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OZET
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Kuzeydogu Akdeniz’deki Yesil Deniz Kaplumbagasi (Chelonia mydas)
Populasyonlarinin Genetik Yapisi
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Herbivor yesil deniz kaplumbagasi tropikal ve subtropikal sularda yayilir ve bes
kitanin sahillerinde yuva yapar. C. mydas’in Akdeniz’deki ana yuvalama bolgesi
Turkiye ve Kibris’tir. Bu sahiller C. mydas’in Akdeniz’deki yuvalama
bolgelerinin yaklasik % 99’unu olusturur. Bu sahiller C. mydas’in yuvalamasi i¢in
onemli olmasina ragmen, buralara ait herhangi bir kapsamli populasyon ve
koruma genetigi c¢alismasi yapilmamistir. Bu nedenle, Tiirkiye’nin Akdeniz
kiyilar1 boyunca alti ve Kuzey Kibris’tan bir yuvalama sahillerinin mitokondri
DNA’nin kontrol bolgesi dizilemesi (n=225) ve alt1 mikrosatellit lokusu (n=232)
kullanarak C. mydas populasyonlarinin genetik yapisinin belirlenmesi amaglanda.
Toplamda altt mtDNA haplotipinden tg¢ii ilk kez tanimlandi. CM-A13 adli tek bir
haplotip baskind1 ve farkli yuvalama sahillerinden 216 yavruda bulundu. Diger
taraftan, mikrosatellit analizler farkli yuvalama sahillerinden ¢alisilmis bireyler
arasinda giiclii genetik yapilanma gosterir. MtDNA farklilasma sonuglar1 genetik
farklililarin ve disilerin yuvalama alanina sadakatini tanimlamak igin diisiikti,
fakat mikrosatellit veriler calisilan yuvalama kumsallarindan bireyler arasindaki
genetik yapilanmayi1 gostermektedir. Mitokondri ve ¢ekirdek DNA analizleri yesil
deniz kaplumbagasinin kuzeydogu Akdeniz’de yuvalayan populasyonlarinin

yakin gecmiste Atalantik’ten kdken aldig1 ve bu kolonilesme sonucu muhtemelen



kurucu etkisi ve bunun sonucu meydana gelen genetik siiriiklenmeyle 6zellikle
diisiik mtDNA ve nispeten yiiksek mikrosatellit varyasyonu ile sonuglandigina
isaret etmektedir. Sonug¢ olarak, Akdeniz yesil deniz kaplumbagasinin kendine
Ozgii bir genetik yapisi vardir ve bu yiizden bir yonetim birimi olarak kabul

edilebilir.

Anahtar Kelimeler: Chelonia mydas, yesil deniz kaplumbagasi, mitokondri

DNA kontrol bolgesi, mikrosatellit, Kuzeydogu Akdeniz.
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The herbivorous green turtle is distributed in tropical and subtropical waters and
nests on beaches of five continents. Major nesting sites of C. mydas in the
Mediterranean are in Turkey and Cyprus. These beaches comprise approximately
99% of the nesting sites of C. mydas in Mediterranean. Despite the importance of
the these beaches for nesting of C. mydas, there has not been any detailed
population and conservation genetic studies carried out. Therefore, it is aimed to
determine the genetic structure of the C. mydas populations in the six nesting
beaches along the Turkish Mediterranean cost and one in the Northern Cyprus
using sequencing of the control region of the mitochondrial DNA (mtDNA) (n=
225) and six microsatellite loci (n= 232). A total of six mtDNA haplotypes
determined and three of them were identified for the first time. Only one mtDNA
haplotype named CM-A13 were predominant and found in 216 hatchlings from
different nesting beaches. On the other hand, microsatellite data analysis showed a
strong genetic structuring among individuals from different nesting beaches
studied. These results indicate that mtDNA divergence was low for identification
of genetic differentiation and female natal phylopatry, but microsatellite data
revealed genetic structuring among the individuals from the nesting beaches

studied. Analyses of both mtDNA and nuclear DNA put forwarded that green



turtles nesting in the northeastern Mediterranean were originated from Atlantic
and possibly founder effect followed by genetic drift as consequence of this
colonization resulted with a low mtDNA and relatively higher microsatellite DNA
variation in the region. In conclusion, the Mediterranean green turtle has unique

genetic structure and therefore could be considered as a management unit.

Keywords: Chelonia mydas, green sea turtle, mitochondrial DNA control region,

microsatellite, Northeastern Mediterranean.



Vi

TESEKKUR

Bu ¢alismamin her asamasinda benden yardimlarini ve desteklerini esirgemeyen
tez danismanlarim sayin Prof. Dr. Fevzi BARDAKCI ve saym Dog. Dr. Oguz
TURKOZAN hocalarima igten tesekkiirlerimi sunarim.

Calismalarim sirasinda benden sicak arkadashigini ve ¢ok faydal
yardimlarini esirgemeyen sevgili arkadagim Can YILMAZ’a, hocam Yrd. Dog.
Dr. Kubilay METIN’e ve ¢alismamin Aydin’daki kisminda bana evlerini ve sicak
kalplerini agan sevgili arkadaslarim Ugur HENDER ve Selim ALTUN’a en igten
tesekkiirlerimi sunarim. Ayrica bu calisma icin gerekli olan ¢alisma ortamini
saglayan ve gerektiginde yardimlarmi esirgemeyen Cumhuriyet Universitesi ve

Adnan Menderes Universitesi Biyoloji Béliimii elemanlarma da tesekkiir ederim.

Bu calismanin gergeklesmesi i¢in maddi kaynak saglayan TUBITAK
(106T248 nolu proje) ve Cumhuriyet Universitesi Bilimsel Arastirma Projeleri

Komisyon Baskanligi’na (F207 nolu proje) tesekkiir ederim.

Bana calisabilme olanagi saglayan sevgili aileme ve esimin ailesine

tesekkiir ederim.

Calismamin tiim yiikiinii benimle paylasan, her zaman destegini

hissettigim ¢ok sevdigim esim Esra BAGDA ya tesekkiir ederim.

Calismam yiiziinden yasaminin ilk yilinda yaninda olamadigim ve bu
yliizden kocaman bir 0ziir borglu oldugum biricik yavrum Zeynep Duru

BAGDA ’ya tesekkiir ederim.

SEVGILI AILEME.

EFKAN BAGDA



Vii

SEKILLER DiZiNi

Sekil 1.1. Yesil deniz kaplumbagasinin ana yuvalama alanlar1 ve ortalama yuva
yapan disi sayilart. 5

Sekil 1.2. Yesil deniz kaplumbagasinin genel yasam dongiisii. 7

Sekil 1.3. Genetik varyasyonun biyolojik sistemlerde gosteriminde baz1 molekiiler
belirteclerin kullanim alanlar1 ve ¢6ziimleme giicii. 12

Sekil 1.4. C. mydas Gliney Atlantik yuvalama kolonilerinde goriilen haplotiplerin

dagilimi. 13
Sekil 1.5. Kuzey Atlantik Akintisi. 16
Sekil 2.1. C. mydas 6rneklerinin toplandig1 yuvalama kumsallari. 20

Sekil 2.2. C. mydas mtDNA analizinde kullanilmig tiim oligoniikleotid ¢iftlerinin

mukayese semasi. 23
Sekil 2.3. mtDNA kontrol bolgesi PCR {iriinleri. 24
Sekil 2.4. PCR temizleme kitinden gecirilmis PCR iiriinleri. 24
Sekil 2.5. BioEdit 7.0.9 programi tarafindan DNA dizilerinin goriintiilenmesi. 25
Sekil 2.6. PCR iiriinleri (Cc-7 lokusu). 28
Sekil 2.7. Bir bireye ait Cc-7 lokusunun grafik goriintiisii. 28

Sekil 3.1. C. mydas yuvalama kumsallarina ait mtDNA d-loop haplotip sikliklari.
32

Sekil 3.2. NCA analizine dayalt mtDNA haplotiplerinin tahmini kladogrami. 36
Sekil 3.3. Atlantik ve Akdeniz C. mydas populasyonlarina ait mtDNA kontrol
bolgesi haplotiplerinin haplotip network analiz sonucu. 37

Sekil 3.4. Yuvalama kumsallarma gore Cc-7 lokusunun alel ve alel sikliklari
dagilim. 43

Sekil 3.5. Yuvalama kumsallarina gore Ccar-176 lokusunun alel ve alel sikliklar
dagilimi. 44

Sekil 3.6. Yuvalama kumsallarina gore Cc-117 lokusunun alel ve alel sikliklar
dagilimi. 45

Sekil 3.7. Yuvalama kumsallarina gére Cm-72 lokusunun alel ve alel sikliklari

dagilimi. 46



viii

Sekil 3.8. Yuvalama kumsallarina gére Cm-84 lokusunun alel ve alel sikliklari

dagilimi. 47
Sekil 3.9. Yuvalama kumsallarina ait Cc-7 lokusu alel ve alel sikliklart. 48
Sekil 3.10. Yuvalama kumsallarina ait Ccar-176 lokusu alel ve alel sikliklar1. 48
Sekil 3.11. Yuvalama kumsallarina ait Cc-117 lokusu alel ve alel sikliklar1. 49
Sekil 3.12. Yuvalama kumsallarina ait Cm-84 lokusu alel ve alel sikliklari. 49
Sekil 3.13. Yuvalama kumsallarina ait Cm-72 lokusu alel ve alel sikliklari. 50
Sekil 4.1. Coalescent metodu kullanan MIGRATE programu ile hesaplanmis populasyon

ciftleri arasindaki go¢ oranlarn1 (M) ile yuvalama kumsallarmin ikili

karsilastirilmalaria ait genetik uzaklik ve bunlara ait X° olasihk degerleri

kullanilarak olusturulmus yuvalama kumsallari aras1 genetik uzaklik haritasi.

67



TABLOLAR DiZiNi

Tablo 1.1. Deniz kaplumbaga populasyonlarini tanimlamada kullanilan molekiiler
belirtecler 9

Tablo 2.1. Chelonia mydas o6rneklerine ait lokalite bilgileri 19

Tablo 2.2. Mikrosatellit analizinde kullanilan oligoniikleotidlerin dizi ve boya

ozellikleri 27

Tablo 3.1. C. mydas yuvalama kumsallarina ait mtDNA haplotip dagilim 30

Tablo 3.2. C. mydas yuvalama kumsallarina ait altt mtDNA haplotipine kargilik

gelen polimorfik bolgeler 31

Tablo 3.3. C. mydas yuvalama kumsallarina ait mtDNA haplotip sikliklar1 31

Tablo 3.4. Yuvalama kumsallarina ait 6rnekleme yillarina goére haplotip (h),

niikleotid (7) ¢esitliligi 32

Tablo 3.5. Yuvalama kumsallarina ait haplotip (h), niikleotid () gesitliligi ve

etkili populasyon biiytikliigii (Ne) 33

Tablo 3.6. C. mydas yuvalama kumsallarina ait mtDNA genetik uzaklik (y)

degerleri ile yuvalama kumsallarmin ikiserli karsilastirilmalaria ait X°

ve Z* testi anlamlilik dereceleri ile go¢ oranlar1 (Nm) 34

Tablo 3.7.a: Gruplar ve yuvalama kumsallar1 arasindaki molekiiler varyans

analizi 35

Tablo 3.7.b: Gruplar ve yuvalama kumsallar1 arasindaki molekiiler varyans

analizi 35

Tablo 3.7.c: Gruplar ve yuvalama kumsallar1 arasindaki molekiiler varyans

analizi 35

Tablo 3.8. Yuvalama kumsallarina gore birey ve mikrosatellit alellerinin dagilin

38

Tablo 3.9. C. mydas Orneklerinin mikrosatellit DNA analizi sonucunda elde

edilen gen sayisi (N), alel sayisi1 (k), alel sikliklari, gen ¢esitliligi (Hg) ve

gozlenen (Hg) heterozigotluk degerleri 39

Tablo 3.10. C. mydas yuvalama kumsallarinin Hardy-Weinberg dengesine dayali

alel siklig1 anlamlilig1 51



Tablo 3.11. C. mydas yuvalama kumsallarinin gen c¢esitliligi (Hg) ve her
yuvalama kumsalinda ve lokusta gozlenen heterozigotluk (Hg). (*)
Hardy-Weinberg dengesine dayali alel siklig1 anlamlilig1 52

Tablo 3.12. Hardy-Weinberg dengesine dayali alel siklig1 anlamliligi 53

Tablo 3.13. C. mydas yuvalama kumsallarinin yillara gore gen cesitliligi (Hg) ve
her yuvalama kumsalinda ve lokusta gézlenen heterozigotluk (Hg) 54

Tablo 3.14. Lokus ¢iftleri arasinda ki baglanti dengesizligi analizi (?:

hesaplanamadi) 55
Tablo 3.15. Etkili populasyon biiyiikliiklerinin karsilastiriimasi 55
Tablo 3.16. Yuvalama kumsallarinin nDNA bakimindan genetik yapisi 56
Tablo 3.17. Yuvalama kumsallar1 aras1 gé¢ tahminleri 57

Tablo 3.18. C. mydas Tiirkiye yuvalama kumsallarinin genetik yapisi. mtDNA (ys
degerleri) ve nDNA’ya (Fy degerleri) dayali populasyonlar arasindaki

genetik mesafeyi ve populasyonlarin ikili karsilastirlmalarma ait X’
anlamlilik derecelerini 58

Tablo 3.19. Yuvalama kumsallarinin, mtDNA ve nDNA verilerine dayali, etkili
populasyon biiyiikliiklerinin (Ne) karsilastirilmasi 59

Tablo 3.20.a. Gruplar ve yuvalama kumsallar1 arasinda molekiiler varyans analizi
60

Tablo 3.20.b. Gruplar ve yuvalama kumsallar1 arasinda molekiiler varyans analizi
60

Tablo 3.20.c. Gruplar ve yuvalama kumsallar1 arasinda molekiiler varyans analizi
60

Tablo 3.20.d. Gruplar ve yuvalama kumsallar1 arasinda molekiiler varyans analizi
61

Tablo 4.1. Calismada kullanilan bazi lokuslara ait Onceki c¢alismalarda elde

edilmis gozlenen heterozigotluk degerleri (Hg) 65



Xi

KISALTMALAR DiZiNi

STE
EDTA
SDS

PCI

TE

PCR

h

T

Vsts (Gammag)
AMOVA
Ne

n
Nm

Hp

F

IAM
SMM
TPM
Ort
SS

Sodyum Tris EDTA

Etilen Diamin Tetra Asetik Asit
Sodyum Dodesil Siilfat

Fenol Kloroform izoamilalkol
Tris EDTA

Polimeraz Zincir Reaks,yonu
Haplotip cesitliligi

Niikleotid ¢esitliligi

Genetik Uzaklik

Molekiiler Varyans Analizi
Etkili populasyon biiyiikligii
Mutasyon orani

Go6¢ Orani (Gen Akist)

Go¢ Oran1 (Gen Akist)

Alel Sayist

Beklenen Heterozigotluk (gen ¢esitliligi)
Gozlenen Heterozigotluk
Genetik Uzaklik

Olasilik Degerleri
Sonsuz-Alel Mutasyon Modeli
Stepwise Mutasyon Modeli
Iki fazli mutasyon modeli
Ortalama

Standart Sapma



1. GIRIS

Canliligin dogusundan, cesitlenmesinden ve devamliligindan sorumlu olan dogal
siiregler hassas bir dengenin {irliniidiir. Bu isleyisin saglikli ilerlemesi, denge i¢indeki
cesitliligin  korunmasma baghdir. Insanlarin ihtiyaglarini  gdzardi etmeyen,
stirdiiriilebilir ve etkin bir koruma i¢in gerekli olan ilk sey ise, saglam bir bilimsel
teoridir. lyi bir bilimsel teori dogada varolagelen bir durumun modellenmesini ve
devaminda bu modelin agiga ¢ikmasindan sorumlu siireclerin tanimlanmasini igerir.
Bunun i¢in, her bir tiirlin tanimlanmasi, yasam ortamlarinda gozlenmesi ve evrimsel
hikayelerinin olusturulmas1 gerekmektedir. Elde edilen verilerin insan ile doga
etkilesiminin yonetiminde etkin sekilde kullanilmas1 dogal siireclerin isleyisine insan
etkisini en aza indirmedeki son basamaktir.

Eti, kemigi ve kabugu i¢in avlanan, yumurtlama alanlar1 olan sahillerde agir
turizm ve yerlesim baskis1 altinda olan, balik¢1 aglarina takilan ve dogal avcilariin
tehdidi altinda yasam savasi veren deniz kaplumbagalari, nesli tehlike altinda olan
tiirler igermesi ile bu tip ¢alismalar i¢in biiyiik bir bilimsel ilgiyi tizerine ¢ekmektedir.
Bununla beraber, ylizmilyon yildan daha uzun siiredir okyanuslarda yasamini
sirdiren ve dogal dengeye katkisini sunan deniz kaplumbagalari, uzun yasam
siireleri, gocmen dogasi, farkli habitatlarda gec¢irdigi yasam safhalari ve ¢ok genis
yayilim alanlar1 ile bilimsel cazibesi yiiksek fakat incelenmesi zor tiirlerdendir.

Tipik olarak, sucul hayata uyum saglamis olan deniz kaplumbagasi
tiirlerinde 6n ve arka iiyeler kiirek seklini almig, keratin plaklarla ortiilii kabuklari
dorsoventral yonde yassilasmistir. Hirayama (1998) tarafindan Dogu Brezilya’da
Erken Kretase donemine (~110 milyon yil 6nce) ait sedimentlerden tanimlanan 20
cm’lik Santanachelys gaffneyi modern deniz kaplumbagalarinin bilinen ilk fosil
formudur. Kreatase yok olusuna kadar dort familya (Cheloniidae, Dermochelyidae,
Toxochelyidae ve Protostegidae) i¢inde 50 cins, yiizden fazla tiirle temsil edilen deniz
kaplumbagalar1  giiniimiize iki familya (Cheloniidae, Dermochelyidae) ile

gelebilmistir (Pritchard, 1996).



Iki familya ile temsil edilen Chelonioidea (deniz kaplumbagalarr)
iistfamilyasi, alt1 cins i¢inde dagilan toplam yedi tiir igermektedir (Bowen vd., 1992;
Pritchard, 1996). Cheloniidae familyasi; Eretmochelys imbricata (Linnaeus, 1766),
Lepidochelys kempii (Garman, 1880), Lepidochelys olivacea (Eschscholtz, 1829),
Natator depressus (Garman,1880), Chelonia mydas (Linnaeus, 1758) ve Caretta
caretta (Linnaeus, 1758) tiirlerini; monotipik Dermochelyidae familyasi ise
Dermochelys coriacea (Vandelli, 1761) tiiriinii kapsar. Olgiilebilir 6zellikler ve gok
degiskenli morfolojik karakterlere dayali g¢aligmalar sonucunda bazi aragtirmacilar
dogu Pasifik yesil kaplumbagalarini farkli bir alttiir [C. mydas agassizii (Marquez,
1990)] veya tiir [C. agassizii (Pritchard, 1999)] olarak kabul etmislerdir. Bununla
beraber molekiiler ¢aligmalar sonucunda dogu Pasifik yesil kaplumbagalarinin, yesil
deniz kaplumbagalar1 pasifik soy hattinin bolgesel ve fazla pigmentli bir alt
populasyonu oldugu belirlenmistir (Dutton vd., 1996; Karl ve Bowen, 1999; Chassin-
Noria vd., 2004). N. depressus tirii disinda, digerlerinin nesli yok olma riski
altindadir. Bu nedenle son 30 yildan beri diinya genelinde bu tiirlere yogun bir
koruma programi uygulanmaktadir.

Deniz kaplumbagalar1 farkli ekolojik nisleri isgal ederler. D. coriacea, L.
olivacea, slinger yiyen E. imbricata ve herbivor C. mydas agik denizlerde yasarlar. C.
caretta ve L. kempii daha kozmopolit diyetli kiy1r karnivorlar1 olup diger deniz
kaplumbagalarindan farkli olarak geng agik denizel donemi bulunmayan N. depressus
ise Avusturalya, Yeni Gine ve komsu okyanuslarla sinirli alanlarda yasar (Bowen ve
Karl, 2007).

Yasayan yedi tiirden besi; D. coriacea, E. imbricata, L. kempii, C. mydas, C.
caretta Akdeniz’de goriiliirken, bunlardan Akdeniz sahillerine diizenli olarak yuva
yapan sadece C. mydas ve C. caretta tiirleridir (Groombridge, 1990). CITES (Nesli
Tehlike Altinda Olan Yabani Hayvan ve Bitki Tirlerinin Uluslararast Ticaretine
Iliskin Sézlesme) ve Bern Anlasmasi (1979) (Avrupa Dogal Hayati ve Yasanu
Koruma Anlasmasi) ile koruma altinda olan her iki tiirde [UCN (Diinya Dogay1

Koruma Birligi) kirmizi listesinde (2000) kiiresel diizeyde “yakin gelecekte nesli



tikenme tehlikesiyle karst karsiya olan tir”, C. mydas ayrica, Akdeniz
altpopulasyonu i¢in “kritik olarak tehlike altinda olup ¢ok yakin gelecekte nesli
titkenme tehlikesiyle kars1 karsiya olan tiir” olarak listelenmistir.

Akdeniz kiyilarinda yilda ortalama 350-1750 C. mydas yuvasinin 115-580
disi tarafindan yapildigini tahmin eden Kasparek vd. (2001)’leri Akdeniz sahilllerinde
kaydedilmis yuvalarin % 99’unun Kibris ve Tiirkiye (geri kalanlarin ise Liibnan,
Israil ve Misir) oldugunu; yine biitiin yuvalarm % 78’inin ise Tiirkiye’den ii¢
(Akyatan, Kazanli, Samandag), Kibris’tan iki (Kuzey Karpaz, Alagadi) olmak tizere
toplam bes bolgede yogunlastigini tespit etmislerdir. Broderick vd. (2002)’ne gore
tiim Akdeniz’de yilda 339-360 disi yuva yapmaktadir. Buradaki genel verilerden de
anlasilacag: iizere Tirkiye, Akdeniz C. mydas populasyonun % 62’sinden fazlasini
olusturmaktadir. Bagka bir deyisle Tiirkiye Akdeniz’de C. mydas tiirii i¢in en 6nemli
iireme ve kislama alanidir.

Tiirkiye’deki deniz kaplumbagalar lizerine yayinlanan ilk ¢calisma Hathaway
(1972)’in C. mydas ve C. caretta ylksek ihtimalle Tirkiye kiyilarinda yuvaladigin
tahmin ettigi ¢alismadir (Canbolat, 2004). Akdeniz’de iireyen C. mydas stoklari,
gecmiste besin amagh asir tiikketim nedeniyle ¢ok ciddi bir diisiis yasamistir (Sella,
1982). Bu durum, son yillarda iireme kumsallarinin insanlar tarafindan tahrip
edilmesi, balik¢i aglarina kazara takilan ergin bireylerin sayisinin artmasi ve
denizdeki kirlenme nedeniyle daha kotiiye gitmistir (Corbett, 1989; Groombridge,
1990; Medasset, 2000).

Daha sonra Basoglu (1973) ve Basoglu ve Baran (1982) izmir, Kéycegiz ve
Fethiye’den bulunan C. caretta tiiriine ait karapaks plaklarin1 calismiglardir.
Tiirkiye’nin Akdeniz sahillerindeki bazi kumsallarinda bu tiiriin populasyon biyolojisi
ve koruma c¢alismalar1 yapilmistir (Geldiay ve Koray, 1982; Geldiay vd, 1982;
Geldiay, 1984). Bu calismay1 takiben Baran ve Kasparek (1989) tiim Tiirkiye
kumsallarin1 kapsayan ilk detayli ¢aligmayr ortaya koymuslardir. Bu calismanin
sonucunda lilkemizde C. caretta ve C. mydas tirine ait 17 Onemli lireme alan

belirlenmistir. Bu alanlardan 13 tanesi yiiksek yogunlukta yuvalama bolgesi (Dalyan,



Dalaman, Fethiye, Patara, Kumluca, Belek, Kizilot, Demirtas, Gazipasa, Goksu
Deltas1, Kazanli, Akyatan, Samandag) geriye kalan dort tanesi (Ekincik, Kale,
Tekirova, Anamur) ise disiik yogunlukta yuvalama bolgeleri olarak
tanimlanmiglardir. Tiim Tiirkiye kumsallarin1 kapsayan ve lireme alanlarinin yeniden
degerlendirilmesi ¢alismasi tiim {ireme sezonunu kapsayacak sekilde Yerli ve
Demirayak (1996) tarafindan yapilmistir. Benzer bir ¢alisma Yerli ve Canbolat
(1998a ve b) ve Yerli vd. (1998) tarafindan gergeklestirilmis ve deniz kaplumbagalar
icin ilave ireme kumsallart belirlenmistir. Bu toplam 17 yumurtlama alaninin yani
sira, 1996 (Yerli ve Demirayak, 1996) ve 1998 (Yerli ve Canbolat, 1998c) yillarinda,
sirastyla Cirali, Akyatan ve Yumurtalik da birinci derecede 6nemli yumurtlama
sahalar1 kapsamina alinmistir.

Tek herbivor deniz kaplumbagasi olan C. mydas testere gibi ucu bulunan alt
cenesi yardimi ile biitlin okyanus havzalarindaki cayirlarda beslenir. Tropik ve
subtropikal sularda yayilir ve 30° Kuzey ve 30° Giiney enlemleri arasinda bes kitanin
sahillerinde yuva yaparlar (Sekil 1.1) (Marquez, 1990; Hirth, 1997). Beslenme ve
tireme alanlar1 arasinda her 2 ila 10 yilda bir anag¢ disiler ylizlerce km siiren gocler
yaparlar (Meylan, 1982). Fakat erkekler ¢iftlesmek i¢in her y1l beslenme yerlerinden,
ayni ¢iftlesme bolgelerine go¢ ederler (Dizon ve Balazs, 1982; FitzZSimmons vd.;
1997a). Yesil kaplumbagalar suda ciftlesir ve ciftlesme kiyidan biraz uzakta olur. Bir
yumurtlama sezonunda 10-14 giinliik periyotlarla {i¢ veya dokuz kere yumurtlayabilir
(Hirt, 1980). Iki yumurtlama arasindaki periyot su sicakligina gore degisir ve sicaklik
artt1g1 zaman periyot azalir. Ascension Adasi ve Kibris’ta yuva yapan C. mydas’da iki

yuvalama arasindaki zaman aralig1 10-14 giindiir.



Sekil 1.1. Yesil deniz kaplumbagasinin ana yuvalama alanlar1 ve ortalama yuva yapan disi
sayilari. Tortuguero (22500), RaineAdas1 (18000), Umman (6000), Komor Adalari

(5200), Seysel Adalari (4900), Sabah (3800), Ascension Adast (3400), Isla

Trinidade (300), Filipinler (2600), Gine Bissau (2500), Sarawak (2000), Surinam

(1800), Berau Adalar1 (1800), Yucatan Yarimadas: (1600), Galapagos Adalari

(1400), Isles Eparces (1250), Colola (850), Florida (780), Suudi Arabistan (750),

Malezya Yarimadasi (690), Myanmar (690), Yemen (675), Havai (580), Heron

Adas1 (575), Ekvatoryal Gine (425), Aves Adast (265), Europa Adasi (260),

Tirkiye (230) (Spotila, 2004).

Yesil kaplumbagalar koloni halinde yuvalarlar ve disiler yuvalama i¢in ayni
spesifik sahilleri kullanirlar (Carr ve Carr, 1972). Bir lireme sezonu boyunca bir disi
tipik olarak her birinde ortalama 100 yumurta bulunan ii¢ ila dokuz yuva yapar. Sekiz
hafta siiren inkiibasyon siiresi sonrasinda yumurtadan ¢ikan yavrular yuvadan denize
dogru kogmaya baslarlar. Denize gegen yavrular acik deniz akintilari i¢inde en az 24
saat ¢ilginca yiizerler. Pelajik zona gecen yavrular, neritik zonda beslenme alaninda
goriiliinceye kadar ortadan kaybolur. Bu birka¢ yillik dénem kayip yillar olarak
tanimlanir (Carr, 1987). Mevcut veriler kayip yillarin okyanus akintilari iginde
siiriiklenmeyle olusan, en az birkag¢ yil siiren ve biitiin okyanus havzasinin etrafini
dolasabilen pasif bir gocii de kapsadigini gdstermektedir (Bowen vd., 1995; Bolten

vd., 1998; Lahanas vd., 1998). C. mydas yavrular1 6nceleri karnivor agirlikli olarak



omnivordur (Bjorndal, 1985). Deniz anasi, kii¢iik mollusklar, krustaseler, stingerlerle
beslenir. Karapaks uzunlugu 20-25 cm’ye ulastiginda otla beslenmeye baslarlar.
Ergin yesil deniz kaplumbagalari algler (Chaetomorpha, Sargassum ve Hypnea) ve
deniz otlar1 (Thalassia, Syringodium, Halophila, Posidonia, Halodule ve Zostera) ile
beslenirler (Pritchard, 1976; Spotila, 2004). Bunun icin genellikle deniz otlar1 ve
alglerle kapli, kumlu, s18, genis ve diiz deniz arazilerinde (neritik kusakta) yiyecek
arar. Yesil deniz kaplumbagalari icin O6nemli beslenme yerleri Nikaragua’daki
Miskito Cays; Brezilya’daki sig kiyilar, Orta Dogu’da Umman Korfezi, Arafura ve
Giiney Pasifik’teki Vanuatu ile Fiji arasindaki Mercan Denizi, Japon takimadalarinin
Pasifik kismi ve Dogu Cin Denizi, Kaliforniya Baja’daki kiy1 sular1 ve Kosta
Rika’dan Peru’ya Amerika kiyilardir.

Yesil deniz kaplumbagasinda erginlige ulasma yas1 Atlantik i¢in 27-33 yil
(Frazer ve Ladner, 1986), Avusturalya i¢in 30 veya tistli y1l (Limpus ve Walter, 1980)
ve Havai i¢in ise 9-58 yil (Zug ve Balazs, 1985) olarak saptanmistir. Ergin bireyler
ciftlesme mevsimlerinde yuvalama kumsallar1 yakinindaki sig sularda g¢iftlesmek
tizere beslenme bolgelerinden goc ederler. Ciftlesme sonrasi erkek kaplumbagalar
beslenme bolgelerine geri donerler. Disiler yuvalama kumsalina yakin s1g sularda
beklerler ve ayn1 yuvalama sezonu icinde 10-14 giin araliklarla yuvalamak i¢in 3-9

defa yuvalama kumsalina ¢ikarlar (Sekil 1.2).
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Sekil 1.2. Yesil deniz kaplumbagasinin genel yasam dongilisii [Miller (1996)’dan
degistirilerek].

Uzun olgunlasma siiresi, gizemli yayilma karakteristikleri ve izole lireme
habitatlar1 ile 6zdes deniz kaplumbagalar1 dogrudan calisilmasi zor olan karmasik bir
yasam hikayesine sahiptir. Yavru ve geng¢ bireylerin gelisimleri boyunca birkag
habitat arasindaki hareketleri ile yetigkinlerin beslenme ve yuvalama bolgeleri
arasindaki binlerce km’ye varan gdclerinin deniz ortaminda izlenmesi zordur (Carr,
1980). Bundan dolay1 deniz kaplumbagalarin yasam hikayeleri hakkinda bilinenlerin
¢ogu yuvalama kumsallarina ¢ikan disilere uygulanan markalama g¢alismalarindan
elde edilen bilgilerdir. Bunun disinda laparoskopi ile {liretkenliginin caligilmasi
(Limpus ve Reed, 1985), karapaks epibiotasindan genel go¢ davraniginin ¢ikarilmasi
(Eckert ve Eckert, 1988) ve osteoloji ve histoloji yardimi ile biiyiime oraninin
belirlenmesi (Rhodin, 1985; Zug vd., 1986; Klinger ve Musick, 1992) gibi dogrudan
gozlemlemekten daha az uygun olan dolayli yontemlerden de bilgiler saglanir. Agiga

c¢ikan diger bir yaklasim ise deniz kaplumbagalarinin dogal tarihine ve evrimine yeni



bir bakis acis1 saglayan molekiiler belirteglerin kullanildig1 analizlerdir (Bowen vd.,
1992). Morfolojik karakterlere dayali sistematik ¢alismalarda, ¢evre etkili ¢esitliligin
biiyiikligi genellikle bilinmedigi gibi, gergek evrimsel farkliliklar1 morfolojik
esneklikten ayirt etmekte zordur. Deniz kaplumbagalariin morfolojik evriminin
diisiik hizi, molekiiler sistematigin uygulanmasin1i bu hayvanlar i¢in &zellikle
kullanigh kilar. Molekiiler genetik veri, sistematik anlasmazliklar1 ¢6zmege yardim
eden yeni ve bagimsiz bir kanit hatti temin eder (Bowen ve Karl, 1996). Habitat
kullanimi, filopatri, ciftlesme davranisi ve ciftlesme modelleri populasyon yapisini
belirlemede 6nemli rol oynarlar ve molekiiler teknikler deniz kaplumbagalarinda
gbzlenmesi zor olan bu davranislarin ig¢yiiziinii anlamada gii¢lii yontemler saglar
(Meylan vd., 1990; Karl vd., 1992; Allard vd., 1994; Norman vd., 1994; Roberts vd.,
2004; Formia vd., 2006).

Dogal populasyonlarin filocografyast ve populasyon genetigi yasam
hikayesine ¢ok yakindan baghdir (Reece vd., 2005). Genis yayiliml farkli habitatlart
yiiksek sadakat ile kullanan deniz kaplumbagalarinin yasam hikayeleri, filocografyasi
ve populasyon genetigini dogrudan etkiler. Bu etkilesimden faydalanilarak sadece
yuvalama kumsallarinda yuva yapan disiler ile yuvadan yeni ¢ikmis yavrularin
gbzlenmesi, markalanmasi ve Orneklenmesi {izerine odaklanmis deniz kaplumbaga
arastirmalarinin  icerdigi Onemli eksiklikler molekiiler teknikler kullanilarak
tamamlanabilir. Molekiiler teknikler, deniz kaplumbagalarinin yasam hikayesi ve
evriminin gizli bilesenlerini incelemek i¢in uygun ekstra 6zelliklere sahiptir (Bowen
ve Karl, 1996).

Deniz  kaplumbagalarimin  filogenetik  iliskilerini  belirlemek ig¢in
aragtirmacilar biyokimyasal (Ackman vd., 1971), immiinolojik (Frair, 1979), protein
elektroforezi (Smith, 1977; Frair, 1982; Bonhomme vd., 1987; Coates vd., 1994),
mtDNA (Bowen vd., 1993; Dutton vd., 1996) ve nDNA (Karl vd., 1992) verilerini
degerlendirmislerdir (Bowen ve Karl, 1996).

Deniz kaplumbagalari ile yapilan ilk populasyon genetigi ¢alismasi Smith

vd. (1977) tarafindan protein elektroforezi ile C. caretta ve C. mydas yuvalama



kumsallariin incelendigi arastirmadir (Bowen ve Karl, 2007). Muhtemelen diisiik
metabolizma hiz1 ve uzun nesil siiresinden kaynaklanan diisiik genetik cesitlilik
gozlenmesinden dolayi, arastirmanin mtDNA ve c¢ekirdek DNA c¢alismalar ile
tekrarlanmas1 gerekmistir (Avise vd., 1992; Karl vd., 1992; Martin ve Palumbi,
1993). Gozlemlenen diisiik varyasyon oranlarindan sonra arastirmacilarin ¢ogu
mtDNA kontrol bolgesi ve mikrosatellit calismalarina yonelmistir (Bowen ve Karl,
2007) (Tablo 1.1.).

Tablo 1.1. Deniz kaplumbaga populasyonlarini tanimlamada kullanilan molekiiler belirtegler
(FitzSimmons vd., 1999)

Belirtec Kahtim Populasyon Cesitliligi®
icinde/arasinda

Cekirdek Genomu

protein elektroforez anasal-babasal diisiik/diisiik

anonim tek kopya anasal-babasal diisiik/diigiik

mikrosatellitler anasal-babasal yiiksek/diisiik-orta

Mitokondri Genomu

Restriksiyon pargalari anasal diisiik/diisiik-yiiksek

Kontrol bolgesi dizileri anasal disiik-yiiksek/orta-yiiksek

* Yuvalarin bolgesel topluluklari i¢indeki ve arasindaki goreceli gesitlilik.

Erken doénemde DNA’nin dogrudan dizilenmesi olduk¢a zordu. Bundan
dolay1 DNA dizilerinin incelenmesi, DNA dizilerini 6zgiil olarak kesen “restriksiyon
endoniikleaz” adli enzimlerle kesilerek “restiriksiyon parg¢a uzunluk polimorfizmi
(RFLP)” analizi ile yapilmistir (Bowen ve Karl, 1996). Orneklerin herbirinden aym
(homolog) DNA bolgesini calismak teknik olarak sorunludur. Baslangigta, bu
problemi yenmek i¢in yaklasik 17 bin niikleotidten olusan mtDNA ile ¢alisiimistir.

Mullis vd., (1986) tarafindan gelistirilen PCR (polimeraz zincir reaksiyonu)
ile bir DNA parcasin1 sadece az sayidaki baslangic molekiiliinden milyonlarca
kopyasi ¢ogaltilabilmektedir. Bununla DNA etkili sekilde ¢ogaltilip analiz edilebilir.
Bu yontem dogal populasyonlardan c¢ok sayida bireyin olduk¢a kolay ve zarar

vermeden Orneklenmesini saglar.
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C. mydas populasyonlar1 ile yapilan markalama c¢aligmalari yetigkin disi
kaplumbagalarin ardil tireme donemlerinde ayni yuvalama kumsallarina dondiigiini
gostermistir (Carr ve Ogren, 1960). Disi kaplumbagalarin gosterdigi bu davranig
ozelligi Carr (1967) tarafindan yetigkin disilerin yuvalamak i¢in yumurtadan
ciktiklart sahillere geri dondiigii seklinde onerilmistir. Hendrickson (1958) tarafindan
Onerilmis alternatif bir hipotez ise “sosyal davranis” hipotezidir. Buna gore ilk kez
yumurtlayacak disiler tecriibeli disileri yuvalama kumsalina kadar takip ederler.
Yumurtadan ¢ikmis yavrular yetiskin oluncaya kadar izleyebilmeyi olanakli kilan bir
markalama yapilamadigindan, bu hipotezleri dogrudan sinamak zordur (Carr, 1986).
Bunun icin mtDNA gibi anasal aktarimli karakterler kullanilarak yuvalama
kumsallar1 arasinda disi merkezli gen akisinin olup olmadigi sinanabilir. Sosyal
davranig ayni beslenme bolgesini paylasan yuvalar arasinda yiiksek oranda disi
merkezli gen akisina olanak saglarken, yumurtadan ¢iktiklar1 yere sadakat davranisi
yuvalama kumsallar arasinda disi merkezli gen akisina olanak vermez. Markalama
caligmalar1 yuvalama yapan disilerin genel olarak ayni beslenme bolgelerine geri
dondiigiinii gostermistir (Limpus vd., 1992) ve onlar beslenme ¢ayirlarini ¢ogunlukla
farkli yuvalardan gelen kaplumbagalarla paylasirlar (Pritchard, 1976). Kisacasi
yuvalama populasyonlar1 beslenme bolgeleri, gelisim habitatlar1 veya go¢ yollarinda
biraraya gelirler (Bass vd., 1998; Lahanas vd., 1998; Bass ve Witzell 2000).

C. mydas mtDNA’s1 halkasal ¢ift zincirli olup, 16 497 baz ¢iftinden olusur.
Mitokondri DNA'sinin % 90'indan fazlasi kodlama yapan bolgedir ve intron icermez.
mtDNA; 13 protein, 22 tRNA, 2 rRNA'y1 sifreler. Protein genleri; sitokrom b, 7
NADH dehidrogenaz alt birimi, 3 sitokrom oksidaz alt birimi ve 2 ATPaz alt
biriminden ibarettir. MtDNA dizi verileri filocografya ve sistematik i¢in Onemli
bilgilere sahiptir (Hillis vd., 1996). Yar1 6zerk, endosimbiyotik kokenli mtDNA
haploittir. Anasal kalitilir ve dogal se¢ilime ugrar. mtDNA'nin mutasyonlara
yatkinlig ¢ekirdekteki genlerden daha fazladir. MtDNA'daki yiiksek mutasyon orant;
koruyucu histonlarin olmamasi, DNA'nin oksidatif fosforilasyonda rolii olan serbest

radikallerle karsilagmasi ve sinirli bir onarim mekanizmasina baglhidir. Hayvan
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mitokondri genomu yliksek derecede korunmus gen icerigi ve diizenine sahiptir
(Boore, 1999), intron icermez, rekombinasyon gostermez (Avise, 1994, 2004; Moore,
1995; Sunnucks, 2000) ve herbir hiicrede ¢ok sayida kopyasi bulunur. Cekirdek
genomuna nazaran mtDNA dizisinin elde edilmesi, analizi daha kolaydir. Toplamda
niikleotid yer degistirme orani mitokondri genomunda daha yiliksek (Brown vd.,
1979) ve degisken karakterlerin zengin bir kaynagidir. Bununla birlikte, hem yeni
ayrilmig soyhatlarin1 (tiir icinde ve nispeten yakin tiirler arasinda) calismak icin
kullanighi hizli evrimlesen genleri hem de daha eski ayrilmalarin (cinsler ve
familyalar arasinda) ¢alisilmasi i¢in elverisli yavas evrimlesen genlerin bir karisimini
sunar (Engstrom vd., 2007). Mitokondri DNA, yiiksek cesitlilige (Hudson ve Turelli,
2003) karsin, c¢ekirdek genomuna oranla kisa birlesme zamani ortalamasi (shorter
average coalescent time) ile sonuglanan (Moore, 1995) kiigiik etkili populasyon
bliyiikliigiine sahiptir (Engstrom vd., 2007).

Kaplumbaga taksonlar1 ile yapilan derin filogenetik calismalarinda
cogunlukla yavas evrimlesme hizina sahip 12S ve 16S rRNA (Shaffer vd., 1997;
Naro-Maciel vd., 2008) ve ortalama bir evrimsel hiza sahip sitokrom b (cyt b) genleri
kullanilir (Bowen vd., 1993; Spinks vd., 2004). Cyt b, NADH 4 ve diger protein
sifreleyen genler, daha yakin akraba tiirler arasindaki (Engstrom vd., 2002; Feldman
ve Parham, 2002) veya tiirler i¢indeki filocografik calismalarda (Bowen vd., 1993;
Dutton vd., 1996; Starkey vd., 2003; Spinks ve Shaffer, 2005) sikc¢a kullanilmaktadir.
MtDNA molekiiliiniin en hizli evrimlesen parcalarindan biri kontrol bolgesidir (d-
loop). Bu bolge, bir protein kodlamaz ve DNA molekiiliiniin replikasyon orijinidir.
MtDNA kontrol bolgesi, yiiksek evrimlesme hizindan dolayr populasyon ve tiir i¢i
seviyelerdeki caligmalarda kullanilmaktadir (Sekil 1.3) (Pearse vd. 2006; Norman
vd., 1994; Allard vd., 1994; Encalada vd., 1994; McGaugh vd., 2007).
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Sekil 1.3. Genetik varyasyonun biyolojik sistemlerde gosteriminde bazi molekiiler
belirteglerin kullanim alanlar1 ve ¢oziimleme giicii [McGaugh vd. (2007)’den
degistirilerek].

Bununla beraber, mtDNA’nin anasal ve bir birim olarak kalitilmas1 (Avise,
1994), hibrit zonlarda tam bir ¢6ziim sunamamasindan (Ferris vd., 1983; Tegelstrom,
1987) dolayi bir tiiriin evrimsel ve ekolojik tarihinde sinirli bir bakis agis1 saglar. Bu
ylizden mtDNA hipotezlerini sinamak i¢in sik sik ¢ekirdek DNA’s1 verilerine ihtiyag
duyulur.

Carr (1975) ve Pritchard (1976) tarafindan yapilan markalama g¢alismalari
Brezilya’nin beslenme c¢ayirliklarinin  Surinam ve Ascension Adasi yuvalama
kolonilerince paylasildigini gostermistir. Bu yuvalama kumsallarinda yaptiklar
mtDNA dizi analizi ile Bowen vd. (1992) Surinam yuvalama kumsali bireylerinin
sahip oldugu haplotiplerden hicbiri ayni1 beslenme alaninda yogun olarak bir arada
bulunan Ascension Adasi yuvalama alanlarinda gozlenmedigini tespit etmislerdir
(Sekil 1.4). Bu calismalardan elde edilen sonuglardan yuva yapan disilerin yuvalama
bolgesine sadakat gosterdikleri ve yuvalama kumsallar1 arasinda disi kaynakli gen

akisinin olmadig1 anlasilmaktadir.
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Sekil 1.4. C. mydas Giiney Atlantik yuvalama kolonilerinde goriilen haplotiplerin dagilimi
(Bowen vd., 1992).

C. mydas o6rnekleri ayn1 beslenme alanini farkli yuvalama kumsallarindan
gelenlerle paylasirlar. Olusan karma yapt mtDNA kullanilarak ¢6ziimlenebilir
(Lahanas vd., 1998; Bass vd, 1998; Luke vd, 2004; Bass vd., 2006; Nario-Maciel vd,
2006).

C. mydas ' kiiresel filocografyasini ¢oziimlemek icin Bowen vd. (1992)
global dagiliml1 15 lokaliteden 226 6rnegin mtDNA’sini1 incelemis ve Karl vd. (1992)
ayn1 populasyonlart nDNA analizi ile tekrar gézden gecirmistir. Elde edilen mtDNA
haplotiplerinin ana okyanus havzalari ile Ortiisen iki topluluk icinde gruplandigini
gozlemlemislerdir. Buna gore mtDNA haplotipleri Atlantik Okyanusu ve Akdeniz ile
Hint ve Pasifik Okyanusu havzalar1 i¢inde ikiye ayrilmistir. Panama Kistagi’nin 3
milyon yil once yiikselmesi (Lundelius, 1987) sonucu ana okyanus havzalarinin
birbirinden ayrilmasi ile ilgili jeolojik verilerlede desteklenen bu genetik model, yesil
deniz kaplumbagasiin yayilisinin cografik ve iklimsel sinirlar ile de uyumludur.
Populasyonlar muhtemelen, Afrika ve Amerika’nin gliney uglar ¢evresindeki diisiik
su sicaklik derecelerinden dolay1 bir izolasyon saglar, oysa her iki bolge arasinda da
fiziksel bir bariyer bulunmaz (Briggs, 1974). Nitekim mikrosatellit verilerini kullanan

Roberts vd. (2004) yakin bir zamanda veya devamli olarak Hint ve Atlantik



14

Okyanusu havzalar1 igindeki populasyonlar arasinda erkek merkezli gen akisi tesbit
etmislerdir. Buna ek olarak Bourjea vd. (2007) Giineybat1 Hint Okyanusu’ndaki bazi
yuvalama alanlarinda yaptiklar1t mtDNA kontrol bdlgesi dizileme calismasi
sonucunda ilk kez Atlantik Okyanusu’na ait CM-A8 haplotipini Hint-Pasifik
yuvalama kumsallarinda gozlemlemislerdir. Bu sonuglar Afrika’nin giiney ucu (Good
Hope Burnu) Atlantik Okyanusu ile Hint-Pasifik Okyanusu havzalar1 arasinda disi
merkezli gen akisina engel olusturmadigini gostermektedir. Buna gore, daha dnce
farkl tiirler i¢in bildirilen (Chow vd., 2000; Bowen vd., 2001; Lessios vd., 2001)
Agulhas Akmtis1 i¢inde Hint Okyanusu’ndan Atlantik Okyanusu’na dogru pasif
stiriiklenmelerle olan gecislerin aksine C. mydas kendisi gibi aktif yliziicii olan ¢ekic
kafali kopekbaliklarinda oldugu (Duncan vd., 2006) gibi, Atlantik Okyanusu’ndan
Hint Okyanusu’na dogru aktif olarak yayilmislardir (Bourjea vd., 2007).

Naro-Maciel vd. (2008) bes c¢cekirdek DNA (BDNF, Cmos, R35, Ragl ve
Rag?2) ve iki mtDNA (128 ve 16S) bolgesi ile yaptiklar: dizileme analizi sonucunda
Atlantik ve Pasifik yesil kaplumbaga populasyonlarinin yaklagik 7 milyon yil 6nce
Atlantik ve Hint-Pasifik tropikal tiirlerinin karigimint engelleyen (Rosen, 1988) Tetis
Denizi’nin kapanmasini (14-18 milyon yil 6nce, Vrielynck vd., 1997; Rogl, 1998)
takip ettiini One siirmiislerdir. Buna gore, Giiney okyanus sicakliginin orta ve geg
Miyosen (15-17 milyon yil Oncesinden yaklasitk 6 milyon yil Oncesine kadar)
boyunca azalmasi, yaklastk 7 milyon yil Once, giliney rotasindan yayilimi
engelleyecek dercelere kadar diismesi ile ayrilma saglanmustir.

Disi deniz kaplumbagalarinin yumurtlamak i¢in yumurtadan ¢iktiklar:
kumsallara geri donmeleri ile ardil sezonlarda ayni kumsala yuvalamalari, yuvalama
alanlar1 arasindaki mitokondri genomuna ait genetik ayrilmalar1 agiklayabilir (Reece
vd. 2005). Yesil deniz kaplumbagas1 yliksek derecede yuvalama bolgesine sadakat
gostermekle beraber, yuvalarin yaygin dagilimimi acgiklamak i¢in go¢ hatalarinin
olusmasi gerekir (Bowen vd., 1992). Florida yesil deniz kaplumbagalarinin 6nceki
yuvalama alanlarindan 10 km i¢indeki sapmalarla yuvalama yaptiklar1 saptanmigtir

(Carr vd., 1978; Balazs, 1980; Limpus vd., 1992). Buna karsin Dethmers vd. (2006)
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ve Bourjea vd. (2007) yesil deniz kaplumbaga populasyonlarinin 500 km’den sonra
genetik farklilik gosterdigini bildirmislerdir.

Encalada vd. (1996) Atlantik ve Akdeniz C. mydas populasyonlar ile
yaptiklart mtDNA dizileme ¢alismasi sonucunda Atlantik havzast mtDNA soyhattinin
dagilimimi agiklayan iki olast modelden bahsederler. Bunlardan ilki olan vikaryant
senaryo organizmalarin dagiliminin pargalanmasini iklim veya jeolojik degisimler
yoluyla habitatlarmn kalic1 béliinmesi ile agiklar. Ikincisi ise dispersal (yayilma)
senaryo olup organizmanin tarihsel dagilim sinirlarinin 6tesine ara sira gegebilme
yetenegini vurgular.

Panama Kistagi’nin yiikselmesi ile gerceklesen vikaryant senaryo ana
okyanus havzalari arasindaki dagilimi agiklarken, pleistosen donemde (~2 milyon yil
once) okyanus su seviyelerinin yaklagik 100 m ¢ekilmesinden (Bowen, 1978)
kaynaklanan bir populasyon yasam alanmi daralmasinin sonucunda yesil deniz
kaplumbagalarinin ekvatora yakin bolgelere ¢ekildigini ve buradan tekrar yayildigini
ongoren dispersal senaryo Atlantik yesil kaplumbaga populasyonlar: i¢in Karayip -
Akdeniz ve Giliney Atlantik - Bati Afrika gibi iki farkli evrimsel soyhattlarini
aciklamaktadir (Encalada vd., 1996). Reece vd. (2005) yaptiklar1 caligmada atasal
Atlantik populasyonlarinin, 6nceki calismaya benzer olarak, yakin ekvatoral ve
Karayip-Akdeniz altpopulasyonlaria boliindiigiinii tahmin etmislerdir.

Kuzey Atlantik gen¢ deniz kaplumbagalarmin okyanus akintilartyla
Akdeniz’e girdigi diisiiniilmektedir (Carr 1987; Laurent 1990) (Sekil 1.5.). Onceki
genetik  caligmalar  Karayip’ten  koken alan  Akdeniz’deki  yuvalama
populasyonlarinin, C. caretta’da oldugu gibi Pleistosen sonu, Holosen baslarinda
(~10 bin yil 6nce) Atlantik’ten izole olmaya basladigin1 gdstermektedir (Bowen

vd.,1992; Encalada vd., 1996).
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Sekil 1.5. Kuzey Atlantik Akintis1 (Luke vd., 2004).

Mikrosatellitler veya basit dizi tekrarlar1 (SSRs=simple sequence repeats)
kodlama yapmayan, bireyden bireye farklilik gosteren, 2-6 bazdan olusmus, tekrar
sayist degisken tekrarlit DNA dizileridir (Tautz, 1989). Hem kodlama yapan hem de
yapmayan bdlgelerde bulunur ve yiikksek derecede polimorfiktir. Polimorfizmin
kaynagiin neler oldugu tartismalar1 siirmekle birlikte, DNA replikasyonu boyunca
olusan kaymalarin (slippage) etkili olabilecegi diisiiniilmektedir (Tautz ve Rentz,
1984; Levinson ve Gutman, 1987; Stephan, 1989;Weber, 1990; Schldtterer ve Tautz,
1992). Mikrosatellit lokuslarindaki evrim, yeni aleller i¢in tek bir tekrar {initesinin
kazanilmasi veya kaybedilmesi ile olusan stepwise mutasyon modelini (SMM) izler
(Kimura ve Ohta, 1978; Shriver vd., 1993; Valdes vd., 1993). Bu modele alternatif
olan diger bir model, mikrosatellit lokuslarindaki yeni alellerin rekombinasyon
sirasinda, esit olmayan krossing-over’dan olustugunu 6ngdriir. Bu lokuslar sonsuz
alel modeline (IAM, Kimura ve Ohta, 1978) gore gelismektedir. Bununla birlikte Di

Rienzo vd. (1994)’nin yaptig1 bir simulasyon ¢aligmasinda insandaki bir ¢ok lokusta
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mikrosatellit evrimsel siireci i¢in iki fazli mutasyon (TPM) modelinin en uygun
oldugu gosterilmistir. iki basamakli evrimsel modelde tipik olarak yeni aleller tek bir
tekrar iinitesinin kazanilmasi yahut kaybedilmesi ile olugsmaktadir. Bununla birlikte
sik olmayan alel biiyiikliigiindeki biiylik degisikliklerde goriilmektedir. Ortaya ¢ikan
alel siklik dagilimi asimetrik ve ¢oklu model dogasindadir (Roberts vd., 2004).
Ortalama olarak mutasyon orani her bir nesil basina her bir gamette (nesil/gamet)
102 ve 10” arasinda degismektedir (Page ve Holmes, 1998). Buna bagli olarak dar cografik
alanlardaki bireyler ve populasyonlar arasindaki farkliliklari ¢c6ztimleyebilir (Bruford ve

Wayne, 1993).

Mikrosatellitler hem anadan hemde babadan (ikili atasal) kalitilan ko-dominant
(es-baskin) belirteclerdir. Mikrosatellitler genellikle secici notral olarak dustndlirler ve basit
Mendel kalitimi gosterdiklerinden genetik cesitliligin degerlendirilmesinde yararli ve
kullanishdirlar. Kaplumbagalarda mikrosatellitler, populasyon genetigi (FitzSimmons vd.,
19974, b; Pearce, 2001; Chassin-Noria vd., 2004; Roberts vd., 2004; Bowen vd., 2005;
Rivalan vd., 2006; Carreras vd., 2007; Lee vd., 2007; Naro-Maciel vd., 2006), molekdiler evrim
(Dutton, 1995; FitzSimmons vd., 1995), koruma genetigi (Fitzsimmons vd., 1997b; Roberts
vd., 2004; Bowen vd., 2005; Cunningham vd., 2002; Pearse vd., 2006) ve babalik tespiti
(Peare ve Parker, 1996; FitzSimmons, 1998; Peare vd., 1998; Ireland vd., 2003)
¢alismalarinda kullanilmaktadir (Engstrom vd., 2007; McGaugh vd., 2007) (Sekil 1.3). Ek
olarak tiirler arasi hibritlesmenin kaplumbaga biyolojisinde gelecekteki yerini belirlemede
(Roy vd., 1994, 1996; Williams vd., 2005) ve yaban hayattaki kacak avlanmalarin kriminal

incelemelerinde mikrosatellitler kullanilir (Manel vd., 2002).

Akdeniz C. mydas populasyonunun Atlantik populasyonundan izole olmasi, genetik
cesitliliginde anlamli derecede azalma ile sonuclanmistir. Genetik cesitliligin kaybi,
potansiyel olarak soyici Gremenin ve genetik striiklenmenin artmasi nedeniyle zararh
alellerin baskisinin artmasina ve populasyondaki bireylerin uyum giiclinlin azalmasina neden
olur. Genetik cesitlilikteki boyle bir azalma kiiglik populasyonlarda daha hizli meydana gelir

ve tilrlerin koruma ¢alismalarinda oldukg¢a 6nemlidir.
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Karl vd. (1992) Surinam ve Ascension Adasi populasyonlarina ait mtDNA ve
mikrosatellit verilerini karsilagtirarak populasyonlar arasinda mtDNA haplotipleri agisindan
tam bir ayrilmanin oldugunu, buna karsin mikrosatellit sonuglarinda ayrilmanin
gorilmedigini, dolaysiyla populasyonlar arasinda erkek merkezli gen akisi oldugunu tesbit

etmislerdir.

Disi deniz kaplumbagalarinin yuvalama bolgesine gosterdikleri sadakat, ayni
beslenme alanlarinin farkh yuvalama alanlarindan gelenlerce paylasiimasi durumlari anasal
kalitilan mtDNA ile ¢6ziimlenebilir. Buna karsin populasyonlar arasinda erkek merkezli gen
akisinin olup olmadigi ile ayni yuvaya birden fazla erkegin katkida bulunup bulunmadigi
sorularinin cevabi ancak ikili atasal kalitilan mikrosatellit gibi cok degisken ¢ekirdek DNA
parcalarinin arastiriimasi ile cevaplanabilir (FitzSimmons vd., 1997a; Ireland vd., 2003;

Roberts vd., 2004).

Akdeniz sahilllerinde kaydedilmis yuvalarin % 99’unun Kibris ve Tiirkiye oldugu
bilinmesine karsin (Kasparek vd., 2001) Akdeniz C. mydas populasyonlarina ait molekiler
calismalar az sayida olup, yalniz Kibris’dan alinmis az sayida érneklerle yapilmistir. ilk calisma
Bowen vd. (1992) tarafindan mtDNA’nin restriksiyon endoniileaz enzimleriyle sindirilmesine
dayali RFLP analizidir (10 6rnek). Bu sonuglar Karl vd. (1992) tarafindan ayni 6rneklerin
anonim tek kopyali cekirdek DNA boélgelerinin RFLP analiz sonuglari ile kiyaslanmistir.
MtDNA kontrol bolgesi dizi analizi Encalada vd. (1996) ile Kaska (2000) tarafindan yapilmis
ve toplamda 17 bireyden iki farkli haplotip elde edilmistir. C. mydas’in Tirkiye’'deki

yuvalama alanlari ile ilgili bir ¢calisma hali hazirda bulunmamaktadir.

Bu calismada Kuzey Kibris ve Tirkiye'nin Akdeniz sahillerinin yer aldigi Kuzeydogu
Akdeniz’deki C. mydas’in farkli yuvalama kumsallarindan toplanan érnekleri mtDNA kontrol
bolgesi dizi analizi ve mikrosatellit lokuslari analiz edilerek populasyon genetik yapisinin
belirlenmesi amacglandi. Elde edilen veriler C. mydas’in diger cografyalarda yayilis
gosterilenlerinkiyle karsilastirilarak filocografyalari ortaya konmaya c¢alisildi. Veriler bir bitiin

olarak bu tiriin koruma genetigi agisindan degerlendirilmistir.
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2. MATERYAL VE METOT

2.1. Chelonia mydas Orneklerinin Toplanmasi

Calisma i¢in Tiirkiye ve Kuzey Kibris’in yesil deniz kaplumbagasina ait yedi
yuvalama kumsalindan (S$ekil 2.1) toplanan o6rnekler kullanildi (Tablo 2.1). Yuva
orneklerinin tamami, yaklagik 10-14 giinliik dongtilerle bir sezonda genellikle 2-4 kez
yuvalayan disileri (Hirth, 1997) yeniden Orneklemeden kaginmak igin 10 giinlik
periyotlar i¢inde alindi. Her bir yuvadan tek bir 6lii yavru sag on yilizgeci veya 0lii
embriyo Ornegi alinarak, % 95’lik etanol (v/v) igerisinde tespit edilerek, ¢aligmanin

sonraki basamaklari i¢in saklandi.

Tablo 2.1. Chelonia mydas 6rneklerine ait lokalite bilgileri

Yuvalama Sahili Tarih Koordinatlar Yuva sayisi
Akyatan-Adana 2006 48
K36°22'11" D35°07' 19"
Akyatan-Adana 2007 K36°20' 03" D35° 11' 40" 29
Akyatan-Adana 2008 15
Alata-Mersin 2007 K36°22' 46" D34° 12' 43" 5
Alata-Mersin 2008  K36°22'02" D34°12'50" 17
. . K36°22'11" D35°07' 19"
Goksu-Mersin 2008 K36°20' 03" D35° 11' 40" 2
Kazanli-Mersin 2007 K36°29' 13" D34°26'41" 19
Kazanli-Mersin 2008 K36° 28'58" D34 28' 22" 6
K35°36' 00" D34°19'53"
Kuzey Kibris 2002 K35°38'31" D34°33' 27" 35
Samandag-Hatay 2006 K36°04'30" D35 03" 33" 10
Samandag-Hatay 2007 K36°00' 21" D35° 35' 20" 5
Samandag-Hatay 2008 11
Yumurtalik-Adana 2006 K36°20'23" D35°20'11" 9
Yumurtalik-Adana 2008 K36°30'12" D35°32'16" 14

Toplam 225
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Sekil 2.1. Chelonia mydas 6rneklerinin toplandigi yuvalama kumsallari.

2.2. Toplam Genomik DNA izolasyonu

Toplam genomik DNA, 6lii yavru sag on yiizgeci veya 6lii embriyodan esit miktarda
alman dokudan Hillis ve Moritz’in (1990) standart fenol-kloroform DNA izolasyon
protokoliinde baz1 degisiklikler yapilarak izole edildi.

Alkolii uzaklagtirilan 6rneklerden 0.1 g tartilarak, mikrosantrifiij tliplerine
konuldu ve tizerlerine 500 ul STE (0.1 M NacCl, 0.05 M Tris ve 0.001 M EDTA, pH
8.0) tamponu ilave edildi. Steril bir makasla dokular iyice pargalandi. Uzerlerine 25
ul proteinaz K (Sigma, 10 mg/ml) eklenerek karistirildi. 50 pl SDS (% 10°luk) ilave
edilen tiipler 2 saat 55 °C’de, zaman zaman alt-list edilerek, inkiibe edildi.
Inkiibasyondan sonra iizerlerine esit hacimde PCI (Fenol:kloroform:izoamil alkol
25:24:1; v:viv) eklenen tiipler yavasca alt-iist edildi ve oda sicakliginda 5 dk
bekletildi. Karisim 12 800 g’de 5 dk santrifiij edildi. Bir mikropipet yardimiyla iist
berrak tabaka alinarak yeni bir mikrosantrifiij tiipe aktarildi. Bu sirada orta tabakanin
(interfaz) bozulmamasia dikkat edildi. Uzerlerine esit hacimde ikinci kez PCI ilave
edilip oda sicakliginda alt-iist edilerek 5 dk bekletildikten sonra, 12 800 g’de 5 dk
santrifiij edildi. Orta fazin benzer sekilde bozulmamasina dikkat edilerek,

mikropipetle iist berrak tabaka alindi ve yeni bir mikrosantrifiij tlipe aktarild.
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Uzerlerine 1 ml soguk mutlak etanol ilave edilerek 20 dk buz iizerinde bekletildi.
DNA gozle goriiniinceye kadar tiipler yavasca alt iist edildi. Ornek 1 dk 12 800°de
santrifiij edilerek ¢oktiiriildii. Alkol uzaklagtirildi. Coktiiriillen DNA’dan alkolii
tamamen uzaklastirmak i¢in, tiipler 37 °C’de 5-10 dk inkiibe edildi. Pellet 250 ul TE
(1 mM Tris-HCI, pH 7.5, 0.1 mM EDTA) i¢inde ¢ozdiiriildii. Calisma i¢in +4 °C’de

saklandu.
2.3. Genomik DNA’nin Kalite ve Miktarinin Belirlenmesi

Izole edilerek TE tamponu igerisinde ¢dzdiiriilen DNA 6rneklerinin spektrofotometre
ile 260 nm dalgaboyunda sogurumlar1 okundu. Sogurum verilerinden yararlanilarak
asagidaki formiille ¢ift zincirli DNA derisimi hesaplandi:

CDNA = O-D-260nm xS.K. x 50

0.D.- Optik Dansite (260 nm’de okunan absorbans degeri).
S.K.- Sulandirma katsayisi.
50 -260 nm’de 1 optik dansite, ¢ift iplikli DNA konsantrasyonunda
50 mg/ml’sine denk gelir.
Derisimleri belirlenen DNA 6rnekleri daha sonra % 1’lik agaroz jelde

yiiriitiilerek kalitesi belirlendi.
2.4. PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu)
2.4.1.1. MtDNA Reaksiyon Kosullar:

Mitokondri DNA analizinde; tRNA-Thr (son 29 bg’1), tRNA-Pro (70 bg) ve d-loop
bolgesinin bir kismin1 da (ilk 769 bg¢’i) kapsayan yaklasik 940 bg¢ uzunlugunda
mitokondri DNA pargasi ¢aligildi. Bunun i¢in;

LCM15382 5'- GCT TAA CCC TAA AGC ATT GG -3' ve

H950 5'-GTC TCG GAT TTA GGG GTT TG -3'
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oligoniikleotidleri (Abreu-Grobois vd., 2006) kullanilarak PCR (Mastercycler
Personel, Eppendorf, Almanya) ile mtDNA kontrol bdlgesi ¢cogaltildi (Sekil 2.2).
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Grobois vd. (2006)’den degistirilerek]. Calisma igin LCM 15382 ve H950 oligoniikleotidleri kullanildi.

€¢
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MtDNA kontrol bolgesi, son hacimde 4 ng/ul kalip DNA (100 ng/ul), 1x
Taq tamponu [10x Tag Buffer; 100 mM Tris-HCI1 (pH 8.8), 500 mM KCl, % 0.8
Nonidet P40; Fermentas, MBI], 1.5 mM MgCl, (25 mM; Fermentas, MBI), 0.1 mM
dNTP karistmi (herbir dATP, dTTP, dCTP, dGTP 0.5 mM; Fermentas, MBI), 0.02
U/ul Taq polimeraz (5 U/ul; Fermentas, MBI), 0.2 pmol/ul LCM15382 ve H950
oligoniikleotidleri (her biri 25 pmol/pl) 25 ul reaksiyon hacminde steril distile su ile
tamamlanarak PCR ile ¢ogaltildi. Amplifikasyon i¢in; 94 °C 30 sn, 65 °C 1 dk ve 72
°C 1 dk PCR sicaklik profili 35 dongii boyunca uygulandi.

PCR iiriinleri % 1’lik agaroz jele yiiklenerek kontrol edildi (Sekil 2.3).

—

1000 be
500 bg

Sekil 2.3. mtDNA kontrol bolgesi PCR iiriinleri.

Agaroz jelde kontrol edilen PCR iiriinleri PCR temizleme kiti (GenElute
PCR Clean-Up Kit, Sigma, Almanya) kullanilarak temizlendi. Kitle temizlenen
ornekler % 1’lik agaroz jele ytiklenerek kontrol edildi (Sekil 2.4).

1000 bg
500 bg

Sekil 2.4. PCR temizleme kitinden gegirilmis PCR firiinleri.
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2.4.1.2. MtDNA Dizi Analizi

PCR temizleme kitinden gegirilen ve agaroz jelle kontrol edilen mtDNA orneklerine,
enzimatik sentez yontemi (Sanger ve Coulson, 1975) kullanilarak gelistirilmis bir
kapiller sistemle (Automatic Sequencer 3730x1) otomatik DNA dizi analizi yaptirildi
(Macrogen Inc., Giiney Kore). DNA dizi analiz sonuglari BioEdit ver 7.0.9 (Hall,
1999) programi (http://www.mbio.ncsu.edu/BioEdit/bioedit.html)  kullanilarak
goriintiilendi (Sekil 2.5). DNA dizi verileri, Clustal W ¢oklu dizi hizalama programi
(Clustal W multiple sequence alignment program) (http://www.clustalw.genome.jp/)
ile hizalandi. Gozle de kontrol edilen hizalama dizileri arasinda uzunluk farkliliklart
olmasi nedeniyle 6rneklerin baglangi¢c ve sonlanma noktalarindan hizalamalar yapildi.
Her bir 6rnegin dizi uzunlugu 862 baz cifti olarak hizalandi. Sonuglar daha dnce
tanimlanmis haplotiplerle (GenBank; http://ncbi.nlm.nih.gov ve Archie Carr Center
for Sea Turtle Research= ACCSTR; http://accstr.ufl.edu) kiyaslanda.

%0 100 110 120 3 150 160
TATCCTTTGACACAGG AATAAAAGTGTCCACACAAACTAACTACCTAAATTICTICTGCCGTGCCCAACAGAAC,

i Juuuh AL hlﬂ h‘m Wl

Sekil 2.5. BioEdit 7.0.9 programu tarafindan DNA dizilerinin goriintiilenmesi.

2.4.1.3. MtDNA Veri Analizi

Yuvalama kumsallarinin haplotip (h) ve niikleotid () ¢esitliligi (Nei, 1987) ile
yuvalama kumsali c¢iftleri arasindaki genetik uzaklik (yy, Gammag) (Nei, 1982)
DNAsp ver 4.50 (Rozas vd., 2003) kullanilarak hesaplandi. Yakin farkli 6rnekleme
alanlar1 arasindaki genetik farkliliklar, DNAsp paketindeki CHIRXC (Zaykin ve
Pudovkin, 1993) programu kullanilarak, Zs* (Hudson vd. 1992) ve X° (ki-kare)
testleri (Cuadras, 1983) ile degerlendirildi. Aralarinda istatistiksel farklilik tespit
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edilemeyen Ornekleme alanlari ayni populasyon grubuna dahil edildi. Yuvalama
bolgelerinin  cografik yakinliklar1 ve istatistiksel verilere dayali populasyon
gruplamalari yapilarak Arlequin ver 3.1 (Excoffier vd., 2006) programi ile AMOVA
(analysis of molecular variance approach = molekiiler varyasyon yaklasgiminin
analizi) analizi (Excoffier vd., 1992) yapildi. AMOVA ile haplotip sikliklarina dayali
genetik varyasyonun gruplar arasinda, grup i¢i yuvalama kumsallar1 arasinda ve
yuvalama kumsallar1 i¢indeki dagilimi, istatistiksel onem dereceleri belirlenerek
(1023 permiitasyon) tespit edildi.

Etkili populasyon biiyiikliigii (Ne), Ameiurus nebulus adli baligin mtDNA

kontrol bélgesi igin saptanmis mutasyon orani (u = 1.29 x 107) kullanilarak
7t = 2Ne.n (Chen and Herbert 1999)
formiiliinden tekrar hesaplandi. Her yuvalama kumsali ¢ifti arasindaki go¢ orani (gen
akisi);
Nm= 0.5 ( 1/ y5- 1) (Takahata ve Palumbi, 1985)
esitligi kullanilarak tekrar hesaplandi.

Yuvalama kumsallarinin bugiinkii genetik yapilarinin olusmasinda etkili olan
evrimsel giicleri test etmek i¢cin Nested Clade Analysis (NCA) (Templeton, 1998;
Templeton, 2001) uygulandi. Templeton vd. (1992) de tanimlanan haplotiplerin
istatistiksel “koksiiz tutumluluk ag1” (Unrooted parsimony network) TCS v1.02
(Clement vd., 2000) adl bilgisayar programi kullanilarak olusturuldu. Halotip ag ile
haplotiplerin cografik yerlesimleri arasinda onemli bir baglantinin olup olmadigi

Geodis 2.0 (Posada vd., 2000) bilgisayar programi kullanilarak NCA ile test edildi.
2.4.2.1. Mikrosatellit Reaksiyon Kosullar1

Daha onceki caligmalarda deniz kaplumbagalari i¢in tanimlanmis alti mikrosatellit
lokusu c¢aligildi (Tablo 2.2). Mikrosatellit lokuslart DY 549, 6-FAM ve NED
floresans boyalar1 ile 5' ucu etiketlenmis oligoniikleotidler kullanilarak PCR ile
cogaltildi. Amplifikasyonda kullanilan oligoniikleotidlerin dizi ve floresans etiket

bilgileri Tablo 2.2’de verilmistir.
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Tablo 2.2. Mikrosatellit analizinde kullanilan oligoniikleotidlerin dizi ve boya &zellikleri

Lokus Oligoniikleotid Dizisi Floresans Boya

Cm-72° 5'- CTA TAA GGA GAA AGC GTT AAG ACA -3 5" DY 549
5'- CCA AAT TAG GAT TAC ACA GCC AAC -3'

Cm-84° 5'-TGT TTT GAC ATT AGT CCA GGA TTG -3' 5" 6-FAM
5'- ATT GTT ATA GCC TAT TGT TCA GGA -3'

Ce-117° 5'-TCT TTA ACG TAT CTC CTG TAG CTC -3' 5": DY 549
5'-CAG TAG TGT CAG TTC ATT GTT TCA -3'

Ce-7° 5'- TGC ATT GCT TGA CCA ATT AGT GAG -3” 5" NED
5'- ACA TGT ATA GTT GAG GAG CAA GTG -3

Cm-141° 5'- CAG CAG GCT GTC AGT TCT CCA C -3 5" HEX
5'-TAG TAC GTC TGG CCT GAC TTT -3'

Ccar-176° 5'- GGC TGG GTG TCC ATA AAA GA -3 5" 6-FAM

5'- CCC TAA GTA AAG ATT GGC TGC T -3

1- FitzSimmons vd., 1995; 2- FitzSimmons, 1998; 3- FitzSimmons vd., 1996; 4- Moore ve Ball, 2002.

Her bir mikrosatellit lokusu, son hacimde 4 ng/ul kalip DNA (100 ng/ul), 1x
Taq tamponu [10x Taq Buffer; 100 mM Tris-HCI (pH 8.3), 500 mM KCI, 15 mM
MgCl, % 0.01 jelatin; Sigma], 1.5 mM MgCl, (25 mM; Fermentas, MBI), 0.1 mM
dNTP karisimi (herbir dATP, dTTP, dCTP, dGTP 0.5 mM; Fermentas, MBI), 0.5
U/ul Tag polimeraz (5 U/ul; Fermentas, MBI), oligoniikleotid ¢iftinin herbirinden
0.24 pmol/ul (her biri 20 pmol/ul) 25 pl reaksiyon hacminde steril distile su ile
tamamlanarak PCR ile ¢ogaltildi. Cogaltmak icin; 94 °C 45 sn, 55 °C 1 dk ve 72 °C 1
dk PCR sicaklik profili 32 dongii boyunca uygulandi.

PCR iiriinleri % 1’lik agaroz jele yiiklenerek kontrol edildi (Sekil 2.6).



28

Sekil 2.6. PCR iiriinleri (Cc-7 lokusu).
2.4.2.2. Mikrosatellit Veri Analizi

Mikrosatellit alel biiytlikliikleri ABI 3730 Automated DNA Analyzer (Applied
Biosystems) ile belirlendi (Macrogen Inc., Giiney Kore). Alel biiyiikliikleri

Genemaker v1.8 (SoftGenetics LLC™) programi kullanilarak hesaplandi (Sekil 2.7).
0 100 200 300
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Sekil 2.7. Bir bireye ait Cc-7 lokusunun grafik goriintiisii.

Populasyonlara gore lokuslarin alel sayis1 (k), beklenen heterozigotluk (Hg;
gen cesitliligi) ve gozlenen (Hg) heterozigotluk degerleri hesaplandi. Populasyon
ciftleri arasindaki genetik uzaklik (Fy) belirlendi ve populasyonlarin Hardy-Weinberg
dengesinde olup olmadig: ile lokuslar arasinda baglanti dengesizliginin varlig: test
edildi. Populasyon c¢iftleri arasindaki farkliligini belirlemek i¢in P (olasilik) degerleri,
Markov chain randomization (Guo ve Thompson, 1992) ile hesaplandi. Biitiin bu
istatiksel analizler Genepop v 4.0 (Rousset, 2008) kullanilarak yapildi. Yakin

tarihlerde populasyonlarda meydana gelmis olast darbogazlar1 tespit etmek igin iki
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fazli mutasyon modeli (TPM) kullanilarak, Wilcoxon testi uygulandi (Bottleneck ver.
1.2; Cornuet ve Luikart, 1996).

Etkili populasyon biiyiikligii (Ne), FitzSimmons (1998)’daki verileri
kullanarak Ellegren (2000) tarafindan hesaplanan C. mydas deniz kaplumbagasi i¢in
ortalama, diniikleotid tekrar mutasyon orami (2 x 107) ile hesaplandi. Mutasyon
oranlarinin en az ve en biiyiik degerleri (en az: 9.6 x 107; en biiyiik: 5.7 x 10
kullanilarak mutasyon oraninin degisim g¢esitliligi hesaplandi. Etkili populasyon
biiylikliigiiniin (Ne) degisim (varyasyon) araligini tespit etmek i¢in iki model test
edildi. Bunlar;

H = 4Nep/(1+4Nep) formiiliinden tespit edilen sonsuz-alel (infinite-allele)
modeli (IAM: Kimura ve Crow, 1964) ile,

H = 1-(1/N1+8Nep ) formiiliinden tespit edilen stepwise mutasyon modeli
(SMM: Ohta ve Kimura, 1973)dir.

Yeni varyantlar1 olusturmada mutasyondan daha etkili olan populasyonlar
aras1 gen akisi orani iki farkli yolla hesaplandi. Ilk olarak yuvalama kumsali giftleri
arasindaki genetik uzaklik degerlerinden (Fst) yararlanilarak asagidaki formiille
hesaplandi.

Nm = 1/4[1/Fst-1] (Wright, 1951).

Yuvalama kumsallar1 aras1 gen akist (M) ayrica, Coalescent Yaklagimina
(Beerli ve Felsenstein, 1999) dayali Bayesian Metodu kullanilarak Migrate-n ver.
3.0.3 ile (Beerli, 2002) hesaplandi.

Yuvalama kumsallar1 aras1 cografik uzakliklara ve istatistiksel verilere
dayali populasyon gruplamalar1 yapilarak Arlequin ver. 3.1 (Excoffier vd., 2006)
programi ile AMOVA analizi (Excoffier vd., 1992) yapildi. AMOVA ile alel
sikliklarina dayali genetik varyasyonun gruplar arasinda, grup i¢i populasyonlar
arasinda ve populasyonlar i¢cindeki dagilimi, istatistiksel 6nem dereceleri belirlenerek

(1023 permiitasyon), tespit edildi.
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3. BULGULAR
3.1. Mitokondri DNA Bulgular:

Tirkiye ve Kuzey Kibris sahillerindeki yedi C. mydas yuvalama kumsalindan 225
ornegin mtDNA kontrol bolgesi dizileme ¢alismasindan toplam alt1 farkli haplotip
elde edildi (Tablo 3.1). Bunlardan ikisi CM-A13 ve CM-Al4 haplotipleri
(Encalada vd., 1996; Kaska, 2000) Akdeniz populasyonu i¢in dnceki ¢aligmalarda
verilmisken, Kuzey Karolayna ve Kiiba beslenme populasyonlarinda saptanmis
olan CM-A27 haplotipi (Lopez vd., 2000; Naro-Maciel vd., 2006) Akdeniz
yuvalama populasyonlar1 i¢in ilk kayit olarak belirlenmistir. Geri kalan ti¢
haplotip C. mydas icin yeni kayitlar olup ACCSTR’e ait internet sitesinde
(http://accstr.ufl.edu/cmmtdna.html) CM-A61, CM-A62 ve CM-A63 adiyla
yayinlandi. Buna gore calismada elde edilen alt1 haplotipten hem Atlantik hem de
Akdeniz’de tespit edilmis olan CM-A27 haplotipi disindakiler sadece Akdeniz’de
saptanmigtir.

Tablo 3.1. C. mydas yuvalama kumsallarina ait mtDNA haplotip dagilimi1 (Heteroplazmi
cesitleri; A: CM-A13 ve CM-A 27, B: CM-A 13 ve CM-A61, C: CM-A13 ve

CM-A63)
CM-A13 CM-A14 CM-A27 CM-A61 CM-A62 CM-A63 A B C Toplam

Akyatan 90 - 1 - - - 1 - - 92
Alata 21 - - - - 1 - - - 22
Goksu 2 - - - - - - - - 2

Kazanh 24 - - 1 - - - - - 25
K. Kibris 32 2 - - 1 - - - - 35
Samandag 25 - - - - - - -1 26
Yumurtahk 22 - - - - - -1 - 23
Toplam 216 2 1 1 1 1 11 1 225

Yuvalama kumsallarindan elde edilen alti mtDNA haplotipine karsilik
gelen polimorfik bolgelerdeki baz degisimleri belirlendi (Tablo 3.2).
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Tablo 3.2. C. mydas yuvalama kumsallarina ait altt mtDNA haplotipine karsilik gelen
polimorfik bolgeler. Polimorfizmler dort transversiyon ve bir transisyondan (*)
olusmaktadir

Haplotip

Baz Sirast 186 242 326 458 471

CM-A13
CM-Al14
CM-A27
CM-A61

CM-A 62

CM-A63

C A A C A
. A
G* c
G* .
G*
T*

C. mydas yuvalama kumsallarina ait mtDNA haplotip sikliklarinin

yuvalama alanlarina gére dagilimi belirlendi (Tablo 3.3). Heteroplazmi gdsteren

bireyler, heteroplazmi durumlarini belirleyici bagka analizler yapilmadigindan

degerlendirme dis1 tutuldu. Baskin olan CM-A13 haplotipi en diisik Kuzey
Kibris’ta (% 91.4), en yiiksek ise Goksu, Samandag ve Yumurtalik’ta (% 100)

bulundu. Diger haplotipler icersinde en yiiksek sikliga CM-A14 (KuzeyKibris, %
5.7), en diisik CM-A27 (% 1) olarak belirlendi. Toplamda ise siklig1 en yiiksek
olan CM-A13 (% 97.3)’lin ardindan sirasiyla CM-A14 (% 0.9); CM-A27, CM-
A61, CM-A62, CM-A63 (% 0.45) olarak belirlendi (Sekil 3.1).

Tablo 3.3. C. mydas yuvalama kumsallarina ait mtDNA haplotip sikliklari

CM-A13 CM-A14 CM-A27 CM-A61 CM-A62 CM-A63

Akyatan 0.989 - 0.011 - - -
Alata 0.955 - - - - 0.045
Goksu 1 - - - - -
Kazanh 0.960 - - 0.040 - -
K. Kibris 0.914 0.057 - - 0.029 -
Samandag 1 - - - - -
Yumurtahk 1 - - - - -
Toplam 0.973 0.009 0.0045 0.0045 0.0045 0.0045
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Sekil 3.1. C. mydas yuvalama kumsallarina ait mtDNA d-loop haplotip sikliklari.

Yuvalama kumsallarina ait haplotip (h) ve niikleotid (m) ¢esitliligi

etkili populasyon biiyiikliigii (Ne) belirlendi (Tablo 3.4, Tablo 3.5).

A

ile

Tablo 3.4. Yuvalama kumsallarina ait 6rnekleme yillarina gore haplotip (h), niikleotid ()

cesitliligi
Kumsal Tarih  Birey  Haplotip h T
Akyatan 2006 47 2 0.04255 0.00005
Akyatan 2007 29 1 0 0
Akyatan 2008 15 1 0 0
Alata 2007 5 1 0 0
Alata 2008 17 2 0.11765 0.00014
Goksu 2008 2 1 0 0
Kazanli 2007 19 2 0.10526  0.00012
Kazanh 2008 6 1 0 0
K. Kibris 2002 35 3 0.16471 0.00019
Samandag 2006 9 1 0 0
Samandag 2007 5 1 0 0
Samandag 2008 11 1 0 0
Yumurtalik 2006 8 1 0 0
Yumurtalik 2008 14 1 0 0
Toplam 222 6 0.05340 0.00006
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Tablo 3.5. Yuvalama kumsallarina ait haplotip (h), niikleotid (w) ¢esitliligi ve etkili
populasyon biiyiikliigii (Ne)

Birey Haplotip h T Ne

Akyatan 91 2 0.0220 0.00003 1
Alata 22 2 0.0909 0.00011 4
Goksu 2 1 0 0 -
Kazanh 25 2 0.0800 0.00009 3
K. Kibris 35 3 0.1647 0.00019 7
Samandag 25 1 0 0 -
Yumurtahk 22 1 0 0

Toplam 222 5 0.0534 0.00006 2

Yillara gore homojen bir dagilim gostermeyen genetik ¢esitlilik toplamda
cok az (h1=0.0534, = 0.00006) olup, li¢ yuvalama kumsal1 (Goksu, Samandag
ve Yumurtalik) monomorfiktir (h=0). Ug haplotip igeren Kuzey Kibris yuvalama
kumsalinin en yiiksek gen ¢esitliligine (h=0.16471) sahip oldugu, onu sirast ile iki
haplotip igeren Alata, Kazanli ve Akyatan yuvalama kumsallarinin (0.0909,
0.0800 ve 0.0220) izledigi belirlendi.

Etkili populasyon biiyiikliigli diisiik niikleotid cesitliligine bagli olarak
yuvalama kumsallarinin tamaminda ve toplaminda 8’den kiiclik bulundu (Tablo
3.5).

Yuvalama kumsallarmin ikiserli karsilastirmalaria ait X (haplotip bazli
analiz) ve Z* (niikleotid, sekans bazli analiz) testi analizleri sonucunda Akyatan
ile Kuzey Kibris yuvalama kumsallar1 arasinda istatistiksel olarak anlamh
(0.01<P<0.05) bir genetik farklilik belirlendi (Tablo 3.6). Genetik uzaklik (ys)
verilerinin de bu sonucu destekledigi goriildii (Tablo 3.6). Bu durum yuvalama
alanlarmin farkli gruplar arasinda dagitilmasi i¢in, diger yuvalama kumsallariyla
olan cografik yerlesim acisindan, yeterli olmamakla beraber, gruplandirma
gerektiren sonra ki analizlerde Tiirkiye ve Kuzey Kibris olmak iizere iki grup

olusturularakta analiz yapildi.
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Tablo 3.6. C. mydas yuvalama kumsallarina ait mtDNA genetik uzaklik (y) degerleri ile
yuvalama kumsallarini ikiserli karsilastirilmalarina ait X° ve Z* testi anlamlilik
dereceleri ile go¢ oranlari (Nm)

st X’ VA Nm
Akyatan-Alata 0.0196 0.1108 0.3150 25.1
Akyatan-Goksu 0 0.8815 0.6970 -
Akyatan-Kazanh 0.0170 0.1400 0.3880 28.9
Akyatan-K.Kibris 0.0269 0.0397 0.0140 18.1
Akyatan-Samandag 0 0.5986 0.5970 -
Akyatan-Yumurtahk 0 0.6214 0.6710 -
Alata-Goksu 0.0040 0.7581 0.8440 126.1
Alata-Kazanh 0.0219 0.3648 0.9050 223
Alata-K.Kibris 0.0213 0.3207 0.5270 23.0
Alata-Samandag 0.0247 0.2812 0.4150 19.7
Alata-Yumurtahk 0.0233 0.3117 0.5600 21.0
Goksu-Kazanh 0.0031 0.7732 0.1420 161.8
Goksu-K.Kibris 0.0027 0.9109 0.9850 184.7
Goksu-Samandag 0 - - -
Goksu-Yumurtahk 0 - - -
Kazanh-K.Kibris 0.0213 0.3111 0.5020 23.0
Kazanh-Samandag 0.0204 0.3124 1.0 24.0
Kazanh-Yumurtahk 0.0191 0.3430 1.0 25.6
K.Kibris-Samandag 0.0204 0.3237 0.3770 24.0
K.Kibris-Yumurtahk 0.0189 0.3696 0.5700 25.9
Samandag-Yumurtahk 0 - - -

Genetik uzaklik (ys) degerlerine bagli, yuvalama kumsallar ciftleri
arasindaki gen akis1 (go¢ orani, Nm) degerlerinin 18.1 ile 184.7 arasinda biiytik
degiskenlik gosterdigi belirlendi (Tablo 3.6). Gen akisi en diisiik Akyatan-Kuzey
Kibris (18.1), en yiiksek ise Goksu-Kuzey Kibris (184.7) arasinda 6l¢iildii. Goksu
degerlendirme dis1 tutuldugunda ise gen akisi degerlerinin 18.1 (Akyatan-Kuzey
Kibris) ile 28.9 (Akyatan-Kazanli) arasinda degistigi goriildii.

Yuvalama bolgelerinin cografik yakinliklar1 ve istatistiksel verilere
dayali yuvalama kumsallari gruplamalar1 yapilarak molekiiler varyans analizi

(AMOVA) yapild1 (Tablo 3.7.a, b, ¢).
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Tablo 3.7.a: Gruplar ve yuvalama kumsallar1 arasindaki molekiiler varyans analizi (Grup
sayist: 6; 1: Akyatan; 2: Alata ve Goksu; 3: Kazanli; 4: K. Kibris; 5: Samandag
ve 6: Yumurtalik)

Varyans  Varyasyon %’si  Fiksasyon Indeksi P

Gruplar Arasinda 0.00330 12.19 0.12188 Fcr 0.21701
Grup I¢i Yuvalama

Kumsallar Arasinda -0.00256 -9.45 -0.10764 Fgc 1.0
Yuvalama Kumsallar1 I¢cinde 0.02636 97.26 0.02736 Fst 0.01662

Tablo 3.7.b: Gruplar ve yuvalama kumsallar1 arasindaki molekiiler varyans analizi (Grup
sayist: 5; 1: Akyatan; 2: Alata, Goksu ve Kazanli; 3: K. Kibris; 4: Samandag ve
5: Yumurtalik)

Varyans  Varyasyon %’si  Fiksasyon indeksi P

Gruplar Arasinda 0.00004 0.15 0.02336 Fcr 0.58553
Grup I¢i Yuvalama

Kumsallari Arasinda 0.00070 2.57 0.02569 Fsc 0.28739
Yuvalama Kumsallar Iginde  0.02636 97.29 0.02714 Fgr 0.01564

Tablo 3.7.c: Gruplar ve yuvalama kumsallar1 arasindaki molekiiler varyans analizi (Grup
sayist: 2; 1: Akyatan, Alata, Goksu, Kazanli, Samandag ve Yumurtalik 2: K.

Kibris)
Varyans Varyasyon %’si Fiksasyon indeksi P
Gruplgr Arasinda 0.00179 6.33 0.06327 Fcr 0.13490
Grup I¢i Yuvalama Kumsallart—— 5, 0.39 0.00418 Fsc  0.06940
Arasinda '
Yuvalama Kumsallari Iginde 0.02636 93.28 0.06718 Fsr 0.01369

Molekiiler varyans analizi sonucunda, yapilan {i¢ farkli gruplandirmada
da genetik varyasyonun yuvalama kumsallari icinde en fazla oldugu (en az
%93.28) gozlendi (P<0.05). Gruplar arasinda ise anlamli bir genetik varyasyon
belirlenemedi (P>0.05).

Haplotiplerin istatistiksel “koksiiz tutumluluk ag1” olusturuldu. Halotip
ag1 ile haplotiplerin cografik yerlesimleri arasinda 6nemli bir baglantinin olmadig:
tespit edildi (Sekil 3.2).

Atlantik ve Akdeniz C. mydas populasyonlarina ait yayinlanmis
(ACCSTR; http://accstr.ufl.edu) mtDNA kontrol bdlgesi haplotiplerinin, haplotip
tutumluluk ag1 analizi yapildi (haplotip sikliklar1 verilmemis, Sekil 3.3). Bu
calisma da belirlenen, Akdeniz populasyonuna ait mtDNA kontrol bolgesi
haplotiplerinin, Atlantik populasyonuna ait haplotipleri de iceren ayr1 bir soyhatti

icinde toplandig1 gézlendi.
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Klad 1-1

CM-A13

m Akyatan m Alata
m K. Kibris ® Samandag
m Goksu | Kazanh

m Yumurtalik

C-458-A

CM-Al4 CM-A27 CM-A61 CM-A62 CM-A63
Klad Altklad Dc Dn

CM-Al4 T 0.0 85.6747*1

CM-A63 T0.0 33.1997

CM-A27 T 0.0 60.0301

CM-A61 TO0.0 29.9548

Klad 1-1 CM-A62 T0.0 85.6747

CM-A13 163.174 63.3023

I-T 63.174 -0.0658

Sekil 3.2. NCA analizine dayali mtDNA haplotiplerinin tahmini kladogrami. Pasta tipi
grafiklerin  herbiri, bir haplotipin populasyonlardaki sikligim1 temsil
etmektedir. Pasta tipi grafiklerin biyiikliigii, ifade ettigi haplotipin sikligina
baglidir. Tam ¢izgiler haplotipleri % 95°ten daha yiiksek bir olasiliga sahip
olan tek bir mutasyonel degisimle baglamaktadir. Tablo her bir yuva soyhatti
icin NCA sonuglarimi gostermektedir. Her bir alt soyhatti icin Dc (soyhatt1) ve
Dn (nested soyhatti) uzakliklar1 verilmistir. IT, bir soyhattin da iki veya daha
fazla alt soyhatti oldugu durumlarda grup igerisinde ugtaki ve igteki soyhatlart
arasindaki uzakliklardaki ortalama farkliligi gostermektedir (1: Onemli
derecede biiyiik).




Sekil 3.3. Atlantik ve Akdeniz C. mydas populasyonlarina ait mtDNA kontrol bdlgesi haplotiplerinin haplotip
Ch-AD network analiz sonucu (haplotip sikliklar1 verilmemis).

h-Ad

LE
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3.2. Mikrosatellit (nDNA) Bulgulan

Tirkiye ve Kuzey Kibris sahillerindeki yedi C. mydas yuvalama kumsalindan 232
ornekten alti farkli mikrosatellit lokusu ¢alisildi (Tablo 3.8). Lokuslardan biri
monomorfik (Cm-141) olup, digerlerin de alel sayis1 8 (Ccar-176) ile 34 (Cm-72)
arasinda degismektedir.

Alt1 lokus i¢in toplamda ortalama 12.67 olan alel sayisi, polimorfik
lokuslar i¢inde en az Ccar-176 (4.71) ve en yiiksek ise Cm-72 (15.43) lokusundan
saptandi. Yumurtlama kumsallarinda gézlenen ortalama heterozigotluk degerleri
ise en diisik (Hg= 0.2917) Goksu ve en yiiksek (Hg= 0.7046) Yumurtalik
yuvalama bolgesinde saptanmustir (Tablo 3.9). Monomorfik Cm-141 lokusu ile iki
ornekten olusan Goksu yuvalama kumsali degerlendirme dis1 tutuldugunda
lokuslardaki en yiiksek alel sayilari su sekilde belirlendi. En yiiksek alel sayis1 Cc-
7 lokusunda Kuzey Kibris (10 alel), Ccar-176 lokusunda Akyatan (7 alel), Cc-117
lokusunda Akyatan, Alata, Kuzey Kibris ve Yumurtalik (10 alel), Cm-72
lokusunda Akyatan (29 alel) ve son olarak Cm-84 lokusunda Akyatan (17 alel)
yuvalama kumsallarinda belirlendi (Tablo 3.9).

Tablo 3.8. Yuvalama kumsallarina gore birey ve mikrosatellit alellerinin dagilimi
(Ort:ortalama).

Birey Cm-141 Cc-7 Ccar-176 Cc-117 Cm-72 Cm-84 Toplam

Akyatan 100 1 9 7 10 29 17

Alata 22 1 9 3 10 16 9

Goksu 2 1 2 1 2 3 1

Kazanh 28 1 9 5 9 12 8

K. Kibris 33 1 10 5 10 17 12
Samandag 25 1 8 6 8 14 10
Yumurtahk 22 1 8 6 10 17 9

Toplam 232 1 10 8 10 34 17

Ort 1 7.71 4.71 8.43 9.43 15.43 12.67
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Tablo 3.9. C. mydas 6rneklerinin mikrosatellit DNA analizi sonucunda elde edilen gen
sayist (N), alel sayis1 (k), alel sikliklari, gen ¢esitliligi (Hg) ve gozlenen (Hg)

heterozigotluk degerleri (Ort: Ortalama; SS: Standart Sapma)

Akyatan Alata Goksu Kazanh

K.Kibris Samandag Yumurtahk Ort.

N 182 42 2 50 58 48 42
E k 1 1 1 1 1 1 1 1
4 181 1 1 1 1 1 1 1
C Hg 0 0 0 0 0 0 0 0

Hpg 0 0 0 0 0 0 0 0

N 180 42 2 52 58 46 40

k 9 9 2 8 10 8 8 7.71

174 0.2889 0.1905 0 0.3077 0.2586  0.1739 0.2750

176 0.1056 0.0714 0.5 0.0577 0.0345  0.1304 0.1500

178 0.0556 0.1190 0.5 0.0385 0.0517  0.1957 0.0100

180 0.0500 0.1190 0 0.0769  0.0690  0.1522 0.0750
'3 182 0.2167 0.2143 0 0.2885 0.02931  0.1957 0.2250
O 184 0.0167 0.0714 0 0 0.0172 0 0.0250

186  0.0611 0 0 0.0769  0.0690  0.0652 0.0750

188 0.1722 0.1190 0 0.1154  0.1034  0.0435 0.0750

190 0.0333 0.0476 0 0.0385  0.0690 0 0

192 0 0.0476 0 0 0.0345  0.0435 0

H; 0.8225 0.8821 0.5 0.8038 0.8307  0.8646 0.8408  0.7921

Hg 0.8444 0.8571 1 0.9231 0.8621  0.8261 1 0.9018

N 182 42 2 50 60 48 42

k 7 3 1 5 5 6 6 471

165 0.0604 0 0 0 0 0.0208 0.0238

166 0.0165 0 0 0 0 0 0
o 167 0.2582 04286 0 0.1400 0.3167  0.1458 0.2381
T 168 02747 02619 1 0.3200 0.2333  0.4792 0.2857
S 169 0.0549 0 0 0.0400  0.0667  0.0625 0,1667
170 03242 03095 0 0.4800  0.3500  0.2708 0.2619

171 0.0110 0 0 0 0.0333 0 0.0238

172 0 0 0 0.02 0 0.0208 0

Hg 0.7518 0.6738 0 0.6683  0.7356  0.6938 0.7905  0.6163

Hg 03846 04286 0 0.2 0.3667  0.2917 0.4762  0.3068
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Akyatan Alata Goksu Kazanh K.Kibris Samandag Yumurtahk Ort.

N 180 44 4 48 64 48 44
K 10 10 2 9 10 8 10 8.43
234 0.0667 0.0682 0  0.0625 0.0625 0 0.0227
238 0.1056 0.0227 0 02292 0.1406 0.0625  0.0455
240 00111 0.0227 0 00417 0.0156 00208  0.0909

242 01389 01818 0  0.1667 0.1094 01042  0.1136

=244 0.1667 01818 0 02708 0.1406 04375  0.2500

S 246 00778 01591 0 0.0833 0.1094 00625  0.0455
248 0.0889 0.0682 0 00625 0.0938 01042  0.0909
250 0.2056 02273 0.5  0.0417 02031 0.1042  0.2045
257 0.1278 0.0227 05 017 0.1094 01042  0.1136
259 00111 0.0455 0  0.042 0.0156 0 0.0227
He 0.8695 08658 0.5 08451 08841 07726  0.8658  0.8004
Hy 08556 0.7727 1 07917 08750 0.7917 09545  0.8630
N 182 44 4 48 64 46 44
K 17 9 1 8 12 10 9 9.43
323 0.0055 0 0 0 0 0 0
326 00110 0 0 0 00156 0.0435 0
327 0.0879 0.0455 0 01042 0.1094 0.1304  0.0682
328 00110 0.0227 0 0 0 0 0.0682
332 00714 0 0 0.0417 00469 0.0435  0.0909
333 0.1429 02500 O 02083 0.1875 0.1087  0.1136
336 0.0275 0.0227 0 0 0.0313 0 0.1136

3 338 03077 02273 1 03125 02188 02609  0.2500

L339 00110 0 0 00208 0 0.0435 0

© 340 00110 0 0 0 0 0 0
342 0.0275 0.0227 0 00208 0.0625 0.0435  0.0682
343 0.0055 0 0 0 00313 00217 0
344 0.0055 0 0 0 0 0 0
345 0.0165 0.0227 0 0 0.0313 0 0
346 0.0934 0.0909 0  0.1458 0.0469 0.0870  0.0455
347 0.1484 02955 0 01458 02031 02174  0.1818
348 0.0165 0 0 0 00156 0 0
He 08438 08084 0 08188 0.8659 08607 08755  0.7247
Hy 07692 06364 0 08750 0.8438 07826 08182  0.6750
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Akyatan Alata Goksu Kazanh K.Kibris Samandag Yumurtahk Ort.

Cm-72

Cm-72

N
k
223
229
230
231
234
241
242
246
248
250
251
258
259
264
273
275
277
278
279
280
281
283
284
285
287
289
290
291
292
294
296
297
300
302

Hg

178
29
0.0281
0.0112
0.0225
0.0393
0.0056
0.4045
0.0169
0
0.0056
0.0281
0
0.0169
0.0056
0
0.0169
0.0169
0.1124
0.0112
0.0449
0
0.0225
0.0393
0
0.0225
0.0056
0.0056
0.0112
0.0056
0.0281
0.0112
0.0112
0.0169
0.0225
0.0112
0.8168
0.7528

44
16
0
0.0227
0.0682
0.0227

0.4545

0.0227

0.0227

0.0455
0.0909

o O O

0.0227
0.0227
0.0682

0.0227
0.0227
0.0227
0.0455

0.0227
0.7868
0.6818

4

S O O O O W

W WD

5

50

12

0.0800

0.1800

0.4000
0.0400

0.0200

S O o O

0.1000
0.0200

0.0200
0.0400

0.0400
0.0400
0.0200

S O O O

0.8042
0.5600

64
17

0.0313
0.0313
0
0.0156
0
0.8609
0.7500

44
14

44
17
0

0.0227
0
0.8550
0.9091

15.43

0.7999
0.7492
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Tablo 3.9’un devam

Akyatan Alata Goksu Kazanh K.Kibris Samandag Yumurtahk
kOrt 12.17 8.00 1.67 7.17 9.17 7.83 8.50
kSS 9.72 5.37 0.82 3.76 5.56 4.31 5.24
Hg Ort 0.6841 0.6695 0.2917 0.6567  0.6962 0.6530 0.7046
HgSS 03374 03362 0.3323 0.3276  0.3451 0.3273 0.3465
Hz Ort 0.6011 0.5628 0.50 0.5583 0.6163 0.5472 0.6930
HgSS 03416 03114 0.5477 0.3816 0.3575 0.3345 0.3879

Yuvalama kumsallarina goére mikrosatellit lokuslarinin alel siklar
belirlenerek grafik ile gosterildi (Sekil 3.4, Sekil 3.5, Sekil 3.6, Sekil 3.7, Sekil
3.8). Mikrosatellit lokuslarinin toplam alel sikliklar1 belirlendi (Sekil 3.9, Sekil
3.10, Sekil 3.11, Sekil 3.12, Sekil 3.13).
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Sekil 3.4. Yuvalama kumsallarina gore Cc-7 lokusunun alel ve alel sikliklar1 dagilimai.
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Sekil 3.5. Yuvalama kumsallarina gore Ccar-176 lokusunun alel ve alel sikliklar1 dagilima.
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Sekil 3.6. Yuvalama kumsallarina gore Cc-117 lokusunun alel ve alel sikliklart dagilima.
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Sekil 3.8. Yuvalama kumsallaria gore Cm-84 lokusunun alel ve alel sikliklar1 dagilima.
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Sekil 3.9. Yuvalama kumsallarina ait Cc-7 lokusu alel ve alel sikliklari.
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Sekil 3.10. Yuvalama kumsallarina ait Ccar-176 lokusu alel ve alel sikliklari.
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Sekil 3.11. Yuvalama kumsallarina ait Cc-117 lokusu alel ve alel sikliklar1
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Sekil 3.12. Yuvalama kumsallarina ait Cm-84 lokusu alel ve alel sikliklari.
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Alel sikliklarma dayali X° testi kullamilarak tiim yuvalama kumsallarimnimn
her bir lokus i¢in Hardy-Weinberg dengesinde olup olmadiklar: test edildi (Tablo
3.10, Tablo 3.11). Biitiin lokuslar i¢in yuvalama kumsallarinin toplaminda Hardy-
Weinberg dengesinden sapma gozlendi (X°, P< 0.001) (Tablo 3.10, Tablo 3.11).
Yuvalama kumsallarinin toplaminda Ccar-176, Cm-72 ve Cm-84 lokuslarinin
Hardy-Weinberg dengesinde olmadig1 belirlendi. Goksu yuvalama kumsali, az
sayida Ornek igerdiginden, degerlendirme dis1 tutuldugunda; Cecar-176 lokusunun
tim yuvalama kumsallarinda (P< 0.001), Cc-117 lokusunun Kuzey Kibris
yuvalama kumsalinda (P< 0.05), Cm-72 lokusunun Kazanli, Samandag (P< 0.001)
ve Alata (P< 0.05) kumsallarinda, Cm-84 lokusunda ise Kazanli ve Samandag (P<

0.05) kumsallarinda Hardy-Weinberg dengesinden saptigi tespit edildi.

Tablo 3.10. C. mydas yuvalama kumsallarinin Hardy-Weinberg dengesine dayali alel
siklig1 anlamliligr (P, olasilik; ydo: yiiksek derecede 6nemli)

Cc-7 Ccar-176 Cec-117 Cm-72 Cm-84 Toplam
Akyatan 0.6108 0 0.5360 0.1469 0.0828 ydo
Alata 0.2064 0.0003 0.3252 0.0347 0.4161 0.0009
Goksu - - 1.0 1.0 - 1.0
Kazanh 0.8412 0 0.2756 0 0.0433 ydo
K. Kibris 0.7120 0 0.0289 0.1068 0.6151 ydo
Samandag 0.9949 0 0.3898 0 0.0453 ydo
Yumurtahk 0.4775 0.0002 0.2797 0.6482 0.1451 0.0040
Toplam 0.8795 ydo 0.2262 ydo 0.0201 ydo




Tablo 3.11. C. mydas yuvalama kumsallariin gen ¢esitliligi (Hg) ve her yuvalama kumsalinda ve lokusta gozlenen heterozigotluk (Hg). (*)
Hardy-Weinberg dengesine dayali alel sikligi anlamliligi (exact testlere dayali, P<0.05-*, P< 0,01- ** ve P<0,001- ***) (Ort': Bir
lokusun tiim yuvalama kumsallarindaki ortalama degerleri; Ort*: Bir yuvalama kumsalindaki tiim lokuslarin ortalama degerleri.)

Ce-7 Ccar-176 Ce-117 Cm-72 Cm-84 Ort’
Hg Hg Hg Hg Hg Hg Hg Hg Hg Hp Hg Hg
Akyatan 0.8225 [0.8444 [0.7518 |0.3846*** [0.8695 |0.8556 [0.8168 |0.7528 0.8438 [0.7692 |0.68 0.60%**
Alata 0.8821 |0.8571 [0.6738 |0.4286*** [0.8658 [0.7727 ]0.7868 [0.6818* 0.8084 [0.6364 |0.67 0.56%**
Goksu 0.50 1.0 0 0 0.50 1.0 0.75 1.0 0 0 0.29 0.50
Kazanh 0.8038 [0.9231 [0.6683 |0.2000%** [0.8451 [0.7917 [0.8042 [0.5600%** [0.8188 [0.8750* |0.66 0.56%**

Kuzey Kibris | 0.8307 |0.8621 |0.7356 |0.3667*** |0.8841 |0.8750* |0.8609 |0.7500 0.8659 |0.8438 |0.70 0.62%**

Samandag 0.8646 [0.8261 |0.6938 [0.2917*** 10.7726 |0.7917 |0.7262 |0.5909*** 10.8607 |0.7826* |0.65 0.55%**

Yumurtahk |0.8408 |1.0 0.7905 |0.4762*** 10.8658 [0.9545 |0.855 [0.9091 0.8755 |0.8182 |0.70 0.69**

Ort' 0.7921 [0.9018 |0.6163 |0.3068*** |0.8004 |0.8630 |0.7999 |0.7492*** 10.7247 |0.6750* |0.6222 |0.5826***

[4S]
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Alel sikliklarina dayali X” testi kullamlarak yillara gore tiim yuvalama
kumsallariin her bir lokus i¢in Hardy-Weinberg dengesinde olup olmadiklar1 test
edildi (Tablo 3.12, Tablo 3.13). Biitiin lokuslar i¢in yuvalama kumsallarinin
toplaminda Hardy-Weinberg dengesinden sapma gosterdigi gozlendi (X7, P<
0.001) (Tablo 3.12). Yuvalama kumsallarinin toplaminda Ccar-176 ve Cm-72
lokuslarmin  Hardy-Weinberg dengesinde olmadig1 belirlendi. Yuvalama
kumsallarina dayali analiz sonucunda toplamda Hardy-Weinberg dengesinden
saptig1 tespit edilen Cm-84 lokusunun yillara gore yapilan incelemesinde Hardy-
Weinberg dengesinde oldugu belirlendi. Goksu yuvalama kumsali, az sayida
ornek igerdiginden, degerlendirme disi tutuldugunda; Ccar-176 lokusu 2007
Samandag ve 2007 Alata yuvalama kumsallar1 disinda, Cc-717 lokusunun Kuzey
Kibris yuvalama kumsalinda (P< 0.05), Cm-72 lokusunun Alata 2008, Kazanli
2007, Kuzey Kibris 2002 ve Samandag 2008 kumsallarinda Hardy-Weinberg
dengesinden saptig tespit edildi (Tablo 3.12).

Tablo 3.12. Hardy-Weinberg dengesine dayali alel siklig1 anlamlilig1

Tarih  Cc-7  Ccar-176 Cc-117 Cm-72 Cm-84 Toplam

Akyatan 2006  0.4837 0 0.1693 0.0939 0.1215 ydo
Akyatan 2007 0.3367 0 0.8269 0.3183 0.0614 ydo
Akyatan 2008 0.5414  0.0003 0.2123 0.3461 0.4104 0.0059
Alata 2007  0.6894 1.0 0.6216 0.3046 0.6901 0.9032
Alata 2008 0.1814  0.0007  0.2052 0.0317 0.2649 0.0006
Goksu 2008 - - 1.0 1.0 - 1.0
Kazanh 2007  0.8149  0.0021 0.1952 0.0132 0.0531 0.0007
Kazanh 2008  0.8081 0.0014 0.8520 0.0162 0.3982  0.0075
K. Kibris 2002 0.7461 0 0.0228 0.0234 0.6322 ydo

Samandag 2006 09316  0.0226  0.5865 0.5600 0.8729 0.4213
Samandag 2007 1.0 0.0857 0.3301 0.4331 0.3143 0.3484
Samandag 2008 0.7252  0.0051 0.9467 0.0245 0.2311 0.0169
Yumurtahk 2006 0.2210  0.0318  0.4723 0.4585 0.1947 0.0928
Yumurtahk 2008 0.5595  0.0001 0.6127 0.9916 0.3119 ydo
Toplam 0.9495 ydo 0.4552  0.0019 0.1177 ydo




Tablo 3.13. C. mydas yuvalama kumsallarmin yillara gore gen ¢esitliligi (Hg) ve her yuvalama kumsalinda ve lokusta gozlenen heterozigotluk
(Hg). (Ort": Bir lokusun tiim yuvalama kumsallarindaki ortalama degerleri; Ort*: Bir yuvalama kumsalindaki tim lokuslarin ortalama

degerleri.)
Cc-7 Ccar-176 Ce-117 Cm-72 Cm-84 Ort’

Tarih| Hg Hp Hg Hg Hg Hp Hg Hg Hg Hg H¢ Hg
Akyatan 2006 |0.8084|0.8095|0.7345|0.3721%** | 0.8595(0.8333 [0.7962(0.7000 |0.8345(0.7317]0.6681 | 0.5697%**
Akyatan 2007 |0.8454|0.8846|0.7942|0.4000%** [ 0.8725]0.9565 [0.8442(0.7917 |0.8658]0.8000]0.6967 | 0.6309%**
Akyatan 2008 [0.8312]0.8636|0.7638 [ 0.3913*** [ 0.8833(0.8000 |0.8267(0.8000 |0.8500]0.8000[0.7032|0.6197**
Alata 2007 [0.8750(0.8000 | 0.4500 | 0.6000 0.9000 | 0.8000 |0.9500[0.8000 |0.87500.8000]0.67500.6333
Alata 2008 |0.8938(0.8750|0.6563 [ 0.3750%*** | 0.8695 | 0.7647 |0.7500(0.6471* | 0.8015|0.5882|0.6662 | 0.5455%%*
Goksu 2008 [0.5000 1.0 0 0 0.5000 | 1.0 0.7500 | 1.0 0 0 0.4167|0.6667
Kazanh 2007 |0.8271]0.8750|0.7024 [ 0.2667** [0.8810(0.7333 [0.7929|0.6000* | 0.8167 | 0.8667 | 0.6717 | 0.5604%***
Kazanh 2008 |0.7667 1.0 0.6000 | 0.1000** |0.8056 |0.8889 |0.8389|0.5000* | 0.7708 | 0.8889 | 0.6249 | 0.5517**

Kuzey Kibris |2002 |0.8307|0.8621 |0.7356|0.3667*** | 0.8841 | 0.8750* | 0.8609 | 0.7500%* | 0.8659 | 0.8438 | 0.7049 | 0.6250***
Samandag 2006 |0.8682|0.8182|0.6455(0.3636* |0.7389|0.7000 |0.5446|0.5000 |0.8889 1.0 0.6066 | 0.5500
Samandag 2007 ]0.8333|1.00000.7500 | 0.2500 0.958310.7500 |0.9167|0.7500 |0.8333|0.5000(0.7153|0.5417
Samandag 2008 |0.8661|0.7500(0.7292 | 0.2222** 0.7556|0.9000 |0.8167|0.6000* | 0.8778|0.7000 | 0.6784 | 0.5357***
Yumurtahk 2006 |0.89291.0 0.7946 | 0.5000* |0.8472|1.0 0.8819|0.8889 |0.8542|1.0 0.71710.7400
Yumurtahk 2008 [0.7949|1.0 0.8013|0.4615*** | 0.8622 | 0.9231 |0.8333]0.9231 |0.8654|0.6923 | 0.6928 | 0.6667***
Ort' 0.8339 0.7255 **%10.8560 0.8157 **10.8382 oAk
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Higbir yuvalama kumsalinin, iki basamakli mutasyon (TPM) modeli
altinda, son zamanlarda bir darbogaz geg¢irdigine dair kanit tespit edilemedi
(Wilcoxon testinde biitiin lokuslarda P>0.05).

Mikrosatelit lokus ¢iftleri, Cc-7 ile Cm-84 ve Ccar-176 ile Cm-84 lokus
¢iftlerinin baglanti dengesizliginde oldugu belirlendi (X°, P = yd3). Monomorfik
Cm-141 lokusu ile diger lokuslar arasindaki lokus ciftleri baglanti dengesizligi
analizinde X° degerleri hesaplanamadi (Tablo 3.14).

Tablo 3.14. Lokus giftleri arasindaki baglanti dengesizligi analizi olasilik degerleri (?:
hesaplanamadi; ydo: yiiksek derecede 6nemli)

Cm-141 Cc-7 Ccar-176 Cc-117 Cm-72

Cm-141

Cc-7 ?

Ccar-176 ? 0.303

Ce-117 ? 0.879 0.466

Cm-72 ? 0.165 0.483 0.852

Cm-84 ? ydo ydo 0.727  0.475

Etkili populasyon biiyiikliigii degerleri (Ne), IAM modeli altinda 153
(Samandag) ile 278 (Yumurtalik) arasinda degisirken, SMM modeli altinda 246
(Samandag) ile 588 (Yumurtalik) arasinda degismektedir (Tablo 3.15).

Tablo 3.15. Etkili populasyon biiyiikliiklerinin karsilagtirilmasi (Hp: Gen cesitliligi, Ne:
Etkili populasyon biiyiikligii, IAM: Kimura ve Crow, 1994; SMM: Ohta ve
Kimura, 1973, ea.: en az ve e¢.: en ¢ok)

Hg NelAM (ea-e¢) NeSMM (ea-ec)

Akyatan 0.60 188 (39-658) 328 (68-1151)
Alata 0.56 159 (33-558) 260 (54-913)
Goksu 0.50 125 (26-439) 188 (39-658)
Kazanh 0.56 159 (33-558) 260 (54-913)
K.Kibris 0.62 204 (42-716) 370 (77-1299)
Samandag 0.55 153 (32-536) 246 (51-864)
Yumurtahk 0.69 278 (58-976) 588 (122-2063)

Tiim yuvalama kumsallarinin aralarinda istatistiksel olarak anlamli bir
genetik yapilanma gostermedikleri saptanmistir (Fst= 0.0071, P> 0.05). Bununla
birlikte, 21 tane olan yuvalama kumsallarinin ikiserli karsilastirilmalarinin 11

tanesinde istatistiksel olarak anlamli farkliliklar belirlendi (Tablo 3.16).
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Tablo 3.16. Yuvalama kumsallarinin nDNA bakimindan genetik yapisi. Alttaki boliim
yuvalama kumsallar1 arasindaki genetik uzaklig1 (Fy) gosteriyor. Ustteki boliim
yuvalama kumsallarinin ikiserli karsilastiilmalarma ait X° anlamlilhik
derecelerini (P<0.05-*, P< 0.01- ** ve P<0.001- ***; ydo: yiiksek derecede
Oonemli) gosteriyor

Fy P

AKkyatan-Alata 0.0038 *0.0168
Akyatan-Goksu 0.0634 0.2812
AKkyatan-Kazanh 0.0066 | **0.0027
Akyatan-K.Kibris -0.0036 0.4489
Akyatan-Samandag 0.0176 | ***0.0001
AKkyatan-Yumurtahk -0.0034 0.2034
Alata-Goksu 0.0991 0.1357
Alata-Kazanh 0.018 | ***0.0002
Alata-K.Kibris -0.0053 0.3562
Alata-Samandag 0.0172 | **0.0025
Alata-Yumurtahk 0.0043 | **0.0034
Goksu-Kazanh 0.1185 | **0.0022
Goksu-K.Kibris 0.0968 0.0611
Goksu-Samandag 0.0686 0.2785
Goksu-Yumurtahk 0.0757 0.4642
Kazanh-K.Kibris 0.0069 | ***ydo
Kazanh-Samandag 0.0155 | **0.0011
Kazanh-Yumurtahk 0.0114 | ***0.0002
K.Kibris-Samandag 0.0200 *0.0127
K.Kibris-Yumurtahk -0.0037 0.0911
Samandag-Yumurtahk | 0.0037 0.1237

Yuvalama kumsallar1 arasindaki gen akisi tahminleri genetik uzaklik
verilerine dayali olarak ve Bayesian metodu kullanilarak hesaplandi. Yuvalama
kumsallart arasindaki gen akisinin yiiksek derecede degisken oldugu belirlendi
(Tablo 3.17). Goksu kumsali degerlendirme dist tutuldugunda, genetik uzaklik
verilerine dayali hesaplanan gen akist (Nm) (Goksu kumsali hari¢) en diisiik
Kuzey Kibris-Samandag (12.25), en yiiksek ise Samandag-Yumurtalik (67.32)
kumsallar1 arasinda tespit edildi. Bayesian metodu ile de yuvalama kumsallari
arasindaki gen akist (M) en disiik Kazanli-Yumurtalik (30.07), en yiiksek
Kazanli-Kuzey Kibris (200.46) arasinda gozlendi.
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Tablo 3.17. Yuvalama kumsallar1 arasi go¢ tahminleri (Nm: Fst degerlerine baglh
yuvalama kumsallar1 arasindaki gé¢ orani), (Bayesian metodu sonuglari; M.,:
birinci ve ikinci yuvalama kumsallar1 arasi, M, : ikinci ve birinci yuvalama
kumsallar aras1 ve M: toplam gd¢ orani)

Fy Nm M., M, M
Akyatan-Alata 0.0038 | 65.54 | 141.77 | 20.83 | 162.60
Akyatan-Goksu 0.0634 | 3.69 | 73.74 | 5.634 | 79.37
Akyatan-Kazanh 0.0066 | 37.63 | 85.13 12.55 | 97.68
Akyatan-K.Kibris -0.0036 - 126.51 | 28.13 | 154.64
Akyatan-Samandag 0.0176 | 13.95 | 69.78 | 19.09 | 88.87
Akyatan-Yumurtahk -0.0034 - 91.11 12.67 | 103.78
Alata-Goksu 0.0991 | 2.27 | 69.26 | 24.77 | 94.03
Alata-Kazanh 0.018 | 13.64 | 26.81 | 74.59 | 101.40
Alata-K.Kibris -0.0053 - 25.02 140 165.02
Alata-Samandag 0.0172 | 1428 | 4.84 | 164.99 | 169.83
Alata-Yumurtahk 0.0043 | 57.89 | 46.43 | 50.52 | 96.95
Goksu-Kazanh 0.1185 | 1.86 | 20.15 | 37.66 | 57.81
Goksu-K.Kibris 0.0968 | 2.33 1431 | 37.95 | 52.26
Goksu-Samandag 0.0686 | 3.39 | 13.71 | 22.06 | 35.77
Goksu-Yumurtahk 0.0757 | 3.05 | 24.56 | 3494 | 59.50
Kazanh-K.Kibris 0.0069 | 35.98 | 45.75 | 154.71 | 200.46
Kazanh-Samandag 0.0155 | 15.88 | 39.77 | 18.04 | 57.81
Kazanh-Yumurtahk 0.0114 | 21.68 | 18.53 11.54 | 30.07
K.Kibris-Samandag 0.0200 | 12.25 | 24.46 | 82.83 | 107.29
K.Kibris-Yumurtahk -0.0037 - 16.77 | 41.38 | 58.15
Samandag-Yumurtahk | 0.0037 | 67.32 | 60.31 | 66.51 | 126.82

Yuvalama kumsallarininn ikili karsilagtirilmalaria ait genetik uzaklik
degerlerinden kumsallar arasi1 gd¢ oranlar1 hesaplandi (Tablo 3.18). Goksu
kumsali hari¢, mikrosatellit lokuslarindan elde edilen go¢ oranlarinin (12.25-
67.32), mtDNA haplotip verilerinden (18.1- 28.9) elde edilenlerden yiiksek
olmasi, kumsallar arasi gen akisinin yiiksek oranda erkek kaynakli oldugunu
gosterir. Haploit olan ve anasal kalitilan mtDNA normalde diploit nDNA’ya
nazaran dort kat kiiciik etkili populasyon biiyiikliigline sahiptir (Tablo 3.19). Ek
olarak mtDNA’ya oranla daha yiiksek gen cesitliligine sahip olmasindan dolay1
mikrosatellit lokuslarinda etkili populasyon biiytikliigii yiiksek ¢cikmaigtir.
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Tablo 3.18. C. mydas Tiitkiye yuvalama kumsallarinin genetik yapisi. mtDNA (v
degerleri) ve nDNA’ya (Fy degerleri) dayali populasyonlar arasindaki genetik
mesafeyi ve populasyonlarin ikili karsilastirilmalarma ait X° anlamlilik
derecelerini (P<0.05-*, P< 0,01- ** ve P<0,001- ***) (mtDNA i¢in sagdaki X°,
soldaki Z* testi degerlerini) gosteriyor

Vst Nm Fy Nm
Akyatan-Alata 0.0196 25.1 *0.0038 | 65.54
Akyatan-Goksu 0 - 0.0634 | 3.69
Akyatan-Kazanh 0.0170 28.9 | **0.0066 | 37.63
Akyatan-K.Kibris *0.0269* | 18.1 -0.0036 -
Akyatan-Samandag 0 - **%0.0176 | 13.95
Akyatan-Yumurtahk 0 - -0.0034 -
Alata-Goksu 0.0040 | 126.1 0.0991 2.27
Alata-Kazanh 0.0219 22.3 | *¥**0.0180 | 13.64
Alata-K.Kibris 0.0213 23.0 -0.0053 -
Alata-Samandag 0.0247 19.7 | **0.0172 | 14.28
Alata-Yumurtahk 0.0233 21.0 | **0.0043 | 57.89
Goksu-Kazanh 0.0031 161.8 | **0.1185 1.86
Goksu-K.Kibris 0.0027 | 184.7 0.0968 | 2.33
Goksu-Samandag 0 - 0.0686 | 3.39
Goksu-Yumurtahk 0 - 0.0757 3.05
Kazanh-K.Kibris 0.0213 23.0 |***0.0069 | 35.98
Kazanh-Samandag 0.0204 24.0 | **0.0155 | 15.88
Kazanh-Yumurtahk 0.0191 25.6 |***0.0114 | 21.68
K.Kibris-Samandag 0.0204 24.0 *0.0200 | 12.25
K.Kibris-Yumurtalik 0.0189 259 -0.0037 -
Samandag-Yumurtahk 0 - 0.0037 | 67.32
Toplam 0.03408 | 7.09 0.0071




Tablo 3.19. Yuvalama kumsallarinin, mtDNA ve nDNA verilerine dayali, etkili populasyon biiyiikliiklerinin (Ne) karsilastirilmasi (h: haplotip
cesitliligi; m: niikleotid ¢esitliligi; Hg: gen ¢esitliligi; Hg: gozlenen heterozigotluk; IAM: Kimura ve Crow, 1994; SMM: Ohta ve
Kimura, 1973; ea.: en az; ec.: en ¢ok)

mtDNA nDNA

h n Ne Hg Hg NelAM (ea.-e¢c.) NeSMM (ea.-ec.)
Akyatan 0.0220 0.3x10™ 1 0.60 0.68 188 (39-658) 328 (68-1151)
Alata 0.0909 11 x10™ 4 0.56 0.67 159 (33-558) 260 (54-913)
Goksu 0 0 - 0.50 0.29 125 (26-439) 188 (39-658)
Kazanh 0.0800 0.9 x10™ 3 0.56 0.66 159 (33-558) 260 (54-913)
K.Kibris 0.1647 19 x10™ 7 0.62 0.70 204 (42-716) 370 (77-1299)
Samandag 0 0 - 0.55 0.65 153 (32-536) 246 (51-864)
Yumurtahk 0 0 - 0.69 0.70 278 (58-976) 588 (122-2063)
Toplam 0.0534 0.00006 2 0.5829 0.6222 175 (36-163) 297 (62-1041)

6§
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Yuvalama kumsallarinin cografik yakinliklar1 ve istatistiksel verilere

dayali gruplamalar yapilarak molekiiler varyans analizi (AMOVA) yapild1 (Tablo

3.20.a, b, ¢).

Tablo 3.20.a. Gruplar ve yuvalama kumsallar1 arasinda molekiiler varyans analizi (Grup
sayist: 4; 1: Kazanli; 2: Alata; 3: Akyatan, Goksu, K. Kibris ve Yumurtalik; 4:
Samandag) (6d: 6nemli degil)

Varyans Varyasyon %’si Fiksasyon Indeksi P

Gruplar Arasinda

Grup I¢i Yuvalama Kumsallari
Arasinda

Yuvalama Kumsallar Ici
Bireyler Arasinda

Bireyler Iginde

0.01428 0.66 0.00663 Fcr od
0.00170 0.08 0.00080 Fsc <0.05
0.45289 21.04 0.21202 Fig <0.0001
1.68319 78.21 0.21787 Fir <0.0001

Tablo 3.20.b. Gruplar ve yuvalama kumsallar1 arasinda molekiiler varyans analizi (Grup
sayist: 4; 1: Kazanli; 2: Alata, Goksu, K. Kibris; 3: Akyatan; 4: Samandag,
Yumurtalik) (6d: 6nemli degil)

Varyans Varyasyon %’si Fiksasyon Indeksi P

Gruplar Arasinda

Grup I¢i Yuvalama Kumsallari
Arasinda

Yuvalama Kumsallar1 I¢i
Bireyler Arasinda

Bireyler I¢inde

0.00508 0.24 0.00237 Fcr od
0.00662 0.31 0.00309 Fsc od
0.45289 21.09 0.21202 Fig < 0.0001
1.68319 78.37 0.212631 F;r  <0.0001

Tablo 3.20.c. Gruplar ve yuvalama kumsallar1 arasinda molekiiler varyans analizi (Grup
sayist: 6; 1: Kazanli; 2: Goksu, K. Kibris, Samandag, Yumurtalik; 3:
Akyatan; 4: Alata) (6d: 6nemli degil)

Varyans Varyasyon %’si Fiksasyon Indeksi P

Gruplar Arasinda

Grup I¢i Yuvalama
Kumsallar1 Arasinda
Yuvalama Kumsallar I¢i
Bireyler Arasinda
Bireyler Icinde

-0.01030 -0.48 -0.00480 Fer od
0.02050 0.95 0.00950 Fsc od
0.45289 21.10 0.21202 Fis < 0.0001
1.68319 78.42 0.21576 Fir <0.0001
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Tablo 3.20.d. Gruplar ve yuvalama kumsallar1 arasinda molekiiler varyans analizi (Grup
sayist: 6; 1: Kazanli; 2: K. Kibris, Yumurtalik; 3: Akyatan; 4: Alata; 5: Goksu;
6: Samandag) (6d: onemli degil)

Varyans Varyasyon %’si Fiksasyon Indeksi P

Gruplar Arasinda 0.02204 1.03 0.01026 Fcr od
Grup I¢i Yuvalama -0.00989 -0.43 -0.00465 Fyc od
Kumsallar1 Arasinda

Yuvalama Kumsallar1 i¢i ~ 0.45289 21.08 0.21202 Fig <0.0001
Bireyler Arasinda

Bireyler iginde 1.68319 78.35 0.21647 Fit <0.0001

Molekiiler varyans analizi sonucunda, yapilan dort farkli gruplandirmada da
genetik varyasyonun sirasi ile bireyler i¢inde (~ %78) ve yuvalama kumsallari
icindeki bireyler arasinda (~ %21) oldugu gozlendi (P<0.0001). Gruplar arasinda
anlamli bir genetik varyasyon (< %1) belirlenemedi (P>0.05).
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4. TARTISMA ve SONUC

Dogal populasyonlarin filocografyas: ve populasyon genetigi yasam hikayesine
cok yakindan baghdir (Reece vd., 2005). Genis yayilimli farkli habitatlar
beslenme, ¢iftlesme ve yuvalama bolgelerine sadakat gostererek kullanan deniz
kaplumbagalarinin karmasik yasam hikayeleri populasyon yapisini belirlemede
onemli rol oynar (Formia wvd., 2006). Molekiiler teknikler deniz
kaplumbagalarinda gézlenmesi zor olan bu davranislar1 populasyon yapisindaki
degisiklikleri izleyerek anlamada gii¢lii yontemler saglar (Meylan vd., 1990;
Bowen vd., 1992; Karl vd., 1992; Allard vd., 1994; Norman vd., 1994; Bass vd.,
1996; FitzSimmons vd., 1997; Laurent vd., 1998; Roberts vd., 2004). C. mydas’in
Akdeniz sahilllerinde kaydedilmis yuvalarinin % 99’unu olusturan Kibris ve
Tiirkiye yuvalama kumsallarina ait populasyon yapisini aragtiran (Kasparek vd.,
2001) yetersiz sayida ¢aligma bulunmaktadir. Yalniz Kibris yuvalama
kumsallarina ait sinirh sayida 6rnekle yapilan ¢calismalara (Bowen vd., 1992; Karl
vd., 1992; Encalada vd., 1996; Lahanas vd., 1998; Roberts vd., 2004) karsin
Akdeniz yuvalarinin % 62’sinden fazlasim1 olusturan Tirkiye yuvalama
kumsallarina (Kasparek vd., 2001) ait genetik yapisini arastiran hicbir ¢aligma
bulunmamaktadir.

Bu c¢alisma da Tiirkiye ve Kuzey Kibris’ta bulunan yesil deniz
kaplumbagasina ait yedi yuvalama kumsalinin populasyon yapisi mtDNA ve
mikrosatellit belirtegleri kullanilarak arastirildi. Her bir yuvalama kumsali igin,
FitzSimmons vd. (1999) tarafindan belirtilen iireme populasyonlar1 ¢aligmalari
icin istatistiksel 6neme sahip [mtDNA analizleri i¢in 20 (en az 6-8), mikrosatellit
analizi i¢in ise 30-50 (Roberts vd. (2004)’ne goére 15)] Ornekleme sayisina
ulagilmaya c¢alisildi. Goksu orneginde oldugu gibi yeterli populasyon
bliyiikliigiine sahip olmayan yuvalama kumsallarinda bu rakamlara ulasilamadi.

Yedi yuvalama bolgesinden 225 6rnekle yapilan mtDNA kontrol bolgesi
analizinden (heteroplazmi gosteren ii¢ 6rnek hari¢) toplamda alt1 farkli haplotip
elde edildi (Tablo 3.3). Daha 6nce Atlantik (Kuzey Karolayna ve Kiiba) beslenme
bolgelerinden belirlenmis ve ilk kez bu c¢aligma ile Akdeniz’den bildirilen CM-
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A27 (% 0.45) harig, tespit edilen haplotiplerin tamami Akdeniz havzasina 6zgiidiir
(% 99.55) (Encalada vd., 1996; Naro-Maciel vd., 2006). Kendine has bir haplotip
dagilimi gosteren Akdeniz populasyonu bu o6zelligi ile genelde diger tiim C.
mydas populasyonlarindan 06zelde ise Atlantik populasyonlarindan farklilik
gostermektedir.

Atlantik yuvalama populasyonlar1 (Encalada vd., 1996; Reece vd., 2005;
Bass vd., 2006) ile karsilastirildiginda Akdeniz populasyonun daha diisiik mtDNA
kontrol bolgesine ait haplotip ve niikleotit ¢esitliligine sahip oldugu belirlendi
(Tablo 3.4-5). Bu durum, Akdeniz populasyonunun, Kuzey Atlantik gen¢ deniz
kaplumbagalarinin okyanus akintilar1 ile Akdeniz’e girmeleri ile yaklasik 12 000
yil once Atlantik populasyonlarindan izole oldugunu o6ne siiren hipotez ile
uygunluk gostermektedir (Bowen vd., 1992; Encalada vd., 1996; Reece vd.,
2005). Kurucu populasyon etkisine bagh olarak, akintilarla Akdeniz’e gecen ilk
kolonin Akdeniz yuvalama alanlarinda baskin olarak yayilmis (% 97.3) CM-A13
haplotipinde olma olasiligida yiiksek gériilmektedir. Onceden bilinen ve ilk kez
bu c¢aligmada tanimlanan haplotiplerin tamaminin CM-A13 haplotipinden
degismis olmasi muhtemeldir. Haplotip tutumluluk agi1 analiz sonuglarinca da
desteklenen bu hipotezin disinda CM-A27 haplotipi ya Atlantik populasyonundan
gdc yolu ile gelmis, yada Atlantik populasyonundan bagimsiz olarak Akdeniz
populasyonunda agiga ¢ikmis olabilir (Sekil 3.2-3).

Ornek sayis1 yetersiz olan Goksu kumsali degerlendirme dist
tutuldugunda mtDNA haplotip verilerine dayali populasyonlar arasindaki genetik
uzaklik (y4) ve populasyonlarin ikili karsilastirilmalarma ait X° anlamlilik
dereceleri karsilastirildi .(Tablo 3.6) Sadece Akyatan ile Kuzey Kibris arasindaki
genetik uzaklik degeri, X° testince zayif desteklemekle beraber (P = 0.0397),
anlamli ¢ikmistir (ys= 0.0269, P< 0.05). Molekiiler varyans analizi (AMOVA)
sonuglari, yuvalama kumsallar1 arasinda yapilan istatistiksel ve cografik yakinlik
verilerine dayali gruplamalar1 desteklememistir (P> 0.05) (Tablo 3.7a, b ve c).
Yine ayni sekilde; mtDNA haplotip tutumluluk agi analiz sonuglar1 da haplotip
ag1 ile haplotiplerin cografik yerlesimleri arasinda Onemli bir baglantinin

olmadigini ve tek bir soyhattinin varligin1 desteklemektedir (Sekil 3.2). Bu durum
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yesil deniz kaplumbagalarinin yasam hikayesinin 6nemli bir parcasini olusturan
yuvalama bolgesine sadakat 6zelligini ortaya koymakta yetersiz kalmaktadir (Carr
vd., 1978; Balazs, 1980; Limpus vd., 1992). Ancak, Dethmers vd. (2006) ve
Bourjea vd. (2007) yesil deniz kaplumbaga populasyonlarinin mtDNA haplotip
500 km’den sonra genetik farklilik gosterdigi gozlemleriyle de ortiismektedir.

Sonu¢ olarak mtDNA i¢in c¢aligmada kullanilan yuvalama kumsallari
arasinda anlamli bir genetik farklilik belirlenemedi. Yuvalama kumsallar1 arasinda
anlamli bir genetik farklilik bulunmasi, yuvalama kumsallar1 arasinda gen akisinin
olmadig1 ve izole olduklarii gosterir. Buna gore iki yuvalama kumsali arasinda
anlamli bir genetik farklilik bulunmuyor ise bu kumsallar tek bir yuvalama
bolgesi olarak degerlendirilmelidir. Ancak populasyonlar arasinda genetik bir
farkliligin olmamasmin yuvalama populasyonlart arasinda devam eden gen
akisinin olmasindan bagka iki sebebi daha olabilir (FitzSimmons vd., 1999).
Bunlar; (1) Istatistiksel dneme sahip drnekleme sayisinin altinda drnekle calisilmis
olmasi (Baverstock and Moritz 1996 ), (II) Populasyonlar arasindaki ayrilmanin
yakin tarihte olmasi yiiziinden genetik cesitliligin heniiz birikmemis olmasi,
Calismada istatistiksel olarak anlamliligi belirlenmis 6rneklem biiytikligi,
kullanildigindan (FitzSimmons vd., 1999; Roberts vd. 2004), beklenen genetik
farkliligin, goriilememesinin nedeni populasyonlar arasindaki ayrilmanin yakin
zamanda ger¢eklesmesi olabilir. Haploit olan ve anasal kalitilan mtDNA’nin,
cekirdek DNA’sina nazaran darbogaz gibi populasyon yapisinda meydana gelen
degisimlere daha duyarli olmasi ve fiksasyona gitmeside bu varsayimi
desteklemektedir. Ayni sekilde populasyondaki normallesme siirecine ge¢ tepki
vermeside genetik cesitliligin mtDNA’da daha ge¢ artmasina neden olabilir
(Joanna, 2005).

Anasal kalitilan mtDNA, yuvalama kumsallarinin ve beslenme
bolgelerinin genetik yapisindan yola ¢ikarak disi deniz kaplumbagalarinin yagam
hikayesinin eksiklerini tamamlamada kullanilir. Erkek deniz kaplumbagalarinin
populasyonun genetik yapisina yaptiklari katkiyr ve tam bir yasam hikayesinin
belirlenmesi i¢in ise ikili atasal kalitilan c¢ekirdek DNA belirteclerinden

faydalanilir. Bunun i¢in birey ve populasyon diizeyinde ¢ok degisken yapisindan
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dolay1 akrabalik, populasyon yapisi ve populasyon genetigi c¢aligmalari igin
kullanigh olan mikrosatellit lokuslar1 kullanilir (McGaugh vd., 2007) (Sekil 1.3).

Bu calismada Tiirkiye ve Kuzey Kibris sahillerindeki yedi C. mydas
yuvalama kumsalindan 232 6rnekten alti farkli mikrosatellit lokusu aragtirildi.
Lokuslardan biri monomorfik (Cm-141) olup, polimorfik olan digerlerin de alel
sayist 8 (Ccar-176) ile 34 (Cm-72) arasinda degismektedir. Alt1 lokus i¢in toplam
80 olan alel sayisi, ortalamada 12.67 olarak belirlendi (Tablo 3.8).

Populasyon i¢i varyasyonun Onemli bir gostergesi olan gozlenen
heterozigotluk degerleri belirlendi (Tablo 3.9). Goksu kumsali harig, en yiiksek
Cc-117 lokusundan Kuzey Kibris’ta (0.884), en diisiik ise Ccar-176 lokusundan
Kazanli’da (0.668) gozlendi. Bekelenen ile gdzlenen heterozigotluk arasindaki en
biiylik fark ise Ccar-176 lokusundan Kazanli’da (Hg= 0.668, Hg= 0.2) belirlendi.
Monomorfik Cm-141 lokusu degerlendirme dis1 tutuldugunda, kumsallarin
toplaminda gdzlenen heterozigotluk degerlerinden en yiiksek Cc-117 (0.8004) ve
Cm-72 (0.7999), en diisiik ise Ccar-176 (0.3068) lokuslarinda saptandi.

Calisma ic¢in kullanilan lokuslardan bazilar1 daha o©nce farkli
arastirmalarda kullanilmis ve gozlenen heterozigotluk degerleri saptanmistir

(Tablo 4.1).

Tablo 4.1. Calismada kullanilan bazi lokuslara ait onceki ¢aligmalarda elde edilmis
gozlenen heterozigotluk degerleri (Hg)

Hg Kibris® Atlantik®  Brezilya® Tiirkiye® Kibris®
Cm-72 0.8 0.834 0.974-0.932 0.7999 0.8609
Cm-84 0.68 0.814 0.780-0.845 0.7247 0.8659
Ce-7 - - 0.823-0.821 0.7921 0.8307

“ Roberts vd. (2004) ° Naro-Maciel vd. (2006) ¢ Bu ¢alisma

Buna gore Tiirkiye icin saptanan gozlenen heterozigotluk degerleri
Atlantik ve Brezilya yakinindaki iki beslenme alanindan verilen degerlerden
diisiik ¢ikmustir. Ozellikle Tiirkiye ile Brezilya arasida Cm-72 lokusunda énemli
bir farklilik belirgindir. Kibris i¢in ise bu c¢alismada elde edilen gozlenen
heterozigotluk degeri onceki ¢aligmada kaydedilenden, 6zellikle Cm-84 lokusu
icin yiiksektir. Toplamda Tiirkiye ve Kibris’a ait yuvalama kumsalindan elde

edilen gozlenen heterozigotluk, Atlantik populasyonundan diisiik ¢ikmistir. Bu
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durum populasyon i¢i varyasyonun c¢alisilan kumsallarda Atlantik’e gore diisiik
oldugunu gosterir. Atlantik populasyonundan izole oldugu en azindan mtDNA
diizeyde belirgin olan Akdeniz populasyonun diisiik genetik ¢esitlilige sahip
olmas1 kurucu populasyon etkisi ile ortiismektedir.

Alel sikliklarina dayali X* testi kullanilarak yuvalama kumsallart i¢in her
bir lokusun Hardy-Weinberg dengesinde olup olmadig arastirildi (Tablo 3.10-11).
Toplamda biitiin yuvalama kumsallarinin Hardy-Weinberg dengesinde olmadigi
goriildii. Lokuslar arasinda alellerin rasgele olmayan iliskisi baglanti dengesizligi
olarak bilinir ve bu birgok nedenden kaynaklanabilir. En yaygin olan1 da bir
kromozom iizerinde iki lokusun yakinlhigidir. Coklu lokuslardan veri analiz
edilirken beklenenden daha az bagimsiz lokusun olma olasiligini reddetmeden
once baglant1 dengesizligi i¢in test yapilmalidir. Baglanti dengesizligi lokuslarin
beklenmeyen bir sekilde davranmasina neden olablir. Ornegin; secilen alellere
bagli olan ndtr alleler notr degilmis gibi goriilecek ve populasyon biiyiik ve
eslesme gelisiglizel olsa bile Hardy-Weinberg dengesinde degiller gibi
olacaklardir (Joannan, 2005). Lokuslarin bagimsiz kalitilmalarinin bir 6l¢iimii
olan baglanti dengesizligi analizinde, aralarinda baglanti dengesizligi oldugu
saptanan Cc-7, Cm84 ve Ccar-176, Cm-84 lokus ciftlerinin (P = yliksek derecede
onemli) (Tablo 3.14) varligi, populasyonlarin Hardy-Weinberg dengesinden
sapmasinda etkili olmus olabilir. S6zkonusu etki populasyonlarin Cc-7, Cm84 ve
Ccar-176 lokuslarinda da Hardy-Weinberg dengesinden sapmasinin bir nedeni
olabilir (Tablo 3.10).

Populasyonlarin Hardy-Weinberg dengesinden sapmasmin diger bir
nedeni de erkek kaplumbagalarin ciftlesme bolgelerine sadakat gostermemesi
veya beslenme bolgelerinden ciftlesme bolgelerine olan gogler sirasinda farkl
yuvalama bolgelerinden disilerle olan ¢iftlesme sanslarin1  degerlendirmis
olmalarindan kaynaklantyor olabilir.

Yukarida ¢aligilan yuvalama kumsalindaki C. mydas’larin Hardy-
Weinberg dengesi olmamasinin nedenlerinden belki de en énemli nedeni kurucu

etkisi ve bunun sonucunda meydana gelen genetik siiriiklenme say1labilir.
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Mikrosatellit verilerine dayali populasyonlar arasindaki genetik uzaklik
(Fst) ve populasyonlarin ikili karsilastirilmalarina ait X° anlamlihk dereceleri
karsilastirildi  (Tablo 3.16). Ornek sayis1 yetersiz olan Goksu kumsali
degerlendirme dis1 tutuldugunda 15 ikili karsilastirmanin 10’unda istatistiksel
olarak farkliliklar belirlendi (P< 0.05) (Sekil 4.1). En diisiik genetik uzaklik degeri
Kuzey Kibris-Alata (-0.0053), en yiiksek ise Kuzey Kibris-Samandag (0.02)
arasinda gozlendi. Kazanli kumsalinin diger biitiin yuvalama kumsallarindan,
Kuzey Kibris yuvalama kumsalinin ise Kazanli (0.0069) ve Samandag (0.02)
disindaki diger kumsallarla olan genetik uzakligi istatistiksel olarak (P< 0.05)
anlaml1 ¢ikmustir.

-- - 21-40
— > 4160

- > 81-100
— % 101-120
—» 121-140
— 141-160
— 161-180

Sekil 4.1. Coalescent metodu kullanan MIGRATE programi ile hesaplanmis populasyon
ciftleri arasindaki go¢ oranlar1 (M) ile yuvalama kumsallarinin ikili
karsilastirilmalarina ait genetik uzaklik ve bunlara ait X° olasilik degerleri
kullanilarak olusturulmus yuvalama kumsallar1 aras1 genetik uzaklik haritasi
(Goksu degerlendirilmemistir) (Siyah ¢izgi: P> 0.05, Kirmizi ¢izgi: P< 0.05).

Erkek kaplumbagalarin ardisik ¢iftlesme sezonlarinda ayni ¢iftlesme
bolgesine gelmesi ile disi kaplumbagalarin yumurtadan ¢iktiklart ve yuvalama
bolgelerine gosterdikleri sadakat yuvalama kumsallar1 arasindaki istatistiksel
olarak anlamli genetik farkliliklarin kaynagini agiklamada kullanilabilir. Kurucu

populasyon etkisi altinda diisiik genetik cesitlilige sahip olan mtDNA haplotip
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dagilimindan tam olarak tespit edilemeyen disilerin yuvalama bolgesine sadakati,
ikili atasal kalitilan mikrosatellit lokuslarinda agiga ¢ikmais olabilir.

Yuvalama kumsallarinin ikili karsilastirilmalarina ait genetik uzaklik ve
bunlara ait X° olasilik degerleri kullanilarak olusturulmus yuvalama kumsallari
gruplar1 molekiiler varyans analizi (AMOVA) i¢in kullanild1 (Tablo 3.20a, b, c,
d). Molekiiler varyans analizi sonuclari, istatistiksel verilere dayali gruplamalar
arasida anlamli bir genetik cesitliligi desteklememektedir. Bu durum erkeklerin
ciftlesme, disilerin ise yuvalama bolgelerine sadakati ile ¢elismekle birlikte,
yuvalama kumsallar1 arasinda erkek kaynakli gen akisinin bir sonucu olarakta
degerlendirilebilinir. Buna gore erkek kaplumbagalar ya ciftlesme bolgesine tam
sadakat gostermiyor, yada ciftlesme bolgelerine olan goclerde beslenme
bolgelerindeki farkli yuvalama bolgesinden disilerle giftlesiyor olabilirler.

Kuzeydogu Akdeniz C. mydas populasyonunun sahip oldugu farkh
mtDNA haplotip ve mikrosatellit alel dagilimi1 (Roberts vd., 2004) onun Atlantik
ana populasyonundan 6nemli derecede izole oldugunu gostermektedir. Sahip
oldugu bu farkliliklar nedeni ile Akdeniz populasyonu Atlantik populasyonundan
bagimsiz bir birim olarak degerlendirilmelidir. C. mydas ic¢in ayr1 bir stok ve
yonetim birimi olan ve izole genetik yapist ile farkli evrimsel siireclere sahip
Akdeniz populasyonu korunmasi gereken dnemli bir populasyondur. Bu ¢alisma,
C. mydas’in Akdeniz populasyonuna ait bilgilerdeki eksiklikleri tamamlamada ve

bu yonii ile koruma ¢alismalarina yonelik 6nemli katkilar sunmaktadir.
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