının uygun olacağını desteklemiştir. 

f- Kırık mısıra B. licheniformis eklenmesinin kuzuların rumen papilla 

uzunlukları üzerine olumlu etkileri olduğu görülmüştür. 
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g- Mikrobiyota analizlerinde alfa çeşitlik değerlendirmesinin biri olan Chao1 

indeks mikroorganizmaların bolluğunu değerlendirme amacıyla yapılır. 

Yüksek nemli mısırın fermente bir ürün olması nedeniyle bu yem 

maddesini tüketen gruplarda mikroorganizmaların bolluk düzeyinde 

belirgin farklılık olduğu gözlemlenmiştir. Mikroorganizmalardaki 

çeşitlilik düzeyini değerlendirme amacıyla yapılan Shannon indeksine 

bakıldığında gruplar arasında yüksek çeşitlilik olmaması kuzuların 

rumeninde benzer mikroorganizmalar olduğunu düşündürmüştür. 

h- Mikrobiyota analizlerinde grupların filum düzeyinde bolluk düzeyleri 

incelendiğinde kontrol grubunda Actinobacteria düzeyinin fazla olması 

ticari kuzu yeminde polisakkarti ve selüloz düzeyinin fazla olabileceğini 

desteklemektedir. Diğer gruplarda filum düzeyinde Firmicutes bolluk 

düzeyinin daha fazla olması koyunlarda bu bakterilerin yaygın olduğunu 

destekler niteliktedir. 

i-  Nemli yem kullanımı ve B. licheniformis ilavesi ruminantlarda 

metanojenik bakteriler üzerine baskılayıcı etkisinin olduğu dikkate değer 

bulunmuştur. 

 

Ruminant beslenmesinde güncel yaklaşımlar içerisinde mikrobiyota önemli 

bir yer tutmaktadır. Bu çalışmada, YNM’nin kolay sindirilebileceği düşünülüp, 

asidoz riskine karşı B. licheniformis kullanılmış, rumen mikrobiyotası üzerine 

etkileri incelenmiştir. Elde edilen bulgular başka araştırmacıların bundan sonraki 

çalışmalarına da ışık tutacak niteliktedir. Ayrıca, gelecek yıllarda yapılan multiomik 

çalışmalar, et ve süt üretimi için besi ve süt hayvanlarının fizyolojik ve fenotipik 

gelişimini belirlemek için bir platform sağlayacaktır. 
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Yabancı Dil Bilgisi  

İngilizce  İyi derecede  

Üye Olunan Mesleki Kuruluşlar 

Kuruluş Adı Çiftlik Hayvanları Hekimliği Derneği 
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EKLER 
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