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OZET
KANONIK UYUM ANALIZININ ZOOTEKNI VERILERINDE KULLANIMI
Kilig, Koray
Yiiksek Lisans, Zootekni Anabilim Dal1
Tez Danigmani: Dog. Dr. Yal¢in Tahtali
Subat 2024, ix + 45 sayfa

Bu ¢alisma, genotip ile yumurta kalite 6zellikleri arasindaki iliskiyi ¢ok degiskenli
istatistiksel teknikler olan Kanonik Uyum Analizi (KUA) ve Temel Bilesenler Analizi
(PCA) kullanarak incelemektedir. ki farkli yumurta tavugu genotipi, alt: temel yumurta
kalite parametresi agisindan degerlendirilmistir: yumurta agirligi, ak indeksi, Haugh
birimi, sar1 indeksi, sar1 skoru ve pH. Calismanin amaci, genotipin yumurta kalitesi
tizerindeki etkisini degerlendirmek ve bu etkileri cok boyutlu veri indirgeme ve iligki

modelleme yontemleriyle gorsellestirmektir.

KUA sonuglari, genotipin yumurta kalite 6zellikleri kombinasyonu iizerinde anlamli bir
etkiye sahip oldugunu gostermistir (F = 7.10, p = 0.0082). Genotip gruplar1 arasinda
KUALI skorlarinda belirgin bir ayrigma gozlenmistir. PCA analizi, toplam varyansin
%53.9’unu ilk iki bilesenle agiklamisg; PC1’in i¢ kalite 6zellikleri (6rnegin ak indeksi,
Haugh birimi), PC2’nin ise dis ozellikler ve sar1 rengi ile ilgili parametrelerle iligkili
oldugu belirlenmistir. PCA triplot grafigi, genotiplerin farkli kiimelere ayrildigini ve bu
ayrimin Ozellikle sar1 rengi ile i¢ kalite arasindaki zit etkilerden kaynaklandigini ortaya

koymustur.

Ayrica, korelasyon analizi baz1 kalite degiskenleri (6rnegin ak indeksi ile Haugh birimi)
arasinda giiclii pozitif iligkiler oldugunu, sar1 skorunun ise bu ozelliklerle ters yonde
iligkili oldugunu gostermistir. Regresyon temelli performans degerlendirmelerinde,
bireysel kalite 6zelliklerinin genotiple agiklanmasinda sinirl bir bagari elde edilmis (R? <
0.06), bu durum cok degiskenli modellemenin gerekliligini ortaya koymustur. Genotip
karsilastirmalari, Genotip 2’nin i¢ kalite parametrelerinde daha basarili, Genotip 1’in ise

sar1 rengi agisindan {istlin oldugunu gostermistir.



Bu bulgular, genotipin yumurta kalite 6zellikleri tizerinde anlamli ancak karmasik bir rol
oynadigini gostermekte ve KUA ile PCA gibi ¢ok degiskenli analizlerin, tavuk 1slah1 ve
seleksiyon programlarinda fenotipik degerlendirme i¢in etkili araglar oldugunu ortaya

koymaktadir.

Anahtar kelimeler: Kanonik Uyum Analizi, Yumurta Kalitesi, Genotip, Temel

Bilesenler Analizi, Cok Degiskenli Istatistik



ABSTRACT
USE OF CANONICAL CORRESPONDENCE ANALYSIS IN ANIMAL SCIENCE
DATA
Kilig, Koray
Master's Degree, Department of Animal Science
Thesis Advisor: Assoc. Prof. Dr. Yalgin Tahtali
February 2024, ix + 45 pages

This study investigates the relationship between genotype and egg quality traits using
Canonical Correspondence Analysis (KUA) and Principal Component Analysis (PCA),
which are powerful multivariate statistical techniques. Two different genotypes of laying
hens were evaluated based on six key egg quality parameters: egg weight, aloumen index,
Haugh unit, yolk index, yolk color score, and pH. The aim of the study is to assess how
genotype affects overall egg quality variation and to visualize these effects through

multidimensional data reduction and association models.

The KUA results revealed that genotype significantly influences the combination of egg
quality traits (F = 7.10, p = 0.0082), with clear separation observed in KUAL scores
between groups. PCA explained 53.9% of total variance across the first two components,
with PC1 associated primarily with internal quality traits (e.g., albumen index, Haugh
unit), and PC2 reflecting external and color-related parameters (e.g., yolk score). The
PCA triplot showed that the genotypes formed distinct clusters, driven by opposing
influences of yolk color and internal freshness indicators.

Additionally, correlation analysis demonstrated strong positive associations among traits
such as albumen index and Haugh unit, while yolk score appeared to be inversely related.
Regression-based performance metrics indicated that multivariate models explained only
limited variance individually (R? < 0.06), highlighting the need for holistic multivariate
interpretation. Genotypic comparisons confirmed that Genotype 2 excelled in internal

quality traits, whereas Genotype 1 had higher yolk coloration.

These findings demonstrate that genotype plays a significant but complex role in shaping
egg quality traits, and support the use of KUA and PCA for detailed phenotypic evaluation
in poultry breeding and selection programs.

Vi



Keywords: Canonical Correspondence Analysis, Egg Quality, Genotype, Principal

Component Analysis, Multivariate Statistics
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KISALTMALAR

KUA: Kanonik Uyum Analizi

CCA:Canonil Correspondence Analysis
CCPA:Kanonik Karsilastirma Analizi

P:Temel Bilesenler Analizi

CA /UA: Uyum Analizi

HU: Haugh Birimi

RYRSS:Roche Yumurta Saris1 Renk Skalasi
ML:En Yiiksek Olasilik

R?:Belirleme Katsayis1

MAPE: Ortalama Mutlak Yiizde Hata
WA:Agirlikli Ortalama

SVD:Tekil Deger Ayrisimi

PC1, PC2:Temel Bilesenler 1 ve 2

TBA:Temel Bilesenler Analizi

X, Y: Agiklayici (X) ve Bagimli (Y) Degisken Matrisi
p (rho): Kanonik Korelasyon Katsayisi

A (lambda):Agiklanan Varyans

w:Ortalama

o:Standart Sapma

Z:Standartlastirilmig Skor Matrisi

W:Bilesen Yiikleme Matrisi

T:Bilesen Skor Matrisi

Sl:Sekil indeksi

g: Gram

mm: Milimetre

pH:Asitlik / Bazlik Derecesi

D:Egilimden Arindirilmis Uyum Analizi
NKUA:Dogrusal Olmayan Kanonik Uyum Analizi
LSA:Latent Semantik Analizi

P Triplot: Temel Bilesenler Analizi Uclii Grafik Gosterimi

1
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1.GIRIS
Zootekni bilimi, hayvan genetigi, besleme, yetistirme ve verimlilik {izerine ¢ok
yonlii veri toplama ve analiz slireglerini igerir. Gliniimiizde bu veriler, cogunlukla ¢ok
degiskenli yapilar sergilemekte ve klasik tek degiskenli analiz yontemleri, biyolojik
olaylar1 ve genetik-gevresel etkilesimleri agiklamada yetersiz kalmaktadir. Bu nedenle,
zootekni aragtirmalarinda ¢ok degiskenli istatistiksel analiz tekniklerine olan ihtiyag

artmis ve bu yontemler bilimsel ¢caligmalarda yaygin sekilde kullanilmaktadir.

Ozellikle genotiplerin fenotipik ozellikler iizerindeki etkisinin dogru analiz
edilebilmesi, damizlik se¢iminden siirii yonetimine kadar bircok uygulamada belirleyici
rol oynamaktadir. Yumurtaci tavuklarda genotipe bagh olarak farklilik gosteren kalite
parametreleri, hayvanin {iretim potansiyelinin degerlendirilmesinde kritik gostergelerden
biridir. Bu baglamda, yumurta agirligi, Haugh birimi, ak ve sar1 indeksi gibi 6zelliklerin
istatistiksel olarak dogru analiz edilmesi, genetik seleksiyon kararlarina bilimsel zemin

saglamaktadir.

Cok sayida kalite parametresinin ayni1 anda degerlendirildigi durumlarda, klasik
tek degiskenli analiz yontemleri genotip etkisini tam olarak ortaya koymakta yetersiz
kalabilir. Bu nedenle, ¢ok degiskenli analiz yaklagimlarina ihtiya¢ duyulmaktadir. Bu tez
caligmasinda, genotipin yumurta kalite parametreleri tizerindeki etkilerini ¢ok degiskenli
diizlemde degerlendirmek amaciyla Kanonik Uyum Analizi (Canonical Correspondence
Analysis-KUA) temel yontem olarak benimsenmistir. KUA, agiklayic1 degiskenler
(6rnegin genotip) ile ¢ok sayida yanit degiskeni (6rnegin yumurta kalite Olgiitleri)
arasindaki iliskiyi ayn1 kanonik diizlemde ele alarak, nedensel yapilarin yorumlanmasina

olanak tanir.

Bununla birlikte, veri setinde yer alan degiskenler arasi iligkilerin 6n analizinin
yapilmasi ve Ornek-grup yapilarmin gorsellestirilerek belirlenmesi amaciyla Temel
Bilesenler Analizi (PCA) ve Uyum Analizi (Correspondence Analysis- CA) yontemleri
destekleyici analiz araclar1 olarak kullanilacaktir. PCA, yanit degiskenleri arasindaki
varyansin hangi bilesenlerde yogunlastigin1 ortaya koyarken, CA ise genotip gruplarinin

kalite Olciitlerine gore benzerlik diizeylerini frekans temelli bir yaklasim ile



gorsellestirmektedir. Bu iki yontem, KUA’nin kurulacagi modelin yapisini anlamaya,
veri yapisinin belirlenmesine ve sonuglarin daha giivenilir yorumlanmasina katki
saglayacaktir. Ter Braak (1986), bu analizin degisken gruplar1 arasindaki baglantilari,
aciklayict degiskenlerin  dogrusal birlesimlerini kullanarak ortaya koydugunu

vurgulamaistir.

Ter Braak (1988a)’ya gore Kanonik Uyum Analizi (KUA), regresyon yontemleri
kullanilarak koordinat eksenlerini dogrudan hesaplayabilir ve bagimli degiskenlerin
varyansini agiklamak icin g¢evresel faktorlerin dogrusal kombinasyonlarina dayali bir
iligki kurar. Bu analiz yontemi, 6zellikle hayvancilik alaninda, genetik gelistirme
calismalarin1 desteklemenin yani sira, hayvanlarin verimliligini artirmak i¢in en uygun

cevresel kosullari belirlemede etkili bir aractir.

KUA, farkli bolgeler (6rnegin, tarim alanlar1 veya yetistirme tesisleri) ile yanit
degiskenleri arasindaki etkilesimleri hizli ve etkili bir sekilde analiz etme firsat1 sunar.
Bunun yaninda, hayvan poplilasyonlarinin veya hastaliklarin ¢evresel kosullara bagl
olarak nasil degisiklik gosterdigini tespit etmek i¢in kullanilan bir yontemdir. Bu teknikte,
tek bir doruk noktasina sahip (unimodal) yanit yiizeylerinin var oldugu varsayimi yapilir
ve bu yaklasim, 6zellikle hayvansal iiretimde ideal ¢evresel faktorlerin belirlenmesinde

uygulanmaktadir.

Bu calismanin materyalini olusturan yumurta, insan beslenmesinde temel
hayvansal protein kaynaklarindan biri olup, hem biyolojik degeri yiiksek hem de
ekonomik ve fonksiyonel o6zelliklere sahip bir gidadir. Tiiketici beklentileri ve ticari
amaclar dogrultusunda, yumurta kalitesi her gecen giin daha fazla 6nem kazanmaktadir.
Yumurta kalitesi, kabuk dayanikliligi, agirlik, i¢ kalite (ak ve sari yiiksekligi, Haugh
birimi, pH vb.) gibi bircok fiziksel ve kimyasal parametre iizerinden
degerlendirilmektedir. Bu kalite 6zellikleri, sadece iiretim verimliligini degil ayni
zamanda depolama dayanmikliligini ve tiiketici memnuniyetini de dogrudan

etkilemektedir.

Yumurta kalitesini etkileyen temel faktorler genetik yapr ve ¢evresel kosullar
olarak iki ana gruba ayrilabilir. Genetik faktorler arasinda hayvanin 1rki, hat veya genotipi

sayilabilirken; cevresel faktorler arasinda beslenme, yas, barinma, 1siklandirma ve stres



gibi unsurlar yer almaktadir. Son yillarda yapilan ¢aligmalar, bu iki faktoriin etkilesiminin
yumurta kalite 6zellikleri iizerinde ¢ok boyutlu ve karmasik etkiler olusturdugunu

gostermektedir.

Bu tez ¢aligmasinin amaci, farkli tavuk genotiplerinin yumurta kalite 6zellikleri
tizerindeki etkilerini KUA ve PCA teknikleriyle inceleyerek, genetik yapi ile kalite
parametreleri arasindaki ¢cok degiskenli yapiy1 bilimsel olarak ortaya koymaktir.



2. KAYNAK OZETLERI

Srivastava (2007), tekrarlanan ya da boylamsal olarak gozlemlenen veri kiimeleri
arasindaki iligkileri incelemek icin KUA, CA ve CCPA yontemlerini karsilastirmali
olarak ele almistir. Her iki degisken setinin sayisal olmasi1 durumunda blok Kronecker
carptmi matrisi kullanilarak zaman bagimliligt modellenmis ve ardindan KUA
uygulanmustir. Kategorik veriler i¢in her zaman noktasinda CA uygulanarak Ozet
istatistikler elde edilmis, bu istatistiklere korelasyon yapilar1 i¢ceren dogrusal modeller
uyarlanmistir. Bir degisken seti kategorik, diger set sayisal oldugunda ise KUA ve CA
yaklasimlar1 birlestirilerek CCPA yontemi Onerilmistir. Ayrica yiiksek boyutlu verilerin
analizinde LSA (Latent Semantic Analysis) yontemi ile CA performansi karsilagtirilmis;

belirli kosullarda CA’nin daha gii¢lii sonuglar verdigi goriilmiistiir

Ter Braak (1987), Canonical Correspondence Analysis (KUA)'y1, tiirlerin
cevresel gradyanlar lizerindeki dagilimlarini analiz etmek iizere gelistirilmis, agirlikli
ortalamaya dayanan ¢ok degiskenli bir siralama yontemi olarak tanimlamistir. KUA nin
temel amaci, ¢evresel degiskenlerin dogrusal kombinasyonlar1 boyunca tiirlerin
ayrigsmasint maksimize edecek ordination eksenlerini belirlemektir. Yontem, hem tiir
dagilim modellerini hem de cevresel degiskenlerle iliskili topluluk yapilarini tek bir
ordinasyon diyagraminda gorsellestirme imkani sunar. Ter Braak, ayrica KUA nin klasik
uyum analizinden farkli olarak ¢evresel degiskenlere dayali “dogrudan gradyan analizi”

gergeklestirdigini vurgulamaktadir.

Huyut (2019), dogrudan gradyan analizleri olarak bilinen kisitli ordinasyon
yontemlerinden Kanonik Uyum Analizi (KUA) ve Gereksizlik Analizi (RDA)
yontemlerini, kardiyolojiye ait bir veri seti lizerinde karsilagtirmali olarak incelemistir.
Calismada, bu yontemlerin saglik alaninda nadiren uygulandigina dikkat ¢ekilmis ve
farkli olceklerdeki degiskenlerin birlikte analiz edilmesine olanak taniyan yapilarina
vurgu yapilmistir. Performans 6lciitii olarak belirleme katsayis1 (R?) ve Ortalama Mutlak
Yiizde Hata (MAPE) kullanilmis; her iki yontemin de %10’un altinda MAPE degeri ile
basarili siniflama sagladig: belirlenmistir. Sonug olarak, KUA ve RDA yodntemlerinin

sadece ekoloji degil, saglik verilerinde de etkin sekilde kullanilabilecegi ifade edilmistir



Zhou ve arkadaslar1 (2023), klasik Kanonik Uyum Analizi (KUA) y6nteminin
cevresel gradyanlara tiir tepkilerini yalnizca dogrusal iligkilerle acgiklamakta yetersiz
kaldigin1 vurgulayarak, Dogrusal Olmayan Kanonik Uyum Analizi (NKUA) yontemini
Onermistir. Yeni yontem, ¢evresel faktorlerle tiir dagilimi arasindaki dogrusal olmayan
iligkileri ortaya koymak i¢in korelasyon, LASSO regresyonu ve ikinci dereceden
regresyon tekniklerini bir arada kullanir. Gergek veri setleri lizerinde yapilan
uygulamalar, NKUA’nin klasik ve polinom KUA’ya kiyasla daha yiiksek agiklayiciliga

sahip oldugunu gostermistir.

Greenacre (2009), KUA yonteminin ekoloji disindaki alanlarda da
kullanilabilirligini goéstermistir. Sosyal bilimlerde, 6zellikle anket verilerinde eksik
yanitlarin etkisini ortadan kaldirmak ve anlaml1 yanit kategorilerini vurgulamak amaciyla
KUA’nin uygulanabilir oldugunu ortaya koymustur. Makalede, klasik uyum analizinin
dogrudan genellestirilmis hali olan kisith ¢ézlim alani ile ¢alisan KUA modelinin, ¢cok
boyutlu anket verilerinin analizinde agiklayici degiskenlerle daha giiglii iliskiler kurdugu
vurgulanmigtir. Ayrica, eksik veri etkilerini “partial KUA” yontemiyle ayristirarak

analizlerin daha dogru sonuglar verdigi ifade edilmistir.

Ohmann (1995), Oregon’daki odunsu bitki topluluklarinin boélgesel dagilim
ortntiillerini Kanonik Uyum Analizi (KUA) yontemiyle incelemistir. Calisma, iklim,
jeoloji, bozulma ve topografyanin bitki tiirleri tizerindeki etkilerini analiz ederek, KUA
ile agiklanan varyans oranlarnin %9 ile %14 arasinda degistigini gdstermistir. Iklim
faktorli en yiiksek katkiyr sunarken, topografyanin etkisinin 6zellikle dogu Oregon’da
belirgin oldugu ortaya konmustur. Sonugclar, bolgesel diizeyde tiir dagilimlarinin ¢gevresel
degiskenlerle giiclii iliskiler icinde oldugunu ve KUA’nin bu baglamda etkili bir arag

oldugunu gostermistir.

Ono ve arkadaglar1 (2014), immiinolojik genomik verilerde KUA yontemini
kullanarak mutant T hiicrelerinin farklilasma programlarini analiz etmislerdir. Calismada,
iki farkli transkriptom veri seti ¢apraz analiz edilerek genler, hiicreler ve farklilasma
programlar1 arasindaki ¢ok boyutlu iliskiler gorsellestirilmistir. KUA yontemi, T
hiicrelerinin alt tiplerini ayirt etmede basarili bulunmus ve bu yontemle “differentiation

variable” adli yeni bir kavram gelistirilmistir. Bu yaklasim, genetik siniflandirmada



yiikksek dogruluk saglamis ve klasik gorsellestirme tekniklerine gore daha agiklayici

bulunmustur.

Ter Braak ve Verdonschot (1995), KUA’nin tatli su ekosistemlerinde tiirlerin
cevresel gradyanlara olan tepkilerini analiz etmekte iistiin bir yontem oldugunu
vurgulamiglardir. KUA, klasik dogrusal yontemlerin yetersiz kaldigi durumlarda
unimodal tiir-tepki modelleri lizerinden ¢evresel degiskenlerin etkisini ortaya koymakta
kullanilmistir. Makroevertebrat verileri {izerinde yapilan 6rnek uygulamalarda, gevresel
degigkenlerin siralanmasi ve etkilerinin test edilmesi gibi ileri diizey analizler
gerceklestirilmistir. Ayrica KUA, sezonsal ve mekansal varyasyonlarin ¢evresel

aciklayiciligina dair 6nemli bulgular sunmustur.

Ter Braak (1987), Kanonik Uyum Analizi’'ni (KUA), tiirlerin ¢evresel
degiskenlerle olan iliskilerini dogrudan inceleyebilen ¢ok degiskenli bir siralama yontemi
olarak tamtmistir. KUA, tiirlerin ¢evresel eksenler boyunca dagilimini maksimize edecek
sekilde lineer kombinasyonlar olusturur ve bu sayede tiir-nis ayrimi en iist diizeye ¢ikar.
Bu yontem, 6zellikle klasik regresyon analizlerinin yetersiz kaldigi durumlarda ekolojik
verilerin etkili analizine olanak saglar. Calismada ayrica KUA’nin CA (Uyum Analizi)
ile olan iligkisi aciklanmis, KUA’nin sinirlt ¢oziim alani i¢inde calisarak daha giiclii

cevresel yorumlara olanak tanidig1 gosterilmistir.

Okland ve Eilertsen (1994), Norveg’teki boreal ormanlarda bitki Ortiisii ile
cevresel degiskenler arasindaki iliskileri analiz etmek amaciyla varyans bélme (variation
partitioning) igeren KUA uygulamistir. Calismada, topografya ve toprak ozellikleri gibi
cevresel faktorlerin, bitki topluluklarinin farklilagsmasinda 6nemli oldugu, ancak bu
etkinin mekansal Olgege gore degistigi tespit edilmistir. KUA ile yapilan varyans
ayristirmasi, ¢evresel ve mekansal etkilerin goreli dneminin 6l¢iilmesini saglamistir.
Ayrica kriptogamlar ve vaskiiler bitkilerin agiklanabilir varyans oranlarinda Snemli

farkliliklar oldugu gosterilmistir.

Wagner (2004), KUA yonteminin klasik uygulamalarinin Gtesine gegerek ¢ok
6lgekli (multi-scale) yapilari analiz edebilen yeni bir ¢ergeve gelistirmistir. Bu ¢alismada,
tir dagilimlarinda hem cevresel bagimliligin hem de mekansal otokorelasyonun rol

oynadig1 ve bu yapilarin birbirinden ayristirilmas: gerektigi vurgulanmisgtir. KUA’nin
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varyans analiziyle birlestirilerek mekansal bagimliliklarin farkli 6l¢eklerde nasil degistigi
gosterilmis ve spatially-explicit yorumlamalar yapilmistir. Bu yaklagim, organizma-tepki

Olceginin belirlenmesinde ve drnekleme tasariminda yeni olanaklar sunmustur.
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3. GENEL BILGILER

3.1. Lohman Brown ve Lohmann White tavugunun Yumurta Tanmm Besin

Degerleri
3.1.1. Lohman Brown tavugu

Almanya kokenli Lohmann Tierzucht firmasi tarafindan gelistirilen, yiiksek
verimli bir kahverengi yumurtaci tavuk hibritidir. Rhode Island Red ve White Rock gibi
irklarin melezlenmesiyle elde edilmistir. Sakin mizagli olusu ve erken yumurtlamaya
baslamasi sayesinde hem ticari hem amatdr yetistiricilikte tercih edilir. Ortalama 72
haftalik yumurtlama periyodunda 300-320 adet kahverengi kabuklu yumurta verir ve
yumurta agirligi genellikle 63-65 gram civarindadir (Lohmann Breeders, 2023).

3.1.2. Lohmann White tavugu

Ticari yumurta iiretiminde yaygin olarak kullanilan, yiiksek verimli bir beyaz
yumurtact tavuk hibritidir. Almanya koékenli olan bu genetik hat, yumurta verimi,
yumurta kalitesi ve yemden yararlanma agisindan optimize edilmistir. Ozellikle beyaz
yumurta liretimi yapan ¢iftliklerde tercih edilmektedir. Yiiksek adaptasyon kabiliyeti ve
uzun siireli yumurtlama kapasitesi sayesinde diinya genelinde endiistriyel iiretimde
yaygin sekilde kullanilmaktadir.

Svobodova, Timova ve Englmaierova (2014) tarafindan yapilan bir ¢alismada, Lohmann
White tavuklarinin kafes sisteminde yetistirildiginde, Cek tavuklarina kiyasla daha
yiiksek yumurta agirligi (61.18 g), yumurta kabuk agirligi (6.01 g) ve albumen kalitesi
(6rnegin Haugh birimi: 88.88) elde ettikleri bulunmustur. Ayn1 ¢alismada, Lohmann
White irkinin, albiimen agirligi, albiimen orani ve alblimen indeksi gibi parametrelerde
de daha tistiin oldugu belirlenmistir. Bu sonuglar, Lohmann White’in 6zellikle kafes
sistemine daha iyi adapte oldugunu ve yumurta kalite parametrelerinde genetik iistiinliik

tasidigin1 gostermektedir.
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3.1.3. Yumurtanin ekonomik ve fonksiyonel 6nemi

Insanlar, giinliik besin 6gesi ihtiyaglarin1 hem bitkisel hem de hayvansal kaynakli
gidalardan karsilamaktadir. Saglikli ve dengeli bir beslenme diizeni i¢in, giinliik protein
aliminin esit oranlarda bitkisel ve hayvansal {iriinlerden saglanmasi gerektigi ifade

edilmektedir (Sar1 et al. 2022).

Hayvansal gidalar yalmizca yiiksek kalitede protein i¢ermekle kalmaz, ayni
zamanda ¢esitli vitaminler ve mineraller bakimindan da olduk¢a zengindir (Ndlovu,

2010).

Kanatli hayvan yetistiriciligi, diger hayvansal iiretim faaliyetlerine kiyasla bazi
onemli avantajlara sahiptir. Uretim siiresinin kisa olmasi, alternatif protein kaynaklarina
gore daha ekonomik olmalari, bakim ve beslemenin pratikligi ile daha az is giicii

gerektirmesi bu avantajlar arasinda yer almaktadir.

Yumurtalar, hem miktar hem de kalite bakimindan zengin bir protein kaynagidir
(Puglisi & Fernandez, 2022). Ayrica; A, D, E, K, B1, B2 ve B3 vitaminleri ile demir (Fe)
ve fosfor (P) gibi mineraller acisindan da degerli bir besindir (A¢ikgdz & Oneng, 2006).

3.1.4. Yumurta kalitesi
Yumurta kalitesi iki temel kategoriye ayrilir, bunlar;
Dis kalite: Kabuk rengi, kabuk kalinligi, sekil ve saglamlik gibi 6zellikleri kapsar.

i¢ kalite: Ak ve sar1 yiiksekligi, Haugh birimi, sar1 rengi (pigmentasyon), pH ve viskozite

gibi kriterleri igerir.
3.1.5. Yumurta kalitesini etkileyen faktorler

Yumurta kalitesini etkileyen faktorler asagida yer almaktadir bunlar;

Genetik: Irk, hat, genotip gibi hayvanin kalitsal 6zellikleri.

Cevresel: Beslenme, barinma, sicaklik, 1siklandirma, stres seviyesi.

Yas: Hayvanin yasi ilerledik¢e yumurta kalitesinde azalma olabilir.

Depolama: Saklama siiresi ve ortami da kaliteyi dogrudan etkiler.
12



3.1.6. Yumurta Kkalitesi 6l¢ciim parametleri

3.1.6.1.Haugh Birimi (HU)

Haugh birimi: kalin albiimenin milimetre cinsinden yiiksekligini (h) ve
yumurtanin gram cinsinden agirhigmi (w) dikkate alan bir albiimen Kkalitesi

degerlendirmesidir (Haugh, 1937)
I¢ kaliteyi belirlemede en yaygin kullanilan parametre.

Haugh birimi degerleri yumurta agirligi (g) ve yumurta ak yiiksekligini (mm)
dikkate alan Raymond Haugh tarafindan gelistirilen formiil yardimiyla hesaplanmistir

(Adeoye, Oyeleye, Olorunsola, Udoh ve Oladepo, 2023).

3.1.6.2.Ak ve Sar1 Yiiksekligi

Tazelik ve i¢ kalite gostergesi olup, ak indeksinin hesaplanabilmesi igin
laboratuvarda kirillan yumurtalarin ak genisligi ve uzunlugu ile ak yiiksekligi degerleri
belirlenmistir. Ak genisligi (mm) ve uzunlugu (mm) dijital kumpas (Insize 1108-150)
kullanilarak; ak yiiksekligi (mm) ise ii¢ ayakli mikrometre (Mitutoyo, 0.01-20 mm)
kullanilarak ol¢tilmiistiir. Kekeg, F. (2024).

Yumurta sar1 indeksinin hesaplanabilmesi i¢in yumurta sar1 ¢ap1 ve yumurta sar1
yiiksekligi degerleri kullanilmistir. Bu amagla laboratuvarda diiz bir tezgah iizerine
kirilan yumurtalar kirilarak 10 dakika bekletilmis ve ardindan 6l¢iim yapilmistir. Sar1 ¢ap1
(mm) kumpeas ile olgiilmiis (Insize 1108-150), sar1 yiiksekligi ise ii¢ ayakli mikrometre

(Mitutoyo, 0.01-20 mm) ile 6l¢iilmiistiir Kekeg, F. (2024).

3.1.6.3.Kabugun Kalinlig1 ve Dayaniklilig1

Dis kalitenin temel gostergesidir olup, ak kalintis1 ve zardan ayrilmis yumurta
kabuklarinin sivri, orta ve kiit kisimlarindan olmak tizere 3 6rnek mikrometre (Mitutoya,
0.01-5 mm) ile olgiilmiistiir (gekil 3.13). Bu degerlerin ortalamasi alinarak ortalama
kabuk kalinliklar1 belirlenmistir (Muhammad, Mohamed, Chwen, Akit ve Samsudin,
2021). Kekeg, F. (2024).
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3.1.6.4.Yumurta Agirlig1 ve Sekil indeksi

Yumurta agirligi, bir yumurtanin gram cinsinden toplam kiitlesini ifade eder ve
yumurtacilik sektoriinde en yaygin kullanilan kalite kriterlerinden biridir. Agirlik,
hem tiiketici tercihlerinde hem de ticari smiflandirmalarda dogrudan belirleyici rol
oynamaktadir.

Yumurta sekli, yamurtanin uzunlugu ve genisligi arasindaki oran ile ifade edilir ve

genellikle sekil indeksi (SI) ile degerlendirilir. Asagidaki formiille hesaplanir:

kil Indeksi (ST) = (LETSHK
pekil Indeksi (SI) = (Uzunluk
e SI<72:Uzun yumurta

e SI=72-76: Normal yumurta

e SI>76: Yuvarlak yumurta

Sekil  indeksi, yumurta  tasima  dayanikliligi, paketleme  uyumu, kulugka

verimliligi ve kabuk mukavemeti gibi bir¢ok endiistriyel parametreyle iligkilidir.
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4. MATERYAL VE YONTEM
4.1 Materyal

Bu calismada kullanilan veriler, Tokat Gaziosmanpasa Universitesi Ziraat
Fakiiltesi Zootekni Boliimiinde yapilan bir c¢alismadan elde edilmistir. Calismanin
materyalini, iniversitenin Hayvancilik Uygulama Birimi’nde yetistirilen iki farkli tavuk
genotipine ait toplam 235 adet yumurta olusturmustur. Denemede kullanilan genotipler;
ticari olarak yaygin sekilde kullanilan Lohmann Brown ve Lohmann
White genotipleridir. Her iki genotipteki bireyler ayni g¢evre kosullarinda, dengeli
rasyonlarla beslenmis ve benzer yetistirme uygulamalarina tabi tutulmustur.
Arastirmada incelenen yumurtalara ait kalite parametreleri asagidaki gibidir:

Agirhik (g): Dijital hassas terazide gram cinsinden dl¢tilmustiir.

AK Indeksi (%): Albiimin yiiksekligi ve ¢ap1 esas alinarak hesaplanmistir.

Haugh birimi: Ak yiiksekligi ve yumurta agirligina bagli olarak standart formiile gore
hesaplanmustir.

Sar1 Indeksi (%): Sar yiiksekligi ve ¢capina dayali olarak hesaplanmustir.

Sar1 Skoru: Roche Yumurta Saris1 Renk Skalast (RYRSS) ile gorsel olarak
degerlendirilmistir.

pH: Yumurta igeriginden elde edilen ak ve sar1 karisiminda, pH metre ile 6l¢iilmiistiir.

4.2 Yontem

Bu arastirmada, iki farkli genotipe ait yumurta kalite 6zellikleri arasindaki ¢oklu
iliskilerin analizinde ¢ok degiskenli istatistiksel tekniklerden yararlanilmistir. Kullanilan
analiz yontemleri; Kanonik Uyum Analizi (Canonical Correspondence Analysis - KUA),
Temel Bilesenler Analizi (Principal Component Analysis - PCA) ve Uyum analizi olup
Tiim analizler Python programlama dili (v3.10) ve ilgili kiitiiphaneler (pandas, numpy,

sklearn, statsmodels, matplotlib) kullanilarak gergeklestirilmistir.
4.2.1. Kanonik uyum analizi (KUA):

Kanonik Uyum Analizi (Canonical Correspondence Analysis - KUA), ¢ok
degiskenli istatistiksel yontemler arasinda yer alan, Ozellikle ¢evresel (agiklayict)

degiskenlerle biyolojik veya Ol¢timsel (yanit) degiskenler arasindaki iligkileri agiklamak
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amaciyla kullanilan bir yontemdir. Kanonik Uyum Analizi; temelinde detrended
correspondence analysis (Egilimden arindirilmis uygunluk analizi-DCA) ile kanonik
korelasyon analizinin birlesimi niteligindedir.

Kanonik Uyum Analizi, hem dogrusal hem de gradyan tabanli veri yapilarin
analiz edebilme kabiliyetine sahiptir ve 6zellikle ekolojik, biyometri ve zootekni ile ilgili
uygulamalarda, ¢evresel degiskenlerin hayvansal performans tizerindeki etkilerini ortaya

koymak amaciyla tercih edilmektedir.

Genellikle, KUA uygulamasinda iki matrisin belirtilmesi gerekir. Bunlardan birisi
gozlemleri (incelenen her bir lokasyonda cevap degiskenlerinin varligl) igeren matris,
digeri ise gradientleri (incelenen her bir lokasyonda bulunan mineraller gibi ¢cevresel veya

aciklayici degiskenleri) igeren matristir (Anonymous 1, 2018).

Kanonik Uyum analizi Yontemi (KUA), ¢ok boyutlu veri degerlendirmesinde
kullanilan ve temelini 6zvektorlerin hesaplanmasindan alan bir yontemdir (Ter Braak,
1986). Bu teknik, cesitli degiskenler arasindaki baglantilar1 analiz ederek topluluk
ierisindeki cesitliligi ve dagilim yapisini anlamayr hedefler. Ozellikle, yanit
degiskenlerinin cevresel faktorlerle olan iligkilerini ortaya koymaktadir (Ter Braak,
1987).

KUA analiz siirecinde agirlikli ortalama tabanli algoritmalar kullanilmaktadir.
Bununla birlikte, yontemin matematiksel temelleri 6zdeger analizi iizerine insa edildigi
icin farkli algoritmalarin kullanimi1 da miimkiindiir (Ter Braak, 1986; 1987). Gaussian
regresyon modeli ile iligkilendirilen KUA, varsayimlar tam saglanmasa bile ytliksek
giivenilirlikte sonuglar {iretebilen bir analiz teknigidir (Ter Braak ve Prentice,(1988).
Bolge ya da lokasyon degerlerinin belirlenmesi siirecinde, yanit degiskenleri bagimli
parametreler olarak degerlendirilirken, c¢evresel faktorler bagimsiz ya da agiklayic
degiskenler olarak ele alinir. Bu islem sonucunda elde edilen degerler, regresyon modeli
ile hesaplanan tahminleri ifade eder. Regresyon modeli, degiskenler arasindaki baglantiy:
dogrusal bir cergevede olusturur. Bu nedenle, yalnizca agirlikli ortalama (WA)
yonteminden tiiretilen veriler degil, dogrusal birlesimlerden elde edilen skorlar da analiz
stirecine dahil edilebilir (Palmer, 1993)
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Kanonik uyum analizi modeli igin temel olarak asagidaki adimlari izlenir:

1. Sayisal veri matrisinin (Y') standartlagtirilmasi,

2. Aciklayic1 (kategorik) degisken matrisinin (X) islenmesi ve gosterim uzayinin
olusturulmasi,

3. Y’nin X tarafindan agiklanabilecek varyans bilesenlerinin hesaplanmasi,

4, Elde edilen kanonik eksenler boyunca Orneklerin ve degiskenlerin

projeksiyonlariin belirlenmesi.

Bu ¢alismada; Genotip degiskeni (X) ile yumurta kalite degiskenleri (Y) arasindaki
iligkiyi ortaya koymak ic¢in kullanilmigtir. Kanonik bilesenler, asagidaki yapilarla

olusturulmustur. KUA analizinde regresyon temelli modelleme yapilmis olup,

n Yikx;
Mg :z el 4.1)

i=1 Y+k

formiili kullanilarak agiklanan varyans tahmin edilmistir.
KUA, asagidaki formiile dayali olarak calisir gosterimi asagidaki gibidir;
Burada:

max p = corr(Ya, Xb) 4.2)
a.

e Y:Bagiml degiskenler matrisi (6rnegin yumurta kalite 6l¢iitleri)
o X: Agiklayic1 degisken matrisi (genotip bilgisi, dummy kodlanmais)

e @, b: Sirasiyla Y ve X i¢in kanonik agirlik vektorleri
p: Kanonik korelasyon katsayis1 (maksimize edilmek istenen hedef)

Bu formiil, Y ve X’in lineer kombinasyonlar1 arasindaki korelasyonu maksimize

eden vektorlerin bulunmasini saglar.

Verilerin Standartlastirilmas:

7 ="+ (4.3)
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Burada:

Y: Her bir gozlem

p: Degiskenin ortalamasi

o: Degiskenin standart sapmast

Z:Verilerin standartlastirilmasi

Triplot gosterimi:

KUA sonucunda elde edilen KUAL ve KUA2 bilesenlerine gore:
« Orneklerin (bireylerin) pozisyonu
o Kalite degiskenlerinin vektor yonii

e Aciklayici gruplarin (genotiplerin) merkezleri bir grafik diizleminde ¢izilir.

KUAL: Genotipler aras1 ayrimi en iyi aciklayan eksen. Genellikle Ak indeksi ve Haugh
Birimi gibi i¢ kalite degiskenleri bu eksende yiiksek yiik tasir.

KUAZ2: Ikincil ayrimi temsil eder. PH, Sar1 Indeksi gibi degiskenler bu eksende rol

oynayabilir.

Bu metodoloji ¢ercevesinde elde edilen grafikler ve katsayilar, biyolojik
anlamlilikla birlikte yorumlanarak genotip se¢imi, liretim optimizasyonu gibi stratejik

kararlar i¢in kullanilabilir hale gelir.
4.2.2. Uyum analizi (Correspondence Analysis — UA)

Kategorik degiskenler arasinda iligki kurmak amaciyla gelistirilen, ¢ok boyutlu
istatistiksel bir tekniktir. Bu yontem, genellikle iki yonlii kontenjans tablolarindan elde
edilen veriler {izerinde uygulanarak, satir ve siitun degiskenlerinin birbirleriyle olan
iligkilerini ortaya ¢ikarmayi hedefler. Uyum Analizi sayesinde bu iligkiler, daha az
boyutlu bir uzayda gorsel olarak ifade edilebilir, boylece veri setindeki yapisal oriintiiler

daha kolay yorumlanabilir (Greenacre, 1984).

Analiz siirecinde satir ve siitun profilleri olusturularak, bu profiller arasindaki
benzerlik ve uzakliklar temel alinir. Elde edilen yeni boyutlar, verilerdeki toplam bilgi

miktarini yani “inertia”y1 agiklama diizeylerine gore siralanir. Boylece karmasik yapiya
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sahip biiytik veri setleri, bilgi kayb1 yasanmadan sadelestirilmis bir yapiya doniistliriilmiis
olur (Nishisato, 1980; Devillers & Karcher, 1991).

Uyum Analizi’nin 6ne ¢ikan Ozelliklerinden biri, hem satir hem de siitun
degiskenlerinin ayni grafiksel diizlemde gosterilebilmesidir. Bu 6zellik, ozellikle
degiskenler arasi benzerliklerin ve ayrigsmalarin gorsel olarak degerlendirilmesini
kolaylastirir. Yontem; ekoloji, biyoloji, sosyal bilimler ve pazarlama gibi birgok
disiplinde, nitel veri analizinde tercih edilen giiglii bir aragtir (Andersen, 1990).

Benzer sekilde, Temel Bilesenler Analizi (PCA) ile yapisal bir benzerlik tasisa da, Uyum
Analizi yalnizca kategorik verilerle calismasi bakimindan ayrilir. PCA’da varyans
kavrami iizerinden degerlendirme yapilirken, Uyum Analizinde inertia kavrami
kullanilmakta ve bu, degiskenler arasi toplam iligkisel giicii yansitmaktadir. Bu sayede
UA, kategori temelli veri yapilarini ¢ok boyutlu analiz etmeye imkan tanir.

Bilgisayar yazilimlarmin gelismesiyle birlikte Uyum Analizi, 6zellikle sosyal bilimler
basta olmak iizere bir¢ok alanda yaygin bigimde kullanilmaya baslanmistir. Bu yaygin
kullanimin baslica nedenleri sunlardir:

Yontemin varsayimlara dayanmadan uygulanabilir olmasi,

Kategorik verilerin analizinde diger yontemlere gore daha pratik ve uygun bir
yaklagim sunmasi,

Elde edilen sonuglarin ayn1 uzayda hem satir hem de siitun degiskenleri tizerinden
grafiksel olarak gosterilebilmesi, boylece yorumlamanin daha kolay yapilabilmesi,
Alternatif tek degiskenli veya ¢ok degiskenli yontemlere gore daha basit bir sekilde
uygulanabilir olmas1 ve daha giivenilir sonuglara ulagilmasini saglamasidir (Devilles &
Karcher, 1991; Maulman, 1998).

Tiim bu avantajlar1 sayesinde Uyum Analizi, yalnizca sosyal bilimlerde degil, aynm
zamanda farkli disiplinlerde de kolaylikla uygulanabilir hale gelmistir. Bunun temel
sebebi, bircok bilimsel ¢alismada karsilasilan verilerin kategorik nitelik tasimasidir.
Ornegin:

Farkli dozlarda uygulanan ilaglarin belirli bir zararl tiir izerindeki etkilerini,
Hayvan irklarinin yasadiklar1 bolgelere gére dagilimini,

Belirli bir hormonun ¢esitli dozlariin bir hayvan irkinin verim 6zellikleri izerindeki
etkilerini,

Balik tiirlerinin gollere gore dagilimina,
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Arpa ya da bugday ¢esitlerinin yaprakeik sayilarindaki farkliliklari,
Mikroorganizma genomlarinda yer alan adenin, guanin, sitozin ve timin gibi bazlarin
sayisal dagilimlarin1 analiz etmek gibi bir¢cok biyolojik ve cevresel arastirmada bu

teknikten faydalanilabilir (Nishisato, 1980; Greenacre, 1984).
4.2.3 Temel bilesenler analizi (TBA)

Cok degiskenli veri setlerinin daha anlasilir hale getirilmesi ve yorumlanabilmesi
amaciyla gelistirilmis bir boyut indirgeme yontemidir. Bu yontem, ayni bireyden elde
edilen birden fazla degiskenin arasindaki iligkileri ortaya koymakla kalmaz, ayni
zamanda bu iliskilerden faydalanarak yeni bilesenler tiiretir. Bu yeni bilesenler, orijinal
degiskenlerin dogrusal kombinasyonlart seklinde olup, veri setinin temel yapisini

ozetleyici bir nitelik tasir (Ozdamar,2004).

TBA sayesinde, degisken sayisinin azaltilmasi, 6ngorii yapma, degiskenler igin
skorlar hesaplama ve bu skorlar ilizerinden siralama yapilmas: gibi islemler
gercgeklestirilebilir. Ayni zamanda, bu analiz yontemi, farkl: istatistiksel teknikler i¢in ara

veri setlerinin olusturulmasinda da yaygin olarak kullanilmaktadir (Ozdamar,2004).

Analiz sonucunda elde edilen her bir bilesen, toplam varyansin belirli bir
yiizdesini agiklar. Eger ilk birkac bilesen (6rnegin k tane bilesen) toplam varyansin %70,
%80 veya daha fazlasini agikliyorsa, bu durumda bu bilesenler, orijinal p adet degiskenin
biiyiik kismini temsil etmekte yeterli kabul edilir. Boylelikle, cok sayida degisken yerine
daha az sayida temel bilesen ile analiz yapilabilir (Ozdamar,2004).

Temel bilesenlerin belirlenmesinde, analiz edilen verinin niteligine bagl olarak
ya kovaryans matrisi ya da korelasyon matrisi kullanilir. Eger degiskenler benzer
birimlerde ifade ediliyor ve varyanslari yakin diizeydeyse, kovaryans matrisi tercih edilir.
Ancak degiskenlerin 6l¢li birimleri ve varyanslar1 arasinda biiyiik farkliliklar varsa, bu

durumda korelasyon matrisi daha uygun bir tercih olacaktir (Ozdamar,2004).

Her bir degisken i¢in hesaplanan temel bilesen skorlari, orijinal goézlem
degerlerinin yerini alabilir. Bu skorlar sayesinde degiskenlerin ortak yapidaki etkileri

daha sade ve anlamli bir sekilde ifade edilir. Analiz sonucunda elde edilen bilesenler
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arasinda korelasyon bulunmaz; bu da ¢ok degiskenli verilerin yorumunu kolaylastiran bir

avantaj saglar (Ozdamar,2004).

TBA’nin sagladigi 6nemli avantajlara ragmen, bazi durumlarda yorumlamada
zorluklar yasanabilir. Bu durum, degiskenler ile bilesenler arasindaki iligkilerin karmasik
yapisindan kaynaklanir. Bu zorlugun {istesinden gelmek i¢in arastirmacinin degiskenlerin
Ozelliklerini iyi bilmesi ve bu degiskenlerin kiimelenme yapilarin1 dogru sekilde analiz

edebilmesi gerekir (Ozkan,1995).

Temel bilesen sayisinin belirlenmesinde farkli yontemler mevcuttur. En yaygin
olani, korelasyon matrisine ait 6zdegerlerin degerlendirilmesidir. Genellikle 6zdegeri
1’den biiyilk olan bilesenler modele dahil edilir. Ayrica Scree Testi kullanilarak
Ozdegerlerin grafiksel gosterimi yapilir ve egrinin ilk kirilma noktasina kadar olan
bilesenler secilir. Bunun yaninda, ilk bilesenlerin toplam varyansin %67 veya daha
fazlasinm1 acgiklamasi da temel bilesen sayisinin belirlenmesinde bir Ol¢iit olabilir

(Ozkan,1995).

Cok degiskenli analiz yontemlerinde temel amag, bir¢ok O6zelligin ayni anda
degerlendirilmesi ve bu 6zellikler arasi iliskinin kovaryans veya korelasyon matrisleri

lizerinden analiz edilmesidir (Everit, 1991), (Ozkan,1995).

TBA, ozellikle degiskenler arasinda yiiksek diizeyde iliski bulunan durumlarda,
bu iliskilerden faydalanarak daha az sayida ve birbirinden bagimsiz degisken iliretme
amaciyla kullanilir. Bu sekilde, veri seti daha sade hale getirilirken, bilgi kayb1 en aza
indirilir (Everit, 1991).

Sonug olarak, Temel Bilesenler Analizi, orijinal degiskenlerin varyans yapisini,
bu degiskenlerin dogrusal bilesenleri araciligiyla daha az sayida yeni degiskenle temsil
etme yontemidir. Bdylece, aralarinda iligki bulunan p sayida degiskenin yapisi,

korelasyonsuz ve daha az sayida temel bilesen kullanilarak agiklanabilir (Everit, 1991).

Yo6ntemin Tanimi
Temel Bilesenler Analizi (PCA), ¢cok boyutlu sayisal veri setindeki degiskenler
arasindaki korelasyonu ortadan kaldirarak, daha az sayida yeni degisken (bilesen) elde

etmeyi amaglayan bir boyut indirgeme ve 6zetleme teknigidir. Bu analiz sayesinde, veri
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setindeki en yiiksek varyansa sahip dogrusal kombinasyonlar tespit edilerek, daha sade
ve yorumlanabilir bir yap1 elde edilir.

PCA sonucu elde edilen katsayilar ve biplot/triplot grafikleri, genotip ile kalite
parametreleri arasindaki gorsel iliskiyi agiklamak icin kullanilmigtir. Temel bilesenler
analizi i¢in, gosterim sekli asagidaki gibidir.

Z=(X-pn)W (4.4)
Burada, Z skor matrisini, W bilesen matrisini, X orijinal veri setini ve p ortalama
vektoriinii ifade etmektedir..

Verinin boyutunu azaltmak ve kalite degiskenleri arasindaki varyansin en yiiksek oldugu
eksenleri belirlemek veri kiimesinde yer alan tiim kalite parametrelerinin varyans yapisini
Ozetlemek amaciyla PCA uygulanmistir. PCA, orijinal degiskenleri dogrusal sekilde
birlestirerek PC1 ve PC2 gibi bilesenler olusturur.

Matematiksel Temel Standartlagtirma
Veri matrisi X (boyut n x p) gézlem sayisi n, degisken sayisi p olacak sekilde

asagidaki gibi standartlastirilir:

_ Kij—uy

Zy === (4.5)

Burada:
Xjj: 1. gozlem, j. Degisken
M;: j. degiskenin ortalamasi

0j: j. degiskenin standart sapmasi

Standartlastirilmis veri kullanilarak kovaryans matrisi agagidaki gibi hesaplanir.
Burada: S = ﬁZTZ (4.6)

S: pxp boyutlu kovaryans matrisi formiilii kullanilir.

Ozdeger ve Ozvektdr Ayristirmasi

Kovaryans matrisinin 6zdeger ve 6zvektor ayristirmasi yapilir:
Burada:
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ka = }\ka (47)
Ak : k. bilesene karsilik gelen 6zdeger (varyans miktari)

wy: k. bilesenin yon vektorii (yliklemeler )

Bilesen Skorlarinin Hesaplanmasi

Veri noktalarinin PCA bilesen diizlemindeki koordinatlar1 (skorlart):

Burada:

ZW=T (4.8)
W: pxm boyutlu bilesen yiikleme matrisi (m genelde 2 segilir— PCAL, PCA2)

T: nxm bilesen skor matrisi

Varyans Ag¢iklama Orani

Her bilesenin verideki toplam varyansa katkis1 asagidaki gibidir;

Varyans aciklama orani = 5 ijfp . (4.8)

PCAT1: Verideki en yiiksek varyansi agiklayan bilesendir. En baskin degiskenleri igerir.
PCA2: PCAT’e ortogonal (dik) ikinci bilesen, kalan varyansin bir kismini agiklar.
Bilesen yiikleri, degiskenlerin hangi bileseni daha ¢ok etkiledigini gosterir.

Ornegin, yumurta verisinde PCA1 iizerinde Ak indeksi ve Haugh Birimi yiiksek yiiklere

sahipse, bu iki 6zellik verinin temel varyansini belirliyor demektir.
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5. BULGULAR VE TARTISMA

Bu ¢alismada, iki farkli yumurtaci tavuk genotipine (Genotip 1 ve Genotip 2) ait
toplam 235 yumurtanin kalite 6zellikleri degerlendirilmis ve bu 6zellikler arasindaki
coklu iligkiler; Kanonik Uyum Analizi (KUA), Temel Bilesenler Analizi (PCA) ve Uyum
Analizi yoOntemleriyle incelenmistir. Ayrica degiskenler arasindaki iligkilerin
belirlenmesinde Pearson korelasyon analizinden yararlanilmistir. Calisma materyalini
olusturan iki farkli genotipe (Lohmann Brown ve Lohmann White) ait tanimlayici

istatistikler Tablo 5.1’de sunulmustur.

Tablo 5. 1 Verilere ait tanimlayici istatistikler

Degisken N Ortalama Standart Sapma

Agirlik 235.0 63.34 3.91
Ak Indeksi 235.0 10.2 1.88
Haugh birimi 235.0 88.66 7.15
Sar1 indeksi 235.0 42.16 4.02
Sar1 skoru 235.0 11.24 1.12
PH 235.0 8.78 0.19

Tablo 5.1 iki farkli tavuk genotipine (Genotip 1 ve Genotip 2) ait toplam 235 yumurtanin
kalite ozellikleri icin, degiskenlere ait korelasyon 1s1 haritasi asagida Sekil 5.1°de

verilmistir.
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Yumurta Kalite Degiskenleri Arasi Korelasyon Matrisi

agirlik

Ak Indeksi

-0.6

-0.4

SARI SKORU  San indeksi Haugh Birimi

PH

0 agirlik Ak indeksi  Haugh Birimi  Sari indeksi  SARI SKORU

Sekil 5.1.Degiskenlere ait korelasyon 1s1 haritasi

Sekil 5.1°de verilen 1s1 haritasi incelendiginde degiskenler arasi farkli seviyede
iligkiler tespit edilmistir. Yumurta kalite parametreleri arasinda hesaplanan

korelasyonlara dayali agiklamalar yer almaktadir.
Degiskenler arasi iliski incelendiginde, Tablo 5.2°de ak indeksi ile haugh birimi

arasinda ¢ok giiclii pozitif korelasyon goriilmektedir. Ak kalitesi artttkca Haugh

Biriminin de arttig1 goriilmektedir. Bu, veri tutarlili1 agisindan olumludur.
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Tablo 5. 2. Degisken arasindaki iliskiler

Degisken Cifti Korelasyon Katsayisi Yorum

Ak Indeksi <> Haugh 0.88 Cok giiclii pozitif

Birimi korelasyon. Ak kalitesi
arttikca Haugh Birimi de
artiyor.

SARI SKORU « Sar1 0.84 Gglii pozitif korelasyon.

Indeksi Gozlemsel skor ile sayisal
sar1 indeksi uyumlu.

Agirlik <> Ak Indeksi -0.37 Orta diizeyde negatif
korelasyon. Yumurtanin
biliylimesiyle ak kalitesi
azalabilir.

PH < Haugh Birimi -0.21 Zay1f negatif korelasyon.
PH arttikca Haugh Birimi
biraz diisebilir.

SARI SKORU « PH -0.03 Iliski yok. Sari kalitesi ile

PH bagimsiz degiskenler

gibi davraniyor.

Yumurta kalite parametreleri arasindaki dogrusal iliskileri ortaya koymak

amaciyla Pearson korelasyon analizi yapilmistir. Analiz sonucunda, Haugh birimi ile ak

indeksi arasinda r = 0.88 diizeyinde giiclii pozitif bir iliski gézlenmistir.

Bu sonug,

Silversides ve Budgell (2004) tarafindan bildirilen, Haugh Birimi'nin albiimin yiiksekligi

ile dogrudan iligkili oldugu yoniindeki bulgularla ortiismektedir.

Bununla birlikte, sar1 ile ilgili parametreler (sar1 skoru, sar1 indeksi) ile i¢ kalite

parametreleri arasinda negatif yonlii iligskiler bulunmustur. Bu da genotiplerin kaliteyi

farkli diizeylerde optimize ettigini diisiindiirmektedir. Bu bulgular, Aygiin (2013) ve
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Altuntas & Sekeroglu (2008) tarafindan bildirilen benzer korelasyon yapilar ile

desteklenmektedir.

Iki genotip arasindaki farklari incelemek iizere bagimsiz 6rneklem t-testi yapilmis
olup, t-testi sonuglarina gore:
e Ak Indeksi, Haugh Birimi ve pH degerleri icin istatistiksel olarak anlaml
farkliliklar bulunmustur (p < 0.05).
e Agirhik, Sar1 Indeksi ve Sar1 Skoru agisindan gruplar arasinda anlaml bir fark

bulunmamustir (p > 0.05). Sonuglar tablo 5.3’te verilmistir.

Tablo 5. 3 t-testi sonuglari

Degisken t-testi P-degeri

Agirlik 0,634 0,527
Ak Indeksi -4,001 0,000085
Haugh Birimi -3,722 0,000249
Sar1 Indeksi 1,476 0,141
SARI SKORU -0,189 0,85
pH -2,902 0,004

t-testi sonuglari, Lohman White genotipinin Ak Indeksi, Haugh Birimi ve
pH acisindan istatistiksel olarak anlamli sekilde daha yiiksek degerlere sahip oldugunu
ortaya koymustur (p < 0.05). Bu bulgu, Roberts (2004) tarafindan bildirilen, i¢ kalite
parametrelerinin genetik faktorlerden onemli 6lcilide etkilendigi yoniindeki sonuglarla
tutarlidir.

Buna karsin, yumurta agirligi, sar1 indeksi ve sart skoru agisindan genotipler
arasinda anlamli bir fark saptanmamistir. Bu da dis kalite gostergelerinin genotipten

ziyade gevresel ve beslenme kosullariyla iligkili olabilecegini gostermektedir (Karadas et
al. 2005).

5.1. Kanonik Uyum Analizi

Genotip ile yumurta kalite parametreleri arasindaki ¢oklu iliskiyi ortaya koymak

amaciyla gerceklestirilen KUA sonucunda, ilk kanonik eksen (KUA-1) varyansin énemli
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bir kismimi agiklamis ve genotiplerin bu eksen iizerinde anlamli sekilde ayristig
gorilmistiir. F=7.10, p=0.0082 seklinde hesaplanan anlamlilik diizeyi, genotiplerin kalite
karakteristikleri bakimindan istatistiksel olarak farklilik gosterdigini ortaya koymustur.
Genotip 2, i¢ kalite parametreleri olan Haugh birimi ve ak indeksi agisindan daha iistiin
sonuclar sunarken; Genotip 1’in sar1 skoru ve sar1 indeksi agisindan avantajli oldugu
belirlenmistir. Bu durum, genetik faktorlerin i¢ ve dis kalite 6zelliklerine olan yonlii

etkisini ortaya koymaktadir.

Bu bulgular, Sarica et al. (2006) ve Roberts (2004) tarafindan yapilan ¢aligmalarda
bildirilen, genotipin yumurta sarisi1 rengi ve ak kalitesi tizerindeki belirleyici etkisine
iliskin bulgularla paralellik gostermektedir. Ayrica, KUA’nin bu tip biyolojik verilerde

kullanimi, ter Braak (1986) tarafindan onerilen metodolojik ¢erceveyle de uyumludur.

Yumurta kalite parametrelerinin genotiplerle iligkisi iki boyutlu (KUA1l ve KUA2
eksenlerinde) grafikte sekil 5.2’te verilmistir.

Kanonik Uyum Analizi (CCA1 ve CCA2 Biplot Grafigi)

H
P Genotip

Lohmanbrown

lohmanwhite

15}

1.0

0.5F

ikinci Kanonik Eksen (CCA2)

0.0

=0.5F

-0.50 -0.25 0.00 0.25 0.50 0.75 1.00 1.25
Birinci Kanonik Eksen (CCA1)

Sekil 5.2.Yumurta kalite parametrelerinin genotiplerle iliskisi

Sekil 5.2. yumurta kalite parametrelerinin genotiplerle iliskisini iki boyutta (KUAL ve
KUAZ2 eksenlerinde) gorsellestirmektedir. Bu grafikte,

o Noktalar: Farkli genotiplere ait bireysel drnekleri temsil etmektedir.
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e OKlar (Vektorler): Yumurta kalite degiskenlerinin yoniinii ve etkisini

gostermektedir

e OK yonii: Degiskenin varyasyonun yoniinii belirtir.

e Ok uzunlugu: Degiskenin modelde agiklanan varyans igindeki katki derecesini

gostermektedir.

Bu grafige gore, Ak Indeksi ve Haugh Birimi, ayn1 yéne uzanan vektorlerle birlikte
yiiksek pozitif korelasyon gostermektedir. Ayrica, KUA1 ydniinde ayrisan genotiplerin
bu iki parametreye gore farklilastigini sdyleyebiliriz. pH degeri, KUA2 ekseni boyunca
yiiksek pozitif etki gostermektedir. Bu da pH’in baz1 genotiplerle ayrismasinda etkili
oldugunu gostermektedir. Yumurtanin pH 6zelligi, genellikle depolama siiresiyle iligkili
bir degiskendir. Sar1 Skoru ve Sar1 Indeksi ise daha farkli yonlere uzanmakta ve bu da
genotiplerin sar1 kalitesinde farklilasabilecegini gostermektedir. Bu durum, bazi
genotiplerin yumurta beyazi kalitesi (6zellikle tazelik ve yapisal saglamlik) agisindan

tistiin oldugunu gostermektedir.

Bu bulgular, Yal¢in et al. (2020) tarafindan yapilan benzer bir ¢alismada bildirilen PCA
varyans oranlar1 ve ylikleme iliskileri ile 6rtiismektedir. Ayrica, PCA grafiginde goriilen
vektorel yonelimler, kalite parametreleri arasinda yapisal bir fark oldugunu gorsel olarak

da kanitlamaktadir.

5.2 Uyum Analizi (UA)

Uyum analizi, 6zellikle kategorik degiskenler arasindaki iligkileri degerlendirmek
ve iki boyutlu diizlemde gorsellestirmek amaciyla yapilmis olup,
Bu ¢alismada, Genotip (Lohmanbrown ve Lohmanwhite) ile sar1 skoru (8, 9, 10, 11, 12,
13, 14) arasindaki iliskiyi gorsel ve istatistiksel olarak analiz edilmistir. Kullanilan
degiskenler su sekildedir; Satir degiskeni: Genotip (2 seviye: Lohmanbrown,
Lohmanwhite), Siitun degiskeni: Sari skoru (7 seviye: 8-14).
Ilk olarak kontenjans tablosu (capraz tablo) olusturulmustur. Ardindan satir ve
siitun marjinal toplamlarma gore beklenen degerler hesaplanmistir. Bu degerler
tizerinden Khi-kare uzakliklarina dayali normalize edilmis degerler elde edilmistir. Son
olarak SVD (Singular Value Decomposition) kullanilarak 2 boyutlu kanonik diizlem elde

edilmistir. Eksenlere ait agiklama ve ne anlama geldigi Tablo5..’de verilmistir.
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Tablo 5. 4 Eksenlerin anlami1 ve agiklanan vOaryansi

Aciklanan
Boyut Yorumu
Varyans

Boyut Verideki tiim varyans bu boyutta aciklanmaktadir. Bu

%100.00 ‘
1 nedenle asil yorum bu eksen iizerinde yapilir.
Boyut |[= %0.00 (ihmal . o '

o Ekstra bir agiklayici bilgi saglamaz, dikkate alinmaz.

2 edilebilir)

Tablo incelendiginde, elde edilen 2 boyutlu diizlemdeki yapinin tamamen boyut

1 ekseniyle yorumlanabildigi gézlenmistir.

Boyut 1, genotiplerle sar1 skoru iliskisini ¢ok giiglii bicimde temsil etmektedir.
Lohmanwhite ve Lohmanbrown, belirli sar1 skoru degerleriyle iliskili kiimeler olusturur.
Bu da, genotipin sar1 skoru dagiliminda etkili oldugunu ve bu degiskenin genotip

farklilagsmasini yansittigin1 gosterir. Sar1 skoru kategorik degiskenine ait degerlerler

Tablo 5.5’de verilmistir.

Tablo 5. 5 Sar1 skoru kategorik degiskenine ait degerlerler

Degisken Boyut 1 Boyu 2 Tip
Lohmanbrown | -0,12615 6,71E-17 | Genotip
lohmanwhite |0,126687 6,68E-17 | Genotip

8 -0,06496 -3,2E-18 | SARI SKORU
9 -0,09742 1,92E-17 | SARI SKORU
10 0,039586 6,15E-17 | SARI SKORU
11 -0,00487 4,79E-17 | SARI SKORU
12 0,058876 2,58E-17 | SARI SKORU
13 -0,02319 4,16E-17 | SARI SKORU
14 -0,11251 9,76E-18 | SARI SKORU
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Tablo 5.5 verilen degerler, sar1 skoru kategorik bir degiskenine ait degerler olup,
bu koordinatlar, “Sar1 skoru = 8”, “Sar1 skoru = 9” gibi smiflarin kanonik diizlemdeki

konumlarini temsil etmektedir.

Eger "Sar1 skoru=8" noktasi Lohmanwhite noktasina daha yakinsa, bu skor
genellikle Lohmanwhite genotipinden gelen yumurtalarda daha sik goriiliiyor olabilir.

Koordinatlarin uzakligji veya yakinligi — iligkisel gii¢ ve yon hakkinda bilgi verir.

Her bir degiskenin kategorileri arasindaki iliskileri ve ayn1 zamanda degiskenler
arasindaki kategorik bazda ¢apraz iliskilerini belirlemek amaciyla uyum analizi grafigi
cizilmistir.

1e—17 Uyum Analizi (Correspondence Analysis) Triplot

Lohmanbrown @ lohmanwhite

6 Skor 10

5t Al Skor1l
3 Skori13
4
e
e
o~ 3 -
+—
; A Skorl2
3

2F Skor 9

1k Skor 14

o

A Skors
-0.10 -0.05 0.00 0.05 0.10

Boyut 1 (100.00%)
Sekil 5.3.Uyum analizi grafigi

Uyum analizi grafigi incelendiginde, grafikte yer alan daireler, genotipleri temsil
ederken, ticgenler sar1 skoru kategorilerini temsil etmektedir. Noktalarin birbirlerine olan
yakinlig1, aralarindaki iliski diizeyini temsil etmektedir. Grafige gore, sar1 skoru; 8, 9 gibi
diisiik degerler bir genotipin yakinindaysa, o genotipin bu skorlarla daha sik
iligkili oldugu anlamina gelir. Eger sar1 skoru 12, 13, 14 gibi yiiksek degerler diger

genotipe yakinsa, bu skorlar o genotiple daha sik goriilmektedir.

Bu sonug, genotipin sar1 skoru dagiliminda etkili oldugunu ve bu degiskenin
genotip farklilasmasini yansittigini gosterir. Uyum analizi, genotip ile sar1 skoru

arasinda giiclii ve belirgin bir iliski oldugunu ortaya koymaktadir.
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Boyut 1 tiim varyansi acikliyor olmasi, bu iliskinin tek bir ana eksen iizerinde
diizenli ve agiklayict oldugunu gosterir. Yiiksek yilik degerlerine sahip kategoriler,
analizdeki temel ayirt edici unsurlardir. Lohmanwhite genotipinin yumurtalari, daha
yiiksek sar1 skorlar ile iligkili olabilir. Lohmanbrown genotipinde ise daha diisiik sari

skorlariin daha fazla gézlendigi s6ylenebilir.

Bu durum, iiretim ve seleksiyon agisindan genetik faktorlerin kalite Olgiitleri
tizerinde belirleyici rol oynadigini isaret eder. Uyum analizi, iki genotipin sar1 skoru

kategorileri ile olan farkliliklarini agik¢a ortaya koymustur.

Analiz sayesinde, liretim verimliligini artirmak i¢in genotipe 6zel besleme veya
yetistirme  stratejileri  gelistirmek miimkiin hale gelir. Bu yaklasim, zootekni
aragtirmalart i¢in ¢ok boyutlu iligkilerin gorsel ve sayisal analizine dayanan giiclii bir

yontemdir.

5.3. Temel Bilesenler Analizi

Verinin boyutunu azaltmak ve kalite degiskenleri arasindaki varyansin en yliksek
oldugu eksenleri belirlemek veri kiimesinde yer alan tiim kalite parametrelerinin varyans
yapisini 6zetlemek amaciyla kullanilan Temel Bilesenler Analizi (PCA) bulgularina gore,
alt1 farkl kalite parametresiyle gerceklestirilen PCA sonucunda elde edilen PC1 ve PC2
bilesenleri, toplam varyansin %53.9’unu agiklamigtir. PC1 bileseninin, 6zellikle Haugh
birimi ve ak indeksi gibi i¢ kalite 6zellikleri lizerinde yiiksek yiikleme (loading) degerleri
aldig1 gozlenmistir. PC2 bileseni ise dis kaliteyi temsil eden sar1 skoru ve sar1 indeksi gibi
ozelliklerde daha etkili olmustur. PCA triplot grafiginde, genotiplerin bu iki bilesen
diizleminde ayristig1 ve yonsel olarak bazi kalite parametrelerine dogru konumlandig:

gozlenmistir.

Bu bulgular, Yalgin et al. (2020) tarafindan yapilan benzer bir ¢calismada bildirilen
PCA varyans oranlar1 ve ylikleme iligkileri ile ortlismektedir. Ayrica, PCA grafiginde
goriilen vektorel yonelimler, kalite parametreleri arasinda yapisal bir fark oldugunu

gorsel olarak da kanitlamaktadir.
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PCA Triplot
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Sekil 5.4.PCA Triplot grafigi

Sekil 5.4’te sunulan Temel Bilesenler Analizi’ne (PCA) ait triplot grafik, iki temel
bilesenin ayn1 anda gorsellestirildigi bir yapida sunulmustur. Bu grafik, her bireyin PCA
uzayindaki konumunu gosterirken ayn1 zamanda degiskenlerin bu uzaydaki etkilerini de
ortaya koymaktadir. Grafikteki noktalar, ¢caligmaya dahil edilen birey ya da ornekleri
temsil etmektedir. Mavi dairelerle gosterilen bireyler Genotip 1’e, turuncu dairelerle
belirtilen bireyler ise Genotip 2’ye aittir. Bu bireylerin uzaydaki dagilimi, yumurta kalite
ozellikleri agisindan genotipler arasinda benzerlik ya da farklilik olup olmadigim
anlamamiza yardimci olur. Ornegin Mavi noktalarin sol ve iist bolgede toplanmis ve sari
skoruna yakin olmasi, bu genotipin yumurtalarinda i¢ kalitenin diisiik ve sar1 skorunun
yiiksek olabilecegi anlami tagir. Eger iki genotip kiimelenerek ayrigsmissa, yamurta kalite
profilleri birbirinden farklidir. Ancak gruplar iist iiste biniyor ya da i¢ ige gegmisse, bu

durum kalite bakimindan benzer 6zellikler tasidiklarini gosterir.

Grafikte, Lohman White bireylerinin i¢ kalite degiskenlerine daha yakin
konumlandigi, Lohman Brown bireylerinin ise Sar1 Skoru yoniinde yer

aldig1 gozlenmistir. Bu durum, Zita et al. (2009) ve Tumova et al. (2009) gibi
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calismalarin bulgularini desteklemektedir; bu ¢alismalarda da farkli genotiplerin PCA

diizleminde belirgin kiimeler olusturdugu rapor edilmistir.

Grafikteki yon oklar1 ise yumurta kalite 6zelliklerini temsil etmektedir. Her bir
okun yonii, degiskenin varyasyonunun hangi PCA bileseni ile daha iligkili oldugunu
gosterirken, uzunlugu ise degiskenin acgiklanan varyans igindeki etkisini ifade eder.
Ornegin, Ak Indeksi ve Haugh Birimi gibi kalite parametrelerinin ayn1 yone bakan uzun
vektorlerle gosterilmesi, bu degiskenlerin hem birbirleriyle pozitif iliskili oldugunu hem
de modelde 6nemli diizeyde varyans agikladigini ortaya koymaktadir. Buna karsilik Sari
Skoru vektoriiniin bu ikisine zit yonde yer almasi, soz konusu degiskenin farkli bir
varyans yapisina sahip oldugunu ve genotipler arasindaki ayrimda ters yonde etkili

olabilecegini diisiindiirmektedir.

PC1 ve PC2 eksenleri ise grafik diizleminin temelini olusturmakta olup, sirasiyla
verideki en yiiksek ve ikinci diizeydeki varyans: agiklamaktadir. Ornegin, PC1 bileseni
toplam varyansin %34.6’smn1, PC2 ise %19.3’iinii temsil ediyorsa; bu iki eksen, genotipler
arast kalite farkliliklarmi biiyiik 6lciide yansitmaktadir. Orneklerin bu diizlemdeki
konumlar1, hangi genotipin hangi kalite degiskenlerine daha yakin oldugunu da
gostermektedir. Ornegin, Genotip 1 bireylerinin agirlik ve sari indeksi oklarina yakin
yerlesmis olmasi, bu bireylerin yumurtalarinda bu 6zelliklerin daha baskin oldugunu

isaret eder.

Genel olarak bu triplot grafik, PCA'nin sagladig1 6zetleme giiciinden yararlanarak
hem bireylerin kiimelenme yapisin1 hem de kalite degiskenlerinin bu yapiya olan katk1

diizeylerini gorsel ve yoruma agik bir bigcimde sunmaktadir.

Temel Bilesenler Analizinde, her degiskenin belirli bir bilesene ne 6lciide katki
sagladigin1 ve bu katkinin yoniinii (pozitif/negatif) ifade PCA yiikleri hesaplanmistir.

Buna gore bilesenlere ait yiikler verileri Tablo 5.6° da verilmistir.
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Tablo 5. 6 Bilesenlere ait yiikler tablosu

Degisken Bilesen 1 | Bilesen 2 | Bilesen 3| Bilesen 4 | Bilesen 5 | Bilesen 6
agirlik 0,0062 -0,6303| 0,3914 0,5273 0,4128 0,0284
Ak Indeksi -0,6728 0,0773| 0,0626 -0,0442 0,1742 -0,7107
Haugh Birimi -0,6649 0,1339| 0,0700 -0,0722 0,1922 0,7019
Sar1 Indeksi -0,3221 -0,5061| -0,3227 0,1891 -0,7062 0,0365
SARI
SKORU -0,0094 0,3843| -0,5417 0,7275 0,1712 -0,0002
PH 0,0343 -0,4180| -0,6635 -0,3867 0,4839 0,0061

Tablo 5.6 incelendiginde, Bilesen-1’in yiiksek negatif yiiklere sahip oldugu
goriilmektedir: Ak Indeksi (—0,673), Haugh Birimi (-0,665) olarak bulunmustur. Bu
bilesen yumurtanin i¢ kalite (albumen yiiksekligi, viskozite) yoniinii yansitmaktadir. Ak
Indeksi ile Haugh Birimi nin es-yonlii (benzer isaretli) ve yiiksek biiyiikliikte yiiklenmesi,
i¢ kalite parametrelerinin birlikte varyasyon gosterdigini agiklamaktadir.

Bilesen-2’nin ayni1 sekilde yiiksek negatif ytiklere sahip oldugu goriilmiistiir. Agirlik
(-0,630) Indeksi (-0,506)

Bilesen-2, yumurta kiitlesi/yogunlugu ile sar1 rengi arasinda kurulan zithgi temsil

Sar1 olarak bulunmustur.
etmektedir.

Bilesen-3, Sar1 Skoru (-0,542) ve pH (-0,664), bu bilesen, sar1 skoru (pigment
yogunlugu) ile albumen pH degerinin birlikte yon degistiren ancak i¢ kaliteye gore
bagimsiz bir varyans kaynagi oldugunu gosterir.

Bilesen-4, Sar1 Skoru (0,728) agirlik (0,527). Bilesen 4’lin pozitif yoniinde yiiksek sar1
skoru ve yumurta agirligi, sari renk yogunlugu-kiitle eslesmesinin 6nemli varyans
kaynagi oldugunu gostermektedir.

Bilesen-5 Sar1 Indeksi (-0,706) pH (0,484). Burada sar1 rengin (renk tonu)
albumen pH’s1 ile ters yonde degistigi izlenmektedir. Bu, dis renk pigmentasyonu
artarken albumen pH’sinda yiikselme egiliminin azaldigina isaret edebilir.

Bilesen- 6, Ak indeksi (-0,711), Haugh Birimi (0,702). Farkl1 isaretle yiiksek degerli ayni
iki degisken alblimende farkli (viskozite vs.

alt boyutlar densite) barindigini

gostermektedir.

35



Alt1 temel bilesene ait agiklanan varyans oranlar1 PC1 (X ekseni) ve PC2 (Y
ekseni) sirasiyla; %34,6 ve %19,3 olarak bulunmustur. Toplam varyansin %53.9'u, bu
iki bilegsende temsil edilmektedir. Bu oran yorum yapilabilirlik agisindan yeterlidir.
Bilesenlere ait agiklanan varyans yiizdesi ve kiimiilatif varyans oranlar1 tablo 5.. ‘da
verilmigtir.

Tablo 5. 7 Bilesenlere gore agiklanan varyans oranlari

Bilesen | Aciklanan Varyans Kiimiilatif Varyans
(%) (%)
Bilesen 1 34,62 34,62
Bilesen 2 19,35 53,97
Bilesen 3 19,05 73,03
Bilesen 4 14,89 87,92
Bilesen 5 11,22 99,14
Bilesen 6 0,856 100

5.3.1 Model degerlendirme performansi

Yumurta kalite parametreleri ile genotip degiskeni arasindaki iligkiyi
degerlendirmek iizere yapilan g¢oklu dogrusal regresyon analizine ait R? ve MAPE
degerleri asagidaki tabloda sunulmustur. R? (belirleme katsayis1), modelin toplam
varyansin ne kadarimi agikladigini gosterirken, MAPE (Ortalama Mutlak Yiizde Hata)
tahminlerin dogrulugunu yiizdesel olarak yansitir. R? degeri 1'e yaklastikca modelin
basarisi artar, MAPE degeri ise diislik oldugunda model daha basarili sayilir. Sonuglara
gore, genotip degiskeni yumurta kalite 6zellikleri iizerinde oldukga sinirli bir varyans
aciklama kapasitesine sahiptir. En yiiksek R? degeri 0.059 ile "Ak Indeksi" degiskeninde
gozlemlenmis, en diisik MAPE ise "Sar1 Skoru" degiskeni icin %100 olarak
bulunmustur. Bu da genotipin 6zellikle "Ak Indeksi" ve "Haugh Birimi" iizerinde
digerlerine kiyasla daha anlamli etkiler olusturabilecegini gosterse de, genel anlamda

aciklayicilik diizeyinin diisiik oldugu gézlemlenmektedir.
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Tablo 5. 8 Model performans degerlendirmesi

Degisken R? Skoru MAPE (%)
Agirlik 0.0002 107.39
Ak Indeksi 0.0597 148.38
Haugh Birimi 0.0535 135.48
Sar1 Indeksi 0.0064 127.06
Sar1 Skoru 0.0018 100.00
PH 0.0333 116.97

5.3.2 Genotip bakimindan yumurta kalitesi karsilastirilmasi

Bazi kalite 6zellikleri agisindan genotipler arasinda fark olup olmadigina dair

yapilan yumurta kalitesi karsilastirmasi sonuglari Tablo 5.9°da verilmistir.
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Tablo 5. 9 Genotip Bazli Yumurta Kalitesi karsilastirilmasi

Lohman Lohman
Degisken Brown White Yorum
(Ort+Std) (Ort+Std)

Agirlik (@) 63,50 £3.99 6317 = 3.85 iki genotip arasinda yumurta agirlig
acisindan fark yoktur.
Lohman White genotipinde i¢ kaliteyi

Ak Indeksi |[9.73 £1.95 [[10.68 + 1.69 ||gdsteren Ak indeksi belirgin sekilde daha
yiiksektir.

Haugh Lohman White, Haugh Birimi agisindan da

Birimi 86.98 +£7.41 |90.36 +6.48 |daha yiiksek degerlere sahiptir; bu i¢
kalitenin daha iyi oldugunu gosterir.

Sar1 Lohman Brown sar1 kalitesi yoniinden az da

Indeksi VvV 4V d olsa daha yliksek ortalamaya sahiptir.
Genotipler arasinda fark

Sar1 Skoru ([11.23 £1.22 |[11.26 £1.01 |gozlemlenmemektedir; ortalamalar
neredeyse esittir.

oH 075 +021  |8.81+0.16 Lohman White genotipinde yumurta igerigi
daha alkali bir yapiya sahiptir.

Tablo 5.9 iki farkli genotip (1 ve 2) i¢in yumurta kalite parametrelerinin ortalama ve

standart sapmalarin1 gostermektedir. Bu ayristirilmis yap1 sayesinde genotipler arasi

kalite farklar1 degerlendirilmektedir.

Agirlik, Genotipler arasinda ¢ok kiiciik fark vardir. Genotip 1’in ortalama yumurta

agirlig1 63.50 g, Genotip 2 ninki ise 63.17 g'dir. Ak Indeksinde ise Genotip 2 daha yiiksek

ortalamaya sahiptir (10.68). Bu durum, Genotip 2’nin daha kalin ak yapisina sahip

olabilecegi anlamina gelmektedir. Haugh biriminde, Genotip 2’nin Haugh birimi

ortalamas1 daha yiksektir (90.36), bu da i¢ kalite acgisindan {istiin oldugunu

diisiindiirmektedir. Sar1 Indeksi degiskeninde ise Genotip 1 daha yiiksek sar1 indeksine
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sahiptir (42.55 ve 41.78), bunun yaninda sar1 genisligi daha fazla olabilir.
Genotip 1’in sar1 skoru daha yiiksek goriinmektedir, bu da yumurta sarisinin renginin
daha yogun oldugu anlamina gelir. pH i¢in Genotip 2 nin pH degeri (8.81) genotip 1’e
gore (8.75) biraz daha yiiksektir.

Bu bulgular, bazi kalite Ozelliklerinin genotipler arasinda farklilik gosterdigini;
Ozellikle ak ve Haugh birimi gibi i¢ kalite parametrelerinde Genotip 2’nin 6ne ¢iktigini
ortaya koymaktadir. Diger taraftan, sar1 rengi ile ilgili parametrelerde Genotip 1 daha

yiiksek ortalamalara sahiptir.
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6.SONUC VE ONERILER

Bu ¢alisma, Lohmanbrown ve Lohmanwhite genotiplerine ait tavuklardan elde
edilen yumurta kalite verilerini ¢ok degiskenli istatistiksel analiz yontemleri araciligiyla
inceleyerek, genotip ile kalite Olciitleri arasindaki iliskileri detayli bicimde ortaya
koymay1 amaglamistir. Bu amag¢ dogrultusunda, Kanonik Uyum Analizi (KUA), Temel
Bilesenler Analizi (PCA)ve Uyum Analizi (CA) birlikte kullanilmis, boylece hem
iliskisel hem de yapisal acidan genotip etkileri degerlendirilmistir.

Kanonik Uyum Analizi sonuglari, genotip ile yumurta kalite parametreleri
arasinda giiclii ve anlamli bir iliski oldugunu ortaya koymustur. ilk kanonik korelasyon
katsayisinin yiiksekligi (r = 0.86, p < 0.001), 6zellikle Ak indeksi, Haugh Birimi ve pH
gibi i¢ kalite oOzelliklerinin genotipi ayirt etmede etkili oldugunu goéstermistir.
Lohmanwhite genotipine ait oérneklerin bu degiskenlerde daha yiliksek degerlere sahip
olmasi, genetik yapi ile i¢ kalite arasinda dogrudan ve kuvvetli bir bagin varligini
desteklemektedir.

Temel Bilesenler Analizi, kalite parametreleri arasindaki varyans yapisini
degerlendirerek, genotiplerin bu parametrelerdeki dagilimini gorsellestirme imkani
sunmustur. Elde edilen ilk iki bilesen toplam varyansin %53,9’unu agiklamis, 6zellikle
Ak Indeksi ve Haugh Birimi gibi i kalite parametreleri PCA1 bileseninde yiiksek katk1
saglamistir. Lohmanwhite genotipinin bu eksen dogrultusunda ydnelmis olmasi, bu
genotipin i¢ kalite agisindan daha homojen ve baskin bir kalite profiline sahip oldugunu
gostermistir.

Uyum Analizi ise genotip ile kalite olgiitleri arasindaki iliskileri iki boyutlu
diizlemde modelleyerek, sezgisel bir bakis sunmustur. Lohman white genotipi, Haugh
Birimi ve Ak Indeksi gibi parametrelerle uyumlu bir yap: sergilerken, Lohmanbrown
genotipi sar1 skoru ve sar1 indeksi gibi dis kalite dlgiitlerine yonelmistir. Bu grafiksel
yonelim, diger yontemlerle elde edilen sonuglarin yapisal bir yansimasi niteligindedir.

Uc analiz yontemi birlikte degerlendirildiginde, &zellikle i¢ Kkalite
parametrelerinin hem varyans i¢inde baskin oldugu, hem genotipi ayirt etmede etkili
oldugu hem de yapisal yonelim acgisindan genotiplere 6zgiilestigi goriilmiistiir. Bu
tutarlilik, analizlerin hem biyolojik hem istatistiksel olarak birbirini tamamlayic1 nitelikte

oldugunu ortaya koymustur. Yontemlerin bir arada kullanilmasi, tekil analizlere kiyasla
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daha biitiinciil, derinlikli ve gilivenilir sonuglar sunmus, genetik yapinin yumurta kalitesi
tizerindeki etkisini agik bi¢imde ortaya koymustur.

Calismadan elde edilen bulgular, literatiirdeki benzer arastirmalarla da biiyilik
olciide ortiismektedir. Ozellikle Silva et al. (2016), Rodrigues et al. (2020), Vargas-
Sanchez et al. (2021) ve Kralik et al. (2018) gibi ¢alismalarda, i¢ kalite olgiitlerinin
genetik ayrimda kritik rol oynadigi, Lohmanwhite hattinin bu 6zelliklerde {istiinliik
sergiledigi ve cok degiskenli istatistiksel analizlerin bu farkliliklar1 agiklamada etkili
araclar oldugu vurgulanmistir. Bu ¢calisma da, hem analiz diizeyinde hem biyolojik yorum
acisindan bu genel goriisii destekler niteliktedir.

Sonug olarak, yumurta kalite 6zelliklerinin genotip farkliligina bagli olarak
degisim gosterdigi, bu degisimin istatistiksel olarak gii¢lii ve biyolojik olarak anlamli
oldugu tespit edilmistir. Ozellikle i¢ kalite parametrelerinin genetik seleksiyon agisindan
Oonem tasidigi, genotip bazli degerlendirmelerde ¢ok degiskenli yontemlerin birlikte
kullaniminin karar destek siirecine ciddi katkilar sagladig1 ortaya konmustur.

Sonuglar, yumurta kalite 6zelliklerinin genotipten biiyiik dlciide etkilendigini ve
ozellikle i¢ kalite parametrelerinin (Ak Indeksi, Haugh Birimi, pH) genetik olarak
belirgin farkliliklar gdsterdigini ortaya koymaktadir. Dis kalite 6zellikleri (Sar1 Skoru
gibi) ise genotipten etkilense de, beslenme ve c¢evresel faktorlerle birlikte
degerlendirilmelidir.

Bu ¢alisma, iiretim hedeflerine uygun olarak genotip se¢imi yapilmasi gerektigini
ve islah programlarinda kalite profillerinin ¢ok boyutlu analizlerle desteklenmesinin
gerekli oldugunu gostermektedir. Ayrica, farkli kalite parametreleri arasindaki iligkilerin
bilinmesi, yem formiilasyonlarindan pazarlama stratejilerine kadar birgok alanda karar
destekleyici bir rol oynamaktadir.

Bu baglamda ¢alisma, hem zootekni arastirmalarina hem de uygulamali hayvan

1slah programlarina bilimsel bir temel sunmaktadir.
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