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OZET

LAKTIK ASIT BAKTERI INOKULANTLARININ SORGUM (SORGUM bicolor)
SILAJLARINDA FERMANTASYON, AEROBIK STABILITE, SILAJ
BAKTERILERININ GENETiIiK KARAKTERIZASYONU VE YEM DEGERI
UZERINE ETKILERI

Berrin OKUYUCU

Zootekni Anabilim Dali
Doktora Tezi
Danisman: Prof. Dr. Mehmet Levent OZDUVEN
Ikinci Danisman: Prof. Dr. Emel OZKAN UNAL

Bu calisma, ii¢ ¢esit [Bmr Gold 2 (ST), Es Hyperion Greengo (ST),] sorgum (Sorghum
bicolor) bitkilerine farkli laktik asit bakteri (LAB) inokulanti kullaniminin silaj fermantasyon
Ozellikleri, aerobik stabilitesi ile sorgum silajlarinda fermantasyon ozelliklerini etkileyen
LAB’nin DNA dizi analiz teknigi ile genetik karakterizasyonunun yapilmasi ve filogenetik
iligkilerin ortaya konmasi amaciyla diizenlenmistir. Laktik asit bakteri inokulanti olarak
homofermantatif LAB ("™LAB) biyolojik kompozisyonunda Lactobacillus plantarum
bakterilerini iceren LACTOSIL ve heterofermantatif LAB (HTLAB) biyolojik
kompozisyonunda Lactobacillus buchneri bakterisi igeren Pioneer 11A44 kullanilmistir.
Kontrol ve katki maddeleri ile muamele edilen sorgum 1 litre hacimli polietilen torbalarda
silolanmistir. Torbalar laboratuvar kosullarinda 204+2 °C sicaklikta depolanmislardir.
Fermantasyoonun 2, 4, 8, 16 ve 60. giinlerde her gruptan 3' er torba acilarak silajlarda
kimyasal ve mikrobiyolojik analizler yapilmistir. Silolama doneminin sonunda (60. giin)
acilan tiim silajlar 5 giin siire ile aerobik stabilite testine tabi tutulmuslardir. Bakterilerin
tanimlanmasinda 16S rRNA bolgesini dizilemesinde Sanger DNA dizi analizi yapilmistir.
Silolama siiresinin sonunda (60. giin), en diisiik pH ile kuru madde (KM), notr deterjan lif
(NDF), asit deterjan lif (ADF) ve seliiloz igerikleri , en yiiksek amonyak azotu (NHs-N), suda
¢ozlinebilir karbonhidratlar (SCK), laktik asit (LA), asetik asit (AA), nispi yem degeri (NYD),
in vitro organik madde sindirilebilirligi (OMS), metabolik enerji (ME) ve net enerji laktasyon
(NEL) icerikleri Es Hyperion silajlarinda tespit edilmistir (P<0.05). "MLAB (L. plantarum)
inokulantt sorgum silajlarmin pH ve NHs-N igeriklerini azaltirken, LA igerikleri ve
lactobacilli populasyonunu artirmistir (P<0.05). Buna karsin sorgum silajlarinda COz
{iretimini artirarak silajlarin aerobik stabilitelerini diisiirmiistiir (P<0.05). "TLAB (L. buchneri)
inokulant1 sorgum silajlarin LA ve PA igeriklerini azaltirken, AA, HK ve ham protein (HP)
icerigini artirmislardir (P<0.05). Aerobik donemde ise CO; iiretimini diger silajlara gore
onemli diizeyde diisiirerek aerobik stabiliteyi gelistirmislerdir. "M*HTLAB (L. plantarum+ L.
buchneri) inokulantinin sorgum silajlarmin LA, AA, HK, HP igeriklerini ve maya
populasyonunu artirirken, sorgum silajlarinda CO2 iiretimini azaltarak silajlarin aerobik
stabilitelerini iyilestirmislerdir (P<0.05). 16S rRNA gen bolgesi ile tanimlanan bakterilerin tiir
diizeyinde dagilimi; Lactobacillus buchneri (%85,06), Lactobacillus plantarum (%8,05),
Lactobacillus brevis (%4,60), Weissella cibaria (%2,29) seklinde olmustur.

Anahtar Kelimeler: Sorgum silaji, Laktik asit bakteri inokulanti, Fermantasyon, 16S rRNA,



ABSTRACT

EFFECTS OF LACTIC ACID BACTERIA INOCULANTS ON FERMENTATION,
AEROBIC STABILITY, GENETIC CHARACTERISATION OF SILAGE BACTERIA
AND FEED VALUE OF SORGHUM (SORGHUM BICOLOR) SILAGES

Berrin OKUYUCU

Department of Animal Science
PhD. Thesis
Supervisor: Prof. Dr. Mehmet Levent OZDUVEN
Co-Supervisor: Prof. Dr. Emel OZKAN UNAL

This study was carried out to investigate the silage fermentation characteristics and aerobic
stability of three sorghum (Sorghum bicolor) cultivars [Bmr Gold 2 (ST), Es Hyperion
Greengo (ST),] using different lactic acid bacteria (LAB) inoculants and to genetically
characterize the LAB affecting the fermentation characteristics of sorghum silages by DNA
sequence analysis technique and to determine phylogenetic relationships. Sorghum was
harvested at dough stages. LACTOSIL containing Lactobacillus plantarum bacteria in
homofermentative LAB ("MLAB) biological composition and Pioneer 11A44 containing
Lactobacillus buchneri bacteria in heterofermentative LAB (HTLAB) biological composition
were used as LAB inoculants. Control and additive-treated sorghum were ensiled in
polyethylene bags with a volume of 1 liter. The bags were stored under laboratory conditions
at 20+2°C. Three bags from each group were sampled for chemical and microbiological
analyses on the days 2, 4, 8, 16 and 60 after ensiling. All silages were opened at the end of the
ensiling period (60 days) and subjected to an aerobic stability test for 5 days. Sanger DNA
sequencing was used to identify the 16S rRNA region for bacteria. As a result, the lowest pH
and dry matter (DM), neutral detergent fiber (NDF), acid detergent fiber (ADF) and cellulose
contents, the highest ammonia nitrogen (NHs-N), water soluble carbohydrates (WSC), lactic
acid (LA), acetic acid (AA), relative feed value (RFV), in vitro organic matter digestibility
(OMD), metabolic energy (ME) and net energy lactation (NEL) contents were observed in Es
Hyperion silages (P<0. 05). The "MLAB (L. plantarum) inoculant decreased the pH and NHs-
N contents of sorghum silages, but increased LA contents and lactobacilli population
(P<0.05). On the contrary, it increased CO> production in sorghum silages and decreased their
aerobic stability (P<0.05). The "TLAB (L. buchneri) inoculant decreased the LA and PA
contents of sorghum silages but increased the AA, crude ash (CA), and crude protein (CP)
contents (P<0.05). Compared to other silages, they significantly decreased CO2 production
during the aerobic period and improved aerobic stability. The "™M*HT_AB (L. plantarum + L.
buchneri) inoculant increased the sorghum silages' LA, AA, CA, CP, and yeast populations. It
also made the silages more aerobically stable by lowering CO2 production (P<0.05). The
species level distribution of bacteria identified by 16S rRNA gene region was as follows:
Lactobacillus buchneri (85.06%), Lactobacillus plantarum (8.05%), Lactobacillus brevis
(4.60%), Weissella cibaria (2.29%).

Keywords: Sorghum silage, Lactic acid bacteria inoculant, Fermentation, 16S rRNA,
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1. GIRIS

Tiirkiye’de 2022 verilere gore 17.023.791 biiylikbas ve 56.265.750 kiigiikbas hayvan
varligi bulunmaktadir (Tiirkiye Istatistik Kurumu [TUIK], 2023). Tiirkiye'deki biiyiikbas
hayvan birimi yaklasik 24 milyondur ve bunlarin kuru madde (KM) ihtiyac1 yaklasik olarak
110 milyon ton/yildir. Mera ve tarim alanlarindan elde edilen toplam kaba yem iiretimi 31
milyon ton KM olup (Giinaydin, Akbay, Arikan ve Kizilsimsek, 2023), ortaya ¢ikan kaba
yem ac181 79 milyon ton KM dir. Ulkemizde ciddi anlamda kaliteli kaba yem acigmin oldugu
bilinen bir gergektir. Hayvanlarimizin besin madde ihtiyaglarinin karsilanabilmesi i¢in kaliteli
kaba yem acigimizin kapatilmasi oncelikli olarak hedeflenmelidir. Son yillarda ineklerin siit
verimindeki siiregelen artig, genetik ilerlemenin yani sira iyilestirilen besleme kosullart ve
yonetimden kaynaklanmaktadir. Giinlimiizde inekler, siit liretimi bakimindan yiiksek bir
genetik potansiyele sahip oldugundan, enerji ve besin madde gereksinimlerini karsilamak i¢in
yiiksek kaliteli kaba yemlere olan gereksinmesi de artmaktadir. Ulkemizin sahip oldugu
ekolojik yapisi, kaliteli kaba yem agiginin kapanmasinda faydali olabilecek bir¢ok yem
bitkisinin yetistirilmesine uygundur. Bu nedenle alinacak bilimsel, teknik, ekonomik ve
sosyal tedbirlerle yem bitkileri ekilis alanlarinin arttirilmasi saglanarak kaliteli kaba yem

sorununun ¢oziilmesine ¢alismak 6nem tasimaktadir (Er, 2018).

Biiyiikbas hayvanlarin beslenmesinde kullanilan baslica kaba yem musir silajidir
(Sucu, Kalkan, Canpolat ve Filya, 2016). Kaba yem olarak musir, yiiksek enerji igerigi ve
tiiketim Ozellikleri nedeniyle tercih edilmektedir. Tiirkiye’de yetistirilen silajlik misir alani
son yillarda 6nemli 6l¢lide artmistir ve yerel iklim kosullarina bagli olarak 250 ila 375 g kg-1
taze agirhik arasindaki kuru madde (KM) igeriklerinde hasat edilip silolanmaktadir.
Ulkemizde 5.298.522 dekar ekim alaninda, ortalama 28.558.983 ton silajlik musir dretilirken,
birim alandan ortalama 5.390 kg da™ verim almmaktadir (TUIK 2022). Ancak, Tiirkiye’nin
her bolgesinde silajlik misir basarilt bir sekilde yetistirilememektedir. Diinyanin bazi iliman
bolgelerindeki sera etkisi ve sicaklik artiglart silajlik misir bitkisinin gelisimini olumsuz
etkileyerek verim ile KM kayiplarina neden oldugu bildirilmistir (Giaveno ve Ferrero 2003).
Bu nedenlerle misir silajina alternatif olabilecek kaba yem arayislar1 6zellikle son yillarda

daha da dikkat ¢gekmeye baslamistir.

Sorgum iiretimi, sulama imkani bulunmayan kurak ve yar1 kurak bolgelerde esnek
ekim siireleri, hizl1 biiylimeleri, yliksek verimleri, rotasyon sistemlerine uygunluklari ve yem

degerinin yiiksek olmasi nedeniyle hayvan yetistiriciler arasinda oldukca populerdir (Cothren



vd., 2000; Dann vd., 2008; Hasan vd., 2017; McDonald vd., 1991). Sorgum ile misir silajt
arasinda ¢ok sayida benzerlik vardir. Bunlarin bazilari; verim, lezzet, yiiksek lif igerigi ve
sindirilebilirlik, yliksek oranda hemiseliilloz, rumen metabolizmasi ve siiriiniin siit verimliligi
tizerinde olumlu etkilerinin olmasidir. Sorgum (Sorghum bicolor) yiiksek verimi ve kurakliga
dayaniklilig1 nedeniyle ruminantlar i¢in dnemli bir yem kaynagidir (Junior vd., 2015; Neves
vd., 2015). Iklim degisikligine, marjinal topraklara uyum saglama kabiliyeti, hastalik ve
zararlilara daha dayanakli olmasi gibi nedenlerle musir bitkisine alternatif olarak hayvan
beslemede kullanimi her yil artmaktadir (Getachew vd., 2016; Gleadow vd., 2016).
Ulkemizde yapilan sorgum silajlarinda her yil bir dnceki yila gore artis gozlenmektedir.
Sorgum, misira gore kuraga karsi oldukca dayanikli olup, besin maddelerince yetersiz ve
tuzlu topraklarda da yetisebilmektedir. Bu 0Ozellikleri nedeniyle yar1 kurak ve sulama
imkanlan kisitl bolgeler i¢in ¢ok dnemli bir avantaj saglamaktadir. Sorgum bitkisi sahip
oldugu suyun biiyiik bir bolimiinii gévdesinde biriktirir. Ge¢ donemlerde bile hasat edilse
yine de yiiksek bir su igerigine sahiptir. Kalin sap1 nedeniyle sorgum kurutularak kuru ot
haline getirilemez ve silolama depolama igin tek olanaktir. Ozellikle son yillarda diinya
capinda ¢ok oOnemli bir yem bitkisi olan sorgum, silaj yapiminda yaygin olarak
kullanilmaktadir (Candido, Pimenta Filho ve Gonzaga Neto, 2014). Silajlik yemlik sorgum
genellikle olgunlugun hamur asamasinda hasat edilir, ancak bu ge¢ asamada bile diisiik KM
ve yiiksek SCK icerigi ile iliskilidir. Bu da aerobik kosullarda istenmeyen ikincil
fermantasyona ve bozulmaya neden olabilir. Sorgum silajlarina LAB inokulantlarmin
ilavesinin fermantasyonu iyilestirdigi, ancak aerobik stabilitesini bozdugu bildirilmistir
(Meeske vd., 1993, Weinberg vd., 1993). Bunun nedeni, bu tiir inokulantlarin aerobik

kosullarda maya ve kiifleri inhibe eden daha az ugucu yag asidi (UY A) tiretmesidir.

Silolama, su igerigi yiiksek yem bitkilerinin saklanmasinda yaygin olarak kullanilan
bir yontemdir. Laktik asit bakterilerinin (LAB) anaerobik kosullar altinda suda ¢oziinen
karbonhidratlar1 (SCK) basta laktik asit (LA) olmak iizere asetik asit (AA) ve CO2’c
parcalayarak fermantasyonu hizlandirir ve ortamdaki pH'in hizla diismesine katkida bulunur.
Ayrica LAB bir¢ok aerobik bakterinin biiylimesini engeller ve bdylece yemin korunmasini
saglar. Silolanacak bitkisel materyallerin iizerindeki epifitik bakteriyel mikrofloranin bilesimi
ve yogunlugu LA {iretimini baslatmak i¢in yetersizdir. Bitki materyalleri {izerindeki dogal
LAB populasyonlart genellikle heterofermentatiftir ve genellikle <2-5 log koloni olusturan
birim (kob) arasinda diisiik sayilarda bulunurlar (Amaral vd., 2020; Ben-Dov vd., 2006;
Carvalho vd., 2017; Fabiszewska vd., 2019,). Iyi kalitede ve yiiksek sindirilebilirlikte



silajlarin elde edilmesi i¢in gesitli katki maddelerinin ilave edilmesi ile silolama siirecinin
uyarilmasimi gerektirir. Bakteri kiiltiirleri son yillarda silaj kalitesini iyilestirmek icin silaj
katki maddesi olarak kullanilmaktadir. Uygun bir fermantasyon elde etmek, sindirilebilirligi
artirmak ve bozulmalardan meydana gelebilecek kayiplari azaltmak amaciyla LAB igeren
mikrobiyal katki maddelerinin kullanimi biiyiik ilgi gérmistiir (Duniére vd., 2013; McDonald
vd., 1991). Lee vd. (2018), silolamadan hemen once ilave edilen LABmin LA
fermantasyonunu destekleyebilecegini ve elde edilen silajin yem kalitesini artirabilecegini

belirtmistir.

Silajla iliskili LAB tiirleri genellikle Lactobacillus, Pediococcus, Leuconostoc ve
Enterococcus, Streptococcus ve Lactococcus (Pahlow, Muck, Driehuis, Elferink ve Spoelstra,
2003) ailelerine aittir. Bu {iriinler homofermentatif laktik asit bakterileri ("MLAB) veya
heterofermentatif laktik asit bakterileri ("TLAB) suslarini icermektedir (Muck, 2010).
Homofermentatif LAB arasinda en sik kullanilanlar Enterococcus faecium, Pediococcus
acidilactici, Pediococcus pentosaceus, Lactobacillus plantarum ve Lactobacillus
acidophilus'tur (Weinberg, Muck, Weimer, Chen ve Gamburg, 2004). Heterofermentatif LAB
arasinda en sik kullanilanlar Lactobacillus buchneri ve Lactobacillus brevis 'tir (Xu, He,
Zhang ve Kong, 2017).

Homofermentatif LAB uygulamasi genellikle SCK’lar1 LA’e doniistiirerek pH'daki
diislis oranini hizlandirir (Blajman vd., 2018; Blajman vd., 2020; Contreras-Govea vd., 2011).
Boylece etkili bir sekilde silaj fermantasyonu saglayarak besin madde ve enerji kayiplarini en
aza indirirken silajin korunmasii da iyilestirir (Weinberg, Ashbell, Hen ve Azrieli, 1993).
Ayrica, fermantasyonun baslangicinda  enterobakteriler ve basiller gibi  diger
mikroorganizmalarin aktivitesini en aza indirmesi amaglanmaktadir (Muck, 2010). Bununla
birlikte "™LAB inokulanti uygulanmis silajlarda baslica fermantasyon iiriinii LA olup, maya
ve kiiflerin gelismesini engelleyen az miktarda AA iretilir (Filya vd., 2006; Wohlt, 1989). Bu
durum silajlar acildiktan sonra hava ile temasiyla birlikte LA’i absorbe eden
mikroorganizmalar i¢in bir substrat gOrevi gorebilir. Bozulmaya neden olan
mikroorganizmalar silajda besin madde kayiplari ile hayvan sagligi ve performansi iizerinde
olumsuz etkilere neden olabilir (McDonald, Henderson ve Heron, 1991). Ote yandan, "TLAB
tirleri LA ve CO2 yani sira eser miktarda etanol veya AA iiretir (Borreani, Tabacco, Schmidt,
Holmes ve Muck, 2018). Bu durum, gaz iiretimiyle iligskin olarak KM kayiplarina yol agmakta

ve silajin besleme degerini diisirmektedir (Borreani vd., 2018; Ni vd., 2015). Bununla



birlikte, "TLAB inokulantlar1 aerobik stabiliteyi artirmada degerlidir ¢iinkii orta diizeyde AA
tiretimi, havaya maruz kaldiginda bozulmayi baglatmaktan sorumlu olan maya ve kiifleri
engelleme potansiyeline sahiptir (Ferrero vd., 2019; Mucket vd., 2018,). Bu nedenle, "TLAB
uygulamasindan kaynaklanan az miktardaki KM kayiplari, aerobik stabilitedeki iyilesmeler ve

yem ¢ikigindaki kayiplarin azalmasiyla dengelenebilir (Borreani vd., 2018).

Her iki LAB tiri de siloda dogrudan fermantasyona farkli yaklagimlar
benimsediginden, bunlarin kombinasyonunun potansiyel avantajlar1 ve tamamlayici etkileri
olabilir (Zhang, Wang, Zeng, Hu ve Cui, 2009). Homofermentatif LAB ve "TLAB igeren gift
amacli inokulantlar, tek basina bakteri tiirlerinden birini iceren inokulantlarin getirdigi
kisitlamalarin Gistesinden gelmek icin gelistirilmistir (Comino vd., 2014). Birgok arastirmact
LAB uygulamasinin fermantasyon modelleri iizerindeki ¢esitli faydalarmin olacagini
bildirmis olsa da LAB uygulamasinin silajin korunmasi iizerindeki etkilerindeki degiskenligin
kapsami ve inokulantlar ile diger ortak degiskenler (6rnegin, LAB tiirleri, LAB uygulama
orani, enzimlerin birlikte kullanimi, ¢alisma siiresi ve silo biytkligl) arasindaki
etkilesimlerin etkisi hakkinda hala cevaplanmamis sorular ve zorluklar bulunmaktadir. Bazi
caligmalar, LAB uygulamasiyla silajlarin fermantasyon ozelliklerinin iyilestigini (Li vd.,
2018; Liu vd., 2016, Zielinska vd., 2015), ancak diger ¢alismalarda LAB'nin amonyak azotu
(NH3-N) tiretimini her zaman azaltmadigini1 (Kozelov, lliev, Hristov, Zaman ve McAllister,
2008), ham protein (HP) igerigini koruyamadigini (Chilson, Rezamand, Drewnoski, Price ve
Hunt, 2016), yem kalitesini iyilestiremedigini (Rabelo, Lara, Basso, Harter ve Reis, 2018) ve
istenmeyen mikroorganizmalari engelleyemedigini (Twaruzek vd., 2016) gostermistir. Laktik
asit bakterileri ilavesine verilen yanitlardaki anlagsmazliklar ¢ok faktorliidiir ve muhtemelen
hasat zamani, hasat kosullari, su igerigi, silaj yogunlugu, LAB tiirleri ve uygulama orani,
epifitik LAB populasyonu, SCK igerigi, bitki KM yogunlugu, silolama siiresi, inokulant
suslarin etkinligi ve inokulanttaki mikrobiyal tiirler ile yemdeki kimyasal bilesenler arasindaki
etkilesimler gibi temel faktdrlere baglanabilir (Ozdiiven ve Celebicam 2017; Santos ve Kung
2016).

Son zamanlarda, silaj katki maddesi olarak bazi LAB tiirlerinin ayrintili olarak
belgelenmesi, farkli fermentasyon ozelliklerine sahip LAB'nin silaj kalitesi iizerinde ¢esitli
etkilerinin oldugunu goéstermektedir. 16S rRNA geni tarafindan tahmin edilen fonksiyonel
analizlerle birlestirilen yiiksek verimli dizileme teknolojisi, silolama sirasinda bakteri

toplulugundaki degisiklikleri ve bunlarin metabolik yollarim1 tanimlamak icin birgok



aragtirmada yaygin olarak kullanilmaktadir. Silolama sirasinda mikrobiyal topluluklardaki
degisiklikleri izlemek, silolama siirecini iyice anlamak ve gelistirmek i¢in yardimer olacaktir
(Xu vd., 2017). ilk donmelerde sadece mikrobiyolojik analizlerle belirlenmeye c¢alisilan
mikroorganizmalar bugiin genetik ve biyoteknoloji alanindaki gelismeler ile ¢ok daha ileri
seviyelere tasinmistir. Bugiinkii asamada filogenetik siniflama ile tiirleri tanimlamak hig
sliphesiz fermantasyon kontrol etme acisindan etkili olan silaj katki maddeleri ile ilgili yeni
yaklasimlarin Oniinii acacaktir. Bu c¢alisma ile sorgumun silolanmasi sirasinda fermentatif
profilleri, mikrobiyal populasyonlari, bakteri topluluk yapisini ve bunlarin 16S rRNA geni
tarafindan tahmin edilen metabolik 6zellikleri degerlendirilebilecektir. Bu ¢alisma ile bazi
sorgum c¢esitlerinde fermantasyon 6zellikleri, aerobik stabilitesi, yem degeri, tanen ve fenol
bilesikleri ile silaj bakterilerinin genetik karekterizasyonu iizerinde "MLAB ve "TLAB
inokulantlarinin tek basina veya bir arada kullanilmasi ile hangisinin en iyi sonug¢ verdigi

calisma sonunda onerilebilecektir.
1.1 Literatiir Ozeti

Birgok siit ve besi sigirciligr isletmesi, biiylikbas hayvan rasyonlari i¢in kaba yem
kaynagi olarak genellikle silaj kullanmaktadir. Silolama, ¢iftlik hayvanlari beslenmesinde
kullanilan yiiksek su igeren yem bitkilerinin saklanmasinda uzun bir ge¢gmise sahip etkili bir
yontemdir (Duniere vd., 2013; Romero vd., 2015). Misir (Zea mays L) silajinin
sindirilebilirligi ve besleme degerinin yliksek olmasi nedeniyle ruminantlarin beslenmesinde
en yaygin kullanilan kaba yem kaynagidir (Bean ve Mersalis 2012; Blajman vd., 2018; Li ve
Nishino 2011). Bununla birlikte, sorgumun (Sorghum bicolor L) besin madde kompozisyonu
ve besleme degerinin degisken olmasi, misirdan daha az tercih edilmesine neden olmustur
(Hibberd vd., 1982). Sorgum bitkisi, misir bitkisine gore kurakliga daha dayanikli olmasi,
suya daha az ihtiya¢ duymasi, tuzlu ve besin maddeleri bakimindan yetersiz topraklarda
yetisebilmesi nedeniyle son yillarda yeniden ilgi gormeye baglamistir (Filya 2005, Howell
vd., 2008, Marsalis vd., 2009). Hibrit se¢imi, hasat olgunlugu ve silolama gibi 6nemli
yonetimsel kararlar sorgumun besleme degerinin 1iyilestirilmesi {izerinde etkili olan
faktorlerdir. Misirda yapilan ¢ok sayidaki ¢alismada sindirilebilirligin silolamaya, mekanik
islemeye ve olgunluk asamasma gore degistigi gosterilmistir (Ebling ve Kung 2004; Der
Bedrosian vd., 2012; Johnson vd., 2002; Philippeau ve Michalet-Doreau, 1998). Ancak, bu

degiskenlerin sorgum sindirilebilirligi {izerindeki birlesik etkilerini degerlendiren cok az



calisma bulunmaktadir. Sorgum silajinin kullanimina yénelik ilgi arttik¢a, besleme degerini

potansiyel olarak artirabilecek yontemlerin daha iyi anlasilmasina ihtiya¢ bulunmaktadir.
1.1.1 Sorgum Bitkisinin Genel Ozellikleri

Sorgum (Sorghum bicolor L.), yar1 kurak iklimlerden 1liman iklimlere kadar diinya
capinda yetistirilen tek yillik sicak mevsim tropikal C4 bitkisidir (Koppen, Reinhardt ve
Girtner, 2009). Ozellikle Afrika ve Asya'da yiizyillardir yetistirilmektedir (Borrell ve
Hammer, 2000). Diinyada tiretim ve ekim alan1 bakimindan bugday, ¢eltik, misir ve arpadan
sonra besinci sirada yer alan tahil bitkisidir (Getachew vd., 2016; Lenka vd., 2020). Farkli
ortamlara adaptasyonu nedeniyle diinyanin bir¢ok bolgesinde hayvancilik sistemlerinde
kullanilan 6nemli bir yem bitkisidir (Amelework vd., 2015; Fonseca vd., 2012; Sanchez vd.,
2002). Kurak ve yar1 kurak bolgelerde sorgum, yiiksek KM verimi saglayan, su stresine kars1
morfofizyolojik adaptasyonlar1 ve yagisin diizensiz dagildigr alanlara uyum saglamasi
nedeniyle énemli bir kaba yem kaynagidir (Ozge vd., 2020; Rakshit vd., 2016; Su-jiang vd.,
2016). Sorgumlar genel olarak kaba yem ve danelik olarak iki genis tiire ayrilir. Yem
sorgumlari ise; hibrit yem sorgumu, sudan otu, sorgum x sudan otu melezleri ve tatl sorgum
seklinde dort tiire ayrilir (Getachew, Putnam, De Ben ve De Peters, 2016). Zheng vd. (2023)

ise sorgumlari; tane sorgum, enetji sorgum ve silajlik sorgum olarak siniflandirmaktadir.

Tipik bir C4 fotosentetik karbon asimilasyon yoluna sahip kisa giin bitkisi olan
sorgum, fotosentez olarak en verimli ve hizli olgunlasan iirlinler arasinda yer almaktadir
(Council, 1996). Misir ve yemlik sorgum ayni fotosentez yola (C4) sahip olsa da, yaprak,
govde ile bagaklarin doku yapist ve dagilimindaki farkliliklar besleme degerleri tizerinde etkili
olmaktadir (Contreras-Govea, Marsalis, Lauriault ve Bean, 2010). Schmid vd. (1976) silajlik
misir ve yemlik sorgumun besleyici degerini karsilastirdiklar1 ¢alismalarinda, 11 misir ve 14
silajlik sorgum c¢esidinden alinan ornekleri yaprak, govde ve basak olarak ayrilmislardir.
Misirin yaprak ve basak orani sorguma gore daha fazla, gévde oraninin ise daha az oldugunu
belirlemislerdir. Sorgum bitkileri genellikle misira kiyasla daha yiiksek lignin igerigine sahip
olmas1 nedeniyle misira gore sindirilebilirligi daha diislik bir yemle sonuglanmaktadir (Yang
vd. 2019). Abdelhadi ve Santini (2006), sorgum silaj1 i¢in in vitro KM sindirilebilirliginin
(%52) misir silajina (%65) gore Onemli derecede diisiik oldugu bildirilmistir. Ayrica,
sigirlarda misir silajina dayali bir rasyonun (%71) in vivo KM sindirilebilirliginin de sorgum
silajina dayali bir rasyondan (%65) daha yiliksek oldugunu belirlemislerdir. Yeni kimyasal ve

genetik yaklasimlardaki ilerlemeler, Kahverengi orta damar (BMR) adi verilen yeni sorgum
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cesitlerinin gelistirilmesine yol agmistir. Bu c¢esitler daha diisiik lignin ve lif (NDF) icerigine
sahiptir. Bu da hayvanlar tarafindan sorgum tiiketimini ve sindirimini iyilestirmektedir (Pino
ve Heinrichs, 2017). Holman vd. (2019) tarafindan yapilan bir ¢alismada, BMR sorgum
gesitlerinin daha diisiik su ihtiyacinin yani sira misirla benzer yem degerlerine sahip olarak
gelistirildikleri ileri siiriilmiistir. BMR olmayan sorgumum daha yiiksek ADF igermesi
nedeniyle sindirilebilirligin misira gére daha diisiik olmasiyla iliskili olabilir. Govde sert bir
yapiya sahiptir ve dokunun biiyiik bir kismi lignifiye olup sindirilebilir degildir (Akin 1989).
Farkli bir ¢alismada Cummins (1981) dort yemlik sorgumu dort olgunluk asamasinda
kargilastirmis ve yaprak, govde ve bas oranini ve her bir bilesenin besleyici degerini
ayrrmigtir. Schmid'in ¢aligmasina benzer sekilde, sap tiim olgunluk asamalarinda daha biiytlik
orandaydi. Cummins (1981) bitki bilesenleri arasinda besin degerini karsilastirmamis olsa da,
ADF oram1 govde de yapraktan daha yiiksek olmasina ragmen, doért olgunluk asamasinin
ticinde govdenin sindirilebilirliginin yapraktan daha yiiksek ve basin sindirilebilirligine

benzer sonuglarin oldugunu belirlemistir.

Birgok silajlik sorgum, geleneksel dane sorgumlarina kiyasla daha az tahil igerirler.
Ancak, silajlik sorgumlar tipik olarak daha fazla yaprak {iretir ve boylar1 daha uzundur.
Silajlik  sorgumlar  tasidiklar1  veya tagimadiklar1  genotipik  Ozelliklere — gore
siiflandirilmaktadirlar. Sorgum hibritlerini genetik olarak farklilastiran 6zellikler BMR,
BMR olmayan, fotoperiyoda duyarli ve duyarli olmayan seklindedir (Bean vd. 2013). Besin
maddelerinin sindirilebilirligini ve kullanilabilirligini artirmada en biiyiik etkinin gelistirilmis
sorgum hibritleri oldugu goriilmektedir (Oliver vd. 2005). Hiicre duvari sindirilebilirligi
oncelikle lignine veya lignin ile hiicre duvart karbonhidratlar1 arasindaki ¢apraz baglanma
derecesine baglidir (Oliver vd. 2005). Lif sindirilebilirliginin artirtlmasi istendiginde lignin
icerigi daha diigiik olan BMR yem sorgumu hibritleri kullanilir; 6rnegin ruminantlara silaj
yedirirken oldugu gibi. BMR silajlik sorgumlar genellikle daha diisiik lignin igerigine sahip
oldugundan, sorgum bitkisinin gévdesi biikiilmeye, kirilmaya veya yatmaya egilimlidir (Bean
ve Marsalis 2012).

Bircok yem {ireticisi silajlik sorgumlari yiliksek verim ve yatmaya kars1 dayanikliliklari
bakimindan se¢mektedir; ancak sindirilebilirlik ve besin maddesi bilesimi biiyiikbas hayvan
isletmeleri i¢in Oncelikli konulardir (Bean vd. 2009). Silajlik sorgum cesitleri arasinda verim
ve sindirilebilirlik agisindan belirgin farkliliklar McCollum, McCuistion, ve Bean (2012)

tarafindan gosterilmistir. McCollum vd. (2012) bes iiretim yili boyunca sorgum ¢esit deneme



parsellerinden topladiklar1 verileri 6zetlemislerdir. Genel olarak, BMR ve BMR olmayan
cesitlere gore PS cesitleri daha yiiksek verim elde etme egiliminde oldugu goriilmiistiir. In
vitro toplam sindirilebilirliklerinin (TS) 48 saatlik rumen sivis1 inkiibasyonu kullanilarak elde
edilen genis ortalamalari, BMR grubunun BMR olmayan cesitlerden 9%5,3 daha fazla
sindirilebildigini; ancak BMR olmayan cesitler i¢in in vitro TS'nin PS ¢esitlerinden %10,1
daha fazla oldugunu goéstermistir (McCollum vd., 2012). Bununla birlikte, McCollum vd.
(2012) BMR, BRM olmayan ve PS gesitleri arasinda benzer verim ve in vitro TS'nin
gozlendigi durumlarin oldugu sonucuna varmistir. Arastirmacilar kararlarin  genotip

tanimlamasina degil, belirli bir hibrite dayandirilmasini tavsiye etmistir.

Sorgum silaji, ruminantlar i¢in alternatif bir kaba yem kaynagidir (Harper vd., 2017).
Yem sorgumlarindan elde edilen silajlar, siit s1gir1 rasyonlarinda misir silajlarinin yerini alma
potansiyeline sahip olabilirler (Cattani vd., 2017). Sorgum bitkisi yiiksek SCK igerigi
(Sankarapandian vd., 2013), diisiikk tamponlama kapasitesi ve yiiksek besleme degeri (Lema
vd., 2001; Kumar vd., 2015) nedeniyle silaj iiretimi i¢in uygundur (Brocke vd., 2014) ve
bunlarin hepsi yeterli LA fermantasyonu gelisimini saglayabilir (Santos vd., 2013).

1.1.2 Silaj ve Silaj Yapim Prensipleri

Silaj, yiiksek su igerigine sahip kaba yemlerin kontrollii bir sekilde fermantasyonu
yoluyla iiretilen yem materyalidir. Yapilan bu isleme silolama, yapildig1 yer de silo olarak
adlandirilir (Filya 2005; McDonald 1981). Silolama siireci, basta LAB olmak tizere epifitik
mikrofloranin SCK’1 organik asitlere (6zellikle LA) doniistiirmesi sonucunda baglatilir (Filya
2003). Basarili bir fermantasyon, LA iretimini uyaran ve silaj pH'sim1 hizli bir sekilde
diistiren anaerobik kosullara baglidir. Bu da aerobik mikroorganizmalar1 ve dogal olarak

olusan bitki proteolitik enzimlerini inaktive eder (Muck ve Pitt, 1994).
1.1.3 Silaj Fermantasyonu

Yem materyalinin siloya doldurulmasiyla birlikte bitkilerde ©6nce aerobik
fermantasyon, silonun kapatilmasindan sonra ise asil fermantasyon donemi baslar (Filya
2005). Silaj fermantasyonu genellikle aerobik, fermantasyon, stabil ve yemleme olmak tizere

dort doneme ayrilir (Barnhart 2008, Wilkinson ve Davies 2012, Wilkinson ve Davies, 2013).



1.1.3.1 Aerobik Donem

Aerobik donem tarlada ve siloda gegen siire olmak tizere iki boliime ayrilabilir (Rooke
ve Hatfield, 2003). Silo i¢inde korunan iirliniin miktar1 ve kalitesi, bitki, hasat siireci, ¢cevresel
faktorler ve silo yonetim tekniklerinin bir bilesiminden etkilenir (Muck, Moser ve Pitt, 2003).
Bu nedenle gerek tarlada gerekse silodaki aerobik kosullar esit oneme sahiptir. Aktif
fermantasyon donemi baslamadan Once silajlik materyalin igerisinde sikigsmis oksijen (O2)
bulunmaktadir. Ayrica silolanan materyalin pH’s1 da 6,00 ile 6,50 arasindadir. Aerobik
donemde silo igerisindeki O2 ve yiliksek pH, solunum ve proteolitik aktivitenin (proteinlerin
pargalanmasi) ayni anda baslamasina ve devam etmesine neden olur. Solunum ve proteinlerin
parcalanmasi olayi, besin maddelerini ve enerjiyi tiiketen biyolojik ve kimyasal siireglere izin
vererek su, karbondioksit (COz) ve amonyak (NHs) iretimine yol acar (Filya 2005;
McAllister ve Hristov, 2000; Muck 1988).

Bu durumda silo igerisindeki sicaklik artar ve silajin hem KM hem de besin madde
kayiplarina neden olur (Borreani vd., 2017; Holmes 2006). Silaj sicakligin 45-50 °C gibi asir1
diizeyde yiikselmesi silo igerisinde asir1 miktarda oksijen sikismasinin bir isaretidir (Kung,
Shaver, Grant ve Schmidt, 2018). Silonun miimkiin oldugunca ¢abuk doldurulmasina,

sikistirilmasi ve kapatilmasina 6zen gosterilmelidir.
1.1.3.2 Fermantasyon Dénemi

Bu asamada siloda anaerobik kosullar olusur ve fermantasyon siirecini anaerobik
mikroflora kontrol eder. Silolamada LAB’nin florasi, mevcut bitki besin maddelerini, yani
SCK’lar1 organik asitlere doniistiirerek silolanan {iriintin pH'sim1 azaltmada 6nemli bir rol
oynar. Silaj fermantasyonunun ana tUriinii LA’tir ve bu da fermantasyonun erken agamalarinda
LAB'nin, mevcut SCK igin rekabet eden enterobakteriler, maya, basiller ve Clostria gibi
cesitli diger fakiiltatif ve zorunlu anaerobik mikroorganizmalara kars: {istlinlik saglamasina
yardimc1 olur (Knicky, 2005; Pahlow vd., 2003). Laktik asit etkisinin temelinde
mikroorganizmalarin asitlige karsi farkli direng seviyeleri yatmaktadir. Laktik asit bakteri
floras1 genel olarak asitlige karsi en yiiksek toleransa sahiptir ve bu nedenle en diisiik pH'a
bile diren¢ gosterebilir. Silolama siireci ilerledik¢e, LAB populasyonu artan miktarlarda LA
tireterek cogalir ve boylece silaj kiitlesinin geri kalan mikroflorasina da hakim olur. Bu siireg,
pH degerinin LAB'min ¢ogalmasini engelleyecek seviyeye kadar azalmasiyla sona erer.

Fermantasyon islemi sirasinda organik asitlerin yani sira gazlar ve atik maddeler de tretilir



(Knicky, 2005). Bu donem yaklasik 1 hafta siirer. Ancak bitkinin 6zelliklerine ve silolama
kosullarina bagl olarak 1 aydan fazla siirebilir (Pahlow vd., 2003).

1.1.3.3 Stabil Donemi

Fermantasyon donemi sonrasinda, silonun iyi bir sekilde kapali kalmas1 ve disaridan
hava girmemesi kosuluyla oldukca az olayin gergeklestigi stabil doneme geger. Sadece aside
toleransli enzimler aktif olmaya devam ederek yapisal ve depo karbonhidratlarin asit
ortaminda yavas¢a hidrolize olmasina neden olur. Bu durum, uzun silolama siireleri boyunca
SCK’1n azalmasini 6nleyen énemli ve siirekli bir kaynak saglar. Ayrica proteazlar, kompleks
N bilesiklerinin NHs'e donligmesine yol agabilir. Laktik asit bakteri populasyonu, diisiik pH
ve fermantasyon iiriinlerinden kaynaklanan engelleyici faktorler nedeniyle bir azalmaya ugrar.
Aside tolerans1 yiiksek birka¢ maya tiirii neredeyse inaktif bir durumda hayatta kalirken,
basilli ve Clostridia gibi mikroorganizmalar spor olustururlar (Pahlow vd., 2003). Stabil
donemde bazi proteazlar, karbohidrazlar ve Lactobacillus buchneri (LB) gibi
mikroorganizmalar diisiik pH degerlerinde de faaliyetlerine devam edebilmektedirler (Keles,
2009). Yeterli SCK icerigine sahip silajlarda bu stabil donem teorik olarak herhangi bir
uzunlukta olabilir. Ancak pratikte genellikle bir sonraki hasat sezonundan daha uzun
stirmemektedir (Pahlow vd., 2003).

1.1.3.4 Yemleme Donemi

Yemleme donemi boyunca Oz, istenmeyen mikroorganizmalarin ¢ogalmasini
saglayacak miktarda silo ylizeyine ve ylizeyin yaklasik 1 m gerisindeki silaja serbestce
erisebilmektedir (Honig, 1991). Bunlar arasinda 6zellikle aerobik stabilitenin baslamasindan
en ¢ok sorumlu olan mayalar ve bazi kiiflerin sporlar1 ile AA bakterileri yer alir. Bu bakteriler
cogunlukla misir ve tahil silajlarinda goriilir. Bu mikroorganizmalar havanin varligiyla
cogalmaya baslar. Sonu¢ olarak LA’in azalmasina, buna bagl olarak pH'm yiikselmesine,
besin degerinde Onemli bir diisiise neden olarak silajin i1sinmasina ve onemli kimyasal
degisikliklere sebep olur. Silajin etkilenen alaninda bir giin i¢inde meydana gelen bu
kayiplarm biiyiikligi (30-50 g KM kg?), hava gecirmeyecek sekilde kapatilmis bir siloda
birkag¢ aylik silolama sirasinda meydana gelebilecek kayipla ayni diizeye ulasabilir (Honig ve
Woolford, 1980).
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1.1.4 Silaj Fermantasyonunun Son Uriinleri

Fermantasyonun son {riinleri, silolama islemi sirasinda baskin  olan
mikroorganizmalarin tliriinii yansitir ve silajin kalitesini degerlendirmek icin kullanilabilir.
Laktik asit, "™LAB tarafindan gerceklestirilen fermantasyonun bir gostergesidir. Laktik asit
ve AA olusumu "TLAB baskinligini gosterirken, BA ve NHs-N olusumu ise istenmeyen
Clostria aktiviteyi yansitmaktadir (McDonald vd., 1991). Amonyak N ayrica bitki
enzimlerinin ve enterobakterilerin etkisinden de kaynaklanabilir (McDonald vd., 1991). Silaj
mikroorganizmalar1 SCK’lar1 cogunlukla organik asitlere ve bir miktar alkole katabolize eder.
Farkl1 bakteri tiirleri tarafindan farkli sekerlerin olas1 fermantasyon son triinleri Sekil 1.1 'de

gosterilmistir.

Laktik Asit Bakterileri:

Homofermantatif: Heterofermantavif:
Glukoz — 2LA Glukoz — LA + Etanol + C0O»
Fruktoz — 2LA 3 Fruktoz — LA + 2 Mannitol + Aa + CO
Pentoz — 2LA Pentoz — LA+ Aa

Clostridialar:

Sakkarolitik:

2 LA — BA +2C0. + 2H;
Proteolitik:
Deamimasyon:
Glutamik A. — Aa + piirivik A. + NH;

Lisin — Aa+ BA + 2ZNH:
Dekarboksilasyon:
Arjinin — Putresin + C0

Glutamik A, — y-Aminobiitiink A. + CO-
Histidin — Histamin + C»
Lisin — Kadeverin + C(O»
Oksidasyon/Rediiksivon:
Alanin + 2 Glisin — 3 Aa + 3NH; + CO,
Enterobacteria:
Glukoz — Aa + etanol + 2C0; + 2H,

Sekil 1.1. Fermantasyon son {iriinleri (Mcdonald vd., 2002)

1.1.5 Silaj Mikroflorasi

Silaj mikroflorasi, fermantasyon siirecinin basarili bir sekilde sonuclanmasinda kilit
bir rol oynar. Flora temel olarak istenen ve istenmeyen mikroorganizmalar olmak tizere iki
gruba ayrilabilir. Arzu edilen mikroorganizmalar LAB’dir. Istenmeyenler ise anaerobik
(Clostria ve enterobakteriler) veya aerobik bozulmaya (mayalar, basiller, listeria ve kiifler)
neden olabilen organizmalardir. Bozulmaya neden olan bu organizmalarmin ¢ogu sadece
silajin yem degerini diisiirmekle kalmaz, ayn1 zamanda hayvan saglig1 ve/veya siit kalitesi

tizerinde de olumsuz bir etkiye sahiptirler (Filya, 2005).
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1.1.5.1 Laktik asit bakterileri (LAB)

Laktik asit bakterileri, glikoz, laktoz, fruktoz, galaktoz, maltoz, mannoz ve sellobiyoz
gibi karbon kaynaklarimi genellikle LA’e piruvat metabolik yolu ile fermente edebilen
mikroorganizmalardir (Kleerebezem vd., 2000). Cins ve tiirlere gore degismekle birlikte
LAB’i genel olarak kok, diizgiin ¢ubuk ve diizensiz ¢ubuk olmak iizere ii¢ farkli sekilde
goriinmektedir. Gram-pozitif, fakiiltatif anaerob, bir iki ayricalik gdsteren iiye disinda
hareketsiz, katalaz enzim sistemi igermemeleri, spor olusturmamalar1 genel 6zelliklerindendir.
Farkli cinsleri olan LAB’nin siniflandirilmasi; morfoloji (kok, cubuk veya tetrat formasyon),
glikoz fermantasyonu (homo-ve hetero-fermantasyon), farkli sicakliklarda gelisme (10-60
°C), LA iiretiminin konfigiirasyonu, yiiksek tuz konsantrasyonlarinda gelisme yetenegi ve asit
veya alkali toleransi temellerine dayanir. Laktik asit bakterileri anaerobiktir, ancak O
varliginda da treyip gelisebildiklerinden aerotolerant anaerob olarak adlandirilirlar. Porfirin
ve sitokrom bakimindan yoksun olmalari nedeni ile elektron tagimasina bagli fosforilasyon
yapamayan LAB, yalnizca substrat diizeyinde fosforilasyon yaparak ihtiyaci olan enerjiyi elde

ederler (Klein vd., 1998; Pot vd., 1994; Wood ve Holzapfel, 1995).

Silajdaki LAB basglica anaerobik bakteriler olup Lactobacillus, Pediococcus,
Lactococcus, Enterococcus, Streptococcus ve Leuconostoc bakterilerini kapsamaktadir
(Pahlow vd., 2003). Laktik asit bakterileri bitki materyalinin epifitik mikroflorasinda bulunur.
Genellikle LAB populasyonu hasat ve silolama iglemleri sirasinda 6nemli oranda artar. Bu
durum muhtemelen hasat makineleri tarafindan inokiilasyon veya dogal populasyonun
cogalmasiyla degil, hareketsiz ve kiiltiire edilemeyen hiicrelerin yeniden canlanmasiyla
gerceklesir (McDonald vd., 1991; Woolford, 1984). Silaj LAB’nin ¢ogunlugu mezofilik
bakterilerdir, yani optimum 25-40 °C arasinda olmak iizere 5-50 °C arasindaki sicakliklarda
cogalabilirler. Yem bitkisinin tiirline ve ¢esidine bagli olarak silaj pH'sin1 4,0-5,0'e kadar
azaltabilirler. Tim LAB fakiiltatif acroblardir, ancak bazilar1 anacrobik kosullar1 tercih eder
(Devriese vd., 1992; Hammes vd., 1992; Holzapfel ve Schillinger 1992; Teuber vd., 1992;
Weiss 1992;). Hepsi sekerleri fermente ederek ana iiriin olarak LA {iretir, ancak 6zellikle AA,

etanol ve COz gibi diger iiriinler de yaygindir (Muck, 2010).

Laktik asit bakterileri sekerleri fermente etme iiriinlerine gére zorunlu homofermenter,
fakiiltatif heterofermenter veya zorunlu heterofermenter olarak gruplandirilirlar. Zorunlu
homofermenterler glikoz gibi heksozlardan (C-6 sekerleri) %85'ten fazla LA iiretir, ancak

ksiloz gibi pentozlart (C-5 sekerleri) par¢alayamazlar. Homofermenterler bir mol glikozdan 2
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mol LA iretirler. Fakiiltatif heterofermenterler de ¢ogunlukla heksozlardan LA iiretirler,
ancak buna ilaveten bazi pentozlart LA ile AA ve/veya etanole doniistiiriirler. Zorunlu
heterofermenterler hem heksozlart hem de pentozlar1 doniistiiriir. Ancak homofermenterlerin
aksine heksozlar esit miktarda LA, CO2 ve AA ve/veya etanole doniistiiriirler (Hammes vd.,
1992; Schleifer ve Ludwig 1995). Heterofermenterler glikozdan bir mol LA, bir mol CO> ve
bir mol etanol ya da bir mol AA iretirler (Muck, 2010). Heksozlardan LA iiretiminde
AMLAB’i HTLAB’den daha etkindirler (Mcdonald vd., 2002). Bu nedenlerle silolamada sadece
sekerleri fermente eden ve fermantasyonlarinin son irinii LA olan "MLAB tercih
edilmektedir. Laktik asit AA’ten daha giiclii bir asit olmasiyla birlikte, KM ve enerji kayiplar
AA ve etanol iiretimine gore daha az olmaktadir (Muck, 1996). Zorunlu homofermenterler
Pediococcus damnosus ve Lactobacillus ruminis gibi tiirlerdir. Fakiiltatif heterofermenterler
ise Lactobacillus plantarum, Lactobacillus pentosus, Pediococcus acidilactici, Pediococcus
pentosaceus ve Enterococcus faecium'dur. Zorunlu heterofermenterlere Leuconostoc cinsi
tiyeleri ve Lactobacillus brevis ve Lactobacillus buchneri gibi bazi Lactobacillus tiirleri
dahildir (Devriese vd., 1992; Hammes vd., 1992; Holzapfel ve Schillinger 1992; Weiss,
1992).

1.1.5.2 Mayalar

Mayalar okaryotik, fakiiltatif anaerobik, heterotrofik mikroorganizmalardir. Silajlarda
aerobik maya aktivitesinin yan1 sira anaerobik maya aktivitesi de istenmeyen bir durum olarak
kabul edilir. Anaerobik silaj kosullart altinda mayalar sekerleri etanol ve COz'e fermente eder
(McDonald vd., 1991). Silajdaki bu etanol iiretimi sadece LA fermantasyonu igin mevcut
seker igeriklerini azaltmakla kalmaz, ayn1 zamanda siit tad1 tizerinde de olumsuz bir etkiye
sahip olabilir (Randby vd. 1998). Aerobik kosullar altinda birgok maya tiirii LA’i CO2 ve
H2O'ya fermente ederek silaj pH'sinin yiikselmesine neden olurlar (McDonald vd., 1991).
Maya populasyonu silolamanin ilk haftalarinda 7,00 logio koloni olusturan birime (kob) g*
KM’ye kadar ulasabilir. Uzun siireli silolamada maya populasyonu kademeli bir azalma s6z
konusu olabilir (Driehuis ve Van Wikselaar 1996; Jonsson ve Pahlow 1984; Middelhoven ve
Van Balen 1988). Silolama sirasinda mayalarin varligini siirdiirmesini etkileyen faktorler ise
O2’siz kosullar ve organik asit yogunlugudur. Oksijenin varlig1 silolama sirasinda mayalarin
yasamini siirdiirmesini ve ¢ogalmalarini arttirirken (Donald vd., 1995; Jonsson ve Pahlow
1984), yiiksek formik veya AA seviyeleri mayalarin canliligimi siirdiirmesini azaltmaktadir

(Driehuis ve Van Wikselaar 1996; Oude Elferink vd., 1999).
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Silaj havaya maruz kaldiginda, siloda veya yemlikte besleme sirasinda aerobik
mikroorganizmalar aktif hale gelebilir. Mayalarin silajin aerobik bozulmasini1 baglatmada
onemli bir rol oynadig1 genel olarak kabul edilmektedir (Jonsson ve Pahlow, 1984). Aerobik
kosullar altinda, mayalar sekerleri ve LA’i pargalayarak CO,, HoO ve 1s1 iiretimine yol
acabilir ve bdylece silajin bozulmasina (Woolford, 1990) ve Onemli besin maddesi
bilesenlerinin kaybina neden olabilirler (Kung vd., 1998). Laktik asidin mayalar tarafindan
parcalanmasi, silaj pH'sinin  basillerin ve kiiflerin (6rnegin Aspergillus, Fusarium ve
Penicillium) ¢ogalmasina ve silaj kalitesinin daha da diisiirmesine izin verecek bir seviyeye
ulagmasina neden olurlar (McDonald vd., 1991). Silajlarin aerobik bozulmasiyla iligkili maya
populasyonu iki fizyolojik gruba ayrilabilir. Tlk grup, sekerleri fermente etme kabiliyeti
yiiksek ancak LA’1 asimile etme kabiliyeti degisken olan mayalardan olusur. Bu organizmalar
Saccharomyces cerevisiae ve Torulopsis tiirlerini igerir. Ikinci grup ise LA igin yiiksek bir
solunum afinitesine sahip mayalardan olusur. Bu organizmalar Candida, Issatchenkia, Pichia,
Hansenula ve Endomycopsis tlrlerini igerir (Jonsson ve Pahlow, 1984; McDonald vd., 1991;
Moon ve Ely, 1979). Pahlow vd. (2003) Candida ve Hansenula (Pichia) cinsi mayalarin LA’1
asimile etme yetenekleri ve glikoza olan giiclii ilgileri nedeniyle silaj bozulmasiin aerobik
asamasinda ozellikle tiretken olduklarini bildirmistirler. Jonsson ve Pahlow (1984), silolanan
bitkinin, silaj katki maddelerinin ve O varliginin silajdaki maya florasini etkileyebilecegini

bildirmektedir.
1.1.5.3 Enterobakteriler

Enterobakteriler fakiiltatif olarak anaerobiktir. Cogu silaj enterobakterilerinin
patojenik olmadigi kabul edilir. Bununla birlikte, silajda enterobakteriler istenmeyen
mikroorganizmalardir. Cilinkii mevcut sekerler i¢gin LAB ile rekabet ederler ve ayrica
proteinleri de parcalayabilirler. Bu protein parcalanmasi sadece besleme degerini de
azaltirken, ayn1 zamanda biyojenik aminler ve dallanmis yag asitleri gibi toksik bilesiklerin
iretimine de yol acar. Biyojenik aminlerin silajin lezzeti tizerinde olumsuz bir etkisi oldugu
bilinmektedir (McDonald vd., 1991; van Os ve Dulphy 1996; Woolford 1984). Bununla
birlikte, proteoliz yoluyla olusan NH3-N silolanan iirliniin tampon kapasitesini artirir.
Boylelikle silajin pH'sinin hizli bir sekilde diismesine engel olur. Enterobakteriler diisiik
pH'da ¢ogalamamktadirlar. Bu nedenle silaj pH'sinda hizli ve yeterli bir diisiise neden olan
silolama yontemleri enterobakteriyel biiylimeyi azaltmaya yardimei olacaktir (McDonald vd.,

1991).
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1.1.5.4 Clostridia

Bitkilerde Clostridia dogal olarak bulunmakla birlikte, silajlarda goriillme nedenlerinin
basinda silaj materyalinin toprakla kirlenmesi gelmektedir (Keles, 2010). Clostridia'lar
endospor olusturan anaerobik bakteriler olup sakkarolitik ve proteolitik clostridia'lar olmak
tizere iki gruba ayrilirlar. Sakkarolitik olanlar SCK ve LA'y1r biitirik aside (BA) fermente
ederek silaj pH'sinin artmasina sebep olurlar. S6z konusu etki, BA'nin LA'ya gore daha zayif
bir asit olmasindan kaynaklanmaktadir. Proteolitik olanlar ise basta amino asitler olmak tizere
farkli bilesikleri AA, BA, amin ve NHs gibi farkli tirlinlere donistiirtirler. Boylelikle
enterobakteriler gibi yem degerinde azalma ve biyojenik amin iiretimi gibi sorunlara neden

olurlar (McDonald, 1981).
1.1.5.5 Asetik asit bakterileri

Asetik asit bakterileri zorunlu aerobik, aside toleransli bakterilerdir. Simdiye kadar
silajdan izole edilen tiim AA bakterileri Acetobacter cinsine aittir (Spoelstra vd., 1988).
Acetobacter ssp. tiirlerinin silajdaki aktivitesi istenmeyen bir durumdur. Ciinkii LA ve AA’i
CO2 ve H20’ya oksitleyebildikleri i¢in aerobik bozulmay: baglatabilirler. Genel olarak,
mayalar aerobik bozulmanin ana baslaticilaridir. Aerobik bozulmada AA bakterileri ya
yoktur ya da kiiglik bir rol oynamaktadirlar. Ancak, musir silajlar1 igin AA bakterilerinin tek
basina aerobik bozulmayr baslatabilecegine dair bulgularda bulunmaktadir (Spoelstra vd.

1988).
1.1.5.6 Basiller

Bacillus, Clostridia gibi endospor olusturan ¢ubuk sekilli bakterilerdir. Bununla
birlikte, (fakiiltatif) aecrob olmalari nedeniyle Clostridia'dan kolayca ayirt edilebilirler (Cato
vd., 1986). Fakiiltatif aerobik basiller ¢ok gesitli karbonhidratlar1 organik asitler (AA, LA, BA
veya etanol, 2,3-biitandiol ve gliserol gibi bilesiklere fermente eder (Claus ve Berkely, 1986).
Bazi spesifik Bacillus tiirleri antifungal maddeler iiretebildigi ve silajin aerobik bozulmasini
engellemek i¢in kullanildig: bildirilmektedir (Moran vd., 1993). Bu spesifik suslar disinda,
silajda Bacillus’larin gogalmasi genellikle istenmeyen bir durum olarak kabul edilir.
Bacillus’lar LAB’nden daha az LA ve AA iiretmeleri (McDonald vd., 1991) yani sira aerobik
bozulmay1 da artirabilirler (Lindgren vd., 1985).
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1.1.5.7 Kiifler

Kiifler 6karyotik mikroorganizmalardir. Kiifle enfekte olmus bir silaj genellikle birgok
tiirlin trettigi biiylik ipliksi yapilar ve renkli sporlar sayesinde kolayca tespit edilir. Kiifler
silajin Oz bulunan kisimlarinda gelisir. Siloolama sirasinda bu genellikle silajin sadece yiizey
katmanlarinda olurken, aerobik bozulma sirasinda ise tiim silaj kiiflenebilir. Silajdan diizenli
olarak izole edilen kiif tiirleri Penicillium, Fusarium, Aspergillus, Mucor, Byssochlamys,
Absidia, Arthrinium, Geotrichum, Monascus, Scopulariopsis ve Trichoderma cinslerine aittir
(Frevel vd., 1985; Jonsson vd., 1990; Nout vd., 1993; Pelhate, 1977; Woolford, 1984). Kiifler
sadece silajin yem degerini ve lezzetini diisiirmekle kalmaz, ayn1 zamanda insan ve hayvan
saglig1 lizerinde de olumsuz etkilere neden olabilir. Kiif sporlar1 akciger hasar1 ve alerjenik
reaksiyonlarla iligkilidir (May, 1993). Diger saglik sorunlar1 ise kiifler tarafindan iiretilebilen
mikotoksinlerle iliskilidir (Auerbach, 1996; Oldenburg, 1991). Mikotoksin iireten bazi 6nemli
kaf tirleri Aspergillus fumigatus, Penicillium roqueforti ve Byssochlamys nivea'dir. Oksijen
girisini en aza indiren silolama yontemleri (6rnegin silonun iyi sikistirilmasi ve ortiilmesi) ve
aerobik bozulmanin baslamasini Onleyen katki maddeleri kiif gelisimini Onlemeye veya

sinirlandirmaya yardimci olacaktir.
1.1.5.8 Epifitik mikroorganizmalar

Laktik asit bakterilerinin kaynag1 bitkisel materyalin {izerinde bulunan epifitik floradir
ve ana kaynagmi toprak olusturmaktadir. Hasattan Once bitkinin sahip oldugu LAB
yogunlugu, KM igerigi, bitki gelisim donemi, yapraklardaki besin maddesi varligi, toprak
ozellikleri, rakim ve iklim kosullar1 gibi bircok faktdre gore degisiklik gostermektedir
(Kizilsimsek, Erol, Ertekin, Donmez ve Katranci, 2016). Hasat islemlerini miiteakip bitkinin
silaj yapimi amaciyla pargalanmasi epifitik bakterilerin sayisin1 artirmaktadir (Keles, 2010).
Silaj1 yapilacak bitkide Clostridia varligi ¢ok az diizeyde veya hi¢ bulunmamaktadir, ancak
hasatta topraktan silaj materyaline yiiksek miktarda Clostridia bulagmasi meydana
gelebilmektedir (Beck, 1978). Ozellikle bitkilerde bulunan epifitik MO'daki maya
populasyonu oldukga yiiksektir (Filya, 2006). Epifitik MO'da birbirinden ¢ok farkli say1 ve
oranlarda MO'larin bulunmas1 sonucunda olusabilecek kontrolsiiz bir silaj fermantasyonunu

engellenmek icin silaj katki maddelerinin kullanilmasina gereksinim duyulmaktadir (Keles,
2010).
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1.1.6 Silaj Fermantasyonunda LAB

Silaj yapiminda kullanilan bitkilerde ve diger materyallerde LAB’leri dogal olarak
bulunmaktadir. Bu bakteriler dogal fermantasyon i¢in olduk¢a onemlidir; ancak genellikle
diisiik populasyonlarda (g substrat basina <5 log koloni olusturan birim (kob)) veya hatta
tespit seviyelerinin altinda (g substrat basina <2 log kob) bulunurlar (Amaral vd., 2020; Cai
vd., 1999; Carvalho vd., 2017; Fabiszewska vd., 2019). Laktik asit bakterileri tarafindan
iretilen LA Oncelikle silajin korunmasindan sorumludur. Bu nedenle LAB bir inokulant
olarak ¢alisilan ana bakteri grubudur (Fabiszewska vd., 2019; Muck vd. 2018; Wilkinson ve
Muck 2019). Laktik asit bakterilerinin bazi tiirleri veya suslari, CO, kullanimimin farkli
metabolik yollar1 araciligiyla AA, etanol, 1,2-propandiol ve diger bilesikleri iiretebilirler (Von
Wright ve Axelsson 2012).

Silodaki fermentasyonun kontrol edilmemesi, silolanacak materyalin besin madde
iceriginin ideal diizeyde korunmasini gii¢lestirmektedir. Siloda istenmeyen fermantasyon
riskini azaltmak ve kontrollii bir fermantasyon saglamak amaciyla farkli biyolojik ve kimyasal
katki maddeleri silaj katki maddesi olarak kullanilmaktadir (Henderson, 1993). Silaj
yapiminda kullanilan katki maddelerinin silaj kuru madde kayb1 (KMK) ve besleme degeri
tizerine etkileri, bu katki maddelerinin bitki enzimleri, silodan su ¢ikisi, farkli MO’1n geligimi
ve silajin aerobik stabilitesi iizerindeki olas1 etkileri ile iliskilidir (Keles, 2009). Mikrobiyal
katkilar, silaj fermentasyonunu kontrol etmek i¢in kullanilan kimyasal katkilara goére bazi
avantajlar1 nedeniyle yaygin olarak kullanilmaktadir. Dolayisiyla mikrobiyal katki maddeleri,
belli oranlarda kullanmildiklar1 zaman silaji yapilacak kitlede fermantasyon olaylarinin
arzulanan yonde gelismesini saglayabilecek yogunluktaki LAB’lerini veya bakteri gruplarini

bulunduran iiriinler olarak nitelendirmek miimkiindiir (Yurtman vd., 1997).

Son yillarda hizli ve etkili bir silaj fermantasyonunu garanti altina almak i¢in kimyasal
katki maddeleri yerine biyolojik kokenli olmalar1 nedeniyle LAB inokulantlar1 tercih
edilmektedir. Fermantasyonda "™LAB’in baskin olmasi durumunda silaj materyalinde var
olan SCK’in en etkin kullanimi saglandigi gibi, materyalde SCK miktar1 kritik oldugu
durumlarda bile iyi fermente olmus bir silaj {iretme sans1 da yiikselir. Bunun yani sira, "™LAB
ile yapilmis caligmalarda, silaj fermantasyonu ve hayvan performanst olumlu yoénde
etkilenirken, aerobik stabilitesi (AS) "MLAB ilavesinden olumsuz etkilenmistir (Cai vd.,
1999; Muck, 1996).
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1.1.7 Laktik Asit Bakteri inokulantlar:

Diinyanin birgok yerinde LAB inokulantlarinin silaj katki maddesi olarak yaygin
kullanimi, yalmizca kullannm uygunlugu veya kolayhigindan degil, ayni zamanda silaj
fermantasyonu sirasinda mikrobiyal olaylar1 kontrol etmeleri beklentisinden de
kaynaklanmaktadir. Laktik asit bakterilerinin temel islevleri, silajda LA'nin yogun bir sekilde
iretilmesini ve pH'nin hizli bir sekilde diismesini saglamak icin silaj materyalindeki SCK'nin
hizli ve verimli bir sekilde kullanilmasidir. Ayrica, bakteriyel inokulantlarin uygulandiklari
silajlarda AS'ni iyilestirmeleri ve bu silajla beslenen hayvanlarin performansini olumlu yonde

etkilemeleri arzu edilir (Weinberg ve Muck, 1996).

Inokulantlar, bitkilerde bulunan ve sekerlerin etkin olmayan fermantasyonuyla KM
kayiplarina neden olan epifitik (dogal) bakteri populasyonunu kontrol altina almak amaciyla
silaja ilave edilmektedir. Mikrobiyal inokulantlar homofermentif ve heterofermentif olmak
tizere iki ana gruba ayrilir. Homofermentatif inokulantlar Lactobacillus, Pediococcus ve
Lactococcus tiirleri gibi bakteriler igerir. Bunlar 6zellikle LA iireten hizli bir fermantasyonu
tesvik eder ve pH degerinin hizla 4'c diistirerek trtindeki seker ve proteinlerin daha fazla
parcalanmasini 6nler. Heterofermentatif inokulantlar Lactobacillus buchneri ve Lactobacillus
brevis gibi bakteriler icerir. Laktik asit ve AA dretirler, bu da homofermentatif
inokulantlardan daha yavas bir fermantasyona neden olur. Bunlar, yemleme sirasinda aerobik

bozulma siirecini baglatan maya ve kiifleri engellemek i¢in tasarlanmiglardir (Filya, 2005).

Yemler genellikle dogal olarak bircok zararli bakteri tiirli igerdiginden, silaja
mikrobiyal bir inokulant ilave etme fikri, daha Kaliteli bir silajla sonuglanan fermantasyona
hakim olmak i¢in hizl1 gogalabilen "MLAB eklemektir. Silaj inokulantlarinda kullanilan daha
yaygin "MLAB’nden bazilari Lactobacillus plantarum, L. acidophilus, Pediococcus
acidilactici, P. pentacaceus ve Enterococcus faecium'dur. Mikrobiyal inokulantlar,
fermantasyona hakim olma kabiliyetlerine gore secilen bu bakterilerden bir veya daha
fazlasin1 igermektedir. Coklu organizma kullannminin gerekcesi olast sinerjik etkilerden
kaynaklanmaktadir. Ornegin, Enterococcus>Pediococcus> Lactobacillus'ta biiyiime hiz1 daha
yiiksektir. Bazi1 Pediococcus suslari, Lactobacillus'a gore yiikksek KM kosullarina daha

toleranshidir ve biiylime i¢in daha genis bir optimum sicaklik ve pH araligina sahiptir.
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1.1.7.1 LAB Inokulantlarinn Silaj Fermantasyonu Uzerindeki Etkileri

Silaj yapiminda kullanilan en eski ve en yaygin bakteriyel inokulantlar "MLAB'dir.
Giliniimiizde bu gruptaki bakterilerin ¢ogu taksonomik olarak zorunlu homofermentatif tiirler
yerine fakiltatif heterofermentatif LAB tiirleri olarak taninmaktadir (Pahlow vd., 2003).
Fakiiltatif "TLAB, glikoz gibi heksozlar1 zorunlu homofermenterlerle ayni sekilde fermente
ederek neredeyse sadece LA iiretir. Bu durum, laktik aside ek olarak heksozlardan bagska
bilesikler de iireten zorunlu heterofermenterlerin tersidir. Fakiiltatif heterofermenterler,
fosfoketolaza sahip olmalariyla zorunlu homofermenterlerden ayrilirlar. Bu enzim, fakiiltatif
heterofermenterlerin pentozlari fermente ederek oOncelikle LA ve AA iiretmesini saglar.
Yaygin fakiiltatif heterofermentatif suslar arasinda Lactobacillus plantarum, Lactobacillus
casei, Enterococcus faecium ve ¢esitli Pediococcus tiirleri bulunur. "MLAB uygulanan
silajlarda genellikle pH, AA, biitirik asit (BA), NH3-N ve etanol bakimindan daha diistik, LA
icerigi ve LA/AA orani daha yiiksek bir silaj elde edilmektedir. Bununla birlikte, "™LAB
kullanilan silajlarda kuru madde kayiplarinin azaldigi ve hayvan performansinin da artig

oldugu bildirilmektedir (Muck ve Kung, 1997).

Bolsen vd. (1992) musir silajinda "MLAB (L. plantarum + E. Faecium) inokulantinin
silajin fermantasyon Ozelliklerini etkilemedigini ve silolamanin 120. giiniinde agilan tiim
silajlarin pH'sinin 4,14 oldugunu belirtmislerdir. Bununla birlikte, arastirmacilar kontrol ve
inokulant gruplarinda LA igeriklerini sirasiyla %2.67 ve %?2.88, AA igeriklerini %0,87 ve
%0,89; etanol igeriklerini %0,15 ve 9%0,21; NHs-N igeriklerini ise %0,09 olarak
belirlemislerdir.

Davies (1996), musir bitkisine "MLAB (Lactobacillus plantarum) kullandiklart
caligmalarinda, silolamanin 100. giiniinde kontrol ve LAB inokulant silajlarinin pH
degerlerinin sirasiyla 4,3 ve 3,6; LA igeriklerini 48,8 ve 53 g/kg KM; AA igeriklerini 20,3 ve
18,3 g/kg KM; NHs-N igeriklerini 82 ve 64 g/kg KM olarak saptamistir. Misir silajina
HMLAB ilavesinin pH, AA ve NH3-N igeriklerini 6nemli diizeyde azaltirken, LA iceriklerini
ise 6nemli diizeyde yiiksek oldugunu belirlemistir (P<0,05). Ayrica kontrol ve "MLAB
kullanilan silajlarda maya sayist sirasiyla 3,11 ve 1,26 kob/g, kiif sayis1 ise 2,0 ve 0 kob/g
oldugunu, L. plantarum'un silajlarin maya ve kiif populasyonunu azalttigini belirtmistir.

Muck ve Kung (1997), "MLAB silaj inokulantlarmmn kullanildig1 arastirmalarinin
yaklasik %60'inda silajlardaki LA:AA oranimi artirdigi (n= 233), %55'inde ise pH (n= 221) ve
NH3-N (n= 148) oranlarinin diistiigii saptanmuistir.
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Meeske ve Basson (1998), hamur olum déneminde hasat edilen musir bitkisine "™LAB
(Lactobacillus plantarum, Lactobacillus bulgaricus ve Lactobacillus acidophilus) inokulanti
kullanmislar ve silolamanin 95. giiniinde misir silajlarmin pH’s1 kontrol ve HMLAB
gruplarinda sirasiyla 3,7 ve 3,9; SCK miktar1 71 ve 52 g/kg KM; LA miktar1 69 ve 64 g/kg
KM; AA miktar1 11 ve 14 g/kg KM; LAB sayilarin1 7,6 ve 7,6 log kob/g; maya sayilarini 2,1
ve 2,6 log kob/g; kiif sayilarini ise 0,0 ve 2,0 log kob/g olarak belirlemislerdir. Arastirmacilar
AMLAB inokulantinin musir silajlarmin  fermantasyon o&zellikleri ¢ok az etkiledigini
belirtmislerdir.

Ozdiiven vd. (1999) tarafindan yiiriitiilen bir ¢alismada, ™LAB (Lactobacillus
plantarum) musir silajinin kalitesi lizerine etkileri incelenmis ve silolamanin 60. giiniinde
kontrol ve "MLAB kullanilan silajlarimin pH degerlerinin sirasiyla 3,86 ve 3,73; HP
igeriklerinin %5,9 ve %5,7; NH3-N igeriklerinin %0,6 ve %5,5; SCK igeriklerinin %8,3 ve
%9,7; LA igeriklerinin %2,5 ve %2,6, AA igeriklerini %0,8 ve 0,8 olarak bulmuslardir.
Kontrol ve LAB kullanilan silajlarda lactobacilli sayisini sirasiyla 6,76 ve 6,35 kob/g, maya
ve kiif sayis1 ise 5,98 ve 0,0 kob/g oldugunu bildirmektedirler.

Ranjit ve Kung (2000) musir bitkisine "™LAB (Lactobacillus plantarum 30115) ilave
ettikleri calismalarinda, kontrol ve "MLAB silaji gruplarinda pH degerlerini sirasiyla 3,68 ve
3,66; LA igeriklerini 72,4 ve 7,72 g/kg KM; AA miktarlarini 1,68 ve 1,82 g/kg KM olarak
belirlemislerdir.

Filya (2002a) musir bitkisinde (%35.0 KM) "MLAB (L. plantarum+E. faecium)
kullandig1 ¢alismasinda, 50 giinliik fermantasyon sonrasinda agmis oldugu silajlarin pH’sin1
kontrol ve L. plantarum+E. faecium gruplarinda sirasiyla 3,6 ve 3,5; LA %4,3 ve 9,4; AA
%4,3 ve 0,0; BA %4,2 ve 0,0; etanol ise %7,3 ve 2,2 olarak belirlemistir.

Filya vd. (2006), %35,5 KM’de hasat edilen musir bitkisine "MLAB (L. plantarum ve
L. plantarum + Pediococcus cerevisiae) kullandiklari ¢alismalarinda, silolamadan sonraki 50.
giinde misir silajmin LA igeriklerini kontrol, L. plantarum ve L. plantarum+Pediococcus
cerevisiae gruplari i¢in sirasiyla 55,7; 86,6 ve 87,9 g/kg KM; NHs-N miktar1 2,76; 1,71 ve
1,77 g/lkg KM; SCK miktari ise 21,6; 13,6 ve 14,4 g/kg KM olarak belirlenmistir.

Oliveira vd. (2017), "MLAB uygulamasi yapilan arastirmalarin genelinde silaj
fermantasyonunda saglanan gelismelerin bitkisel materyale gore degistigini bildirmektedir.
HMLAB inokulantlar1 yonca ve diger baklagillerde silajlarm pH'sim diisiiriirken misir, sorgum
ve seker kamiginda diisiirmedigini, AA’deki azalmanin yonca ve diger baklagiller hari¢ tiim

bitki tiirleri i¢in dnemli oldugunu bildirmektedirler.
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Yan vd. (2019), %17,48 KM’de hasat edilen italyan c¢im bitkisine ticari bir L.
plantarum ve secilmis bir L. plantarum (L694) susu kullandiklari ¢aligmalarinda, silolamanin
42. giiniinde italya ¢imi silajinin pH degeri kontrol, L. plantarum ve L. plantarum (L694)
gruplar i¢in sirasiyla 4,52; 4,41 ve 4,38; LA igeriklerini 15,76; 13,60 ve 12,97 g/kg KM;
propionik asit igeriklerini 0,35; 0,0 ve 0,0; BA miktar1 2,63; 1,21 ve 1,18 g/kg KM; NH3-N
miktar1 2,76; 1,71 ve 1,77 g/kg KM; olarak belirlenmistir.

Heterofermentatif (fakiiltatif ve zorunlu) LAB, Lactobacillaceae familyasina aittir ve
Lactobacillus, Oenococcus, Leuconostoc ve Weissella cinslerindendir (Hammes ve Hertel,
2009). Lactobacillus cinsi, Lactobacillus buchneri, Lb. plantarum, Lactobacillus reuteri ve L.
casei olarak bilinen 4 gruba ayrilir (Hammes ve Hertel, 2009). Hem L. buchneri hem de L.
reuteri gruplari zorunlu heterofermenterler igerirler. Ancak L. buchneri potansiyel silaj
inokulant1 olarak calisilan zorunlu heterofermentatif suslarin tek kaynagi olmustur. L.
buchneri grubunda Lb. buchneri, Lb. diolivorans, Lb. farraginis, Lb. hilgardii, Lb. kefiri, Lb.
kisonensis, Lb. otakiensis, Lb. parabuchneri, Lb. parafarraginis, Lb. parakefiri, Lb. rapi, Lb.
sunkii (Hammes ve Hertel, 2009; Sun vd., 2014), Lb. ferintoschensis (Hammes ve Hertel,
2009), Lb. senioris (Feichtinger, Mayrhofer, Kneifel ve Domig, 2016), Lb. kunkeei, Lb.
homohiochii, Lb. fructivorans, Lb. sanfranciscensis, Lb. lindneri, Lb. spicheri, Lb.
namurensis, Lb. zymae, Lb. acidifarinae, Lb. hammesii ve Lb. brevis (Pot ve Tsakalidou,
2009) tiirleri bulunmaktadir. Bununla birlikte, Lb. buchneri grubundan yalnizca birkag tiir
silaj fermantasyonu tlizerindeki etkileri agisindan degerlendirilmistir; bunlar arasinda oncelikle
Lb. buchneri ve ¢ok daha az yaygin olarak Lb. brevis, Lb. diolivorans, Lb. hilgardii, Lb. kefiri

ve son zamanlarda Lb. parafarraginis bulunmaktadir.

HTLAB inokulantlarmin genellikle silaj fermentasyonuna etki etmedigi belirtilmekle
beraber (Holzer vd., 2003; Ranjit ve Kung 2000), bazi ¢alismalar bu inokulantlarin misir
silajlarinda pH, AA ve KM kaybini artirdigini, LA igeriklerini ise azalttigin1 gdstermistir
(Kleinschmit vd., 2005; Nishino vd., 2003). Ranjit ve Kung (2000), kontrol ve L. buchneri
(6,00 log kob/g) ilave edilen musir silajinda LA igeriklerini sirasiyla 77,2 ve 63,5 g/kg KM,
AA miktarlarini ise 18,8 ve 36,0 g/kg KM olarak belirlenmistir.

S6z konusu bakteriler aerobik stabilite sorununu ¢ézmek i¢in ortaya ¢ikmistir. Bu
mikroorganizmanin temel amact AA igeriklerini arttirmak ve bunun sonucunda silajdaki
maya seviyesini disiirmektir. Muck (1996), 1990'larin ortalarinda Lb. buchneri'nin silajlara
ilave edilmesinin aerobik stabiliteyi iyilestirmede degerli olabilecegini, ¢iinkii aerobik

bozulmay1 baglatmaktan sorumlu mayalar1 engelleme potansiyeline sahip AA igeriginde 1liml
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artiglara neden oldugunu oOne siirmiistiir. Kleinschmit ve Kung (2006)’un 43 calismay1
Ozetledigi meta-analizde, L. buchneri ilave edilen silajlarda LA igeriklerini azaltirken, AA
iceriklerini artirmis ve dolayisiyla uygulama yapilmamis silajlara gore silaj pH'sinda bir artis
gozlenmistir. Silajlar icin LAB inokulant1 olarak kullanilmaya baslanmasindan bu yana, ¢ok
sayida laboratuvar (Driehuis vd., 1999; Ranjit ve Kung, 2000; Weinberg vd., 1999) ve saha
calismas1 (Kristensen vd., 2010; Mari vd., 2009; Tabacco vd., 2011) Lb. buchneri'nin gesitli
silajlarin aerobik stabilitesini basarili bir sekilde gelistirdigini gostermistir; ancak etkilerin
susa (Kleinschmit vd., 2005; Muck, 2004) ve doza bagimli (Filya vd., 2006; Ranjit ve Kung,
2000; Taylor ve Kung, 2002) oldugu bildirilmektedir. Oude Elferink vd. (2001), AA’teki
artigin klasik fosfoketolaz yolu iizerinden degil, orta miktarda LA’in AA ve 1,2-propandiole
anaerobik doniisiimii yoluyla oldugunu gostermistir. Lactobacillus buchneri'nin baslangigta
1,2-propandiolii propanol ve propiyonik aside daha fazla metabolize edemeyecegi
diistinilmiistiir. Zielinska vd., (2017) Lb. buchneri A KKP 2047p susunun 1,2-propandiolii
propiyonik aside metabolize edebildigini ve bunun da glikoz ve kobalamin varliginda
kolaylastigin1  bildirmistir. Kobalamin, gliseroliin 1,3-propandiole ve 1,2-propandioliin
propiyonik aside metabolizmasi i¢in gerekli olan diol dehidratazin bir kofaktoriidiir (Lee ve
Abeles, 1963). Silajda dogal olarak bulunan Lb. buchneri suslarinin bu doéniisimi

gerceklestirme yetenegine sahip olup olmadigr ise bilinmemektedir.

Lb. buchneri igeren LAB inokulantlarin gelistirilebilecegi bir diger alan ise aerobik
stabilite iizerindeki etkilerinin hizli bir sekilde gosterebilir olmasidir. Clinkii bazi hayvan
uireticileri genellikle silolamadan sonraki birka¢ hafta igerisinde silajlar1 acarak hayvanlarini
beslemek zorundadirlar. Yapilan calismalardan elde edilen sonuglar, laktik asidin Lb.
buchneri tarafindan asetik aside anaerobik doniisiimiiniin hemen gergeklesmedigini ve
belirgin hale gelmesi icin yaklagik 30 ila 60 giin gerektigini gostermektedir. Driehuis vd.
(1999) musir silajma 5 x 10° kob/g diizeyinde Lb. buchneri uygulamis olduklari
calismalarinda,14. giinde laktik ve AA miktarlar1 kontrol ile Lb. buchneri grublari arasinda
onemli bir fark bulunmamis, ancak 28. giinde Lb. buchneri uygulanan silaj grubunda AA
icerikleri artarken LA igerikleri azalmistir. Schmidt vd. (2009) yonca bitkisine Lb. buchneri
ilave edildiginde laktik asidin asetik donilistime bir gostergesi olarak kullanilan 1,2-
propandioliin fermantasyonun 5. giinlinde tespit edilmezken, fermantasyonun 45. giinde 1,2-
propandioliin mevcut oldugunu bildirmislerdir. Laktik asidin Lb. buchneri tarafindan 1,2-
propandiole doniisiimiiniin gecikmesi tam olarak bilinmemekle birlikte, Oude Elferink vd.

(2001) bunun ortamdaki glikoz tiikkenene kadar ger¢eklesmedigini bildirmistir.
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Nishino vd. (2003), misir bitkisinde L. Buchneri kullandiklar1 ¢alismalarinda,
silolamanin 60. giiniinde kontrol ve Lb. Buchneri silaj gruplarinda AA miktarlarini sirasiyla
20,4 ve 52,7 g/kg KM; LA miktarlarin1 61,1 ve 37,3 g/kg KM; etanol igeriklerini ise 16,8 ve
6,5 g’lkg KM; KM kaybi ise 42,1 ve 80,8 g/kg olarak saptamislardir. Arastirmacilar, s6z
konusu inokulantin msir silajinin AA igeriklerini kontrol grubuna kiyasla arttirdigini, LA ile

etanol igeriklerini azalttigini ve KM kaybina neden oldugunu bildirmislerdir.

Nishino ve Touno (2005), ryegrass ve festulolium bitkilerine "TLAB (Lactobacillus
casei veya Lactobacillus buchneri) ilavesinin silaj fermantasyonu iizerindeki etkilerini
inceledikleri ¢alismalarinda, 120. giin silolama sonrasi L. casei ilavesi yem tiiriinden bagimsiz
olarak laktik asidi arttirirken, AA ve KM kaybini azaltmistir. L. buchneri ilavesi ise laktik

asidi azaltirken, AA ve 1,2-propandiolii artirmistir.

Fakiiltatif ve zorunlu heterofermentatif LAB'yi birlestiren inokulantlarin
gelistirilmesiyle, her iki inokulant tliriiniin faydalarinin tek bir iriinde elde edilmesi
hedeflenmektedir. Fakiiltatif heterofermentatif LAB (¢ogunlukla Lb. buchneri), aktif
fermantasyonun erken donemlerinde enterobakteri, clostridia ve diger mikroorganizmalari
baskilayarak proteoliz ve fermantasyondan kaynaklanan KM kayiplarini azaltmaktadir. Bu
aktif fermantasyon doneminde, silaj pH'sinin uygulama yapilmamais silaja gore daha hizli ve
daha diisiik bir degere inmesi beklenir. Zorunlu heterofermentatif LAB, ¢ogu durumda Lb.
buchneri, aktif silaj fermantasyon déneminden sonra laktik asidi kademeli olarak asetik aside
doniistiirerek pH"1 yiikseltir ve silajin aerobik stabilitesini artirir. Ideal olarak, ister giinliik
kazang ister siit iiretimi olsun, hayvansal liretim, fakiiltatif heterofermentatif LAB'nin iiretim
tizerindeki etkisi veya silajin silo igerisinde soguk tutulmasi sayesinde iyilestirilebilir.

Driehuis vd. (2001), ¢cok yillik cavdar (%24-42 KM) bitkisine "TLAB (L. Buchneri),
HM_AB (Pediococcus pentosaceus+Lactobacillus plantarum) veya "M*HTLAB (L.
buchneri+Pediococcus pentosaceus+Lactobacillus plantarum) ilave edilmesinin 90 giinliikk
fermantasyon siirecindeki etkilerini inceledikleri ¢alismalarinda, "MLAB ve "MLAB +"TLAB
grubu silajlarin pH degerleri diger silajlara gére daha hizli diismiis ve KM kayiplar1 daha az
olmustur. Tek basma "TLAB ve "MLAB + "TLAB aerobik stabiliteyi arttirirken, genel olarak
maya ve kiif sayisin1 azaltmistir. S6z konusu LAB’leri son iiriiniin pH'sin1 ve KM kaybini
arttirmiglardir. Ayrica AA ile 1,2-propandiol miktarlarii arttirmis ve LA miktarlarini ise
azaltmistir. Tek basmna "TLAB uygulanan silajlardaki pH diisiisii kontrol grubu silajlar1 ile
benzer bulunurken, KM kayiplar1 da benzer veya daha yiiksek diizeyde oldugu saptanmustir.
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Weinberg vd. (2002), silajlik bugday (%43,3 KM) ve musir (%35,1) bitkilerine "MLAB
(L. plantarum) ve HTLAB (L. buchneri) inokulantlarin1 yalmz veya beraber kullandiklar1 bir
calismalarinda, silolamanm 90. giiniinde "MLAB ilave edilen bugday silajlarinda pH ve AA
azaldigim1 (P<0,05), LA, SCK, etanol ve gaz kayiplarimi etkilenmedigini bildirmektedirler
(P>0,05). Bugday silajlarinda "TLAB ilavesi pH ve AA arttirmis, LA ve SCK’1 ise azaltmistir
(P<0,05). Ayrica "TLAB ilavesi musir silajiin kontrol grubuna gore pH ve AA igerigini
artirmis, LA icerigini azaltmis (P<0.05), SCK icerigini ise etkilememistir (P>0,05). Misir ve
bugday bitkisine "M*™HTLAB ilavesi silajlarin fermantasyon iiriinleri iizerine etkisi tutarl
olmamakila birlikte genellikle "TLAB etkisine benzer oldugu goriilmiistiir.

Filya (2003) sorgum bitkisine "™LAB (L. plantarum) ve/veya HTLAB (L. buchneri)
inokulant1 ilave ettikleri calismalarinda, 60 giinliik fermantasyon sonunda "TLAB grubu
silajlarin (pH 4,0) kontrol (pH 3,8) ve "™LAB (3,7) grubundaki silajlara gére énemli dlciide
daha yiiksek pH degerine sahip olmustur (P<0,05); kontrol (58 g/kg KM) ve "MLAB (51 g/kg
KM) grubu silajlarm "TLAB (16 g/kg KM) veya "TLAB + "MLAB (23 g/kg KM) grubu
silajlarindan daha fazla rezidiiel SCK icerdigini (P<0,05); konrol ve "MLAB grubundaki
silajlarin "TLAB veya "TLAB + "MLAB grubu silajlarindan énemli 6lciide daha yiiksek LA,
daha diisik AA icerdigini (P<0,05); Amonyak-N, "MLAB ve "TLAB + "MLAB grubu
silajlarinda HTLAB grubu silajlarindan daha diisiik; agirlik kayiplarinin ise "TLAB grubu
silajlarinda diger silajlara gore daha yiiksek (P<0,05) bulundugunu bildirmektedir. Taze
sorgumun Lactobacilli, maya ve kif sayilarini sirasiyla 4,6; 5,7 ve 3,4 kob/g olarak
belirlemistir. Arastirici, "MLAB ilavesinin sorgum silajinin Lactobacilli (8,2 kob/g) maya (4,8
kob/g) ve kiif (3,2 kob/g) sayilarin1 kontrol (sirasiyla 6,7; 3,7 ve 3,0 kob/g) silajina gore
diisiirdiigiinii, "TLAB (sirastyla 4.9.>2.0 ve>2.0 kob/g) ve HTLAB + "MLAB (sirasiyla 5.8;
>2,0 ve >2,0 kob/g) arttirdigini belirlemistir.

Aksu vd. (2004) musir bitkisine "M*HTLAB (Lactobacillus plantarum, Lactobacillus
brevis, Lactobacillus bunscheri, Lactobacillus rhamnosus ve P. pentosaceus) inokulanti
kullanmislardir. Fermantasyonun 60. giliniinde musir silajlarinin pH degerlerini kontrol ve
LAB gruplarinda sirasiyla 3,90 ve 3,63; LA miktarlarm1 16,7 ve 22,4 g/lkg KM; AA
miktarlarim 49,4 ve 51,5 g/kg KM; NDF miktarlarim1 576,5 ve 571,1 g/kg KM; ADF
miktarlarini ise 361,9 ve 350,3 g/kg KM olarak saptamislardir.

Schmidt vd. (2009) "TLAB (Lb. buchneri) veya "M*HTLAB (Lb. buchneri+ P.
pentosaceus) ilave edilen yonca silajinda fermantasyonun ilk 5 giinii boyunca pH degerleri

inceledikleri ¢alismalarinda, "TLAB uygulanan silajlarm kontrol silajma gére daha yiiksek
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bulunurken, "MLAB + "TLAB grubu silajlarin kontrol silajindan daha hizli bir pH diisiisii
gozlenmistir.

Aragon vd. (2012), siit/hamur olum doneminde hasat edilen musir bitkisine (%32,3
KM’de) "M*HTLAB (Enterococcus faecium 3530, L. Plantarum 19457, L. brevis 23231)
inokulanti ilave ettikleri ¢aligsmalarinda, silolamanin kontrol ve LAB silaj gruplari i¢in pH
degeri 3,89 ve 3,71; SCK miktar1 1,9 ve 2,1 g/kg/KM; LA miktar1 50,3 ve 61,4 g/kg KM; AA
iceriklerini 29,0 ve 31,5; BA miktar1 0,4 ve 0,1 g/kg KM, NH3-N miktar1 51,0 ve 38,0 g/kg
KM olarak saptamislardir. Silajlara "™*HTLAB ilavesinin fermantasyon 6zelliklerini
iyilestirdigini, pH’y1 diislirdiigiinii (P<0,01), LA ve AA Konsantrasyonun artirdigin1 (P<0,01),
BA Kkonsantrasyonunu azalttigini (P<0,01), sindirilebilir ve metabolik enerji diizeyinin
arttigini bildirirken, inokulant katilan grupta KM kaybinin 6nemli oranda azaldigini, HP orani
kontrol grubunda 48,2 g /kg iken inokulantli grupta ise 52,5 g / kg olarak tespit etmislerdir.

Addah vd. (2012) arpa silajinda "™M*HTLAB (Lb. buchneri, Lb. plantarum ve Lb. casei)
iceren bir kombinasyon inokulanti ile islem gérmemis bir kontrolii karsilagtirmistir;
laboratuvar silolarinda, kombinasyon inokulanti silolamanin ilk haftasinda daha hizli bir pH
diisiisii gostermistir.

Junges vd. (2013), musir bitkisine "™*HTLAB (L. plantarum, L. brevis ve Enterococcus
faecium,5,00 log kob g/kg) kullanmiglar ve 120. giinde agilan silajlarin pH degeri kontrol ve
LAB gruplan igin sirasiyla 3,75 ve 3,79; LA igeriklerini 8,04 ve 6,76 g/kg KM; AA
igeriklerini 1,90 ve 1,90; propionik asit igeriklerini 0,06 ve 0,05; BA miktar1 0,0 ve 0,0 g/kg
KM olarak belirlenmistir. Arastirmacilar "MLAB + HTLAB ilavesinin silajlarm KM
kayiplarini 6nemli diizeyde azaldigini bildirmislerdir.

Thomas vd. (2013), 4 farkli sorgum (Sorghum bicolor) ¢esidine "M*HTLAB
(Lactobacillus buchneri ve Lactobacillus plantarum) kullanmislar ve silolamanin 120.
giiniinde agmis olduklar silajlarda  "M*HTLAB ilavesinin fermantasyon o6zelliklerini
iyilestirdigini, pH’y1 disiirdiigiini, LA igeriklerini artirdigin1 (P<0,01), AA, propiyonik asit
(PA) ve BA igeriklerini ise etkilemedigini saptamiglardir.

Arriola vd. (2015), kopek disi ayrig: bitkisine (yaklasik %50 KM'de) dort farkli LAB
inokulantinin ilave ettigi calismalarinda, 7 ve 30 giin boyunca en hizli pH diisiisii "™*"TLAB
(Lb. buchneri ve P. pentosaceus) grubu silajlarinda olurken, "MLAB (P. pentosaceus ve
Propionibacterium freudenreichii) igeren silaj grubu da benzer bir performans gosterdigini
bildirmektedir. Bu sonuclar, "™*HTLAB inokulantinin fermantasyonun erken asamalarina
hakim olabilecegini ve kontrol silajina gére pH'da daha hizli bir diisiise neden olabilecegini

gostermektedir.
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Ozdiiven vd. (2017), aycicegi bitkisine "MLAB (L. Plantarum + Enterococcus
faecium) ve/veya HTLAB (Lactobacillus buchneri) kullanmislar ve 60. giinde agilan silajlarin
pH degeri kontrol, HMLAB: HTLAB ve HM*HT| AB gruplari i¢in sirasiyla 4,41; 4,38; 4,30 ve
4,36; LA igeriklerini 5,11; 6,23; 5,40 ve 5,96 g/kg KM; AA igeriklerini 1,71; 1,57; 1,90 ve
2,00; SCK igeriklerini 14,78; 11,56; 13,13 ve 12,31; NH3-N igeriklerini ise 113,91; 78,06;
91,55 ve 91,83 g/kg KM olarak belirlenmislerdir. Arastirmacilar "™LAB ilavesinin silajlarin
LA igeriklerini 6nemli diizeyde artirdigini, AA ve NHs-N miktarlarini ise azalttigini
bildirmislerdir.

Li vd. (2023), ¢ok yillik sorgum (Sorghum bicolor x Sorghum propinquum) bitkisine
HMLAB (Lactiplantibacillus plantarum) veya HM*HTLAB (Lactiplantibacillus plantarum
+Lentilactobacillus buchneri) inokulant1 kullandiklar1 ¢alismalarinda, "™M*HTLAB grubundaki
silajlarin havaya maruz birakildiktan sonra daha diisiik KM kayb1 oranlarina ve daha yiiksek
AA igerigine sahip oldugunu bildirmektedirler. Ayrica, "MLAB + HTLAB ilave edilen
silajlarin kontrol silajina gore aerobik stabilite sonrast SCK (27,9-65,5 g/kg KM) ve HP (38,2-
90,2 g/kg KM)’in daha yiiksek diizeyde oldugu bildirilmektedir.

1.1.7.2 LAB Inokulantlarimn Silaj Mikrobiyolojisi Uzerindeki Etkileri

Silajlarin mikrobiyal kompozisyonu iizerinde "MLAB inokulantlarinin etkilerini
arastiran calismalarda farkli sonuclar elde edilmistir. Bu calismalarda "MLAB inokulantlar
silajlarin Lactobacilli populasyonu ¢ogunlukla artirmuslardir (Filya, 2001; Muck 1993,
Weinberg vd., 1993). Maya ve kiif populasyonlari bazi ¢alismalarda azalirken (Filya 2002a),
bazen arttirdig1 (Kleinschmit vd., 2005; Weinberg vd., 1993), bazen ise etkilemedigi (Filya
2002a, b) bildirilmektedir. Ote yandan, "™LAB inokulantlarin Enterobacteria ve Clostridia

gelisimini dnemli dlciide baskiladig da bildirilmektedir (Filya 2002a, b).

Weinberg vd. (1993) musir bitkisine "™LAB (L. plantarum + E. faecium) ilave ettikleri
calismalarinda, kontrol ve "™LAB silajlarda Lactobacilli populasyonlar sirasiyla 4,0 ve 5,5
kob/g; maya populasyonlar1 4,70 ve 5,40 kob/g; kiif populasyonlar: ise 0,00 ve 5,00 kob/g
olarak belirlemislerdir. Davies (1996) L. plantarum’ un musir silajinin maya ve kif
populasyonunu diisiirdiiglinii belirterek, silolamanin 100. gilinlinde kontrol silajinin maya ve
kiif populasyonlart sirasiyla 3,11 ve 2,00 kob/g, ayni mikrobiyal yapiyr L. plantarum
kullanilan silajlarda sirasiyla 1,26 ve 0,00 kob/g olarak saptamistir. Filya (2003) taze misirin
Lactobacilli, maya ve kiif populasyonunu sirastyla 3,86; 4,06 ve 2,58 kob/g olarak belirlemis

ve fermantasyonun 2. giiniinden itibaren s6z konusu mikroorganizmalarin artig gosterdigini,
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fermantasyonun 90. giinlinde en yliksek degerlerine ulagtigini tespit etmistir. Arastirici, L.
plantarum’ un musir silajinin Lactobacilli (10,40 kob/g) ve maya populasyonunu (4,45 kob/g)
artirdigini, kiif populasyonunu ise (3,08 kob/g) kontrol silajina gore (sirasiyla 8,35; 3,86 ve
3,26 kob/g) diisiirdigiinti belirlemistir. Heterofermantatif LAB inokulantlart misir silajinin
AA igeriklerini artirmakta, AA ise maya ve Kkiiflerin gelismesini biiyiikk Odlgiide

engellemektedir (Kleinschmit vd., 2005; Holzer vd., 2003).

Taylor ve Kung (2002) silolamanin 92. giiniinde musir silajinin, maya populasyonunu
kontrol ve L. buchneri kullanilan silajlarda sirasiyla 3,25 ve 2,56 kob/g olarak saptamislar ve
bu silajlarda hi¢ kiif olusmadigini bildirmislerdir. Kleinschmit vd. (2005) L. buchneri 40788
(3,70 kob/g) ve L. buchneri 11A44° iin (<2,00 kob/g) musir silajinin maya populasyonunu
kontrol silajina (4,43 kob/g) gore disiirdiigiinii belirlemislerdir. Kung vd. (2007) taze misirin
LAB, maya ve kiif populasyonunu sirasiyla 4,64; 3,52 ve 3,34 kob/g olarak saptadiklari
aragtirmalarinda, L. buchneri’nin (8x10° kob/g taze materyal) musir silajinmn Lactobacilli
populasyonunu arttirdigini, maya ve kif populasyonunu ise diisiirdiigiini belirlemisler ve
silolamanin 120. giiniinde silajlarin  Lactobacilli populasyonunu kontrol ve inokulant
kullanilan silajlarda sirasiyla 7,47 ve 8,7 kob/g; maya populasyonunu 7,29 ve 5,85 kob/g; kiif
populasyonunu ise 6,05 ve 4,88 kob/g olarak saptamislardir.

Weinberg vd. (2007) L. buchneri 40788’in musir silajinin Lactobacilli populasyonunu
(3,5 kob/g) diistirdiigiinii, L. buchneri 11A44’in ise Lactobacilli populasyonunu (5,3 kob/g)
kontrol silajina (4,2 kob/g) gore artirdigini belirlemislerdir.
Homofermantatif+heterofermantatif LAB inokulantlar1 kullanildiklar1 silajlarin Lactobacilli
populasyonunu artirmakta, silaj ortaminda istenmeyen mikroorganizma populasyonlarini
(maya, kiif, Enterobacteria ve Clostridia vb) ise engellemektedirler (Contreras-Govea vd.,
2009).

Filya (2003) ile Filya vd. (2004a), "M*HTLAB (L. plantarum+L. buchneri)
kullandiklar1 ¢alismalarinda, séz konusu "™*HTLAB’mIn musir silajlarnin  Lactobacilli
populasyonunu artirdigini; kiif, Enterobacteria ve Clostridia’larin gelisimini ise engelledigini
bildirmislerdir. Bahsedilen arastiricilardan Filya (2003) L. plantarum+L. buchneri kullandig
musir silajimin Lactobacilli, maya ve kiif populasyonunun sirasiyla 8,35; <2 ve <2 kob/g
oldugunu belirlerken, ayn1 mikrobiyal yapinin kontrol grubunda sirasiyla 8,66; 3,86 ve 3,26
kob/g oldugunu saptamistir.
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Weinberg vd. (2002) taze misirin Lactobacilli, maya ve kiif populasyonunu sirasiyla
5,3; 5,9 ve 3,0 kob/g oldugunu belirledikleri arastirmalarinda, "M*HTLAB (L. plantarum+L.
buchneri)’nin musir silajinin Lactobacilli (6,5 kob/g), maya (<2 kob/g) ve kif (3,2 kob/g)
populasyonlarin1 kontrol grubuna (swrasiyla 7,9; 2,7 ve 3,8 kob/g) gore diisiirdigiini

saptamiglardir.

Kleinschmit ve Kung (2006b) P. pentosaceus R1094+L. buchneri 40788 kullandiklari
caligmalarinda, s6z konusu inokulantin silolamanin 42., 56., 70. ve 282. giinlerinde musir

silajinin maya populasyonunu diger silajlara gore diistirdiigiinii belirlemislerdir.

Ozdiiven vd. (2017), taze aycicedi bitkisinin lactobacilli, maya ve kiif sayilarmi
sirasiyla 3,05; 3,97 ve 0,00 kob/g olarak saptadiklar1 arastirmalarinda, "™MLAB (L.
plantarum+Enterococcus faecium)’in aygigegi silajlarin  Lactobacilli populasyonlarini
arttirdigini, TTLAB (L. buchneri) ve "M* HTLAB’1n ise maya populasyonlarini1 énemli diizeyde

azalttigini bildirmislerdir.

Okuyucu vd. (2018), %31,72 KM’de hasat edilen yonca bitkisinin Lactobacilli ve
maya sayilarini sirasiyla 3,83 ve 6,47 kob/g olarak saptadiklar1 arastirmalarinda, farkli
dozlarda kullanilan "™LAB (Lactobacillus plantarum, Pediococcus acidilactici, Pediococcus
pentosaceus ve Propionibacteria acidipropionici) yonca silajlarinin Lactobacilli
populasyonunu arttirdigini, maya populasyonunu ise azalttigini belirlemisler ve silolamanin
45. giiniinde silajlarin Lactobacilli populasyonunu kontrol ve "™LAB kullanilan silajlarda
sirastyla 5,73 ve 5,82-6,04 kob/g KM; maya populasyonunu ise 6,09 ve 5,51-5,94 kob/g KM

olarak saptamiglardir.
1.1.7.3 LAB Inokulantlarinin Aerobik Stabilite Uzerindeki Etkileri

Silolar yemleme i¢in agildiktan sonra O silajlara niifuz eder ve silajdaki asite
toleransli  aerobik mikroorganizmalarin  ¢ogalmasini  ve fermantasyon iirlinlerinin
oksidasyonunu tesvik eder. Aerobik bozulma olarak adlandirilan bu durum silajlarin
bozulmasina neden olabilir ve potansiyel olarak toksik maddelerin veya istenmeyen
mikroorganizmalarin ortaya c¢ikmasina yol agabilir. Silajlarin aerobik bozulmaya karsi
stabilitesi (aerobik stabilite) 6nemli Olclide degisebilir. Bununla birlikte, aerobik bozulmay1
onleyen mekanizmalar iyi anlagitlmamistir. Weinberg vd. (1993), "MLAB inokulantlarin
aerobik stabilite iizerindeki etkilerini belirlemek amaciyla yiiriittiikleri calismalarinda, "™LAB

ilave edilen silajlarin kontrol silajlarindan bile daha hizli bozulma egiliminde oldugunu
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belirlemiglerdir. O'Kiely ve Muck (1992) aerobik stabilitenin silaj kuru madde igerigi, pH,
maya sayist veya silolama sirasinda seker ilavesi ile ilgili olmadiklarini, organik asitlerin
(AA, LA ve PA) ctkilerinin ise belirli bir diizeyde ortaya ¢iktigini belirtmislerdir. Kimi
arastirmacilar da "TLAB tarafindan AA olusumunun olumlu yénlerini tanimlamis ve bunun

bozulmaya neden olan organizmalar1 engelledigini belirtmistir (Rooke 1991, Weinberg vd.
1996).

Homofermentatif veya fakiiltatif "TLAB inokulantlari ile ilgili olas1 sorunlardan biri,
bazi kosullarda silo dmriinde veya aerobik stabilitede bir azalmanin meydana gelmesidir.
Muck (1993), 1985 ve 1992 yillar1 arasinda "™LAB uygulamasini igeren ¢alismalarin yaklasik
%60'inda fermantasyon Ozelliklerinin (pH, LA:AA oran1 ve NHs-N) iyilestirdigini, KM
tiiketimi ve canli agirlik artis1 yaklasik 9%25'inde artarken, siit veriminde ise %40 oraninda
artis oldugunu bildirmektedir. Muck ve Kung (1997), 1990-1995 yillar1 arasinda 230'dan fazla
calismay1 karsilastirdigi arastirmalarinda, "MLAB uygulamas: ile ¢alismalarin iigte birinden
daha azinda onemli pozitif etkiler ve yaklasik ticte birinde ise Onemli negatif etkiler
goriilmiistiir. Olumlu etkilerin ¢ogu ot ve yonca silajlarinda goriiliirken, olumsuz etkiler
biiyiik dlglide musir ve misir ve kiigiik taneli tahil silajlarinda goriilmiistiir. Ot ve yonca
silajlarinin "MLAB uygulamas1 fermantasyon &zelliklerini iyilestirmede etkili olurken, misir
ve kiiglik taneli tahil silajlarinda aerobik stabiliteyi olumsuz yonde etkiledigini belirtmislerdir.
Aerobik stabilitedeki kiigiik degisimler, "™MLAB inokulantlarin silaj fermantasyonunda yaptig
degisikliklerle tahmin edilebilir. Laktik asit, AA’e gbre mayalari engellemede daha az
etkilidir. Yonca silajinda, inokulantlar genellikle uygulama yapilmamais silajlara gére pH'da
0,2 ila 0,3 birimlik bir azalmaya neden olur ve pH'daki bu azalma LA’e geg¢isi dengeleyerek
aerobik stabiliteyi artirabilir. Misir silajinda, inokulantlarin genellikle pH iizerinde etkisi
yoktur. Ancak fermantasyonu AA’ten LA’e kaydirarak aerobik stabilite {izerinde olumsuz
etkileri vardir (Muck, 2004). S6z konusu "™MLAB inokulantlarinin AA igeriklerini azalttigs,
LA igeriklerini artirdigin1 ve artan LA'lerin mayalar tarafindan CO; ve suya doniistiirmesi
icin bir substrat gorevi gorerek besin maddesi kayiplarina yol actigi ileri siiriilmiistiir
(Adesogan 2008). Laktik asit par¢alanmasindan kaynaklanan yiiksek pH, maya ve kiiflerin
¢ogalmasina neden olarak bozulmalar1 daha da siddetlendirir. Sonug¢ olarak, mayalarin
bliylimesini engelleyecek ve aerobik stabiliteyi artiracak bakterilerin arastirilmasina
baslanmistir. Oliveira vd. (2017) tarafindan yapilan meta-analiz ¢alismasinda, aerobik
stabilitenin inokiilasyondan etkilenmedigini ve bitkisel materyale gore herhangi bir etkinin

goriilmedigini bildirmektedirler. Bununla birlikte, ™LAB ilave edilen silajlarda maya sayisi
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kontrol silajlarma gére daha yiiksek bulunmustur. "MLAB'nin 6zellikle misir ve kiigiik taneli
bugdaygil silajlarinda aerobik stabilite lizerine olumsuz etkileri gozlenmistir. Mayalar
genellikle aerobik bozulmanin baslaticilart oldugundan (Pahlow vd., 2003), daha yiiksek
maya sayis1 "MLAB ile yapilan silajlarin zaman zaman azalan aerobik stabilitesini de
aciklayabilmektedir. Homofermantatif LAB uygulamasindan kaynaklanan disik AA
icerikleride daha hizli maya biiyiime oranlarina ve dolayisiyla aerobik stabilitenin azalmasina
neden olabilir. Genel olarak, "MLAB sonuclarinin neden tiim calismalar arasinda tutarl

olmadigini anlamak i¢in daha fazla arastirmaya ihtiyag vardir.

Heterfermantatif LAB inokulantlari, aerobik stabilite sorununa ¢oziim getirilebilmesi
amaciyla gelistirilmigtir. Bu mikroorganizmanin birincil amact AA igeriklerini arttirmakta ve
bunun sonucu olarak silajdaki maya seviyesini azaltmaktadir. Bugiine kadar AA iretimi,
HTLAB (L. buchneri)’1n silajlarin aerobik stabilitesini nasil artirdigma dair en ¢ok kabul goren
aciklama olmustur. Ancak baska etki sekilleri de mevcut olabilir. Strom vd. (2002) silajda
LAB tarafindan iretilen antifungal bilesiklerin bulundugunu bildirmistirler. Broberg vd.
(2007) LAB inokulantlar1 uygulanan ot silajinda benzoik asit, katesol, hidrosinnamik asit,
salisilik asit, 3-fenillaktik asit, 3-hidroksidekanoik asit ve 4-hidroksibenzoik asit gibi
antifungal bilesiklerin yiiksek miktarlarda bulundugunu bildirmistir. Ganzorig vd. (2016)
proteaz uygulamasindan sonra inaktive olan antifungal aktiviteye sahip Lb. hilgardii ve Lb.
diolivorans suslarini izole ederek aktivitenin peptitlerle iliskili oldugunu 6ne siirmiislerdir.
Lactobacillus hilgardii'nin antifungal aktiviteye sahip fenillaktik ve 4-hidroksifenillaktik
asitler trettigi de belirtilmistir (Valerio vd., 2004). Dolayisiyla, ¢oklu veya sinerjik etkiler
aerobik stabilitede tek basina asetik asidin Stesinde iyilesmelere yol acabilir. "TLAB (L.
buchneri)'nin silajlarda (Schmidt vd., 2009) ve diger fermente gidalarda (Johanningsmeier ve
McFeeters, 2013) uzun siireli fermantasyonlarda nasil ve neden baskin LAB haline geldigini
anlamak, silajlarin aerobik stabilitesini artirmak i¢in tasarlanan gelecekteki LAB
inokulantlarinda hangi O6zellikleri aramamiz gerektigini daha i1yl anlamamiza yardimci
olabilir. Kleinschmit ve Kung (2006a) tarafindan yapilan meta-analizde, musir silajinin
aerobik stabilitesi kontrol, 5,00 log kob/g TM ve >5,00 kob/g TM diizeyinde "TLAB (L.
buchneri) uygulanan gruplarda sirasiyla 25, 35 ve 503 saat oldugunu belirtmektedirler.
Aragtiricilar heterolaktik asit fermantasyonundan kaynaklanan biiyiik KM kayiplar1 ve yiiksek
AA seviyeleri nedeniyle KM tiiketimi {izerindeki olumsuz etkilere iliskin endiselerin

genellikle yersiz oldugunu belirtmektedirler.
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Adesogan ve Salawu (2004), bugday ile iki bezelye ¢esidinin (Magnus veya Setchey)
HTLAB (L. buchneri) ve "M*HTLAB (L. buchneri, P. pentosaceus ve L. plantarum)
kullandiklar1 ¢alismalarinda, her iki LAB inokulanti da kontrol silajlarina gore aerobik
stabiliteyi iyilestirdigini bildirmektedirler. Her iki kontrol silajinda da AA’in yiiksek oldugu
(42 ve 26 g/kg KM) ve "M*HTLAB inokulantinin kontrol silajina gére AA’i artirmadigini
belirtmektedirler.

Reich ve Kung (2010), misir bitkisine "TLAB (L. buchneri) ile 3 farkli HMLAB
susunun (P. acidilactici, P. pentosaceus ve L. plantarum) ayr1 ayri eslestirdigi ¢alismasinda,
her bir "M*HTL AB uygulamasinin musir silajlarinda diisiik veya tespit edilebilir seviyenin
altinda maya igerdigini ve kontrol silajina (180 saat) gére "M*HTLAB silaj gruplarinda (>500

saat) daha iyi bir aerobik stabilite ile sonuclandigini belirlemislerdir.

Thomas vd. (2013), 4 farkli sorgum bitkisi cesidine ™*HTLAB (L. buchneri, P.
acidilactici, P. pentosaceus, L. plantarum ve E. faecium) kullandiklari caligmalarinda,
HMHTLAB grubu silajlarmn  kontrol silajlarma gore daha heterofermentatif bir silaj
tiretmedigini, 4 cesitten 2'sinde "M*MTLAB uygulanan silajlarm, kontrol’e gore daha
homofermentatif bir fermantasyonun gergeklestigini bildirmektedirler. Arastirmacilar
HMHTLAB  uygulamasinin  cesitlerin  hicbirinde aerobik stabiliteyi iyilestirmedigini
belirtmektedirler. Fermantasyon ve aerobik satabilite bakimindan elde edilen sonuclar, Lb.
buchneri'nin herhangi bir nedenle fermantasyona katkida bulunmadigini gostermektedir.
Genel olarak, "M*HTLAB inokulantlarmin basarisizig: ya dogal populasyonun énemli dlgiide
HTLAB (L. buchneri) benzeri aktivite sergilemesinden veya inokulanttaki "TLAB (L.
buchneri) susunun herhangi bir nedenle fermantasyonun son asamalarina hakim

olamamasindan kaynaklanabilecegi bildirilmektedir.
1.1.8 Laktik Asit Bakterilerinin Fenotipik ve Genetik Yontemlerle Tanimlamalar:
1.1.8.1 Laktik Asit Bakterilerinin Fenotipik Tanimlanmasi

Laktik asit bakterileri tiirleri arasindaki ayrimin saglanmasi i¢in siniflandirma yapmak
onemlidir. Taksonomik smiflandirma fenotipik metotlar ve genotipik metotlar ile
yapilmaktadir. Orla-Jensen (1919), LAB’in ilk siniflandirmasini morfolojik, ekolojik ve
ozellikle optimal lireme sicaklar1 olmak tizere baslica fizyolojik 6zelliklerine dayanarak
olusturmustur. LAB; oldukca fazla soy ve tiire sahip ¢ubuk, kok ve kokobasil sekilde, Gram

(+), hareketsiz, spor sekillerini olusturmayan, katalaz (-), mikroaerofilik veya anaerobik, aside
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dayanikli, kuvvetli fermantatif olup, biiylime ve gelisimleri i¢in glikoz ve amonyum yaninda
bazi vitamin ve aminoasitlere ihtiya¢ duyan mikroorganizmalardir (Holzapfel, Haberer,

Geisen, Bjorkroth ve Schillinger, 2007).

Laktik asit bakterilerinin fenotipik olarak tanimlanmasi Oncelikle, bakterilerin
bulundugu ortamdan izole edilerek saf kiiltiirlerin elde edilmesidir. Bu amagla MRS agar ve
MRS broth besiyerleri, laktobasilleri liretmek ve izole etmek i¢in yaygin olarak kullanilan
besiyerlerdir. Laktik asit bakterilerinin izolatlar1 saf kiiltiir olarak elde edildikten sonra, klasik
yontemlerle tanimlanmalar1 i¢in gram boyama, hiicre morfolojisi ve katalaz aktivitesi gibi
ozellikleri belirlenir. Mikroskobik inceleme, LAB’nin cins seviyesi, saflig1 hakkinda bilgi
veren ilk kriterdir. Hiicreleri ayirt etmek i¢in basit boyama, gram boyama, asit hizli boyama,
endospor boyama, kapsiil boyama gibi baz1 boyama yontemleri vardir. En énemli ve yaygin
olarak kullanilan ydntem Gram boyamadir. Gram boyasina verilen reaksiyon temelinde
bakteriler iki biiyiik gruba ayrilabilir; Gram pozitif organizmalar ve Gram negatif
organizmalar. Laktik asit bakterileri Gram pozitif gruba aittir. Yuvarlak veya kiiresel
hiicrelere kok, uzun ¢ubuk seklindeki hiicrelere basil, kok ve basil arasinda orta sekilli oval
hiicrelere kokobasil, tetrad olusumuna yol agan tek bir diizlemde birbirine dik iki yonde hiicre
boliinmesine tetrakok denir (Garvie, 1984). Katalaz bir¢ok organizma tarafindan iiretilen bir
enzimdir ve bu nedenle katalaz eksikligi dnemli bir teshis 6zelligidir. Enzim hidrojen peroksid
(2 H202)’1 su ve Oz’e pargalar ve gaz kabarciklar1 gozlenir. Bu nedenle gaz kabarciklarinin
olusumu katalaz enziminin varhigin1 gosterir (Bulut, 2023). Bu sayede, Gram (+), spor
olusturmayan, cubuk veya kok seklinde ve katalaz (-) olan bakteri izolatlar1 LAB olarak
ayristirihir (Hitchener vd., 1982; Rogosa vd., 1953; Schillinger ve Liicke 1987).

Tiir diizeyinde LAB’nin tanimlanmalarinda kullanilan klasik yontemler zaman alic1 ve
ayni zamanda ayrim giicli ve hassasiyetleri bakimindan da siiphe uyandirict ve metotlarin
ayirt ediciligi ve tekrarlanabilirligi azdir (Miller vd., 1996; Pimarkara, 2016). Bakterilerin
bliylime kosullar1 hiicre morfolojisini etkileyebilmekte ve bazi durumlarda cins diizeyinde
dahi tanimlamada sorun olmaktadirlar. Klasik tanimlamalar her ne kadar yararli olsa da
benzer ozelliklere sahip suslarin ayriminda yeterli olmamaktadir. Laktik asit bakterilerini
klasik yontemler ile tanimlama, izolatlarin sayisinin azaltilmasini saglayarak molekiiler
tanimlamaya ©On hazirlik acisindan o6nemlidir (Huys vd., 2003). Morfolojik tanimlama
yapilmadan, ¢ok sayida koloni ile yapilan molekiiler tanimlamalar yanlis tanimlamalara neden

olabilmektedir. Son yillarda ¢alismalar LAB’nin mikrobiyal tanimlanmalar1 i¢in molekiiler
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tekniklerin bu alanda uygulamasi iizerine yogunlagsmistir. Suslarin tanimlanmasi agamasinda
klasik yontemler kesin sonuclara ulagsmada yeterli bulunmamistir. Bu testler ile elde edilen
baz1 sonuclar molekiiler tekniklerle karsilastirildiginda benzer sonuglara ulagilamamis ve hata
orani yiiksek olmustur. Bunun temel sebebi olarak LAB’nin temel 6zelliklerinin birbirine ¢ok
benzemesi goriilmektedir (Kiran ve Osmanagaoglu 2011). Laktik asit bakterilerinde fizyolojik
tanimlama ile molekiiler tanimlama birlikte degerlendirildiginde daha etkin bir tanimlama

yapilabilecegi bildirilmektedir (Tabasco, Paarup, Janer, Pelacz ve Requena, 2007).

Pang vd. (2011) siit ¢iftliklerinde hazirlanan misir (Zea mays L.), ¢eltik (Oryza sativa
L.), sorgum (Sorgum bicolor L.) ve yonca (Medicago sativa L.) silajlarindan izole edilen 156
LAB izolati fenotipik 6zelliklerine gore degerlendirdikleri ¢aligmalarinda, 110 izolati Gram
pozitif ve katalaz negatif 6zelliklerine gére LAB olarak kabul etmislerdir ve 16S rRNA gen
dizileme sonrasi izolatlar1 Weissella cibaria (%36,4), Weissella confusa (%9,1), Leuconostoc
citreum (%5,3), Leuconostoc lactis (%4,9), Leuconostoc pseudomesenteroides (%8,0),
Lactococcus lactis subsp. lactis (%4,5), Lactobacillus paraplantarum (%4,5) ve Lactobacillus
plantarum (%27,3) olarak tanimlamiglardir. Misir silajlarinda W. cibaria ve W. confusa,
sorgum ve geltik silajlarinda L. plantarum yaygin tiirler olurken, yonca silajlarinda L.

pseudomesenteroides, L. plantarum ve L. paraplantarum yaygin tiirler olmustur.

Tohno vd. (2012) italyan ¢imi (Lolium multiflorum Lam.) silajmnin ii¢ ¢esidinden izole
edilen 23 LAB izolatini, fenotipik 0Ozelliklerine ve 16S rRNA dizilimine gore
tanimlamislardir. italyan ¢imi silajindan izole edilen LAB suslarini; Lactococcus lactis subsp.
lactis, Lactobacillus brevis, Lactobacillus coryniformis subsp. Torquens, Lactobacillus
curvatus, Lactobacillus plantarum subsp. plantarum, Lactobacillus sakei subsp. carnosus,
Leuconostoc mesenteroides subsp. dextranicum ve Pediococcus parvulus. olarak

tanimlamiglardir.

Chahrour vd. (2013), sorgum silajindan elde edilen 63 izolattan 27'si gram boyama,
katalaz aktivitesi, hareketlilik ve spor iiretip iiretmeme gibi 6zelliklerine gére LAB olarak
degerlendirilmistir. Morfolojik tanimlama sonrasinda sorgum silajlarindaki LAB populasyonu
Lactobacillus sp, Lactobacillus brevis, Lactobacillus pentosus, Lactobacillus manihotivorans,
Lactobacillus fermentum, Lactococcus lactis subsp. lactis biovar. diacetylactis Weissella
cibaria, Weissella minor, Weissella soli, Weissella viridescense ve Leuconostoc

mesenteroides subsp. olusmustur.
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Ni vd. (2015) yaptiklar1 ¢alismada Cin'de ¢eltik pirinci silajindan, LAB dogal
populasyonunu karakterize etmek ve suslari se¢meyi amaglamiglardir. Kiiclik olgekli bir
fermantasyon sistemi kullanilarak hazirlanan celtik silajindan 126 LAB susu izole edilmis ve
fenotipik Ozelliklerine gore 99 izolatt (%78,57) Gram-pozitif ve katalaz-negatif olarak
degerlendirirken, hiicre morfolojisine gore izolatlar1 %13,13 c¢ubuk ve %86,87 kok olarak
belirlemislerdir. Izolatlarin genotipik degerlendirmesi 16S rRNA genlerinin sekans
analizlerine dayanarak belirlenmistir. Celtik pirinci silajindan; Lactobacillus plantarum
(%8,1), L. casei (%5,1), Leuconostoc pseudomesenteroides (%211,1), Pediococcus
pentosaceus (%24,2), Enterococcus mundtii (%12.1), Lactococcus garvieae (%15.2), E.
faecium (%9.1) ve Lc. lactis subsp. lactis (%15.2) LAB suslari tamimlanmistir. P.

pentosaceus, ¢eltik pirinci silajindaki LAB populasyonunun en bol iiyesi olmustur.

Li vd. (2015) musir silajindan LAB suslarmi fenotipik ve genotipik olarak
tanimlamiglardir. Elde edilen 59 izolati, fenotipik olarak Gram pozitif, katalaz negatif,
homofermentatif, heterofermentatif, kok ve cubuk seklinde 12 grupta tanimlanmistir.
Genotopik olarak 16S rRNA'nin dizilenmesi yapilan izolatlari; Lactobacillus plantarum
subsp., Pediococcus pentosaceus, Enterococcus mundtii, Weissella cibaria ve Leuconostoc

pseudomesenteroides olarak bildirmislerdir.

Wang vd. (2017) yaptiklart ¢alismada Tibet platosunda bulunan fig, uzun fescue ve
cok yillik cavdar otlarindan izole edilen dort LAB susu karakterize etmislerdir. Elde edilen 5
LAB susunun morfolojik ve fizyolojik 6zellikleri incelenmis ve tiim LAB suslari Gram
pozitif, homofermentatif, katalaz negatif, cubuk ve kok olarak bulunmustur. Izolatlarin 16S
rRNA'nin dizilenmesiyle sirasiyla Lactobacillus plantarum, Pediococcus acidilactici,

Lactobacillus paraplantarum ve Lactobacillus casei olarak tanimlanmuistir.

Zhang ve Yu (2017) yaptiklar1 ¢aligmada Cin'deki bozkirlarda hazirlanan L. chinensis
silajindan 167 LAB susu izole etmislerdir. Fizyolojik ve 16S rRNA gen dizilenmesine gore
izolatlar 10 gruba ayrilmistir. Elde edilen izolatlar1 Lactobacillus plantarum (%44,9),
Lactobacillus brevis (%40,7), Lactobacillus casei (%6,6), Weissella hellenica (%2,4),
Enterococcus faecium (%1,2), Enterococcus faecalis (%1,2), Enterococcus mundtii (%1,2),
Enterococcus durans (%0,6), Enterococcus sulphreus (%0,6) ve Lactococcus garvieae (%0,6)

olarak bildirmislerdir.
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Sifeeldein vd. (2018) Fil otu silajindan LAB suslarin1 fenotipik ve genotipik olarak
tanimlamislardir. izole edilen 7 susu Gram pozitif, katalaz negatif, homofermentatif ve ¢ubuk
(%100) seklinde tanimlanmistir. Genetopik olarak 16S rRNA'nin dizilenmesi yapilan 7 susu;

Lactobacillus plantarum ve Pediococcus acidilactici olarak tanimlamislardir.

Alhaag vd. (2019) sorgum silajindan dogal LAB suslarin1 fenotipik ve genotipik
olarak tammlamislardir. izole edilen 3 susu Gram pozitif, katalaz negatif (%100),
homofermentatif (%100), kok (%33,33) ve cubuk (%66,67) seklinde tanimlanmustir.
Genetopik olarak 16S rRNA'min dizilenmesi yapilan 3 susu; Lactobacillus plantarum,

Pediococcus acidilactici ve Pediococcus claussenii olarak tanimlamislardir.

You vd. (2021) yaptiklar1 ¢alismada, I¢ Mogol Platosu'ndaki yerli ot silajindan dogal
LAB suslarim1 fenotipik ve genotipik olarak tanimlamiglardir. LAB izolatlarin1 morfolojik,
fizyolojik ve biyokimyasal testler kullanilarak degerlendirmis ve izole edilen 3 sus Gram
pozitif, homofermentatif, katalaz negatif, glukozdan gaz tiretmeyen ve ¢cubuk (%100) seklinde
tanimlanmistir. Genetopik olarak 16S rRNA'nin dizilenmesi yapilan 3 susun tamami

Lactobacillus plantarum grubu olduklar1 bildirilmistir.
1.1.8.2 Laktik Asit Bakterilerinin Molekiiler Yontemlerle Tamimlanmasinin Onemi

Morfolojik yontemler sonucunda LAB’nin tanimlanmasi ilk asama da yararli goriilse
de ¢ok daha kesin sonuca ulagabilmek i¢in molekiiler yontemlerin kullanilmasi 6nerilmektedir
(Huys vd., 2003; Tabasco vd., 2007; You vd., 2021 ). Morfolojik tekniklerin silajdaki LAB’ni
ayirmak i¢in yararli oldugu kanitlanmis olmasina ragmen, benzer morfolojik 6zelliklere ya da
fenotiplere sahip suslarin her zaman birbiriyle yakindan alakali genotiplere sahip olmadig1
goriilmektedir. Ayrica morfolojik yontemlerin tekrarlanabilirligi ve ayirt ediciligi molekiiler
bazli tekniklere gore daha zayif oldugu bildirilmektedir (Miller vd., 1996; Pmarkara 2016).
Bu nedenle ¢alisma kapsaminda morfolojik 6zelliklere gore ayirim yapilmis olan LAB’nde
molekiiler bazli tanimlama yapilmasi amaglanmigtir. Ozellikle silaj mikrofloras: icerisindeki
yararli bakterilerin (LAB) yanisira zararli bakterilerin bulunmasi, kiif ve maya olusumu arzu
edilmeyen bir durumdur. Bu flora icerisindeki yararl bakterilerinin (LAB’nin) yogunlugunun
belirlenmesi olduk¢a 6nemlidir. Zararli olusumlarin silaj fermantasyonu iizerindeki olumsuz
etkilerinin yani sira hayvanlarda verim kaybi, hastaliklarin goriilmesi ve hatta dlimler ile
sonuclanmasina neden olmast konunun hassasiyetini daha da 6nemli hale getirmektedir. Bu

nedenle LAB veya ticari inokulantlar istenmeyen mikroorganizma gelisiminin engellenmesi
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amaciyla silajlarda siklikla kullanilmaktadir (Kung, Stokes wve Lin, 2003). Silajin
fermantasyonu, aerobik stabilitesi ve istenmeyen mikroorganizma gelisiminin engellenmesi
tizerinde 6nemli fonksiyonlar1 olan LAB hayvan besleme alaninda kullanilan bakterilerin en
onemlileri arasindadir. Ozellikle son yillarda misir, sorgum, bugday ve yonca gibi silajlarda
bu tiir inokulantlarin kullaniminin yayginlastigi goriilmekedir (Filya ve Sucu 2007; Muck vd.,
2020; Ozdiiven vd., 2018).

Laktik asit bakterilerinin tanimlanmalar1 ve karakterizasyonu endiistriyel, teknolojik,
ekolojik ve ozellikle silajin kalitesinin belirlenmesini amaglayan bilimsel agidan gittik¢e daha

fazla 6nem kazanan bir konu haline gelmistir (Rademaker ve De Bruijn 2000).

Bu bakterilerin tanimlanabilmesi ve karakterizasyonu amaciyla klasik yontemlerin
(morfolojik, biyokimyasal ve fizyolojik ozellikleri, antibiyotik duyarliliklari, faj tiplerinin
belirlenmesi ve serolojik olarak tiplendirilmeleri) yanisira son yillarda giincellik kazanan PZR
(Polimeraz Zincir Reaksiyon) tabanli molekiiler tekniklerden (Restriksiyon Parca Uzunluk
Polimorfizmi-RFLP, Cogaltilmis ribozomal DNA’nin Restriksiyon Analizi-ARDRA, Pulsed-
Field Jel Elektroforezi Metodu-PFGE, Sodyum Dodesil SiilfatPoliakrilamide Jel Elektroforezi
-SDS-PAGE ve DNA dizi analiz yontemi) yararlanilabilmektedir. Bu molekiiler teknikler:
giiclii bir ayrim giicline sahip olmalari, tekrarlanabilir olmalari, uygulamasmin kolay
olmasinin yaninda, sonuglarin kolay yorumlanabilmesi gibi nedenlerden dolay1 son yillarda
siklikla kullanilmakta ve gelistirilmektedir (Kabadjova vd., 2002; Lin vd., 2022,
Vaneechoutte 1996; Williams vd., 1990). Bu metodlarin her biri bakterileri cins, tiir, alttiir ve

sus diizeyinde siniflanmasina, tanimlanmasina ve karakterize edilmesine olanak saglamaktadir

(Sekil 1.2.).

Sus

Tiir

Genus

Familya >
Siiper Familya D

PCR,DAF,RAPD.ARDRA
DNA-DNA Hibridizasyon
DNA-tRNA Hibridizasyon

% G+C

Poliaminler, Kuinonlar

tDNA PCR

Yag Asidi Analizleri
Hiicre Duvari Yapisi
Fenotipik Analizler
rRNA Sekanslama

Faj Tiplendirme

Seroloji
MLEE

DNA Problan
DNA Sekansl

Ribotiplendirme
SDS-PAGE
Micro Array

MLST

Teknik

AFLP
PFGE

Sekil 1.2. Literatiirde kullanilan molekiiler ve fenotipik tiplendirme yontemlerinin taksonomik
ayirt etme yetenekleri (Kiran ve Osmanagaoglu, 2011).
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Uygulanmas1 planlanan her molekiiler yontemin kendi igerisinde avantaj ve
dezavantajlar1 bulunmaktadir (Kiran ve Osmanagaoglu, 2011). Bunlar; tekrar edilebilirligi,
ekipman ve alt yap1 gereksinim farkliligi, ¢6ziime ulasmadaki kesinlik diizeyleri, maliyet vb.
gibi parametrelerden olusmaktadir. Ozellikle son on yilda hizla gelisen yeni nesil dizileme
teknolojilerinin kullanima sunulmasiyla DNA molekiillerinin daha diisiik maliyetli ve yliksek

verimlilikle dizilenmesi miimkiin olmaktadir (Metzker, 2010).

Birinci nesil dizileme teknolojileri olarak adlandirilan Sanger dizileme teknigi daha
yeni teknolojiler gelisirilmis olmasina ragmen halen kullanilmakta olup 1 kilobazdan (kb)
biraz daha kisa bolgelerin dizilenmesi amaciyla kullanilmaktadir. ikinci ve iigiincii nesil
dizileme teknikleri ise daha biiylik bolgelerin hatta tiim genomlarin dizilenmesi igin
gelistirilmistir. Her ne kadar bu yeni nesil dizileme yontemleri ile genom dizileme maliyetleri
diismiis olsa da bu yontemlerin rutin olarak kullanilmasi tlilkemizde halen oldukca pahali
yontemlerdir. Bu nedenle bu proje kapsaminda LAB’nin genetik olarak tanimlamasi amaciyla
tim genom dizilimine teknolojilerine alternatif olan 16S rRNA gen bolgesinin dizilenmesi
yontemi tercih edilmistir. 16S rRNA bolgelerinin dizilimleri evrimsel siire¢ icerisindeki
degisimleri tanimlamada ve kronometre olarak kullanilmaktadir. 16S rRNA hem yiiksek
derecede korunmus hem de yiiksek derecede degisken bdlgelere sahiptir. Bu degisken
bolgeler sayesinde bakterilerden 16S rRNA genlerinin 6zel primerleri sentezletilir ve bu

primerler, her bir gruba ait tiirlerin kokenini arastirmak i¢in kullanilir.

1.1.8.2.1 Evrimsel Kronometreler olarak Ribozomal RNA ’lar

Prokaryot ve dkaryot hiicrelerin ribozomlarinda bulunan bir RNA tipi olan Ribozomal
RNA (rRNA), ribozomun protein senteziyle iligkili katalitik fonksiyonundan sorumludur.
Hiicre sitoplazmasinda serbest halde bulunan RNA'min %80' i rRNA'dan olusmaktadir.
Prokaryot ve Okaryotlarlarda ribozomlarin alt birimleri ve bu alt birimlerde bulunan rRNA
molekiilleri farkliliklar gostermektedir. Okaryotlarda biiyiik alt birim 60S, kiigiik alt birim ise
40S'tir. Bu alt birimlerin birlesimi 80S'lik 6karyot ribozomunu olusturur. Prokaryotlarda
biiyiik alt birim 508, kii¢tik alt birim 30S'tir. Bu alt birimlerin birlesimi ise 70S'lik prokaryot

ribozomunu olusturur (Cizelge 1.1).
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Cizelge 1.1. Prokaryot ve dkaryotlarda rRNA tiirlerinin ribozom alt birimleri

Prokaryot
Ribozom Altbirim rRNA’lar(niikleotid Protein
uunluklar)
50S 5S (120 nt), 34
70S 23S (2904 nt)
30S 16S (1540 nt) 21
Okaryot
Ribozom Altbirim rRNA’lar Protein
60S 5S (120 nt),
80S 5.8S (160 nt),
28S (4718 nt) 49
40S 18S (1874 nt) 33

Prokaryotlarda biiyiikliikleri; 5S, 16S ve 23S (°S’, ‘Svedberg’i simgeler ve bir
partikiiliin santrifiij edildiginde c¢okmesini esas alan bir kiitle Ol¢lisiidiir) olan 3 cesit
ribozomal RNA molekiilii bulunurken, 6karyolarda 4 farkli rRNA molekiilii (58S, 5.8S, 28S ve
18S) bulunmaktadir. Bu RNA’lar, miikemmel evrimsel kronometreler olmalarini saglayan
cesitli Ozelliklere sahiptirler. Oldukga biiylik, islevsel olarak sabit, evrensel olarak yaygin
molekiiller olan rRNA’lar, tiim hiicrelerde niikleotit dizisinin korundugu ¢ok sayida bolge
icermeleri nedeniyle tiirler arasindaki varyasyonlarin incelenmesinde en cok kullanilan
molekiillerdir. Hem yiiksek derecede korunmus hem de yiiksek derecede degisken bolgelere
sahip olan 16S rRNA bolgesi prokaryotlarin genetik tanimlanmasi amaciyla olduk¢a yaygin
kullanilan bir bélgedir (Nogales vd., 2001). Okaryotlarda ise tamimlamada islevsel olarak
benzer fakat biraz daha biiylik olan 18S rRNA gen bolgesi kullanilmaktadir. 16S ve 18S
rRNA’lar1 ribozomun kiiclik alt biriminin (30S veya 40S) bir pargasi olduklarindan SSU
(small subunit- kiigiik alt birim) dizilemesi kisaltmasi literatiirde, 16S veya 18S dizilemesi ile
es anlama gelmektedir. Bu kiigiik alt birim rRNA’larin filogenetik incelemelerde bir arag
olarak kullanimma 1970’lerde Ilinois Universitesi’'nden Carl Woese onciiliik etmistir ve bu
yontem giliniimiizde tiim biyolojide yaygin olarak kullanilmaktadir (Madigan ve Martinko
2010).

16S rRNA dizisi (veya 16S rDNA) bakteriler arasindaki filogenetik yapiy1
incelemekte kullanilan gii¢lii bir aractir. Bu gen dizisi filogenetik tanimlamada ilgi ¢ekicidir,
clinkii ribozomal RNA, bakteriler arasinda hem evrensel dizilere hem de ulusal veritabaniyla
karsilagtirildiginda bakterileri tiir ya da cins diizeyinde tanimlamayr miimkiin kilabilen tir-
spesifik dizilere sahiptir (Mignard ve Flandrois 2006). Genel olarak kabul goren sekliyle 16S

rRNA dizisinde, diger tiim organizmalardan %3’ten fazla farklilik gosteren veya diger bir
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deyisle veri tabanindaki diger tiim dizilere %97°den az benzerlik gdsteren bir prokaryotun
yeni bir tiir oldugu diisiiniiliir. Bu Oneriyi destekleyen en 6nemli gézlemin, 16S rRNA gen
dizisinde %3’ ten fazla farklilik gosteren iki prokaryotun genomik DNA’larmin %70’ten az
hibridize oldugudur. iki organizmanin ayn tiir oldugunu sdylemek igin %70 veya iizerindeki
hibridizasyon degerine sahip olunmasinin gerektigi bildirilmektedir. Ancak 16S rRNA gen
dizilemesi bazi durumlarda DNA hibridizasyonu ve diger molekiiler yontemlere gore
organizmalar1 tiir seviyesinde ayirt etmede yetersiz kalabilir, ancak evrensel olmasi ve
birbirinden farkli tiirlerin amplifikasyonunda kullanisli olmasi nedeni ile filogenetik

tanimlamada oldukga yaygin olarak kullanilmaktadir (Madigan ve Martinko 2010).

Bakterilerin genetik olarak tanimlanmasinda yaygin olarak kullanilan molekiiler
tabanli yontemlerden biri olan 16S rRNA gen bdlgesinin dizilenmesidir. Dizi analizi ile elde
edilen verilerin, 6nceden sekansi yapilan ve veritabaninda yer alan diziler ile karsilastiriimasi
sonrasinda yakin akrabalik iliskileri tespit edilmekte ve tiirler arasindaki benzerlik-farklilik
oranlar1 kontrol edilerek, bakterilerin tiirii belirlenebilmektedir (Johnson vd., 2019;
Kizilsimsek ve Glinaydin, 2020; Li vd., 2015; Sifeeldein vd., 2018). 16S rRNA gen
bolgesinin biitiin bakterilerde bulunmasi, fonksiyonel olarak korunmus olmasi, uygun
biiyiikliikte olmasi (~1550 bg), ¢ok degisken bdlgeler icermesi nedeni ile uygun PZR
primerlerinin olusturulabilmesi ve bu c¢ok degisken bolgelerin tiir analizinde belirleyici
olmasi, bu genin dizilerinin mevcut veri tabanlarinda ulasilabilir ve kiyaslanabilir olmasi bu
genin filogenetik ¢alismalarda tercih edilme nedenleridir (Neelakanta ve Sultana, 2013;
Turan vd., 2018). Yukarida belirtilen 6zelliklerin yanisira bu yapisal genin (housekeeping)
genetik isaretleyici olarak sec¢ilmesinin en 6nemli nedeni sadece tiim bakterilerin bu geni
icermesi degil, ayn1 zamanda genomik dizilerin karsilastiriimasint miimkiin kilan farkl tiirler
arasindaki dokuz "yiiksek oranda degiskenlik (hypervariable) gosteren bolge" ¢esitliliginin
mevcut olmasindan kaynaklanmaktadir (Sekil 1.3). Ayrica, bu gen biyoinformatik analiz igin
yeterince uzundur (Janda ve Abbott 2007) ve evrensel primerler kullanilarak (Sekil 1.4) genin
amplifikasyonuna izin veren korunmus bolgeler icerir. Genellikle V2, V3 ve V6 bolgeleri cins
diizeyinde ayirim ig¢in yeterli olmakla birlikte, bazi durumlarda tiir diizeyinde ayirimda
kullanilabilmektedir. Yang vd. (2016) yaptigi ¢alisma sonuglari, V4-V6'nin bakteriyel
filumlar i¢in istilin filogenetik ¢oziiniirliige sahip evrensel primerlerin tasarimi i¢in en uygun
alt bolgeler olabilecegini gostermektedir. 16s TRNA gen bdlgesinde mevcut olan yiiksek
oranda varyasyon goriilen gen bolgeleri Sekil 1.3° de ve bu bolgelerin baglangic ve bitis

pozisyonlar1 Cizelge 1.2 ’de gosterilmektedir.
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Sekil 1.3. Ribozom kompleksi ve 16S rRNA geninin ayrintili goriinlimii. Beyaz ve gri renkli
kutular sirasiyla korunmus bolgeleri ve asir1 degisken bolgeleri (V1- V9) gostermektedir.
Sekildeki kalin oklar ise E. Coli’nin 16S rRNA gen dizisi {izerindeki primerlerin yaklasik
konumlari belirmektedir (Fukuda vd., 2016).

Cizelge 1.2. 16S rRNA gen bolgesinde yiiksek diizeyde degiskenlik gdsteren “V> bolgelerinin
baglangi¢ ve bitis pozisyonlari (Chakravory vd., 2007).

Degisken Bolge numarasi Baslangic ve Bitis

V1 66-99

V2 137-142

V3 433-497

V4 576-872

V5 822-879

V6 986-1043

V7 1117-1173

V8 1243-1294

V9 1435-1465

16S rRNA gen dizisi ile tanimlama, geleneksel biyokimyasal testlerde
tanimlanamayan bakterileri tanimlamak i¢in uygun bir alternatiftir. Daha spesifik olarak, 16S
rRNA gen dizilimi, PZR amplifikasyonu, dizilimi ve belirli veri tabanlarinda bulunan
dizilenmis genomlarla hizalama yapilmasini igerir. 16S rRNA gen dizilerinin karsilagtirilmast,
mikroorganizmalarin cins ve hatta tiir diizeyinde tanimlanmasiyla sonuglanir (Janda ve Abbott
2007). Bununla birlikte, 16S rRNA gen dizilimi yoluyla bakteri tiirlerini tanimlamak i¢in
gerekli kriterler konusunda bir fikir birligi olmadigini ve bir dizinin bir veritabanindaki belirli
bir diziyle %99 benzerlik gostermesi durumunda bile dogru bir tanimlamay1 garanti etmenin
mimkiin olmadigimi1 belirtmek 6nemlidir (Janda ve Abbott 2007). Bunun bir nedeni,
Aeromonas veronii gibi bazi bakterilerin 16S rDNA'da intragenomik heterojenlik
gostermesidir (Janda ve Abbott 2007). Bu gibi durumlarda maliyeti bu teknige gore heniiz
daha da yiiksek olan alternatif teknolojilerin (tiim genom dizileme, metagenomik dizilemeler)
kullanilmast Onerilmektedir (Agarussi vd., 2022). Ancak 16S rRNA gen dizilim teknigi

40



bakterilerin genetik olarak tanimlanmasinda halen kulanilan giincel bir tekniktir. Bu teknikte
ilk adim Orneklerin toplanmas1 ve DNA’larin izolasyonu agsamasidir. Bakteri DNAsin1 elde
etmek icin ya standart bir DNA izolasyon protokolu veya kullanima hazir ticari bir DNA
izolasyon kiti kullanilabilmektedir. Bir sonraki asamada izole edilen DNA 6rneginin miktar
ve kalitesi kontrol edilmektedir. Ardindan PZR ile ¢cogaltilacak ve dizilimi yapilacak bdlgenin
primer ¢iftinin tasarlanmasi veya evrensel dizilerden se¢iminin yapilmasi gerekmektedir.
Ardindan secilen bolgenin uygun PZR ile yiikselgenmesinin yapilmasi ve ilgili iiriiniin
kontrol edilme asamasi gelmektedir. Kontrol sonrasi Sanger dizileme teknigi ile ilgili
bolgenin  dizilimi yapilmaktadir. Dizileme islemi sonrasinda veriler, sonuglarin
degerlendirilmesi amaciyla biyoinformatik analizler ile degerlendirilmekedir. Analizde
referans veriler ile elde edilen diziler Kkarsilastirilmaktadir. En son asamada genin yiiksek
degisken bolgelerindeki varyasyonlar1 tanimlanmakta ve diger referans dizilerle benzerlik ve
farkliliklar tespit edilmeye calisilmaktadir (Oto-Tsuzuki vd., 2008). 16S rRNA dizileme
teknigi ile diger tekniklerin karsilasttirilmasi yapildiginda (Sekil 1.4) 6rnek toplama, DNA
izolasyonu, dizileme ve analiz asamalar1 her 3 tekniktede yapilmaktadir ancak 16S rRNA gen

dizilemesi ek adimlar gerekmektedir (primer se¢imi, PZR, PZR {iriin kontrolii vb.).

Ornek DNA Dizileme Analiz
izolasyonu
165 rRNA PZR ’ ~ | 16SrRNAgen
7 1 Dizileme
Mikroorganizma Tim Genom
izolasyonu Dizileme

Metagenomik
Dizileme

Sekil 1.4. 16S rRNA Geni Dizi Analizi akis semasi. 16S rRNA dizi analizi, tim genom
dizileme ve metagenomik dizileme siireclerinin karsilastiriimasi (Cox vd. 2013).

1.18.2.2 Silajda Laktik Asit Bakterilerinin Molekiiler Tanimlanmasinda 16S rRNA Gen
Dizilimi Teknigine Iliskin Yapilan Calismalar

Son donemlerde, silaj materyalinin korunmasii saglamak ve fermente materyalin

besinsel ve mikrobiyolojik kalitesini iyilestirmek i¢in katki maddesi olarak kullanilan LAB

41



tiirlerinin klasik agar kaplama teknikleri ile tanimlanmasi, bu LAB'nin silolamadaki roliinii,
mayalar ve kiiflerin bozulmaya katkisini tanimlamakta yararli olmus, ancak bu teknikler
silajin yapisindaki mikrobiyal gesitliligin tahmin edilmesinde yetersiz kalmistir. Ozellikle son
yillarda gelistirilen yeni nesil dizileme teknolojilerinin kullanilmasi, silolama sirasinda
meydana gelen mikrobiyolojik siire¢lerin daha iyi anlagilmasina katki saglamaktadir.
Molekiiler bazli bu teknikler, silajin mikrobiyal ekolojisinin karmasiklig1 hakkinda yeni bir
anlayis olusturmus, silaj kalitesindeki epifitik populasyonlarin roliinii ve silaj katki
maddelerinin yiiksek kaliteli silaj tiretimine nasil daha elverisli mikrobiyomlar iiretebilecegini
karakterize etmistir (Puntillo vd., 2022). Bu amagla kullanilan dizileme teknolojilerinden biri
olan 16S rRNA gen dizilim tekniginden elde edilen veriler ile silolama sirasinda bakteri
toplulugundaki degisiklikler ve bunlarin metabolik yollarin1 tanimlamak i¢in birgok
arastirmada hala yaygin olarak kullanilmaktadir. Bu teknik, silolama sirasinda mikrobiyal
topluluklardaki degisikliklerin izlenmesine, silolama siirecinin iyice anlasilmasina ve
gelistirilmesine i¢in yardime1r olmaktadir (Xu vd., 2017). Ilk dénmelerde sadece
mikrobiyolojik analizlerle belirlenmeye ¢alisilan bu bakteriler bugiin genetik ve biyoteknoloji
alanindaki gelismeler ile ¢ok daha ileri seviyelere tasinmistir. Bugiinkii asamada yiiriitiilen
dizileme c¢alismalar1 ile filogenetik siniflama ile tiirleri tanimlamak hi¢ siiphesiz
fermantasyonu kontrol etme agisindan etkili olan silaj katki maddeleri ile ilgili yeni

yaklagimlarin 6niinti agmaktadir.

Silajlardaki LAB’nin tanmimlanmasi1 amaciyla yapilan referans caligmalar
incelendiginde, 6zellikle son yillarda Yeni Nesil Dizileme (NGS) teknolojilerinin kullanimi
ile metagenomik ¢aligmalarin yayginlastigi (Puntillo vd., 2022) ve 6zelliklede iki tiir NGS
tabanli teknolojinin kullanildig1 bildirilmektedir (McAllister vd., 2018) : (1) daha uygun bir
sekilde 'metaprofilleme' veya amplikon tabanli profilleme (6rnegin prokaryotlarda 16S rRNA
geni) olarak adlandirilan tek/isaretleyici gen amplifikasyon metagenomigi (Gallagher vd.,
2018; Guan vd., 2018; Li vd., 2023; Puntillo vd., 2022; Wang vd., 2020; Wu vd., 2022) veya
(2) tim genom shotgun dizileme metagenomigi (McAllister vd., 2018; Okoye vd., 2023;
Puntillo vd., 2022; Tanizawa vd., 2015). Ancak bu yontemlerin maliyetlerinin giiniimiiz
kosullarinda oldukga yiiksek olmasi nedeni ile 16S rRNA gen bolgesi dizileme ¢aligmalariyla
tanimlamalarin yapilabilecegi bildirilmektedir (Silva vd., 2020). Silajda bulunabilecek
homofermentatif LAB tiirlerinin Lactobacillus casei, Lactobacillus coryniformis,
Lactobacillus curvatus, Lactobacillus plantarum, Pediococcus acidilactici, Pediococcus

cerevisiae, Pediococcus pentosaceus; heterofermentatif LAB tiirlerinin ise Lactobacillus
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brevis, Lactobacillus buchneri, Lactobacillus fermentum, Lactobacillus viridescens (Weissella
viridescens), Leuconostoc cremoris, Leuconostoc mesenteroides, Leuconostoc dextramicum
seklinde oldugu bildirilmektedir (McDonald, 1981). Farkli bitki silajlarmin yapisindaki
LAB’lerinin genetik olarak tanimlanmasina iligskin yapilan referans ¢alismalarin ayrintilari

asagida verilmis olup calismalarin sonuglari tablo halinde 6zetlenmistir (Cizelge 2.3).

Celtik-piring silajinda LAB’lerinin filogenetik cesitliliginin incelendigi g¢alismada
(Ennahar, Cai ve Fujita, 2003) morfolojik ve biyokimyasal 6zelliklerine (fenotipik 6zellikler)
dayanarak Enterococcus, Lactobacillus, Lactococcus, Leuconostoc, Pediococcus ve Weissella
cinslerinin tiyeleri olduklarina karar verilen 10 gruptan 161 6rnekte 16S rRNA gen bolgesi ile
dizilimleri yapilmigtir. Calismada 16S rRNA gen bolgesi analizi fenotipik analizlere
dayanarak belirlenen baskin gruplarin varligimin dogrulanmasi ve mevcut suslarin filogenetik
iligkisinin incelenmesi amaciyla kullanilmaktadir. Calismada bir tiir haricinde, genetik
verilerin fenotipik tanimlama ile uyumlu oldugu belirlenmistir. Agirhikli olarak
homofermentatif (%66) olan yaygin LAB’nin: Lactobacillus plantarum (%24), Lactococcus
lactis (%22), Leuconostoc pseudomesenteroides (%20), Pediococcus acidilactici (%11)
Lactobacillus brevis (%11), Enterococcus faecalis (%7), Weissella kimchii (%3) ve

Pediococcus pentosaceus (%2) oldugu bildirilmistir.

Cin’in Pekin kentinde yapilan bir ¢calismada (Pang vd., 2011) siit s1gir1 islemelerinde 9
ay boyunca silolanan muisir, sorgum, celtik ve yonca silajlarindan alinan 6rneklerden izole
edilen 156 bakteri susunda yapilan morfolojik ve biyokimyasal analizler sonucunda 110
izolatin LAB oldugu tanimlanmis ve bu suslarinin molekiiler olarak tanimlanmasi igin 16S
rRNA dizi analiz teknigi kullanilmistir. Molekiiler tanimlama sonucunda LAB suslarinin
Weissella cibaria (%36,4), Weissella confusa (%9,1), Leuconostoc citreum (%5,3),
Leuconostoc lactis (%4,9), Leuconostoc pseudomesenteroides (%8,0), Lactococcus lactis
subsp. lactis (%4,5), Lactobacillus paraplantarum (%4,5) ve Lactobacillus plantarum
(%27,3) tiirlerinden olustugu belirlenmistir. Misir silajinda baskin olan LAB suslarinin W.
cibaria ve W. confusa tiirleri oldugu, sorgum ve ¢eltik silajlarinda L. planarum susu ve yonca
silajinda ise L. pseudomeseneroides, L. plantarum ve L. paraplanarum suslart oldugu

goriilmiistir.

Cin'de 38 yonca ¢esidinden izole edilen 84 LAB susunun yonca silajinin kalitesini
iyilestirmedeki etkinliginin incelendigi bir ¢alismada (Li vd., 2017) fenotipik, taksonomik,

16S rRNA dizilimine ve recA geni polimorfizm teknigine gore tanimlamast yapilmistir (Li
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vd. 2018). Calismada 16S rRNA dizilimine gore yonca silajinda 7 cins (Enterococcus,
Streptococcus, Weissella, Pediococcus, Leuconostoc, Lactococcus and Lactobacillus) 15 tiir
ve alt tiire ait sus tanimlanmis oldugu belirlenmistir. Baskin olan tiiriin Leuconostoc (%46,4)
suslarina ait oldugu ve her bir tiiriin dagilimlarinin sirasi ile Leuconostoc mesenteroides
subsp. mesenteroides (%22,6), Leuconostoc lactis (%2,4), Leuconostoc fallax (%7,1),
Leuconostoc citreum (%1,2), Leuconostoc pseudomesenteroides (%13,1), Enterococcus hirae
(%8,3), Enterococcus casseliflavus (%8,3), Enterococcus faecium (%6,0), Streptococcus
parauberis (%2,4), Weissella cibaria (%2,4), Weissella confusa (%11,9), Pediococcus
pentosaceus (%6,0), Lactococcus lactis subsp. lactis (%2,4), Lactococcu garvieae (%2,4) ve

Lactobacillus plantarum subsp. plantarum (%3,5) oldugu gézlemlenmistir.

Wang vd. (2017)’nin yaptig1 c¢alismada, Cin’in Tibet Platosu'ndaki adi fig, uzun
yumak ¢imi ve ¢ok yillik cavdardan izole edilen dort LAB susu (LCG3, LTG7, I5 ve LI3)
morfolojik, fizyolojik ve 16S rRNA dizi analiz teknigi ile karakterize edilmis ve karakterize
edilen bu bakterilerin italyan ¢avdari (Lolium multiflorum Lam.) silajinin fermantasyon
kalitesi lizerindeki etkileri incelenmistir. Calismada dizi analizi sonrasinda referans veriler ile
filogenetik olarak degerlendirilen LAB suslarimin Lactobacillus plantarum (LCG3 susu),
Pediococcus acidilactici (LTG7 susu), Lactobacillus paraplantarum (IS susu) ve

Lactobacillus casei (LI3 susu) oldugu belirlenmistir.

Soya fasiilyesi kalint:1 silajinda 16S rRNA analizi ile belirlenen LAB’nin filogenetik
cesitliliginin incelendigi bir ¢aligmada (Zheng ve Xu, 2017), 10 baskin olan LAB susu izole
edilmis ve ilgili gen bolgesinin DNA dizilimi yapilmistir. Calisma sonuglart incelendiginde
Lactobacillus L. farciminis (%18), L. amylovorus (%18), L. buchneri (%13), L. plantarum
(%11), L. casei (%11), L. parafarraginis (%5), L. pantheris (%5) , Pediococcus P.
pentosaceus (%13), P. acidilactici (%2), ve W. cibaria (%5) cinsi LAB’lerinin

gozlemlendigi bildirilmektedir.

Sifeeldein vd. (2018) ’nin yaptig1 ¢alismada; fil ¢gimeni silajindan izole edilen 7 farkli
LAB susunun 16S rRNA gen boélgesinin dizilenmesi ve filogenetik olarak tanimlanmasi
sonrasinda 3 susun (AZZ1, AZZ2 ve AZZ5) Pediococcus cinsi, 4 susun (AZZ3, AZZ4, AZ76
ve AZZT7) ise Lactobacillus cinsi oldugu gozlemlenmistir. Arastirmanmn bir sonraki
asamasinda fil ¢imeni silajindan izole edilen bu LAB’lerinden AZZ1(Pediococcus

acidilactici), AZz4 (L. plantarum subsp. plantarum) ve AZZ7 (L. plantarum subsp.
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argentoratensis) 'nin tatli sorgum silajina katilarak bu bakterilerin sorgum silaji fermantasyon

kalitesine etkileri incelenmistir.

Wang vd. (2018)’nin yaptiklar1 bir calismada Cin’in Tibet platosunda dogal olarak
fermente edilmis adi fig, zun yumak ¢imi ve italyan ¢imi silajindan elde edilen 124 LAB
susunun izole edilmesi ve 16S rRNA dizi analiz teknigi ile tanimlanmas1 sonrasi secilen 5
farkli LAB susunun (LCG9, LTG?7, 15, TG1 ve LI3) inokulant olarak italyan ¢avdar1 (Lolium
multiflorum Lam.) silajina katildig1 ve silaj kalitesi tizerindeki kombine etkilerinin incelendigi
gorilmektedir. Calismada secilen LAB’lerinin ilgili gen bolgesi dizisinin referans veriler ile
karsilagirilmasi sonrasinda %99 benzerlik orani ile siras1 ile Pediococcus pentosaceus (DSM
20336), Pediococcus acidilactici (DSM 20284), Lactobacillus paraplantarum (DSM 10667),
Lactobacillus plantarum (CIP 103151) ve Lactobacillus casei (ATCC 334) oldugu
bildirilmektedir.

Bugdaygil (bugday, arpa ve yulaf bitkilerinden) silajlarindan izole edilen LAB’lerinin
fenotipik (morfolojik ve biyokimyasal) ve genetik olarak tanimlanmasinin yapildigi tez
calismasinda (Aksu, 2020); 16S rRNA gen bolgesi dizi analiz teknigi kullanilarak tanimlanan
17 izolatin 14 tanesi tiir diizeyinde tanimlanabilmis, ancak 3 tanesinin kiiltiire-edilmemis
tirlerle benzerlik gosterdigi belirlenmistir. Calismada tanimlanan izolatlarin tiir diizeyinde
dagilimlarinin; 2 izolat Lactobacillus gasseri, 6 izolat Lactobacillus plantarum, 2 izolat
Enterococcus faecium, 1 izolat Pediococcus acidilactici, 2 izolat Weissella viridescens ve 1
izolatin Lactobacillus brevis seklinde oldugu goriilmiistiir. Caligmada bugday silajlarindan
tanimlanan LAB tiirlerinin Lactobacillus plantarum, Weissella viridescens, Pediococcus
acidilactici ve Enterococcus faecium oldugu, arpa silajindan tanimlanan LAB tiirlerinin
Lactobacillus brevis ve Lactobacillus gasseri oldugu ve yulaf silajindan tanimlanan LAB
tirliniin ise Lactobacillus plantarum oldugu belirlenmistir. Silajlardan tanimlanan LAB
tiirlerinin dizi benzerligi oranlari incelendiginde ise degerlerin %91,16 (Lactobacillus brevis)

PR

ila %100 (Weissella viridescens) arasinda degistigi gdzlemlenmistir.

Silva vd. (2020) ’nin yaptig1 2 asamali bir calismada, Brezilya’nin tropikal bir
bolgesinde liretilen yonca silajindan yabani olarak isimlendirdikleri (silajin dogal yapisindan
elde edilen) LAB suslarmi ilk asamada secip (L. pentosus, Lactobacillus brevis, P.
acidilactici) ve izole edip bir sonraki asamada inokulant olarak yonca silajinda kullanilmis,
yeni silajda mevcut LAB’lerinin karakterize edilmesi ve 16S rRNA gen bdlgesi dizilim

teknigi ile tanimlanmasi yapilmistir. Calismada LAB’lerinin genetik olarak tanimlanmasi,
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silajin fermantasyonuna ve besleme degerine etkilerinin arastirilmasi amaglanmigtir. 4 x 2
faktoriyel deneme deseninde (4 farkli inokulant, 2 farkli hasat donemi, 4 tekerriirlii)
planlanmis olan bu ¢aligmanin 2. asamasinda farkli giinlerde silaj agimlar1 yapilmistir. 1, 3, 7,
14, 28 ve 56 giin boyunca silolanan 6rneklerden ekstrakte edilen ve MRS agarda inkibe edilen
LAB’den 102 sus elde edilmis ve 16 S rRNA gen bolgesi dizilenmesi yapilmistir. Caligmada
77 susun (3'Q bitkiden ve 74' silajdan), GenBank veri tabaninda bulunan diger LAB
dizileriyle %97'nin iizerinde benzerlik gosterdigi belirlenmistir. Tiim LAB’leri icerisinde
Pediococcus, Lactobacillus ve Weissella cinslerinin sirasiyla izolatlarin %52.0, %24.7 ve
%20.8'Ini temsil ettigi bildirilmektedir. Ayrica ¢alismada W. cibaria, L. plantarum, L.
pentosus, L. brevis, L. casei, P. pentosaceus ve P. acidilactici'ye ait LAB suslarinin
tanimlandig1 bildirilmistir. Bu calisma sonucuna goére Brezilya’nin tropikal bolgelerinde
tiretilen yonca silajinda Weissela cibaria, Pediococcus pentosaceus, Pediococcus acidilactici

ve Lactobacillus plantarum’un yaygin tiirler oldugu gézlemlenmistir.

Lin vd. (2022)’nin yaptiklar1 bir ¢aligmada ananas kalintis1 silajinda dogal olarak
bulunan LAB’nin genotipik ve fenotipik olarak karakterizasyonu yapilmistir. Calismada 34
LAB susu izole edilmis olup genotipik olarak tanimlamada 16S rRNA gen bdlgesi dizi analiz
teknigi ve recA geni polimorfizmi kullanilmistir. Dizi analiz teknigi sonucuna gore A, B, C ve
D olmak tizere 4 farkli grubun gorildigi belirlenmistir. Grup A susunun (P12)
Lacticaseibacillus paracasei, grup B'deki susun (P15) ise, Lactiplantibacillus (L.) cinsine ait
oldugu, ¢iinkii filogenetik agagta L. pentosus, L. plantarum, L. argentoratensis, L.
paraplantarum ve L. fabifermentansh iceren L. plantarum dalinda kiimelendigi
bildirilmektedir. Grup C susu (P22)’nun Levilactobacillus brevis ve grup D (P24) susunun ise
Leuconostoc (Ln.) kiimesinde yer aldigi ve filogenetik agacta Ln. citreum ile birlikte
gruplandig1 goriilmektedir. Calisma sonuclar1 incelendiginde, 16S rRNA'nin dizilenmesinin,

LAB’nin tiir diizeyinde tanimlanmasi i¢in basartyla uygulanabilecegini gostermektedir.

Liu vd. (2022)’nin dogal fermente edilmis Stipa grandis silajindaki LAB suslarini
tanimlamak i¢in yaptiklar1 caligmasinda 38 LAB izole edilmis ve 16S rRNA dizilimi teknigi
ile 2 farkli susun (Lactiplantibacillus plantarum ve Pediococcus pentosaceus) silajda mevcut
oldugu goriilmiistiir. Bu ¢alismanin ikinci asamasinda ise izole edilen iki LAB’si ve bir ticari
katki maddesi (Lactiplantibacillus plantarum) Stipa grandis silajina eklenmis, silajin kimyasal

kompozisyonuna, fermanasyon kalitesine ve bakteri toplulugu tizerine etkileri arastirilmistir.
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Cizelge 1.3. Farkli bitki silajlarinin yapisindaki LAB’lerinin genetik olarak tanimlanmasina

iligkin referans ¢aligmalar

Silaj cinsi

LAB cinsi

LAB tiirleri

Referans

Ananas Kalintisi

Lactobacillus, Leuconostoc

Lacticaseibacillus paracasei,
Levilactobacillus brevis, Ln. citreum.,
L. plantarum

Lin vd., 2022

Stipa grandis

Lactobacillus, Pediococcus

Lactiplantibacillus plantarum,
Pediococcus pentosaceus

Liu vd., 2022

Yonca

Lactobacillus,

Pediococcus, Weissella

W. cibaria, L. plantarum, L. pentosus,
L. brevis, L. casei, P. pentosaceus ve P.
acidilactici

Silva vd., 2020

Bugday, arpa ve
yulaf

Lactobacillus,
Enterococcus,

Pediococcus, Weissella

L. gasseri, L. plantarum, E. faecium, P.

acidilactici, W. Viridescens, L. brevis

Aksu, 2020

italyan cimi

Pediococcus, Lactobacillus

LCG9 (Pediococcus pentosaceus),
LTG7(Pediococcus acidilactici),
I5 (Lactobacillus paraplantarum),
TG1(Lactobacillus plantarum),

LI3 (Lactobacillus casei)

Wang vd., 2018

Fil otu

Lactobacillus, Pediococcus

AZZ3, AZZ4, AZZ6, AZZT7
(Lactobacillus cinsi)
AZZ1, AZZ2, AZZ5
(Pediococcus cinsi)

Sifeeldein vd.,
2018

Soya fasiilyesi
kalintis1

Lactobacillus,

Pediococcus, Weissella,

Lactobacillus farciminis, Lactobacillus

amylovorus, Lactobacillus buchneri,
Pediococcus pentosaceus,

Lactobacillus plantarum, Lactobacillus

casei, Lactobacillus parafarraginis,
Weissella cibaria, Lactobacillus
pantheris, Pediococcus acidilactici

Zheng ve Xu,
2017

Adi fig, uzun
yumak cimi ve ¢ok
yillik ¢cavdar

Lactobacillus, Pediococcus

L. plantarum, P. acidilactici, L.
paraplantarum, L. casei

Wang vd., 2017

Yonca

Enterococcus,

Streptococcus, Weissella,
Pediococcus, Leuconostoc,
Lactococcus, Lactobacillus

Leuconostoc mesenteroides subsp.
mesenteroides, Leuconostoc lactis,
Leuconostoc fallax, Leuconostoc
citreum, Leuconostoc
pseudomesenteroides, Enterococcus
hirae, Enterococcus casseliflavus,
Enterococcus faecium, Streptococcus
parauberis, Weissella cibaria,
Weissella confusa, Pediococcus

pentosaceus, Lactococcus lactis subsp.

lactis, Lactococcu garvieae ve
Lactobacillus plantarum subsp.
plantarum

Li vd., 2017

Misir, celtik, yonca
Ve sorgum

Lactobacillus,

Lactococcus, Weissella,

Leuconostoc,

W. cibaria, W. confusa, Leuconostoc
citreum, Leuconostoc lactis,
Leuconostoc pseudomesenteroides,
Lactococcus lactis subsp. lactis,
L.paraplantarum, L.plantarum

Pang vd., 2011

Celtik-pirin¢

Lactobacillus,

Pediococcus, Leuconostoc,

Enterococcus

Streptococcus, Weissella

L. plantarum, Lactococcus lactis,

Leuconostoc pseudomesenteroides, P.

acidilactici, L. brevis, E. faecalis, W.
kimchii, P. pentosaceus

Ennahar vd.,
2003
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Sonug olarak, 16S rRNA gen boélgesi dizileme tekniginin silajlardaki LAB’lerini
genetik olarak tanimlamada hala yaygin olarak kullanildigi goriilmektedir. Referans
caligmalar incelendiginde iilkemizde sorgum silajindan izole edilen LAB’lerinin 16S rRNA
gen dizilim teknigi ile genetik olarak tanimlanmasi amaciyla yapilan herhangi bir ¢alismanin
olmadig1 goriilmektedir. Bircok farkli yem bitkisinden (muisir, arpa, bugday, vs) yapilan
silajlar iizerine yapilan arastirmalarda genellikle fenotipik (morfolojik, biyokimyasal)
tanimlama ydntemleri ve tanimlanan LAB’lerinin silaj fermanasyonuna, kalitesine ve yem
degerine katkilar1 incelenmistir. Iste bu nedenle musir silajina alternatif olabilecegi diisiiniilen
sorgum silajina karakteristik nitelikler kazandirabilecegi diisiiniilen fermentatif LAB’lerinin
hassas ve giivenilir yontemlerle tanimlanmasinin oldukga yararli olacag diistiniilmektedir. Bu
calismada, sorgum silajindaki LAB’nin tanimlanmasinda, 16S rRNA gen bolgesi dizi analizi

teknigi kullanilmastir.
1.2 Cahsmanin Amaci ve Kapsamm

Bu calismanin amaci ii¢ farkli genotipe sahip sorgum hasillarina homofermantatif
ve/veya heterofermantatif LAB inokulantlarinin ilavesinin fermantasyon ozellikleri, aerobik
stabilitesi, besin madde ve hiicre duvari igerikleri, in vitro KMS, OMS ve protein
sindirilebilirlikleri, kondanse tanen ve toplam fenolik bilesikleri, in vitro gaz tiretim teknigi ile
yem degerinin belirlenmesi ve silaj bakterilerinin genetik karakterizasyonun aragtirilmasi ve
ortaya konulmasidir. Bu amag dogrultusunda dncelikli olarak sorgum silajlarin besin madde
icerikleri, in vitro sindirilebilirlikleri ile silolanan yemlerin fermantasyon &zellikleri

belirlenerek asagidaki hedeflere ulasilacaktir;

o Homofermantatif ve/veya heterofermantatif LAB inokulantlar1 ilave edilen
farkli genotipe sahip sorgum hasillarinin fermantasyon ozellikleri, aerobik

stabilite ile yem degerlerinin belirlenmesi ve karsilastirilmas,

J Farkli sorgum hasillarindan elde edilen silajlarin tanen ve fenolik madde

miktarina etkilerinin belirlenmesi ve karsilastirilmasi,

. Farkli LAB inokulantlarinin silaj bakterileri genetik karakterizasyonu

tizerindeki etkilerinin belirlenmesi ve karsilastirilmasidir.
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2. MATERYAL VE YONTEM
2.1 Yem Materyali

Calismanin bitkisel materyalini olusturan ii¢ ¢esit [Greengo (ST), Es Hyperion, BMR
Gold 2 (ST)] sorgum (Sorghum bicolor L.) Tekirdag Bagcilik Arastirma Istasyonu Deneme
alaninda boliinmiis parseller deneme desenine gore 3 tekrarlamali olarak ekilmistir. Sira arasi
45 cm, sira lizeri 5 cm, parsel uzunlugu 5 m, parsel genisligi 2,7 m, her parselde 6 sira ve her
sirada 100 bitki olacak sekilde elle ekim yapilmistir. Denemede, tiim parsellere ekimle
beraber taban giibresi olarak 23 kg/da 20-20-0 taban giibresi uygulanmistir. Deneme alaninda
gelisen yabanci otlara karsi ilaglama yapilmig, deneme alaninda hastalik ve zararlilara karsi
herhangi bir kimyasal ilag uygulamasi yapilmamistir. Bitki gelisimleri izlenerek her gesit
sorgum daneli ve tek bigim olarak hamur olum déneminde, bi¢im yiiksekligi 20 cm olacak
sekilde tez calismasi kapsaminda hasat edilmistir. Materyallerden; hasattan hemen sonra taze
materyal (TM)’e iliskin analizler i¢in O6rnek alinmistir. Hasattan hemen sonra silaj
makinesinde (Tmnaz MS 01) yaklasik 2.0 cm uzunlugunda parcalanmis ve pargalanan
materyaller 1.0 litre kapasiteli PVC torbalara doldurulduktan sonra vakum makinesi ile havasi
alinarak 3' er paralelli olarak silolanmistir. Arastirmada her grup igin (kontrol, "™LAB,
HTLAB ve "M*HT| AB) 12' ser torba olmak iizere toplam 180 torba silaj yapilmustir (Cizelge

2.1). Torbalar laboratuvar ortaminda 20+5 °C sicaklikta tutulmustur.

Cizelge 2.1. Sorgum silajlarna ait ¢esit ve katkilarin gosterimi

Bmr Gold 2 (ST) Es Hyperion Greengo (ST
Kontrol Kontrol Kontrol
HMT AB HMT AB HMT AB
HT 1 AB HT 1 AB HT 1 AB
HM+HT LAB HM+HT LAB HM+HT LAB

2.1.1 Katki Maddesi ve Kullanim Sekli

Katki maddesi olarak; biyolojik kompozisyonunda Lactobacillus plantarum
bakterilerini iceren LACTOSIL (Centro Sperimentale Del Latte (CSL), Persico, Italy) ve
biyolojik kompozisyonunda Lactobacillus buchneri bakterisi iceren Pioneer 11A44 (Pioneer

Hi-Bred International, Des Moines, IA) kullanilmistir.
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1. grup kontrol grubu olup katki maddesi icermemektedir.

2. grupta, 15 kg parcalanmis taze materyal 1x4 m temiz bir alana yayilmis.
Homofermantatif inokulanttan 60 mg tartilarak {izerine 20 ml ¢esme suyu konmus ve iyice

karigmasi saglandiktan sonra taze materyal tizerine homojen bir sekilde pliskiirtiilmiistiir.

3. grupta, heterofermantatif inokulanttan 37,5 g 2. grupta aciklandigi gibi taze

materyale uygulanmstir.

4. grupta ise homofermantatif inokulanttan 30 mg ve heterofermantatif inokulanttan

18,75 g kanistirilarak homofermantatit+heterofermantatif LAB grubu olusturmustur.
2.2 Yontem

Her muamele grubundan 3' er torba, silolandiktan sonraki 2, 4, 8, 16 ve 60. giinlerde
acilarak kimyasal ve mikrobiyolojik analizler yapilmistir. Atmisinci giin agilan son dénem
silajlara 5 giin siire ile aerobik stabilite testi uygulanmistir. Bu tez kapsaminda altmisinci giin
acilan silajlarda ve aerobik stabilite sonrasi silajlarda bakterierin ayirimi, ¢ogaltilmasi ve
sonrasinda izolasyonu yapilmistir. Orneklerden DNA izolasyonlar: kit ile yapilmistir ve izole
edilen DNA’lara iliskin gen bolgeleri Polimeraz Zincir Reaksiyonu metodu (PZR) ile
yiikseltgenmistir. Bakterilerin genetik tanimlanmasi DNA Sanger dizi analiz yontemi ile

yapilmistir.
2.3 Yem Analizleri
2.3.1 Kimyasal Analizler

Taze ve silolanmis sorgumun kuru madde igerikleri Akyildiz (1984) tarafindan
bidirilen formiilden yararlanilarak tespit edilmistir. Silolama Oncesi taze materyalde ve agim
sonrasi elde edilen 6rneklerde pH 6l¢timleri i¢in 25 g’lik 6rneklere 125 ml saf su ilave edilmis
ve oda sicakliginda 1 saat siire ile zaman zaman karigtirilarak tutulmustur. Daha sonra
ornekler siiziilmiis ve elde edilen siizilkte pH metre aracilii ile okuma gergeklestirilmistir

(Anonymous, 1986).

Silolama oOncesi almman sorgum bitkisinde tamponlama kapasitesi (Tk) ni
belirleyebilmek saptanabilmesi i¢in 40 g 6rnek 500 ml saf su ilave edilerek mekanik karistirict

araciligi ile 1 dakika siire ile karigtirllmistir. Karigim kaba filtre kagidindan gegirilerek elde
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edilen siiztigiin pH’s1 0,1 N HCI ile 3,00’e ayarlanmis ve 0,1 N NaOH ile siizliglin pH’s1
4,00’¢ standardize edilmistir. Daha sonra pH 4.00-6.00 arasinda harcanan NaOH miktar1
saptanmis ve meq/kg KM olarak kaydedilmistir (Playne ve McDonald, 1966).

Calismada ham kiil analizi i¢in 6rnekler kiil firininda yaklasik 550 °C sicaklikta en az
4 saat (acik gri-beyaz arasi bir kiil rengine ulasana kadar) yakilmiglardir. Yakma islemi
bittikten sonra kiil firm1 yaklasik 100-150 °C sicakliga kadar soguduktan sonra yanmis yem
orneginin igerisinde oldugu porselen krozeler desikatore alinmis, oda sicakligina kadar
sogutulmus ve hassas terazide tartim islemleri yapilmistir. Asagida gosterilen formiilden

yararlanilarak yem materyalinin % HK miktar1 bulunmustur (AOAC, 1990).

% HK = [(C — B)/A] * 100 (2.1)

HK: Ham Kiil (%), C: yanmis yem + porselen kroze darasi (g), B: porselen kroze darasi (g),
A: Yem miktar1 (Q)

Soxhlet kartusu igerisine yaklagik 10 gram kuru silaj 6rnegi tartilmis ve hegzan ile 8
saat siireyle ekstrakte edilerek ham yagin cam balonlarinda birikmesi saglanmistir. Daha
sonra yag balonlar1 55 °C sicaklikta 24 saat kurutma dolabinda bekletilmistir. Hegzanin
ucmasi saglandiktan sonra balonlar oda sicakligina kadar sogumasi amaciyla desikatore
konulmustur. Yag balonlarindaki yag miktari, baslangicta darasi belirlenen bos balonun

agirhig diisiilerek hesaplanmistir (AOAC, 1990)

Yem Orneklerinde ham seliilloz igerigi, Naumann ve Bassler (1993) tarafindan
aciklanan yontemlere gére belirlenmistir. Ham protein analizi Kjeldahl yontemine gore; yem
ornekleri derisik siilfiirik asit (H2SOg) ile yakilarak icindeki azot (N) dnce amonyum siilfata
sonra da amonyaga doniistiiriilerek, titrasyonla amonyaktaki azot miktarina karsilik gelen ham

protein miktar1 hesaplanmistir (Akyildiz, 1984).
% Protein = (K) * (V) * (N) = (fHCL) * (100) / (M) * (1000) * (fp) (2.2)

K: 14,007 (Azotun atom agirlig), V: Kullanilan HCI (ml), N: HCI'nin normalitesi (0,1), fHCI:
0,1 N HCI'nin faktori, fp: Proteine ¢evirme faktorii (6,25), M: Tartilan yem miktari

2.3.2 Fermantasyon Analizleri

Silaj orneklerinde NHs-N, 40 g taze silajim 200 ml saf su igerisinde 2 saat siireyle

calkalama makinesinde homojenize edilmesi ile belirlendi. Homojenat Whatman no 1 filtre
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kagidindan siiziilmiistiir. Stiziintiideki amonyak azotu igerigi, mikro distilasyon yontemine

(Anonymous 1986) gore gerceklestirilmistir.

Taze materyalde ve silaj orneklerinde SCK analizi Anonymous (1986)’a gore
yapilmistir. Analize tabi tutulacak yem ornegi etiivde en az 4 saat siireyle 72 °C sicaklikta
tamamen kuruyana kadar tutulmustur. Yaklasik 200 mg yem 6rnegi bir erlenmayer igerisine
konulduktan sonra tizerine 200 ml saf su ilave edilmis ve 60 dakika bir g¢alkalayicida
homojenize edilmistir. Calkalama sonrasinda orneklerin ilk birka¢ damlasi ihmal edilecek
sekilde Whatman no 1 filtre kagidindan stiziilerek 50 ml’lik berrak siiziik elde edilmistir.
Standart egrilerin hazirlanmasindan sonra 2 ml siiziik aliarak test tiiplerine konulmustur. On
hazirhigr takiben spektrofotometrede 30 dakika igerisinde absorbans degeri 620 nm’de
okunmustur. Ornek ve kdr denemeler sonrasi tespit edilen absorbans degerlerine denk gelen
mg glikoz degerleri arasindaki farklilik 500 katsayisi ile ¢arpilmistir. Sonug, 6rnek igerisinde

yer alan g/kg SCK miktar1 olarak kaydedilmistir.

Silajlarin  kuru madde kayiplari, 2., 4., 8., 16. ve 60. giinlerinde torbalarinda
hesaplanan silaj KM’si agirliginin, torbalara konulan taze sorgumun KM agirligina

orantilanmasiyla hesaplanmustir (Kleinschmit ve Kung 2006).

Tez kapsaminda galisilan 6rneklerde organik asit analizi igin agilan torbalardan 40 g
sorgum silaji alinarak tizerine 360 mL steril su (1:9) ilave edilmistir. Calkalama cihazinda
(IUL Instruments, Barcelona, Spain) 3 dakika boyunca ¢alkalandiktan sonra Whatman No 54
(International Ltd. Maidstone, England) filtre kagidi ile siiziilmiis ve siiziik dakikada 6000
devir hizinda olmak iizere 20 dakika siireyle santrifiij (Sigma, 6K 15, Germany) edilmistir.
Silaj Orneklerinin organik asit konsantrasyonlari, gaz kromatografisinde (Agilent
Technologies 6890N Network GC System, 7683 B Series Injector, China) kapillar kolon
(Stabilwax®-DA; Crossbond “Carbowax”-PEG asidik bilesikler i¢in, 30 m, 0.25 mm ID,
0.25pum df, maksimum program sicakligi 260 °C) kullanilarak belirlenmistir. Analizler
sirasinda 15 kromatografinin firin1 100 °C sicaklikta 5 dakika, ardindan 10 °C/dakika artisla
160 °C sicaklikta 2 dakika ve son olarak 80 °C/dakika artigla 5 dakika bekleme seklinde
programlanmistir. Ornekler gaz kromatografi cihazina enjekte edilmeden &nce, 1 mL’ lik
viole konulan UYA standardi (SpelcoTM WSFA-2 Mix Sigma-Aldrich Co otomatik
ornekleyici boliimiine yerlestirilerek okunmus ve bilgisayarda cesitli pikler elde edilmistir.
Orneklerin  organik asit bilesimleri (AA, PA ve BA) konsantrasyonlar: standart

kromatogramdan alinan piklere gore belirlenmistir (Supelco, 1998). Laktik asit miktarlarinin

52



tespitinde Ko¢ ve Coskuntuna (2003)’nin bildirdikleri spektrofotometrik yonteme gore

Saptanmistir.
2.3.3 Mikrobiyolojik Analizler

Calismada gerek silolama Oncesi taze materyalde ve gerekse de son iirlinler lizerinde
LAB, maya ve kiif yogunluklarinin saptanmasina yonelik analizler ger¢eklestirilmistir. Bu
amagla 20 g’lik 6rnekler 180 ml tuzlu su (%8,5) araciligi ile 2 dakikadan az olmamak kosulu
ile karistirilip mikroorganizmalarin  miimkiin oldugu o0lglide materyalden ayrilmasi
saglanmistir. Elde edilen stok materyalden logaritmik seride diliisyonlar hazirlanarak 1 saati
asmayan zaman zarfinda ekim iglemi yapilmistir. Laktik asit bakterileri i¢in ekim ortami
olarak MRS Agar, maya ve kiifler icin Malt Ekstrakt Agar, enterobakteri i¢cin VRB Agar
kullanilmistir. Orneklere ait lactobacilli, maya ve kiifler icin 30 °C sicaklikta 3 giinliik
inkiibasyon dénemlerini takiben gerceklestirilmistir (Seale vd., 1990). Orneklerde saptanan
lactobacilli, maya, kiif ve enterobakteri sayilari logoritma koliform initeye (cfu/g)

gevrilmistir.
2.3.4 Hiicre Duvar Bilesenleri Analizleri

Sorgumun taze ve silaj 6rneklerinde NDF, ADF ve asid deterjanlarda ¢oziinmeyen
lignin (ADL) analizleri Van Soest analiz yontemine gore gergeklestirilmistir (Goering ve Van
Soest, 1983). Yem materyallerinin seliiloz ve hemiseliiloz igeriklerinin saptanmasinda NDF,
ADF, ADL analizleri sonrasinda elde edilen degerlerden yararlanilmig olup (Close ve Menke

1986), hesaplamada kullanilan formiiller asagida verilmektedir;

Seliiloz (g/kg KM) = ADF — ADL (2.3)
Hemiseliiloz (g/kg KM) = NDF - ADF (2.4)
2.3.5 Nispi Yem Degerleri Ozellikleri

Calismada silajlarin ADF ve NDF degerleri kullanilarak 6rneklerin sindirilebilir kuru
madde (SKM) ve kuru madde tiiketimleri (KMT) asagida verilen esitlikler kullanilarak
hesaplanmistir (Moore ve Undersander, 2002).

%SKM = 88,9 - (0,779 x % ADF) (2.5)
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Ikinci asamada yemin NDF igeriginden yararlanilarak kuru madde tiiketimi (%KMT)

hesaplanmustir.
%KMT = 120 / %NDF (2.6)

Daha sonra, silajlarin %SKM ve %KMT degerleri kullanilarak Van Dyke ve Anderson
(2002) tarafindan gelistirilen asagidaki formiil ile nispi yem degerleri (NY D) hesaplanmustir.

NYD = %SKM x %KMT x 0,775 (2.7)
2.3.6 Besin Madde Sindirilebirligi Analizleri

Calismada silaj 6rneklerindeki in vitro enzimde KM ve OM ¢6ziinebilirlik diizeyinin
saptanmast Naumann ve Bassler (1993) tarafindan Onerilen seliilaz yontemi ile

gerceklestirilmistir.

Silaj orneklerinin in vitro enzimatik parcalanabilirlik degerleri 6rneklerin proteaz
enzimi ile borat fosfat tampon ¢o6zeltisinde 24 saatlik hidrolizlerinden hesaplanmistir (Aufrere
ve Cartailler, 1988). Her bir 6rnek i¢in dlglimler 24 saatlik inkiibasyon siireleri i¢in 3 tekerriir
seklinde yapilmistir. Hazirlanan enzim ¢ozeltilerinin azot igeriginin belirlenmesi icin i¢inde
ornek bulunmayan 2 tiip de inkiibasyona tabi tutulmustur. Inkiibasyon sonrasi elde edilen
stiziiklerin HP miktar1 Kjeldahl yontemine gore belirlenerek ve kor numuneye gore diizeltme

yapilmustir. In vitro HP pargalanabilirligi asagidaki formiile gére hesaplanmustir.
Toplam HP’in pargalanan kismi
(%) = Suziikteki HP miktari/Yemdeki HP miktar1 x 100 (2.8)

2.3.7 Silajlarin Sindirim Derecesi ve Metabolik Enerji (ME) I¢eriklerinin in vitro Gaz

Uretim Teknigi ile Belirlenmesi

Taze materyal ve silaj orneklerinin in vitro gaz iiretim miktarlari, ME ve OMSD
belirlenmesi amaciyla Kayseri bolgesinde faaliyette olan mezbahanelere gelen, yemleme,
hastalik ge¢misi bilinen ve kesime sevkedilmis olan hayvanlardan kesimin hemen sonrasinda
rumeninden temin edilmis ve termoslarda hizlica laboratuvara getirilmistir. Silaj baslangi¢
materyali ve silaj orneklerinin gaz iiretimi okumalar1 24, 48 ve 72 saatlik inkiibasyonun
ardindan yapilmistir (Menke vd., 1979). Net gaz iiretiminin belirlenmesi amaciyla kor

siringalarda iiretilen miktarin ortalamasi 6rnek okumalarindan ¢ikarilarak hesaplanmistir. 24,
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48 ve 72 saatlik metan iiretimi ise siringalarda biriken gazin bagka bir siringaya aktarilarak
metan dedektoriine (Sensor Europe Gmbh, Erkrath, Germany) aktarilmasi ile yiizde olarak
belirlenmesi saglanmistir. Metan iiretimi yiizde olarak belirlendikten sonra toplam iiretilen
gaz icerisindeki oranmi belirlendiginden {iretilen metan miktar1 ml olarak da hesaplanmistir
(Goel vd., 2008). Ayrica gaz iiretimi (GU) degerleri kullanilarak OMSD ve ME degerleri de

hesaplanmistir (Menke ve Steingass, 1988). Bu hesaplamalara ait degerler asagida verilmistir.

CH4 (ml) = Gaz(ml) x CH4 (%) OMSD (g/kg KM) = 14,88 + 0,889 x GU +
0,45 X HP + 0,0654 x HK (2.9)

ME (M]/kg KM) = 2,2 + 0,1136 x GU + 0,0057 x HP + 0,00029 x HY2  (2.10)
NEL (M]/kg KM) = 0,101 x GU + 0,051 x HP + 0,112 x HY (2.11)
2.3.8 Toplam Fenolik Madde ve Kondense Tanen Iceriginin Belirlenmesi

Taze materyal ve silaj orneklerinde toplam fenolik madde miktar1 Folin Ciocalteu
reaktifi kullanilarak Makkar vd. (1993)’nin; kondense tanen igerigi ise Sun vd., (1998)’nin
belirttigi yontem kullanilarak gergeklestirilmistir.

2.3.9 Aerobik Bozulmaya iliskin Analizler

Ashbell, Weinberg, Azrieli, Hen ve Horev (1991) tarafindan gelistirilen yontem
kullanilarak silajlarin silolamanin 60. giiniinde acilarak 5 giin aerobik stabilite testine tabi
tutulmuslardir. Aerobik stabilitenin 5. giiniindeki silaj 6rneklerinin pH’lar1 6l¢iilmiis ve CO2

iretimleri saptanmistir. Ayrica silajlarin icerdigi maya ve kiif sayilart saptanmaistir.
2.4 Laktik Asit Bakterilerinin Tanimlanmasi

2.4.1 Laktik Asit Bakterilerinin Fenotipik Tanimlanmasi

2.4.1.1 Gram Boyama ve Hiicre Morfojolojisi

Christian Gram tarafindan 1884 yilinda gelistirilmis diferansiyel bir boyama teknigi
olan Gram boyama ile bakterilerin Gram reaksiyonu incelenmistir. Izolatlarn 24 saatlik aktif
kiiltiirlerinden Gram boyama yapilmistir. Gram boyama sonrasi prepatlar mikroskopta
100X’te goriintiilenmis ve mor-mavi renkli olan bakteriler Gram pozitif, pembe renkli olan

bakteriler ise Gram negatif olarak degerlendirilmistir (Gram, 1884; Temiz, 2008). Bakteri
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izolatlar1 mikroskopta goriintiileme sonrasi, hiicre morfolojilerine gére ¢ubuk, kisa ¢ubuk ve
kok olarak kayit altina alinmistir. Goriintiilerin aktarilmasinda ScopePhoto programi

kullanilmustir.
2.4.1.2 Katalaz Testi

Katalaz testi icin MRS ve M17 agarda 18-24 saat gelistirlmis bakteri ornegi steril
kosullarda 6ze yardimiyla lam {izerine konularak homojen sekilde yayilmistir. Aktif koloniler
tizerine % 3-10-30“luk H20: ¢ozeltisinden 2-3 damla ilave edilerek, kolonilerin etrafinda gaz

kabarciklariin goriilmesi pozitif olarak degerlendirilmistir(Harrigan vd., 2014; Temiz 2008).
2.4.1.3 Laktik Asit Bakterilerinin Saflastirimasi

Calismada silaj orneklerinden LAB’lerinin izolasyonu igin, hazirlanan uygun
diliisyonlardan MRS agar ve M17 agar besiyerine yiizeye yayma yontemiyle petrilere ekim
yapilmistir. MRS agara ekim yapilan plaklar 37 °C’de 72 saat, M17 agara ekim yapilan
plaklar ise 30 °C’de 48 saat inkiibasyona birakilmistir (Centeno vd., 1996; Collins ve Layne
1984;). Inkiibasyon sonunda birbirinden farkli gériiniimdeki koloniler (1-2 mm ¢apli konveks,
yuvarlak ya da bugday tanesi sekilli, beyaz veya krem renkli koloniler), ayn1 besiyerlerinin
stvi ortam1 olan MRS broth ve M17 broth besiyerlerine alinip iiremeleri saglandiktan sonra
tekrar agarli besi yerine slirme kiiltlir yontemi ile pasajlanarak saflastirilmisir. MRS ve M17
agar besiyerlerine siirme yontemi kullanilarak tek koloni diisiirme yontemi uygulanmistir.
Pasajlama islemine LAB tek koloniye diisiiriilene kadar devam edilmistir. Elde edilen
izolatlardan gram pozitif ve katalaz negatif olanlar muhtemel LAB kabul edilmistir. DNA
izolasyonu igin segilen koloniler MRS broth ve M17 broth besiyerlerinde, 30-37 °C’de 24 saat

anaerobik ortamda inkiibe edilmistir. inkiibasyon sonunda s1v1 besiyerleri vortekslenmistir.
2.4.2 Laktik Asit Bakterilerinin Genotipik Tanimlanmasi
2.4.2.1 Bakterilerden DNA Izolasyonu

Saflastirilan LAB“de yapilan goriintii ayrimi ve katalaz testi sonrasinda segilen
orneklerin molekiiler tanimlamasinin yapilabilmesi amaciyla gereksinim duyulan DNA’larin
izolasyonunda GeneJET Genomik DNA Saflastirma Kiti (Thermo Scientific™) kullanilmistir.
DNA Izolasyonu ilgili kitin protokoliine gore yapilmistir
(www.thermofisher.com/order/catalog/product/K0721). Elde edilen DNA’larin kalite ve
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yogunlugu spektrofotometrik olgiim ile yapilmistir (Thermo Scientific NanoDrop 2000c
nanodrop spektrometre).

2.4.2.2 16S rRNA Gen Bélgesinin Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) Ile Yiikseltgenmesi

DNA izolasyonlar1 tamamlanan bakterilerin genetik tanimlanmasinin yapilmasi
amaciyla yaklasik 900 b¢ uzunlugudaki 16S rRNA gen bolgesine ait spesifik primerler
kullanilarak ilgili bolge PZR ile c¢ogaltilmistir. Calisma kapsaminda PZR ile ¢ogaltmada
kullanilan gen bolgesine ait primer dizilimleri asagidaki ¢izelgede verilmistir (Cizelge 2.2).
Bu primerler ¢alismada kullanilmadan once, gen bankasindan 6rnek bir ¢alismadan alinan

referans DNA dizisi {izerinde kontrolleri yapilmistir (Sekil 2.1).

Cizelge 2.2. Tez kapsaminda calisilan 16S rRNA gen bolgesini PZR ile yiikseltgemede
kullanilan ileri ve geri primerler

16S rRNA 27F 5-AGAGTTTGATCCCTGGCTCAG- ~900 (Beasley ve Saris
universal 1492R 3 2004)
primerler 5-CCGTCAATTCCTTTGAGTTT-3’
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GACAGATGAT

CCTGGCTCAG
TAATGATTTT
AGTAACACGT
ACCGTATAAC
AGGATGGACC
CGTAGCCGAC
CGGGAGGCAG
TGAGTGATGA
TAACTGTTGA
CCGCGGTAAT
GCGGTTTTTT
GGGAGACTTG
TATATGGAAG
GAAAGCATGG
GCTAAGTGTT
TGGGGAGTAC
GGAGCATGTG
CCAACCTAAG
GTCAGCTCGT
GTTGCCAGCA
GGGATGACGT
GGTACAACGA
GATTGTAGGC
GCCACGGTGA
AACACCCAAA
TAGGGTGAAG

GACGAACGCT
AGGTGCTTGC
GGGTAACCTG
AACCAAAACC
CGCGGCGTAT
CTGAGAGGGT
CAGTAGGGAA
AGGGTTTCGG
CATCTTGACG
ACGTAGGTGG
AGGTCTGATG
AGTGCAGAAG
AACACCAGTG
GTAGCGAACA
GGAGGGTTTC
GACCGCAAGG
GTTTAATTCG
AGATTAGGCG
GTCGTGAGAT
TTCAGTTGGG
CAAATCATCA
GTCGCGAAAC
TGCAACTCGC
ATACGTTCCC
GCCGGTGAGG
TCGTAACAAG

GGCGGCGTGC
ACTTGAAAGA
CCCTTGAAGT
ACCTGGTTTT
TAGCTTGTTG
AATCGGCCAC
TCTTCCACAA
CTCGTAAAAC
GTATCCAACC
CAAGCGTTGT
TGAAAGCCTT
AGGACAGTGG
GCGAAGGCGG
GGATTAGATA
CGCCCTTCAG
TTGAAACTCA
ATGCTACGCG
TTCCCTTCGG
GTTGGGTTAA
CACTCTAGCA
TGCCCCTTAT
CGCGAGGTCA
CTACATGAAG
GGGCCTTGTA
TAACCTTCGG
GTAACC

CTAATACATG
TTTAACATTG
AGGGGATAAC
GGTTTAAAAG
GTAAGGTAAC
ATTGGGACTG
TGGACGAAAG
TCTGTTGTTG
AGAAAGCCAC
CCGGATTTAT
CGGCTTAACC
AACTCCATGT
CTGTCTGGTC
CCCTGGTAGT
TGCTGCAGCT
AAGGAATTGA
AAGAACCTTA
GGACAGAATG
GTCCCGCAAC
AGACTGCCGG
GACCTGGGCT
AGCTAATCTC
TTGGAATCGC
CACACCGCCC
GGACCAGCCG

CAAGTCGAAC
AGACGAGTGG
ACTTGGAAAC
ACGGCTTCGG
GGCCTACCAA
AGACACGGCC
TCTGATGGAG
GAGAAGAACA
GGCTAACTAC
TGGGCGTAAA
GGAGAAGTGC
GTAGCGGTGA
TGTAACTGAC
CCATGCCGTA
AACGCATTAA
CGGGGGCCCG
CCAGGTCTTG
ACAGGTGGTG
GAGCGCAACC
TGACAAACCG
ACACACGTGC
TTAAAGCCGT
TAGTAATCGT
GTCACACCAT
TCTAAGGTGG

Sekil 2.1. Referans olarak alinan
LC094428.1) iizerinde tez kapsaminda c¢aligilan primerlerin gosterimi.

16S rRNA Gen Bolgesi DNA dizisi (GenBank No:
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Laboratuvarimiz kosullarinda 16S rRNA gen bdlgesinin PZR ile yiikseltgenmesinde
en uygun primer baglanma sicakliginin belirlenmesi amaciyla gradient PZR yapilarak
optimizasyon gergeklestirilmistir. 95°C’de 3 dk’lik ilk denatiirasyon ardindan 95°C’de 30s
denatiirasyon, 50—-60°C araliginda degisen (gradient) baglanma sicakliginda 30 s ve 72°C’de 1
dk uzama asamalarin1 igeren 35 dongliyl takiben 72°C’de 10 dk son uzama yaptirilarak
tamamlanmistir. PZR“n ardindan, yiikseltgeme iiriinleri %2’lik agaroz jelde 200V altinda 20-
30 dakika elektroforez yapilarak kontrol edilmistir. 16S rRNA gen bolgesi gradient PZR

sonrasi agaroz jel goriintiisii Sekil 2. 2°de verilmistir.

Sekil 2.2. 16S rRNA Gen Bolgesi Gradient PZR sonrasi agaroz jel goriintiisii.

16S rRNA gen bolgesinin PZR ile yiikseltgenmesinde en uygun primer baglanma
sicakliginin belirlenmesi amaciyla yapilan gradient PZR sonucunda Sekil 1’deki agoroz jel
goriintiisiine gore optimum sicakligin 50,7 °C’de oldugu gozlemlenmistir (Sekil 2.2). Asagida
verilen Cizelge 2.3’de ilgili gen bolgesinin PZR ile yiikseltgenmesinde kullanilan

kimyasallarin bilesenleri ve Cizelge 2.4’de ise optimizasyon kosullari sunulmustur.

Cizelge 2.3. 16S rRNA gen bolgesi PZR reaksiyonunda kullanilan kimyasal bilesenler

Bilesenler Kullanilan Miktar
PZR master mix 12,5 ul

Ileri / Geri primer 1 ul

DNA 1 ul

dHz20 11,5 ul
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Cizelge 2.4. 16S rRNA gen bolgesi PZR reaksiyonu yiikseltgenme kosullari

Sicakhik Siire Dongii

95°C'de  3dk 1 [k denatiirasyon
950C'de  30sn Denatiirasyon
50.7°C'de 30sn 35 Primer baglanma
729C'de  30sn Uzama

72°C'de  10dk 1 Son Uzatma

2.4.3 istatistik Analizler

Aragtirmadan elde edilen verilerin istatistiksel 3 x 4 Faktoriyel deneme desenine gore
varyans analizi, gruplar aras1 farkliligin belirlenmesi ise Duncan ¢oklu karsilastirma testi
uygulanarak hesaplanmistir (Soysal, 1998). Bu amagla SPSS 15.0 (2007) paket programi
kullanilmistir.  Verilerin  grafiklerinin  olusturulmasinda SAS programi kullanilmistir.

Istatistiksel model asagida gosterilmistir.
Yijl = p+ ti + yj + 1yij + eij], (2.12)

p = genel ortalama;

Ti = ¢esit etkisi i;

vj = uygulamanin etkisi j; t

vij =cesit X uygulama interaksiyonu; ve eijl =hata.

2.4.3.1 DNA dizilerinin belirlenmesi ve Verilerin Analizi

16S rRNA gen bolgesi ve ITS gen bolgesine ait PZR 6rneklerinin DNA dizilimleri
Genometri Biyoteknoloji Arge ve San. Hiz. Ltd. Sti. tarafindan hizmet alimi seklinde
yaptirilmistir. Ilgili firma tarafindan dizi analizlerinin tamamlanmasi sonrast DNA dizilerinin
kromotogramlart ChromasPro v15. (http://www.technelysium.com.au/ChromasPro.html)
programi kullanilarak kontrol edilmis ve ileri — geri primerler ile dizi analizleri ayr1 ayri
yapilan diziler birlestirilmistir. Birlestirilmis diziler FASTA formatinda kaydedilmesinin
ardindan, hizalanmalan (aligment) Bioedit v7.0.9 (Hall, 2011) programi ile ClustalW Coklu
Hizalama uygulamast kullanilarak yapilmistir. Hizalama sonuglari, yanlis yerlestirilen
bosluklarin olmasi ihtimaline karsi gozle kontrol edilmistir. Dizilim sonuglart NCBI gen
bankasinda bulunan dizilerle Blast veri sisteminde taranarak analiz edilmis olup LAB
suslarinin ve mayalarin 6zdeslik orani tanimlanmistir. Calisma soncunda elde edilen dizilerin

0zdeslik oraninin gorsellestirilmesi amaciyla her bir sus referans veriler ile Sequence
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Demarcation Tool (SDT v.1.3) programinda ClustalW Coklu Hizalama modelinde analiz
edilmistir. Elde edilen verilerin filogenetik analizi referans diziler ile birlikte MEGA

programinda (Kumar, Stecher ve Tamura, 2016) analiz edilmistir.
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3. BULGULAR

3.1 Arastirma Yemlerinin Silolama Oncesi Degerleri

Arastirmada kullanilan sorgum bitkilerine ait kimyasal ve mikrobiyolojik analiz

sonuglar1 Cizelge 3.1.’de verilmistir.

Cizelge 3.1. Sorgum bitkilerinin kimyasal ve mikrobiyolojik analiz sonuglari

igerik BMR GOLD 2 (ST) ES HYPERION GREENGO (ST)
KM, g/kg TM 327,24 315,65 327,23
pH 5,62 5,70 6,14
Tampon Kapasitesi 213,00 207,00 228,00
HK, g/kg KM 52,79 51,10 64,25
HP, g/kg KM 67,49 60,83 60,45
HY, g/kg KM 29,38 26,43 25,44
HS, g/kg KM 254,63 200,81 275,66
SCK, g/kg KM 201,64 278,51 230,42
NDF, g/kg KM 464,21 412,82 494,35
ADF, g/kg KM 307,32 246,37 324,31
ADL, g/kg KM 47,57 25,19 42,77
Hemiseliiloz, g/kg KM 156,89 166,45 170,04
Seliiloz, g/kg KM 259,75 221,18 281,54
KMS, g/kg KM 599,00 645,92 592,18
OMS, g/kg KM 564,37 652,73 586,10
OMSD (g/kg KM) 552,50 612,89 562,75
ME (MJ/kg KM) 8,89 9,13 7,98
NEL (MJ/kg KM) 4,81 5,43 4,89
HPS1s., g/kg KM 401,29 432,74 569,38
HPS24sa, g/kg KM 504,45 511,24 616,62
KT, g/lkg KM 8,54 11,80 6,96
TF, g/kg KM 8,83 5,88 8,03
AA, (g/kg KM) 7,56 4,88 8,75
PA, (g/kg KM) 0,10 0,15 0,10
BA, (g/kg KM) 0,07 0,02 0,04
Lactobacilli, logio kob/g KM 6,00 6,04 5,29
Maya, logio kob/g KM 7,99 7,80 6,39
Enterobakteri,logiockob/gKM 8,43 7,15 7,28

KM: Kuru madde, DH: Dogal halde, HP: Ham protein, HY: Ham yag, HS: Ham seliiloz, HK: Ham kiil, SCK:
Suda ¢dziinebilir karbonhidrat, NDF: Notr deterjanda ¢ozlinmeyen lif, ADF: Asit deterjanda ¢dziinmeyen lif,
ADL: Asit deterjanda ¢6ziinmeyen lif, KMS: Kuru madde sindirilebilirligi,
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Cizelgede 3.1°de de verildigi gibi, sorgum bitkisinin sirastyla KM, pH, KM i¢indeki
HK, HP, HY, HS, SCK, NDF, ADF, ADL, hemiseliiloz, selilloz, KMS, OMS, OMSD, ME,
NEL, HPS1sa, HPS245a, KT, TF, AA, PA, BA, lactobacilli, maya ve enterobakteri igerikleri
sirastyla 315,65-327,24 g/kg DH, 5,62-6,14, 51,10-64,25 g/kg KM, 60,45-67,49 g/kg KM,
25,44-29,38 g/kg KM, 200,81-275,66 g/kg KM, 201,64-278,51 g/kg KM, 412,82-494,35 g/kg
KM, 246,37-324-31 g/kg KM, 25,19-47,57 g/kg KM, 156,89-170,04 g/kg KM, 22118-281,54
g/kg KM, 592,18-645,92 g/kg KM, 564,37-652,73 g/kg KM, 552,50-612,89 g/kg KM, 7,98-
9,13 MJ/kg KM, 4.81-5,43 MJ/kg KM, 401,29-569,38 g/kg KM, 504,45-616,62 g/kg KM,
6,96-11,80 g/kg KM, 5,88-8,83 g/kg KM, 4,88-8,75 g/kg KM, 0,10-0,15 g/kg KM, 0,02-0,07
g/kg KM, 5,29-6,04 logio kob/g KM, 6,39-7,99 logio kob/g KM, 7,15-8,43 logio kob/g KM

arasinda bulunmustur.

3.2 Arastirma Yemlerinin Silolama Sonrasi Degerleri

3.2.1 Sorgum Silajlarinin Fermantasyon Ozellikleri ile Tlgili Bulgular
3.2.1.1 Sorgum Silajlarinin kuru madde degerleri

Fermantasyonun 2, 4, 8, 16 ve 60. giinlerinde agilan sorgum silajlarina ait KM analiz

sonuclar1 Cizelge 3.2. ile Sekil 3. 1.’de verilmistir.

Kuru Madde (gkg)
1-BMR GOLD2 (ST) 2-ESHYPERION 3-GREENGO(ST)

M

30

300

29

1Giin 4.Giin §Gin  16Gin  60.Gin 1Giin 4.Giin §Gin  16Gin  60.Giim 1Gin 4.Giin $Gin  16Gin  60.Giim

Kala —LKONTROL —2-HO —3-HT —4 HO:HT

Sekil 3.1. Sorgum silajlarinin kuru madde degisimleri
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Cizelge 3.2. Sorgum silajlarinin kuru madde (KM) analiz sonuglar1 (g/kg)

Cesit 2. Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin
BMR GOLD 2(ST) 325,522 325,082 324,232 322,502 317,302
ES HYPERION 308,13°¢ 306,31°¢ 303,55°¢ 300,26°¢ 296,52¢
GREENGO(ST) 321,45P 320,38° 317,54° 314,91° 310,94°
SEM 0,92 1,29 1,49 1,34 1,47
Katki
Kontrol 317,87 316,08 314,30 311,462 308,08
HM | AB 317,72 317,27 316,33 315,752 309,45
HT LAB 319,05 317,21 314,01 309,21° 306,30
HMHHT | AB 318,82 318,46 315,80 313,822 309,19
SEM 1,07 1,49 1,72 1,55 1,69
Cesit X Katki
Kontrol 325,14 322,182 322,622 321,27 317,928
BMR GOLD?2 (ST) HM | AB 325,76% 325,612 325,628 326,522 318,812
HT LAB 327,452 325,792 325,032 321,992 320,552
HMHHT | AB 323,70% 326,732 323,642 320,21%¢ 311,94
Kontrol 307,27°¢ 306,04° 305,55°¢ 301,71% 295,28¢
ES HYPERION M| AB 307,69°¢ 306,78" 305,70° 304,07¢ 297,45
HT LAB 306,70° 305,21° 299,41° 293,769 292,41¢
HM+HT | AB 310,85°¢ 307,22° 303,56° 301,50 300,93
Kontrol 321,19° 320,028 314,72° 311,38 311,06%
GREENGO(ST) M| AB 319,71° 319,428 317,66% 316,66 312,08
HT LAB 322,99%® 320,642 317,59% 311,87¢¢ 305,93
HM+HT | AB 321,91® 321,432 320,20% 319,744 314,71®
SEM 1,85 2,58 2,98 2,68 2,93
Cesit <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
P Katki 0,760 0,736 0,731 0,035 0,552
Cesit X Katki <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi
#9Ayn1 siitunda bulunan farkli harfler 6nemlidir (P<0,05)

Taze sorgumun KM igerikleri BMR Gold 2 (ST) 327,24 g/kg, Es Hyperion 315,65
g/kg ve Greengo ¢esidinin 327,23 g/kg olarak saptandigi bu caligmada, fermantasyon
stiresince sorgum silajlarmin KM igerikleri 292,41-327,45 g/kg arasinda deZismistir.
Calismada, fermantasyonun 2., 4., 8., 16. ve 60. giinlerinde Es Hyperion ¢esidindeki silajlarin
KM’sinin BMR Gold 2 (ST) ve Greengo ¢esidindeki silajlardan énemli diizeyde daha diisiik
oldugu belirlenmistir (P<0,001). Fermantasyonun 2., 4., 8. ve 60. giinlerinde tiim ¢esitlerde
katki maddesi kullanimi sorgum silajlarin KM igeriklerini etkilemezken (P>0,05)

fermantasyonun 16. giiniinde gruplar arasinda fark goriilmiistiir (P<0,035).
3.2.1.2 Sorgum Silajlarmin pH degerleri

Fermantasyonun 2, 4, 8, 16 ve 60. giinlerinde acilan sorgum silajlaria ait pH analiz

sonuclar1 Cizelge 3.3. ile Sekil 3.2.’de verilmistir.
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pH
1-BMR GOLD2 (ST) 2-ES HYPERION 3-GREENGO(ST)

2Giin 4Giin 8Gin  16Gin  60.Gin 2Giin 4Giin 8Gin  16Gin  60.Gin 2Giin 4Giin 8Gin  16Gin  60.Gin

Katla —I-KONTROL —2-HO —3-HT —4 HO+HT

Sekil 3.2. Sorgum silajlarinin pH degisimleri

Cizelge 3.3. Sorgum silajlarinin ph degerleri

Cesit 2. Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin
BMR GOLD 2(ST) 4,42b 4,152 4,092 4,032 3,952
ES HYPERION 4,38° 4,06° 3,94¢ 3,90¢ 3,77°¢
GREENGO(ST) 4,442 4,11b 3,990 3,93° 3,86°
SEM 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01
Katka
Kontrol 4,578 4,228 4,08° 3,980 3,840
HM LAB 4,26 4,00¢ 3,904 3,854 3,74¢
HT LAB 4,440 4,14b 4,10? 4,092 4,028
HMHHT | AB 4,38¢ 4,06° 3,93° 3,90¢ 3,83°
SEM 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01
Cesit X Katki
Kontrol 4,49¢ 4,328 4,262 4,13° 3,970
BMR GOLD2 (ST) HM LAB 4,23 3,08¢ 3,92¢ 3,871 3,79¢
HT LAB 4,52b 4,22b 4,18° 4,182 4,142
HM+HT | AB 4,449 4,079% 4,00¢ 3,95¢ 3,88¢
Kontrol 4,50v° 4,09% 3,95 3,87 3,73¢
ES HYPERION HM|AB 4,26" 4,01° 3,89" 3,86 3,63
HT LAB 4,39¢f 4,09¢ 4,02¢ 4,019 3,91¢
HMHHT | AB 4,38f 4,05¢ 3,89" 3,87 3,80¢
Kontrol 4,732 4,25b 4,04¢ 3,93¢ 3,82¢
GREENGO(ST) HM|AB 4,309 4,02 3,909 3,849 3,81¢
HT LAB 4,41% 4,11° 4,10° 4,07° 4,00°
HMHHT | AB 4,339 4,04° 3,909 3,86 3,81¢
SEM 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01
Cesit <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
P Katki <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
Cesit X Katki <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi,
&N Ay siitunda bulunan farkl: harfler 5nemlidir (P<0,05)

Taze sorgumun pH igerikleri BMR Gold 2 (ST) 5,62, Es Hyperion 5,70 ve Greengo

¢esidinin 6,14 olarak saptandigi bu ¢aligmada, fermantasyon siiresince sorgum silajlarinin pH
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icerikleri 3,63-4,73 arasinda degismistir. Caligmada, fermantasyonun 2., 4., 8., 16. ve 60.
giinlerinde Es Hyperion ¢esidindeki silajlarin pH’sinin BMR Gold 2 (ST) ve Greengo
¢esidindeki silajlardan 6nemli diizeyde daha diisiik oldugu belirlenmistir (P<0,001). Sorgum
bitkisine farkli ¢esitlerde inokulant kullanilmasi genel olarak sorgum silajlarinin fermantasyon
ozelliklerini olumlu ydnde etkilemisdir. "7 LAB grubu ile diger gruplar arasinda 6nemli

diizeyde farkliliklar olusmustur (P<0,001).
3.2.1.3 Sorgum silajlarinin ham kiil degerleri

Fermantasyonun 2, 4, 8, 16 ve 60. gilinlerinde agilan sorgum silajlarina ait ham kiil

analiz sonuglar Cizelge 3.4. ile Sekil 3.3.’de verilmistir.

Cizelge 3.4. Sorgum silajlarinin HK analiz sonuglari (g/’kg KM)

Cesit 2. Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin  60.Giin
BMR GOLD 2 (ST) 56,03" 58,13" 58,94° 58,19 61,432
ES HYPERION 58,30° 55,55° 58,40° 58,09 56,87°
GREENGO (ST) 64,202 63,432 62,88? 60,82 58,09°
SEM 0,98 1,11 1,09 1,13 0,86
Katki
Kontrol 57,34 56,50° 57,04° 54,71° 55,22°
HM |AB 59,29 56,83¢ 58,97° 60,062 55,69°
HT |AB 60,38 62,832 64,35? 62,822 62,142
HMHHT | AB 61,02 59,99% 59,94° 58,55" 62,142
SEM 1,13 1,28 1,26 1,31 0,99
Cesit X Katki
Kontrol 50,47¢ 53,01¢ 55,45% 55,18 58,25%
BMR GOLD2 (ST) HM | AB 54,71¢% 53,62¢ 53,144 58,49%¢ 59 76°¢
HT LAB 60,66 66,402 65,572 63,642 65,802
HMAHT | AB 58,26"¢ 59,49%¢ 61,61%¢ 55,45 61,92%¢
Kontrol 58,06"¢ 55,25% 52,894 53,21° 50,17f
ES HYPERION HM |AB 60,65%¢ 53,79¢ 60,63*¢ 55,92 52,06°f
HT LAB 56,30%¢ 56,46¢¢ 63,52% 62,07% 60,109
HMAHT | AB 58,214 56,69"¢  56,56"¢ 61,16% 65,17
Kontrol 63,50 61,23 62,78% 55,73 57,23%¢
GREENGO (ST) HM |AB 62,51*¢ 63,10%°¢ 63,14% 65,772 55,25
HT LAB 64,19% 65,622 63,942 62,77% 60,53%¢
HMHHT | AB 66,592 63,78% 61,63*¢ 59,03%¢ 59,34%
SEM 1,96 2,22 2,18 2,26 1,73
Cesit <0,001 <0,001 0,015 0,172 0,003
P Katki 0,136 0,006 0,003 0,002 0,001

Cesit X Katki <0,001 0,001 0,002 0,009 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KM: Kuru madde
&f Ayni siitunda bulunan farkli harfler 5nemlidir (P<0.05)
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Ham Kiil (g/kg KM)

1- BMR GOLD2 (ST) 2- ES HYPERION 3 GREENGO(ST)

- ﬁ‘\\
S\

Katla —1-KONTROL —2-HO —3-HT —4 HO+HT

Sekil 3.3. Sorgum silajlarinin ham kiil degisimleri

Taze sorgumun HK icerikleri BMR Gold 2 (ST) 52,79 g/kg, Es Hyperion 51,10 g/kg
ve Greengo ¢esidinin 64,25 g/kg olarak saptandigi bu ¢alismada, fermantasyon siiresince
sorgum silajlarinin  HK igerikleri 50,17-66,59 g/kg arasinda degismistir. Calismada,
fermantasyonun ilk giinlerinde (2., 4. ve 8. giin) Greengo ¢esidindeki silajlarin HK igerikleri
BMR Gold 2 (ST) ve Es Hyperion gesidindeki silajlardan 6nemli diizeyde daha yiiksek
oldugu belirlenmistir (P<0,001). Fermantasyonun 16. Giiniinde ¢esitler arasinda HK igerigi
Oonemsiz bulunurken, 60. Giin agilan silajlarda BMR Gold 2 (ST) cesidindeki silajlarin HK
icerigi Es Hyperion ve Greengo ¢esidindeki silajlardan 6nemli diizeyde daha yiiksek oldugu
belirlenmistir (P<0,001). Fermantasyonun 4., 8., 16. ve 60. giinlerinde katki maddesi
kullanim1 sorgum silajlarinin  HK igeriklerini onemli diizeyde etkilerken (P<0,05)

fermantasyonun 2.giliniinde gruplar arasinda fark goriilmemistir (P>0,05).
3.2.1.4 Sorgum Silajlarinin ham protein degerleri

Fermantasyonun 2, 4, 8, 16 ve 60. giinlerinde agilan sorgum silajlarina ait ham protein

analiz sonuglar1 Cizelge 3.5. ile Sekil 3.4.’de verilmistir.

Ham Protein (g/kg KM)

1- BMR GOLD2 (ST) 2-ES HYPERION 3-GREENGO(ST)

2.Gin 4Gun 5.Gin 16Gin  60.Giin 2.Gan 4Gan 8Gin  16Gin  60.Gin 2.Gun 4.Gan 8.Gin 16Gin  60.Gin

Katki —1-KONTROL —2-HO ~—3-HT ~—4 HO+HT

Sekil 3.4. Sorgum silajlarinin ham protein degisimleri
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Cizelge 3.5. Sorgum silajlarinin ham protein (HP) analiz sonuglar1 (g/’kg KM)

Cesit 2. Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin
BMR GOLD 2 (ST) 57,052 57,942 59,792 60,682 59,322
ES HYPERION 54,45P 55,70P 55,57" 55,85¢ 56,21°
GREENGO (ST) 52,36° 53,46° 52,95°¢ 58,20P 56,42°
SEM 0,39 0,65 0,56 0,76 0,53
Katki
Kontrol 54,74° 55,76 56,69 56,44° 55,99°
HM|AB 53,34°¢ 55,42 55,84 57,41° 55,40P
HTLAB 56,452 56,25 56,48 60,162 59,672
HMHHT | AB 53,930 55,36 55,42 58,96 58,192
SEM 0,45 0,75 0,65 0,87 0,61
Cesit X Katki
Kontrol 58,08P 58,25 60,062 57,77¢ 56,55
BMR GOLD?2 (ST) HM|AB 54,08%¢ 57,02%°¢ 58,08%¢ 56,85 56,54
HTLAB 61,962 59,342 61,532 64,772 61,692
HMHHT | AB 54,06¢¢ 57,13%¢ 59,51%¢ 63,332 62,482
Kontrol 53,42%¢ 55,81%¢ 56,76 56,46 54,80°¢
ES HYPERION HMAB 53,63%¢ 54,78 56,33%¢ 55,52¢¢ 54,67¢
HTLAB 55,09¢ 56,28%°¢ 54,76%f 57,29% 57,95
HM+HT | AB 55,64°¢ 55,93%¢ 54,45 54,15¢ 57,40
Kontrol 52,73% 53,22° 53,26°f 55,11¢ 56,63
GREENGO (ST) M |AB 52,29¢ 54,46 53,11° 59,85 55,01°¢
HT LAB 52,30° 53,13° 53,14 58,43 59,37
HM+HT | AB 52,11° 53,02° 52,31f 59,41 54,70°¢
SEM 0,79 1,30 1,12 1,51 1,05
Cesit <0,001 <0,001 <0,001 0,001 <0,001
P Katki <0,001 0,828 0,498 0,029 <0,001
Cesit X Katki <0,001 0,029 <0,001 0,001 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KM: Kuru madde
&fAym siitunda bulunan farkl harfler dSnemlidir (P<0,05)

Taze sorgumun HP igerikleri BMR Gold 2 (ST) 67,49 g/kg, Es Hyperion 60,83 g/kg
ve Greengo ¢esidinin 60,45 g/kg olarak saptandigi bu caligmada, fermantasyon siiresince
sorgum silajlarinin HP igerikleri 52,11-64,77 g/kg arasinda degismistir. Calismada, 2., 4., 8.,
16. ve 60. giinlerinde BMR Gold 2 (ST) ¢esidindeki silajlarin HP igerikleri Es Hyperion ve
Greengo ¢esidindeki silajlardan Onemli diizeyde daha yiliksek oldugu belirlenmistir
(P<0,001). Fermantasyonun 2., 16. ve 60. giinlerinde katki maddesi kullanimi sorgum
silajlarinin HP igeriklerini 6nemli diizeyde etkilerken (P<0,05) fermantasyonun 2. ve 4.

giinlinde gruplar arasinda fark goriilmemistir (P>0,05).
3.2.1.5 Sorgum Silajlarinin amonyak azotu degerleri

Fermantasyonun 2, 4, 8, 16 ve 60. gilinlerinde agilan sorgum silajlarina ait amonyak

azotu analiz sonuglar1 Cizelge 3.6. ile Sekil 3.5.’de verilmistir.
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Cizelge 3.6. Sorgum silajlarinin amonyak azotu (NH3N) analiz sonuglar1 (g/kg TN)

Cesit 2. Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin
BMR GOLD 2 (ST) 20,84° 33,75° 39,70° 49,14° 54,82¢
ES HYPERION 24,28° 26,84°¢ 46,632 54,762 64,432
GREENGO (ST) 35,382 41,522 46,132 52,40? 59,21°
SEM 0,45 0,58 0,61 0,92 1,42
Katki
Kontrol 31,282 41,462 51,622 57,332 65,222
HM | AB 23,244 28,26° 36,16 45,94° 54,16°
HT LAB 27,33° 32,91° 43,12° 51,43° 59,69°
HMAHT | AB 25,49¢ 33,52° 45,71° 53,72° 58,87
SEM 0,52 0,67 0,71 1,07 1,64
Cesit X Katki
Kontrol 19,03 39,94° 46,73% 57,46% 64,032
BMR GOLD2 (ST) HM LAB 16,56 24,36¢ 33,60" 41,90¢ 50,56°¢
HTLAB 24,07% 36,28° 42,11°f 48,83 54,46
HMAHT | AB 23,70% 34,43° 36,349 48,38 50,23°
Kontrol 32,35°¢ 33,06° 55,612 57,932 69,402
ES HYPERION M LAB 17,107 24,949 38,721 51,46 61,03%
HT LAB 25,57¢ 26,144 43 ,45% 53,30%°¢ 61,60
HMAHT | AB 22,10° 23,201 48,74 56,36 65,682
Kontrol 42,462 51,372 52,50% 56,59% 62,24%
GREENGO (ST) M LAB 36,05° 35,49¢ 36,179 44 46% 50,89°¢
HT |LAB 32,35°¢ 36,30° 43,79% 52,15%¢ 63,01%
HMAHT | AB 30,66° 42,94° 52,05% 56,41% 60,70%
SEM 0,91 1,16 1,23 1,85 2,83
Cesit <0,001 <0,001 <0,001 0,001 <0,001
P Katki <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 0,001

Cesit X Katki <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KM: Kuru madde, TN: Toplam
nitrojen
&N Ay siitunda bulunan farkli harfler 5nemlidir (P<0,05)

Amonyak Azotu (g/kg TN)

1- BMR GOLD2 (ST) 2- ES HYPERION 3-GREENGO(ST)
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Katka —1-KONTROL —2-HO —3-HT —4-HO+HT

Sekil 3.5. Sorgum silajlarinin amonyak azotu degisimleri

Sorgum silajlarmin fermantasyon siiresince NH3s-N igerikleri 16,56-65,68 g/kg TN
arasinda degismistir. Calismada, 2., 4., 8. Ve 16. giinlerinde Greengo ¢esidindeki silajlarin
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NH3-N icerikleri BMR Gold 2 (ST) ve Es Hyperion ¢esidindeki silajlardan dnemli diizeyde
daha yiiksek oldugu belirlenirken (P<0,001) silolamanin son giiniinde (60.) Es Hyperion
cesidindeki silajlarin NHs-N igerikleri diger c¢esitlere gore daha yiiksek bulunmustur
(P<0,001). Fermantasyonun tiim giinlerinde inokulant kullanilan silajlarda NH3-N miktarlar1

kontrol silajina gore 6nemli diizeyde daha diisiik bulunmustur (P<0,001).
3.2.1.6 Sorgum Silajlarinin suda ¢oziinebilir karbonhidrat degerleri

Fermantasyonun 2, 4, 8, 16 ve 60. giinlerinde agilan sorgum silajlarina ait suda

¢Oziinebilir karbonhidrat analiz sonuglar1 Cizelge 3.7. ile Sekil 3.6.’de verilmistir.

Cizelge 3.7. Sorgum silajlarinin suda ¢6ziinebilir karbonhidrat (SCK) analiz sonuclart (g/kg
KM)

Cesit 2.Giin 4.Gin 8.Giin 16.Giin 60.Giin
BMR GOLD 2 (ST) 159,55 115,44° 88,01° 70,88°  63,75°
ES HYPERION 228,96 159,53% 134,05° 124,81% 98,342
GREENGO (ST) 191,55° 150,33 125,10 105,94° 88,30°
SEM 1,23 1,34 0,99 1,21 1,09
Katki
Kontrol 209,05° 173,29° 153,27° 124,80° 89,29°
HM | AB 220,51 191,59 181,57®° 163,98 144,822
HT LAB 158,539 71,65 5324Y 50,63¢  45,35¢
HM+HT ) AB 185,32° 130,55 74,81°  62,77°  54,39°
SEM 1,42 1,55 1,14 1,40 1,26
Cesit X Katk
Kontrol 165,177 135537 104,237 86,61 67,75
BMR GOLD2 (ST) "MLAB 190,57¢ 167,789 154,58° 124,70° 12211°
AT LAB 128,93" 57,760 41,12 34559  27,62%
HM+HT ) AB 153,549 100,709 52,100 37,689 37,52
Kontrol 24417° 189,69° 182,36° 167,53 106,60¢
ES HYPERION HM | AB 255,30 205,11% 201,11% 194,322 174,49
HTLAB 194529 8506" 55,09 5385 5127
HM+HT ) AB 221,83¢ 158,26° 97,649 83,529  60,98%
Kontrol 217,82 194,63 173,229 120,25° 93,51°
GREENGO (ST) AM |_AB 215,66° 201,87®® 189,01° 172,92® 137,86"
HT LAB 152,149  72,13'"  63,49'  63,49° 57,16"
HM+HT ) AB 180,60° 132,70° 74,69"  67,11°  64,68%
SEM 2,46 2,68 1,98 2,42 2,18
Cesit <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
P Katki <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001

Cesit X Katki  <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KM: Kuru madde
akAym siitunda bulunan farkli harfler 6nemlidir (P<0,05)
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SCK (g/kg KM)

1-BMR GOLD2 (ST) 2- ES HYPERION 3-GREENGO(ST)

2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin  60.Giin 2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin  60.Giin 1.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin  60.Giin

Katla —1-KONTROL —2-HO —3-HT —4&HO+HT

Sekil 3.6. Sorgum silajlarinin SCK degisimleri

Taze sorgumun SCK igerikleri BMR Gold 2 (ST) 201,64 g/kg, Es Hyperion 278,51
g/kg ve Greengo cesidinin 230,42 g/kg olarak saptandigi bu calismada, fermantasyon
siiresince sorgum silajlarinin  SCK  igerikleri 27,62-255,30 g/kg arasinda degismistir.
Calismada, fermantasyonun 2., 4., 8., 16. ve 60. giinlerinde Es Hyperion ¢esidindeki silajlarin
SCK igerikleri BMR Gold 2 (ST) ve Greengo c¢esidindeki silajlardan 6nemli diizeyde daha
yiikksek oldugu belirlenmistir (P<0,001). Sorgum bitkisine farkli ¢esitlerde inokulant
kullanilmasi genel olarak sorgum silajlarinin SCK igerigini olumlu yonde etkilemisdir. Ancak

HM LAB grubu ile diger gruplar arasinda énemli diizeyde farkliliklar olusmustur (P<0,001).
3.2.1.7 Sorgum Silajlarinin kuru madde kayb: degerleri

Fermantasyonun 2, 4, 8, 16 ve 60. giinlerinde agilan sorgum silajlarina ait kuru madde

kayb1 analiz sonuglari1 Cizelge 3.8. ile Sekil 3.7.’de verilmistir.

Kuru Madde Kaybi (g/kg KM)

1- BMR GOLD?2 (ST) 2-ES HYPERION 3-GREENGO(ST)

20

10

2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin 2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin 2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin

Katla —L1-KONTROL —2-HO —3-HT —4 HO+HT

Sekil 3.7. Sorgum silajlarinin kuru madde kayb1 degisimleri
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Cizelge 3.8. Sorgum silajlariin kuru madde kaybi1 (KMK) analiz sonuglari (g/kg KM)

Cesit 2. Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin
BMR GOLD 2 (ST) 6,84° 8,142 8,672 10,122 19,522
ES HYPERION 6,26" 5,79 7,78 8,80P 15,32°
GREENGO (ST) 5,25° 5,58 6,64° 6,88¢ 14,74°
SEM 0,12 0,14 0,25 0,32 0,57
Katki
Kontrol 6,24% 6,12° 6,63" 6,19¢ 15,11°
M LAB 5,96° 5,89P 6,28 5,94¢ 12,94¢
HT LAB 6,422 8,082 12,142 13,022 20,742
HMAHT | AB 5,85P 5,93° 5,73° 9,25P 17,32°
SEM 0,14 0,17 0,29 0,36 0,66
Cesit X Katki
Kontrol 6,53 6,79 7,52° 7,02¢ 19,53
BMR GOLD2 (ST) HM LAB 6,812 6,16 7,59° 6,60¢ 19,15%
HTLAB 6,75% 12,202 12,892 14,162 20,41%
HMAHT | AB 7,282 7,42° 6,70 12,70% 18,99%
Kontrol 6,552 5,71% 6,79 6,30¢ 12,06%
ES HYPERION HM | AB 5,62° 6,17¢¢ 5,87% 6,19¢ 9,81°
HT LAB 7,332 5,56% 12,702 13,22% 21,732
HMAHT | AB 5,54° 5,72% 5,76% 9,50° 17,68
Kontrol 5,65° 5,86% 5,594 5,25¢ 13,73¢
GREENGO (ST) M LAB 5,45 5,35¢f 5,39% 5,03¢ 9,86°
HT LAB 5,18 6,47% 10,84° 11,68° 20,09%
HMAHT | AB 4,74° 4,66 4,74° 5,56¢ 15,29%
SEM 0,25 0,29 0,51 0,63 1,15
Cesit <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
P Katki 0,038 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001

Cesit X Katki <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KM: Kuru madde
&fAym siitunda bulunan farkli harfler Snemlidir (P<0,05)

Sorgum silajlarinin  fermantasyon siiresince  KMK 4,66-21,73 g/kg arasinda
degismistir. Calismada, fermantasyonun 2., 4., 8., 16. ve 60. giinlerinde BMR Gold 2 (ST)
cesidindeki silajlarin KMK Greengo ve Es Hyperion cesidindeki silajlardan 6nemli diizeyde
daha yiiksek oldugu belirlenmistir (P<0,001). Fermantasyonun 60. Giiniinde KMK kaybi1
fermantasyonun ilk giinlerine gore daha fazla bulunmustur. Ayrica "M LAB grubu ile diger

gruplar arasinda 6nemli diizeyde farkliliklar olusmustur (P<0,001).
3.2.1.8 Sorgum silajlarinin laktik asit degerleri

Fermantasyonun 2, 4, 8, 16 ve 60. giinlerinde agilan sorgum silajlarina ait LA analiz

sonuclar1 Cizelge 3.9. ile Sekil 3.8.’de verilmistir.
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Cizelge 3.9. Sorgum silajlarmin laktik asit (LA) analiz sonuglar1 (g/kg KM)

Cesit 2. Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin
BMR GOLD 2 (ST) 145,43 172,18 124,16® 62,20°  71,43°
ES HYPERION 190,34 195,94 86,64  85,38* 76,972
GREENGO (ST) 64,28  77,32°  71,44°  7750°  68,54°
SEM 1,48 2,00 1,26 0,87 0,85
Katki
Kontrol 104,949 139,95 88,04° 82,71°  65,91°
HM | AB 175,45* 184,85° 151,62* 120,66° 117,682
HT LAB 112,83¢ 129,59° 7257¢ 39,38  38,75°
HM+HT | AB 140,17° 139,53 64,099 57,36°  66,91°
SEM 1,71 2,31 1,46 1,01 0,98
Cesit X Katka
Kontrol 112,699 135,187 100,47% 67,65"  61,75°
BMR GOLD2 (ST) "™ LAB 173,10 194,87° 218,85* 105,73° 113,58°
HT | AB 138,277 174,07 11753° 33,58 39,009
HMHHT | AB 157,659 184,61¢¢ 59,799" 4183" 71,41
Kontrol 148,52¢ 213,00° 9575 97,01  75,21°
ES HYPERION HM LAB 247,622  254,47% 129,18 12527° 119,622
HT LAB 170,53¢ 169,67¢ 54,70" 58,669 45,78
HM+HT | AB 194,68 146,627 66,949 60587  67,27¢
Kontrol 53,59' 71,68 67,900  83,48°  60,78°
GREENGO (ST) HM LAB 105,649 105,229 106,85% 130,97 119,83?
HT LAB 29,700 45,03 45 48 25,89  31,47"
HM+HHT | AB 68,19"  87,36" 6554 69,65 < 62,07°
SEM 2,96 4,00 2,53 1,74 1,71
Cesit <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
P Katk1 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
Cesit X Katki  <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KM: Kuru madde
% Ayni siitunda bulunan farkli harfler dnemlidir (P<0,05)

1- BMR GOLD2 (ST)

Katla —1-KONTROL —2-HO

Laktik Asit (g/kg KM)

2-ES HYPERION

~—3-HT —4 HO+HT

3-GREENGO(ST)

Sekil 3.8. Sorgum silajlarinin laktik asit degisimleri



Sorgum silajlarin fermantasyon siiresince LA igerikleri 29,70-254,47 g/lkg KM
arasinda degismistir. Calismada fermantasyonun 2., 4., 16. ve 60. giinlerinde Es Hyperion
cesidindeki silajlarin LA igerikleri BMR Gold 2 (ST) ve Greengo c¢esidindeki silajlardan
onemli diizeyde daha yiiksek oldugu belirlenirken (P<0,001), fermantasyonun 8. giiniinde ise
LA igerigi BMR Gold 2 (ST) ¢esidinde daha yiiksek bulunmustur. Fermantasyonun ilk
giinlerinde (2. giin) inokulant kullanilan tiim silajlarda LA igerikleri kontrol silajina gore
onemli diizeyde daha yiiksek bulunurken (P<0,001) fermantasyonun 4. giinlinden itibaren en

yiiksek LA igerigi "MLAB inokulant: ilave edilen silajlarda tespit edilmistir.
3.2.1.9 Sorgum silajlarinin asetik asit degerleri

Fermantasyonun 2, 4, 8, 16 ve 60. giinlerinde agilan sorgum silajlarna ait AA analiz

sonuclar1 Cizelge 3.10. ile Sekil 3.9.’de verilmistir.

Cizelge 3.10. Sorgum silajlarinin asetik asit (AA) analiz sonuglari (g/kg KM)

Cesit 2. Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin
BMR GOLD 2 (ST) 21,742 19,822 18,272 20,592 23,62°
ES HYPERION 11,64° 13,22 13,04° 14,02° 26,972
GREENGO (ST) 6,68° 7,31° 7,84° 8,03° 26,452
SEM 0,25 0,28 0,21 0,19 0,39
Katki
Kontrol 14,832 13,18° 8,94°¢ 8,44°¢ 17,87°
HM LAB 11,13° 9,89° 8,20¢ 7,43¢ 9,78°
HT LAB 15,632 17,622 20,282 21,132 37,622
HMHHT | AB 11,83° 13,11° 14,78° 19,86° 37,442
SEM 0,28 0,32 0,25 0,22 0,45
Cesit X Katki
Kontrol 25,662 21,46° 13,88° 13,75¢ 14,35
BMR GOLD2 (ST) HM LAB 17,28° 13,85¢ 10,41f 10,47 6,97"
HT LAB 24,332 24,912 27,7182 28,552 29,32°
HMHHT | AB 19,70° 19,07¢ 20,99° 29,572 43,842
Kontrol 14,004 13,88¢ 8,279 7,809 22,16¢
ES HYPERION HM LAB 11,13¢f 11,04 11,49°f 9,67f 12,14
HT LAB 12,51° 15,944 19,97° 20,27° 43,712
HMHHT | AB 8,949 12,03f 12,424 18,34° 29,88°
Kontrol 4,84 421" 4,66" 3,75 17,11¢
GREENGO (ST) HM LAB 4,99' 4,79" 2,69 2,16' 10,229
HT LAB 10,05 12,03 13,10% 14,56¢ 39,84°
HMAHT | AB 6,86" 8,22¢ 10,92f 11,66¢ 38,60°
SEM 0,49 0,56 0,43 0,38 0,78
Cesit <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
P Katki1 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001

Cesit X Katki <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KM: Kuru madde
aiAyni siitunda bulunan farkli harfler dnemlidir (P<0,05)
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Asetik Asit (z/kg KM)
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Katla —1KONTROL —2-HO —3-HT =—4 HO+HT

3 GREENGO(ST)

Sekil 3.9. Sorgum silajlarinin asetik asit degisimleri

Taze sorgumun AA igerikleri BMR Gold 2 (ST), Es Hyperion ve Greengo ¢esitlerinde

sirastyla 7,56; 4,88 ve 8,75 g/kg KM olarak saptandigi bu calismada sorgum silajlarinin

fermantasyon siiresince AA igerikleri 2,16-43,84 g/kg KM arasinda de8ismistir. Calismada
fermantasyonun 2., 4., 8. ve 16. giinlerinde BMR Gold 2 (ST) ¢esidindeki silajlarin AA

icerikleri Es Hyperion ve Greengo cesidindeki silajlardan 6nemli diizeyde daha yiiksek

oldugu belirlenirken (P<0,001), fermantasyonun 60. giiniinde ise AA igerigi Es Hyperion

¢esidinde daha yiiksek bulunmustur. Fermantasyonun ilk giinlerinden itibaren en yiiksek AA

icerigi "™LAB inokulant: ilave edilen silajlarda tespit edilmistir (P<0,001).

3.2.1.10 Sorgum silajlarmin propiyonik asit degerleri

Fermantasyonun 2, 4, 8, 16 ve 60. giinlerinde agilan sorgum silajlarina ait PA analiz

sonuclar1 Cizelge 3.11. ile Sekil 3.10.’de verilmistir.

Propivonik Asit (g/ke KM)

1-BMR GOLD2 (ST) 2- ES HYPERION

07
06
05
04
03
02

0

Katki =1-KONTROL ==2-HO =—3-HT =-—4-HO+HT

2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin 2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin

2.Giin

3. GREENGO(ST)

Sekil 3.10. Sorgum silajlariin propiyonik asit degisimleri
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Cizelge 3.11. Sorgum silajlarinin propiyonik asit (PA) analiz sonuglar1 (g/kg KM)

Cesit 2. Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin
BMR GOLD 2 (ST) 0,23P 0,272 0,19° 0,19° 0,11°
ES HYPERION 0,392 0,272 0,242 0,232 0,10°
GREENGO (ST) 0,23P 0,20P 0,20° 0,228 0,162
SEM 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01
Katki
Kontrol 0,16°¢ 0,312 0,362 0,412 0,242
HM | AB 0,552 0,342 0,20° 0,18° 0,10°
HT LAB 0,34° 0,22° 0,14°¢ 0,12¢ 0,05°¢
HMHHT | AB 0,09¢ 0,13¢ 0,14°¢ 0,15°¢ 0,11°
SEM 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01
Cesit X Katki
Kontrol 0,19¢% 0,512 0,522 0,532 0,292
BMR GOLD?2 (ST) HM | AB 0,652 0,445 0,12f 0,12 0,06¢
HT LAB 0,089 0,06" 0,05" 0,049 0,05¢
HMHHT | AB 0,01" 0,079" 0,089 0,097 0,044
Kontrol 0,139 0,23% 0,35° 0,36° 0,15°
ES HYPERION HM|AB 0,57° 0,254 0,22¢ 0,22° 0,12°
HT LAB 0,702 0,43° 0,21¢ 0,17¢ 0,05¢
HM+HT | AB 0,15% 0,17¢ 0,17¢ 0,17¢ 0,08¢
Kontrol 0,14%9 0,19¢f 0,22¢ 0,33 0,282
GREENGO (ST) M| AB 0,42°¢ 0,32° 0,25°¢ 0,21¢ 0,11°
HT LAB 0,234 0,17¢ 0,17¢ 0,17¢ 0,05¢
HM+HT | AB 0,12 0,14 0,16° 0,18¢% 0,21b
SEM 0,02 0,02 0,01 0,01 0,01
Cesit <0,001 <0,001 <0,001 0,001 <0,001
P Katki1 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
Cesit X Katki <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KM: Kuru madde
&N Ayn siitunda bulunan farkli harfler 5nemlidir (P<0,05)

Taze sorgumun PA icerikleri BMR Gold 2 (ST), Es Hyperion ve Greengo ¢esitlerinde
sirastyla 0,10; 0,15 ve 0,10 g/lkg KM olarak saptandigr bu ¢aligmada sorgum silajlarinin
fermantasyon stiresince PA igerikleri 0,01-0,70 g/kg KM arasinda degismistir. Calismada
fermantasyonun 2., 4., 8. ve 16. giinlerinde Es Hyperion ¢esidindeki silajlarin PA igerikleri
BMR Gold 2 (ST) ve Greengo c¢esidindeki silajlardan 6nemli diizeyde daha yiiksek oldugu
belirlenirken (P<0,001), fermantasyonun 60. giiniinde ise PA igerigi Greengo ¢esidinde daha
yiiksek bulunmustur. Fermantasyonun ilk giinlerinde (2. ve 4. Giin) en yiiksek PA igerigi "V
LAB inokulanti1 ilave edilen silajlarda tespit edilirken (P<0,001), fermantasyonun 60.
giiniinde ise inokulant kullanilan silajlarin PA igerigi kontrol grubuna gore onemli diizeyde

daha diisiik bulunmustur (P<0,001).
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3.2.2 Sorgum Silajlarinin Mikrobiyolojik Ozellikleri ile Tlgili Bulgular
3.2.2.1 Sorgum silajlarimin lactobacilli degerleri

Fermantasyonun 2, 4, 8, 16 ve 60. giinlerinde ag¢ilan sorgum silajlarina ait Lactobacilli

analiz sonuglar1 Cizelge 3.12. ile Sekil 3.11.’de verilmistir.

Cizelge 3.12. Sorgum silajlarinin Lactobacilli analiz sonuglari (logio kob/g KM)

Cesit 2. Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin
BMR GOLD 2 (ST) 8,17°¢ 8,35? 8,442 7,09¢ 6,822
ES HYPERION 8,53? 8,43" 8,26° 7,228 6,812
GREENGO (ST) 8,37° 8,19¢ 7,85°¢ 7,16° 6,69°
SEM 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01
Katki
Kontrol 8,29¢ 8,51° 8,12¢ 7,38° 6,52°¢
HM LAB 8,472 8,692 8,472 7,832 7,342
HT LAB 8,234 7,804 7,904 6,674 6,38
HM+HT | AB 8,43> 8,31¢ 8,26° 6,75°¢ 6,84°
SEM 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01
Cesit X Katki
Kontrol 8,29f 8,42¢ 7,90" 7,079 6,12
BMR GOLD2 (ST) HM | AB 8,44¢ 8,672 8,752 8,102 8,032
HT LAB 7,78 7,894 8,53¢ 6,37k 6,35"
HM+HT | AB 8,18" 8,43¢ 8,590 6,82 6,784
Kontrol 8,524 8,53P 8,39 7,48¢ 6,70f
ES HYPERION HM | AB 8,722 8,712 8,52¢ 7,67°¢ 7,020
HT LAB 8,31f 7,904 7,87" 7,26f 6,629
HM+HT | AB 8,56°¢ 8,57° 8,28¢ 6,47) 6,91°¢
Kontrol 8,05 8,56° 8,079 7,584 6,76
GREENGO (ST) HM | AB 8,269 8,692 8,15 7,730 6,98
HT LAB 8,60° 7,608 7,29i 6,38k 6,18
HMHHT | AB 8,56° 7,924 7,89N 6,96" 6,834
SEM 0,01 0,02 0,02 0,02 0,02
Cesit <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
P Katki <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
Cesit X Katki <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KM: Kuru madde
akAyn1 siitunda bulunan farkl harfler 6nemlidir (P<0,05)

Lactobacilli (logl0 kob/ KM)

1-BMR GOLD2 (ST) 2-ES HYPERION 3 GREENGO(ST)

2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin 2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin 2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin

Katla —1-KONTROL —2-HO —3-HT —4 HO+HT

Sekil 3.11. Sorgum silajlariin lactobacilli degisimleri
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Taze sorgumun Lactobacilli igerikleri BMR Gold 2 (ST), Es Hyperion ve Greengo
cesitlerinde sirastyla 6,00; 6,04 ve 5,29 logio kob/g KM olarak saptandigi bu g¢alismada,
fermantasyonun 2., 4., 8., 16. ve 60. giinlerinde Lactobacilli igerikleri 6,12-8,71 logio kob/g
KM arasinda degismistir. Fermantasyonun 2. ve 16. giinlerinde Lactobacilli igerigi en yiiksek
Es Hyperion ¢esidinde bulunurken (P<0,001), fermantasyonun 4. ve 8. Lactobacilli igerigi en
yiiksek BMR Gold 2 (ST) ¢esidinde bulunmustur (P<0,001). Fermantasyonun 60. giiniinde ise
Lactobacilli icerigi Greengo ¢esidinde daha diisiik bulunmustur (P<0,001). Fermantasyonun
tiim giinlerinde en yiiksek Lactobacilli icerigi "™ LAB inokulanti ilave edilen silajlarda tespit
edilmistir (P<0,001).

3.2.2.2 Sorgum Silajlarinin maya degerleri

Fermantasyonun 2, 4, 8, 16 ve 60. giinlerinde agilan sorgum silajlarina ait maya analiz

sonuclar1 Cizelge 3.13. ile Sekil 3.12.’de verilmistir.

Maya (log10 kob/ KM)

1-BMR GOLD2 (ST) 2-ESHYPERION 3 GREENGO(ST)

n

10

=

1.Giin 4.Giin §Gin  16Gin  60.Gin 1Gin 4.Giin 8.Giin 16.Gin  60.Giin 1Giin 4.Giin 8Gin  16Gin  60.Gin

Katly =—1KONTROL =2 HO —3-HT =4 HO+HT

Sekil 3.12. Sorgum silajlarinin maya degisimleri
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Cizelge 3.13. Sorgum silajlarinin maya analiz sonuglar1 (logio kob/g KM)

Cesit Katki 2. Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin
BMR GOLD 2 (ST) 8,19° 8,612 8,372 7,52° 6,35"
ES HYPERION 8,442 8,56" 8,31° 7,652 6,60P
GREENGO (ST) 7,71° 8,14°¢ 7,76° 7,38° 6,69
SEM 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01
Kontrol 8,432 8,46° 8,21° 7,992 6,401
HM |AB 8,20° 8,782 8,452 7,81° 6,762
HT LAB 7,669 7,924 7,65¢ 7,18° 6,64°
HMHHT | AB 8,15°¢ 8,58 8,27" 7,09¢ 6,72°
SEM 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01
Kontrol 8,54° 8,309 7,98" 7,87° 6,03'
BMR GOLD2 (ST) HM |AB 8,20% 8,85 8,682 7,64° 6,91°
HT LAB 7,869 8,80P 8,37¢ 7,21 6,80°
HMAHT | AB 8,15¢ 8,51° 8,45° 7,369 6,65°
Kontrol 8,632 8,56¢ 8,53" 8,172 6,65°
ES HYPERION HM LAB 8,43¢ 8,872 8,39¢ 8,03" 6,40"
HT LAB 8,23¢ 7,95" 8,00" 7,43f 6,65°
HMHHT | AB 8,48 8,83 8,31° 6,96' 6,70¢
Kontrol 8,14¢ 8,520 8,13f 7,92° 6,52f
GREENGO (ST) HM LAB 7,98f 8,64° 8,29° 7,77 6,962
HT LAB 6,91" 7,01 6,56' 6,88 6,469
HMHHT | AB 7,819 8,39f 8,049 6,94 6,82°
SEM 0,02 0,02 0,01 0,02 0,01
Cesit <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
Katki <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001

Cesit X Katki <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KM: Kuru madde
% Ayni siitunda bulunan farkli harfler dnemlidir (P<0,05)

Taze sorgumun maya icerikleri BMR Gold 2 (ST), Es Hyperion ve Greengo ¢esidinin
7,99; 7,80 ve 6,39 logio kob/g KM olarak saptandigi bu ¢alismada, fermantasyonun 2., 4., 8.,
16. ve 60. giinlerinde maya igerikleri 6,03-8,87 logio kob/g KM arasinda degismistir.
Fermantasyonun 2. ve 16. giinlerinde maya icerigi en yliksek Es Hyperion c¢esidinde
bulunurken (P<0,001), fermantasyonun 4. ve 8. giinlerinde maya igerigi en yiiksek BMR
Gold 2 (ST) gesidinde bulunmustur (P<0,001). Fermantasyonun 60. giiniinde ise maya igerigi
Greengo c¢esidinde daha yiiksek bulunmustur (P<0,001). Fermantasyonun 2. ve 16.
giinlerinde inokulant kullanilan silajlarin maya igerigi kontrol grubuna gore énemli diizeyde
diisiik bulunurken (P<0,001), fermantasyonun 4. ve 8. giinlerinde en yiiksek maya igerigi ™™
LAB inokulant1 ilave edilen silajlarda tespit edilmistir (P<0,001). Fermantasyonun 60.

giiniinde ise "™*T LAB inokulant kullanilan silajlarin maya icerigi diger gruplara gore

onemli diizeyde daha yiiksek bulunmustur (P<0,001).
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3.2.2.3 Sorgum silajlarimin enterobakteri degerleri

Fermantasyonun 2, 4, 8, 16 ve 60. giinlerinde agilan sorgum silajlarina ait

enterobakteri analiz sonuglar1 Cizelge 3.14. ile Sekil 3.13.”de verilmistir.

Cizelge 3.14. Sorgum silajlarinin enterobakteri analiz sonuglari (logio kob/g KM)

Cesit 2. Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin
BMR GOLD 2 (ST) 4,22° 1,12° 0,00 0,00 0,00
ES HYPERION 4,41° 0,00° 0,00 0,00 0,00
GREENGO (ST) 5,012 3,622 0,00 0,00 0,00
SEM 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00
Katki
Kontrol 4,712 2,428 0,00 0,00 0,00
HM | AB 4,359 1,094 0,00 0,00 0,00
HT LAB 4,55°¢ 1,18° 0,00 0,00 0,00
HM+HT | AB 4,57° 1,62° 0,00 0,00 0,00
SEM 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00
Cesit X Katki
Kontrol 4,34" 2,98° 0,00 0,00 0,00
BMR GOLD?2 (ST) HM | AB 3,95k 0,008 0,00 0,00 0,00
HT LAB 4,29 0,009 0,00 0,00 0,00
HMHHT | AB 4,29 1,48f 0,00 0,00 0,00
Kontrol 4,59¢ 0,008 0,00 0,00 0,00
ES HYPERION HM | AB 4,26 0,009 0,00 0,00 0,00
HT LAB 4,417 0,009 0,00 0,00 0,00
HM+HT | AB 4,389 0,009 0,00 0,00 0,00
Kontrol 5,192 4,292 0,00 0,00 0,00
GREENGO (ST) HM | AB 4,869 3,26¢ 0,00 0,00 0,00
HT LAB 4,95°¢ 3,55° 0,00 0,00 0,00
HM+HT | AB 5,03° 3,38° 0,00 0,00 0,00
SEM 0,01 0,03 0,00 0,00 0,00
Cesit <0,001 <0,001 0,000 0,000 0,000
P Katki <0,001 <0,001 0,000 0,000 0,000
Cesit X Katki <0,001 <0,001 0,000 0,000 0,000

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KM: Kuru madde
&k Ay siitunda bulunan farkl harfler 5nemlidir (P<0,05)

Enterobakteri (logl0 kob/g KM)

1- BMR GOLD2 (ST) 2-ES HYPERION 3-GREENGO(ST)

2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin 2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin 2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin

Katla —1KONTROL —2-HO —3-HT —4 HO+HT

Sekil 3.13. Sorgum silajlarmin enterobakteri degisimleri

80



Taze sorgumun enterobakteri icerikleri BMR Gold 2 (ST), Es Hyperion ve Greengo
cesitlerinde sirasiyla 8,43; 7,15 ve 7,28 logio kob/g KM olarak saptandigi bu g¢alismada,
fermantasyonun 2., 4., 8., 16. ve 60. giinlerinde enterobakteri igerikleri 0,00-5,19 logio kob/g
KM arasinda degismistir. Fermantasyonun 2. ve 4. giinlerinde enterobakteri icerigi en yiiksek
Greengo c¢esidinde bulunurken (P<0,001), fermantasyonun 8. 16. ve 60. giinlerinde tiim
cesitlerde enterobakteri goriilmemistir. Fermantasyonun ilk giinlerinde (2. ve 4. Giin)
inokulant kullanilan silajlarda enterobakteri igerikleri kontrol silajina gore 6nemli diizeyde
daha diisiik bulunurken (P<0,001), fermantasyonun 8. giiniinden itibaren hi¢ bir grupta

enterobakteri gelismemistir.
3.2.3 Sorgum Silajlarin Hiicre Duvar Bilesenleri
3.2.3.1 Sorgum silajlarinin NDF degerleri

Fermantasyonun 2, 4, 8, 16 ve 60. giinlerinde agilan sorgum silajlarina ait NDF analiz

sonuclar1 Cizelge 3.15. ile Sekil 3.14.’de verilmistir.

Cizelge 3.15. Sorgum silajlarinin NDF analiz sonuglar1 (g/kg KM)

Cesit 2. Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin
BMR GOLD 2 (ST) 466,272 461,02° 476,08% 474,652 527,212
ES HYPERION 391,35°¢ 433,10° 439,77° 435,30° 444,98°
GREENGO (ST) 447,04° 452,672 462,60P 460,402 452,99P
SEM 2,31 3,20 3,95 5,83 5,47
Katki
Kontrol 441,232 450,30 460,76 450,69 472,36°
HM | AB 436,912 443,34 452,56 44757 460,33°
HT LAB 425,45P 455,24 464,70 466,65 493,182
HM+HT | AB 435,962 446,84 459,91 462,22 474,340
SEM 2,67 3,70 4,56 6,73 6,32
Cesit X Katki
Kontrol 488,362 461,81%¢ 486,972 477,742 496,76
BMR GOLD2 (ST) HM | AB 463,34 458,15%¢ 471,99%¢ 465,13%¢ 528,492
HT LAB 441,08¢ 447,745 470,52%¢ 476,16% 553,642
HM+HT | AB 472,30P 476,38? 474,84% 479,602 529,93
Kontrol 386,78¢ 421,99f 449,350 422,224 462,024
ES HYPERION HM | AB 397,33¢ 427,31°¢ 425,29¢ 431,76% 411,67¢
HT LAB 388,63° 449,724 449,46 449,354 464,97%
HM+HT | AB 392,68¢ 433,38 434,99% 437,86 441,23¢%
Kontrol 448,544 467,11% 445,96%¢ 452,124 458,31¢
GREENGO (ST) HM | AB 450,05% 444,55%¢ 460,400 445,819 440,84%
HT LAB 446,649 468,27 474,13® 474,44% 460,949
HM+HT | AB 442914 430,77 469,91%¢ 469,22%¢ 451,86¢
SEM 4,62 6,41 7,90 11,66 10,95
Cesit <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
P Katki 0,003 0,159 0,319 0,168 0,011
Cesit X Katki <0,001 <0,001 <0,001 0,016 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KM: Kuru madde, NDF: Notr
deterjanda ¢6ziinmeyen lif
af Ayn1 siitunda bulunan farkli harfler Snemlidir (P<0,05)
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NDF (z/kg KM)

1-BMR GOLD2 (ST) 2- ES HYPERION

2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin 2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin

Katla —1-KONTROL —2-HO —3-HT —4-HO+HT

3-GREENGOGST)

:: = <

8.Giin 16.Giin 60.Giin

Sekil 3.14. Sorgum silajlarinin NDF degisimleri

Taze sorgumun NDF igerikleri BMR Gold 2 (ST), Es Hyperion ve Greengo

cesitlerinde 464,21;

412,82 ve 494,35 g/kg KM olarak saptandigi bu c¢alismada,

fermantasyonun 2., 4., 8., 16. ve 60. giinlerinde NDF igerikleri 386,78-553,64 g/kg KM

arasinda degismistir. Calismada, fermantasyonun 2., 4., 8., 16. ve 60. giinlerinde BMR Gold 2

(ST) ¢esidindeki silajlarin NDF igerikleri Es Hyperion ve Greengo c¢esidindeki silajlardan

onemli diizeyde daha yiiksek oldugu belirlenmistir (P<0,001).

3.2.3.2 Sorgum silajlarinin ADF degerleri

Fermantasyonun 2, 4, 8, 16 ve 60. giinlerinde agilan sorgum silajlarina ait ADF analiz

sonuclar1 Cizelge 3.16. ile Sekil 3.15.’de verilmistir.

ADF (g/kg KM)

1-BMR GOLD2 (8T) 2-ES HYPERION

M40

260

pL)

20

Katla —1KONTROL —2-HO —3-HT —4-HO+HT

2.Giin 4.Giin 3.Giin 16.Giin  60.Giin 2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin  60.Giin

2Giin

0
300
280

4.Giin

3. GREENGO(ST)

8.Giin 16.Giin  60.Giin

Sekil 3.15. Sorgum silajlariin ADF degisimleri
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Cizelge 3.16. Sorgum silajlarinin ADF analiz sonuglari (g/kg KM)

Cesit 2. Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin
BMR GOLD 2 (ST) 290,70° 285,551% 297,79 298,422 305,252
ES HYPERION 224,78 23428° 25291° 25523 267,31°
GREENGO (ST) 280,37° 284,352 292,44% 301,97 314,84
SEM 2,53 3,54 2,92 2,75 4,42
Katki
Kontrol 273,14 267,61 27820 279,62 295,62
HM | AB 267,57® 267,34 283,98 28533 290,97
HTLAB 257,35¢ 271,16 283,09 287,50 297,42
HM+HT ) AB 263,07 266,08 278,92 288,38 299,20
SEM 2,92 4,08 3,37 3,18 5,10
Cesit X Katka
Kontrol 297,53  288,31* 299,10° 294,30 300,49
BMR GOLD2 (ST) "™ LAB 297,228 283,56% 294,48 300,61 301,072
HT LAB 274,24 289,06® 297,68 294,71* 307,592
HM+HT ) AB 293,80 281,12% 299,90° 304,07 311,842
Kontrol 235,36° 226,78 24991° 243 55¢ 274,35
ES HYPERION HM | AB 219,89 234,76° 255,80° 246,86° 252,48°
HTLAB 222,72 239,33 263,64° 263,34° 275,37
HM+HT | AB 221,14° 236,25° 242,29° 267,16° 267,04°
Kontrol 286,52 287,75° 285,60° 301,000 312,007
GREENGO (ST) HM | AB 285,59% 283,70® 301,65 308,51* 319,357
HTLAB 275,09° 285,10° 287,96 304,472 309,302
HM+HT ) AB 274,26 280,86° 294,56 293,90 318,722
SEM 5,05 7,07 5,84 5,50 8,84
Cesit <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
P Katki 0,006 0,835 0,536 0,230 0,699

Cesit X Katki <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KM: Kuru madde, ADF: Asit
deterjanda ¢6ziinmeyen lif
@CAyni siitunda bulunan farkli harfler 6nemlidir (P<0,05)

Taze sorgumun ADF igerikleri BMR Gold 2 (ST), Es Hyperion ve Greengo
cesitlerinde 307,32; 246,37 ve 324,31 g/kg KM olarak saptandigi bu calismada,
fermantasyonun 2., 4., 8., 16. ve 60. giinlerinde ADF igerikleri 219,89-319,35 g/kg KM
arasinda degismistir. Calismada, fermantasyonun 2., 4., 8., 16. ve 60. giinlerinde BMR Gold 2
(ST) cesidindeki silajlarin ADF igerikleri Es Hyperion ve Greengo cesidindeki silajlardan
onemli diizeyde daha yiiksek oldugu belirlenmistir (P<0,001). Fermantasyonun 2. giiniinde
katki maddesi kullanilan silajlarin ADF igerikleri kontrol grubuna gore daha diistik tespit
edilmistir (P<0,001). Fermantasyonun 4. giiniinden itibaren katki maddesi kullanim1 sorgum

silajlarinin ADF igerigini etkilememistir.
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3.2.3.3 Sorgum silajlarinin ADL degerleri

Fermantasyonun 2, 4, 8, 16 ve 60. giinlerinde agilan sorgum silajlarina ait ADL analiz

sonuglar1 Cizelge 3.17. ile Sekil 3.16.’de verilmistir.

Cizelge 3.17. Sorgum silajlarinin ADL analiz sonuglar (g/’kg KM)

Cesit 2.Giin 4.Giimn 8.Giin 16.Giin 60.Giin
BMR GOLD 2 (ST) 39,40°  3541°  40,23" 39,28 49,532
ES HYPERION 27,09 30,36° 31,32° 30,87°  38,80°
GREENGO (ST) 43,090  42,77*  4485°  4442°  3853°
SEM 0,65 0,61 0,73 0,57 0,68
Katk
Kontrol 39,132 3520 37,77 35,53¢ 42422
M LAB 35,35 36,94 38,73 38,35 43,382
HTLAB 3542° 37,892 39,66 38,15° 43,662
HMHHT | AB 36,21°  34,69° 39,04  40,74*  39,70°
SEM 0,75 0,71 0,85 0,66 0,78
Cesit X Katka
Kontrol 4341®  3445%  3741° 3536°  47,59°
BMR GOLD2 (ST) "M LAB 40,26" 37,98 39,39  3840° 4949
HT LAB 35,929  38,04° 41,08% 37,48 49212
HM+HT ) AB 38,019  30,28" 42,13® 4590 51,832
Kontrol 28,79¢  29,20" 31,149 29,179  40,51°
ES HYPERION M |AB 21,947 2987 30,79¢ 29,05  40,68°
HT LAB 28,22¢ 31,39 31,979 34,82  40,75°
HM+HT ) AB 29,42¢ 31,000 31,399 30,45°  33,26°
Kontrol 4518 41,95 44,78  42,05°  39,15°
GREENGO (ST) AM LAB 43,85% 4298  46,01*°  47,60°  39,96°
AT LAB 42,13*¢ 43,352 45022  42,15°  41,01°
HM+HT | AB 41,21%¢  42.80%° 4359 4589%  34,01°
SEM 1,30 1,23 1,47 1,14 1,36
Cesit <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
P Katki 0,005 0,013 0,476 <0,001 0,006

Cesit X Katki  <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KM: Kuru madde, ADL: Asit
¢oziiciilerde ¢dziinmeyen lignin
af Aym1 siitunda bulunan farkli harfler Snemlidir (P<0,05)
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ADL (g/kg KM)

1-BMR GOLD2 (ST} 2-ES HYPERION 3 GREENGO(ST)
) i

2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin 2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin 2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin

Katka —L-KONTROL —2-HO —3-HT —4 HO+HT

Sekil 3.16. Sorgum silajlarinin ADL degisimleri

Taze sorgumun ADL igerikleri BMR Gold 2 (ST), Es Hyperion ve Greengo
cesitlerinde sirasiylan 47,57; 25,19 ve 42,77 g/kg KM olarak saptandigr bu calismada,
fermantasyonun 2., 4., 8., 16. ve 60. giinlerinde ADL igerikleri 28,22-51,83 g/kg KM arasinda
degismistir. Caligmada, fermantasyonun 2., 4., 8. ve 16. giinlerinde Greengo ¢esidindeki
silajlarin ADL igerikleri BMR Gold 2 (ST) ve Es Hyperion g¢esidindeki silajlardan 6nemli
diizeyde daha yiiksek oldugu belirlenirken (P<0,001), 60. giinde agilan silajlardan BMR Gold
2 (ST) ¢esidindeki silajlarin diger cesitlerden yapilan silajlara gére ADL igeriklerinin daha
yiiksek oldugu tespit edilmistir (P<0,001).

3.2.3.4 Sorgum Silajlarinin hemiseliiloz degerleri

Fermantasyonun 2, 4, 8, 16 ve 60. giinlerinde agilan sorgum silajlarina ait hemiseliiloz

analiz sonuglar Cizelge 3.18. ile Sekil 3.17.’de verilmistir.

Hemiseliiloz (g/kg KM)

1- BMR GOLD2 (ST) 2- ES HYPERION 3-GREENGO(ST)

2.Gim 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin 2.Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin 2Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin

Katlh —1-KONTROL —2-HO —3-HT —4 HO+HT

Sekil 3.17. Sorgum silajlarmin hemiseliiloz degisimleri
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Cizelge 3.18. Sorgum silajlarinin hemiseliiloz (HSEL) analiz sonuglar1 (g’kg KM)

Cesit 2. Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin
BMR GOLD 2 (ST) 175,572 175,51° 178,29% 176,23 225,172
ES HYPERION 166,58" 198,822 186,862 180,072 183,78°
GREENGO (ST) 166,67" 168,32° 170,16" 158,43P 155,71¢
SEM 2,39 3,93 3,78 6,17 6,20
Katki
Kontrol 168,09 182,69 182,56 171,08 190,242
M LAB 169,34 176,00 168,58 162,24 175,27¢
HTLAB 168,10 184,08 181,61 179,14 206,182
HMAHT | AB 172,90 180,76 181,00 173,85 181,20°
SEM 2,76 4,53 4,36 7,12 7,16
Cesit X Katki
Kontrol 190,832 173,50"¢ 187,88 183,43 199,23
BMR GOLD2 (ST) HM _AB 166,124 174,604 177,51%¢ 164,52 227,42%
HTLAB 166,844 158,68 172,84 181,45 255,962
HMAHT | AB 178,50% 195,26% 174,94*¢ 175,52 218,10%
Kontrol 151,42¢ 195,21 199,442 178,67 212,11%¢
ES HYPERION HM | AB 177,44%¢ 192,55% 169,49 184,90 159,19¢f
HT LAB 165,914 210,38? 185,822 186,01 189,60¢
HMAHT | AB 171,53 197,13%® 192,702 170,70 174,19¢
Kontrol 162,02% 179,35 160,36° 151,12 159,38¢f
GREENGO (ST) HM | AB 164,464 160,86 158,74° 137,30 139,19
HTLAB 171,56 183,17 186,17% 169,97 172,987
HMAHT | AB 168,65 149,91¢ 175,35%¢ 175,32 151,30¢f
SEM 4,78 7,85 7,56 12,33 12,41
Cesit 0,019 <0,001 0,017 0,046 <0,001
P Katki 0,576 0,618 0,104 0,416 0,030
Cesit X Katki 0,002 <0,001 0,020 0,234 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KM: Kuru madde, Hemiseliiloz:

NDF-ADF

@Ay siitunda bulunan farkli harfler 5nemlidir (P<0,05)

Taze sorgumun HSEL icerikleri BMR Gold 2 (ST) 156,89 g/kg KM, Es Hyperion
166,45 g/kg KM ve Greengo ¢esidinin 170,04 g/kg KM olarak saptandigi bu ¢aligmada,
fermantasyonun 2., 4., 8., 16. ve 60. giinlerinde HSEL igerikleri 137,30-255,96 g/kg KM

arasinda degismistir. Calismada, fermantasyonun 2., 4. ve 60. giinlerinde BMR Gold 2 (ST)

cesidindeki silajlarin HSEL igerikleri Es Hyperion ve Greengo ¢esidindeki silajlardan 6nemli

diizeyde daha yiiksek oldugu belirlenmistir (P<0,001).

Fermantasyonun ilk giinlerinde (2., 4., 8., ve 16.) katki maddesi kullanim1 sorgum

silajlarmin HSEL igeriklerini etkilemezken (P>0,05), 60. giinde acilan silajlarda gruplar

arasindaki farkliliklar 6nemli bulunmustur (P<0,001).
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3.2.3.5 Sorgum Silajlarinin seliiloz degerleri

Fermantasyonun 2, 4, 8, 16 ve 60. giinlerinde agilan sorgum silajlarina ait seliiloz

analiz sonuglar1 Cizelge 3.19. ile Sekil 3.18.’de verilmistir.

Cizelge 3.19. Sorgum silajlarinin seliiloz (SEL) analiz sonuglar (g’kg KM)

Cesit 2. Giin 4.Giin 8.Giin 16.Giin 60.Giin
BMR GOLD 2 (ST) 251,302 250,102 257,562 259,142 255,720
ES HYPERION 197,69° 203,92° 221,59° 224,35 228,51°
GREENGO (ST) 237,27° 241,582 247 59° 257,552 276,312
SEM 2,12 3,22 3,03 2,60 4,31
Katki
Kontrol 234,012 232,41 240,43 244,09 253,20
HM | AB 232,222 230,40 245,25 246,98 247,59
HT LAB 221,93° 233,27 243,44 249,35 253,76
HM+HT | AB 226,862 231,39 239,88 247,63 259,50
SEM 2,45 3,72 3,50 3,00 4,98
Kontrol 254,12® 253,852 261,692 258,942 252,91°¢
BMR GOLD?2 (ST) HM | AB 256,962 245,582 255,08% 262,212 251,590¢
HT LAB 238,33° 250,122 255,70% 257,232 258,38%¢
HM+HT | AB 255,792 250,842 257,78% 258,182 260,00%°
Kontrol 206,57¢ 197,58 218,77% 214,38¢ 233,85
ES HYPERION HM | AB 197,95¢% 204,89° 225,02¢¢ 217,81¢ 211,80
HT LAB 194,50¢% 207,945 231,67¢ 228,51 234,62¢
HM+HT | AB 191,73¢° 205,26° 210,90¢ 236,71 233,78
Kontrol 241,345 245,802 240,82 258,952 272,84®
GREENGO (ST) HM | AB 241,745 240,728 255,64 260,912 279,39%
HT LAB 232,96° 241,752 242,948°¢ 262,322 268,29%
HM+HT | AB 233,05° 238,072 250,97% 248,01® 284,728
SEM 4,24 6,44 6,06 5,20 8,63
Cesit <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
P Katki 0,008 0,952 0,669 0,664 0,430
Cesit X Katki <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KM: Kuru madde, Seliiloz: ADF-ADL
#¢Ayni siitunda bulunan farkli harfler 6nemlidir (P<0,05)

2.Giin 4.Giin

1-BMR GOLD2 (ST)

260 %
240

8.Giin 16.Giin 60.Giin

Katla

Seliiloz (g/kg KM)

2-ES HYPERION

2.Giin 4.Giin 8.Giin

==1-KONTROL —2-HOQ -—3-HT

16.Giin

60.Giin

=—4-HO+HT

3-GREENGO(ST)

2.Giin 4.Giin

16.Giin 60.Giin

Sekil 3.18. Sorgum silajlarinin seliilloz degisimleri
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Taze sorgumun SEL igerikleri BMR Gold 2 (ST), Es Hyperion ve Greengo ¢esidinin
259,75; 221,18 ve 281,54 g/kg KM olarak saptandigi bu calismada, fermantasyonun 2., 4., 8.,
16. ve 60. giinlerinde SEL igerikleri 191,73-284,72 g/kg KM arasinda degismistir. Calismada,
fermantasyonun 2., 4., 8. ve 16. giinlerinde BMR Gold 2 (ST) ¢esidindeki silajlarin SEL
icerikleri Es Hyperion ve Greengo cesidindeki silajlardan 6nemli diizeyde daha yiiksek
oldugu belirlenirken (P<0,001), 60. giinde Greengo ¢esidindeki silajlarin SEL igerikleri diger
cesitlere gore daha yiiksek oldugu tespit edilmistir. Fermantasyonun 2. giliniinde katki
maddesi kullanim1 sorgum silajlarinda gruplar arasinda SEL igeriklerinde farkliliklar
olustururken (P<0,05) 8. giinden itibaren ise gruplar arasindaki farkliliklarin 6nemsiz oldugu

goriilmiistiir (P>0.05).
3.2.4 Sorgum Silajlarimin Nispi Yem Degeri ile ilgili Bulgular

Fermantasyonun 60. giiniinde agilan sorgum silajlarina ait SKM, KMT ve NYD analiz
sonuglar1 Cizelge 3.20. ile Sekil 3.19. Sekil 3.20 ve Sekil 3.21.’de verilmistir.

Cizelge 3.20. Fermantasyonun 60. giiniinde agilan silajlarin nispi yem degerleri sonuglar1 (%)

Cesit SKM KMT NYD
BMR GOLD 2 (ST) 65,12° 2,28° 115,10¢
ES HYPERION 68,08? 2,712 143,082
GREENGO (ST) 64,37° 2,65% 132,27°
SEM 0,34 0,03 1,90
Katki
Kontrol 65,87 2,558 130,01%
HM | AB 66,23 2,642 135,672
HT LAB 65,73 2,46° 125,20P
HM+HT | AB 65,59 2,55% 129,712
SEM 0,40 0,04 2,19
Cesit X Katki
Kontrol 65,49 2,42% 122,69¢%
BMR GOLD?2 (ST) HM | AB 65,45 2,27% 115,19¢f
HT LAB 64,94°¢ 2,17¢ 109,11°
HMHHT | AB 64,61° 2,26¢% 113,40°f
Kontrol 67,563 2,61b¢ 136,16
ES HYPERION HM | AB 69,232 2,922 156,692
HT LAB 67,45% 2,59¢ 135,59
HM+HT | AB 68,102 2,72° 143,87°
Kontrol 64,60° 2,620¢ 131,19
GREENGO (ST) HM | AB 64,02° 2,72° 135,14
HT LAB 64,81° 2,61b¢ 130,89
HM+HT | AB 64,07¢ 2,66° 131,870
SEM 0,69 0,06 3,80
Cesit <0,001 <0,001 <0,001
P Katki 0,699 0,017 0,023
Cesit X Katki <0,001 <0,001 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, SKM: Sindirilebilir kuru madde,
KMT: Kuru madde tiiketimi, NYD: Nispi yem degeri
af Ayn1 siitunda bulunan farkli harfler Snemlidir (P<0,05)
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SKM (%)
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Each error bar is constructed using the minimum and maximum of the data.

3-GREENGO(ST)

Sekil 3.19. Sorgum silajlarinin SKM degisimleri
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Each error bar is constructed using the minimum and maximum of the data.
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Sekil 3.20. Sorgum silajlarinin KMT degisimleri

NYD (%)
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Sekil 3.21. Sorgum silajlarinin NYD degisimleri
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Cizelge 3.21°den de goriildiigi gibi, BMR Gold 2 (ST), Es Hyperion ve Greengo
cesidindeki silajlarin SKM’leri sirasiyla %65,12; 68,08 ve 64,37; KTM’leri %2,28; 2,71 ve
2,65; NYD’leri ise 115,10; 143,08 ve 132,27 olarak saptanmistir. Es Hyperion ¢esidindeki
silajlarin SKM, KTM ve NYD’leri diger cesitlerle silajlardan 6nemli diizeyde daha yiiksek
oldugu saptanmistir (P<0.001). Kontrol, "M LAB, " LAB ve "M*HT LAB kullanilan silajlarda
SKM sirastyla ile %65,87; 66,23; 65,73 ve 65,59; KTM %?2,55; 2,64; 2,46 ve 2,55; NYD ise
130,01; 135,67; 125,20 ve 129,71 olarak saptanmustir. Farkli inokulant kullanimi silajlarin
KMT ve NYD’lerini 6nemli oranda arttirirken (P<0,05), SKM’leri {izerinde ki etkisi ise

onemsiz bulunmustur (P>0,05).
3.2.5 Sorgum Silajlarin HS ve HY Degeri {le ilgili Bulgular

Fermantasyonun 60. giiniinde a¢ilan sorgum silajlarina ait ham seliiloz ve ham yag

analiz sonuglar Cizelge 3.21. ile Sekil 3.22 ve Sekil 3.23’de verilmistir.

Cizelge 3.21. Fermantasyonun 60. giiniinde agilan silajlarin HS ve HY sonuglar1 (g/kg KM)

Cesit HS HY
BMR GOLD 2 (ST) 299,892 34,67
ES HYPERION 225,62°¢ 34,02
GREENGO (ST) 256,46° 36,20
SEM 4,88 0,77
Katki
Kontrol 254,66 34,54
HM LAB 244 ,94° 35,88
HT LAB 272,352 35,52
HM+HT | AB 270,68 33,91
SEM 5,63 0,89
Cesit X Katki
Kontrol 317,80° 36,78
BMR GOLD2 (ST) HM|AB 286,40P 33,30
HT LAB 298,212 36,35
HM+HT | AB 297,17% 32,24
Kontrol 204,39 30,44
ES HYPERION HM|AB 214,36¢ 37,45
HT LAB 247,21 34,34
HM+HT | AB 236,50% 33,85
Kontrol 241,79%¢ 36,41
GREENGO (ST) HM | AB 234,054 36,90
HT LAB 271,63 35,86
HMHHT | AB 278,37° 35,62
SEM 9,76 1,54
Cesit <0,001 0,143
P Katki 0,005 0,395
Cesit X Katk1 <0,001 0,083

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, HS: Ham seliilloz, HY: Ham yag,
KM: Kuru madde
af Ayn1 siitunda bulunan farkli harfler snemlidir (P<0,05)
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Ham Seliiloz ( g/kg KM)

400

378

298,
2864 l

300
200
100

1-BMR GOLD2 (ST) 2-ESHYPERION

mg 14

3 GREENGO(ST)

Katia M1-KONTROL M2-HO | 3-HT 4 HO+HT

Each error bar is constructed using the minimum and maximum of the data.

Sekil 3.22. Sorgum silajlarinin ham seliiloz degisimleri

Ham Yag (g/kg KM)
m -
50 -
40 36,78 36,35 3745
3“‘ 345 69 B 55p
N4
30
20+
10|
U5 1-BMR GOLD2 (ST) 2-ESHYPERION 3-GREENGO(ST)
Katla F1-KONTROL M2-HO [ 3-HT W4-HO+HT
Each error bar is constructed using the minimum and maximum of the data.

Sekil 3.23. Sorgum silajlarinin ham yag degisimleri

Taze sorgumun HS ve HY igerikleri sirasiyla, BMR Gold 2 (ST) 254,63; 29,38 g/kg
KM, Es Hyperion 200,81; 26,43 g/kg KM ve Greengo ¢esidinin 275,66; 25,44 g/lkg KM
olarak saptandig1 bu ¢alismada, fermantasyonun 60. giiniinde BMR Gold 2 (ST), Es Hyperion
ve Greengo ¢esidindeki silajlarda HS igerikleri sirasiyla 299,89; 225,62 ve 256,46 g/kg KM;
HY igerikleri ise 34,67; 34,02 ve 36,20 g/kg KM olarak saptanmistir. BMR Gold 2 (ST)
cesidindeki silajlarin HS igerikleri diger cesitlerdeki silajlardan 6nemli diizeyde daha yiiksek
oldugu saptanmistir (P<0.001). Cesitler arasindaki HY igerigi Onemsiz bulunmustur
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(P>0,05). Kontrol, "M LAB, HT LAB ve "M*HT T AB kullanilan silajlarda HS igerikleri
sirastyla ile 254,66; 244,94; 272,35 ve 270,68; HY icerikleri ise sirastyla 34,54; 35,88; 35,52
ve 33,91 g/lkg KM olarak saptanmustir. Farkli inokulant kullanimi sorgum silajlarinin HS
iceriklerini 6nemli oranda arttirirken (P<0,05) HY igerikleri iizerindeki etkisi ise Onemsiz

bulunmustur (P>0,05).
3.2.6 Sorgum Silajlarin KT ve TFB

Fermantasyonun 60. giiniinde agilan sorgum silajlarina ait kondanse tanen ve toplam

fenolik bilesik analiz sonuglar1 Cizelge 3.22. ile Sekil 3.24 ve Sekil 3.25’de verilmistir.

Cizelge 3.22. Fermantasyonun 60. giiniinde agilan silajlarin KT ve TF analiz sonuglan (g/kg
KM)

Cesit KT TF
BMR GOLD 2 (ST) 7,04° 11,60°
ES HYPERION 10,76 13,612
GREENGO (ST) 791°  1320°
SEM 0,15 0,11
Katki
Kontrol 10,49°  13,60°
HM | AB 10,712 17,332
HT LAB 5,37¢ 8,43¢
HM+HT ) AB 7,70P 11,86°
SEM 0,17 0,13
Cesit X Katka
Kontrol 9,19¢ 12,81°¢f
BMR GOLD2 (ST) " LAB 8,86  16,02°
AT LAB 4,85° 8,10"
HM+HT | AB 5,26¢ 9,479
Kontrol 12,962  13,32¢%
ES HYPERION HM | AB 12,43%  18,05°
HT LAB 6,55¢ 9,549
HM+HT ) AB 11,08° 13,544
Kontrol 9,30°¢ 14,67°¢
GREENGO (ST) HM | AB 10,83 17,932
HT LAB 4,72¢ 7,65"
HM+HT ) AB 6,77¢ 12,57
SEM 0,29 0,23
Cesit <0,001 <0,001
P Katki <0,001 <0,001

Cesit X Katki  <0,001  <0,001
HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi , KT: Kondanse tanen, TFB: Toplam
fenolik bilesikler

#hAym siitunda bulunan farkli harfler Snemlidir (P<0,05)
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Each error bar is constructed using the minimum and maximum of the data.
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Sekil 3.24. Sorgum silajlarinin kondanse tanen degisimleri

Toplam Fenolik Bilegikler ( g/kg KM)
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Katla M1-KONTROL [2-HO | 3-HT W4 HO+HT

Each error bar is constructed using the minimum and maximum of the data.

Sekil 3.25. Sorgum silajlarmin TF degisimleri

Taze sorgumun KT ve TF igerikleri sirasiyla, BMR Gold 2 (ST) 8,54; 8,83 g/kg KM,
Es Hyperion 11,80; 5,88 g/kg KM ve Greengo ¢esidinin 6,96; 8,03 g/kg KM olarak saptandigi
bu calismada, fermantasyonun 60. giininde BMR Gold 2 (ST), Es Hyperion ve Greengo
cesidindeki silajlarin KT leri sirasiyla 7,04; 10,76 ve 7,91 g/kg KM; TF’leri ise 11,60; 13,61
ve 13,20 g/kg KM olarak saptanmistir. Es Hyperion ¢esidindeki silajlarin KT ve TF igerikleri
diger gesitlerdeki silajlardan onemli diizeyde daha yiiksek oldugu goriilmektedir (P<0,001).
Kontrol, "M LAB, HT LAB ve "M*HT L AB kullanilan silajlarda KT igerikleri sirasiyla ile 10,49,
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10,71; 5,37 ve 7,70 g/kg KM; TF igerikleri sirasiyla 13,60; 17,33; 8,43 ve 11,86 g/kg KM
olarak saptanmigtir. Heterofermentatif LAB uygulanan silajlarda KT ve TF icerikleri énemli
diizeyde diisiik bulunurken, en yiiksek KT ve TF icerikleri "™LAB uygulanan silajlarda tespit

edilmistir.
3.2.7 Sorgum Silajlarin Besin Madde Sindirilebilirlikleri

Fermantasyonun 60. giiniinde agilan sorgum silajlarina ait in vitro KMS, OMS ve HPS
analiz sonuglar1 Cizelge 3.23. ile Sekil 3.26, Sekil 3.27 ve Sekil 3.28’de verilmistir.

Cizelge 3.23. Fermantasyonun 60. giiniinde acilan silajlarin in vitro KMS, OMS ve HPS
analiz sonuglar1 (g’kg KM)

Cesit KMS OMS HPS1saat  HPS24.saat
BMR GOLD 2 (ST) 538,67° 526,20°  416,69° 529,36°
ES HYPERION 651,26  640,90°  480,64°  547,19°
GREENGO (ST) 607,84° 591,42 601,28 660,72
SEM 8,34 8,23 9,30 5,06
Katki
Kontrol 594,48 582,87  483,96° 556,97"
HM | AB 612,13 600,46  469,84° 564,58"
HT | AB 587,21 573,28  556,49° 624,462
HMHHT | AB 603,19 588,10  487,84° 570,36"
SEM 9,63 9,50 10,74 5,84
Cesit X Katki
Kontrol 518,649  507,68° 355,619 494,20°
BMR GOLD2 (ST) "™ LAB 535,66 523,09 359,059  508,07¢
HT LAB 546,83¢  535,09% 550,18° = 614,32°
HMHHT | AB 553,53°¢  538,95% 401,92 500,84
Kontrol 650,060 639,787  479,14% 533 84%
ES HYPERION HM LAB 655,712  647,58%  44325%" 549 429
HT LAB 645,712  633,11® 521,04 565,05
HMHHT | AB 653,557 643,158  479,13% 540,471
Kontrol 614,73 601,14 617,14% 642,87
GREENGO (ST) HM | AB 645,02  630,73* 607,23®®  636,26°
HTLAB 569,10°¢ 551,64°¢ 598,25 694,00
HMHHT | AB 602,49%¢ 582194 582 48% 669,76
SEM 16,67 16,45 18,60 10,12
Cesit <0,001 <0,001  <0,001 <0,001
P Katki 0,312 0,261 <0,001 <0,001
Cesit X Katki  <0,001  <0,001  <0,001 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KMS: Kuru madde sindirilebilirligi,

OMS: Organik madde sindirilebilirligi, HPS: Ham protein sindirilebilirligi,
&9 Ayni siitunda bulunan farkli harfler 6nemlidir (P<0,05)
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Sekil 3.26. Sorgum silajlarinin in vitro KMS degisimleri
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Sekil 3.27. Sorgum silajlarinin in vitro OMS degisimleri
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Sekil 3.28. Sorgum silajlarmin 1. ve 24. Saat in vitro HPS degisimleri
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Taze sorgumun KSM igerikleri BMR Gold 2 (ST), Es Hyperion ve Greengo
cesitlerinde sirasiyla 599,00; 645,92 ve 592,18 g/kg KM; OMS’leri 564,37; 652,73 ve 586,10
g/kg KM; HPSis‘leri 401,29; 432,74 ve 569,38 g/kg KM; HPS24sa‘leri 504,45; 511,24 ve
616,62 g/kg KM olarak saptandig1 bu ¢alismada, fermantasyonun 60. giiniinde BMR Gold 2
(ST), Es Hyperion ve Greengo cesidindeki silajlarin KMS’leri sirasiyla 538,67; 651,26 ve
607,84 g/kg KM; OMS’leri 526,20; 640,90 ve 591,42 g/kg KM; HPSys. ‘leri 416,69; 480,64;
601,28 g/kg KM; HPS24sa ‘leri 529,36; 547,19; 660,72 olarak saptanmistir. BMR Gold 2 (ST)
cesidindeki silajlarin KMS, OMS, HPS1s Ve HPS24sa igerikleri diger g¢esitlerdeki silajlardan
onemli diizeyde daha diisiik oldugu gériilmektedir (P<0,001). Kontrol, "™ LAB, T LAB ve
HMHHT 1 AB kullanilan silajlarda KMS igerikleri sirastyla ile 594,48; 612,13; 587,21 ve 603,19
g/kg KM; OMS igerikleri sirasiyla 582,87; 600,46; 573,28 ve 588,10 g/kg KM; HPS1sa
sirastyla 483,96; 469,84; 556,49 ve 487,84 g/lkg KM; HPS2ss. icerikleri sirasiyla 556,97,
564,58; 624,46 ve 570,36 g/kg KM olarak saptanmistir. Farkli inokulant kullanimi1 sorgum
silajlarinin HPS1.sa Ve HPS24s3‘lerini 6nemli oranda arttirirken (P<0,05), KSM ve OMS’leri

tizerindeki etkisi ise 6nemsiz bulunmustur (P>0,05).

3.2.8 Silajlarin Sindirim Derecesi ve Metabolik Enerji (ME) Iceriklerinin in vitro Gaz

Uretim Teknigi ile Belirlenmesi

Fermentasyonun 60. giiniinde agilan sorgum silajlarina ait organik madde sindirim
derecesi ve metabolik enerji analiz sonuglar1 Cizelge 3.24. ile Sekil 3.29, Sekil 3.30 ve Sekil
3.31°de verilmistir.

OMDS (gkg KM)

800

60471 594,56

- 538,75
5132 51709 51453

o

901 56089

SIS sp36

509,54

400

200

1-BMR GOLD2 (ST) 2-ES HYPERION
Cesit

Katka /1 KONTROL MM2-HO [93-HT [l4 HO+HT

3-GREENGO(ST)

Each error bar is constructed using the minimum and maximum of the data.

Sekil 3.29. Sorgum silajlariin organik madde sindirim derecesi degisimleri
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ME (Mg KM)

869 sm 887 886
(LT YR ' ’ 83

1-BMR GOLD2 (ST) 2-ESHYPERION 3-GREENGO(ST)
Cesit
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Each error bar is constructed using the minimum and maximunm of the data.

Sekil 3.30. Sorgum silajlariin metabolk enerji degisimleri

NEL (T kg KM)

IR

1-BMR GOLD2 (8T) 1-ES HYPERION 3 GREENGO(ST)
Cesit
Katla 1KONTROL BN2-HO [W93-HT M4 HO+HT
Each error bar is constructed using the mnimum and maximum of the data.

Sekil 3.31. Sorgum silajlarmin NEL degisimleri
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Cizelge 3.24. Fermantasyonun 60. giiniinde agilan silajlarin organik madde sindirim derecesi
ve metabolik enerji sonuglari

Cesit OMSD, (g/kg ME, (MJ/kg NEL, (MJ/kg
KM) KM) KM)
BMR GOLD 2 (ST) 520,68" 8,22° 4,53°
ES HYPERION 584,792 8,982 5,242
GREENGO (ST) 508,57" 8,71° 4,40°
SEM 8,89 0,06 0,10
Katki
Kontrol 542,19 8,58" 4,77
HM LAB 543,50 8,47° 4,79
AT LAB 531,64 8,822 4,66
HMHHT | AB 534,72 8,69% 4,66
SEM 10,27 0,07 0,12
Cesit X Katki
Kontrol 512,32¢ 8,20% 4,47°
BMR GOLD2 (ST) "™ LAB 517,09« 8,51 4,47°
HT LAB 514,55 7,948 4,48°
HM+HT ) AB 538,75 8,24d% 4,70b¢
Kontrol 604,712 8,69 5,432
ES HYPERION HM | AB 594,562 8,72 5,382
HT LAB 579,01% 9,572 5,18%
HM+HT ) AB 560,89%°¢ 8,96" 4,96%°¢
Kontrol 509,54 8,87 4,42°
GREENGO (ST) HM | AB 518,85 8,20% 4,52°
HT LAB 501,364 8,93P 4,32°
AM+HT ) AB 504,52¢ 8,86 4,33°
SEM 17,78 0,13 0,20
Cesit <0,001 <0,001 <0,001
P Katk1 0,816 0,011 0,787
Cesit X Katk1 <0,001 <0,001 <0,001

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KM: Kuru madde, OMSD: Organik
madde sindirim derecesi, ME: Metabolik enerji, NEL: Net enerji laktasyon
&fAym siitunda bulunan farkl harfler dnemlidir (P<0,05)

Taze sorgumun OMSD igerikleri BMR Gold 2 (ST), Es Hyperion ve Greengo
cesitlerinde sirasiyla 552,50; 612,89 ve 562,75 g/kg KM; ME’leri 8,89; 9,13 ve 7,98 MJ/kg
KM; NE. ‘leri 4,81; 5,43 ve 4,89 MJ/kg KM olarak saptandig1 bu calismada, fermantasyonun
60. glinlinde BMR Gold 2 (ST), Es Hyperion ve Greengo ¢esidindeki silajlarin OMSD’leri
sirastyla 520,68; 584,79 ve 508,57 g/kg KM; ME’leri 8,22; 8,98 ve 8,71 Mj/kg KM; NEL
‘leri 4,53; 5,24 ve 4,40 Mj/kg KM olarak saptanmistir. Es Hyperion ¢esidindeki silajlarin
OMSD, ME ve NE_ igerikleri diger ¢esitlerdeki silajlardan 6nemli diizeyde daha yiiksek
oldugu goriilmektedir (P<0,001). Kontrol, "M LAB, T LAB ve "M*1T [ AB kullanilan
silajlarda OMSD igerikleri sirastyla 542,19; 543,50; 531,64 ve 534,72 g/kg KM; ME igerikleri
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sirasiyla 8,58; 8,47; 8,82 ve 8,69 MJ/kg KM; NE. igerikleri sirasiyla 4,77; 4,79; 4,66 ve 4,66
MlJ/kg KM olarak saptanmistir. Farkli inokulant kullanimi sorgum silajlarinin ME‘lerini
onemli oranda arttirirken (P<0,05), OMSD ve NE_ ’leri tizerindeki etkisi ise Onemsiz

bulunmustur (P>0,05).

Fermantasyonun 60. gliniinde acilan sorgum silajlarina ait 24, 48 ve 72. saat gaz ve

metan iiretimi analiz sonuglar1 Cizelge 3.25. ile Sekil 3.32 ve Sekil 3.33’de verilmistir.

Cizelge 3.25. Fermantasyonun 60. giiniinde agilan silajlarin 24, 48 ve 72. saat gaz ve metan
tiretimi analiz sonuclar1

Gaz Uretimi Metan Uretimi (ml)
(200mg/ml)
Cesit Katki 24.Saat 48.Saat 72.Saat 24.Saat 48.Saat 72.Saat
BMR GOLD 2 36,80° 44,72° 48,09°  1,87b 2,96°  3,50°
(ST)
ES HYPERION 43,092 50,84 56,25 2,422 3,362 4,157
GREENGO (ST) 3509° 4159° 4588° 1,90 2,62¢  3,20°
SEM 0,96 1,25 1,44 0,06 0,09 0,13
Kontrol 39,06 47,34 51,78 2,09 3,09 3,71
HM | AB 38,73 4756 52,28 2,01 2,95 3,56
HT |LAB 37,78 4501 49,17 2,12 3,06 3,76
HMHHT | AB - 37,73 4295 47,06 2,03 2,83 3,44
SEM 1,11 1,44 1,67 0,07 0,11 0,15
Kontrol 36,34° 46,17°° 4950 1,859  3,03%¢ 3,55
BMR GOLD?2 HM LAB 36,34°  46,67*¢ 50,17°¢ 1,92¢¢  3,06*° 3,47
(ST)
HT LAB 36,17¢ 44,34° 48,00 1,769  2,98*¢ 3 ,63%C
HMHHT | AB 38,34°¢  41,67¢ 44,67° 1,95 2,78 3 34bc
Kontrol 4551  5434% 60,842  2,45%® 3,558 4,392
ESHYPERION "M LAB 4367% 51,67 5734% 232 328 4 09%
HT LAB 42,67® 50,34% 5500% 2,632 3,548 4,412
HMHHT | AB 40,51%¢ 47,01° 51,84°  226°  3,06%°¢ 3,69%C
Kontrol 35,34  41,51° 45,00° 1,96% 2,68° 3,182
GREENGO (ST) "M LAB 36,17 44,34 49,34  1.80¢ 251°  311°
HT LAB 34,51°  40,34° 4450°  1,96% 2,64°  323°
HMHHT | AB 34,34°  40,17° 44,67°  1,88¢ 2,64° 3,29
SEM 1,92 2,50 2,89 0,12 0,18 0,25
Cesit <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
Katki 0,778 0,089 0,107 0,683 0,309 0,409

Cesit X

<0001 0001 0001 ~0.001 0001 0002
Katki

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KM: Kuru madde,
#fAym siitunda bulunan farkli harfler dnemlidir (P<0.05)
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GAZ URETIMI (200 mg/ml)

1-BMR GOLD2 (ST) 2-ESHYPERION 3-GREENGO(ST)

80

60

-

20

|
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24 Saat 48 Saat 72.8aat 24 Saat 48.5aat 72.8aat 24 Saat 48.5aat 72.8aat

Kala —LKONTROL —2.HO —3.HI —4 HO+HT

Sekil 3.32. Sorgum silajlarinin 24,48 ve 72. Saatlik gaz iiretim degisimleri

METAN URETIMI (ml)

1-BMR GOLD? (ST) 2-ESHYPERION 3-GREENGO(ST)

| —

24.Saat 48.Saat 71.8aat 24.Saat 48.Saat 72.8aat 24.8aat 48.Saat 72.Saat

Ktk —1-KONTROL —2-HO —3-HT —4 HO+HT

Sekil 3.33. Sorgum silajlarnin 24,48 ve 72. Saatlik metan {iretim degisimleri

Sorgum silajlarinin 24, 48 ve 72 saatlik gaz ve metan iiretimi analizi sonucunda BMR
Gold 2 (ST), Es Hyperion ve Greengo ¢esidindeki silajlarin gaz iiretimi 24. saatte sirasiyla
36,80; 43,09; 35,09 (200 mg/ml); 48. saatte sirasiyla 44,72; 50,84; 41,59 (200 mg/ml); 72.
saatte sirasiya 48,09; 56,25 ve 45,88 (200 mg/ml); metan iiretimi 24. saatte sirasiyla 1,87
2,42 ve 1,90 ml; 48. saatte sirastyla 2,96; 3,36 ve 2,62 ml; 72. saatte sirasiyla 3,50; 4,15 ve
3,20 ml olarak saptanmistir. Es Hyperion ¢esidindeki silajlarin 24., 48. ve 72. saatteki gaz ve

metan Uretimi diger c¢esitlerdeki silajlardan Onemli diizeyde daha yiiksek oldugu
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goriilmektedir (P<0,001). Sorgum silajlarinda katki maddesi kullanimu silajlarin gaz ve metan

tiretimine etkisi bulunmamistir (P>0,05).
3.2.9 Sorgum Silajlarin Aerobik Stabilite Testi Degerleri

Fermantasyonun 60. giliniinde agilan sorgum silajlarina ait aerobik stabilite analiz

sonuclar1 Cizelge 3.26. ile Sekil 3.34, Sekil 3.35, Sekil 3.36 ve Sekil 3,37°de verilmistir.

Cizelge 3.26. Fermantasyonun 60. giiniinde acilan silajlarin aerobik stabilite analiz sonuglari

Cesit KM pH CO2 Maya
BMR GOLD 2 (ST) 325,06  4,22° 22,202 7,132
ES HYPERION 304,20 3,93° 14,91° 7,64°
GREENGO (ST) 32556 4,112 12,12¢ 6,83¢
SEM 1,40 0,04 0,04 0,01
Katki
Kontrol 318,79  3,91° 8,99° 7,03¢
HM | AB 316,84 4,252 47,99 7,572
HTLAB 31951 4,232 4,22° 7,15°
HM+HT ) AB 317,95  3,95° 4,44° 7,04¢
SEM 1,62 0,04 0,45 0,01
Cesit X Katk
Kontrol 325,13% 4,01  17,60¢ 6,63"
BMR GOLD2 (ST) "™ LAB 321,58° 4,412 61,332 7,972
HTLAB 333,722 4,502 5,27¢f 7,11
HMHHT | AB 319,81°  3,94¢ 4,59¢f 6,809
Kontrol 304,30°  3,78° 5,78° 7,85P
ES HYPERION M LAB 300,78° 4,00¢  45,09° 7,65¢
AT LAB 305,83 4,01 4,29 7,56¢
HM+HT | AB 305,87¢  3,91¢ 4,49% 7,49°
Kontrol 326,922 3,937 3,59¢f 6,60"
GREENGO (ST) HM | AB 328,14% 434% 37 56° 7,10
HT LAB 318,98 4,18 3,10° 6,779
HM+HT ) AB 328,19%  3,99¢ 4,25¢f 6,849
SEM 2,80 0,07 0,78 0,02
Cesit <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
P Katki 0,682 <0,001 <0,001 <0,001

Cesit X Katki  <0,001 <0,001 <0,001  <0,001
HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, KM: Kuru madde, CO; :
Karbondioksit

#fAymi siitunda bulunan farkli harfler énemlidir (P<0,05)
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Aerobik Stabilite KM ( g/kg KM)
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Each error bar is constructed using the minimum and maximum of the data.

Sekil 3.34. Sorgum silajlarinin aerobik stabilite sonrasi kuru madde degisimleri

pH
7,
6 o
4,5
5_
4
3 o
I
1 o
> 1-BMR GOLD2 (3T) 2-ES HYPERION 3-GREENGO(ST)
Katla MI1KONTROL BI2-HO /"3 HT 4 HO+HT
Each error bar is constructed using the minimum and maximum of the data.

Sekil 3.35. Sorgum silajlarinin aerobik stabilite sonras1 pH degisimleri
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Each error bar is constructed using the minimum and maximum of the data.

Sekil 3.36. Sorgum silajlarinin aerobik stabilite sonras1t CO2 degisimleri

Maya (logl0 kob /g KM)
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Each error bar is constructed using the minimum and maximum of the data.

Sekil 3.37. Sorgum silajlarinin aerobik stabilite sonrast maya degisimleri

Bes giinliik aerobik stabilite testi sonucunda BMR Gold 2 (ST), Es Hyperion ve
Greengo ¢esidindeki silajlarin KM degerleri sirasiyla 325,06; 304,20 ve 325,56 g/kg; pH
degerleri sirastyla 4,22; 3,93 ve 4,11; CO; iiretimleri 22,20; 14,91 ve 12,12 g/kg KM; maya
igerikleri sirasiyla 7,13; 7,64 ve 6,83 olarak saptanmistir. BMR Gold 2 (ST) ¢esidindeki
silajlarin pH, CO2 maya igerikleri diger ¢esitlerdeki silajlardan énemli diizeyde daha yiiksek
oldugu goriilmektedir (P<0,001). Kontrol, "M LAB, "7 LAB ve "M*HT [ AB kullanilan
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silajlarda KM igerigi sirasiyla ile 318,79; 316,84; 319,51 ve 317,95 g/kg; pH igerigi sirasiyla
3,91; 4,25; 4,23 ve3,95; CO> iiretimleri 8,99; 47,99; 4,22 ve 4,44 g/kg KM; maya igerigi
sirastyla 7,03; 5,57; 7,15 ve 7,04 logio kob/g KM olarak saptanmustir. "™ LAB inokulant:
kullanilan silajlarin pH, CO2 maya igerikleri kontrol, T LAB ve "M*HT T AB inokulant:

kullanilan silajlardan 6nemli diizeyde daha yiiksek oldugu goriilmektedir (P<0,001).
3.2.10 Laktik Asit Bakterilerinin Tanimlanmasi
3.2.10.1 Laktik Asit Bakterilerinin Fenotipik Tanimlanmast

3.2.10.1.1 Gram Boyama Testi ve Hiicre Morfolojisi

Laktik asit bakterilerinin tanimlanmasi i¢in silaj 6rneklerinden elde edilen bakterilerin
Soif SMART-3/L Binokiiler mikroskopta 100X goriintiisii ScopePhoto programi kullanilarak
kayit altina alinmistir. Laktik asit bakterilerinin tanimlanmasi i¢in fermentasyonun 60.
giiniinde acilan silaj 6rneklerinden ve 5 giinliik aerobik stabilite sonrasi silajlardan elde edilen
bakterilerin gram boyaama ve hiicre morfolojisi sonuglar1 Cizelge 3,27, Cizelge 3,28, Cizelge

3,29, Cizelge 3,30, Cizelge 3,31 ve Cizelge 3,32°de verilmistir.
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Cizelge 3.27. BMR GOLD2 (ST) cesidinde bulunan silajlardan elde edilen bakteri
kolonilerinin gram boyama testi ve hiicre morfolojisi sonuglari

1zolat Kodu Gram B.T. Hiicre Morfolojisi
Kontrol 1 + Kisa ¢ubuk
Kontrol 2 + Kisa ¢ubuk
Kontrol 3 + Kisa ¢ubuk
Kontrol 4 + Kisa ¢ubuk
Kontrol 5 + Kisa ¢ubuk
Kontrol 6 + Cubuk
Kontrol 7 + Kisa ¢ubuk
Kontrol 8 + Cubuk
Kontrol 9 - Kok
Kontrol 10 - Cubuk
HM LAB 1 + Cubuk
HM LAB 2 + Kisa ¢ubuk
HM LAB 3 + Cubuk
HM LAB 4 + Cubuk
HM LAB 5 + Cubuk
HM LAB 6 + Kisa ¢ubuk
HM LAB 7 + Kisa ¢ubuk
HM LAB 8 + Cubuk
HMAB 9 + Cubuk
HM|AB 10 + Kisa ¢ubuk
HM LAB 11 + Kisa ¢ubuk
HM | AB 13 - Cubuk
HM LAB 14 - Kisa ¢ubuk
HT LAB 1 + Kisa ¢ubuk
HT LAB 2 + Kisa ¢ubuk
HTLAB 3 + Kisa ¢ubuk
HT LAB 4 + Kisa ¢ubuk
HTLAB5 + Cubuk
HTLAB 6 + Kisa ¢ubuk
HT LAB 7 + Kisa ¢ubuk
HTLAB 8 + Kisa ¢ubuk
FTLAB9 + Kisa ¢ubuk
HTLAB 10 + Cubuk
HT LAB 11 - Cubuk
HT LAB 12 - Cubuk
HMHHT | AB 1 + Kisa ¢ubuk
HMHHT | AB 2 + Cubuk
HMHHT | AB 3 + Kisa ¢ubuk
HMHHT | AB 4 + Kisa ¢ubuk
HM+HT | AB 5 - Cubuk
HM+HT | AB 6 - Cubuk

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, +: Pozitif, -: Negatif

BMR GOLD2 (ST) ¢esidinde bulunan silajlardan elde edilen bakteri kolonilerinin
gram boyoma testi sonuglari; kontrol %80, "™LAB %78,57, HTLAB %83,33 ve "M*HT|_AB
%66,66 oraninda pozitif bulunmustur. Bakteri kolonileri hiicre morfolojilerine gore; kontrol
%60 kisa cubuk, %30 cubuk ve %10 kok, "™LAB %42,86 kisa cubuk ve %357,14 cubuk,
HTLAB %66,67 kisa cubuk ve %33,33 cubuk, "M*HTLAB %50 kisa cubuk ve %350 cubuk

olarak belirlenmistir.
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Cizelge 3.28. Es Hyperion ¢esidinde bulunan silajlardan elde edilen bakteri kolonilerinin
gram boyama testi ve hiicre morfolojisi sonuglari

izolat Kodu Gram B.T. Hiicre Morfolojisi
Kontrol 1 + Kisa gubuk
Kontrol 2 + Cubuk
Kontrol 3 + Cubuk
Kontrol 4 + Cubuk
Kontrol 5 + Kisa Cubuk
Kontrol 6 + Cubuk
Kontrol 7 + Kok
Kontrol 8 - Kok
Kontrol 9 - Kok

HM LAB 1 + Cubuk
HM LAB 2 + Kisa ¢ubuk
M| AB 3 + Kisa ¢ubuk
HM LAB 4 + Cubuk
M| AB 5 + Kisa ¢ubuk
HM | AB 6 + Kisa ¢ubuk
HMLAB 7 + Cubuk
HM | AB 8 - Kisa ¢ubuk
M| AB 9 - Kisa ¢ubuk
HM | AB 10 - Kisa ¢ubuk
HT LAB 1 + Kisa ¢ubuk
HT LAB 2 + Kisa ¢ubuk
HTLAB 3 + Cubuk
HT LAB 4 + Kisa ¢ubuk
HT LAB 5 + Kok
HTLAB 6 + Kisa ¢ubuk
HT LAB 7 + Kisa ¢ubuk
HTLAB 8 + Kisa ¢ubuk
HTLAB 9 + Cubuk
HTLAB 10 + Kisa ¢ubuk
HT LAB 11 + Kisa ¢ubuk
HT LAB 12 + Kisa ¢ubuk
HT LAB 13 - Kok

HT LAB 14 - Kok
HMHHT | AB 1 + Kisa ¢ubuk
HMHHT | AB 2 + Kisa ¢ubuk
HM+HT | AB 3 + Cubuk
HMHHT | AB 4 + Kisa ¢ubuk
HM+HT | AB 5 + Kisa ¢ubuk
HM+HT | AB 6 + Kisa ¢ubuk
HMHHT | AB 7 + Cubuk
HM+HT | AB 8 + Cubuk
HM+HT | AB 9 + Kisa ¢ubuk
HM+HT | AB 10 + Kisa ¢ubuk
HMHHT | AB 11 + Kisa ¢ubuk
HMHHT | AB 12 + Cubuk
HM+HT | AB 13 - Cubuk
HMHHT | AB 14 - Cubuk
HMHHT | AB 15 - Kisa ¢ubuk
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Es Hyperion ¢esidinde bulunan silajlardan elde edilen bakteri kolonilerinin gram
boyoma testi sonuglari; kontrol %66,67, "™MLAB %70, "TLAB %80 ve "M*HTLAB %80
oraninda pozitif bulunmustur. Bakteri kolonileri hiicre morfolojilerine gore; kontrol %22.22
kisa cubuk, %44,44 cubuk ve %33,34 kok, "MLAB %70 kisa cubuk ve %30 cubuk, "TLAB
%60 kisa cubuk, %20 cubuk ve %20 kok, "M*HTLAB %60 kisa cubuk ve %40 ¢ubuk olarak

belirlenmistir.

Cizelge 3.29. Greengo cesidinde bulunan silajlardan elde edilen bakteri kolonilerinin gram
boyama testi ve hiicre morfolojisi sonuglari

izolat Kodu GramB.T. Hiicre Morfolojisi
Kontrol 1 + Kisa gubuk
Kontrol 2 + Kisa ¢gubuk
Kontrol 3 + Kisa gubuk
Kontrol 4 + Kisa gubuk
Kontrol 5 + Cubuk
Kontrol 6 + Cubuk
Kontrol 7 + Cubuk
Kontrol 8 - Kok
Kontrol 9 - Kisa gubuk
Kontrol 10 - Cubuk
HM|AB 1 + Kisa gubuk
AV | AB 2 T Cubuk
AV | AB 3 ¥ Cubuk
HM|_AB 4 + Cubuk
AM | AB 5 + Cubuk
HM | AB 6 i Kisa gubuk
HM | AB 7 + Kisa cubuk
HM|_AB 8 + Kisa cubuk
M| AB 9 + Kisa gubuk
HTLAB 1 + Cubuk
HT LAB 2 + Cubuk
HT LAB 3 + Kisa cubuk
HT LAB 4 + Kisa cubuk
HTLAB5 + Kisa gubuk
HTLAB 6 + Kisa gubuk
HTLAB 7 + Kisa cubuk
HT LAB 8 + Kisa cubuk
HTLAB 9 + Kisa cubuk
HT LAB 10 + Kisa gubuk
HT LAB 11 + Kisa gubuk
HT LAB 12 + Kok

HT LAB 13 + Kok

HT LAB 14 - Kok
HMHHT | AB 1 + Cubuk
HMHHT | AB 2 + Kok
HM+HT | AB 3 + Kisa cubuk
HMHHT | AB 4 + Kisa cubuk
HM+HT | AB 5 + Kisa cubuk
HM+HT | AB 6 + Kisa gubuk
HM+HT | AB 7 + Cubuk
HM+HT | AB 8 + Cubuk
HM+HT | AB 9 + Kisa cubuk
HM+HT | AB 10 + Kisa cubuk
HMHHT | AB 11 + Kisa ¢gubuk
HMHHT | AB 12 - Cubuk

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, +: Pozitif, -: Negatif
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Greengo cesidinde bulunan silajlardan elde edilen bakteri kolonilerinin gram boyoma
testi sonuclar;; kontrol %63,64, "™MLAB %90, "TLAB %92,86 ve "M™HTLAB %78,57
oraninda pozitif bulunmustur. Bakteri kolonileri hiicre morfolojilerine goére; kontrol %45,45
kisa cubuk, %45,45 cubuk ve %9,10 kok, "MLAB %50 kisa ¢ubuk ve %50 cubuk, "TLAB
%64,29 kisa cubuk, %14,28 cubuk ve %21,43 kok, "M*TLAB %64,29 kisa cubuk ,%28,57
cubuk olarak ve %7,14 kok olarak belirlenmistir.

Cizelge 3.30. BMR GOLD?2 (ST) gesidinde bulunan silajlarin 5 giinliik aerobik stabilite testi
sonrasinda elde edilen bakteri kolonilerinin gram boyama testi ve hiicre morfolojisi sonuglari

Izolat Kodu Gram B.T. Hiicre Morfolojisi
Kontrol 1 + Kisa gubuk
Kontrol 2 + Kisa gubuk
Kontrol 3 + Kisa ¢ubuk
Kontrol 4 + Cubuk
Kontrol 5 + Kisa ¢ubuk
Kontrol 6 + Cubuk
Kontrol 7 + Kisa ¢ubuk
Kontrol 8 + Cubuk
Kontrol 9 - Cubuk
Kontrol 10 - Cubuk
AVLAB 1 T Cubuk
AV AB 2 5 Cubuk
AV LAB 3 ¥ Cubuk
HM|AB 4 + Kisa gubuk
AV LAB 5 ¥ Cubuk
A LAB 6 ¥ Cubuk
HMLAB 7 + Kisa gubuk
AV AB 8 ¥ Cubuk
AV LAB 9 ¥ Cubuk
HMAB 10 + Cubuk
HMLAB 11 + Kisa gubuk
HM|AB 12 - Cubuk
HTLAB 1 + Kisa gubuk
HTLAB 2 + Kisa gubuk
HTLAB 3 + Kisa gubuk
HTLAB 4 + Kisa gubuk
FTLAB 5 ¥ Cubuk
HTLAB 6 + Kisa gubuk
HTLAB 7 + Kisa gubuk
HTLAB 8 + Kisa gubuk
HTLAB9 + Kisa gubuk
HTLAB 10 + Cubuk
HTLAB 11 - Cubuk
FTLAB 12 - Cubuk
HMHHT | AB 1 + Kisa gubuk
HM+HT | AB 2 + Cubuk
HM+HT | AB 3 + Kisa gubuk
HMHHT | AB 4 + Kisa gubuk
HM+HT | AB 5 - Cubuk
HM+HT | AB 6 - Cubuk

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, +: Pozitif, -: Negatif
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BMR GOLD2 (ST) ¢esidinde bulunan silajlarin 5 giinliikk aerobik stabilite testi
sonrasinda elde edilen bakteri kolonilerinin gram boyoma testi sonuglari; kontrol %380,
HMLAB 9%91,66, "TLAB %76,93 ve "M*HTLAB  9%66,67 oraninda pozitif bulunmustur.
Bakteri kolonileri hiicre morfolojilerine gére; kontrol %50 kisa gubuk ve %50 cubuk, "MLAB
%25 kisa cubuk ve %75 cubuk, "TLAB %61,54 kisa ¢ubuk ve %38,46 cubuk, "M*HTAB
%50 kisa ¢ubuk ve %50 gubuk olarak belirlenmistir.

Cizelge 3.31. Es Hyperion ¢esidinde bulunan silajlarin 5 giinlik aerobik stabilite testi
sonrasinda elde edilen bakteri kolonilerinin gram boyama testi ve hiicre morfolojisi sonuglari

Izolat Kodu Gram B.T. Hiicre Morfolojisi
Kontrol 1 + Kisa gubuk
Kontrol 2 + Kisa ¢ubuk
Kontrol 3 + Kisa gubuk
Kontrol 4 + Cubuk
Kontrol 5 + Kisa gubuk
Kontrol 6 + Cubuk
Kontrol 7 + Kisa gubuk
Kontrol 8 + Cubuk
Kontrol 9 - Kisa gubuk
Kontrol 10 - Cubuk
HM LAB 1 + Kisa gubuk
HMLAB 2 + Kisa cubuk
HMAB 3 + Kisa cubuk
HM LAB 4 + Kisa gubuk
HM|_AB 5 + Cubuk
HM |_AB 6 - Cubuk
HMAB 7 - Kisa cubuk
AMLAB 8 - Cubuk
HT LAB 1 + Kisa gubuk
HT LAB 2 + Kisa ¢ubuk
HT LAB 3 + Kisa ¢gubuk
HT LAB 4 + Kisa cubuk
HT LAB 5 + Cubuk
HT LAB 6 + Kisa ¢gubuk
HT LAB 7 + Kisa ¢gubuk
HT LAB 8 + Kisa cubuk
HT LAB 9 + Kisa cubuk
HT LAB 10 + Kisa cubuk
HTLAB 11 + Cubuk
HMHHT | AB 1 + Kisa ¢gubuk
HMHHT | AB 2 + Cubuk
HMHHT | AB 3 + Kisa cubuk
HMHHT | AB 4 + Kisa cubuk
HMHHT | AB 5 + Cubuk
HMHHT | AB 6 + Cubuk
HMHHT | AB 7 + Kisa cubuk
HM+HT | AB 8 + Kisa cubuk
HM+HT | AB 9 + Kisa cubuk
HM+HT | AB 10 + Kisa ¢gubuk
HMHHT | AB 11 + Kisa gubuk
HMHHT | AB 12 + Kisa cubuk
HM+HT | AB 13 + Kisa cubuk

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, +: Pozitif, -: Negatif
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Es Hyperion ¢esidinde bulunan silajlarin 5 giinliik aerobik stabilite testi sonrasinda
elde edilen bakteri kolonilerinin gram boyoma testi sonuglari; kontrol %80, HMLAB %62,5,
HTLAB %100 ve "™*TLAB %100 oraninda pozitif bulunmustur. Bakteri kolonileri hiicre
morfolojilerine gore; kontrol %60 kisa cubuk ve %40 cubuk, "MLAB %62,5 kisa cubuk ve
%37,5 cubuk, "TLAB %81,82 kisa cubuk ve %18,18 cubuk, "™*TLAB 9%76,92 kisa ¢ubuk
ve %23,07 cubuk olarak belirlenmistir.

Cizelge 3.32. Greengo c¢esidinde bulunan silajlarin 5 giinliik aerobik stabilite testi sonrasinda
elde edilen bakteri kolonilerinin gram boyama testi ve hiicre morfolojisi sonuglari

Izolat Kodu Gram B.T. Hiicre Morfolojisi
Kontrol 1 + Kisa gubuk
Kontrol 2 + Kisa gubuk
Kontrol 3 + Kisa ¢ubuk
Kontrol 4 + Cubuk
Kontrol 5 + Kisa ¢ubuk
Kontrol 6 + Cubuk
Kontrol 7 + Kisa ¢ubuk
Kontrol 8 + Kisa ¢ubuk
Kontrol 9 + Kisa ¢ubuk
Kontrol 10 + Kisa ¢ubuk
Kontrol 11 + Kisa ¢ubuk
Kontrol 12 + Kisa ¢ubuk
Kontrol 13 + Kisa ¢ubuk
HMLAB 1 + Kisa gubuk
HMLAB 2 + Kisa gubuk
HMLAB 3 + Kisa gubuk
HMAB 4 + Kisa gubuk
HMLAB 5 + Kisa gubuk
AV LAB 6 - Cubuk
HMLAB 7 - Kisa gubuk
AV AB 8 - Cubuk
HTLAB 1 + Kisa gubuk
HTLAB 2 + Kisa gubuk
HTLAB 3 + Kisa gubuk
HTLAB 4 + Kisa gubuk
HTLAB5 + Kisa gubuk
HTLAB 6 + Kisa gubuk
HTLAB 7 + Kisa gubuk
HTLAB 8 + Kisa gubuk
HM+HT | AB 1 + Kisa gubuk
HM+HT | AB 2 + Kisa gubuk
HM+HT | AB 3 + Kisa gubuk
HMHHT | AB 4 + Kisa gubuk
HM+HT | AB 5 + Kisa gubuk
HM+HT | AB 6 + Kisa gubuk
HM+HT | AB 7 + Kisa gubuk
HM+HT | AB 8 + Kisa gubuk
HM+HT | AB 9 + Cubuk
AVFHT | AB 10 ¥ Cubuk
HMHHT | AB 11 + Kisa gubuk
HMHHT | AB 12 + Kisa gubuk

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, +: Pozitif, -: Negatif
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Greengo ¢esidinde bulunan silajlarin 5 giinliik aerobik stabilite testi sonrasinda elde
edilen bakteri kolonilerinin gram boyoma testi sonuglar1; kontrol %100, "MLAB %62,5,
HTLAB %100 ve "™*HTLAB %100 oraninda pozitif bulunmustur. Bakteri kolonileri hiicre
morfolojilerine gore; kontrol %84,62 kisa cubuk ve %15,38 ¢ubuk, HMLAB %75 kisa cubuk
ve %25 cubuk, "TLAB %100 kisa cubuk, "M™HTLAB %83,33 kisa ¢ubuk ve %16,67 ¢ubuk

olarak belirlenmistir.

Calisma kapsaminda LAB’nin tanimlanmasi i¢in silaj orneklerinden elde edilen
bakterilerin Soif SMART-3/L Binokiiler mikroskopta 100X goriintiisii ve gram boyama

sonrast bakterilere ait bazi goriintiiler Sekil 3.38’te verilmistir.

Sekil 3.38. BMR GOLD?2 (ST) gesidinin "M LAB inokulant1 kullanilan sorgum silajindan elde
edilen gram pozitif ve gram negatif bakteri goriintiisii

3.2.10.2 Katalaz Testi

Laktik asit bakterilerinin tanimlanmasi i¢in fermentasyonun 60. giiniinde agilan silaj
orneklerinden ve 5 glinliik aerobik stabilite sonrasi silajlardan elde edilen bakterilerin katalaz
testi sonuglar1 Cizelge 3.33, Cizelge 3.34, Cizelge 3.35, Cizelge 3.36, Cizelge 3.37 ve Cizelge
3.38’de verilmistir.
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Cizelge 3.33. BMR GOLD2 (ST) cesidinde bulunan silajlardan elde edilen bakteri
kolonilerinin katalaz testi sonuglari

izolat Kodu % 3 H,0, %010 H,0, %0 30 H,0,
Kontrol 1 + + +
Kontrol 2 - - -
Kontrol 3 - - -
Kontrol 4 - - +
Kontrol 5 - - -
Kontrol 6 - - -
Kontrol 7 - - -
Kontrol 8 - - -
HMLAB 1 - - -
HM LAB 2 - - -
M |LAB 3 - - -
M |AB 4 - - -
HM LAB 5 - - -
HM LAB 6 - - -
HM LAB 7 - - -
M |LAB 8 - - -
M |LAB 9 - - -
HM LAB 10 - - -
HM LAB 11 - - -
HTLAB 1 - - -
HTLAB 2 - - -
HTLAB 3 - - -
HT LAB 4 - - -
HT LAB 5 - - +
HTLAB 6 - - -
HT LAB 7 - - -
HT LAB 8 - - -
HT LAB 9 - - -
HT LAB 10 - - -
HM+HT LAB 1 _ _ _
HM+HT LAB 2 + + +
HM+HT LAB 3 _ _ _

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi

BMR GOLD2 (ST) ¢esidinde bulunan silajlardan elde edilen bakteri kolonilerinin
katalaz testi sonuclart; kontrol %75, "™MLAB %100, "TLAB %88,88 ve "M*HT|_ AB  %466,66
oraninda negatif bulunmustur. Saflastirilarak tek koloniye diisiiriilen ve gram boyama sonrasi
pozitif olan bakteri kiiltlirlerinde yapilan katalaz testi sonucuna gore negatif olan koloniler

secilmistir.
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Cizelge 3.34. Es Hyperion ¢esidinde bulunan silajlardan elde edilen bakteri kolonilerinin
katalaz testi sonuglari

Izolat Kodu % 3 H,0; %010 H,0; % 30 H.0;
Kontrol 1 - - -
Kontrol 2 - - -
Kontrol 3 - - -
Kontrol 4 - - -
Kontrol 5 - - -
Kontrol 6 - - -
Kontrol 7 - - -
M LAB 1 - - -
M |LAB 2 - - -
M| AB 3 - - -
HM LAB 4 - - -
M LAB 5 - - -
M |LAB 6 - - -
M| AB 7 - - -
HTLAB 1 + + +
HTLAB 2 - - -
HTLAB 3 - - -
HT LAB 4 - - -
HTLAB 5 - - -
HT LAB 6 - - -
HTLAB7 - - -
HT|AB 8 - - -
HTLAB 9 - - -
HT LAB 10 - - -
HTLAB 11 - - -
HTLAB 12 - - -
HM+HT LAB 1 _ _ _
HM+HT LAB 2 _ _ _
HM+HT LAB 3 _ _ _
HM+HT LAB 4 _ _ _
HM+HT LAB 5 _ _ _
HM+HT LAB 6 _ _ _
HM+HT LAB 7 _ _ _
HM+HT LAB 8 _ _ _
HM+HT LAB 9 _ _ _
HM+HT LAB 10
HM+HT LAB 11 _ _ _
HM+HT LAB 12 _ _ _
HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi

Es Hyperion gesidinde bulunan silajlardan elde edilen bakteri kolonilerinin katalaz
testi sonuclari; kontrol %100, "MLAB %100, "TLAB %91,66 ve "M*HT AB %100 oraninda
negatif bulunmustur. Saflastirilarak tek koloniye diisiiriilen ve gram boyama sonrasi pozitif
olan bakteri kiiltiirlerinde yapilan katalaz testi sonucuna gore negatif olan koloniler

secilmistir.
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Cizelge 3.35. Greengo ¢esidinde bulunan silajlardan elde edilen bakteri kolonilerinin katalaz
testi sonuglari

izolat Kodu % 3 H,0; %010 H,0, % 30 H20,
Kontrol 1 + + +
Kontrol 2 - - -
Kontrol 3 - - -
Kontrol 4 - - -
Kontrol 5 - - -
Kontrol 6 - - -
Kontrol 7 - - -
ML AB 1 - - -
HM LAB 2 - - -
HM LAB 3 - - -
M |LAB 4 - - -
M LAB 5 - - -
HM LAB 6 - - -
HM LAB 7 - - -
HM LAB 8 - - -
M LAB 9 - - -
HTLAB 1 - - -
HT LAB 2 - - -
HT LAB 3 - - -
HTLAB 4 + + +
HTLAB 5 - - -
HTLAB 6 - - -
HT LAB 7 - - -
HT LAB 8 - - -
HTLAB9 - - -
HT LAB 10 - - -
HT LAB 11 - - -
HT LAB 12 - - -
HT LAB 13 - - -
HM+HT LAB 1 _ _ _
HM+HT LAB 2 _ _ _
HM+HT LAB 3 _ _ _
HM+HT LAB 4 _ _ _
HM+HT LAB 5 _ _ _
HM+HT LAB 6 _ _ _
HM+HT LAB 7 _ _ _
HM+HT LAB 8 _ _ _
HM+HT LAB 9 _ _ _
HM+HT LAB 10
HM+HT LAB 11 _ _ _
HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi

Greengo c¢esidinde bulunan silajlardan elde edilen bakteri kolonilerinin katalaz testi
sonuclart; kontrol %85,71, "MLAB %100, "TLAB %92,30 ve "M*HT| AB %100 oraninda
negatif bulunmustur. Saflastirilarak tek koloniye diisiiriilen ve gram boyama sonrasi pozitif
olan bakteri kiiltiirlerinde yapilan katalaz testi sonucuna gore negatif olan koloniler
secilmistir.
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Cizelge 3.36. BMR GOLD?2 (ST) gesidinde bulunan silajlarin 5 giinliik aerobik stabilite testi
sonrasinda elde edilen bakteri kolonilerinin katalaz testi sonuglari

izolat Kodu % 3 H,0; %010 H,0, % 30 H,0;
Kontrol 1 - - -
Kontrol 2 - - -
Kontrol 3 - - -
Kontrol 4 - - -
Kontrol 5 - - -
Kontrol 6 - - -
Kontrol 7 - - -
Kontrol 8 - - -
HMLAB 1 - - -
HM LAB 2 - - -
M |LAB 3 - - -
M |AB 4 - - -
HM LAB 5 - - -
HM LAB 6 - - -
HM LAB 7 - - -
M |LAB 8 - - -
M |LAB 9 - - -
HM LAB 10 - - -
HM LAB 11 - - -
HTLAB 1 - - -
HTLAB 2 - - -
HTLAB 3 - - -
HT LAB 4 - - -
HT LAB 5 - - -
HTLAB 6 - - -
HT LAB 7 - - -
HT LAB 8 - - -
HT LAB 9 - - -
HT LAB 10 - - -
HM+HT LAB 1 _ _ _
HM+HT LAB 2 _ _ _
HM+HT LAB 3 _ _ _
HM+HT LAB 4 - - -
HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi

BMR GOLD2 (ST) ¢esidinde bulunan silajlarin 5 giinliik aerobik stabilite testi
sonrasinda elde edilen bakteri kolonilerinin katalaz testi sonuclart; kontrol %100, "MLAB
%100, "TLAB %100 ve "M*HT AB %100 oraninda negatif bulunmustur. Saflastirilarak tek
koloniye diisiiriilen ve gram boyama sonrasi pozitif olan bakteri kiiltiirlerinde yapilan katalaz

testi sonucuna gore negatif olan koloniler se¢ilmistir.
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Cizelge 3.37. Es Hyperion ¢esidinde bulunan silajlarin 5 giinliik aerobik stabilite testi
sonrasinda elde edilen bakteri kolonilerinin katalaz testi sonuglari

izolat Kodu % 3 H,0, %010 H,0, % 30 H20,
Kontrol 1 - - -
Kontrol 2 - - -
Kontrol 3 - - -
Kontrol 4 - - -
Kontrol 5 - - -
Kontrol 6 - - -
Kontrol 7 - - -
Kontrol 8 - - -
AMLAB 1 - - -
HMLAB 2 - - -
HMLAB 3 - - -
HM LAB 4 - - -
HMLAB 5 - - -
HTLAB 1 - - -
HT LAB 2 - - -
HTLAB 3 - - -
HT LAB 4 - - -
HTLAB 5 - - -
HT LAB 6 - - -
HTLAB 7 - - -
HT LAB 8 - - -
HM+HT LAB 1 - _ _
HM+HT LAB 2 - - -
HM+HT LAB 3 - - -
HM+HT LAB 4 _ _ _
HM+HT LAB 5 _ _ _
HM+HT LAB 6 _ _ _
HM+HT LAB 7 _ _ _
HM+HT LAB 8 _ _ _
HM+HT LAB 9 _ _ _
HM+HT LAB 10 _ _ _
HM+HT LAB 11 _ _ _
HM+HT LAB 12 _ _ _
HM+HT LAB 13 _ _ _
HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi

Es Hyperion ¢esidinde bulunan silajlarin 5 giinliik aerobik stabilite testi sonrasinda
elde edilen bakteri kolonilerinin katalaz testi sonuclari; kontrol %100, "MLAB %100, "TLAB
%100 ve "M*HTLAB 9100 oraninda negatif bulunmustur. Saflastirilarak tek koloniye
diisiiriilen ve gram boyama sonrasi pozitif olan bakteri kiiltiirlerinde yapilan katalaz testi

sonucuna gore negatif olan koloniler se¢ilmistir.
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Cizelge 3.38. Greengo c¢esidinde bulunan silajlarin 5 giinliik aerobik stabilite testi sonrasinda
elde edilen bakteri kolonilerinin katalaz testi sonuglari

izolat Kodu % 3 H,0, %010 H,0, % 30 H20,
Kontrol 1 - - -
Kontrol 2 - - -
Kontrol 3 - - -
Kontrol 4 - - -
Kontrol 5 - - -
Kontrol 6 - - -
Kontrol 7 - - -
Kontrol 8 - - -
Kontrol 9 - - -
Kontrol 10 - - -
Kontrol 11 - - -
Kontrol 12 - - -
Kontrol 13 - - -
FMLAB 1 - - -
HM|LAB 2 - - -
HMLAB 3 - - -
HM LAB 4 - - -
HMLAB 5 - - -
HMLLAB 6 - - -
HMLAB 7 - - -
HTLAB 1 - - -
HT LAB 2 - - -
HTLAB 3 - - -
HT LAB 4 - - -
HTLAB 5 - - -
HTLAB 6 - - -
HTLAB 7 - - -
HM+HT LAB 1 _ _ _
HM+HT LAB 2 _ _ _
HM+HT LAB 3 _ _ _
HM+HT LAB 4 _ _ _
HM+HT LAB 5 _ _ _
HM+HT LAB 6 _ _ _
HM+HT LAB 7 _ _ _
HM+HT LAB 8 _ _ _
HM+HT LAB 9 _ _ _
HM+HT LAB 10 _ _ _
HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi

Greengo ¢esidinde bulunan silajlarin 5 giinliik aerobik stabilite testi sonrasinda elde
edilen bakteri kolonilerinin katalaz testi sonuclar1; kontrol %100, "™ LAB %100, "" LAB
%100 ve HM*T | AB %100 oraninda negatif bulunmustur. Saflastirilarak tek koloniye
diisiiriilen ve gram boyama sonrasi pozitif olan bakteri kiiltiirlerinde yapilan katalaz testi

sonucuna gore negatif olan koloniler secilmistir.
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3.2.10.3 Laktik Asit Bakterilerinin Genotipik Tanimlanmasi

3.2.10.3.1 Laktik Asit Bakterilerinin 16S rRNA Gen Bélgesi Dizi Analizi Yontemi ile
Molekiiler Tanimlanmasi
Calismada sorgum silajindaki LAB’nin genetik olarak tanimlanmasinda yaygin olarak
kullanilan 16S rRNA gen bolgesinde analiz teknigi kulamlmistir. lgili bolgenin PZR ile
yiikseltgenmesinde en uygun primer baglanma sicaklifin ve bilesenlerin belirlenmesinin
ardindan tiim DNA orneklerinde yapilan yiikseltgeme sonrasi bazi PZR iirtinlerinin agaroz jel

goriintiisti Sekil 3.39” da verilmistir.

Sekil 3.39. Genetik tanimlamada kullanilan 16S rRNA gen bdlgesinin yaklagik 900 bg
uzunlugundaki PZR iiriinlerinin agaroz jel goriintiisii (M: 50 bp DNA Ladder, C: Negatif
kontrol, 6, 8, 11,15, 16, 17, 1, 14: silaj 6rnek numaralar1).

Polimeraz Zincir Reaksiyonu ile yiikseltgenen 16S rRNA gen bolgesi iriinleri
Sanger’in (1973) zincir bitirme yontemiyle Applied Biosystems®marka, 8 kapilerli 3500
cihazinda DNA dizileme islemi yapilmistir. Her bir 6rnek i¢in hem ileri hem de geri
primerlerin  kullanilmasiyla elde edilen kromotogramlar ChromasPro Version 1.7.4
programinda (Technelysium Pty Ltd, http://www.technelysium.com.au/ChromasPro.html)
acilarak alt alta siralanmis, geri primerin “reverse komplementi” alinarak ileri primer dizisi ile
karsilastirilmis ve konsensus diziler elde edilmistir. Her bir 6rnek icin elde edilen konsensus
diziler ve gen bankasindan alinan (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) alinan referans
diziler, BioEdit Version 7.0.4.1 (Hall 1999) programi altinda “Clustal W Multiple Alignment”
(Thompson vd., 1994) yazilimi kullanilarak ayn1 baz dizileri alt alta gelecek sekilde

hizalanmistir. Calismada hizalanmig diziler fasta formatinda kaydedilerek istatistik
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programlarinda kullanilmak {izere dosyalanmigtir. Dizilere ait Ornek goriintiiler asagida
verilmistir. Secilen 6rneklere ait 16S rRNA gen bolgesi primerleri ile yiikseltgenen bolgenin
kromatogramdaki kismi goriintiisii 6rnegi Sekil 3.40 ve dizi analizi sonuglarinin BioEdit

programi yardimiyla karsilastirilmasina ait goriintiisii 6rnegi Sekil 3.41° te verilmistir.

Taze sorgum bitkisi ve sorgum silajindan elde edilen LAB’nin 16S rRNA gen bolgesi
dizi analiz yontemiyle molekiiler tanimlanmasi sonrasinda goézlemlenen suslara ait sonuclar
Cizelge 3.39. ve Cizelge 3.40’te verilmistir. Tez kapsaminda toplamda 98 izolat elde
edilmistir. Calismanin ilk asamasinda yapilan dizi analiz sonrasinda M17 besi yerinde
gelistirilen bakterilerden elde edilen 11 izolatin LAB grubunda olmadigi, Bacillus sp. suslar
oldugu tanimlanmistir. Bacillus tiiriindeki suslarin M17 besi yerinde baskin olmasi ve yayilim
gostererek ¢ogalmalar1 nedeniyle ¢calismaya MRS-agar ortami ve S-MRS agar besi ortaminda
gelistirilen LAB Kkiiltiirleri ile devam edilmis olup oplamda 87 LAB susunun mevcut oldugu

gozlemlenmistir.
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Sekil 3.40. BMR GOLD 2 (ST) gesidine ait "M LAB katkil1 silajdan elde edilen bakterinin 16S rRNA gen bolgesi primerleri ile yiikseltgenen
bolgesinin kromatogramdaki kismi goriintiisii (HM: Homofermantatif)

120



BE |CounerNew |11 J B 52 fotal sequences

Mode: |Select / Slide Selection: 0 Sequence Mask: None Start
I - IEJ Position: 22: MN022577_L actobacil 34 Numbering Mask: None Tuler at'1
—— b :1:&;&15‘;‘1'"&: SCI'D"E:I j
gIDLD 3 cmﬁ E%ﬁ%.ﬁ":ﬂii 3 ECAI @MIE ? speed slow oy « fast
J'I'IIII!"'IIII!'!"‘II!I!'I"Il!!I!'II'I!'!II‘II'I!'IIIIII"!'IIII!"'I‘II!I!"'IIII!'!"III!||'I‘|III|I!'II'I!'!II‘II"!'
| 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120
1 BUNC CGCGTCTCCGT A TGAT T T T AGG TGC T TG AC T TGA R AGA T T T AL CAT TGAGACGAGTGGCGAACTGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTTGAAGTAGGGGATARCACTTGGRARACAG
42 BUNC CGCGTCTCCGT T AR TGA T T T TAGGTGC T TGCACT TGA A AGAT T T AACAT TGAGACGAGTGGCGAACTGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTTGARGTAGGGGATAACACTTGGRARRCAG

AP()2B8329 Len|CGCGTCTCCGTTAATGATTTTAGGTGCTTGCACTTGAARGATTTAACATTGAGACGAGTGGCGAACTGGTGAGTARCACGTGGGTAACCTGCCCTTGARGTAGGGGATRAACACTTGGRAACAG
0PB09620 Len|CGCGTCTCCGTTAATGATTTTAGGTGCTTGCACTTGARAGATTTARCATTGAGACGAGTGGCGAACTGGTGAGTARCACGTGGGTAACCTGCCCTTGARGTAGGGGATARCACTTGGRRARACAG
AP()2B8329 Len|CGCGTCTCCGTTAATGATTTTAGGTGCTTGCACTTGAAAGATTTAACATTGAGACGAGTGGCGAACTGGTGAGTARCACGTGGGTAACCTGCCCTTGARAGTAGGGGATRAACACTTGGAAACAG
AP(02B8329 Len|CGCGTCTCCGTTAATGATTTTAGGTGCTTGCACTTGAARGATTTAACATTGAGACGAGTGGCGAACTGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTTGARGTAGGGGATAACACTTGGRARCAG
OR029303 Len|CGCGTCTCCGTTAATGATTTTAGGTGCTTGCACTTGARAGATTTARCATTGAGACGAGTGGCGAACTGGTGAGTARCACGTGGGTARCCTGCCCTTGARGTAGGGGATARCACTTGGRARACAG
AP(028329 Len|CGCGTCTCCGTTAATGATTTTAGGTGCTTGCACTTGAAAGATTTAACATTGAGACGAGTGGCGAACTGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTTGARGTAGGGGATAACACTTGGAAARCAG
AP028329 Len|CGCGTCTCCGTTAATGATTTTAGGTGCTTGCATTTGRAAAGATTTAACATTGAGACGAGTGGCGAACTGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTTGAAGTAGGGGATAACACTTGGAAACAG
OR029282 Len|CGCGTCTCCGTTAATGATTTTAGGTGCTTGCAGTTGARAGATTTARCATTGAGACGAGTGGCGARCTGGTGAGTARCACGTGGGTARCCTGCCCTTGARGTAGGGGATARCACTTGGRARACAG
OR002084 Len|CGCGTCTCCGTTAATGATTTTAGGTGCTTGCATTTGARAGATTTARCATTGAGACGRAGTGGCGARACTGGTGAGTARCACGTGGGTARACCTGCCCTTGARGTAGGGGATARCACTTGGRRARACAG
OR437069 Len|CGCGTCTCCGTTGATGATTTTAGGTGCTTGCACTTGARAGATTTARCATTGAGACGAGTGGCGARACTGGTGAGTARCACGTGGGTARCCTGCCCTTGARGTAGGGGATARCACTTGGRARACAG
OR437061 Len|CGCGTCTCCGTTGATGATTTTAGGTGCTTGCACTTGARAGATTTARCATTGAGACGAGTGGCGAACTGGTGAGTARCACGTGGGTARCCTGCCCTTGARGTAGGGGATAACACTTGGRAACAG
OR430479 Len|CGCGTCTCCGTTGATGATTTTAGGTGCTTGCACTTGARAGATTTARCATTGAGACGAGTGGCGAACTGGTGAGTARCACGTGGGTARCCTGCCCTTGARAGTAGGGGATARCACTTGGRARACAG
0P748847 Len|CGCGTCTCCGITGATGATTTTAGGTGCTTGCACTTGARAGATTTARCATTGAGACGAGTGGCGAACTGGTGAGTARCACGTGGGTAACCTGCCCTTGAAGTAGGGGATAACACTTGGAAACAG
OP748846 Len/CGCGTCTCCGTTGATGAT T TAGGTGC T TGCACTTGAAAGATTTAACATTGAGACGAGTGGCGAACTGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTTGAAGTAGGGGATAACACTTGGAAACAG
AB429368 Lac|/CGCGTCTCCGTTRATGATTTTAGGTGCTTGCACTTGRAARGATTTAACATTGAGACGAGTGGCGAACTGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTTGARGTAGGGGATRACACTTGGRARCAG
OR591298 Len|CGCGTCTCCGITGATGATTTTAGGTGCTTGCACTTGARAGATTTARCATTGAGACGRAGTGGCGARCTGGTGAGTARCACGTGGGTARACCTGCCCTTGARGTAGGGGATARCACTTGGRRAACAG
OR673412 Len|CGCGTCTCCGTTARTGATTTTAGGTGCTTGCACTTGRAARGATTTARCACTGAGACGAGTGGCGAACTGGTGAGTARCACGTGGGTAACCTGCCCTTGAAGTAGGGGATAACACTTGGRRACRG
0P000747 Len|CGCGTCTCCGTTAATGAT T T TAGGTGCTAGCACTTGARARGATTTAACATTGAGACGRAGTGGCGARCTGGTGAGTARACACGTGGGTAACCTGCCCTTGAAGTAGGGGATAACACTTGGRRACRG
IMT538445 Lac|/CGCGTCTCCGTTAATGAT T T TAGGTGCTTGCACTTGRRAGATTTAACATTGAGACGRAGTGGCGRAACTGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTTGAAGTAGGGGATAACACTTGGRRAACEG
IMN(022577 Lac|CGCGTCTCCGTTAATGAT T T TAGGTGCTTGCACT TGRRAGAT TTARACATTGAGACGAGTGGCGAACTGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTTGAAGTAGGGGATAACACTTGGRRACRG
IMG646915 Lac|/CGCGTCTCCGTTAATGAT T T TAGGTGCTTGCACTTGARAGATTTAACATTGAGACGRAGTGGCGAACTGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTTGAAGTAGGGGATAACACTTGGRRACEG
0PB09620 Len|CGCGTCTCCGTTARTGATTTTAGGTGCTTGCACTTGRRARGATTTARCATTGAGACGAGTGGCGAACTGGTGAGTARCACGTGGGTAACCTGCCCTTGRAAGTAGGGGATRAACACTTGGRRACRG
OR591289 Len|CGCGTCTCCGTTARTGAT T T TAGGTGCTTGCACTTGRRRGATTTAACATTGAGACGRGTGGCGAACTGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTTGARAGTAGGGGRATAACACTTGGRRACEG
LC094428 Lac/CGCGTCTCCGTTAATGATTTTAGGTGCTTGCACTTGRAARAGATTTAACATTGAGACGAGTGGCGRAACTGGTGAGTARACACGTGGGTAACCTGCCCTTGRARAGTAGGGGATAACACTTGGRRRCAG
AP028329 Len|CGCGTCTCCGTTAATGAT T T TAGGTGCTTGCACT TGRARRAGATTTARCATTGAGACGRAGTGGCGAACTGGTGAGTARCACGTGGGTAACCTGCCCTTGAAGTAGGGGATAACACTTGGRRACRG
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Sekil 3.41. Sorgum silaji 6rneklerinden izole edilen Lactobacillus buchneri suslarina ait dizi analizi verilerinin referans veriler ile birlike BioEdit
programinda hizalanmasina ait goriintii.
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Hizalama sonrasinda elde edilen DNA dizi verilerinin (~850 bg), NCBI gen
bankasinda bulunan referans dizi verileri ile Blast taramasi sonrasi karsilagtirilmasi sonucunda
tanimlanan tiim izolatlarin tir diizeyinde dagilimi; Lactobacillus buchneri (%85,06),
Lactobacillus plantarum (%8,05), Lactobacillus brevis (%4,60), Weissella cibaria (%2,29)

seklinde oldugu gozlemlenmistir.

Sorgum bitkilerinde; BMR GOLD 2 (ST) ¢esidinde Lactobacillus buchneri (%100),
Es Hyperion ¢esidinde Lactobacillus buchneri (%75) ve Weissella cibaria (%25), Greengo
¢esidinde ise Lactobacillus buchneri (%75) ve Weissella cibaria (%25) tanimlanmistir. Silo
acim donemindeki silajlarda; Lactobacillus buchneri (%78,05), Lactobacillus plantarum
(%12,19), Lactobacillus brevis (%9,76), 5 giinlilk aerobik stabilite sonrasi silajlarda
Lactobacillus buchneri (%94,59), Lactobacillus plantarum (%5,41), seklinde oldugu
gozlemlenmistir. Sorgum bitkisi ve sorgum silajlarinda en yaygin gozlemlenen LAB’sinin

Lactobacillus buchneri oldugu dikkat ¢gekmektedir.

Cizelge 3.39. Taze sorgumdan elde edilen epifitik LAB’nin 16S rRNA gen bdlgesi dizi
analizi yontemiyle molekiiler tanimlama sonugclari

Cesit Sorgum Bitkisi
BMR GOLD 2 (ST) Lactobacillus buchneri
ES HYPERION Lactobacillus buchneri

Weissella cibaria
Lactobacillus buchneri
Weissella cibaria

GREENGO (ST)

Ol N, ND|W|S

Toplam

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, n: Izolat sayis1
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Cizelge 3.40. Sorgum silajlarindan elde edilen laktik asit bakterilerinin 16S rRNA gen bélgesi dizi analizi yontemiyle molekiiler tanimlama

sonugclari

Cesit Katki Silo Acim n Aerobik Stabilite n
Kontrol Lactobacillus buchneri 4 Lactobacillus buchneri 2
Lactobacillus plantarum 1
BMR GOLD?2 (ST) Lactobacillus buchneri 2 Lactobacillus buchneri 2
Lactobacillus plantarum 2 Lactobacillus plantarum 1
HM LAB Lactobacillus brevis 1
AT LAB Lactobacillus buchneri 3 Lactobacillus buchneri 4
HMHHT ) AB  Lactobacillus buchneri 3 Lactobacillus buchneri 3
Kontrol Lactobacillus buchneri 3 Lactobacillus buchneri 3
ES HYPERION HM LAB Lactobacillus buchneri 2 Lactobacillus buchneri 3
Lactobacillus plantarum 1
AT LAB Lactobacillus buchneri 3 Lactobacillus buchneri 3
HMHHT | AB  Lactobacillus buchneri 3 Lactobacillus buchneri 3
Kontrol Lactobacillus buchneri 2 Lactobacillus buchneri 3
Lactobacillus brevis 1
GREENGO (ST) Lactobacillus buchneri 2
HM LAB Lactobacillus plantarum 2 Lactobacillus buchneri 3
Lactobacillus brevis 1
HT LAB Lactobacillus buchneri 3 Lactobacillus buchneri 3
HMHHT | AB  Lactobacillus buchneri 2 Lactobacillus buchneri 3
Lactobacillus brevis 1
Toplam 41 37

HM: Homofermantatif, HT: Heterofermantatif, LAB: Laktik asit bakterisi, n: Izolat sayis1

123



Calisma kapsaminda gozlemlenen LAB suslari (Lactobacillus buchneri, Weissella
cibaria, Lactobacillus brevis, Lactobacillus plantarum)’na ait DNA dizileri NCBI’dan alinan
referans veriler ile birlikte degerlendirildiginde her bir tiir i¢in 6zdeslik oranlarinin %99,88-
100 arasinda degistigi goriilmiistiir. Yapilan tarama sonrasi gozlemlenen 6zdeslik degerlerine

iliskin ekran goriintiisii asagida verilmektedir (Sekil 3.42).

National
National C Gl

BLAST ® = blastn suite » results for RID-WD40R66J013 Home RecentResults Saved Strategies Help
< Edit Search Save Search Search Summary v © How 1o read this report? @ BLAST Help Videos  'OBack to Traditional Results Page
Job Title Nucleotide Sequence Filter Results
RID WD40R66J013 Sesrch expires on 02-11 03:50 sm Download All v -
i nly top 20 will appear
Program BLASTN @  Citation v Organism _only top 20 will pgea || exclude
Database nt See details v Type commen name, binomial, taxid or group name |
+ Add organism
Query ID IcljQuery_685005
Description None Percent Identity E value Query Coverage
Molecule type  dna | | to | ‘ | ‘ 1o | | | ‘ to| |
Query Length 832
Other reports Distance tree of results MSA viewer @ m
Descriptions Graphic Summary Alignments Taxonomy
Sequences producing significant alignments Download Select coll ~ Show [ 100V | @
select all 100 sequences ssiected GenBank Graphics Distancetree ofresults MSA Viewer
i ~ Max | Total |Query | E Fer.
Deserpian ScEnicName o Lo over value | emt | “C5L7  Accession
Lacichacillus buchner strain 2595 185 ribosomal AN gene, partial sequence Lenfilsciobacilus bue . 1537 1537 100% 00 100.00% 1471 MT5116201

Lactobacillus buchneri strain 2504 185 ribosomal RNA gene, partial sequence Lentilactobacillus buc... 1537 1837 100% 0.0 100.00% 1455 MT811819.1

Lactobacillus buchnen strain 8474 185 ribosomal RNA gene, partial sequence Lentilactobacillus buc... 1537 1837 100% 00 100.00% 1454 MTE515002.1

1537 1537 100% 00 100.00% 1477 MTE12078.1

Lactobacillus buchneri strain 4055 188 ribosomal RMA gene, partial sequence Lentilactobacillu:

Lactobacillus buchneri strain 8771 185 ribosomal RNA gene, partial sequence Lentilsctobacilly. 1527 1537 100% 0.0 100.00% 1451 MT484386.1

Lactobacillus buchner strain 5296 185 ribosomal RMA gene, partial sequence Lentilactobacillus buc. 1537 1537 100% oo 100.00% 1483 MT483457 1

Lactobacillus buchner strain LBMAE-JZ-L1 185 ribosomal RMA gene, partial sequence Lentilactobacillu: 1537 1837 100% 00 100.00% 1217 MH545046.1

Lactobacillus buchner strain 17 185 ribosomal RMA gene, partial sequence Lentilactobacillus b 1537 1837 100% 00 100.00% 1078 MK514423.1

Lactobacillus buchner strain 18 185 ribosomal RNA gene, partial sequence Lentilsctobacilly. 1527 1537 100% 0.0 100.00% 1088

Lactobacillus buchneri strain Y1 183 ribosomal RNA gene, parfial sequence Lentilactobacilly: 1537 1537 100% 0.0  100.00% 1428

BB H<E<E<E N BN E<H<N<N< N}

Lactobacillus buchner strain OCLBT 165 ribosomal RMA gene_ partial sequence Lentilactobacillus buc. 1537 1537 100% oo 100.00% 1482

Lactobacillus sp. ¥IT 11480 gene for 185 rRNA, partial sequence Lactobacilus sp. ¥IT ... 1537 1537 100% 0.0 100.00% 1566 AB462014.1
cillus buchnen sirain P41 185 ribosomal RNA gene, partial sequence Lentilactobacillus buc... 1537 1837 100% 00 100.00% 1435 OR7S57208.1

Lentilactobacillus buchneri sirain HACIE22.7 185 ribosomal RMNA gene, partial sequence Lentilsctobacillus buc... 15637 1627 100% 0.0 100.00% 1475 ©R7T11078.1

Lentilactobacillus buchneri strain Y1536 163 ribosomal RMNA gene, partial sequence Lentilactobacillus buc. 1537 1537 100% oo 100.00% 1434  OR431802 1

Sekil 3.42. Lactobacillus buchneri izolati dizisinin NCBI / BLAST taramas1 sonrasi ekran
goruntiis.

Caligmada sorgum bitkisi ve sorgum silaj 6rneklerinden izole edilen suslarin genetik
olarak ait olduklar tiir gruplarinin belirlenmesi sonrasi mevcut dizilerin referans diziler ile
benzerliklerini gorsellestirmek icin her bir bakteri grubu kendi referans dizileri tek tek
karsilagtiritlmis ve asagida ornek olarak verilmistir (Sekil 3.43 ). Gorselde LAB’lerinin 16S
rRNA gen bolgesine ait diziler ¢ift olarak karsilastirarak benzerlikler hesaplanmis olup bu
benzerlikler renk kodlu matrislerle gorsellesirilmistir. Bu gorseller farkli dizilerin iligkilerini

daha anlagilir bir sekilde gozlemlememize olanak saglamaktadir. Gorsellerin her biri
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incelendiginde g¢alisilan 16S rRNA gen bolgesinin tanimlanan bakteri tiirleri icerisindeki
0zdeslik oraninin %99-100 arasinda degisim gosterdigi birkez daha ortaya konmustur. Her bir

tiir icerisinde gozlemlenen niikleotid degisimleri ise asagida 6zetlenmistir.

Lactobacillus buchneri
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Sekil 3.43. Lactobacillus buchneri ve Lactobacillus plantarum tiirii bakterilerin referans
veriler ile karsilastirilmasi 6zdeslik orani goriinlimii.

Lactobacillus buchneri izolat grubunda (n=74 izolat) hizalama sonrasi 235.

se o es

niikleotidte T yerine C niikleotidi degisiminin (n=2 izolatta) goriildiigli, toplamda 2 farkl

dizilimin s6z konusu oldugu goriilmektedir (Sekil 3.44.a). Farklilhik gosteren 2 dizinin

referans veriler ile karsilastirilmasi sonrasinda benzer niikleotid degisiminin goriildiigii
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ornekler bulunmaktadir (Sekil 3.44.b). Referans diziler ile hizalama sonrasinda ¢alismamizda
ve ayni zamanda referans sekanslarda Lactobacillus buchneri suslarinda yaygin olan grubun
(T) niikleotidi igeren grup oldugu (n=72), (C) niikleotidini i¢ceren grubun sayisal olarak daha

az oldugu goriilmektedir (n=2).

2‘ C:\Users\ozeme\Desktop\BERRIN_DNAISO\berrin\BAK_03_08_2023\bakanaliz_subat\1_ bunchen\BERRlN SONHAL _subat_2024.fas
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£ IDIDFontk E‘é:jcz. II PR O RIRI Y - @-\HE P speed sow o 4 fat
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(b)

Sekil 3.44. a) Sorgum orneklerindeki Lactobacillus buchneri izolat grubu igerisinde 16S
rRNA gen bélgesinde goriilen niikleotid degisimi goriintiisii. b) Calismamizda sorgum
orneklerinde gbzlemlenen 2 farkli dizinin referans veriler ile karsilagtirilma goriintiisii

Lactobacillus plantarum izolat grubunda (n=7 izolat) hizalama sonrasi taze sorgum ve
sorgum silaj 0rneklerinden izole edilen Orneklerde degisimin olmadig tiim izolatlarin 16S
rRNA gen bolgesi diziliminin (~850 bg) birbiri ile ayni oldugu gozlemlenmistir. (Sekil

3.45.a). Dizinin referans veriler ile karsilastirilmasi sonrasinda ayni dizinin mevcut oldugu
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ornekler olmakla birlikte farkliliklarin goriildiigii suslarinda yaygin oldugu goriilmektedir

(Sekil 3.45.b).
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Sekil 3.45. a) Sorgum orneklerindeki Lactobacillus plantarum izolat grubu igerisinde 16S
rRNA gen bolgesi goriintiisii. b) Calismamizda sorgum 6rneklerinde gozlemlenen tek dizinin
referans veriler ile karsilastirilma goriintiisii

Lactobacillus brevis izolat grubunda (n=4 izolat) hizalama sonras1 78. niikleotidte G
yerine A niikleotid degisiminin (n=2 izolatta) goriildiigli, ayn1 zamanda diger bir izolattada
165. niikleotidte T yerine G niikleotidi degisiminin (n=1 izolatta) goriildiigii belirlenmistir
(Sekil 3.46.a). Farklilik gosteren dizilerin referans veriler ile karssilastirilmasi sonrasinda
benzer degisimin oldugu oOrneklerin bulundugu (Sekil 3.46.b) goriilmektedir. Hizalama
songlarinin incelenmesi sonrasinda ¢aligmamizda Lactobacillus brevis suslarinda yaygin olan
grubun (G) ve (T) niikleotidini igeren grubun oldugu, A ve G niikleotidini icerenlerin ise

sayisal olarak daha az oldugu goriilmektedir.
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Sekil 3.46. a) Sorgum Orneklerindeki Lactobacillus brevis izolat grubu igerisinde 16S rRNA
gen bolgesi goriintiisii. b) Calismamizda sorgum Orneklerinde gozlemlenen tek dizinin
referans veriler ile karsilagtirilma goriintiisii

Taze sorgum bitkisinden izole edilen epifitik Weissella cibaria izolat grubunda (n=2
izolat) hizalama sonras1 6rneklerde hi¢bir degisimin olmadigi her iki susun 16S rRNA gen
bolgesi diziliminin (~850 bg) birbiri ile ayn1 oldugu gozlemlenmistir. (Sekil 3.47.a). Dizinin
referans veriler ile karsilagtirilmasi sonrasinda ayni dizinin mevcut oldugu 6rnekler olmakla
birlikte bazi noktalarda niikleotid farkliliklarmin goriildiigii suslarin oldugu goriilmektedir

(Sekil 3.47.b).
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Sekil 3.47. a) Sorgum bitkisi 6rneklerindeki Weissella cibaria susu 16S rRNA gen bolgesi
goriintlisii. b) Calismamizda sorgum bitkisi 6rneklerinde gozlemlenen tek dizinin referans

veriler ile karsilastirilma goriintiisii.

Calismada sorgum silaji orneklerinde izole edilen Bacillus tiirtindeki suslar LAB’si
grubunda olmamasi nedeni ile ayrintili degisimler irlelenmemisir. Ancak referans veriler ile
karsilastirilmasi sonrasinda Bacillus safensis, Bacillus pumilus ve Bacillus zhangzhouensis

tiiriindeki bakteriler ile 6zdeslestigi (%99-100 aras1) belirlenmistir.

Calismada elde edilen verilerin hizalanmasi ve referans veriler ile karsilastirilmasi
sonrasinda farkl tiirler arasindaki genetik iligkilerin ortaya konmasi amaciyla filogenetik agag
¢izimi yapilmustir. Filogenetik agaclar, farkli taksonlar (6rnegin tiirler veya diziler) arasindaki
evrimsel iligkileri gostermektedir. Elde edilen veriler ile olusturulan filogenetik agag
incelendiginde, tiim izolatlarin yiiksek seviyede ayrismis oldugu ve referans suslar ile 5 farkli

grupta toplandiklar1 goriilmistiir (Sekil 3.48).
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Tree scale: 0.1 ———

Weissella cibaria Lactobacillus plantarum

Sekil 3.48. Taze sorgum ve sorgum silaji drneklerinden izole edilen LAB’lerinin 16S rRNA
gen bolgesi dizilerine dayanan NJ (neighbour-joining) filogenetik agaci.
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4. TARTISMA

Silaj kalitesine iliskin arastirmalarin iki ana hedefi yemdeki besin maddesi kaybini en
aza indirmek ve aerobik stabiliteyi iyilestirmektir. Bu hedefleri gerceklestirmek icin, fungal
gelisimi engelleyen ve silajda ikincil fermantasyonun neden oldugu bozunmaya kars1 koruma
saglayacak uygun katki maddelerinin se¢ilmesi olduk¢a 6nemlidir. Silaj kalitesinin artirilmasi
icin c¢esitli katki maddeleri gelistirilmistir. Basta mikrobiyal katki maddeleri olmak iizere
biyolojik katki maddeleri, LA fermantasyonunu tesvik etmek, pH'daki azalmay1 hizlandirmak
ve silajin korunmasini artirmak amaciyla silolamada siklikla kullanilmaktadir. Bu ¢alismada,
sorgum silaj1 i¢in ideal bir LAB bulmak amaciyla, homofermentatif/heterofermentatif LAB
suslarinin tek veya kombinasyonlarinin ilavesinin sorgum silajlarinin besin maddeleri
bilesimine, fermantasyon 6zelliklerine, mikrobiyal yapi, aerobik stabilite ve hiicre duvari
bilesenleri ile in vitro kuru madde ve organik madde sindirilebilirligi tizerine olan etkileri

arastirilmistir.

Silolama oOncesi sorgum bitkilerinin (BMR Gold 2, Es Hyperion, Greengo ) KM
icerikleri sirasiyla 327,24; 315,65 ve 327,23 g/kg olarak belirlenmistir. McDonald ve
arkadaslar1 (1991), silolanan yemde yeterli fermantasyonun saglanabilmesi i¢in en uygun KM
iceriginin 300-350 g/kg arasinda olmasi gerektigini bildirmektedirler. Abdelhadi ve Tricarico
(2009), tane sorgumun silolanmasini degerlendirdikleri ¢alismalarinda, ortalama KM igerigini
295 g/kg, Cattani vd. (2016), farkli sorgum hibritlerini degerlendirdikleri ¢aligmalarinda ise
tane, yemlik ve tatli sorgum hibritleri i¢in KM igerigini sirastyla 324, 245 ve 247 g/kg olarak
bildirmislerdir. Perazzo vd. (2014), Brezilya'nin yar1 kurak bolgesinde yetistirilen 32 sorgum
¢esidinin (Sorghum bicolor (L). Moench) agronomik 6zelliklerini inceledikleri ¢alismalarinda
KM igeriklerinin 193,8 ile 332,5 g/kg arasinda degistigini bildirmektedir. Teller vd. (2021), 3
olgunluk doneminde (siit olum, hamur olum, tam olum) hasat ettigi 6 farkli sorgum
cesitlerinin KM igerikleri 222-327 g/kg arasinda degistigini, 120 giinliik fermantasyon
sonrasinda sorgum silajlarinin KM igeriklerinin 214-310 g/kg arasinda oldugunu
belirlemislerdir. Pupo vd. (2022), 2008'den 2019'a kadar Florida'da yetistirilen 437 cesit
sorgum bitkisinin besin maddeleri ve verimlilik tizerine etkilerini inceledikleri ¢alismalarinda,
KM igerikleri ilkbahar ve yaz aylari i¢in sirasiyla 309 ve 289 g/kg, yemlik sorgum ve sorgum-
sudan otu i¢in 300 ve 297 g/kg, BMR ve BMR olmayan 6zellikler i¢in ise 297 ve 301 g/kg
oldugunu bildirmektedirler. Sorgum silajlarinin KM igerikler 292,41-327,45 g/kg arasinda

degismistir. Fermantasyonun tiim dénemlerinde BMR GOLD 2 grubuna ait silajlarda en
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yiiksek, Es Hyperion grubu silajlarda ise en diisitk KM igerigine sahip oldugu belirlenmistir
(P<0,05). Laktik asit bakteri inokulantlarinin fermantasyonun 16. giinii hari¢ diger a¢im
giinlerinde sorgum silajinin KM igerigini etkilemedigi goriilmektedir (P>0,05). Kaplan
(2013) hamur olum déneminde hasat ettikleri bes sorgum ¢esidini altmis giinliik fermantasyon
sonrasinda elde edilen silajlarin KM igeriklerinin 209,3 ile 307,5 g/kg arasinda oldugunu
saptamistir.  Assis Pires vd. (2023)nin "™*HTLAB (L. plantarum ve L. buchneri) ve dos
Anjos vd. (2018) "™LAB (L. plantarum ve P. acidipropionici) inokulant ilave edilen sorgum
silajlarmin KM igerigini etkilemedigini belirlemislerdir. Bu c¢alismada, fermantasyon
ilerledik¢e silajdaki mikroorganizmalarin faaliyetleri nedeniyle KM igerikleri silolama
oncesinden daha diisiik seviyelerde oldugu belirlenmistir. Konuya iliskin benzer bulgular

Wang vd. (2012) ve Teller vd. (2021) tarafindan yapilan ¢alismalarda da gézlenmistir.

Silolama O6ncesi sorgum bitkilerinin (BMR Gold 2, Es Hyperion, Greengo) pH's1
sirasiyla 5,62; 5,70 ve 6,14 olarak bulunurken, fermantasyonun 2. giiniinden itibaren tiim
silajlarin pH's1 azalmaya baglamistir. Fermantasyonun 2. giiniinde silajlarin pH's1 4,23-4,73
arasinda degismistir. Tiim silajlarin pH's1 fermantasyonun 4., 8., 16. ve 60. giinlerinde de
diismeye devam etmistir. Sorgum silaji diisiik tamponlama kapasitesine sahiptir (Ferrero vd.,
2018), bu da fermantasyonun ilk giinlerinde pH'nin hizli bir sekilde diismesini saglar. Silaj
fermantasyonu i¢in en kritik zaman araliginin silolamanin birinci haftasi oldugunu belirten
McDonald vd. (1991), ortamdaki O2'nin tiikenmesi ile birlikte istenilen diisik pH degerlerine
ulagildiginda silajin stabil doneme girdigini ifade etmislerdir. Kung ve Shaver (2001) kaliteli
bir silajda optimum pH'min 3,7 ile 4,2 araliginda bulunmasi gerektigini belirtmektedir.
Nitekim her ti¢ gesit sorgum silajimin pH degerleri kaliteli bir silaj i¢in gerekli olan ortam
pH’sina ulasildigini, en diisiik pH degerinin Es Hyperion sorgum silajinda belirlenmistir.
Fermantasyon siiresince sorgum silajlarmin pH’sinda meydana gelen azalma, "MLAB
inokulantlarinin kullanildig: silajlarda daha fazla olmustur (P<0,05). Fermantasyonun 8., 16.
ve 60. giinlerinde "TLAB grubu silajlarinin pH’s1 kontrol grubu ile "™MLAB ve "M*HTAB
grubundaki silajlardan daha yiiksek bulunmustur (P<0,05). Bu durum HTLAB’nin "MLAB’ne
gore daha az miktarda LA {iretmesiyle agiklanabilir. Nitekim fermantasyon dénemi boyunca
HTLAB inokulantlarmnin kullanildig silajlardaki LA diizeyleri bu olguyu destekler niteliktedir
(Cizelge 3.9). Kleinschmit ve Kung (2006) ile Oude Elferink vd. (2001), "TLAB kullanilan
silajlarin LA’i AA, 1,2-propandiol (1,2PD) ve etanole doniistiirmesi nedeniyle genellikle
kontrol grubu silajindan 0,1-0,2 birim pH degerinin daha yiiksek oldugunu bildirmektedirler.

Konuyla ilgili yiiriitiilen ¢esitli ¢alismalarda "TLAB inokulantlarmin genellikle silajlarin
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pH'sim daha geg diisiirdiigii (Danner vd., 2003; Ranjit vd., 2002), "MLAB inokulantlarmnin ise
pH’y1 daha hizl disiirdiigii belirtilmektedir (Filya vd., 2004a; Kim vd., 2005).

Silolama Oncesi sorgum bitkilerinin (BMR Gold 2, Es Hyperion, Greengo) SCK
igerigi sirastyla 201,64; 278,51 ve 230,42 g/kg KM olarak saptanmustir. Laktik asit
tiretiminden sorumlu LAB’nin gelisimini destekleyerek pH degerinin azalmasina (Kung vd.,
2018) neden olan 6nemli diizeyde SCK'a (Ferrero vd., 2018) sahiptir. Horvey (2003), iyi bir
silaj fermantasyonu icin en az 60 ile 120 g/kg KM arasinda SCK bulunmasi1 gerektigini
bildirmistir. Bu ¢alismada, tiim sorgum cesitlerinin baglangigtaki SCK miktar1 Horvey (2003)
tarafindan bildirilen araliktan (60-120 g/kg KM) daha yiiksek diizeyde oldugu goriilmektedir.
Suda ¢oziinebilir karbonhidratlar, bitkilerde bulunan fruktoz, glukoz, sukroz ve fruktozanlar
gibi sekerleri icermektedir (Kung, 2000). Seker ve nisastadan elde edilen c¢oziinebilir
karbonhidratlara, fermantasyon siirecinde LA iretmek igin LAB tarafindan da ihtiyag
duyulmaktadir (Downing vd., 2008; Kung, 2000). Homofermentatif ve heterofermentatif
mikroorganizmalar tarafindan fermantasyon sirasinda biiylime i¢in enerji kaynagi olarak SCK
kullanilir (Kung, 2000). Sorgum silajlarinin SCK igerikleri fermantasyon donemi igerisinde
27,62-255,3 g/kg KM arasinda degismistir. Fermantasyonun tiim ddnemlerinde yapilan
silajlarn SCK igerikleri diisme egilimi gostermistir. Laktik asit bakterileri SCK'yr LA'e
doniistiirerek ortamin pH degerini disirir (Wang vd., 2020). Taze sorgum bitkisinin SCK
icerikleri ile karsilagtirildiginda sorgum silajlarinda kalintt SCK 6nemli miktarda azalmistir.
Silolama siiresinin sonunda (60. giin), "TLAB silajlarmin ise SCK igeriklerinin diger silajlara
gore daha hizhi diisiirdiigii ve "MLAB silajlarmin da daha fazla kalinti SCK igerdigi
goriilmiistiir. Filya (2002a) "MLAB ilavesinin musir silajmin SCK igerigini yiikselttigini
bildirirken, Kleinschmit ve Kung (2006a) "TLAB ilavesinin, Filya vd., (2004a, 2006) ise

HMLAB ilavesinin silajlarin SCK igeriklerini etkilemedigini belirtmislerdir.

Silolama 6ncesi sorgum bitkilerinin (Bmr Gold 2, Es Hyperion, Greengo) HK igerigi
sirasiyla 52,79; 51,10 ve 64,25 g/lkg KM olarak saptanmistir. Asbell vd. (2001), farkli
olgunlagsma donemlerinde hasat edilen yemlik sorgumun HK igeriklerini ¢igeklenme, siit ve
hamur olum déneminde sirastyla 58, 60 ve 48 g/kg KM olarak bildirmektedirler. Ayup vd.
(2012) yedi farkli sorgum ¢esidinin HK igeriklerini 83,0-96,0 g/kg arasinda saptamislardir.
Behling Neto vd. (2017) alt1 adet farkli amagla yetistirilen sorgum ¢esitlerinin (dane, yemlik
ve tath sorgum) HK igeriklerinin 77,0-109,4 g/kg arasinda degistigini bildirmektedirler.
Harmini vd. (2022) dort farkli sorgum g¢esitlerinin HK igeriklerini 82,5-91,1 g/kg arasinda
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bulmuslardir. Bu ¢alismada HK igeriklerine iliskin elde edilen sonuglar Asbell vd. (2001)’in
bildirimleriyle uyumlu olurken, Ayup vd. (2012), Behling Neto vd. (2017) ile Harmini vd.
(2022)’nin bildirimlerinden daha diisiik bulunmustur. Sorgum silajlarinin HK igerikleri
sirastyla 50,17-66,59 g/kg KM arasinda degismistir. Behling Neto vd. (2017) alt1 adet farkh
amagla yetistirilen sorgum cesitlerinden (dane, yemlik ve tatli sorgum) elde ettikleri silajlarin
HK igeriklerinin 64,7-93,5 g/kg arasinda degistigini bildirmektedirler. Sorgum silajinda
fermantasyonun 2. ve 16. giiniinde ""LAB grubunda ve 60. giiniinde ise "TLAB ve "M*HT|_AB
kullanilan silajlarda HK igerikleri diger silajlara gore daha yiiksek saptanmistir. Bu durum
HTLAB inokulantin yiiksek kiil igerigine sahip olmasindan kaynaklanmaktadir. Konuya
iliskin benzer bulgular Kung ve Muck (1997), Sucu ve Filya (2006) tarafindan yapilan
calismalarda da elde edilmistir. S6z konusu arastirmalarda da HTLAB inokulantlarmin sorgum
silajlarinin HK igeriklerinde artisa, fermantasyonun ileri giinlerinde "™LAB inokulantlarinin

silajlarin HK igeriklerinde artis meydana getirdigi belirlenmistir.

Silolama 6ncesi sorgum bitkilerinin (BMR Gold 2, Es Hyperion, Greengo) HP igerigi
sirastyla 67,49; 60,83 ve 60,45 g/kg KM olarak saptanmustir. Teller vd. (2021), 3 farkh
olgunluk doneminde (siit olum, hamur olum, tam olum) hasat ettigi 6 farkli sorgum
cesitlerinin ortalama HP iceriklerinin 60,3-85,1 g/kg arasinda degistigini bildirmektedirler.
Pupo vd. (2022), ilkbaharda hasat edilen BMR ve BMR olmayan yemlik sorgum cesitleri i¢in
ortalama HP igeriklerini sirasiyla 76,3 ve 66,8 g/kg KM, yazin hasat edilenler i¢in ise 70,5 ve
67,7 g/kg KM oldugunu bildirmektedirler. McCollum vd. (2005), BMR hibritlerinin BMR
olmayan hibritlere gore yaklasik %0,6 birim daha fazla HP igerigine sahip oldugunu, ¢iinkii
BMR bitkilerinin sorgumda HP'nin ana kaynagi olan yaprak oraninin daha yiiksek oldugunu
bildirmistir. Sorgum silajlarinin HP igerikleri sirasiyla 52,22-62,48 g/kg KM arasinda
degismistir. Fermantasyonun tiim dénemlerinde BMR GOLD 2 diger ¢esitlerden daha yiiksek
HP igerigine sahip olmustur. Pinho vd. (2015), hamur olum donemi baslangicinda hasat
ettikler1 5 farkli sorgum cesitlerinden elde ettikleri silajlarin HP igeriklerinin 49,1 ile 69,4
g/kg KM arasinda oldugunu saptamislardir. Bu ¢alismada HP iceriklerine iliskin elde edilen
sonuclar benzer konuda yapilan calismalar ile uyumlu bulunmustur (McCollum vd., 2005;
Pinho vd., 2015). Bu calismada, LAB inokulantlarinin HP igerikleri {izerindeki etkileri
fermantasyonun 4. ve 8. giinlerinde kontrol silajina gére dnemsiz bulunmus, fermantasyonun
2. ve 16. giiniinde "TLAB grubunda ve 60. giiniinde ise "TLAB ve "MHTLAB kullanilan
silajlarda HP icerikleri diger silajlara gére daha yiiksek saptanmistir. Konuya iliskin benzer
bulgular Kung ve Muck (1997), Sucu ve Filya (2006) tarafindan yapilan ¢alismalarda da elde
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edilmistir. S6z konusu arastirmalarda da "TLAB inokulantlarmin sorgum silajlarinin HP
iceriklerinde artis, ancak fermantasyonun ileri giinlerinde "MLAB inokulantlarinin silajlarin

HP igeriklerinde artis meydana getirdigi belirlenmistir.

Bitkinin hasat edilmesinden sonra gergeklesen en 6nemli aktivite proteoliz siirecidir.
Bu siiregte bitkide bulunan proteinler proteaz enzimleri araciligiyla basta amino asitler ve
amonyak olmak iizere peptid ve amidlere kadar parcalanirlar (Filya, 2001). Bu nedenle
silajlarda NH3-N olusumu protenlerin pargalanma diizeylerini ortaya koyan Onemli bir
gostergedir. Sorgum silajlarinin NHs-N miktarlar1 16,56-69,40 g/kg TN arasinda degismis ve
fermantasyon siiresinin ilerlemesine bagli olarak silajlarinin NHs-N igerikleri de yilikselme
egilimi gdstermistir. Fermantasyonun tiim dénemlerinde en diisiik NHs-N icerikleri "MLAB
silajinda olurken, en yiiksek NH3-N icerikleri kontrol silajinda saptanmistir. "TLAB ve
HMHHTLAB ilave edilen silajlarm NHs-N icerikleri kontrol silajindan diisiik, "MLAB silajindan
ise yiiksek bulunmustur. ™LAB grubu silajinda pH'nin diger gruplara gore daha hizh
diismesi, bitki proteaz aktivitesini ve silajda istenmeyen Clostridial mikroorganizmalarin
gelisimini engellemistir. Sonug olarak, azalan proteoliz ile birlikte "MLAB grubu silajinda
daha diisiik NH3-N olusumu gozlenmistir. McDonald vd. (1991) kaliteli bir silajda NHs-N
iceriklerinin 100 g/kg TN’in iizerinde olmamas1 gerektigini bildirmislerdir. Bu ¢alismada
silajlarin tiimiinde NH3-N miktarlar1 s6z konusu sinir degerinin altinda bulunmus ve bu

parametre bakimindan iyi kalitede olduklar1 tespit edilmistir.

Laktik asit silajin korunmasinda 6énemli bir asit olup iyi korunmus bir silajda baskin
olmalidir (Kung ve Stokes, 2005). Kaliteli bir silajda baslica fermantasyon iiriinii LA’dir ve
toplam silaj asitlerinin en az %65 ila 70'ini LA olusturmalidir. Bu asit silajdaki diger
asitlerden (AA, PA ve BA) daha giiclii oldugundan genellikle silaj pH'sindaki diisiisiin nemli
bir boliimiinden sorumludur. Ayrica, LA {ireten fermantasyonlar, silolama sirasinda bitkide en
az KM ve enerji kaybina neden olur. Silolama 6ncesi sorgum bitkilerinin (BMR Gold 2, Es
Hyperion, Greengo) LA igerikleri sirasiyla 15,03; 28,15 ve 21,78 g/kg KM olarak saptandigi
aragtirmada, fermantasyon siiresince silajlarin LA miktarlar1 29,70-254,47 g/kg KM arasinda
degismistir. Kung vd. (2018), diisik KM'li silajlarda LA igeriklerinin daha yiiksek
olabilecegini bildirmektedir. Nitekim, Es Hyperion ¢esidinde KM igeriginin diger cesitlerden
daha diisiik olmast homolaktik LAB gelisimine yol acgarak daha fazla LA olusumunu
desteklemistir. Bu calismada, "MLAB inokulantlar1 ortamda bulunan SCK’lari fermente

ederek daha fazla LA iiretmis ve daha asidik bir ortam yaratmislardir. Laktik asit miktarindaki
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artis toplam asit miktarma da yansimaktadir. Clinkii LA, LAB tarafindan iiretilen ana asittir
(Kung vd., 2018). Heterofermantatif LAB ile inokiile edilen silajlardaki en diisiik LA
konsantrasyonu, HTLAB ve "MLAB'nin metabolik farkliliklarinin bir sonucu olabilir.
Lactobacillus plantarum ("™LAB) glikozun fermantasyonu ile silajda gelisen ve LA
tiretebilen fakiiltatif heterofermentatif suslara sahiptir (Kung vd., 2018). Zorunlu
heterofermentatif olan L. buchneri ("TLAB)’in ise LA iiretimi daha az olurken, AA iiretimi
daha fazladir. Nishino vd. (2003) yaptiklar1 ¢alismalarinda HTLAB kullanilan musir
silajlarinda LA miktarlarinda fermantasyon siiresinin ilerlemesiyle diisme egilimi oldugunu
tespit etmislerdir. Arastirmacilar, fermantasyonun 60. giiniinde kontrol grubu ve "TLAB musir
silajlarda LA igeriklerinin sirasiyla 74,2 ve 50,4 g/kg KM, 120. giiniinde ise 61,1 ve 37,3
g/kg KM olarak belirlemislerdir. Filya vd. (2004) ve Alhaag vd. (2019), sorgum silajina
HMLAB (L. plantarum) uygulamasmin LA icerigini énemli diizeyde artirdigimi bildirmistir.
Paradhipta vd. (2019), iki sorgum sudan otu cesidine (SX-17 ve Speed-up) "MHTLAB (L.
buchneri+L. plantarum) kullandiklar1 ¢alismalarinda, fermantasyonun 60. giiniinde kontrol
grubu ve "M*HTLAB kullanilan SX-17 gesidi sorgum sudan otu silajinda sirastyla 20,8 ve 1,81
g/kg KM, Speed-up ¢esidi sorgum sudan otu silajinda ise 18,9 ve 18,1 g/kg KM oldugunu
tespit etmislerdir. Arastirmacilar silajlarda "™*HTLAB kullaniminin LA igeriklerini énemli
diizeyde dusiirdiigiinii bildirmektedir. Benzer diisiisler Diepersloot vd. (2021) tarafindan da
tespit edilmis olup, sorgum silajmin LA miktarlar1 kontrol grubu ve "M*HTLAB (L.
buchneri+L. plantarum+L. diolivorans) kullanilan silajlarda sirasiyla 90 ve 84 g/kg KM

olarak belirlenmistir.

Selgar (2003), fermantasyonun erken donemlerinde anaerobik heterofermentatif
bakterilerinin az miktarda AA firettigini bildirmektedir. Ancak iretilen AA igerikleri bitkinin
olgunluguna, KM’sine ve hasat edilen bitkideki epifitik bakteri populasyonuna baghdir
(Seglar, 2003). Silolama oncesi sorgum bitkilerinin (BMR Gold 2, Es Hyperion, Greengo)
AA igerikleri sirastyla 8,75; 4,88 ve 7,56 g/kg KM olarak saptandigi arastirmada,
fermantasyon siiresince silajlarin AA miktarlar1 29,70-254,47 g/kg KM arasinda degismistir.
Laktik asit bakterilerinin fermantasyonu ile SCK’lar, basta LA olmak tizere AA, etanol ve
COy’e déniisiirler. Bunlardan "MLAB glukoz ve diger 6 karbonlu sekerleri %85’in {izerinde
bir oranda LA’e fermente ederken (Limsowtin vd., 2003), "TLAB ve/veya arzu edilmeyen
diger bakterilerin fermantasyonuyla (Kung vd., 2018); LA’lerin AA ve 1,2-propandiole (Oude
Elferink vd., 2001) ya da etanoliin AA’e doniistiiriilmesiyle (Bruning ve Yokoyama, 1988)

olusabilmektedir. Bu nedenle, ™LAB inokulantlarinin fermantasyon siiresince daha az AA
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{iretmis olmalar1 ve "TLAB inokulantlarmin AA iiretimini artirmis olmalar1 beklenen bir
sonugctur. Adesogan ve Salawu (2004)’nun bezelye+bugday silajinda ile Kleinschmit ve Kung
(2006)’nin musir silajimda "TLAB (L. buchneri) uygulamasmin silajlarn AA miktarlarmi
kontrol grubuna gore artirdigini belirlemislerdir. Bu ¢alismada AA igeriklerine iliskin elde
edilen sonuglar benzer konuda yapilan calismalar ile uyumlu bulunmustur (Davies, 1996;

Driehuis vd., 1999; Kung vd., 2007; Pinho vd., 2015; Shayan vd., 1996).

Arastirmada fermantasyon siiresince kontrol grubu da dahil olmak {izere silajlarin
hi¢gbirinde BA olusumu saptanmamistir. Maya, kiif, enterobakteriler ve basiller gibi silajin
bozulmasina neden olan mikroorganizmalarin gelisimi, silaj fermantasyonunun son iirtinleri
(organik asitler) tarafindan engellenir. Silaj fermantasyonu sonucu olusan organik asitlerin
(AA, PA ve BA) maya ve kiifler gelisimini engelleyici etkileri asidin zincir uzunlugu arttikca
artar (Woolford, 1975). Silaj fermantasyonu sirasinda iiretilen baslica ugucu yag asitlerinden,
dort karbonlu bir bilesik olan BA silajin bozulmasina neden olan mikroorganizmalar iizerinde
LA, AA veya PA’lerden daha biiyilik bir dnleyici etkiye sahiptir. Bununla birlikte, artan BA
tiretimi proteinlerin ve amino asitlerin Clostridia tarafindan besleme degeri daha diisiik ¢esitli
iriinlere parcalanmasinin bir yansimasidir ve bu nedenle kotii kaliteli bir silajin ayirt edici
ozelligidir (McDonald 1981; Woolford 1984; 1991). Bu tiir silajlarin ¢oziiniir protein
icerikleri de yiiksek olabilmektedir. Ayrica hayvan performansini olumsuz etkiledigi
gosterilen amin adi verilen kiigiik protein bilesiklerini igermektedirler. Silajin yiiksek oranda
BA (>5.0 g/kg KM) igermesi, Clostridia fermantasyonu gegirdiginin bir gosterir. Biitirik asit
orant ylksek silajlarin besin degeri genellikle diisiiktiir ve ¢Oziinebilir besin maddelerinin
cogu parcalandigr icin ADF ve NDF seviyeleri de daha yiiksek olmaktadir. Arastirmada
fermantasyon siiresince kontrol grubu da dahil olmak {izere silajlarin hi¢birinde BA olusumu
saptanmamustir. Silajlarda BA olusmamis olmasi fermantasyonun ilk giinlerinden itibaren

solunum olayinin tamamen durdugunu ve anaerobik kosullarin saglandigin1 gostergesidir.

Silolama oncesi sorgum bitkilerinin (BMR Gold 2, Es Hyperion, Greengo) PA
igerikleri sirasiyla 0,10; 0,15 ve 0,10 g/kg KM olarak saptandigi arastirmada, fermantasyon
stiresince silajlarin PA miktarlar1 0,10-0,70 g/kg KM arasinda degismistir. Moon (1993),
PA’in aside toleransli mayalarin biliylimesini AA’ten daha fazla engelledigini ve bu asitlerin
bir kombinasyonunun daha etkili oldugunu gostermistir. Diger yandan s6z konusu {iriinlerin
silajlarda her zaman gézlenemedigi veya ¢ok diisiikk miktarlarda (3-5 g/kg KM) Clostridial

fermantasyonun (Clostridium propionicum) bir sonucu olarak bulundugu belirtilmektedir
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(Kung vd., 2018). Propiyonik asit Ozellikle KM igerigi yiiksek silajlarda tespit
edilememektedir. Nitekim silajlarin tiimiimde PA miktar1 s6z konusu degerlerin altinda
saptanmustir. Asetik asit ile karsilastirildiginda, silajin aerobik stabilitesini kayda deger olgiide
tyilestirmek i¢in PA miktarlarinin genellikle c¢ok diisiik oldugunu bildirmektedir. Ancak
HTLAB (L. buchneri) kullanilan silajlarda 1-propanol ve PA’in olusabilecegi kaydedilmistir
(Driehuis vd., 1999; Oude-Elferink vd., 2001). Bu nedenle Holzer vd. (2003) L. buchneri ve
L. parabuchneri’nin metabolizmalar ile ilgili daha detayli arastirmalarin yapilmasi gerektigi

belirtmektedir.

Bu c¢alismada "MLAB (L. plantarum), "TLAB (L. buchneri) ve HM*HTL AB (L.
plantarum+ L. buchneri) inokulantinin sorgum silajinin mikrobiyolojisi tizerindeki etkileri
arastirilmistir. Silolama Oncesi sorgum bitkilerinin (BMR Gold 2, Es Hyperion, Greengo)
Lactobacilli populasyonu sirasiyla 6,00; 6,04 ve 529 kob/g KM olarak saptandigi
arastirmada, fermantasyon siiresince silajlarin Lactobacilli populasyonu 6.12-8.72 kob/g KM
arasinda degismistir. BMR Gold sorgum silajlarda Lactobacilli populasyonu silolama siiresi
ile birlikte kademeli olarak artmis, daha sonra azalmis ve en yiiksek deger silolamanin 8.
giiniinde ortaya ¢ikmustir. Es Hyperion ve Greengo sorgum silajlarinda ise en yiiksek
Lactobacilli populasyonu fermantasyonun 2. giiniinde tespit edilmis ve daha sonrasinda
azalma egilimi gostermistir. Bu durum Dong vd. (2020)’nin sorgum silajlarinda
fermantasyonun 14. giiniinden itibaren Lactobacilli populasyonunun azaldigini bildirdikleri
calismalari ile uyumlu bulunmustur. Silolama sonunda (60. giin), en yiiksek Lactobacilli
sayist BMR Gold 2 (6,82 kob/g KM) ve Es Hyperion (6,81 kob/g KM) silajinda saptanmustir.
Bu calismada, fermantasyon siiresince "MLAB inokulantlarinin kullanildig: = silajlarin
Lactobacilli populasyonu diger silajlardan daha yiiksek bulunmustur. Nitekim, "MLAB
inokulantlar1 silolamanin baslangicindan itibaren LAB'nin hizli bir sekilde aktif hale
gelmesini saglayarak SCK'in fermantasyonunu artirmis ve LA iiretimini tesvik etmistir. Diger
yandan ilk 16 giinlik fermantasyon siiresince "TLAB inokulantlarinin etkinlikleri diger
silajlara gore daha diisiik bulunmustur. Bunun sebebi fermantasyon doneminin basinda
HTLAB inokulantlarinin ortam pH’sin1 daha yavas diisiirmeleri ve bunun sonucunda da daha
diisiik miktarda LA iiretmeleridir. Nitekim Muck (2008), "TLAB (L. buchneri)nin gelisiminin
fermantasyonun erken donemlerinde olduk¢a yavas oldugunu, ancak fermantasyonun
ilerleyen gilinlerinde aktivitesinin arttigin1 bildirmektedir. Arastirmaci, silolamanin sonunda
(60. giin), "MLAB inokulant: (L. pentosus hari¢) kullanildig1 silajlarin Lactobacilli

populasyonu kontrol grubundan ve diger inokulantlarin kullanildig: silajlardan daha yiiksek
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oldugu tespit etmistir. Bu caligmada, silolamanin 60. giiniinde acilan tiim silajlarin
Lactobacilli populasyonu, fermantasyonun erken donemlerine gore daha disiik oldugu
saptanmistir. Bu durumun nedeni, 60. giinde SCK'nin kismen azalmis olmasi, silajlardaki LA
liretiminin artmasi ve ortam pH'sinin istenen degerlere diismiis olmasidir. Silolama sonunda
(60. giin) en fazla Lactobacilli gelisimi "MLAB kullanilan silajlarda oldugu belirlenirken, en
az Lactobacilli gelisimi ise "TLAB kullanilan silajlarda oldugu gozlenmistir. Filya vd. (2006),
HMLAB inokulantlarinin musir silajinin (yaklasik %33,8 KM) Lactobacilli populasyonunu
(7,38-7,51 kob/g) artirdigini, HTLAB inokulantlarinmn (6,16-6,21 kob/g) ise diisiirdiigiinii
belirlemislerdir. Wang vd. (2014), "MLAB ve HTLAB inokulantlarin1 tek basina veya birlikte
kullandig1 kirbag otu silajlarinda, Lactobacilli populasyonunu tiim silajlarda fermantasyonun
2 ile 8. giinleri arasinda arttigin1 ve 15 ile 90. giinler arasinda ise azaldigini bildirmektedirler.
Aragtirmacilar "™LAB kullanilan silajlarda, fermantasyon siiresi boyunca diger uygulamalara
gore daha yiiksek Lactobacilli populasyonuna sahip oldugunu belirtmislerdir. Sorgum
silajlarin Lactobacilli populasyonu ilgili olarak bu arastirmadan elde edilen bulgular, benzer
konuda yapilan caligmalarla da uyumlu bulunmustur (Filya, 2006; Wang vd., 2014). Bu
sonuglardan  farkli olarak HTLAB inokulantlarinin sorgum silajmmun  Lactobacilli
populasyonunu artirdigini gosteren ¢alismalara da rastlanmistir (Drichuis vd., 1999; Kung vd.,
2007).

Silolama o6ncesi sorgum bitkilerinin (BMR Gold 2, Es Hyperion, Greengo) maya
populasyonu sirasiyla 7,99; 7,80 ve 6,39 kob/g KM olarak saptandigi arastirmada,
fermantasyon stiresince silajlarin maya sayilart 6,03-8,87 kob/g KM arasinda degismistir.
Middlehoven ve van Baalen (1988) iyi fermente olmus silajlarda 1,0 kob/g, bozulmus
silajlarda ise 12 kob/g diizeyinde mayalarin bulundugunu bildirmistir. Fermantasyon siiresi
boyunca maya sayilar1 tiim sorgum silajlarinda 4. giine kadar artig gozlenirken, 8. glinden
itibaren azalma egilimi gostermistir. Bitkinin pargalanmasi ve siloya doldurulmasindan sonra
ozellikle aerobik donemde (fermantasyonun ilk giinlerinde) solunum olay1 gériilmektedir. Bu
olay sirasinda silo igerisinde ve bitki bilinyesinde kalan oksijen kullanilarak, ortamdaki
sekerler parcalanmaya baglar (Filya, 2001). Fermantasyonun erken dénemlerinde g6zlenen
maya populasyonundaki artisin sebebi, solunum olay1 ve taze materyalde var olan mayalar
olabilir. Fermantasyon 2. giiniinde kontrol ve "MLAB inokulantinin kullanildig: silajlar ile 4.
ve 8. giinlerde "™LAB inokulantinin kullanildig1 silajda maya sayilar1 diger silajlara gére
daha yiiksek bulunmustur. Iyi silaj yapiminda gerekli olan iki temel faktor, silolamanin

baslangicinda havanin yem kiitlesinden hizla uzaklastirilmas: ve silolama sirasinda havanin
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silaj kiitlesinden uzaklastirilmaya devam edilmesidir. Fermantasyonun baslangicinda havaya
asir1 maruz kalma, havada gelisen istenmeyen mikroorganizmalarin metabolizmasini uzatir ve
LA iireten yararli bakterilerin gelisimini yavaslatir. Bu durum istenmeyen fermantasyonlara
ve besleyici degerde kayba yol agabilir. Silolama sirasinda igeri giren hava miktar1 maya
floras1 kompozisyonunu etkileyebilir. Woolford (1984) diisiik pH degerlerde (pH 3,50-3,65)
bile gelisebilen maya tiirlerin mevcut oldugunu bildirmektedir. Jonsson ve Pahlow (1984)
silajda anaerobik kosullarin saglanmasi ve siirdiiriilmesi halinde fermentatif ancak LA asimile
etmeyen Saccharomyces cerevisiae'nin baskin oldugunu, silolama sirasinda silajin igine hava
girmesi halinde ise Candida ve Hansenula (=Pichia) cinsi LA asimile eden mayalarin baskin
oldugunu tespit etmistir. Fermantasyon siiresince yiliksek LA olusumu ile elde edilen diisiik
pH ve NHs-N icerigi sayesinde silaj ortaminda istenmeyen mikroorganizmalar (maya, kiif,
Enterobacteria, Clostridia vb.) i¢in olumsuz kosullar saglamaktadir (Filya 2003; Sucu 2010).
Silolama siiresi boyunca O2’siz kosullarin derecesi ve organik asitlerin miktarlart mayalarin
canlt kalmasini etkileyen onemli faktorlerdir. Jonsson ve Pahlow (1984) O varliginin
mayalarin canliligin1 siirdiirmesini ve gelismesini arttirdigini, yiiksek AA seviyesinin ise
silolama siiresi boyunca canliliklarii azalttigimi belirtmistir. Sorgum gibi SCK igeriginin
yiksek oldugu bitkilerde Candida lambica ve C. krusei gibi maya varyetelerinin
fermantasyon sirasinda gelisebildikleri ve diisiik diizeyde de olsa LA’i ve karbonhidratlar
asimile edebildikleri bildirilmistir (McDonald vd., 1991). Silolamanin sonunda (60. giin)
acilan tiim silajlarin maya populasyonlari, fermantasyonun erken dénemlerine (2., 4., 8. ve 16.
giinler) gore daha diisiik olmustur. Sorgum silajlarinda en diisiik maya sayist kontrol silajinda
(6,40 kob/g KM) belirlenmistir. Katki maddeleri icerisinde ise "TLAB (6,64 kob/g KM)
inokulantinin kullanildig silajlarm maya sayilart "MLAB ve "M*HTLAB (sirasiyla 6,76 ve 6,72
kob/g KM) silajlarindan énemli diizeyde daha diisiik bulunmustur. Muck (1996), HTLAB
inokulantlarinin  antimikrobiyal ozellikleri ile fermantasyon sirasinda olusturduklar
metabolitler (AA ve PA vb) istenmeyen epifitik mikroorganizma gelisimini engelledigini
belirtmektedir. Dolayisiyla ""LAB inokulantlarn kullanildig silajlarda fermantasyonun erken
donemde olusan yiiksek AA igerikleri maya populasyonunu azaltmaktadir. Nitekim "TLAB
(Kung vd., 2007; Ranjit ve Kung 2002; Taylor ve Kung 2002) ve "M*HT|_AB (Filya 2003,
Filya vd., 2004a) inokulantlarinin kullanildig1 silajlarda maya populasyonlarinin diger
silajlara gore daha diisiik oldugu belirlenmistir. Bununla birlikte, "TLAB uygulamasi, LA’in
AA ve PA’e doniisiimii nedeniyle pH degerinde bir artig gostermektedir (Elferink vd., 2001;
Danner vd., 2003; Joo vd., 2018). Ayrica, Oliveira vd. (2017) HTLAB inokulantlarinin silajin

aerobik stabilitesi iizerinde olumsuz bir etkisi olmadan maya populasyonunu artirabildigini
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ifade etmistir. Arastirmamizdan elde edilen bulgular ile s6z konusu arastiricilarin sonuglariyla

da uyumlu bulunmustur.

Genel olarak taze sorgum bitkisi ile yapilan silajlarin higbirisinde kiif olusumuna
gozlenmemistir. Kiifler, silaj fermantasyonuna olumsuz etkide bulunarak silaj bilinyesindeki
fermente olabilir karbonhidratlar1 ve bu karbonhidratlarin son {iriinlerini tiikketip LAB ile
rekabet ederler (Filya, 2001). McDonald vd. (1991), iyi bir sekilde kapatilmis ve diisiik pH ile
anaerobik kosullarin saglandigi silajlarda kiif gelisimi i¢in uygun bir ortam olmadigini
bildirmislerdir. Bu c¢alismada, yapilan tiim silajlarda Lactobacilli'lerin baskin mikroflora
olmasi, fermantasyonun erken asamalarindan baslayarak diisiik pH’nin saglanmis olmasi ve
silajlarin icerisine hava giriginin kontrol altinda tutulmasi yani anaerobik kosullarin ¢ok iyi

saglanmasi, kiiflerin fermantasyonda etkin rol almalarini engellemistir.

Silolama Oncesi sorgum bitkilerinin (BMR Gold 2, Es Hyperion, Greengo)
Enterobacteria populasyonu sirasiyla 8,43; 7,15 ve 7,28 kob/g KM olarak saptandigi
aragtirmada, fermantasyon siiresince silajlarin Enterobacteria populasyonu 0,00-5,03 kob/g
KM arasinda degismistir. Enterobacteria ailesinin iiyeleri normal kosullarda pH'm 6-7
arasinda oldugu ortamlarda aktif iken, biiyiik cogunlugu pH'in 5'in altindaki ortamlarda etkili
olamamaktadir. Bu nedenle silolamanin ilk 12-36 saati i¢inde bitkide genellikle yogun bir
Enterobacteria populasyonu bulunmaktadir. Daha sonra fermantasyon doneminin ilk birkag
giiniinde pH azalmaya basladik¢a bu mikroorganizmalarin sayis1 hizla azalmakta ve herhangi
bir soruna yol ag¢mamaktadirlar. Nitekim arastirmamizda da fermantasyonun erken
donemlerinde (2. ve 4. giinler) Enterobacteria tespit edilmis olup, fermantasyonun 8.

giintinden itibaren higbir silajda Enterobacteria bulunmamustir.

Notr Deterjan Lif, ¢oziinebilir proteinler, lignin, seliiloz ve hemiseliilozu kapsamakta
olup, yemlerin yapisint ve degerlendirilebilme ozellikleri bakimindan bilgi veren iyi bir
gostergedir (Kutlu, 2008). Yemlerin NDF igerikleri yem tiiketimi ile ilgilidir. Silolama &ncesi
sorgum bitkilerinin (BMR Gold 2, Es Hyperion, Greengo) NDF igerikleri sirasiyla 464,21;
412,82 ve 494,35 g/kg KM olarak saptandigi arastirmada, fermantasyon siiresince silajlarin
NDF igerikleri 411,67-553,64 g/kg KM arasinda degismistir. Fermantasyon siiresi boyunca
en yiiksek NDF igerigi BMR Gold 2 sorgum silajinda, en diigiik NDF igerigi ise Es Hyperion
sorgum silajinda saptanmistir. Magalhdes vd. (2010) tarafindan sorgum ¢esitlerinde NDF
icerigini 520-703 g/kg KM ile Machado vd. (2012)’nin BRS 610 ve BRS 655 yemlik sorgum
cesitleri igin NDF igeriklerini sirasiyla 549 ve 528 g/kg KM olarak bildirmektedir. VVon Pinho
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vd. (2007) sorgum silajinin NDF igeriklerini 429 g/kg KM, Tutar ve Kokten (2023) 10 farkli
sorgum x sudan otu melezi ¢esitlerinden yapilan silajlarin NDF igeriklerini 373,0-503,3 g/kg
KM ve Moura vd. (2016) 12 farkl silajlik sorgum genotipinden yapilan silajlarin NDF
igeriklerini ortalama 677,9 g/kg KM (549,6-761,3 g/kg KM) olarak bildirmektedirler. Bu
calismada, tim uygulamalar i¢in 60. giindeki NDF igerikleri Von Pinho vd. (2007) ile Tutar
ve Kokten (2023) tarafindan bildirilen aralikta yer alirken, Moura vd. (2016)’nin bildirdigi
degerlerden daha diisiik bulunmustur. Bu arastirmada elde edilen daha diisiik NDF
degerlerinin muhtemel nedenleri, KM'deki salkim veya basak oraninin daha fazla, sap ve
yaprak oraninin ise daha diisiik olmasi ve dolayisiyla silajdaki lif iceriklerinin azalmasi
olabilir. Yemlerin NDF igerigi bitkilerin genotipi (Di Marco vd. 2009) veya yaprak
ayast:govdetkilif oran1 (Elseed, Eldaim ve Amasaib, 2007) ile iliskili olabilir. Silolama
déneminin baslangici ile silolama sonu arasinda NDF igeriklerinin 6nemli diizeyde arttigi
goriilmiistiir. Bu calismada fermantasyonun 2. giiniinde ""LAB (425.45 g/kg KM) kullanilan
silajlarin NDF igerikleri diger silajlara gore daha diisiik bulunurken, 60. giinde ise en diisiik
NDF igerigi "MLAB (460,33 g/kg KM) kullanilan silajlarda saptanmistir. S6z konusu degerler
HTLAB (493,18 g/kg KM) kullanilan silajlarda daha yiiksek bulunmustur. Silolamanin
sonunda (60. giin) "™LAB inokulant1 kullanilan silajlarda NDF icerigindeki azalmanin ana
nedeni fermantasyonun baslarindan itibaren gerceklesen diisiik ortam pH’sidir. Nitekim
silolama siiresince en diisiik pH degerleri "MLAB kullanilan silajda belirlenmistir. Sucu
(2009) silaj pH degerinin diisiik olmasmin hiicre duvar1 bilesenleri tizerinde etkili
olabilecegini, Rook ve Hatfield (2003) ise ortam pH’sinin hizli diismesiyle hidrojen
iyonlarindaki artisin hiicre duvari bilesenlerini azalttigin1 bildirmektedirler. Filya vd. (2007),
solunum ve fermantasyon sirasinda olusan KM kaybinin, hiicre duvari bilesenlerini
artirabilecegini ifade etmektedir. Nitekim fermantasyonun siiresinde en yliksek KM kaybi1
HTLAB inokulantinin kullanildig: silajlarda gdzlenmistir. Bu ¢alismadan elde edilen sonuglar
s0z konusu bildirimle uyumlu bulunmustur. Yemdeki lif i¢erigi ne kadar az olursa, hayvanin
rumeninde hizla enerjiye doniistiiriilen ¢ozlinebilir karbonhidratlarin kullanilabilirligi de o
kadar yiiksek olur; Ote yandan, yiikksek NDF seviyeleri diisiik ¢oziinebilir karbonhidrat

diizeylerine ve KM tiiketiminin azalmasina neden olur (Siqueira, 2012).

Yemlerdeki ADF igerigi arttik¢a, yemin sindirilebilirligi azalmakta ve daha az enerji
icermektedir (McDonald vd., 1991). ADF igerigi, yemin sindirilme oraninin onemli bir
gostergesi olup hayvanin enerji alimi hakkinda fikir verir. Yemlerin enerji yogunlugunun

hesaplanmasinda 6nemli bir faktordiir (Garcia vd., 2003). Silolama 6ncesi sorgum bitkilerinin
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(BMR Gold 2, Es Hyperion, Greengo) ADF igerikleri sirastyla 307,32; 246,37 ve 324,31 g/kg
KM olarak saptandigi arastirmada, fermantasyon siiresince silajlarin ADF igerikleri 219,89-
319,35 g/kg KM arasinda degismistir. Fermantasyon siiresi boyunca en yiiksek ADF igerigi
BMR Gold 2 ve Greengo sorgum silajinda, en diisiik ADF igerigi ise Es Hyperion sorgum
silajinda saptanmistir. Molina vd. (2002) danelik, yemlik ve ¢ift amagli sorgum cesitlerinin
ortalama ADF igeriklerini sirasiyla 238,5; 299,0 ve 311,5 g/kg KM, Neumann vd. (2004)
yemlik ve ¢ift amagli sorgum cesitleri i¢in ortalama ADF igeriklerini sirastyla 351,9 ve 318,4
g/kg KM, Tutar ve Kokten (2023) 10 farkli sorgum x sudan otu melezi ¢esitlerinden yapilan
silajlarin ADF igeriklerini 258,3-397,3 g/kg KM arasinda saptamiglardir. Bu ¢alismadan elde
edilen sonuclar s6z konusu bildirimle uyumlu bulunmustur. Aratijo vd. (2007) bes fakli
olgunlagsma doneminde hasat edilen {i¢ sorgum c¢esidinden yapilan silajlarda ve tarafindan
344,8 ile 386,7, Machado vd. (2012)’nin {i¢ sorgum ¢esidinde farkli olgunlasma dénemlerinde
(stit olum, hamur olum, dane) yapilan silajlarda ADF igeriklerinin 328,9 ile 374,5 g/kg KM
arasinda degistigini bildirmektedirler. Bu calismada saptanan ADF igerikleri, Aratjo vd.
(2007) ile Machado vd. (2012) bildirdikleri degerlerden daha diisiik bulunmustur. Yiiksek
ADF, KM sindirilebilirligi ile negatif bir korelasyona sahiptir ve dolayisiyla silaj kalitesinin
onemli parametrelerinden biri olan lignoseliilloz gibi hayvan tarafindan kullanilamayan
maddelerin varligini gosterdiginden istenmeyen bir &zelliktir (Oliveira vd., 2010). Bu
sindirilemeyen lif, sindirim sisteminde yer kaplayarak gec¢is hizin1 ve tiikketimi azaltir (Zanine
vd., 2006). Bu galismada, fermantasyonun 2. giiniinde "TLAB (257,35 g/kg KM) kullanilan
silajlarm ADF igerikleri kontrol ve "MLAB inokulant1 kullanilan silajlara gore daha diisiik
bulunurken, diger giinlerde ise LAB inokulant1 kullanim1 sorgum silajlarinin ADF igeriklerini
etkilememistir. Fonseca (2000), 60 farkli sorgum ¢esidi silajinin ADF igeriklerinin 232,6-
403,3 g/kg, Rezende (2001) tarafindan yiiriitiilen bir arastirmada 18 farkli sorgum cesidi
silajimin ADF igeriklerinin 265-406 g/kg KM arasinda degistigini bildirmektedirler. Bu

calismadan elde edilen sonuglar s6z konusu bildirimle uyumlu bulunmustur.

Silolama Oncesi sorgum bitkilerinin (BMR Gold 2, Es Hyperion, Greengo) ADL
icerikleri sirasiyla 47,57; 25,19 ve 42,77 g/kg KM olarak saptandigi arastirmada,
fermantasyon siiresince silajlarin ADL igerikleri 21,94-49,49 g/kg KM arasinda degismistir.
Fermantasyon siiresinin ilk 16 giiniinde Greengo sorgum silajinda ADL igerigi daha yiiksek
olurken, en diisik degerler ise Es Hyperion sorgum silajinda saptanmistir. Silolamanin
sonunda (60. giin), BMR Gold 2 sorgum silajinda ADL igerigi diger sorgum ¢esidi silajlarina
gore daha yliksek diizeyde bulunmustur. Tutar ve Kokten (2023) 10 farkli sorgum x sudan otu
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melezi cesitlerinden yapilan silajlarin ADL igeriklerini 60,6-130,0 g/kg KM arasinda
degistigini bildirmektedirler. Bu calismada saptanan ADL igerikleri, Skonieski vd. (2010)
yemlik sorgum ¢esidinden yapilan silajlarin lignin icerigini 52 g/kg KM ve ¢ift amagli sorgum
cesitlerinden yapilan silajlarda 48 g/kg KM olarak bildirdikleri degerler ile benzerlik
gosterirken, Tutar ve Kokten (2023)’in bildirdikleri degerlerden daha diisiik bulunmustur.
Yem bitkisinin lignin igerigi, hiicre duvarindaki polisakkaritleri sararak bakterilerin
ulagmasini engelledigi ve yem bitkilerinin hem sindirilme hizin1 hem de kapsamini
azalttigindan dolayr sindirilebilirligi sinirlayan ana faktordiir (Jung vd., 1997; Van Soest
1994). Lignin, bitkilerin hiicre duvarinda bulunan ve Oncelikle yapisal biitiinliigii koruyan
polifenolik bir bilesiktir, ancak ayn1 zamanda besin maddesi taginmasi gibi ikincil islevler de
saglar (Liu vd., 2018). Bu nedenle, siit hayvancilig1 rasyonlarinda lignin iceriginin azaltilmasi
olduk¢a 6nemli bir konudur ¢iinkii sindirilebilirligi, yem tiiketimini ve toplam enerji alimini

arttirarak olumlu faydalar saglayabilmektedir (Jung vd., 2011).

Silolama oncesi sorgum bitkilerinin (BMR Gold 2, Es Hyperion, Greengo)
hemiseliiloz igerikleri sirasiyla 156,89; 166,45 ve 170,04 g/kg KM olarak saptandigi
arastirmada, fermantasyon siiresince silajlarin hemiseliiloz igerikleri 137,30-218,10 g/kg KM
arasinda degigmistir. Fermantasyonun 60. giiniinde en diisiik hemiseliiloz igerigi Greengo
(155,71 g/kg KM) sorgum silajinda olurken, en yiiksek hemiselilloz BMR Gold 2 (225,17
g/kg KM) sorgum silajinda saptanmistir (P<0,001). Skonieski vd. (2010) yemlik sorgum
¢esidinden yapilan silajlarin hemiseliiloz igerigini 213 g/kg KM ve c¢ift amagh sorgum
cesitlerinden yapilan silajlarda 245 g/kg KM olarak bildirmektedirler. Fermantasyonun ilk
giinlerinde LAB inokulant1 kullaniminin sorgum silajlarinin hemiseliiloz igerikleri tizerindeki
etkileri 6nemsiz bulunurmustur (P<0,001). Muck (1996), silolama siiresinin uzamasiyla
birlikte olusan asidik kosullarin silajlarin hemiseliiloz igerigini azalttigini bildirilmektedir.
Fermantasyonun 60. giiniinde en yiiksek hemiseliiloz "TLAB (206,18 g/kg KM) kullanilan
silajlarda olurken, en diisiik degerler ise "™LAB (175,27 g/kg KM) inokulant: kullanilan
silajlarda saptanmistir (P=0,030).

Silolama Oncesi sorgum bitkilerinin (BMR Gold 2, Es Hyperion, Greengo) seliiloz
icerikleri sirasiyla 259,75; 221,18 ve 281,54 g/kg KM olarak saptandigi arastirmada,
fermantasyon siiresince silajlarin seliiloz igerikleri 211,80-284,72 g/kg KM arasinda

degismistir. Skonieski vd. (2010) yemlik sorgum ¢esidinden yapilan silajlarin seliiloz igerigini
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239 g/kg KM ve ¢ift amagh sorgum cesitlerinden yapilan silajlarda 253 g/kg KM olarak

bildirdikleri degerler ile benzerlik gostermektedir.

Tanenler genellikle sicak iklimlere adapte olmus genis yaprakli bitkilerde daha yiiksek
konsantrasyonlarda bulunur. Bir dizi genis yaprakli yem bitkilerinin tirettigi bir grup kimyasal
bilesik olan tanenler proteinleri mikrobiyal par¢alanmadan koruma o6zelligine sahip bir grup
dogal maddedir (Mueller-Harvey, 2006). Tanenler ve proteinler arasindaki bu etkilesim,
tanenlerin proteinlerle bag kurmasimi kolaylastiran ¢oklu fenolik hidroksil gruplarinin
varligiyla miimkiin olmaktadir. Baglarin dogasi ve stabilitesi, molekiiler agirlik, {i¢iinciil yapi,
izoelektrik nokta ve baglanma bolgelerinin uyumlulugu acisindan hem tanenlerin hem de
proteinlerin Ozelliklerine baghdir (Reed, 1995). Sorgum 6nemli bir tanen icerigine sahiptir.
Tanen igerigi ile KMS ve HPS arasinda negatif bir korelasyon oldugu i¢in silaj yapiminda
kullanilan sorgumlarda diisiik tanen igerigine sahip genotipler segilmelidir (Zago, 1991).
Sorgumun silaj yapiminda kullanilmasinin 6niindeki en biiylik kisitlama, tane olgunlastiginda
kus saldirisina maruz kalmasi ve silajin protein oranimi 6nemli olgiide diigiirmesidir. Bu
saldirtyr onleme stratejisi, tanede daha yiiksek KT igerigine sahip genetik materyalleri bir
araya getirerek kuslar i¢in lezzetini azaltmak olmustur. Ancak, KT in silaj kalitesi tizerindeki
olumsuz etkilerine iliskin siipheler hala mevcuttur (Carneiro vd., 2006). Silolama 6ncesi
sorgum bitkilerinin (BMR Gold 2, Es Hyperion ve Greengo) KT igerikleri sirasiyla 8,54;
11,80 ve 6,96 g/kg KM; TF igerikleri ayni sira ile 8,83; 5,88 ve 8,03 olarak saptanmustir.
Dong vd. (2019) bitkilerde bulunan tanenlerin spesifik tiirii ve konsantrasyonunun ¢esitli LAB
suslar1 lizerinde farkli inhibitor etkiler gosterebilecegini bildirmektedir. Arastirmalar, diisiik
tanen igeriklerinin LAB'nin biiylimesini tesvik ederken, daha yiiksek tanen igerikleri ise
LAB'nin bilylimesini engellemeye hizmet edebilecegini gostermistir (Chen vd. 2023). Yapilan
caligmalar 20-40 g/kg KM altindaki KT igeriginin ruminantlarda silajlarin KM ve HPS ile
yem tiiketimini olumsuz etkilemedigini gostermektedir (Min vd., 2003). Arastirmamizda
kullanilan sorgum c¢esitlerinin KT igerikleri s6z konusu degerlerin altinda belirlenmistir.
Fermantasyon stiresi sonunda silajlarin KT igerikleri 4,72-12,96 g/kg KM arasinda
degismistir. En yiiksek KT icerigi Es Hyperion (10.76 g/kg KM) sorgum silajinda, en diisiik
ise Greengo (7,04 g/kg KM) sorgum silajinda saptanmistir. Benzer bir sonug, Carneiro vd.
(2006) tarafindan elde edilmis ve 10 farkli ¢esitin kullanildigr sorgum silajlarinda KT
iceriklerini 1,54-10,62 g/kg KM oldugunu belirlemislerdir. Arastirmada "TLAB (L. buchneri)
kullanilan sorgum silajlarmin KT igerikleri "™LAB ve kontrol silajma gore daha diisiik

bulunmustur (P<0,001). Nasyatul-Ekma vd. (2018) akasya silajina LAB inokulant1 ilavesinin,
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KT igeriklerini kontrol grubuna kiyasla %40 oraninda azalttigini bildirmektedirler. He vd.
(2018) LAB uygulanan Neolamarckia cadamba yapraklari silajlarinda KT igeriklerinin
azaldigimm ve LAB uygulamasinin mikroorganizmalarin ¢ogalmasini etkileyerek dolayli
olarak daha fazla tanenaz salgilanmasini tesvik edebilecegini belirtmektedir. Arastirmamizdan

elde edilen bulgular ile s6z konusu arastiricilarin sonuglariyla da uyumlu bulunmustur.

Nispi yem degeri, SKM ve KMT’den yola ¢ikilarak elde edilen, yemin enerji degerini
ve tliketimini tahmin etmede kullanilan bir indeks olup (Lithourgidis vd. 2006), verim ile
kaliteyi bir arada gorebilmemizi saglayan Ozelliklerden biridir. Yemlerin hiicre duvari
bilesenlerinin artmasi ile hayvanlarin fiziksel olarak tokluk hissettigi, dolayisiyla yem
titkketimlerini azalttig1 bildirmektedir (Van Soest, 1994). Arastirmada sorgum silajlarinin SKM
degerleri %64,07-69,23, KMT degerleri %2,17-2,92 ve NYD degerleri 109,11-156,69
arasinda degismistir. Sorgum silajlarinda en yiiksek SKM (%68,08) Es Hyperion sorgum
silajinda elde edilmistir (P<0,001). Bu ¢alismada SKM orani ile ilgili elde edilen bulgular,
Canbolat (2012) sorgum hasillarinin SKM oranin1 %63,9 ile Tutar ve Kokten (2023) sorgum
silajlarnin SKM oranlarimi %57,93-68,76 arasinda tespit ettikleri degerler ile benzer, Ozmen
(2017)’nin ortalama %56,02 (%50,23-60,17) olarak tespit ettikleri degerlerden daha yiiksek
bulunmustur. Sorgum silajlarinda en yiikksek KMT (%2.71) Es Hyperion ve Greengo (%2,65)
sorgum silajinda elde edilmistir. Bu ¢alismada KMT orani ile ilgili elde edilen bulgular,
Canbolat (2012) sorgum hasillarinin KMT oranin1 %2.1 ile Tutar ve Kdkten (2023) sorgum
silajlarin KMT oranlarin1 %2,40-3,20 arasinda tespit ettikleri degerler ile benzer, Ozmen
(2017)’nin ortalama %1,89 (%1,74-2,15) olarak tespit ettikleri degerlerden daha yiiksek
bulunmustur. Sorgum silajlarinda en yiiksek NYD Es Hyperion (143,08) sorgum silajinda
elde edilmistir. Bu calismada NYD ile ilgili elde edilen bulgular, Tutar ve Kdkten (2023)
sorgum silajlarmin NYD’ni 117,26-171,53 arasinda tespit ettikleri degerler ile benzer,
Canbolat (2012) sorgum hasillarinin NYD 107.4 ile Ozmen (2017)’nin ortalama 82,48 (61,39-
99,87) olarak tespit ettikleri degerlerden daha yiiksek bulunmustur. Kontrol grubu ve LAB
inokulant1 kullanilan sorgum silajlarinin SKM orani tizerindeki etkileri 6nemsiz bulunmustur.
En yiiksek KMT oran1 ve NYD sirasiyla %2,64 ve 135,67 ile "™LAB inokulant1 kullanilan
sorgum silajlarinda belirlenirken, en diisitk KMT oran1 ve NYD sirastyla %2,46 ve 109,11 ile
HTLAB kullanilan sorgum silajlarindan bulunmustur. Sorgum silajlarinda "™LAB inokulanti
Lactobacilli ve bazi anaerobik bakterilerin sayilarini artirarak pH degerindeki diistisii
hizlandirdig1 ve silajlarin NDF ve ADF parcalanabilirligini arttirarak KMT oran1 ve NYD

tizerinde olumlu etkide bulundugu disiiniilmektedir. Solunum ve fermantasyon sirasinda
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olusan KM kaybinin da NDF ve ADF igeriklerini artirabildigi bildirilmektedir (Filya, 2007).
Nitekim en yiiksek KM kaybmin gerceklestizi "TLAB silajinda KMT oran1 ve NYD’nin

diisiik ¢citkmas1 benzer konuda yapilan arastirma sonuglariyla da uyumlu bulunmustur.

Sindirilebilirlik, yemin hayvan tarafindan besin maddelerinin az ya da ¢ok
kullanilmasia dair sahip oldugu potansiyelin bir tahminidir. Yem sz konusu oldugunda,
ozellikle protein icerigindeki azalma ve artan hiicre duvart lignifikasyonu nedeniyle besin
maddelerinin sindirilebilirligi tlizerinde olumsuz bir etki yaratan bitkinin olgunlugu basta
olmak tizere ¢esitli faktorler yemin sindirilebilirlik oranina etki edebilir. Silva vd. (2011)’na
gore lignin, mikrobiyal tutunmayi engelleyen ve seliiloz ile hemiseliilozun enzimatik
hidrolizini Onleyen bir bariyer olusturarak potansiyel olarak pargalanabilen yapisal
karbonhidratlarin kullanilamamasina ve KMS ile OMS’nin azalmasina neden olmaktadir.
Silolama 6ncesi sorgum bitkilerinin (BMR Gold 2, Es Hyperion, Greengo) KMS sirasiyla
599,00; 645,92 ve 592,18 g/kg, OMS ayni sirayla 564,37; 652,73 ve 586,10 g/kg KM olarak
saptanmigtir. Silolamanin sonunda (60. giin) silajlarin KMS degerleri 518,64-655,71 g/kg
KM, OMS 507,68-647,58 arasinda degismistir. Fermantasyonun 60. giiniinde en yiiksek KMS
ve OMS Es Hyperion (651,26 ve 640,90 g/kg KM) sorgum silajinda olurken, en diisik KMS
ve OMS ise BMR Gold 2 (538,67 ve 526,20 g/kg KM) sorgum silajinda saptanmistir. Genel
olarak, silolama KMS ve OMS'de ¢ok az iyilesme saglamis ya da hi¢ saglamamistir. White
vd. (1988) 80 farkli sorgum ¢esidinin silajlarini degerlendirdigi ¢alismalarinda KMS’ni 446-
621g/kg KM arasinda oldugunu tespit etmislerdir. Gontijo Neto vd. (2002), dort farkli yemlik
sorgum hibriti ile bir ¢ift amaglh hibriti degerlendirdikleri ¢aligmalarinda KMS’ni yemlik
sorgum hibritleri igin 529,7-546,1 g/kg arasinda ve ¢ift amacl hibrit igin ise 616,9 g/kg olarak
belirlemistir. Jayme vd. (2007) bes sorgum otu melezinden (Sorghum bicolor x Sorghum
sudanense) elde edilen silajlarin KMS’ni  412,6-601,8 g/kg arasinda degistigini
bildirmektedirler. Skonieski vd. (2010) yemlik ve ¢ift amagli sorgum silajlarinin yem degerini
belirledikleri calismalarinda KMS’ni sirasiyla 535,7 ve 527,4 g/kg olarak bulmuslardir.
Tolentino vd. (2016) 24 farkli sorgum g¢esidi silajinda KMS’nin 504,6-741,8 arasinda
degistigini belirlemislerdir. Behling Neto vd. (2017) farkli amagcla yetistirilen sorgum
cesitlerinden elde edilen silajlarinin yem degerini belirledikleri ¢alismalarinda KMS’ni
sirastyla 537,5-644,5 g/kg arasinda bulmuslardir. Sorgum silajlarinin in vitro KMS ile ilgili
olarak bu arastirmadan elde edilen bulgular benzer konularda yapilan aragtirma bulgulari ile
uyumludur (Behling Neto vd., 2017; Gontijo Neto vd., 2002; Jayme vd., 2007; Skonieski vd.,
2010; Tolentino vd., 2016; White vd., 1988). Meeske vd. (1993), sert hamur asamasinda hasat
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edilen sorgumlarin in vitro OMS’ni 676 g/kg olarak bulmuslardir. Rao vd. (2012), kahverengi
orta damar alellerine (BMR1 ve BMR7) sahip on farkli sorgum ¢esidinde yem degerini
belirledikleri ¢alismalarinda in  vitro OMS’nin  529-545 g/kg arasinda degistigini
belirlemislerdir. Wahyono vd. (2022) farkli sorgum ¢esidi ve soldurma isleminin silaj kalitesi
ve in vitro OMS fiizerindeki etkisini inceledikleri ¢alismalarinda, baslangi¢ materyallerinin
OMS’nin 486,9-566,1 g/kg arasinda, 30 giinliik fermantasyon sonrasinda sorgum silajlarinin

in vitro OMS ise 460,9-534,1 g/kg arasinda degistigini gdzlemlemislerdir.

Muck (1993) hayvanlarda KM sindirilebilirligi ile performans arasindaki korelasyonun
yiikksek oldugunu ifade etmistir. Dolayisiyla arastirmada kullanilan LAB inokulantlarinin
("MLAB, HTLAB ve HM*ITLAB) sorgum silajmm KMS ve OMS artirmasi, hayvanlarin
performansinda gelisme saglayabilir. Filya (2003) "MLAB ve/veya "TLAB (L. Plantarum
ve/veya L. buchneri), Khota vd. (2017) "™LAB (L. plantarum veya L. casei), Diaz vd. (2020)
HMLAB (L. plantarum)’nin sorgum silajimn in situ ve in vitro KMS ve OMS’ni etkilemedigini
bildirmislerdir. Diger yandan Paradhipta vd. (2019) "™*HTLAB (L. plantarum+ L. buchneri)
sorgum silajimin in vitro KMS’ni kontrol silajma gore oOnemli diizeyde artirdigini

belirlemislerdir.

Silajlarin rumende zamana bagli in vitro gaz ve metan iretim degerlerine iliskin
bulgular Cizelge 4.6 ve Sekil 4.8’ de verilmistir. Arastirmada hem ¢esit (BMR Gold 2, Es
Hyperion, Greengo hem de kullanilan "MLAB (L. plantarum), "TLAB (L. buchneri) ve
HMAHTAB (L. Plantarum ve L. buchneri) inokulantlarinin sorgum silajinin in vitro gaz ve
metan tiretim degerini farkli diizeyde etkiledikleri gozlenmistir. Bu ¢alismada, gaz ve metan
tiretim degerleri inkiibasyon siiresi boyunca (24-72 saat) kademeli olarak artis gosterdigi
belirlenmistir. Inkiibasyonun 24., 48. ve 72. saatlerde BMR Gold 2 (sirasiyla 36,80; 44,72 ve
48,09 mL) ve Greengo (sirastyla 35,09; 41,59 ve 45,88 mL) sorgum silajinin in vitro gaz
tiretim degerini ES Hyperion grubuna gore (24., 48. ve 72. saatlerde sirasiyla 43,9; 50,84 ve
56,25 mL) 6nemli diizeyde diisiirdiigii belirlenmistir. Inkiibasyonun 12—72. saatleri arasinda
inokulantlarin sorgum silajinin in vitro gaz tretim degeri lizerindeki etkilerinin ise 6nemsiz
oldugu goriilmiistiir. Inkiibasyon siiresince "TLAB uygulanan (HTLAB ve "M*HM|_AB) sorgum
silajinm in vitro gaz iiretim degerini kontrol ve "MLAB silajina gére 6nemsiz diizeyde
diisiirdiigii gozlenmistir. Arastirmada sorgum silajimmm LA  igeriklerini artiran "MLAB
inokulantinin ayni zamanda sorgum silajinin in vitro gaz iiretim degerini de en fazla artiran

oldugu tespit edilmistir. Bunun nedeni, silaj fermantasyonu sirasinda olusan LA’in rumen
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mikroorganizmalari tarafindan iyi bir sekilde degerlendirilmesi sonucu in vitro gaz iiretiminin
artmasidir. Silajlarin metan iiretimi incelendiginde ise inkiibasyonun 24., 48. ve 72. saatlerde
BMR Gold 2 (sirastyla 1,87; 2,96 ve 3,50 mL) ve Greengo (sirasiyla 1,90; 2,62 ve 3,20 mL)
sorgum silajinin metan tiretim degerini ES Hyperion grubuna goére (24., 48. ve 72. saatlerde
sirastyla 2,42; 3,36 ve 4,15 mL) Onemli diizeyde disiirdiigii belirlenmistir. Toplam gaz
tiretimindeki artis1 metan iiretimi takip etmistir. Daha yiiksek toplam gaz iiretimi daha yliksek
metan {iretimine neden olmustur. Inkiibasyonun 12-72. saatleri arasinda inokulantlarin
sorgum silajinin metan iretim degeri iizerindeki etkilerinin ise 6nemsiz oldugu goriilmiistiir.
Inkiibasyon siiresince "MLAB uygulanan ("MLAB ve "M*HMLAB) sorgum silajmin in vitro
gaz iiretim degerini kontrol ve HTLAB silajia gore 6nemsiz diizeyde diisiirdiigii gézlenmistir.
Rumen fermantasyonu sonucunda ortaya ¢ikan son iriinler mikrobiyal hiicre, asit
fermantasyonu ve gaz olusumudur. Bu nedenle gaz iiretimi rumendeki mikrobiyal ve
metabolik aktiviteler hakkinda bilgiler vermektedir. Yemlerin sindirebilirlikleri ile gaz tiretim
degerleri arasinda yiiksek diizeyde iliski oldugu bildirilmektedir. (Duan vd., 2006). Bununla
beraber ruminantlarda kullanilan yemlerin besleme degeri takdirinde, farkli inkiibasyon
stirelerine gore elde edilen gaz iiretim degerlerinin 1yi bir parametre oldugu belirtilmektedir

(Menke vd., 1979).

Aragtirmada kullanilan sorgum ¢esitleri (BMR Gold 2, Es Hyperion, Greengo) ve
inokulantlar ("MLAB, "TLAB ve H"M*HTLAB) sorgum silajinin aerobik stabilitesini farkli
diizeyde etkilemistir. Uygulanan 5 giinliik aerobik stabilite testi sonucunda BMR Gold 2
sorgum silajinda CO2 iiretimini ve maya populasyonu ES Hyperion ile Greengo sorgum
silajina gore dnemli diizeyde yiiksek bulunmustur. En diisiik silaj pH’s1 Es Hyperion sorgum
grubunda saptanirken, KM igerigi ¢esit farkliligindan etkilenmemistir. Heterofermantatif LAB
inokulantlari ("TLAB ve "M*MTLAB) ise sorgum silajmin CO iiretimini ve maya
populasyonunu diisiirmiislerdir. Sorgum silajlarmin pH’s1 kontrol ve "™*TLAB grubunda
onemli diizeyde diisiik bulunmustur. Diger yandan inokulant uygulamasinin sorgum silajinda
KM igerigini kontrol grubuna gore etkilemedigi goriilmiistiir. Mevcut ¢alismadaki sonuglar,
HTLAB (L. buchneri)ynin tek basina veya "MLAB ile birlikte inokiilasyonunun sorgum
silajlarinin aerobik stabilitesini gelistirdigini agikca gdstermektedir. Beklendigi gibi, "TLAB
(L. buchneri) uygulamas: ile kontrol ve "MLAB grubundaki silajlarma gére maya
populasyonlarint azaltmistir. Bunun nedeni, antifungal etkiye sahip olan (Moon, 1983),
silolama agamasinda mayalarin hayatta kalmasini azaltan ve silaj silaj havayla temas ettiginde

biiyiimelerini engelleyen AA seviyelerindeki artistir (Driehuis vd., 1999; Kung Jr. vd., 2021).
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Mayalar aerobik bozulmada rol oynayan ana mikroorganizmalardir, bazi tiirler asidik
ortamlara karsi toleranshidir ve havayla temas ettiginde LA biiyiime icin bir substrat olarak
kullanabilir (Pahlow vd., 2003). Jobim vd. (2007), silajin ag¢ildiktan sonraki kullanim siiresi
boyunca aerobik stabilitesini en ¢ok etkileyen parametrelerin kalinti SCK ve organik asit
miktarlart oldugunu bildirmektedir. Sorgum silajlarinda kalintt SCK igeriklerinin yliksek
olmas1 bu silajlarin aerobik stabilitesini tehlikeye atmaktadir. Bu calismada, "TLAB ve
HMHHT] AB inokiile edilmis silajlarin kontrol ve "™LAB inokiile edilmis silajlardan daha
yiikksek AA igerdigi belirlenmistir. Lactobacillus buchneri, L. plantarum varliginda bile
sorgum silajlarinin aerobik stabilitesini koruyabilmistir. L. buchneri'nin aerobik stabiliteyi
artirict etkisini mayalarin aktivitesinin bozulmasiyla aciklamak miimkiindiir. Bu bulgular
Driehuis vd. (1999), Kung ve Ranjit (2001), Oude Elferink vd. (2001), Ranjit vd. (2002),
Filya (2003) ve Weinberg vd. (2002) bugday, sorgum ve musir silajlar1 ile yaptiklar

caligsmalarla uyumludur.

Laktik asit bakterileri yem bitkilerinde, silajlarda, siit tirlinlerinde ve gidalarda dogal
olarak bulunan bakterilerdir. Bu bakterilerin tanimlanmalar1 endiistriyel, teknolojik, ekolojik
ve Ozellikle silajin kalitesinin belirlenmesini amaglayan bilimsel agidan gittikge daha fazla
onem kazanan bir konu haline gelmistir (Rademaker ve De Bruijn 2000). Birgok izolat kaba
yemlerden  ve  silajdan  Lactobacillus olarak ~ tanimlanmistir.  Daha  Onceki
caligmalar, Lactobacillus'un yem bitkileri ve silajda baskin mikrobiyal populasyonlardan biri
oldugunu gostermistir (Cai, Suyanandana, vd., 1999; Cai, Benno vd., 1999). Yapilan
calismalarda silajlardan elde edilen LAB suslar1 fenotipik ve genotipik olarak tanimlanmistir
(Aksu 2020; Chahrour vd., 2013; Ni vd., 2015; Pang vd., 2011; You vd., 2021). Caligma
kapsaminda sorgum silajlarindan elde edilen LAB suslar1 fenotipik olarak incelenmistir. Gram
pozitif, katalaz negatif ve farkli hiicre morfolojilerine goére ayrilan suslar muhtemel LAB
olarak kabul edilmistir. Caligmada sorgum silajindan elde edilen LAB izolatlar1 fenotipik
olarak %81,27 oraninda gram pozitif, %95,84 oraninda katalaz negatif, hiicre morfolojilerine
gore ise %61,10 kisa gubuk, %34,27 cubuk ve %4,63 kok seklinde tanimlanmistir. Ni vd.
(2015) yaptiklar1 calismada celtik silajindan 126 LAB susu izole edilmis ve fenotipik
ozelliklerine gore 99 izolati Gram-pozitif ve katalaz-negatif (%78,57) olarak degerlendirirken,
hiicre morfolojisine goére izolatlar1 %13,13 ¢ubuk ve %86,87 kok olarak belirlemislerdir.
Alhaag vd. (2019) ise sorgum silajindan dogal LAB suslarini fenotipik olarak Gram pozitif,
katalaz negatif (%100), homofermentatif (%100), kok (%33,33) ve cubuk (%66,67) seklinde
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tanimlanmistir. Calismamizda elde ettigimiz sonuglar benzer ¢aligmalar ile uyumlu

bulunmustur.

Morfolojik, fizyolojik ve biyokimyasal testler kullanarak tiirler arasinda ayrim yapmak
zordur. Morfolojik yontemler sonucunda LAB’nin tanimlanmasi ilk asama da yararli goriilse
de ¢ok daha kesin sonuca ulasabilmek i¢in molekiiler yontemlerin kullanilmasi énerilmektedir
(Huys vd., 2003; Tabasco vd., 2007; You vd., 2021). Bu nedenle g¢alisma kapsaminda
morfolojik Ozelliklere gore ayirim yapilmis olan LAB’nde molekiiler bazli (16S rRNA
dizilemesi) tanimlama yapilmistir. Calismada sorgum bitkisi ve sorgum silajlarindan 16S
rRNA dizilemesi sonrasinda elde edilen DNA dizi verilerinin (~850 bg¢), NCBI gen
bankasinda bulunan referans dizi verileri ile Blast taramasi sonrasi karsilagtirilmasi sonucunda
tanimlanan izolatlarin tiir diizeyinde dagilimi Lactobacillus buchneri (%85,06), Lactobacillus
plantarum (%8,05), Lactobacillus brevis (%4,60), Weissella cibaria (%2,29) seklinde oldugu

gozlemlenmistir.

Sorgum bitkilerinde; BMR GOLD 2 (ST) gesidinde Lactobacillus buchneri (%100),
Es Hyperion ¢esidinde Lactobacillus buchneri (%75) ve Weissella cibaria (%25), Greengo
cesidinde ise Lactobacillus buchneri (%75) ve Weissella cibaria (%25) tanimlanmistir. Silo
acim donemindeki silajlarda; Lactobacillus buchneri (%78,05), Lactobacillus plantarum
(%12,19), Lactobacillus brevis (%9,76), bes giinliilk aerobik stabilite sonrasi silajlarda
Lactobacillus buchneri (%94,59), Lactobacillus plantarum (%5,41), seklinde oldugu
gozlemlenmistir. Sorgum bitkisi ve sorgum silajlarinda en yaygin goézlemlenen LAB’sinin

Lactobacillus buchneri oldugu dikkat ¢gekmektedir

Sorgum bitkisi ve sorgum silajlarinda en yaygin gozlemlenen LAB’sinin Lactobacillus
buchneri oldugu dikkat ¢ekmektedir. Bu suslar farkli silajlardan izole edilen ve tanimlanan
suslar ile benzerlik gostermektedir (Pang vd., 2011; Tohno vd., 2012; Alhaag vd., 2019).
Caligma kapsaminda taze sorgumdan epifitik olarak Lactobacillus buchneri ve Weissella
cibaria LAB suslar1 tanmimlanmistir. Bitkinin igerdigi baslangi¢ epifitik LAB’leri silaj
kalitesini ve silajda bulunan LAB etkilendigi bilinmektedir (Cai vd., 1998; McDonald vd.,
1991). Cai vd. (1998) yaptiklar1 ¢alismada genel olarak heterofermentatif Weissella'nin silaj
kalitesini iyilestirmedigini ve aslinda bir miktar fermantasyon kaybina neden olabilecegini
bildirmistir. Ancak Pang vd. (2011) siit ¢iftliklerinde hazirlanan misir (Zea mays L.), ¢eltik
(Oryza sativa L.), sorgum (Sorghum bicolor L.) ve yonca (Medicago sativa L.) silajlarindan

izole edilen 16S rRNA gen dizileme sonrasi izolatlar1 Weissella cibaria (%36,4), Weissella
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confusa (%9,1), Leuconostoc citreum (%05,3), Leuconostoc lactis (%4,9), Leuconostoc
pseudomesenteroides (%8,0), Lactococcus lactis subsp. lactis (%4,5), Lactobacillus
paraplantarum (%4,5) ve Lactobacillus plantarum (%27,3) olarak tanimlamislardir. Ayni
calismada Weissella tiirlerinin silaj ortaminda iyi gelisebilecegini ve silaj fermantasyonu ve

silaj kalitesini arttirabilecegini bildirilmistir.

Bu c¢alisma kapsaminda silajlara katki maddesi olarak; biyolojik kompozisyonunda
Lactobacillus buchneri bakterisi igeren Pioneer 11A44 (Pioneer Hi-Bred International, Des
Moines, IA) inokulant olarak kullamilmistir. Lactobacillus buchneri, son yillarda silaj
inokulanti olarak siklikla ¢aligilan zorunlu heterofermentatif LAB tiirlerinden biridir (Blajman
vd., 2018). Bu tiir, Brezilya'nin giineyindeki Minas Gerais'te iiretilen musir silajlarinda siklikla
izole edilmistir (Santos vd., 2019). Rossi ve Dellaglio (2007) ve Avila vd. (2010) da yaptiklart
caligmalarda yonca, misir ve seker kamisi silajlarinda yiiksek L. buchneri populasyonu
bulmustur. Heterofermentatif bakteriler genellikle silaj sirasinda daha uzun siire direng
gosterir ve daha uzun depolama siireleri boyunca fermantasyona hakim olur (Blajman
vd., 2018; Carvalho vd., 2016). Calisma kapsaminda sorgum silajinda kontrol ve uygulama
gruplarinda baskin olan tiir Lactobacillus buchneri (%78,05) olmustur. Bes giinliik aerobik
stabilite sonrasi silajlarda;  kontrol ve uygulama gruplarinda yine yaygin olan tiir
Lactobacillus buchneri (%94,59) oldugu saptanmistir. Holzer vd. (2003) silolama
periyodunun dordiincii  giiniinden sonra fermantasyon siireci ilerledik¢e mikrobiyotada
baskinlik Lactobacillus brevis, Lactobacillus plantarum ve 6zellikle Lactobacillus Buchneri

oldugunu bildirmis elde edilen sonuglar ¢caligmamizla uyumlu bulunmustur.

Lactobacillus brevis silaj asilayicilarinda yaygin olarak kullanilan bir bagka
heterofermentatif LAB'dir. Holzer vd. (2001) ve Zheng vd. (2017) yaptiklar1 ¢alismalarda
Lactobacillus brevis izolatinin silolamanin sadece erken doneminde rol oynadigini
bildirmislerdir. Ancak farkli ¢aligmalarda silolamanin ilerleyen asamalarinda Lactobacillus
brevis ‘in tanimlandig1 bildirilmektedir (Chahrour vd,. 2013; Tohno vd., 2011; Zhang ve Yu
2017). Benzer sekilde calisma kapsaminda sorgum silajinda kontol, "MLAB ve "M*HT_AB
gruplarinda Lactobacillus brevis (%9,76) tanimlanmistir. Arastirmamizdan elde edilen

bulgular ile s6z konusu arastiricilarin sonuglariyla uyumlu bulunmustur.

Bu calisma kapsaminda silajlara katki maddesi olarak; biyolojik kompozisyonunda
Lactobacillus plantarum bakterilerini iceren LACTOSIL (Centro Sperimentale Del Latte

(CSL), Persico, Italy) inokulant olarak kullanilmistir. Lactobacillus plantarum silajlarda LA
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fermantasyonunu gelistirerek ve zararli epifitik mikroplar1 inhibe ederek silolanmis yemlerin
besin kalitesini korumak ic¢in kullanilan en yaygin mikroorganizmadir (McDonald vd.,
1991; Oliveira vd., 2017). Alhaag vd. (2019) yaptiklar1 ¢alismada sorgum silajindan dogal
LAB suslarmi genetopik olarak 16S rRNA'nin dizilenmesi sonucunda 3 susu; Lactobacillus
plantarum, Pediococcus acidilactici ve Pediococcus claussenii olarak tanimlamiglardir.
Zhang ve Yu (2017) yaptiklari ¢alismada Cin’deki bozkirlarda hazirlanan Lactobacillus
chinensis silajindan izole ettikleri LAB suslarimi Lactobacillus
plantarum (%44,9), Lactobacillus brevis (%40,7), Lactobacillus casei (%6,6), Weissella
hellenica (%2,4), Enterococcus faecium (%1,2), Enterococcus faecalis (%1,2), Enterococcus
mundtii (%1,2), Enterococcus durans (%0,6), Enterococcus sulphreus (%0,6)
ve Lactococcus garvieae (%0,6) olarak bildirmislerdir. Calismada sorgum silajlarinda
AMLAB grubunda tamimlanan Lactobacillus plantarum (%12,16) olurken, aerobik stabilite

sonrasi silajlarda Lactobacillus plantarum (%5,41) daha diisiik diizeyde tespit edilmistir.

Bacillus sp. toprakta yaygin olarak bulunan, genellikle bitkileri bitki patojenlerine
kars1 etkili bir sekilde korumak icin biyolojik kontrol ajanlar1 olarak kullanilan
bakteridir. Bacillus sp. morfolojik 6zelliklerine gore gram pozitif gram bakterilerdir (Arrebola
vd., 2010). Calisma kapsaminda izolatlarin fenotipik ayriminda bu bakterilerin gram pozitif
ve cubuk olmasi nedeniyle muhtemel LAB oldugu disiiniilmiistir. Caligmanin ilk
asamasinda yapilan dizi analiz sonrasinda M17 besi yerinde gelistirilen bakterilerden elde
edilen 11 izolatin LAB grubunda olmadigi, Bacillus sp. suslart oldugu tespit edilmistir. B.
subtilis'in silajlarda kullanimini bildiren ¢aligmalar da mevcuttur. Lara vd. (2018) ve Bai vd.
(2020), yaptiklar1 calismalarda, silajlarda kullanilan B. subtilis'in fermantasyon kalitesini

tyilestirdigini ve aerobik bozulmay1 6nledigini bulmuslardir.

16S rRNA dizi analizi yOntemi, organizmalar1 cins ve tiirlere gore kolayca
tanimlayabilir (Ennahar vd. 2003). Bu ¢alismada, BLAST programi (blast.ncbi.nlm.nih.gov)
kullanilarak GenBank veri kiitiiphanesinde dizi benzerligi aramalar1 yapilmistir. Calisma
kapsaminda gozlemlenen LAB suslari (Lactobacillus buchneri, Weissella cibaria,
Lactobacillus brevis, Lactobacillus plantarum)’na ait DNA dizileri NCBI’dan alinan referans
veriler ile birlikte degerlendirildiginde her bir tiir icin 6zdeslik oranlarinin %99,88-100
arasinda degistigi goriilmistiir. Benzer caligmalarda silajlardan elde edilen LAB suslarin

GenBank veri kiitliphanesinde dizi benzerligi aramalar1 yapilmis ve 6zdeslik oranlart %95-
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100 arasinda oldugu bildirilmis ve ¢aligmamizla uyumlu bulunmustur (Aksu, 2020; Ni vd.,
2015; Pang vd., 2011; You vd., 2021).

Calismada sorgum silajindan tanimlanan, Lactobacillus buchneri izolat grubunda
hizalama sonras1 235. niikleotidte T yerine C niikleotidi degisiminin gorildiigii, toplamda 2
farkl dizilimin s6z konusu oldugu goriilmektedir. Farklilik gosteren 2 dizinin referans veriler
ile karsilagtirilmas1 sonrasinda benzer niikleotid degisiminin gorildiigli O6rnekler
bulunmaktadir (Peng vd., 2015; Watanabe vd., 2009). Lactobacillus plantarum izolat
grubunda hizalama sonras1 taze sorgum ve sorgum silaj 6rneklerinden izole edilen 6rneklerde
degisimin olmadig1 tiim izolatlarin 16S rRNA gen boélgesi diziliminin birbiri ile ayn1 oldugu
gbzlemlenmistir. Dizinin referans veriler ile karsilastirilmasi sonrasinda ayni dizinin mevcut
oldugu oOrnekler olmakla birlikte farkliliklarin goriildiigii suslarinda yaygin oldugu
goriilmektedir (Ram vd., 2019; Ryu vd., 2023). Lactobacillus brevis izolat grubunda hizalama
sonras1 78. niikleotidte G yerine A niikleotid degisiminin goriildiigii, ayn1 zamanda diger bir
izolattada 165. niikleotidte T yerine G niikleotidi degisiminin gorildigi belirlenmistir.
Farklilik gosteren dizilerin referans veriler ile karsilagtirilmasi sonrasinda benzer degisimin
oldugu orneklerin bulundugu goriilmektedir ( Pino vd., 2022). Taze sorgum bitkisinden izole
edilen epifitik Weissella cibaria izolat grubunda hizalama sonras1 6rneklerde higbir degisimin
olmadigi her iki susun 16S rRNA gen bolgesi diziliminin birbiri ile ayni oldugu
gbzlemlenmistir. Dizinin referans veriler ile karsilastirilmasi sonrasinda ayni dizinin mevcut
oldugu ornekler olmakla birlikte bazi noktalarda niikleotid farkliliklarinin goriildiigii suslarin

oldugu goriilmektedir (Surachat vd., 2022; Tada vd., 2013).

Calismada elde edilen verilerin hizalanmasi ve referans veriler ile karsilastirilmasi
sonrasinda farkl tiirler arasindaki genetik iliskilerin ortaya konmasi amaciyla filogenetik agac
¢izimi yapilmustir. Filogenetik agaclar, farkli taksonlar (6rnegin tiirler veya diziler) arasindaki
evrimsel iligkileri gdstermektedir. Elde edilen veriler ile olusturulan filogenetik agac
incelendiginde, tiim izolatlarin yiiksek seviyede ayrismis oldugu ve referans suslar ile 5 farkl
grupta toplandiklar1 goriilmiistiir. Calismamiza benzer sekilde, farkli silajlardan izole edilen
ve tanimlanan suslarin 16S rRNA gen boélgesi dizilimini sonrasi farkli tiirler arasindaki
genetik iliskilerin ortaya konmasi i¢in filogenetik aga¢ ¢izimi yapilmistir. (Alhaag vd., 2019;
Ni vd., 2015; Sifeeldein vd., 2018; Tohno vd., 2012).
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5. SONUC VE ONERILER

Bu calisma ile ii¢ ¢esit sorgum bitkisi ve farkl iceriklere sahip LAB inokulantlarinin
kullaniminin sorgum silajimin besin madde igeriklerini ve kalitesini etkiledigini ortaya
konmustur. Silolama siiresinin sonunda (60. giin) en diisiik pH ile KM, NDF, ADF ve seliiloz
icerikleri , en yliksek NH3-N, SCK, LA, AA, NYD, in vitro OMS, ME ve NEL igerikleri Es
Hyperion silajlarinda oldugu goézlenmistir. Sonuglar, Es Hyperion sorgum ¢esidinin Tekirdag
ve benzeri ekolojik kosullar igin uygun olabilecegini ortaya koymustur. "MLAB (L.
plantarum) inokulant1 sorgum silajlarinin pH, NHs-N igeriklerini azaltirken, LA igerikleri ve
Lactobacilli populasyonunu artirmigtir. Buna karsin sorgum silajlarinda CO2 {iretimini
artirarak silajlarin aerobik stabilitelerini diisiirmiistiir. "TLAB (L. buchneri) inokulant1 sorgum
silajlarin LA ve PA igeriklerini azaltirken, AA, HK ve HP igerigini artirmislardir. Aerobik
donemde ise COz tiretimini diger silajlara gore onemli diizeyde diisiirerek aerobik stabiliteyi
gelistirmislerdir. "™M*HTLAB (L. plantarum+ L. buchneri) inokulant: ise sorgum silajlarmmn
LA, AA, HK, HP igeriklerini ve maya populasyonunu artirirken, sorgum silajlarinda CO2
iiretimini azaltarak silajlarin aerobik stabilitelerini iyilestirmislerdir. Tiim ¢esitlerde katki
maddesi kullanimi sorgum silajlarinin KM ve HY igeriklerini etkilememistir. Katki maddesi
kullanilmadan yapilan sorgum silajlarinin fermantasyon Ozellikleri incelendiginde yiiksek
SCK ve diisiik tamponlama kapasitesi nedeniyle sorgumdan kaliteli silaj elde edilebilecegi

kanitlanmustir.

Sorgum bitkisi ve sorgum silajindan elde edilen LAB’nin 16S rRNA gen bolgesi dizi
analiz yontemiyle molekiiler tanimlanmasi sonrasinda sorgum bitkisi ve sorgum silajlarinda
en yaygin gozlemlenen LAB’sinin Lactobacillus buchneri oldugu dikkat ¢ekmektedir. Silaj
yapilacak bitkinin epifitik mikrobiyal toplulugunun silaj fermantasyonunda etkili oldugu
gozlemlenmistir. ™LAB (L. plantarum) inokulant: kullanilan silajlardan diisiik diizeyde de
olsa Lactobacillus plantarum tanimlanmis olup baskin olan tiiriin Lactobacillus buchneri

oldugu belirlenmistir.
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