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OZET

SIGIRLARDA INSULIN BENZERi BUYUME FAKTORU-1 (IGF-1) GENi
POLIMORFIiZMi iLE SUT VERIM OZELLIKLERI ARASINDAKI ILISKILER
UZERINE BiR META ANALIZi

Serkan KARACA
Damsman: Prof. Dr. Memis OZDEMIR
Amag: Bu calismanin amact daha 6nceden yapilmis olan arastirma sonuglarindan yararlanarak
insiilin benzeri biiyiime faktérii-1 (IGF-1)’in biiyiikbas hayvanlardan elde edilen verim
sonuglarinin meta analizi yontemi kullanarak daha giivenilir ve ortak bir sonucun elde edilip

edilemeyecegini arastirmaktir.

Yontem: Caligma meta analizi yontemi kullanilarak, veri setinin her bir genotip bolgesi igin
dominant; TT + CT ile CC, resesif; TT ile CT+TT, ustiin-dominant; TT+CC ile CT farkliliklar1
ve ko-dominant i¢in; TT ile CT, TT ile CC, ve CT ile CC farkliliklar1 i¢in dort genetik model
ile incelendi. Gen varyantlarina ait verim Ozelligi ortalamalari arasindaki iliskinin giiclini
degerlendirmek icin standart ortalama farkliliklar1 (SMD), standart hatalar1 ve %95 giiven
aralig1 hesaplandi. Calisma sonuglari homojen oldugunda sabit model, heterojen oldugunda ise
sansa bagli model uygulandi. Heterojenlik tahmini 12 istatistigi {izerine dayal1 olarak hesaplandi.
SMD sonuglarinda, ¢alisma sayisi fazla (n>10) ise Cohen yontemi, ¢caligma sayisi az ise Hedges
yontemi kullanildi. Tiim istatistiksel analizler, STATA siirim 11.2 (Stata corp. 2001, Stata
Statistical Software) kullanilarak yapildi. 0.05'ten kiiciik bir p degeri istatistiksel olarak anlamli
kabul edildi.

Bulgular: IGF-1 gen polimorfizminin sigirlarin laktasyon siit verimi, yag verimi, yag igerigi,
protein verimi ve protein igerigi lizerindeki etkisinin sinirlt oldugunu gostermektedir. IGF-1
gen polimorfizminin siit verimi 6zelligi iizerinde genel olarak anlamli bir etkisinin olmadigi
goriilmektedir. Yag verimi ve yag igerigi acisindan TT-CT genotipleri arasinda, protein verimi
ve protein icerigi acisindan TT-CC ve TT-CT genotipleri arasinda anlamli farkliliklar oldugu

tespit edilmistir.

Sonu¢: Uygulanan Meta analizi ile, IGF-1 gen polimorfizminin siit verimi 6zellikleri
tizerindeki etkisinin bazi 6nemli farklilik gosterebilecegi ortaya konmustur. Ancak, bu
sonuglarin dogrulanmasi i¢in daha fazla ¢alisma yapilmasi, farkli populasyonlarda ve irklarda

tekrarlanmasi ve daha biiylik 6rneklem gruplariyla galisilmasi onerilmektedir.

Anahtar Kelimeler: IGF-1, polimorfizm, Meta analizi, Verim 6zelligi, Sigir
Agustos 2023, 53 sayfa



ABSTRACT

MASTER THESIS

A META ANALYSIS ON THE RELATIONSHIP BETWEEN INSULIN-LIKE
GROWTH FACTOR-1 (IGF-1) GENE POLYMOPHISM AND MILK PRODUCTION
TRAITS IN CATTLE

Serkan KARACA
Advisor: Prof. Dr. Memis OZDEMIR
Purpose: The aim of this study is to investigate whether a more reliable and common result
can be obtained by using the meta-analysis method to analyze the yield results obtained from
large ruminant animals, based on previous research findings related to insulin-like growth
factor-1 (IGF-1).

Method: The study employed the meta-analysis method and examined four genetic models for
each genotype region of the data set: dominant (TT + CT vs. CC), recessive (TT vs. CT + TT),
over-dominant (TT + CC vs. CT), and co-dominant (TT vs. CT, TT vs. CC, and CT vs. CC).
Standard mean differences (SMD), standard errors, and 95% confidence intervals were
calculated to assess the strength of the relationship between the yield trait averages of the gene
variants. The fixed model was applied when study results were homogeneous, and the random-
effects model was applied when they were heterogeneous. The estimation of heterogeneity was
calculated based on the 12 statistic. For SMD results, Cohen's method was used when the
number of studies was high (n > 10), and Hedges' method was used when the number of studies
was low. All statistical analyses were performed using STATA version 11.2 (Stata Corp. 2001,

Stata Statistical Software). A p-value less than 0.05 was considered statistically significant.

Findings: The IGF-1 gene polymorphism appears to have limited effects on lactation milk
yield, fat yield, fat content, protein yield, and protein content in cattle. There was generally no
significant overall effect of the IGF-1 gene polymorphism on milk yield. However, significant
differences were observed between TT-CT genotypes for fat yield and fat content, and between

TT-CC and TT-CT genotypes for protein yield and protein content.

Results: The impact of IGF-1 gene polymorphism on milk yield may vary according to
genotype and specific traits. However, further studies are needed to confirm these results, and
analyses should be conducted in different populations and breeds with larger sample groups to
deepen our understanding of this matter.

Keywords: IGF-1, polymorphism, Meta analysis, milk production traits, Cattle
August 2023, 53 pages
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GIRIS
Tarim sektorii, diinya niifusunun artan gida ihtiyaclarin1 karsilamak icin siirekli olarak
gelismeye ve iyilestirmeye ihtiyag duymaktadir. Bu baglamda, hayvanlarin genetik
potansiyellerini maksimize etmek ve verimliliklerini artirmak, modern tarim uygulamalarinin

onemli bir hedefidir. Sigirlar, insanlarin temel besin kaynaklarindan biri olan siit ve et

iirlinlerinin iiretiminde kritik bir rol oynamaktadir.

Siit verim oOzellikleri, sigir yetistiriciliginde en ¢ok ilgi ¢eken ve arastirilan alanlardan
biridir. Bu 6zellikler, siit verim miktari, siit veriminin siirekliligi ve kalitesi gibi ¢esitli faktorlere
baghidir. Siit verim 6zellikleri, bir sigir popiilasyonundaki genetik varyasyonlar ve cevresel

faktorlerin karmasik etkilesiminden kaynaklanmaktadir.

Son yillarda, genetik arastirmalar siit verim 6zellikleriyle iligkili genleri tanimlama ve
anlama konusunda biiylik ilerlemeler kaydetmistir. Bu cercevede, insiilin benzeri biiyiime
faktorii-1 (IGF-1) geni, sigirlarda siit verim Ozellikleri tizerinde 6nemli bir rol oynadigi
diisiiniilen bir aday gen olarak 6ne ¢ikmistir. IGF-1, biiylime, hiicre ¢ogalmasi, doku onarimi
ve metabolizma gibi temel biyolojik siireglerde kritik bir rol oynayan polipeptit bir hormondur.

Ayn1 zamanda memeli siitiiniin bilesimini ve miktarini diizenlemekle de iliskilendirilmistir.

Bu alanda yapilan bircok c¢alisma, sigir populasyonlarindaki IGF-1 geni
polimorfizmlerinin siit verim 6zellikleri iizerindeki olasi etkilerini aragtirmistir. Ancak, farkl
caligmalar arasinda elde edilen sonuclar cesitlilik gostermektedir ve bu nedenle kesin bir
konsensiis heniiz saglanamamistir. Bu noktada, mevcut arastirmalarin sonuglarin1 bir araya
getiren kapsamli bir analiz, IGF-1 geni polimorfizmi ile siit verim 06zellikleri arasindaki

iligkilerin daha iyi anlagilmasina katki saglayabilir.

Bu c¢alismanin amaci, farkli sigirlarin genetik yapisini temsil eden bir meta-analiz
yontemi kullanarak, IGF-1 geni polimorfizminin siit verim ozellikleri tizerindeki etkilerini
derinlemesine incelemektir. Meta-analiz, bir dizi benzer ¢alismanin sonuglarmi birlestirerek
daha gii¢lii bir istatistiksel analiz elde etmeyi ve potansiyel farkliliklar1 agiklamay1 saglar. Bu
sekilde, IGF-1 geni polimorfizminin siit verim 6zellikleri iizerindeki etkisini daha kesin bir
sekilde degerlendirerek, sigirlarin genetik potansiyellerini daha iyi anlama ve tarim sektoriinde

verimliligi artirma c¢abalarina katkida bulunma firsat1 elde edilebilir.

Bu makale, siit verim 6zelliklerini etkileyen genetik faktdrler hakkindaki anlayisimizi

genisletmek icin 6nemli bir adim olacaktir. Ayrica, sigirlarda genetik seleksiyon stratejileri



olustururken IGF-1 geni polimorfizminin dikkate alinmasinin énemini vurgulayacaktir. Elde
edilecek sonugclar, siit tiretiminde verimliligi artirmak ve tarimsal siirdiiriilebilirligi desteklemek
icin ciftcilere ve yetistiricilere yol gdsterici olabilecektir. Sonug olarak, bu ¢alisma, hayvancilik
sektoriiniin gelecekteki zorluklarina cevap verebilmek adina, siit verim Ozellikleri ile IGF-1

geni polimorfizmi arasindaki karmasik iliskileri aydinlatma potansiyeline sahiptir.

Insiilin Benzeri Biiyiime Faktorii-1 (IGF-1)

Giiniimiizde Biiyiime hormonunun (BH) ve Insiilin Benzeri Biiyiime Faktorii-1 (Insulin-
Like Growth Factor I; IGF-1) hormonlarinin her ikisinin birlikte biiyiime de etkili olduklart
bilinmektedir (Kaplan and Cohen 2007). Biiyiime hormonunun 20. yiizyilin ortalarina dogru
biiyiimeyi sagladigi kesfedilmistir (Kopchick et al.,2014). Onceleri biiyiime hormonunun
biliylimeyi tek basina sagladigi diisiiniilse de, yapilan arastirmalar ile insiilin benzeri biiyiime
faktorii olarak adlandirilan proteinin hiicre boliinmesini uyararak biliylimeyi etkiledigi
bildirilmistir (Daughaday, 1997). Hayvanlarda biiyiime somatotorapoik yolagin ¢cok énemli rol
oynadigi kompleks bir sistem tarafindan kontrol edilir (Deng et al., 2010). Postnatal biiyiime
stirecinden asil olarak bu yolakta bulunan kas ve kemik biiyiimesini diizenleyen insiilin benzeri

biiyiime faktorii I’de dahil oldugu biiyiime hormonlari sorumludur (Sellier, 2000).

IGF-1 metabolizmanin diizenlenmesinde, embriyo gelisiminde, biliylimede ve hiicre
cogalmasinda anahtar rol oynayan biiyiime faktorlerinden biridir. IGF-1, 70 aminoasit iceren
7649 kD molekiil agirhiginda bazik bir peptittir (Daughaday and Rotwein 1989). Bu faktoriin
biliyiime ve hiicre ¢ogalmasmin diizenlenmesindeki roliinden dolayr sigirlarda et {iretim
ozellikleri ve bilyiime orani i¢in aday genlerden biri olarak kabul edilmektedir (Siadkowska et
al., 2006). Sigirlarda IGF-1 geni, 5. kromozomda lokalize olmustur (Kappes et al., 1997). IGF-
1 in biiylime {izerinde ki etkisi lizerinde yapilan bilimsel calismalar giin gegtikge artmaktadir.
Yapilan aragtirma ve ¢alismalar sonucunda bir¢ok veri elde edilmis olup bu verilerin genellikle
birbirinden farkli sonuglar verdigi gorlilmistiir. Bu bilgi yiginmi yorumlamak ve yeni
caligmalara yol agmak i¢in, kapsayict ve gilivenilir nitelikte {ist calismalara ihtiyag vardir
(Akgoz et al., 2004). Bu giivenilir sonuglari elde etmek igin kullanilabilecek en iyi yontem

meta-analizidir.
IGF-1'in temel etkileri sunlardir:

1. IGF-1 viicut biiyiimesini ve kemik gelisimini destekler. Bu nedenle, IGF-1 eksikligi

biliylime geriligine neden olabilir.



2. IGF-1, hiicre igerisinde protein sentezini artirarak kaslarin giiclenmesine ve gelismesine

katkida bulunur.
3. IGF-1, hiicrelerin glikoz alimin1 artirarak kan sekerinin diizenlenmesine yardime1 olur.
4. 1GF-1, yaralanma veya hasar goren dokularin onarilmasini ve iyilegsmesini tegvik eder.

5. IGF-1, hiicrelerin programlanmis hiicre 6liimii olan apoptozu engelleyerek hiicrelerin

uzun 6miirlii olmasina yardimci olur.

Sigir yetistiriciliginde, IGF-1 geni ve IGF-1 hormonu, siit verim 6zellikleri ve biiylime
hiz1 gibi 6nemli tarimsal 6zelliklerle iliskilendirilmistir. Sigirlarda IGF-1 geni polimorfizmleri,
stit verim &zellikleri tizerindeki olasi etkileri nedeniyle arastirmacilar tarafindan biiyiik bir ilgi
alan1 olusturmustur. Bu baglamda, IGF-1 geni {izerinde yapilan aragtirmalar, tarim sektoriinde
verimliligi artirmak ve hayvanlarin genetik potansiyelini maksimize etmek i¢in 6nemli bilgiler

saglamaktadir.

Meta-analizi

Meta analiz, istatistiksel olarak birlestirilmis ve sentezlenmis verilerin kullanildig: bir
arastirma yontemidir. Bu yontem, farkli bagimsiz ¢alismalarin sonucglarini bir araya getirerek
daha giiclii ve kapsamli bir analiz elde etmeyi amaglar. Meta analiz, arastirmacilarin benzer
arastirmalarin sonuclarini birlikte degerlendirerek daha kesin ve giivenilir sonuglara ulasmasina

olanak tanir.

Bir meta analiz, belirli bir aragtirma konusu veya sorunu hakkinda yapilan ¢ok sayida
bagimsiz calismanin sistematik bir sekilde incelenmesiyle gergeklestirilir. Bu siiregte,
arastirmacilar belirli bir konu i¢in uygun kriterlere sahip tiim mevcut arastirmalar1 dikkate alir,
verileri toplar, analiz eder ve sonuglar1 bir araya getirir. Boylece, tek bir arastirma ¢alismasinin
kisitlamalar1 yerine birden fazla calismanin sonuglarini dikkate alarak daha gii¢lii bir sonuca

ulagma sansi elde edilir.

Meta analiz, tek basina kii¢lik boyutlu ¢alismalarin ¢eliskili sonuglarini diizeltebilir veya
belirli bir konuda az sayida galisma oldugunda daha kapsamli bir perspektif sunabilir. Ayrica,
meta analiz, farkli ¢aligmalar arasinda tutarlilifi degerlendirme ve potansiyel kaynaklari
belirleme firsat1 vererek aragtirma alanindaki anlayis1 gelistirmeye yardimei olur. Bu yontem,

saglik, sosyal bilimler, egitim, tarim ve diger bir¢cok alanda yapilan arastirmalarda kullanilir ve



bilimsel kanitlarin gii¢lendirilmesinde 6nemli bir rol oynar. Ancak, meta analizin yapilabilmesi
icin uygun verilere sahip calismalarin bulunmasi ve dikkatli bir sekilde analiz edilmesi

gerekmektedir.

Aragtirma sonuglarini birlestirmenin nicel yontemleri ilk kez 1930’larin baslarinda
tanimlanmis, 1970’lerde ilgi biiyiimiis ve 6zelikle saglik alaninda ilk uygulamalar1 gériilmiistiir.
Glass (1976)’da bu ¢esit arastirmalara ilk olarak “Meta-analizi” adin1 vermistir. 1980’lerde
Oxford’da Peto ve arkadaglarinin yogun c¢aligsmalar: sayesinde gelismeye baslamistir. Hedges
ve Olkin (1985) ile Petitti (1994) meta-analizinin istatistiksel yontemlerini, Greenland (1987)
deneysel olmayan c¢alismalarin meta-analizi i¢in istatistiksel yontemleri detayli olarak
tanimlamiglardir (Cagatay 1994; Abramson 1994). Meta analizin yapilmasmin gerekliligi
(Sacks et al., 1983) tarafindan da savunulmus olup onlarin savundugu gerekgeler ise su sekilde
ozetlenmistir: Orneklem biiyiikliiniin arttirilmas1 ile bulunan istatistiksel sonugclarin
giivenilirliginin arttirilmas:1 farkli arastiricilar tarafindan gerceklestirilmis olan kisisel
calismalarda olusan/olusabilecek olan belirsizligin ¢oziilmesinde parametrelerin  tahmin
edilmesi ve baslangigta arastirmacilarin aragtirmaya dahil etmedigi analiz sorulariin analiz

sonunda cevaplanmaya hazir hale gelmesi seklindedir (Ankem, 2005).

Meta analizi yontemini Blettner (1999), Egger (1997), Hedges (1992), Jenicek (1989)
ve Normand (1999) asagidaki gibi belirtmistir:

- Kiiciik 6rneklemlerle yiiriitiilmiis ¢alismalari birlestirip toplam 6rneklem genisligini

arttirarak parametre kestirimlerinin kesinligini ve giiclinii arttirmak.

- Bilimsel literatiirde ortaya ¢ikan tutarsizliklar1 degerlendirmek ve nedenlerini

incelemek.
- Caligmalar arasinda ortaya ¢ikan heterojenligin dogru kaynaklarini bulmak.

- Birincil calismalarda diisiiniilmeyen ancak etkisi oldugu varsayilan degisimleri

incelemek.
- {leride yapilacak olan arastirmalara ve alinacak kararlara yardime1 olabilmek.

- Elde edilen bulgulara gore ileride incelenmesi gereken yeni arastirma konulari ortaya

¢ikarmaktir.



Arastirmanin Amaci

Bu tezin amaci, sigirlarda Insiilin Benzeri Biiyiime Faktorii-1 (IGF-1) geni
polimorfizminin siit verim 6zellikleri iizerindeki etkilerini kapsamli bir sekilde incelemek ve
mevcut aragtirmalarin sonuglarini birlestirerek daha gii¢lii ve giivenilir bir analiz sunmaktir.
Sigirlarda siit verim 6zellikleri, tarim sektoriinde 6nemli bir ekonomik degere sahiptir ve bu
ozelliklerin genetik faktorlerle iliskisi, hayvancilikta verimliligi artirmak igin kritik dnem
tagimaktadir. IGF-1 geni, biiyiime, gelisme ve metabolizma siireglerinde 6nemli bir rol oynayan
bir hormon olan insiilin benzeri biiyiime faktorleri ailesinin bir {iyesidir ve sigirlarin siit
iretimini etkileyebilecegi diisiiniilmektedir. Ancak, farkli ¢alismalar arasinda elde edilen
sonuglar gesitlilik gostermektedir ve bu nedenle kesin bir birlik heniiz saglanamamistir. Bu
caligma, farkli arastirmalarin sonuglarini birlestirerek IGF-1 geni polimorfizmi ile siit verim
ozellikleri arasindaki iligkileri daha iyi anlamay1 ve tarim sektdriinde genetik seleksiyon
stratejilerini  gelistirmeyi amaclamaktadir. Elde edilecek sonuglar, sigirlarin  genetik
potansiyellerini maksimize etmek ve siit iiretiminde verimliligi artirmak i¢in hayvancilik

uygulamalarina 6nemli katkilar saglayabilir.



KURAMSAL CERCEVE VE ILGILI ARASTIRMALAR

Tarim sektoriiniin hayvancilik kolu, iilke ekonomisine stratejik bir katki saglayarak
gelismeyi canlandiran bir sektordiir. Hayvancilik, beslenme, sanayi hammaddesi saglama,
istihdam yaratma, igsizligi azaltma ve kirsal kesimden kente gogii 6nlemede 6nemli bir rol
oynamaktadir. Ulke ekonomisinin gelisimine katkida bulunurken, birim yatirima yiiksek katma

deger olusturan ve diisiik maliyetle isttihdam saglayan 6nemli bir sektordiir.

Cumhuriyetin kurulusundan itibaren hayvancilik alaninda yapilan arastirmalar, 6zellikle
kiiltiir irklar tizerindeki ¢alismalar, olumlu sonuglar elde edilmesini saglamistir. Yeni koyun
genotiplerinin gelistirilmesine yonelik bu calismalar, hayvan yetistiricileri i¢in umut vaat
etmistir. Ancak, bu olumlu gelismelerin, yetistirme kosullarina istenilen seviyede
yansitilamamasi dezavantaj olarak goriilmiistiir. Sadece %3 dolayinda yabanci genotiplerin
koyun popiilasyonuna aktarilmasi, et, siit ve yapagi verimlerini hedefleyen etkin stratejilerin

hayata gecirilememesine yol agmustir.

Literatiirde incelenen herhangi bir konuda yayinlanan g¢aligmalar, birbirinden farkli
sonuc¢lar sunmaktadir. Bu durum, arastirmacilarin karar verme siireclerini zorlastirmaktadir.
Farkli sonuglar arasinda tercih yapmak, dogru yolun segilmesini engelleyebilir. Iste tam da bu
noktada, meta analizi devreye girer ve farkli calismalardan elde edilen sonuglari birlestirerek
daha giivenilir ve etkili sonuglar sunar. Meta analiz, ayn1 konuda farkl1 yerlerde, zamanlarda ve
mekanlarda yapilmis arastirmalarin sonuglarini nicel ve nitel olarak birlestirerek genel bir

sonuca ulagmada istatistiksel bir yontem olarak kullanilir.

Meta analizinin baglica amagclar1 sunlardir: Bireysel ¢caligmalarda diisiiniilmeyen farkli
alt gruplardaki tedavi etkinligini ve degisimini incelemek, bilimsel literatiirdeki tutarsizliklar
degerlendirmek ve nedenlerini anlamak, kiigiik 6rneklemlerle yapilmis caligsmalar1 birlestirerek
orneklem biiylikliigilinii artirarak parametre tahminlerinin kesinligini ve giliclinii artirmak, etki
biiyiikliiklerini daha iyi tahmin etmek, calismalar arasindaki heterojenligin kaynaklarini
bulmak, ileride yapilacak arastirmalara katkida bulunmak ve yeni aragtirma konular1 ortaya

¢ikarmak.

Meta analizinde dikkat edilmesi gereken noktalar vardir. Literatiir taramasi sonucunda
bulunan tiim c¢aligmalarin meta analizine dahil edilmesi hatali sonuglara yol acabilir. Bu
nedenle, aragtirmacilar, calismalari kabul ve red kriterlerine gore dikkatli bir sekilde segmeli ve

uzmanlarin onayini almalidir. Ayrica, elde edilen sonuglarin gilivenilirligi i¢in heterojenlik



analizi 6onemlidir. Sonuglar arasinda homojenlik saglanamazsa, uygun istatistiksel yontemlerle

analiz yapilarak giivenilir sonuglara ulasilabilir.

Meta analiz, hayvancilik sektorii gibi Onemli alanlarda yapilan arastirmalardaki
karmasik sonuglari birlestirerek, veri tabanli kararlar almay1 ve sektoriin gelisimine katkida
bulunmayi saglar. Bu yontem, tarim sektdriiniin verimliligini artirmak ve hayvan yetistiriciligi

alaninda etkin stratejiler olusturmak adina 6nemli bir analitik arag olarak kabul edilmektedir.

Meta Analizinde Kullanilan Kavramlar ve Modeller

Meta analiz, farkli aragtirma ¢aligmalarindan elde edilen sonuglar1 bir araya getirerek, daha
giiclli ve giivenilir bir istatistiksel ¢ikarima ulagmak i¢in kullanilan yontemdir. Meta analizde
baz1 6nemli kavramlar ve kullanilan modeller vardir.

1. Etki Biiytikligi (Effect Size): Meta analizde en temel kavramlardan biri etki bliyiikligiidiir.
Etki biytlikligli, bir midahalenin veya tedavinin etkisinin biyiikligini ifade eder.
Arastirmacilar farkli caligmalarin etki biiyiikliiklerini karsilastirmak ve klinik veya pratik
onemini belirlemek i¢in bu kavrama basvururlar. Etki biiytikliigii, standart ortalama farklilig
(SMD), ortalama fark (MD), risk oran1 (RR) gibi farkli 6l¢iitlerle ifade edilebilir.

2. Giiven Araligr (Confidence Interval): Giiven aralii, bir etki biiylikligiiniin tahmini
degerinin, belirli bir giiven diizeyi ile gevreleyen araliktir. Ornegdin, %95 giiven araligi, etki
biiyiikliigiiniin bu aralikta olma olasiligini ifade eder. Giiven aralifi, ¢aligmalarin 6rneklem
biiyiikliikleri ve varyanslaria bagli olarak degisir ve sonuglarin istatistiksel olarak anlamli olup
olmadig1 hakkinda bilgi saglar.

3. Homojenlik (Homogeneity): Meta analizde dahil edilen ¢alismalar arasindaki benzerlik ve
tutarlilig1 ifade eder. Eger calismalar arasinda anlamli bir fark yoksa homojenlik saglanmis
kabul edilir ve sabit etki modeli kullanilir.

4. Heterojenlik (Heterogeneity): Meta analizde dahil edilen ¢aligmalar arasindaki farklilik ve
cesitliligi ifade eder. Eger caligmalar arasinda anlamli bir fark varsa heterojenlik s6z konusu

olur ve rasgele etki modeli kullanilir.

5. Sabit Etki Modeli (Fixed Effect Model): Sabit etki modeli, meta analizde ¢alismalar arasinda
homojenlik (benzerlik) oldugu varsayimi iizerine kuruludur. Bu modelde, farkli ¢alismalarin
etki biiyilikliiklerinin ayn1 oldugu ve sadece rasgele hatalarin etki biiytlikliigiindeki farklilig
acikladig diisliniiliir. Eger ¢alismalar arasinda anlamli bir fark yoksa, sabit etki modeli

kullanilir.



6. Rasgele Etki Modeli (Random Effects Model): Rasgele etki modeli, meta analizde ¢alismalar
arasinda heterojenlik (farklilik) oldugu varsayimi iizerine kuruludur. Bu modelde, farkli
caligmalarin etki biiytikliiklerinin farkli olabilecegi ve hem rasgele hatalarin hem de sistemli
farkliliklarin etki biiyiikliigiindeki farkliligi agikladigi distiniiliir. Eger calismalar arasinda
anlamli bir fark varsa, rasgele etki modeli tercih edilir.

7. Funnel Grafik (Huni Grafigi): Funnel grafik, meta analizdeki yayin yanliligin1 ve yayinlarin
simetrisini gérmek icin kullanilan grafik tiiriidiir. Eger yayin yanlilig1 varsa, funnel grafikte
simetrik olmayan bir dagilim goézlenebilir.

Meta analiz, bir arastirma konusundaki kanitlarin toplanmasi ve sentezlenmesi i¢in giiclii bir
aragtir. Bu yoOntem sayesinde, birden ¢ok calismanin sonuglarini bir araya getirerek daha
giivenilir ve genelgecer sonuglara ulasmak miimkiindiir. Ancak, meta analizin dogru bir sekilde
uygulanmast ve sonuclarin dogru bir sekilde yorumlanmasi i¢in dikkatli bir analiz ve
istatistiksel yontemlerin kullanilmas1 6nemlidir.

8. Forest Grafik (Orman Grafigi): Forest grafik, meta analiz sonuglarini gérsel olarak sunan bir
grafik tlrtidiir. Her bir ¢alisma, etki biiyiikliiglinii ve giliven araligini gosteren bir noktayla
temsil edilir. Forest grafik, ¢alismalarin sonucglarini ve meta analiz sonucunu hizli bir sekilde
anlamak i¢in kullanighdir.

Forest plot grafigindeki koyu Kkareler ilgili 6zellige ait standart ortalama/oran
farkliligini ve yatay cizgileri 95% giiven araligini temsil etmektedir. Siyah karenin alani herbir
caligmaya ait calismanin meta analizine katkida bulundugu agirhigi yansitmaktadir. Tiim
caligmalardan elde edilen genel ortalama/oran etkisi ile giiven araligi en altta ve elmas olarak
gosterilmistir. Elmas seklin kesintisiz dikey ¢izginin saginda yada solunda olma durumuna gore
degerlendirme yapilmaktadir ki farklilik anlamlidir (P<0.05), eger elmas kesintisiz ¢izgiye
dokunuyorsa o zaman karsilastirma gruplar1 arasinda anlamli farkliligin olmadigini (P>0.05)
sOyleriz. Herbir ¢alismaya ait giiven aralig1 ¢izgisi i¢inde benzer degerlendirme yapilmaktadir
ve eger giiven aralig1 dikey ¢izgiye dokunuyorsa farklilik istatistiksel olarak anlamsiz (P>0.05),

dokunmuyorsa farklilik anlamlidir (P<0.05).

Literatiir Ozetleri

Marshall and Kim, (2000), GH ve IGF-1 genlerindeki polimorfizmlerin, cogu durumda
etkilerin biiylikliigliniin az olma egiliminde olmasina ragmen, ¢esitli liretim Ozellikleriyle
iligkili olduguna dair kanitlar oldugunu belirtmislerdir. Artan buzag siitten kesme agirlig ile

olasi bir iligki sergileyen GH alelinin, karkas kesim agisindan karsit olabilicegini, bu 6zellikler
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arasinda saptanan bir iliskinin, bu polimorfizmin 6zellik {izerinde dogrudan bir etkisini
gostermedigi, ancak baglantili bir polimorfizmin etkisini bir dereceye kadar yansitabilecegini

belirtmislerdir.

Curi et al., (2004), Mevcut deneylerinde, IGF-I/SnaBI polimorfizmi igin bir BB
genotipine sahip hayvanlarin biiyiime, et {iretimi ve karkas yag biriktirmedeki genetik kazang,
biliyiik ekonomik ilgi o6zellikleri i¢in segilebilecegini gosterdigini bildirmislerdir. Zebu
irklarinda muhtemelen IGF-1/SnaBIl polimorfizmi bulunmamakla birlikte, Taurin ve Zebu
hayvanlari arasindaki melezlemelerden kaynaklanan taurin ve melez irklarin se¢iminde yararl
olabilecegi belirtilmistir. Bu polimorfizmin IGF-I geninin ekspresyon modeli iizerindeki
etkilerini kontrol etmek i¢in in vitro biyolojik analiz kullanan ileri ¢aligmalar yapilabilecegini

bildirmislerdir.

Chung and Kim, (2005), IGF-1 ve MYF5'in Kore sigirlarinda bazi biiyiime 6zelliklerini
etkileyen aday genler oldugunu ve bu aday genlerin, Kore sigirlarinda biiyiime 6zelliklerini
tyilestirmek i¢in bir seleksiyon programinda kullanilabilecegini belirtmislerdir. Gene 6zgii SNP
markoriiniin etkilerinin yani sira aday genlerdeki diger DNA polimorfizmlerinin etkisini
dogrulamak i¢in Kore sigirlarinin diger popiilasyonlarinda daha ileri arastirmalara ihtiyac

oldugunu bildirmislerdir.

Siadkowska et al., (2006), IGF-1 5'-kodlamayan bolgedeki C/T gegisi incelenen
ozellikler i¢in mutasyon sebebi olmadigini bildirmislerdir. Ciinkii: (1) genotip etkisi nispeten
zayiftir, (i1) ¢ogu Ozellik i¢in CT heterozigotlarinin baskinligi, C veya T alelinin hayvanlarin
performansi lizerinde gergek bir etkisinin olmadigini gosterir, (iii) genotip ve fenotip arasinda
nedensel bir fonksiyonel iliski beklenmedigini, polimorfik bolge ve trasnskripsiyon faktorii
baglanma sekanslarin ortak bir yerlesimi gosterilemedigini belirtmislerdir. Bunun yerine, C/T
gecisi, muhtemelen ayni veya bagka bir gende bulunan diger polimorfizmler ile baglantili bir

genetik isaretleyici olarak diisiiniilebilecegini bildirmislerdir.

Katoh et al., (2008), Hayvanlarin GH genotiplerinin, 10 aylikken Japon kara sigirlarinda
GH tepkisindeki farklilik ile iligkili olabilecegini gdstermislerdir. Ayrica genotip ve hayvan
performanslari arasinda bir iliski gdzlemlediklerini, ancak kesin bir sonuca varmak i¢in farkl
kosullarda daha fazla hayvan {izerinde baska calismalar gerceklestirilmesi gerektigini

belirtmislerdir.

Akis et al., (2010), IGF 1/SnaBl ve IGF1R/Taql polimorfizmlerinin Giiney Anadolu

Kirmizist ve Dogu Anadolu Kirmizisi sigirlarinda et veya siit verimini etkileyen nedensel
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mutasyonlar olmadigin1 veya bu hayvanlarin zorlu ¢evre kosullar1 nedeniyle diisiik iiretime
sahip oldugunu bildirmislerdir. Basarili se¢cim programlart olusturmak i¢in Giiney Anadolu
Kirmizis1 ve Dogu Anadolu Kirmizist sigirlarinda QTL'ler hakkinda daha fazla calisma
yapilmasimin da gerekli oldugunu bildirmislerdir. Mevcut calismada gdézlemlenen alel
frekanslari, Gliney Anadolu Kirmizis1 ve Dogu Anadolu Kirmizisi sigirlart ile zebu irklar
arasinda genetik bir iligkiye isaret etmiglerdir. Bu sonuglarin Anadolu irklarinin evrimi ve
evcillestirilmesi ile Yakin Dogu, zebu irklarinda bu irklar arasindaki iligkileri konu alan

caligmalara destek olacagini bildirmisleridir.

Bonakdar et al., (2010), Sit sigirlarinda IGF-1/SnaBl incelenerek IGF-1 gen
polimorfizminin ayirt edilebilir oldugu ve bu polimorfizmin siit {iretimi ve siit bilesenleri ile
iligkili oldugunu gostermislerdir. IGF-1/SnaBIl polimorfizminin AB genotipi, yag ve protein
ylizdelerindeki genetik kazanimlar igin segilebilecegi, bu polimorfizmin IGF-I geninin
ekspresyon modeli tizerindeki etkilerini kontrol etmek i¢in in vitro biyolojik analiz kullanan

ileri caligmalar yapilabilecegini bildirmislerdir.

Maskur et al., (2012) IGF-1/Rsal genotipinin polimorfizmi, Balinesse sigirlarinda
dogum agirligi, siitten kesim agirligi ve ortalama giinliik kazang tizerinde onemli bir etkiye
sahip oldugu belirtilmistir. CC genotipi, TT ve CT genotipinden daha yiiksek bir dogum agirlig1
oranina, siitten kesme agirligina ve ortalama giinliik kazanca sahiptir. IGF-1/Rsal, dogum
agirhigl, siitten kesme agirligi ve giinliik viicut agirligr artisi se¢imi igin genetik bir belirte¢

olarak kullanilabilecegini bildirmislerdir.

Nicolini et al., (2013), Sigirlarda CLA endokrini dogurganlik ile SNP IGF-1/SnaBlI
arasindaki iliskiyi acikladigini belirtmislerdir. Elde ettikleri sonuglarin, erken laktasyonda ki
siit ineklerinin dogurganliginda IGF-1 geninin 6nemine isaret ettigini ve SNP IGF-1/SnaBl'yi
sit sigirlarinda dogurganlifin genetik gelisimi i¢in ilging bir aday belirte¢ oldugunu

bildirmislerdir.

Szewczuk et al., (2013), IGF1 genotiplerinin, tiim yetistirme donemi boyunca daha 6nce
normal olan siit, protein ve yag verimini artirmak icin kullanilabilecegini belirtmislerdir. Bu
ozelliklerin gelistirilmesi i¢in seleksiyonda IGF1/SnaBI polimorfizminin CC genotipini ve
IGF1/Tasl polimorfizminin AC genotipini tasiyan ineklerin tercih edilmesi gerektigini
bildirmislerdir. Elde edilen sonuglarin, 6zellikle IGF1/Tasl polimorfizminin AC genotipi ile
tiim olas1 genotipleri ve kombine genotipleri temsil eden farkli irklardan daha fazla sayida

inekle dogrulanmasi gerektigini savunmuslardir.
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Jeanmas et al., (2014), Bu ¢alisma da, IGF1 gen polimorfizminin B alelinin (¢.512C >
T) Tayland Yerlisi, Brahman ve Charolais melezi sigirlarda karakteristik oldugunu
gostermislerdir. IGF1'in genotipik etkisi ve alel bolgesinin ortalama etkisi, bu popiilasyonda ki
tiim karkas 6zellikleriyle iliskili olmadigini belirtmislerdir. IGF1 geninin SNP'si, bu melez sigir

popiilasyonunda karkas 6zellikleri i¢in iyi bir belirteg olmayacagini bildirmislerdir.

Anggraeni et al., (2017), Caprazlanmis Peranakan Ongole (PO) sigirlarmin timii
iizerinde IGF1|SnaBI lokusunun intron 1'inin genotiplenmesi, 249 bp'lik DNA fragmanina
sahip tek BB genotipini iirettigini, bu sonuglardan SnaBI kesme bolgesinin spesifik tabaninda
monomorfik bazin bulunmasi, IGF1|SnaBI lokusunun melez (PO) sigirlarda ikizlerin ve ¢oklu
dogumlarin olas1 genetik kontroliinii aragtirmak i¢in kullanilamayacagini bildirmislerdir.
Genotipleme yapilirken GHMSpl ve OPN|Bsrl lokuslar1 polimorfik olup, besi sigirlarinda
dogurganlik 6zellikleri tizerinde molekiiler se¢im i¢in baslangi¢ bilgisi olarak faydali oldugunu
bildirmisglerdir. Birden fazla dogumdan elde edilen melez (PO) sigirlardaki GHMspl lokusu,
OPN|Bsrl lokusunun aksine H-W dengesi i¢inde ve bu, GH|MspI'nin AA ve BB allellerinin

frekanslarinin nesiller boyunca sabit oldugunu gosterdigini bildirmislerdir.

Putra et al., (2017), Pesisir sigirlarinda IGF1/SnaBl ve IGF1/Tasl polimorfizminin
ortalama giinliik kazang ile iligkili olmadigini, sadece IGF1/Rsal polimorfizminin ortalama
giinliik kazang ile iliskili oldugunu gostermistir. Daha sonra bu belirteg, Pesisir sigirlarinda
canli agirlhigr iyilestirmek i¢in kullanilabilecegini bildirmiglerdir. Potansiyel genetik belirtegler
olarak bu tli¢ polimorfizmin iligkili etkilerini dogrulamak i¢in biiylik popiilasyonlar i¢in daha

fazla teste ihtiya¢ oldugunu bildirmislerdir.

Afrani et al., (2018), Pesisir sigirlarinda GH/Alul polimorfizmlerinin ortalama giinliik
canli agirlik ve viicut olciilerine etkisini gozlemlemediklerini bildirmiglerdir. IGF1R/Mspl
polimorfizminin ortalama giinliik kazang iizerinde etkisinin gozlenmedigini, ancak AA ve AB
genotipi ile boy uzunlugu arasinda 6nemli bir iliski oldugunu bildirmislerdir. GH/Mboll ve
IGF1R/Mspl polimorfizmleri, bu popiilasyonda ki Pesisir sigirlarinin se¢imi i¢in bir aday gen

olarak kullanilabilecegini bildirmislerdir.

Ardicli et al., (2018), Calisma da, IGF1, TG, DGAT1 ve MYF5 genlerindeki
belirteglerin et rengi, yumusakligi ve pisirme kaybu ile iliskilerine odaklanildigi bildirilmis olup,
IGF1, TG ve MYFS5 genotipleri ile et rengi parametreleri 6zellikleri arasinda yeni iliskiler

gozlemlendigini belirtmislerdir. Bu nedenle mevcut sonuglar, besi hayvanlarinda et kalitesi,
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ozellikle renk degerlendirmesi ile ilgili gelecekteki calismalar i¢in gosterge olabilecegini

bildirmislerdir.

Gui et al., (2018), IGF-1’deki baz1 polimorfizmler Cin Qinchuan sigirinda biiylime

ozelliklerini etkileyen 6nemli genetik faktorleri belirlemede etkili olabilecegini bildirmislerdir.

Leyva-Corona et al., (2018), PRL ve GH/IGF-1 yollarindaki SNP, sicak stresi kosullari
altinda Holstein ineklerin iireme performansi ile iliskilendirmistir. Ozellikle IGF-1, IGF-1R,
IGFBPS5, PAPPA1, PMCH, PRLR, SOCS5 ve SSTR2 genlerindeki sekiz molekiiler markor
SPC ile GHR, PAPPA2, PRLR ve SOCS4 genlerindeki dort genetik markdr ise DO ile
iliskilendirmis. Bu SNP'lerden ikisi SPC ve DO iizerinde en olumlu etkiyi gosterse de, hepsinin
bu tiir 6zelliklerin fizyolojik regiilasyonunda yer aldigin1 6ne siirerek; bununla birlikte, bu
SNP'lerin gelecekteki ¢alismalarda dogrulanmasi, sicak nemli bir iklimde sagilan Holstein
sigirlarinda fonksiyonel genomik seleksiyon stratejilerine dahil edilmesi i¢in énemli bir adim

olacagin bildirmislerdir.

Omer et al., (2018), Calismanin bolgesel olarak farkli iki (Nyalawi ve Mesairi) Sudan
Baggara zebu sigirlarindan toplam 127 boga iizerinde gergeklestirildigini, ¢alismanin amacinin
bu iki farkli irk arasinda biiyiime hormonu geni (M57764) ve insiilin benzeri biiyiime faktorii 1
genindeki (000162.1) polimorfizmi aragtirmak oldugunu bildirmislerdir. Sonug olarak, her iki

irkin incelenen hedef pozisyonlar1 bakimindan genetik olarak benzer olduklarini belirtmislerdir.

Putra et al., (2018), Insiilin benzeri Biiyiime Faktérii 1 (IGF1) geni, iskelet ve kas
gelisimini kontrol etmek i¢in dnemli oldugunu bu nedenle, IGF1 geni, besi hayvani se¢imi i¢in
aday gen olarak yaygin sekilde kullanildigini belirtmistir. Arastirma, ¢alisilan hayvandaki tiim
numunelerin, IGF1/SnaBI geninde ortak alel olarak C aleli ile CC genotipine sahip oldugunu
ortaya koydugunu bildirmislerdir. Bu nedenle Pasundan sigirlarinin IGF1/SnaB1 geninin
monomorfik oldugu ve molekiiler seleksiyon i¢in kullanilamayacagi sonucuna vardiklarim

belirtmislerdir.

Ardicli et al., (2019), Holstein bogalarinda besi performansinin kapsamli bir genetik
degerlendirmesi sonucunda LEP, FABP4, IGF1, MYF5, LGB, CAPN1, CAST, GHR ve OLR1
genlerindeki polimorfizmlerin, nihai agirlik, kuru madde alimi, yemden yararlanma orani ve
ortalama giinliik kazanclar gibi ekonomik agidan 6énemli 6zellikleri etkiledigini gosterdigini
bildirmislerdir. Sonuglar ayrica, hedef agirliklar ve biiylime veya besi asamalar1 farkli
oldugunda SNP iligkilerinin farkli olabilecegini gosterip, burada genotipik etkilesimlerin besi

performans Ozelliklerinin degerlendirilmesi hakkinda degerli bilgiler saglayabilecegi de
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belirtmislerdir. Sonug¢ olarak, bu ¢alismanin sonuglar1 dogrulanirsa, bu belirteclerin destekli
seleksiyonda uygulanmasi, lireme kararlarini iyilestirecek ve besi performansi gibi lgiilmesi

zor olan ozellikleri degerlendirme kabiliyetine sahip olacagini bildirmislerdir.

Beishova et al., (2019), Kazakistan'da yetistirilen Holstein inek popiilasyonunda
bulunan bIGF-1-SnaBI polimorfizminin alel frekanslari, diger arastirmacilar tarafindan
belirlenenlerle iliskili oldugu belirtmislerdir. Siit irklarindan farkli olarak et irklarinda bIGF-1-
SnaBIB alelinin frekansi daha yiiksek oldugunu, ¢iinkii et kalitelerinin gelismesiyle birlikte bu

irkin miikemmel genotipli hayvanlarin se¢ilmis oldugunu belirtmislerdir.

Das et al., (2019), Tirkiye’de yetistirilen et irki kiiltiir sigirlarinda leptin, ghrelin ve
insiilin benzeri biliyiime faktorii -1 (IGF-1) geni polimorfizmlerinin belirlenmesi amaciyla
yapilmis oldugunu belirmislerdir. Polimorfizmler yoniinden genotip ve allel sikliklar1 incelenen
besi sigir1 populasyonlarinin IGF-1/SnaBI ve Ghrelin/Bfal polimorfizmleri yoniinden Hardy-
Weinberg dengesinde olup, Leptin/Pstl polimorfizmi yoniinden ise dengede olmadigi

belirlenmistir.

Silveria et al., (2019), Laktasyon doneminde ki ineklerinde IGF-1 SnaBl T alelinin
varligy, artan serum IGF-I konsantrasyonlari, dogumdan ilk ovulasyona kadar gegen giin sayist
ve daha kisa CCl ile iligkili oldugunu belirtmislerdir. Ek olarak, hem GHR hem de IGF-1 SnaBl
polimorfizmleri ile T allellerinin eszamanl varligi, dogum sonrasi siit ineklerinde daha ytiksek
serum IGF-I yogunluklart ve daha diisiik bir CCI ile iligkili oldugunu belirterek, birlikte bu
sonuglarmn, popiilasyonda ki IGF-1 SnaBI T ve GHR Alul T allellerinin prevalansini artirmaya
yonelik se¢imin, gelecekte siit sigirlarinda tireme etkinligini artirmak i¢in mantikli bir hedef

olabilecegini belirtmislerdir.

Wasielewska and Szatkowska, (2019), IGF-1 geninin diizenleyici bolgesinde meydana
gelen polimorfizmler ile siit verimi arasinda agik bir iligski oldugunu belirtmislerdir. Bu karsin
stitlin kalite 6zellikleri (yag ve protein igerigi) ile IGF-1/SnaBI genotipleri arasinda bir iliski
bulunamadigini belirtmiglerdir. SNP'lere belirli degerlerin atanmasina izin veren tahmini
denklemlerin kullanimina dayali genetik seleksiyonda, IGF-1/SnaBI genotiplerinin potansiyel

bir rol oynadigini diisiiniilmesini bildirmislerdir.

Czerniawska-Piatkowska et al., (2021), Sigirlarda tiretim Ozelliklerinin diizeyi ile
baglantili olarak genlerin kodlayici, kodlayici olmayan ve diizenleyici dizilerindeki
polimorfizmlerin tanimlanmasi, markor destekli seleksiyonun (MAS) ¢ok dnemli bir agamast

oldugunu, ancak agiklanan tiim SNP'lerin kesin sonuglar c¢ikarmaya izin vermedigi
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vurgulamiglardir. Bu baglamda, yeni belirteclerin tanimlanmasi veya halihazirda bilinenlerin
biyolojik ve iiretim seviyelerinde dogrulanmasi, genomik arastirmanin 6zii i¢in hala 6énemli

olabilecegini vurgulamislardir.

Nugroho et al., (2022), IGF-1, GH, GHR, MSTN ve LEP, Sonok Bolgesindeki Madura
Sigirlarinin ekonomik 6zellikleriyle iligkili aday genler olarak kullanilabilecegi bildirmis olup,
Marker secimini takiben, iki ek calismanin yapilmasi gerektigini iletmislerdir. Ilk olarak, bu
bes gen arasindaki iliskiyi incelemek icin bir protein-protein etkilesim ¢alismasi yapilmasi
gerektigini, ardindan, Sonok bolgesindeki Madura Sigirlarinda segilen gen ile ekonomik 6zellik

arasinda bir iliskilendirme calismasi yapilmasi gerektigini bildirmislerdir.
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MATERYAL ve YONTEM

Kaynak Arama Stratejisi

Aragtirmanin materyalini 2003-2023 yillar1 arasinda Google Scholar, Wiley, Springer,
Taylor & Francis, PubMed and Elsevier’ de yayimlanmis caligmalar olusturmustur.
Calismalarda Ingilizce ve Tiirkge dili ile “IGF-1 polimorfizmi (IGF-1 polymorphism)”, “verim
ozellikleri (production traits; milk production trait production yield”, “iliski (relationship;
association)”, “sigir (cattle)” anahtar kelimeleri kullanilarak yapilan ortak tarama sonuglari
degerlendirmeye alinmistir. Arama kriterlerinde Sistematik Derleme ve Meta analizi igin

onerilen PRISMA (The Preferred Report Items for Systematic Reviews and Meta-Analyses)
kriterleri kullanilmistir

Kaynak Secim ve Eleme kriterleri

Kaynak seciminde (I) IGF-1 gen polimorfizminin siit verim 6zellikleri {izerindeki
etkileri, (IT) genotip basina hayvan sayisi, (III) verim 6zellikleri i¢in en kiigiik kareler
ortalamalar1 ve (IV) ilgili ortalamaya ait standart sapma/hatalar1 bildirilen ¢aligsmalar dikkate

alinirken,

Eleme kriteri olarak; (I) 6zet yayinlar, (II) genotip basina hayvan sayisindan
bahsedilmiyen ¢alismalar, (IIT) genotip basina ortalamanin standart sapma/hata gdstermeyen

caligmalar (IV) birden fazla yerde yayimlanmis ¢alismalar dikkate alinmigtir.

Toplam 32 galisma toplandi, 25'i yukarida belirtilen kriterlere uymadigi i¢in ¢ikarildi
ve 7'si analizlerde kullanildi.

Verilerin Diizenlenmesi

Secimi yapilan galismalar Mikrosoft Excel programi vasitasiyla her bir ¢alismanin
yazari, yaymm yili, Hayvanin 1rki, kullanilan hayvan sayilari, ortalama ve standart sapma/hata

verileri ayr1 siitunlara girilerek kaydedilmistir.
Istatistiksel Analiz

Veri seti her bir genotip bolgesi igin ayr1 ayri1 diizenlendi ve asagidaki yontemler izlendi.

1. Meta analizinde, ortalamalar arasindaki farklarin analizi sansa bagli veya sabit
modele gore yapilmaktadir. Model se¢cim sonuglarinin homojen veya heterojen olup olmamasi

oranlarina gore secilmektedir (Hintze, 2007). Calisma sonuglart homojen oldugu zaman sabit
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model, heterojen oldugu zaman ise sansa bagli model uygulanmir. Heterojenlik tahmini 12
istatistigi lizerine dayali olarak hesaplandi (Heterojenlik analizinde P anlamlilik diizeyi olarak
0.10 belirlendi).

2. Calismada kalitim sekilleri dort genetik model ile incelendi: Dominant; TT + CT ile
CC, resesif; TT ile CT+TT, Ustiin-dominant; TT+CC ile CT farkliliklar1 ve Ko-dominant i¢in;
TT ile CT, TT ile CC, ve CT ile CC farkliliklar1 incelendi.

3. Incelenen gen varyantlarma ait ilgili verim 6zelligi ortalamalar1 arasindaki iliskinin
giiclinli degerlendirmek i¢in standart ortalama farkliliklar1 (SMD) ve standart hatalar1 95%CI

ile hesaplandi. Bu islem tiim ikili varyantlarin karsilastirmalarinda kullanildu.

4. SMD sonuglarinda, Calisma sayisi fazla (n>10) ise Cohen yontemi, ¢alisma sayisi az
ise Hedges yontemi kullanildi. Standartlastirilmis ortalama farklar i¢in Cohen yontemi; ¢alisma
sayist >10 oldugunda daha iyidir. Az sayida ¢alismaniz varsa, etki boyutunu abartma
egilimindedir. Standartlastirilmis ortalama farklar icin Hedges yontemi az sayida ¢alisma

oldugunda daha iyidir.

Tim istatistiksel analizler, STATA siirim 11.2 (Stata corp. 2001, Stata Statistical

Software) kullanilarak yapildi. 0.05'ten kiiglik bir p degeri istatistiksel olarak anlamli kabul
edildi.
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ARASTIRMA BULGULARI VE TARTISMA

Meta Analiz Sonuclari

Verilere 6nce Yayin yanliligi ve Homojenlik testi uygulanmis ve daha sonra olusan

kriterlere gore Meta Analizi yapilmigtir. STATA 11.2 istatistik paket programi vasitasiyla

yapilan Meta analizi ile ilgili bir 6rnek analiz ¢iktis1 Ek-1’de sunulmustur.

Yayin Yanhhg (Publication bias)

Yaymm yanliligi Begg testine tabi tutulmustur ve IGF-1 polimorfizmi ile verim

ozellikleri arasindaki iligkileri inceleyen ve yayimlanan ¢alismalarda yayim yanliliginin olup

olmadigi incelenmek istenmistir (Tablo 1).

Tablo 1. Kalitim sekillerine gore Yayin yanliligi test sonuglari

i Begg testi Onem durumu Begg testi Onem durumu
Verim Ozelligi/ (P) (P)
Kalitim Sekli I-Dominant Model 1VV-(a)-Ko-dominant Model
TT+CTile CC TTileCT
Siit verimi 1.50 0.133 0.90 0.368
Yag verimi 1.50 0.133 0.38 0.707
Yag igerigi (%) 1.50 0.133 0.90 0.368
Protein verimi 1.88 0.060 0.0 1.000
Protein igerigi (%) 1.20 0.230 0.30 0.764
I1-Resesif Model 1V-(b)-Ko-dominant Model
TT ile CT+CC TTile CC
Siit verimi 0.30 0.764 1.20 0.230
Yag verimi 0.00 1.000 1.13 0.260
Yag igerigi (%) 0.90 0.368 0.30 0.764
Protein verimi 0.0 1.000 0.38 0.707
Protein igerigi (%) 0.90 0.368 1.20 0.230
111-Ustiin-dominant IV-(c)-Ko-dominant Model
Model TT+CCile CT CTileCC
Siit verimi 1.20 0.230 1.50 0.133
Yag verimi 1.88 0.060 1.88 0.060
Yag igerigi (%) 0.60 0.548 0.90 0.368
Protein verimi 1.50 0.133 1.88 0.060
Protein igerigi (%) 0.30 0.764 0.90 0.368
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Begg's funnel plotwith pseudo 959 confidence limits Begs funnel plot with pseudo 95% confidence limits Begs funnel plotwith pseudo 95% confidence limits

SMD

1 I I 1y
50,0 SMD 56,01 SMD se.of: SMD

Sekil 1. IGF-1 polimorfizminin Siit verimi 6zelligi {izerine etkisini inceleyen ¢alismalarin
Yaymm yanliligma ait Huni grafikleri (Ust satir Ko-dominant model, sirasiyla; TT-CT, TT-
CC, CT-CC; Alt satr, sirasiyla; Dominant, Resesif ve Ustiin-dominant genetik modeller)

IGF-1 polimorfizmi ile siit verim 6zelligi arasindaki iliskileri inceleyen ve yayimlanan

caligmalarda uygulanan test sonucuna gore herhangi bir yayim yanliliginin olmadigi (P>0.05)
goriilmektedir (Sekil 1, Tablo 1).

Begg's funnel plotwith pseudo 959 confidence limits Begqs funnel plot with pseudo 95% confidence limits Bega's funnel plo with pseudo 95% confidence limits

) 1 ]
50,01 SMD 56.0f SMD se.of: SMD

Sekil 2. IGF-1 polimorfizminin Yag verimi 6zelligi iizerine etkisini inceleyen ¢aligmalarin
Yaymm yanlili§ina ait Huni grafikleri (Ust satir Ko-dominant model, sirastyla; TT-CT, TT-
CC, CT-CC; Alt satir, sirastyla; Dominant, Resesif ve Ustiin-dominant genetik modeller)

IGF-1 polimorfizmi ile Yag verim 6zelligi arasindaki iligkileri inceleyen ve yayimlanan
caligmalarda uygulanan test sonucuna gore herhangi bir yayim yanliliginin olmadigi (P>0.05)
goriilmektedir (Sekil 2, Tablo 1).

18



Begg's funnel plotwith pseudo 959 confidence limits Begs funnel plot with pseudo 95% confidence limits Begs funnel plot with pseudo 95% confidence limits

SMD
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50,01 SMD 56.0f: SMD s6.0f: SMD

Sekil 3. IGF-1 polimorfizminin Yag yiizdesi lizerine etkisini inceleyen ¢alismalarin Yayim
yanliligina ait Huni grafikleri (Ust satir Ko-dominant model, sirastyla; TT-CT, TT-CC, CT-
CC; Alt satir, sirastyla; Dominant, Resesif ve Ustiin-dominant genetik modeller)

IGF-1 polimorfizmi ile Yag yiizdesi oOzelligi arasindaki iliskileri inceleyen ve
yayimlanan g¢alismalarda uygulanan test sonucuna gore herhangi bir yayim yanliliginin
olmadigi (P>0.05) goriilmektedir (Sekil 3, Tablo 1).

Begg's furnel plot with pseudo 95% confidence limits Beggs funnel plot with pseudo 95% confidence limits Begg's funnel plot with pseudo 95% confidence limits

! 5 ] ! 13 ] s )
S of: SMD se.01 SMD seof: SMD

Begg's funnel plotwith pseudo 95% confidence limits Begq's funnel plot with pseudo 95% confidence limits Begq's funnel plotwith pseudo 95% confidence limits

SMD

Sekil 4. IGF-1 polimorfizminin Protein verimi 6zelligi lizerine etkisini inceleyen ¢alismalarin
Yaymm yanliligima ait Huni grafikleri (Ust satir Ko-dominant model, sirasiyla; TT-CT, TT-
CC, CT-CC; Alt satir, sirasiyla; Dominant, Resesif ve Ustiin-dominant genetik modeller)

IGF-1 polimorfizmi ile Protein verim ozelligi arasindaki iligkileri inceleyen ve
yayimlanan c¢alismalarda uygulanan test sonucuna gore herhangi bir yayim yanliliginin
olmadigi (P>0.05) goriilmektedir (Sekil 4, Tablo 1).
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Sekil 5. IGF-1 polimorfizminin Protein yiizdesi 6zelligi tizerine etkisini inceleyen
calismalarin Yayim yanlhligina ait Huni grafikleri (Ust satir Ko-dominant model, sirastyla;
TT-CT, TT-CC, CT-CC; Alt satir, sirastyla; Dominant, Resesif ve Ustiin-dominant genetik
modeller)

IGF-1 polimorfizmi ile Protein yiizdesi arasindaki iliskileri inceleyen ve yayimlanan
caligmalarda uygulanan test sonucuna gore herhangi bir yayim yanliligimin olmadigi (P>0.05)
goriilmektedir (Sekil 5, Tablo 1).

Cahismalara ait Orman Grafikleri (Forest Plots)

Tablo 2°de SMD ve %95CI degerleri, agirlik ve Forest plot grafigi herbir karsilagtirma grubu
icin verilmistir. Forest plot grafigindeki koyu kareler ilgili 6zellige ait standart ortalama/oran
farkliligin1 ve yatay ¢izgileri 95% giiven araligini temsil etmektedir. Siyah karenin alan1 herbir
calismaya ait caligmanin meta analizine katkida bulundugu agirligi yansitmaktadir. Tim
caligmalardan elde edilen genel ortalama/oran etkisi ile giiven aralig1 en altta ve elmas olarak
gosterilmistir. Elmas seklin kesintisiz dikey ¢izginin saginda yada solunda olma durumuna goére
degerlendirme yapilmaktadir ki farklilik anlamlidir (P<0.05), eger elmas kesintisiz ¢izgiye
dokunuyorsa o zaman karsilagtirma gruplar1 arasinda anlamli farkliligin olmadigini (P>0.05)
sOyleriz. Herbir ¢calismaya ait giiven aralig1 ¢izgisi iginde benzer degerlendirme yapilmaktadir
ve eger giiven aralig1 dikey cizgiye dokunuyorsa farklilik istatistiksel olarak anlamsiz (P>0.05),
dokunmuyorsa farklilik anlamlidir (P<0.05).

IGF-1 polimorfizminin Siit verimi &zelligi lizerine etkisini inceleyen c¢aligmalarin
Orman grafikleri (Forest plots) (Ko-dominant model, sirastyla; CT-CC, TT-CC, TT-CT) Sekil
6’da goriilmektedir. Meta analiz sonuglarina gore Ko-dominant modele gore IGF-1
polimorfizmi ile siit verimi 6zelligi arasinda istatistiksel olarak anlamli bir iligkinin olmadig1
goriilmektedir (P>0.05). Sigirlarin CT-CC siit verimi ortalama farkliliklart dikkate
alindiginda, Bonakdar et al., (2010) ve Siadkowska et al., (2006)’nin bildirdigi ¢alismada, CT

lehine ve genel ortalamanin saginda gorildigi, diger, Szewczuk et al., (2013), Wasielewska
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and Szatkowska (2019) ve Czerniawska-Piatkowska et al., (2021)’nin ¢alismalarina ait verilen
ortalama civarinda goriildiikleri tespit edilmistir (Sekil 6). TT-CC ortalama farkliliklarina
bakildiginda da ayni ¢alismalarda benzer bir durumun oldugu gériilmiistiir. TT-CT ortalama
farkliliklar1 incelendiginde, grafikte de goriildiigii gibi TT lehine genel bir iistiinliik varken,
sadece Jersey irki icin bildirilen verim ortalamasinin CT lehine oldugu (Czerniawska-

Piatkowska et al., 2021) goriilmektedir (Sekil 6).

IGF-1 polimorfizminin siit verimi 6zelligi tizerine etkisini inceleyen ¢aligmalarin 3
genetik modele (soldan saga sirasiyla, Ustiin-dominant, Resesif ve Dominant Model) gore
Orman grafikleri (Forest plots) Sekil 7’de goriilmektedir. Meta analiz sonuglarina gore
Resesif ve Dominant Modele gore de IGF-1 polimorfizmi ile siit verimi 6zelligi arasinda

istatistiksel olarak anlamli bir iliskinin olmadig1 goriilmektedir (P>0.05).

21



sudy %
o SMD (6% CI) Weight
H
Bonakdar et l, 2010 (Holsee) ! - a220015,059 -
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) - . -0.13(-0.44, 0.18) 336
1
2021 (Holstein .3 0,04 (-0.40, 0.48) 164
H
Czemiawska-Piatkowska et al., 2021 (Holsten red-and -whe) —t 007(028,042) 260
Siadkowska et l, 2006 (Holsten) —_—— 002(005,008) o84
‘Szewczuk et al., 2013 (Holstein) n > 0.11(-0.23,044) 285
!
Wasielewska and Szatkowska 2019 (Holsten) 004(013,022) 034
Overall (I-squared =0.0%, p = 0.874) 0.03(-0.08,008) 100.00
I I
568 o se8
Study %
D SMD (95%CI)  Weight
'
Bonakdar etal., 2010 (Holstein) P — em— 038 (-0.04,0.80) 13.04
'
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) —.— -0.38 (-0.72, -0.04) 14.55
H
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-white) e - m— -0.09 (-0.57,0.39) 12.04
v
Czemniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) —— -0.07 (-0.49, 0.35) 13.02
'
. |
Siadkowska et al., 2006 (Holstein) . 0.07 (0.00,0.15) 18.39
H
Szewczuk et al., 2013 (Holstein) (—.— H -1.37 (-1.85, -0.89) 11.98
Wasielewska and Szatkowska 2019 (Holstein) -0.06 (-0.26, 0.14) 16.98
H
Overall (I-squared = 86.2%, p = 0.000) -0.19 (-0.47,0.09) 100.00
H
'
NOTE: Weights are from random effects analysis H
-1.85 [ 185
Study %
D SMD (95%CI)  Weight
'
Bonakdar et al., 2010 (Holstein) + — -.— 0.14 (-0.15,0.44) 14.28
'
'
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) —.— - -0.23 (-0.56, 0.09) 13.81
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-white) —!l.- pr— -0.13 (-0.50, 0.24) 12.90
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) e — 0.15 (-0.52,0.22) 12.86
B
Siadkowska et al., 2006 (Holstein) T 0.05(:0.02,0.12) 17.72
H
Szewczuk etal., 2013 (Holstein) —— : 137 (-1.79, -0.95) 11.98
H
Wasielewska and Szatkowska 2019 (Holstein) L o -0.10 (-0.28, 0.07) 16.47
H
Overall (I-squared = 87.7%, p = 0.000) O -0.22 (-0.47,0.03) 100.00
H
H
NOTE: Weights are from random effects analysis :
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[ 179
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Bk ot &, 21 (Jernes

Patkorda et A

Sadoorwica m & 206 (Halween)

merzaorics Parkorsic o« A 2021 (Holstess Black-and whse

0204008, 045) 1421

D308 006) 1410

Q13048022 1333

014 (-045,021) BN

010(40.27,006) 1589

Overad {(Lsquared = ¥4 7% p= 0.0) 4 026 (054, 002) 10000
)
1
1
ey are Som raaden: effect sulves |
1
A
l 0
Study %
D SMD (95% CI)  Weight
H
Bonakdar et al., 2010 (Holstein) - : 0.26 (-0.09, 0.62) 2.19
'
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) - -0.23 (-0.51, 0.05) 3.60
'
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-whit; - -0.01(-0.43,0.41) 1.61
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) : 0.03 (-0.30, 0.36) 2.54
Siadkowska et al., 2006 (Holstein) —— 0.04(-0.02,0.10) 7698
Szewczuk et al., 2013 (Holstein) -0.24 (-0.56, 0.08) 2.72
Wiasielewska and Szatkowska 2019 (Holstein) 0.00(-0.16,0.17) 1036
Overall (I-squared = 21.9%, p = 0.262) 002 (-0.03,0.07) 100.00
-.622 0 622
Study %
D SMD (95% Cl) ~ Weight
|
Bonakdar et al., 2010 (Holstein) e — 0.01 (-0.26, 0.25) 13.32
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) et e 005 (-0.22,0.31) 12.92
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-white) — # 0.11(-0.21,0.43) 10.79
H
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) — —._ 0.12(-0.17,0.42) 11.91
Siadkowska et al., 2006 (Holstein) - -0.01 (-0.07,0.04) 2117
Szewczuk et al, 2013 (Holstein) : ——) 0722043102 18
'
Wasielewska and Szatkowska 2019 (Holstein) -— -.— 0.08 (-0.06,0.23) 18.09
Overall (I-squared = 76.2%, p = 0.000) 9 O 0.13(-0.02,0.28) 100.00
H
'
NOTE: Weights are from random effects analysis H

-1.02

1.02
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IGF-1 polimorfizminin yag verimi 6zelligi tizerine etkisini inceleyen ¢alismalarin
Orman grafikleri (Forest plots) (Ko-dominant model, sirasiyla, CT-CC, TT-CC, TT-CT)
Sekil 8’de goriilmektedir. Meta analiz sonuglarina gore Ko-dominant modele gore IGF-1
polimorfizmi ile yag verimi 6zelligi agisindan Szewczuk et al., (2013) hari¢ TT lehine genel
bir tstiinliik olup, TT-CT genotipleri arasinda istatistiksel olarak anlamli bir iliskinin oldugu
goriilmektedir (P<0.05).

IGF-1 polimorfizminin yag verimi 6zelligi lizerine etkisini inceleyen ¢alismalarin 3
genetik modele (soldan saga sirasiyla, Ustiin-dominant, Resesif ve Dominant Model) gore
Orman grafikleri (Forest plots) Sekil 9’da goriilmektedir. Meta analiz sonuglarina gore
Ustiin-Dominant, Resesif ve Dominant Modele gore de IGF-1 polimorfizmi ile yag verimi

0zelligi arasinda istatistiksel olarak anlamli bir iliskinin olmadig1 gériilmektedir (P>0.05).

IGF-1 polimorfizminin yag yiizdesi 6zelligi iizerine etkisini inceleyen g¢aligmalarin
Orman grafikleri (Forest plots) (Ko-dominant model, sirasiyla; CT-CC, TT-CC, TT-CT) Sekil
10’da goriilmektedir. Meta analiz sonuglarina goére Ko-dominant modele gore IGF-1
polimorfizmi ile yag yiizdesi 6zelligi agisindan CT-CC ve TT-CT genotipleri arasinda
istatistiksel olarak anlamli bir iligkinin oldugu goriilmektedir (P<0.05).

IGF-1 polimorfizminin yag yiizdesi 6zelligi iizerine etkisini inceleyen ¢alismalarin 3
genetik modele (soldan saga sirasiyla, Ustiin-dominant, Resesif ve Dominant Model) gére
Orman grafikleri (Forest plots) Sekil 11°de goriilmektedir. Meta analiz sonuglarina gore
Ustiin-Dominant ve Resesif Modele gore de IGF-1 polimorfizmi ile yag yiizdesi 6zelligi
arasinda istatistiksel olarak anlaml bir iligkinin oldugu (P<0.05), Dominant Modele gore ise

anlamli bir iligkinin olmadig1 (P>0.05) gortilmektedir.
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Study %
D SMD (95%CI)  Weight
H
Bonakdar et al., 2010 (Holstein) 9 - 0.20(-057,0.17) 264
'
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) & - -0.15(-0.45,0.16) 3.75
'
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and: -0.09 (-0.53,0.35) 1.83
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) -0.04 (-0.39,0.31) 291
Siadkowska et al., 2006 (Holstein) 0.08 (-0.14,-001) 85.69
Szewczuk et al., 2013 (Holstein) & 005(-029,0.38) 3.18
Overall (I-squared = 0.0%, p = 0.947) -0.08(-0.14,-0.02) 100.00
-.567 567
Study %
D SMD (95%Cl)  Weight
H
'
Bonakdar et al., 2010 (Holstein) i — 0.05(-0.37,047)  16.12
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) e —— -0.19(-0.53,0.15) 17.24
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-whit : - -0.30(-0.77,0.18) 15.22
H
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) _.- p— -0.11(-0.53,0.31) 16.05
H
'
Siadkowska et al., 2006 (Holstein) H = 034(0.27,042) 1975
Szewczuk et al., 2013 (Holstein) —— H 0.87 (-1.32,-042) 1563
Overall (I-squared = 88.8%, p = 0.000) ' > 0.15(-0.54,0.23)  100.00
H
H
NOTE: Weights are from random effects analysis .
-1.32 132
Study %
D SMD (95%Cl)  Weight
H
Bonakdar et al., 2010 (Holstein) H —.— 0.25(-0.05,0.55)  16.91
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) —.— -0.03(-0.35,0.29) 16.64
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-white) _.—i- — -0.22(-0.59, 0.15) 16.04
H
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) _.._ -0.06 (-0.43,0.31) 16.02
'
Siadkowska et al., 2006 (Holstein) H E ) 041(034,048) 1875
Szewczuk et al., 2013 (Holstein) _._ H -0.96 (-1.36, -0.56) 15.64
0
Overall (I-squared = 92.1%, p = 0.000) ' -0.08(-0.46, 0.30) 100.00
H
NOTE: Weights are from random effects analysis H

-1.36

136
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Study %
D SMD (95%Cl)  Weight
Bonakdar et al., 2010 (Holstein) : 0.23(-0.06,052) 16.78
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) -0.12(-0.41,0.17) 16.78
Czemniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-white) -0.27(-0.62,0.08) 16.23
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) -0.08(-0.44,0.27) 16.22
Siadkowska et al., 2006 (Holstein) 0.45(0.38,051) 18.08
Szewczuk et al., 2013 (Holstein) e — -1.10 (-1.48,0.72) 15.90
Overall (I-squared = 94.6%, p = 0.000) -0.13(-0.57,0.30) 100.00
NOTE: Weights are from random effects analysis H
| |
148 0 148
Study %
D SMD (95% CI)  Weight
Bonakdar et al., 2010 (Holstein) : -0.13(-0.49,0.22) 245
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) d 0.16(-0.44,011) 402
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and- : -0.17(-0.59,0.24) 179
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) d -0.06 (-0.39,0.27) 2.83
Siadkowska et al., 2006 (Holstein) + 0.06(-0.00,0.12) 85.86
Szewczuk et al., 2013 (Holstein) -0.19(-0.51,0.14) 3.04
Overall (I-squared = 22.7%, p = 0.263) 0.03 (-0.03,0.09)  100.00
| |
-.592 592

Study %
D SMD (95%Cl)  Weight

H
Bonakdar et al., 2010 (Holstein) _._i -0.25(-0.51,0.01) 16.64
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) _.—E p— -0.08 (-0.34,0.19) 16.40
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-white) _i —.— 0.12(-0.21,0.44)  14.86

H
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) _i )— 0.00(-0.29,0.29) 1571

H
Siadkowska et al., 2006 (Holstein) + E -0.27(-0.33,-0.22) 20.63
Szewczuk et al,, 2013 (Holstein) i ——— 049 (0.20,0.78)  15.77
Overall (I-squared = 86.5%, p = 0.000) H > -0.02(-0.25,022) 100.00

NOTE: Weights are from random effects analysis
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sudy %
D SMD (95% CI) Weight
‘Bonakdar et al, 2010 (Holstein) 032 (-0.69, 0.05) 236
Cremniawska-Piatkowska et al, 2021 ersey) 004(0.35,027) ax
2021 (Holstein . - 017 (-061,027) 164
'
Cazerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) AI -0.12(-0.47,0.23) 261
Siadkowska et al., 2006 (Holstein) —— 013020, -0.07) 7681
Szewezuketal, 2013 (Holtcin) 010(0.43,024) 286
Wasielewska and Szatkowska 2019 (Holstein) 5— e E— 007 (0.11,024) 1035
'
Overal (1-squared = 0.0%, p = 0.420) 011(0.17,008) 10000
E
'
I I
601 o 61
study %
D SMD (95% CI) Weight
Bonakdar et al., 2010 (Holstein) -0.06 (-0.48, 0.36) 249
'
Crerniawska-Patkovska et al., 2021 Jersey) +—0— 023(010,057) am
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-whi : E -0.28 (-0.76, 0.19) 190
H
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) - 0.04 (0.39, 0.46) 243
Siadkowska et al. 2006 (Holstein) —— 009(017,000) 7637
Szewczuk etal., 2013 (Holstein) - L . 035 (-0.09, 0.78) 230
‘Wasielewska and Szatkowska 2019 (Holstein) —;—._ 0,02 (-0.18,0.22) 1074
Overall (I-squared = 29.3%, p = 0.204) -0.06 (-0.12, 0.01) 100.00
V
'
'
I I
-7 0 7
Study %
D SMD (95% CI) Weight
Bonakdar et al, 2010 (Holstein) - —5—0— 028(002,058) 380
H
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) - :—.— 0.28 (-0.05, 0.60) 326
H
Caerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-white) — s -009(046,027) 251
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) — :—._ 0.16 (-0.21,0.53) 248
Siadkowska et al., 2006 (Holstein) —— 0.05 (-0.02,0.12) 74.74
Szewczuk et al., 2013 (Holstein) h . 0.45 (0.06, 0.84) 228
Wasielewska and Szatkowska 2019 (Holstein) —0—;— -004(022,013) 1093
Overall (I-squared = 40.9%, p = 0.119) 0.06 (0.00, 0.12) 100.00
I I
-.837 o 837
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Study %
D SMD (95% CI) Weight
T
Bonakdar et al, 2010 (Holstein) 024(:005,053) 1211
Caerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) 031 (0.02,0,60) 1206
Caerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-white) -015(:050,020) 962
Caerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) 015(020,050) 953
Siadkowska et al., 2006 (Holstein) 000(:0.06,006)  27.62
Szewczuk et al., 2013 (Holstein) 049 (0.12,0.86) 888
Wasielewska and Szatkowska 2019 (Holstein) -003(019,014) 2017
Overall (I-squared = 58.1%, p = 0.026) 011(003,024) 10000
NOTE: Weights are from random effects analysis
I
-864
study %
D SMD (95% CI) Weight
Bonekdar et al. 2010 (Holstin) 033 (059, 007) 336
H
Caemiansia:Piakowsa et al, 2021 ersey) - omEomom  3u
Caerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-white) E 0.00(0.32,032) 212
H
‘Caerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein rec-and -white) - 017 (0.46,0.12) 260
Siadkowska et al, 2006 (Holstein) —— 011¢017,008 7551
Szewczuk etal., 2013 (Holstein) . . 0.29 (:0.58, -0.01) 270
Wesielewska and Szatkowska 2019 (Holsteir) 008007, 022) 1058
Overall (-squared = 48.9%, p = 0.068) 011 (0.15,-0.06) 100.00
I I
-568 0 568
sy %
D SMD (969% 1) Weight
Bonakdar et al 2010 (Holstein) * 025 (061,011) 219
Gremniawska-Piatkowska et o, 2021 (ersay) D < —— 007(020,035) 3s2
E
" a, 201 (Holstein »> . 021.(083,021) 161
Caemiawska-Piatkowska et al, 2021 (Holstin rec-and -wite) : < 007 (0.40,026) 254
iackowska et a., 2006 (Holstein) —— 012 (-0.18, -0.06) 7684
Scewczuketal, 2013 (Holstein) - 000(0.22,032) 213
H
Waslewsa 3 Satiousta 2019 (Mol ———— 004(012,02) 037
E
I I
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IGF-1 polimorfizminin protein verimi 6zelligi tizerine etkisini inceleyen ¢alismalarin
Orman grafikleri (Forest plots) (Ko-dominant model, sirasiyla; CT-CC, TT-CC, TT-CT) Sekil
12°de goriilmektedir. Meta analiz sonuglarma gore Ko-dominant modele gore IGF-1
polimorfizmi ile protein verimi Ozelligi agisindan TT-CC ve TT-CT genotipleri arasinda
istatistiksel olarak anlamli bir iliskinin oldugu (P<0.05), CT-CC genotipleri arasinda anlamli
bir iligki olmadig1 (P>0.05) goriilmektedir.

IGF-1 polimorfizminin protein verimi 6zelligi lizerine etkisini inceleyen ¢aligmalarin
3 genetik modele (soldan saga sirasiyla, Ustiin-dominant, Resesif ve Dominant Model) gore
Orman grafikleri (Forest plots) Sekil 13’de goriilmektedir. Meta analiz sonuglarina gore
Ustiin-Dominant ve Dominant Modele gére de IGF-1 polimorfizmi ile protein verimi 6zelligi
arasinda istatistiksel olarak anlamli bir iligskinin olmadig1 (P>0.05), Resesif Modele gore ise

istatistiksel olarak anlaml1 bir iligkinin oldugu (P<0.05) gériilmektedir.

IGF-1 polimorfizminin protein yiizdesi 6zelligi lizerine etkisini inceleyen ¢aligmalarin
Orman grafikleri (Forest plots) (Ko-dominant model, sirasiyla; CT-CC, TT-CC, TT-CT) Sekil
14’de goriilmektedir. Meta analiz sonuglarma gére Ko-dominant modele gore IGF-1
polimorfizmi ile protein yilizdesi 6zelligi agisindan istatistiksel olarak anlamli bir iliskinin

oldugu goriilmektedir (P<0.05)

IGF-1 polimorfizminin protein ylizdesi 6zelligi lizerine etkisini inceleyen ¢alismalarin
3 genetik modele (soldan saga sirasiyla, Ustiin-dominant, Resesif ve Dominant Model) gore
Orman grafikleri (Forest plots) Sekil 15°de goriilmektedir. Meta analiz sonuglarma gore Ustiin-
Dominant ve Resesif Modele gore de IGF-1 polimorfizmi ile protein yiizdesi 6zelligi arasinda
istatistiksel olarak anlamli bir iligkinin oldugu (P<0.05), Dominant Modele gore ise istatistiksel

olarak anlamli bir iligkinin olmadigi (P>0.05) goriilmektedir.
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Study %
) SMD (95% C) Weight
T
Bonakdar et al, 2010 (Holstein) 041078, 0.05) 262
]
'
'
Crerniawsia-Piatkowska et al, 2021 (Jrsey) 0.13(044,018) 376
Caerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-white) 0,02 (0.42,046) 184
Crerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holsein rec-and -white) 000 (0.26,044) 201
Siadkowska et al, 2006 (Holstein) 013 (:0.20,007) 8569
Szewezuk et al., 2013 (Holstein) 0.12(021,046) 318
Overal (1-squared = 21.6%, p = 0.272) 012018, 0.06) 10000
784 o 784
Study %
[} SMD (95% Cl) Weight
Bonakdar et al., 2010 (Holstein) 033 (0.75,0.09) 1560
Creriawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) 044(078,-010) 1749
c ! al., 2021 (Holstein o 007 (-054,0.41) 1432
Ceriawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) 002 (-045,0.40) 1555
Siadkowska et al., 2006 (Holstein) 009(016,-00) 2253
‘zewczuk et al, 2013 (Holstein) 118(165,-072) 1451
Overall (I-squared = 80.0%, p = 0.000) 033(063,-004 10000
NOTE: Weights are from random effects analysis
165 0 165
study %
i} SMD (95% Cl) Weight
Bonakdar et al, 2010 (Holstein) 010 (0.19, 0.40) 1702
Caerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) -0.29 (061,0.03) 1660
ka-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-whi -0.09 (0.46,027) 1580
Caemiawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) 012 (-049,0.25) 1576
Siadkowska et l., 2006 (Holstein) 005(:002,0.12) 1979
zewczuk et al, 2013 (Holstein) 128(169,-087) 1502
Overall (I-squared = 88.5%, p = 0.000) ' > 0.25 (-0.57, 0.07) 100.00

NOTE: Weights are from random effects analysis
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Study %
[} SMD (95% Cl) Weight
Bonakdar et al, 2010 (Holstein) 003 (0.26,032) 1686
Creriawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) 042(072,013) 1682
c al., 2021 (Holstein 010 (-045,0.25) 1601
Caerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) -0.10 (045,025 1597
Siadkowska et al., 2006 (Holstein) i -0.00(-0.06, 0.06) 1903
Szewczuk et al., 2013 (Holstein) e — i -1.45 (-1.84, -1.05) 1531
Overall (1-squared = 91.2%, p = 0.000) 032 (067,002) 10000
'
'
NOTE: Weights are from random effects analysis :
T L
184
study %
n SMD (95% CI) Weight
Bonakdar et al, 2010 (Holstein) 040 (076, -0.04) 243
Crermiawske:Piatkowska et al, 2021 (Jersey) -025(053,003) 401
2021 (Holstein 001 (0.43,0.40) 180
Cremiawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein rec-and -white) 006(0.27,039) 284
Siadkowska et al, 2006 (Holstein) 012 (018, -006) 8588
Szewczuk et al, 2013 (Holstein) -020(052,013) 304
Overall (1-squared =0.0%, p = 0.451) 013 (018, -007) 10000
'
'
| H
758
study %
i} SMD (95% Cl) Weight
Bonakdar et al, 2010 (Holstein) -0.24 (050,0.01) 1666
Caerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) 008 (0.8, 0.35) 1641
ka-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-whi 008 (.25, 0.40) 1486
Caemiawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) 012 (0.17,041) 1571
Siadkowska et l., 2006 (Holstein) 011(017,-006) 2070
Szewcauk et al., 2013 (Holstein) —— 010 (0.40, 0.99) 1566
Overall (-squared = 85.3%, p = 0.000) 009 (0.14,032) 10000

NOTE: Weights are from random effects analysis
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Sty %
D SMD (959% CI) Weight
Bonakdr et al. 2010 (Holsiein) - . oa3c0m00m 23
'
Caerniawska-Patkowska et al., 2021 (Jersey) ——— 0.04(035,021) 338
T
'
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-white) n 0,06 (-0.50, 0.38) 165
Caerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) Bt . ——— 0.13 (-0.22, 0.48) 261
‘Siadkowska et al., 2006 (Holstein) —— 015 (-0.22, 0.09) 7683
‘Szewczuk etal,, 2013 (Holstein) — e 0,05 (-0.38, 0.29) 286
Wasielewska and Szatkowska 2019 (Holstein) —— -0.18 (-0.35, 0.00) 1033
Overall (1squared = 0.0%, p = 0435) @ 015(020,009 10000
'
'
-804 0 804
Study %
D SMD (95% CI) Weight
'
Bonakdar et al., 2010 (Holstein) -0.18 (-0.60, 0.24) 248
Caerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) -0.14 (-0.48, 0.19) 3.80
Cemniawske:Piatkowska et a., 2021 (Holstein Black-and-white) o . 011(036,059) 191
'
C K kowska et al., 2021 (Hols d-and -white) - 0.25(-0.18, 0.67) 241
Siadkowska et al., 2006 (Holstein) —— 0.11(-0.19,-0.04) 7635
Szewczuk et al., 2013 (Holstein) | : 0.35 (-0.09, 0.78) 230
'
Wiasielewska and Szatkowska 2019 (Holstein) D < — 000 (-0.20, 0.20) 1075
Overall (I-squared = 28.2%, p = 0.213) @ 0.08(-015,-001)  100.00
'
'
-781 o 781
Study %
D SMD (95% CI) Weight
Bonakdar et al., 2010 (Holstein) e p— — 0.26 (0,03, 0.56) 380
H
'
Czerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) — 011 (-0.43, 0.22) 329
'
Czemniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-white) — 017(020,054) 250
Czemniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein rec-and -white) - 014(023,051) 248
Siadkowska et al., 2006 (Holstein) —— 0.05 (-0.02, 0.11) 7475
‘Szewczuk et al., 2013 (Holstein) > 0.40 (0.02,0.79) 229
Wasielewska and Szatkowska 2019 (Holstein) o — 0.18 (0.00, 0.36) 1089
Overall (I-squared = 24.9%, p = 0.239) 0 008 (0.02, 0.13) 100.00
¥
'
-786 o 786
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Study %
D SMD (95% CI) Weight
T
Bonakdar et al, 2010 (Holstein) 020(0.00,049) 1223
Caerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Jersey) 013(042,016) 1223
Caerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-white) 019(0.16,054) 974
Caerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein red-and -white) 022(0.14,057) 965
‘Siadkowska et al, 2006 (Holstein) 003(009,004)  27.09
Szewczuk et al., 2013 (Holstein) 047 (0.10,0.83) 9.03
Wasielewska and Szatkowska 2019 (Holstein) 016(:001,032) 2003
Overall (I-squared = 59.5%, p = 0.022) 011(002,025) 10000
NOTE: Weights are from random effects analysis
I
-835
study %
D SMD (95% CI) Weight
H
Bonakdar et al., 2010 (Holstein) & r 036 (072, 0.00) 218
H
Cremiawska-Piatkowska et a, 2021 (lersy) —_— omB(oms02) 382
Caerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-white) E 0.00(:0.42,0.42) 161
H
(Caerniawska-Patkowska et al., 2021 (Holstein ec-and -white) ~ 047 (0.16,051) 254
Siadkowska et al. 2006 (Holstein) —— 0130200070 7695
Szewczuk etal., 2013 (Holstein) " . E— 0.05(0.27,037) 273
‘Wasielewska and Szatkowska 2019 (Holstein) ——— 013 (-0.29, 0.04) 1036
Overall (-squered = 7.3%, p = 0.373) @ -012(0.47,-007) 10000
V
'
'
I I
72 0 72
Study %
D SMD (95% CI) Weight
Bonekdar et al. 2010 (Holstin) -0.35 (0561,-009) 335
‘Caeriawska-Piatkowska et al., 2021 (lersey) 004 (022,031) 315
Czeiawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein Black-and-white) 013 (0.45,0.20) 212
'
‘Caerniawska-Piatkowska et al., 2021 (Holstein rec-and -white) - 000(0.29,029) 261
Siadkowska et al. 2006 (Holscin) —— 01301008 752
Szewczuk et al, 2013 (Holstein) 023 (052, 0.05) 27
H
Wasilewska and Szatkowska 2019 (Holstein) —.—l— 021(036,00) 1054
'
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Calismalarin Homojenlik-Heterojenlik Durumu

IGF-1 polimorfizmi ile verim ozellikleri arasindaki iligkileri inceleyen caligmalar
tizerine, kalitim sekillerine gore ayr1 ayr1 uygulanan testlere gore ¢alismalarin homojenlik-
heterojenlik durumlari, uygulanan analiz Modeli ve Meta analizi sonuglar1 (SMD degerleri,

giiven araliklar1 ve 6nem durumlar1) Tablo 2’de sunulmustur.

Tablo 2. Dért genetik modele gére 12 heterojenlik testi, Model segimi ve Verim 6zelliklerine
ait Meta Analiz sonuglari

%0 95 Giiven
Verim Ozelligi N | 1?(%) | Model | SMD Arah@ P
Alt-Ust
I-Dominant Model TT+CT ile CC
Siit verimi 7 | 91.7*** | R -0.258 -0.541 0.024 0.073
Yag verimi 6 |94.6*** | R -0.133 -0.567 0.301 0.549
Yag igerigi (%) 7 |581** |R 0.105 -0.027 0.237 0.118
Protein verimi 6 |91.2*** | R -0.320 -0.665 0.025 0.069
Protein igerigi (%) |7 |59.5** |R 0.114 -0.020 0.248 0.096
I1-Resesif Model TT ile CT+CC
Siit verimi 7 1219 F 0.020 -0.033 0.073 0.460
Yag verimi 6 |22.7 F 0.030 -0.026 0.086 0.289
Yag igerigi (%) 7 10.0 F -0.094 -0.147 -0.041 0.001**
Protein verimi 6 |00 F -0.126 -0.182 -0.070 0.000***
Protein igerigi (%) |7 |7.3 F -0.122 -0.175 -0.069 0.000***
111-Ustiin-dominant Model TT+CC ile CT

Siit verimi 7 |76.2*** | R 0.129 -0.020 0.279 0.090
Yag verimi 6 |855***|R -0.016 -0.248 0.217 0.893
Yag igerigi (%) 7 |48.9 F -0.107 -0.154 -0.060 0.000***
Protein verimi 6 |853*** R 0.089 -0.142 0.321 0.450
Protein igerigi (%) |7 | 10.4 F -0.142 -0.189 -0.095 0.000***

1V-(a)-Ko-dominant Model TT ile CT
Siit verimi 7 10.0 F 0.025 -0.031 0.082 0.379
Yag verimi 6 |00 F -0.078 -0.138 -0.019 0.010*
Yag igerigi (%) 7 100 F -0.113 -0.170 -0.057 0.000***
Protein verimi 6 |216 F -0.122 -0.182 -0.063 0.000***
Protein igerigi (%) |7 | 0.0 F -0.147 -0.204 -0.091 0.000***

IV-(b)-Ko-dominant Model TT ile CC
Siit verimi 7 |86.2*** | R -0.189 -0.466 0.088 0.181
Yag verimi 6 |888***|R -0.155 -0.539 0.229 0.430
Yag igerigi (%) 7 1293 F -0.056 -0.122 0.010 0.095
Protein verimi 6 80.0*** | R -0.333 -0.627 -0.039 0.026*
Protein igerigi (%) |7 | 28.2 F -0.080 -0.145 -0.014 0.018*

1V-(c)-Ko-dominant Model CT ile CC
Siit verimi 7 | 87.7*** | R -0.220 -0.469 0.030 0.084
Yag verimi 6 |92.1*** | R -0.081 -0.463 0.301 0.677
Yag igerigi (%) 7 1409 F 0.063 0.005 0.121 0.034*
Protein verimi 6 | 885*** | R -0.247 -0.567 0.074 0.131
Protein igerigi (%) |7 |24.9 F 0.077 0.018 0.135 0.010*

N: Yayin sayisi, F: Sabit Model, R: Rastgele Model.
12 igin; *:p<0.10, **:p<0.05, ***:p<0.01, SMD i¢in; *:p<0.05, **:p<0.01, ***:p<0.001.
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Dért genetik modele gore 12 heterojenlik testi sonuglar1 dikkate alindiginda, resesif
kalitim sekli haricinde diger kaliim modellerine gore calismalar arasinda heterojenitenin
oldukca fazla oldugu goriilmektedir (Tablo 2). Gozlenen heterojenite farkliliginin nedeni
olarak; analize konu olan galisma sayisinin az olmasi ve ¢alismalara ait 6rnekleme hatasinin
yiiksek olmasi ve populasyon farkliliklar1 gosterilebilir. Bu heterojenlik durumuna uygun

olarak analizlerde Rastgele model esas alinarak meta analizleri yiiriitiilmiistiir.

Laktasyon siit verimi ile ilgili olarak, 7 ¢alismanin kullanildigi meta analizinde,
sigirlarin genelinde IGF-1 genotiplerine (TT, CT ve CC) ait laktasyon siit verimi ortalamalari
arasinda anlamli bir iliski tespit edilemezken (P>0.05), diger incelenen genetik modellere gore
de ortalama farkliliklar1 anlamli bulunamamistir (P>0.05). Yapilan bireysel ¢alismalarda bazi
yazarlar IGF-1 genotipleri arasinda laktasyon siit verimi ortalamalarinin anlamli oldugunu
bildirirken (Bonakdar et al., 2010; Szewczuk et al., 2013), bazi yazarlar ortalama farkliliklarinin
onemsiz oldugunu bildirmislerdir (Siadkowska et al., 2006; Wasielewska and Szatkowska
2019; Czerniawska-Piatkowska et al., 2021).

Laktasyon yag verimi ile ilgili olarak, 6 c¢alismanin kullanildigi meta analizinde,
sigirlarin genelinde IGF-1 geni TT ile CT genotiplerine ait laktasyon yag verimi ortalamalari
arasinda anlamli bir iliski tespit edilirken (P<0.05), TT ile CC ve CT ile CC genotiplerine ait
laktasyon yag verim ortalama farkliliklar1 ve diger incelenen genetik modellere gore ortalama

farkliliklar1 anlamli bulunamamistir (P>0.05).

Laktasyon yag icerigi (%) ile ilgili olarak, 7 ¢aligmanin kullanildig1 meta analizinde,
sigirlarin genelinde IGF-1 geni TT ile CC genotiplerine ait laktasyon yag igerigi (%)
ortalamalari arasinda yiiksek diizeyde anlamli bir iligki tespit edilirken (P<0.01), TT ve CT
genotiplerine ait laktasyon yag icerigi (%) ortalamalar1 arasinda ¢ok yiiksek diizeyde anlamli
bir iligski tespit edilmistir (P<0.001). Diger incelenen genetik modellere gore ortalama

farkliliklar1 anlamli bulunamamistir (P>0.05).

Laktasyon protein verimi ile ilgili olarak, 6 ¢alismanin kullanildig1i meta analizinde,
sigirlarin genelinde IGF-1 geni TT ile CT genotiplerine ait laktasyon protein verimi ortalamalari
arasinda ¢ok yliksek diizeyde anlamli bir iliski tespit edilirken (P<0.001), TT ve CC
genotiplerine ait laktasyon protein verimi ortalamalari arasinda anlamli bir iliski tespit
edilmistir (P<0.05). Diger incelenen genetik modellere gore de ortalama farkliliklari anlamli

bulunamamaigstir (P>0.05).

Laktasyon protein igerigi (%) ile ilgili olarak, 7 ¢alismanin kullanildigi meta analizinde,
sigirlarin genelinde IGF-1 geni TT ile CC ve CT ile CC genotiplerine ait laktasyon protein
35



icerigi (%) ortalamalari arasinda anlamli bir iliski tespit edilirken (P<0.05), TT ve CT
genotiplerine ait laktasyon protein igerigi (%) ortalamalar1 arasinda ¢ok yiiksek diizeyde
anlamli bir iligki tespit edilmistir (P<0.001).
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SONUC

Sonug olarak, bu meta analiz ¢alismasi ile IGF-1 gen polimorfizminin sigirlarin
laktasyon siit verimi, yag verimi, yag icerigi, protein verimi ve protein igerigi tizerindeki etkisi
incelenmis ve bazi dnemli farkliliklar tespit edilmistir. IGF-1 gen polimorfizminin siit verimi
Ozelligi tizerinde genel olarak anlamli bir etkisinin olmadig1 goriiliirken, yag verimi ve yag
icerigi acisindan TT-CT genotipleri arasinda, protein verimi ve protein igerigi agisindan TT-
CC ve TT-CT genotipleri arasinda anlamli farkliliklar oldugu tespit edilmistir. Bu analiz
sonucuna gore IGF-1 gen polimorfizminin siit verimi 6zellikleri {izerindeki etkisinin anlamli
oldugunu dolayisiyla sigir yetistiriciliginde bazi1 siit verim 06zelliklerinin 1slahinda
kullanilabilecegi sonucuna varilabilir. Bu sonuglarin dogrulanmasi i¢in meta analizinin daha
fazla c¢alisma ile yapilmasi, dolayisiyla IGF-1 polimorfizmi ile ilgili olarak farkli
populasyonlarda ve wrklarda, daha biiylik 6rneklem iizerinde benzer ¢alismalarin yapilmasi

Onerilmektedir.
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Ek-1. STATA 11.2 programu ile Ornek bir Meta Analizi ¢iktist

- - LK)
A - s -
s # £ s s P 11.2 Copyright 1985-2009 StataCorp LP
Statistic=sData Analysis StataCorp
4905 Lakeway Driwve
Special Edition College Station, Texas 77845 USA
800-STATA-PC http: /s wyw =tata. com
979-696—-4600 stata@ztata. com

979-696-4601 (fam)

running D:~Belgeler masaisti~METANstatallprofile.do ...
usze "D ~YL OGRENCILER“serkan karaca~IGFl Meta analv=is~milk wield.dta". clear
metan nl tt =dl nd ct =sdZ, label{namevar=author, yearvar=breeds) ilewvel(95) olewvel(95) fixed hedges

Study | SMD [95% Conf. Intervall % Weight

Bonakdar et al.. 201 i 0.zz0 -0.147 0.588 2.37
Czerniawska-Piatkows | —-0.133 —0.441 0.175 3.36
Czerniawska-Fiatkows | 0.041 —0.400 n.4a8z2 1.64
Czerniawska-Piatkows | 0.068 —-0.282 0.418 2.60
Siadkowska et al., 2 | 0.019 —0.045 0.084 7684
Szewczuk et al.. 201 | 0.107 -0.228 0.441 2.85
Wasielewska and Szat | 0.041 —-0.135 0.217 10,34
I-V pooled SHD i 0.025 -0.031 0.o82 100.00

Heterogeneity chi—sguared = 2.45 (d.f. = &) p = 0.874

I-zquared (wariation in SHD attributable to heterogensity) = 0.0%

Te=st of SHD=0 : =z= 0.88 p=0.379
unrecoghized command: eigenvectors
{error occurred while loading _g= addgrname.ado)
r{l199};

I
mnetabias _ES _=eES, graph{bsgg)
Hote: default data input format {theta, == theta) assumed.

Tests for Publication Bias
Begg's Te=st

adj. Kendall's Score (P-0) = 7
Std. Dev. of Score = 6.66
Humber of Studies = 7
=z = 1.05
Pr » |z| = 0.293
z = 0.90 {continuity corrected)
Pr : |z| = 0,368 (continuity corrected)
Egger's test
Std_Eff | Coef . Std. Err. t P:lt| [35% Conf. Intervall
=lope i 0099467 0252804 0.34 0.748 —. 0653209 0852143
bias | .2hB6489 .3837995 0.70 0.515 —. 717939 1. 285237
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