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OZET

TURKIYE KUMSALLARINDAKI Carettacaretta POPULASYONLARININ
GENETIK YAPISI

Can YILMAZ

Doktora Tezi, Biyoloji Anabilim Dali
Tez Damgmanlari: Prof. Dr. Oguz TURKOZAN
Prof. Dr. Fevzi BARDAKCI
2012, 117 sayfa

Iri bashi deniz kaplumbagas: (Caretta caretta) tropikal ve subtropikal sularda
yayilis gosterir. Akdeniz’de en fazla yuvalama alanlar1 Yunanistan, Tirkiye ve
Libya’da bulunmaktadir. C. caretta’mn Akdeniz’de Tiirkiye yuvalama
kumsallarinda kapsamli olarak populasyon ve koruma genetigi c¢aligmasi
yapilmamistir. Bu nedenle, Tiirkiye’nin Ege ve Akdeniz kiyilar1 boyunca on sekiz
yuvalama kumsalinda tespit edilen yuvalardaki 6lii yavrulardan doku ornekleri
almarak mitokondrial DNA’nin kontrol bolgesi (n=256) ve alt1 mikrosatellitlokusu
(n=213) izole edilmis ve C. caretta yuvalama kumsallarinin genetik yapisinin
belirlenmesi amaglanmstir. Toplamda yedi tane mtDNAhaplotipi tespit edilmistir.
Yuvalama kumsallari arasinda mtDNA bakimindan tespit edilen genetik
farkliliklar disilerin yuvalama bolgesine sadakatini ve disi bireyler arasindaki
genetik yapilanmay1 gosterirken, mikrosatellit verileri ise c¢alisilan yuvalama
kumsallarinda bireyler arasinda genetik yapilanma olmadigin1 géstermektedir. Bu
bulgular yuvalama kumsallar1 arasinda erkek gegisli bir gen akisi oldugunu
goOstermektedir. Sonug olarak, mtDNA bakimindan Tiirkiye yuvalama kumsallari
bes yonetim birimine ayrilmistir. nDNA bakimindan yuvalama kumsallar1 genetik

bir yapilanma gdstermemistir.

Anahtar Sozcikler: Caretta caretta, mitokondrial DNA kontrol bélgesi, haplotip,
mikrosatellit, Akdeniz






ABSTRACT

POPULATION GENETIC STRUCTURE OF THE LOGGERHEAD
(Caretta caretta) IN THE TURKEY

Can YILMAZ

Ph.D. Thesis, Department of Biology
Supervisors: Prof. Dr. Oguz TURKOZAN
Prof. Dr. Fevzi BARDAKCI
2012, 117 pages

The loggerhead is distributed in tropical and subtropical waters. Greece, Turkey
and Libya are the countries with the densest loggerhead nestingin Mediterranean.
No detailed studies are available on the population and conservation genetics of
the loggerhead turtles nesting on the coasts of Turkey. We, therefore, aimed to
determine the genetic structure of the C. caretta populations at the eighteen
nesting beaches a long the Aegean and Mediterranean cost of Turkey by using the
control region of the mitochondrial DNA (mtDNA) (n= 256) and six microsatellite
loci(n=213). A total of seven mMtDNA haplotypes were determined. The
mitochondrial genetic differences among nesting colonies supported the nest site
fidelity of females while microsatellites did not show genetic structuring which
means male-mediated gene flow among nesting colonies. Inconlusion, based on
mtDNA results five managementunits were described in Turkey. No genetic
structuring was observed among nesting beaches in terms of DNA.

Keywords: Caretta caretta, mitochondrial DNA control region, haplotype,
microsatellite, Mediterranean,
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1.GIRIS

Deniz kaplumbagalarinin en fazla goriildiigii donem 130 milyon 6ncesindeki
Kretase donemidir. Fosil kayitlar1 giiniimiizden 20 y1l dncesine dayanir. Hirayama
(1998) tarafindan Dogu Brezilya’da Erken Kretase déonemine (~110 milyon yil
once) ait sedimentlerden tanimlanan 20 cm’lik Santanachelys gaffneyi modern
deniz kaplumbagalarinin bilinen ilk fosil formudur. Giinliimiizde yasayan tiim cins
ve tirler Eosen’in baglangici ile Pleistosen arasindaki donemde yani 60-110
milyon yil 6nce ortaya ¢cikmistir (Marquez, 1990). Deniz kaplumbagalari, deniz
yilanlar1 ve iguanalarla birlikte deniz suyuna adapte olmus hayatta kalmay1
basaran siiriingenlerdir. Kretase doneminin sonlarina dogru (60-70 milyon yil
once) deniz kaplumbagalart 4 farkli familyaya evrimlesti (Toxochelidae,
Protostagidae, Cheloniidae, Dermochelyidae) ve diinya okyanuslarinda yayildi. Bu
dort familyadan sadece Chelonidae ve Dermochalyidae familyalar1 giintimiize
kadar hayatta kalabilmistir. Chelonidae familyasinda 5 tane cins (Caretta, Natator,
Chelonia, Lepidochelys ve Eretmochelys), Dermochelyidae familyasinda 1 tane
cins (Dermochelys) bulunmaktadir. Bu iki familyada hala tartismalar devam
etmektedir. Bu problemlerin ¢ogu 6zellikle Cheloniidae familyasindaki tiirlerin
benzerliklerinden kaynaklanmaktadir. Bu tiirlerin ayrimi dig morfolojilerine
bakilarak yapilmaya ¢alisildi. Bazi tiirlerde ozellikle Chelonia cinsinde
morfolojilerine bakilarak ayrimlar yapilamadi. Boyle durumlarda molekiiler ve
filogenetik arastirmalarla ¢6ziimler arandi. Bu arastirmalarda 6zellikle albiimin
proteinleri, serum elektroforezleri, mtDNA (mitokondri DNA’s1) ve nDNA
(cekirdek DNA’s1) sekanslarina gore ayrimlar yapilmaya ¢alisilmigtir.

Molekiiler filogenetik ¢aligmalar1 yapilarak Cheloniidae familyasinin 3 soy hattina
(tribus) (Natatorini, Chelonini ve Carettini) ayrildig: tespit edilmistir (Gaffney ve
Meylan 1988; Zanger vd., 1988). Bu soy hatlar1 fosil kanitlarina gore 63-24
milyon y1l (Paleosen, Eosen ve Oligosen ) 6nce farklilagsmistir. Natatorini (Natator
depressus) ve Cheloinini (Chelonia mydas) sadece tek tiir igermesine ragmen
Carettini (Caretta caretta, Eretmochelys imbricata, Lepidochelys olivacea ve
Lepidochelys kempii) 4 tane tiir igermektedir. Yapilan molekiiler ¢alismalara gore
Eretmochelys imbricata Carettini’nin en erken kolunu olusturdugu ve
Lepidochelys kempii’ninde yapilan mtDNA sekans analizi sonuglarina gore
Miyosen ortasinda ( yaklastk 10 milyon yil 6nce ) Caretta caretta turinden
ayrilmig oldugu tespit edilmistir. Naro-Maciel vd. (2008) ise Cheloniidae



familyasinin 2 soy hattina (tribus) (Chelonini ve Carettini) ayrildigini tespit
etmislerdir. Bu c¢alismada Natator depressus Chelonini tribus’u icine dahil
edilmistir (Sekil 1.1)

Lepidochelys ofivacea
| epidochelys olivacea
)
g
]
=.
=
. o
. B
.'m,.,. 1o ' Chelonia mydas (EP) ,:? ®)
™ Chefonia mydas %"
r Ny = by
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100460 P
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1O/ 100 *ﬁ helys coriacea
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0.

ekil 1.1. Deniz kaplumbagalarinin n ve mt verileri
Sekil 1.1. Deniz kaplumbagal DNA DNA verileri
kullanilarak yapilmig olan MP (  maksimum
parsimoni) filogenetik agac1 (Naro-Maciel vd., 2008)

Deniz kaplumbagalarinin biiylik iklim degisikliklerine cevap verip giinlimiize
kadar nasil gelebildigi olduk¢a Onemlidir. Deniz kaplumbagalarinda genetik
yapinin, populasyonlar arasinda gen akisinin kesilmesi, uzun mesafelerde
meydana gelen gocler ve tarihsel olarak populasyonlarin ayrilmasi yiiziinden
etkilendigi tespit edilmistir (Reece vd., 2005). Ayrica Pleistosen donemi siiresince

iklim ve deniz seviyesinde meydana gelen degismeler genetik yap1 ve populasyon



biiyiikliiglinde Onemli degismelere sebep olmustur. Dogal populasyonlarin
populasyon genetigi ve filocografyasi, yuvalama habitatlarinda izole olmus
populasyonlarin karakteristik yayiliglart ve erginlesme siirelerini iceren yasam
hikayeleri ile yakindan iligkilidir (Reece vd., 2005).

Son yillarda deniz kaplumbagalarinin yasam hikayelerine iliskin birkag¢ soru akla
gelmistir. Bu sorular;

1- Disiler eseysel olgunluga ulastiktan sonra yumurtadan giktiklar
kumsala geri doniiyorlar mi1?

2- Erkekler yuvalama populasyonlar1 arasinda gen akis1 sagliyor mu?

3- Deniz kaplumbagasi tiirleri arasinda evrimsel bir iliski var mi1?

4- DNA parmak izi (fingerprint) deniz kaplumbagasi goclerini
izlemek i¢in kullanilabilir mi?

Bu sorular son yillarda yapilan molekiiler genetik c¢aligmalarla cevaplarini
bulmaktadir (Bowen ve Avise, 1995; Bowen ve Karl, 1996).

Deniz kaplumbagalarinin morfolojik evriminin diisiik hizda gerceklesmesi,
molekiiler sistematigin uygulanmasint bu hayvanlar i¢in 6zellikle kullanish
kilmaktadir. Molekiiler genetik veri, sistematik anlagmazliklari ¢6zmeye yardim
eder (Bowen ve Karl, 1996). Habitat kullanimi, filopatri, ¢iftlesme davranisi ve
ciftlesme modelleri populasyon yapisini belirlemede 6nemli rol oynarlar ve
molekuler teknikler deniz kaplumbagalarinda gézlenmesi zor olan bu davraniglarin
igyiizlinlii anlamada giiglii yontemler saglar (Meylan vd., 1990; Karl vd., 1992;
Allard vd., 1994; Norman vd., 1994; Roberts vd., 2004; Formia vd., 2006).

Genig yayilimhi farkli habitatlar1  yiiksek sadakat ile kullanan deniz
kaplumbagalarinin yasam hikayeleri, onlarin filocografyasi ve populasyon
genetigini dogrudan etkiler. Bu etkilesimden faydalanilarak sadece yuvalama
kumsallarinda yuva yapan disiler ile yuvadan yeni ¢ikmig yavrularin gézlenmesi,
markalanmas1 ve Orneklenmesi tizerine odaklanmistir. Deniz kaplumbagasi
arastirmalarinin igerdigi onemli eksiklikler molekiiler teknikler kullanilarak

tamamlanabilir. Molekiiler teknikler, deniz kaplumbagalarinin yasam hikayesi ve



evriminin gizli bilesenlerini incelemek i¢in uygun ekstra ozelliklere sahiptir
(Bowen ve Karl, 1996).

Disi deniz kaplumbagalarinin yuvalama bolgelerine gosterdikleri sadakat, ayni
beslenme alanlarinin farkli yuvalama alanlarindan gelenlerle paylagilmasi anasal
kalitilan mtDNA ile ¢6ziimlenebilir. Buna karsin populasyonlar arasinda erkek
merkezli gen akisinin olup olmadigi ile ayn1 yuvaya birden fazla erkegin katkida
bulunup bulunmadigi sorularinin cevabi ancak ikili atasal kalitilan mikrosatellit
gibi cok degisken cekirdek DNA pargalarinin arastirilmasi ile cevaplanabilir
(FitzSimmons vd., 19973; Ireland vd., 2003; Roberts vd., 2004).

Deniz kaplumbagalan ile yapilan ilk populasyon genetigi calismasi Smith vd.
(1977) tarafindan protein elektroforezi ile C. caretta ve C. mydas yuvalama
kumsallarinin incelendigi arastirmadir (Bowen ve Karl, 2007). Muhtemelen diisiik
metabolizma hizi ve uzun nesil siiresinden kaynaklanan diisiik genetik cesitlilik
gozlenmesinden dolayi, arastirmanin mtDNA ve cekirdek DNA calismalar ile
tekrarlanmasi gerekmistir (Avise vd., 1992; Karl vd., 1992; Martin ve Palumbi,
1993). Gozlemlenen diisiik varyasyon oranlarindan sonra arastirmacilarin ¢ogu
mtDNA kontrol bolgesi ve mikrosatellit ¢alismalarina yonelmistir (Bowen ve
Karl, 2007).

Mitokondrial DNA hem populasyonlarin hemde tiirlerin demografik ge¢misini ve
evrimsel tarihini gosteren bir belirteg olarak son 30 yildir yaygin olarak
kullanilmaktadir. Bu belirte¢ filocografya ve molekiiler ekolojinin yeni alanlart
icin ¢ok degerli yararlar saglamaktadir. Mitokondri DNA'sinin % 90'idan fazlasi
kodlama yapan bdlgedir 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 6nemli bilgilere sahiptir (Hillis ve Moritz,
1996). Yar 6zerk, endosimbiyotik kokenli mtDNA haploittir. Anasal kalitilir ve
dogal segilime ugrar. mtDNA'nin mutasyonlara yatkinligi ¢ekirdekteki genlerden
daha fazladir. mtDNA'daki yiliksek mutasyon orani, koruyucu histonlarin
olmamasi, DNA'nin oksidatif fosforilasyonda rolii olan serbest radikallerle
kargilasmasi ve smirli bir onarim mekanizmasina baglidir. Hayvan mitokondri
genomu Yyiksek derecede korunmus gen igerigi 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 ve analizi daha kolaydir.
Toplamda niikleotid yer degistirme orani mitokondri genomunda daha yiiksektir
(Brown vd., 1979) ve degisken karakterlerin zengin bir kaynagidir. Bununla
birlikte, hem yeni ayrilmis soy hatlarimi (tiir iginde ve nispeten yakin tiirler
arasinda) calismak icin kullanmigh hizli evrimlesen genleri hem de daha eski
ayrilmalarin (cinsler ve familyalar arasinda) calisilmasi igin elverisli yavas
evrimlesen genlerin bir karisimini sunar (Engstrom vd., 2007). mtDNA yiiksek
cesitliligine (Hudson ve Turelli, 2003) ragmen, ¢ekirdek genomuna oranla daha
kiigtik etkili populasyon biiyiikliigiine sahiptir (Moore, 1995; Engstrom vd., 2007).

Kaplumbaga taksonlar1 ile yapilan derin filogenetik ¢aligmalarinda ¢ogunlukla
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 c¢alismalarda (Bowen vd., 1993;
Dutton vd., 1996; Starkey wvd., 2003; Spinks ve Shaffer, 2005) sikca
kullanilmaktadir. mtDNA molekiiliiniin en hizli evrimlesen parcalarindan biri
kontrol bélgesidir (d-loop). Bu bdlge, bir protein kodlamaz ve DNA molekalinin
replikasyon orijinidir. mtDNA kontrol bolgesi, yiiksek evrimlesme hizindan dolay1
populasyon ve tiir i¢i seviyelerdeki ¢alismalarda kullanilmaktadir (Allard vd.,
1994; Encalada vd., 1994; Norman vd., 1994; Pearse vd. 2006; McGaugh vd.,
2007). Bununla beraber, mtDNA’nin anasal ve bir birim olarak kalitilmasi
nedeniyle (Avise, 1994), hibrit zonlarda tam bir ¢oziim sunamamasindan (Ferris
vd., 1983; Tegelstrom, 1987) dolay1 bir tiiriin evrimsel ve ekolojik tarihinde sinirh
bir bakis acist saglar. Bu yiizden mtDNA hipotezlerini sinamak igin sik sik
¢ekirdek DNA’s1 verilerine ihtiya¢ duyulur.

Mikrosatellitler, populasyon yapisini yani populasyon ve bireyler arasindaki
farkliliklarin tespiti i¢in kullanilan popiiler belirteclerdir (Bruford ve Wayne,
1993). Mikrosatellitler veya basit dizi tekrarlar1 (SSRs=simple sequence repeats)
hem kodlama yapan hem de kodlama yapmayan bdélgelerde bulunan, bireyden
bireye farklilik gosteren, 2-6 bazdan olusmus, tekrar sayis1 degisken tekrarlit DNA
dizileridir (Tautz, 1989) ve ylksek derecede polimorfiktir. Polimorfizmin
kaynagimin neler oldugu tartismalart siirmekle birlikte, DNA replikasyonu
boyunca olusan kaymalarin (slippage) etkili olabilecegi diistiniilmektedir (Tautz ve
Rentz, 1984; Levinson ve Gutman, 1987; Stephan, 1989;Weber, 1990; Schiotterer



ve Tautz, 1992). Mikrosatellit lokuslarindaki evrim, yeni aleller igin tek bir tekrar
iinitesinin 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 6ngoriir. Bu
lokuslar sonsuz alel modeline (IAM, Kimura ve Ohta, 1978) gore gelismektedir.
Bununla birlikte Di Rienzo vd. (1994)’nin yaptig1 bir simulasyon c¢alismasinda
insandaki birgok lokusta 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 tinitesinin kazanilmas1 yahut kaybedilmesi ile
olugmaktadir. Bununla birlikte sik olmayan alel biiyiikliigiindeki biiyiik
degisikliklerde goriilmektedir.

Ortalama olarak mutasyon orani her nesil bagina her gamette 10 ve 10 arasinda
degismektedir (Page ve Holmes, 1998). Buna bagli olarak kii¢iik cografik bolgeler
icinde bile bireyler ve populasyonlar arasindaki farkliliklar tespit edilebilir.
Mikrosatellitler hem anadan hemde babadan kalitilan ko-dominant belirteclerdir.
Mikrosatellitler genellikle notral olarak disiiniiliirler ve genetik ¢esitliligin

degerlendirilmesinde yararli ve kullanishdirlar.

Deniz kaplumbagalar1 iizerine molekiiler genetik c¢aligmalar anasal filopatri
(maternal philopatry) (Bowen vd., 1995), populasyon genetigi (Lahanas vd.,
1994), coklu babalik (multiple paternity) (Kichler, 1996; Kichler vd., 1999) ve
sistematigi (Bowen vd., 1991) kapsamakta ve koruma biyolojisi ¢aligsmalarinda
onemli bilgiler saglamaktadir. Bir populasyonun biiyiikligiinde dramatik bir
azalma veya demografik bir dar bogaz oldugu zaman genetik siiriiklenme ile
populasyonun genetik c¢esitliliginde anlamli derecede azalma meydana gelir.
Genetik ¢esitliligin kaybi, potansiyel olarak soy igi liremenin artmasi nedeniyle
zararl alellerin baskisinin artmasina ve bunun sonucunda da populasyondaki
bireylerin uyum giiciiniin azalmasina neden olur. Bu genetik cesitlilikteki azalma
kiiciik populasyonlarda daha hizli meydana gelir. Bu genetik c¢esitliligin
azalmasinin tespiti tiirlerin koruma ¢aligmalarinda oldukga énemlidir.

Populasyon yapisini tespit etmek igin yapilan ilk ¢alismalar markalama-tekrar
yakalama ¢alismalaridir (Bowen vd., 2005). Ge¢miste yapilan genetik ¢aligmalar
genetik yapinin sadece mtDNA belirtegleri ile degil (Laurent vd., 1993, Laurent
vd., 1998, Encalada vd., 1998 ve Schroth vd., 1996) bir de nDNA belirtecleri ile



tespit edilmesi gerektigini desteklemistir. Allozim ve mtDNA c¢aligmalari
populasyon yapisini tespit etmek i¢in daha etkili sonuglar saglar, ayrica bu genetik
diistince i¢inde daima bir bosluk vardir (Wright, 1951; Mills ve Allendort, 1996).
Mikrosatellitlerin (nDNA belirtegleri) incelenmesiyle bu bosluklar kapanmaya
baglamistir. Pearce (2002)’de Atlantik’te nDNA belirtegleri ile Kuzey-Amerika
populasyonlarindan kokenlenen erkeklerin diger populasyonlarin disileriyle
ciftlestigini tespit etmistir. Coklu lokus kararlilik testleri, populasyonlar arasinda
gen akist olsa bile populasyon yapisint ¢ozebilir (Rannala ve Mountain 1997;
Cornuet vd., 1999; Goudet vd., 2002).

Eger yuvalama populasyonlar arasinda anlamli derecede fakliliklar gozleniyorsa,
populasyonlarin izole oldugunu ve populasyonlar arasinda gen akisinin diisiik
oldugunu soyleyebiliriz. Eger iki yuvalama populasyonu arasinda genotip frekansi
anlamli derecede farkli degilse 0 zaman bu populasyonlar tek bir populasyon
olarak degerlendirilmelidir. Bu populasyonlar arasinda genotip frekanslarinda
farkliligin olmamasinin 3 sebebi olabilir ( FitzSimmons vd., 1999 ). Bunlar;

1- Populasyonun Ornek hacminin az olmasi nedeniyle istatistiksel
analizlerde yeterli olmamasi ( Baverstock ve Moritz 1996 ),

2- Populasyonun yeni ayrilmasi yliziinden genetik cesitliligin heniiz
birikmemesi,

3- Populasyonlar arasinda go¢ olmasindan kaynaklanir.
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2. KAYNAK OZETLERIi

Akdeniz’de yuva yaptigi tespit edilen Caretta caretta ve Chelonia mydas
tirlerinin CITES (Nesli Tehlike Altinda Olan Yabani Hayvan ve Bitki Tiirlerinin
Uluslararas1 Ticaretine iliskin Sozlesme) anlasmasma gore uluslararas: ticareti
yasaklanmigtir. Diger taraftan C. caretta, 2011IUCN (Uluslararasi Doga Koruma
Birligi)’nin kirmizi listesinde yakin gelecekte nesli tiikenme tehlikesiyle karsi
karsiya olan tur olarak (Endangered)Alabd (A:populasyondaki azalma, 1:ig¢
generasyon veya 10 yilda %70’e esit ve biiylik azalma, a:direkt gézlem, b:bolluk
indeksi ve d:yokolus seviyesi) koduylalistelenmistir. C. mydas ise yine yakin
gelecekte nesli tiikenme tehlikesiyle karsi karsiya olan tiir olarak (Endangered),
A2bd (A:populasyondaki azalma, 2:li¢ generasyon veya 10 yilda %50’e esit ve
blyuk azalma, b:bolluk indeksi ve d:yokolus seviyesi) koduyla listelenmistir.
Ayrica her iki tiir de Bern Sozlesmesi (1979) (Avrupa Dogal Hayati ve Yagami
Koruma Anlasmasi) ile koruma altindadir.

Genetik c¢alismalar sonucunda Atlantik populasyonlarindan farklilagtigi tespit
edilen Akdeniz’deki C. caretta populasyonunun (Bowen vd., 1993; Laurent vd.,
1993), en 6nemli yuvalama alanlarimi Tiirkiye (yillik ortalama 2145 yuva) ve
Yunanistan (yillik ortalama 3472 yuva) teskil etmektedir (Baran ve Kasparek,
1989; Margaritoulis, 2000; Margaritoulis vd., 2003; Kaska vd., 2005a; Casale ve
Margaritoulis 2010). Bunu daha az sayida potansiyele sahip olan Kibris
(Akdeniz’deki yuvalarin %10’nu) (Broderick ve Godley, 1996;Broderick, vd.,
2002, Casale ve Margaritoulis, 2010), Libya (yillik ortalama 147 yuva) (Laurent,
vd., 1995; Laurent, vd., 1999; Hamza ve Ghmati, 2006), Liibnan (yillik ortalama
81 yuva) (Newburry vd., 2002; Kasparek, 2004; St Jhon vd., 2004; Aureggi vd.,
2005; Cross ve Bell, 2006 ),israil (yillik ortalama 57 yuva) (Kuller, 1999; Levy,
2005), Suriye (yillik ortalama 17 yuva (Kasparek, 1995; Casale ve Margaritoulis,
2010),italya (y1llik ortalama 10 yuva) (Mingozni, vd., 2007), Malta (Mallia vd.,
2002), Misir (Kasparek, 1993; Clarke vd., 2000) ve Tunus (Laurent vd., 1990;
Casale ve Margaritoulis 2010) takip etmektedir.

Akdeniz’de yillik yuva yapan disi C. caretta sayisiin tahmini olarak 5000 oldugu
diigtintilmektedir (Margaritoulis vd., 2003). Atlantik kiyilarinda ise yaklagik olarak
yillik yuva yapandisi C. caretta sayisinin 80000 oldugu tahmin edilmektedir
(Ehrhart vd., 2003). Akdeniz’deki ana yuvalama bdlgeleri Dogu Akdeniz’de
(Margaritoulis vd., 2003) bulunmasina ragmen Bati Akdeniz’den de az sayida



yuvalama rapor edilmistir (Llorente vd., 1992; Tomas vd., 2002; Delauguerre ve
Cesarini, 2004). Akdeniz’de yillik ortalama yuva sayisi 7200 olarak tespit
edilmistir (Casale ve Margaritoulis 2010). Ttrkozan vd. (2003) tarafindan yapilan
calismadaC. caretta’nin Tirkiye’ deki 20 kumsala yilda ortalama 1267 yuva
yaptig1 hesaplanmustir. Canbolat (2004) Tirkiye’nin Ege ve Akdeniz kiyilari
boyunca yillik ortalama C. caretta yuva sayisinin 2005 oldugunu belirtmistir.
Casale ve Margaritoulis (2010) Tiirkiye’nin Ege ve Akdeniz kiyilar1 boyunca
yillik ortalama 2145 C. caretta’nin yuva yaptigini tahmin etmistir. Buradaki genel
verilerden de anlagilacagi lizere Tirkiye, Akdeniz’deki C. carettayuvalarinin
%29.79 (2145/7200)’unu olusturmaktadir.

C. caretta yavrulari yumurtadan ciktiktan sonra kumsali terk edip denize
yonelirler. Kiyidaki neritik zona girmeden Once, bes yil ya da daha uzun siire pasif
olarak stiriiklenirler (Carr, 1986). Geng kaplumbagalarda go¢ yavru déneminden
sonra bir pelajik safhayla baslar (Carr 1987; Bolten, 2003a). Ornegin Kuzey Bat1
Atlantik yuvalama kumsallarindan ayrilan yavru doneminin sonundaki
kaplumbagalar (post-hatchling) igin bu pelajik habitat Grand Banks’lardan
(Kanada), Azores, Madeira (Portekiz) ve Akdeniz’e kadar uzanir (Bolten vd.,
1998; Laurent vd., 1998; LaCasella vd., 2005). Daha ileriki yastaki geng
kaplumbagalar Kuzey-Bat1 Atlantik’in kiyisal sularini takip ederek sert-kabuklu
omurgasizlari tiiketerek geri donerler (Bolten 2003b; Hopkins-Murphy vd., 2003).
Ergenlik 6ncesi ilk tireme goglerinden once on yil ya da daha uzun siire kiyidaki
beslenme yerlerini isgal ederler (Carr, 1987). Bati Atlantik C.
carettakaplumbagalar1 i¢in olgunluk yasmin 12-30 arasmda oldugu tahmin
edilmistir (Frazer ve Ehrhart, 1985; Zug vd, 1986; Klinger ve Music, 1992).

Karmasik populasyon yapisi cinsiyete dayali yayilis ve goglerle meydana gelir. C.
caretta deniz kaplumbagalari hem populasyon cakismasina hem de cinsiyete
dayal1 yayilisa sahiptir ve bu da karmasik populasyon yapisini incelemek igin
olduk¢a Onemlidir. Deniz kaplumbagalari iireme sezonu sonrasi beslenme
bolgelerine go¢ eder. Bu beslenme bolgelerinde farkli iireme bolgelerinden gelen
populasyonlar karisitk halde bulunurlar. mtDNA kalittm materyali, disilerin
‘dogum yeri davranisi’ni (natal homing behaviour) igeren deniz kaplumbagalarin
yasam hikayelerinin evrimsel ge¢misini tespit etme gibi 6zel bir anlamli durumda
rol oynar (Meylan vd., 1990). Ergin disilerin 2-3 yil arayla aym1 yuvalama
bolgelerine Uremek icin tekrar gelmeleri, yani ‘yuvalama bdlgesine sadakat’in
(nest site fidelity) ‘dogum yeri davranig’inin bir {irlinii olup olmadigi tam olarak
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belli degildir. Ergin disilerin ‘yuvalama bolgesine sadakat’i ve sosyal etkilesimleri
yavrularin markalanmasiyla agiklanabilir (Owens vd., 1982). Son zamanlarda
yapilan C. caretta populasyonlarinin genetik ¢alismalarinda, belli bir kumsala
uremek icin gelen kaplumbagalarin mtDNA haplotip sikliklart arasinda 6nemli
farkliliklar bulunmasi, yuvalayan disilerin ‘dogum yeri davranis’ teorisini
desteklemektedir (Bowen vd., 1993; Encalada vd., 1998). Yine Pasifik
(Japonya)’te yapilan c¢alismada mtDNA bakimindan yuvalama kumsallarinin
genetik yapilarinin farkli oldugu ve disilerin kesin bir ‘dogum yeri davranist’
teorisini destekledigi tespit edilmistir (Hatase vd., 2002). Bu sonuglar genetik
olarak ayr lireme birimlerinin demografik olarak da bagimsiz olduklari ve ayri
ayr1 yonetilmeleri gerektigini ortaya koymustur (Schroth vd., 1996; Bowen, 2003).
Yuvalayan populasyonlar arasinda mtDNA haplotip sikliklarindaki farkliliklar,
beslenme birlikleri ile koken aldiklari yuvalama birliklerini iliskilendirmek igin
genetik markalar olarak kullanilmistir (Norman, 1994). Deniz habitatlarinin
taranmasi, C. caretta tiirliniin stoklarinin genel olarak ¢ok sayida farkli yuvalama
birliklerinden koken aldigini gostermistir (Bowen vd., 1995; Engstrom vd., 2002;
Bowen, 2003; Bass vd., 2004; Bowen vd., 2004).

C. caretta deniz kaplumbagasi Akdeniz’de en yaygin olarak bulunan tiirdiir
(Broderick vd., 2002). Cogu iireme bolgeleri Dogu Akdeniz’de lokalize olmustur.
Bat1 Akdeniz’deki beslenme bolgeleri, Akdeniz {iireme populasyonlarinda
uretilmis olandan daha fazla geng birey igerir (Argano ve Baldari, 1983; Laurent
1990a, 1990b). Kuzey Atlantik geng deniz kaplumbagalarinin okyanus
akitilariyla Akdeniz’e girdigi disiiniilmektedir (Carr, 1987; Laurent, 1990) (Sekil
1.2). Onceki genetik ¢aligmalar Akdeniz’deki yuvalama populasyonlarinin,
Pleistosen sonu, Holosen baslarinda (~10 bin yil 6nce) Atlantik’ten izole olmaya
basladigin1 gostermektedir (Bowen vd.,1992; Encalada vd., 1996). Bu ylizden
Akdeniz populasyonu bagimsiz bir birim olarak degerlendirilmektedir. Akdeniz
populasyonunun Atlantik populasyonundan genetik olarak izole olmasi, genetik
stiriklenme ve soy i¢i lireme etkisi ile genetik ¢esitliligin azalmasi nedeniyle
Akdeniz populasyonu degeri artan bir populasyondur (Carreras vd., 2007). Laurent
vd. (1998) Tirkiye’deki C. carettayuvalama populasyonlarinin mtDNA haplotip
frekanslarinin anlamli olarak farkli olduklarini belirtmiglerdir. Bu farkliliga
dayanarak Onemli bir yoOnetim birimi olarak yuvalama populasyonlarini
tanimlamuglardir.
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Sekil 1.2. Kuzey Atlantik Akintis1 (Luke vd., 2004)

Ulkemizin Akdeniz kiyilar1 ve kumsallari C. caretta deniz kaplumbagalari igin son
derece 6nemlidir. Akdeniz’in kendi igerisinde de baz1 alt populasyonlarin varligi,
koruma ¢aligmalarin1 daha da giliclestirmektedir (Margaritoulis vd., 2003).
Carreras vd., (2007) Akdeniz’de C. caretta kaplumbagalar1 ile yaptiklari
calismada, Dogu Akdeniz’deki tiim yuvalama populasyonlarinin, kaplumbaga
populasyonlariin genetik ¢esitliligine katkilarindan dolayi, biyiikliiklerine
bakilmaksizin ayr1 ayr1 korunmalar1 gerektigini ileri siirmiislerdir. Bowen vd.
(1993)’leri C.caretta yuvalama populasyonlarinin demografik bagimsiz birimler
olarak yonetilmesi gerektigini belirtmisler.

Su ana kadar Tiirkiye’de C. caretta populasyonlarinin genetik yapisini inceleyen
kapsamli bir ¢alisma bulunmamaktadir. Ancak birka¢ kumsali iceren az sayida
caligma vardir (Schroth vd., 1996; Laurent vd., 1998; Carreras vd., 2007). Schroth
vd. (1996) hem nDNA hemde mtDNA belirtecleriyle yapmis olduklar ¢caligmada
Tirkiye yuvalama kumsallarinin Akdeniz’deki populasyonlardan farkli oldugunu
tespit etmiglerdir. Laurent vd. (1998) Tirkiye yuvalama birliklerinin diger
Akdeniz yuvalama populasyonlarindan mtDNA haplotip frekanslari bakimindan
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farkli oldugunu ve bu bakimdan ayr1 bir yonetim birimi olarak degerlendirilmesi
gerektigini  belirtmiglerdir. Carreras vd. (2007) Akdeniz genelinde yapmuis
olduklar calismada Tiirkiye’nin dogusunda bulunan yuvalama populasyonlarinin
Akdeniz’de bulunan diger yuvalama populasyonlarindan genetik olarak farkli
oldugunu tespit etmislerdir.

Bu ¢aligmada C. caretta i¢in 6nemli yuvalama populasyonlarinin genetik yapilar
hem mtDNA (d-loop bolgesi) hem de c¢ekirdek DNA (mikrosatellit DNA)
belirtegleri ile ortaya konulacaktir. Bunun sonucunda iilkemizde yuvalayan C.
caretta deniz kaplumbagalarmin mevcut populasyonlart ya da evrimsel olarak

onemli birimleri ve bunlarin kdkenleri ve yayilis alanlar saptanacaktir.
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3. MATERYAL ve YONTEM

3.1. Calisma Alami ve Orneklerin Toplanmasi

Turkiye’nin Ege Denizi ve Akdeniz kiyisi boyunca toplam 18 C. caretta deniz
kaplumbagas1 yuvalama kumsallindan (Sekil 3.1) 2003, 2004, 2005, 2006, 2007 ve
2008 iireme sezonu boyuca 256 farkli yuvadan toplam 256 doku 6rnegi toplandi.
Cizelge 3,1°de yuvalama kumsallar1 ve ornekleme sayilari verilmistir. Ureme
doneminde yavru ¢ikisi gerceklesen yuvalardan, kontrol agislar1 esnasinda
kendiliginden yuva iginde sikisip 6lmiis veya kumsalda denize ulagamadan Sliip
kuruyan yavru bireylerin On yiizgecleri alinarak %95°lik etanol (v/v) iginde
saklanmigtir. C.caretta disisi bir {ireme sezonu boyunca yaklasik 11-16 gin
araliklarla 1-5 kere yuva yapar. Bu yiizden aym bireylerin yuvalarindan tekrar
orneklenme yapilmasini 6nlemek i¢in markalanmis ergin disilerin yuvalarindan
veya 10 giinltk periyot i¢inde yapilmis yuvalardan 6rnek toplanmistir.

277 28 290 30 31" 32 33 34 35 36 37,

Mediterranean Sea

£ ==

1- EKINCIK 7- KUMLUCA 13- GAZIPASA  19-AGYATAN

2- DALYAN 8- CIRALI 14- 1\.\':;\.\ll-R 20- \‘l'SIl'R'rAl;IK ;o

3- DALAMAN 9- TEKIROVA 15- GOKSU 21- SAMANDAG ! S
4- FETHIYE 10- BELEK 16- ALATA e S
5- PATARA 11- KIZILOT 17- KAZANLI —
6- KALE 12- DEMi RTAS 18- AKYATAN

@ Caretta caretta + Chelonia mydas QO caretta caretta

Sekil 3.1. Caretta caretta drneklerinin toplandigi yuvalama kumsallar1 (sadece
Ekincik, Demirtas ve Yumurtalik yuvalama kumsallarmdan &rnek
toplanmamistir) ve koyu boyali yuvalama kumsallarinda hem C.
caretta hemde C. mydas yuvalama yapmaktadir
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Cizelge 3.1. Caretta caretta 6rneklerine ait lokalite bilgileri (K:Kuzey, D:Dogu)

Yuvalama Kumsallar1 Tarih Koordinatlar Yuva Sayisi

Dalyan/Mugla 2004 K36° 46' 28" D28° 37 50" 15
Dalyan/Mugla 2005 K36° 48' 07" D28° 36' 09" 15
Dalyan/Mugla 2008 10
Dalaman/Mugla 2007 K36°42'01" D28°41'27" 15
Dalaman/Mugla 2008 K36° 40'36" D28 47'57" 5
Fethiye/Mugla 2003 K36°39'09" D29° 06'36" 15
Fethiye/Mugla 2008 K36°41'48" D29° 021 05" 15
Patara/Antalya 2007 K36° 14'55" D36° 17'35" 2
Patara/Antalya 2008 K29° 18'57" D29° 15'44" 3

K36° 13'30" D29° 56'43"
Kale/Antalya 2007 K36° 15'33" D30° 04' 11" 4

K36° 18' 56" D30° 13'47"
Kumluca/Antalya 2007 K36° 18'55" D30° 12' 33" 15
Cirali/Antalya 2007 K36°25'21" D30°29'17" 14
Cirali/Antalya 2008 K36°23'42" D30°28'37" 8

. K36° 28' 54" D30° 31' 17"
Tekirova/Antalya 2006 K36° 30' 39" D30° 32' 34" 2
Belek/Antalya 2007 K36°29'35" D31°08'52" 15
Belek/Altalya 2008 K36°29'42" D31°07'39" 10
Kizilot/Antalya 2007 K36°26'29" D31° 17'48" 4
Kizilot/Antalya 2008 K36°23'57" D31°23'17" 8

. K36° 10' 08" D32° 09' 56"

Gazipasa/Antalya 2007 K36° 08' 30" D32° 10' 40"
Anamur/Mersin 2007 K36° 00'43" D32°28'56" 14
Anamur/L]ersin 2008 K36° 03'10" D32°32'55" 10
GOksu Deltasi/Mersin =~ 2005 K36° 11'09" D33° 32'33" 15
Goksu Deltasi/Mersin =~ 2008 K36° 13'54" D34° 02' 48" 12
Alata/Mersin 2007 K36°22'46" D34° 12'43" 4
Alata/Mersin 2008 K36°22'07" D34° 11'50" 2

) K36° 29' 13" D34° 26'41"
Kazanli/Mersin 2007 K36° 28' 58" D34° 28 22" 2
Akyatan/Adana 2006 K36°22' 11" D35° 07' 19" 2
Akyatan/Adana 2007 K36°20' 03" D35° 11' 40" 2
Akyatan/Adana 2008 2
Agyatan/Adana 2006 - 1
Samandag/Hatay 2007 K367 04 30" D35° 03" 33 6

K36° 00' 21" D35° 35'20"
Toplam 256
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3.2. Toplam Genomik DNA izolasyonu

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

Alkolii uzaklastirilan 6rneklerden 0.1 g tartilarak, mikrosantrifiij tiiplerine konuldu
ve Uzerlerine 500 pl 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 pl
proteinaz K (Sigma, 10 mg/ml) eklenerek karigtirildi. 50 pul SDS (% 10°luk) ilave
edilen tipler 2 saat 55 °C’de, zaman zaman alt-Ust edilerek, inkiibe edildi.
Inkiibasyondan sonra iizerlerine esit hacimde PCI (Fenol: kloroform: izoamil alkol
25:24:1; v:v:v) eklenen tiipler yavasca alt-iist edildi ve oda sicakliginda 5 dk
bekletildi. Karigim 13200 g’de 5 dk santrifiij edildi. Bir mikropipet yardimiyla tist
berrak tabaka alinarak yeni bir mikrosantrifiij tiipe aktarildi. Bu sirada orta
tabakanin (interfaz) bozulmamasina dikkat edildi. Uzerlerine esit hacimde ikinci
kez PCI ilave edilip oda sicakliginda alt-Ust edilerek 5 dk bekletildikten sonra, 13
200 g’de 5 dk santrifiij edildi. Orta fazin benzer sekilde bozulmamasina dikkat
edilerek, mikropipetle iist berrak tabaka alindi ve yeni bir mikrosantriflij tiipe
aktarildi. Uzerlerine 1 ml soguk mutlak etanol ilave edilerek 20 dk buz iizerinde
bekletildi. DNA gbzle goriiniinceye kadar tiipler yavasca alt {ist edildi. Ornek 1 dk
13200 g’de santrifiij edilerek ¢oOktiiriildi. Alkol uzaklastirildi. Coktiiriilen
DNA’dan alkolii tamamen uzaklastirmak i¢in, tiipler 37 °C’de 5-10 dk inkibe
edildi. Pellet 250 pl TE (1 mM Tris-HCI, pH 7.5, 0.1 mM EDTA) icinde
¢Ozdiiriildi. Calisma icin +4 °C’de saklandi.

3.2.1. Genomik DNA’nin Kalite ve Miktarimin Belirlenmesi

Izole edilerek TE tamponu igerisinde ¢ozdiirilen DNA  6rneklerinin
spektrofotometre ile 260 nm dalga boyunda sogurumlari okundu. Sogurum
verilerinden yararlanilarak asagidaki formiille ¢ift zincirli DNA derisimi
hesaplandi:
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C = O.D.zﬁonm x S.K. x50

DNA

O.D.- Optik Dansite (260 nm’de okunan absorbans degeri).
S.K.- Sulandirma katsayisi.

50 - 260 nm’de 1 optik dansite, cift iplikli DNA konsantrasyonunda 50
mg/ml’sine denk gelir.

Derisimleri belirlenen DNA 6rnekleri daha sonra % 1°lik agaroz jelde yiiriitiilerek
kalitesi belirlendi.

3.3. PZR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu)

3.3.1. mtDNA Reaksiyon Kosullari

Mitokondri DNA analizinde; tRNA-Thr (son 29 b¢’i), tRNA-Pro (70 bg) ve d-loop
bolgesinin bir kismini da (ilk 769 b¢’i) kapsayan yaklagik 940 b¢ uzunlugunda
mitokondri DNA par¢asi ¢aligildi. Bunun igin;

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

H950 5-GTCTCG GAT TTAGGG GTT TG -3'

oligonukleotidleri (Abreu-Grobois vd., 2006) kullanilarak PZR (Mastercycler
Personel, Eppendorf, Almanya) ile mtDNA kontrol bolgesi ¢ogaltildi (Sekil 3.2)



5" yonu A

tRNA-Thr

tRNA-Pro

Kontrol Bolgesi
(d-loop)

d-loop iginde \
yiiksek tekrarli ———
bélge

«

tRNA-Pho

3'yonu V

Sekil 3.2. mtDNA analizinde kullanilmis tiim oligoniikleotid ¢iftlerinin karsilagtirma semasi [ Abreu-Grobois vd.
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gcttaaccc
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taaagcattg

g

tcaaaa
ttaaactatc
tgccgtgecc
atttaccaat

ttggccctaa
agcagaggat
gaatatcgtc
ttgttagtaa
tgatctattc
tccectttaa

acataaaaaa
taaaagtgaa

tcattgaatt
atgacatagg

gagaaggact
ctttgacaca
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acagtaattg
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aaatagctat
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ttctatacat

taaaccttca
ggaataaaag
tacccgcaat
cagtaatgtt
ttttaacaac
aaactattat
tcacgagaaa
agtctgtggc
aagtaacgac
taaatttata

tcececeggtee
tgtccacaca

acctatctat
aacagttgat
atgaatatta
actcaaccat
taagcaaccc
gtacataatt
gttcattcgt

acctggcata

cggtagttttacttgcatat agtagttttt tttctctctg tgttctcagg cccacataac

tgatacctgc
gattaatggt
caatgatcta
gttaaagtca
actgaccaaa
cactaatatt
atatatatat

cgattcagtg
attattaagt
caacctaact
acaccagccc
ctgacataat
taaaaagtac
tatacattat

caaagat

aaactggact
taatgcttat
cattattaac
gctatagcca
atcaactgca
tatacaattc
atatatatat

ttggtcctaa

tacgtttaaa
aagacataga
tgtacttttt
tttacttctc
taagcatcac
aaaacacctc
atattatata

ccttactgtt

tatgattggc
atttcacaat
agctaaaccc
gccaaacccce

cgtgcaaact
taaacctaaa
ccctaccccc
taaatccgag

acaaatcaat
taccacacct
tattatatat

actttttgct

aggatactta
caaccaatat
ataatat

aaacttacac

LCM15382
LTCM-2-LTCM 1

TCR-5

HDCM 1

HDCM-2-TCR-6

H950

(2006)’den degistirilerek], caligsma igin LCM 15382 ve H950 oligoniikleotidleri kullanildi
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Akdeniz’de daha 6nce yapilan mtDNA kontrol bolgesi ¢alismalari TCR-5 ve
TCR-6 (Sekil 3.2) primerleri kullanilarak yaklasik olarak 390 bg bolgede
yapilmustir. Caligmalarda tespit edilen haplotipler, Archie Carr envanter sitesinde
(http://accstr.ufl.edu/ccmtdna.html)CC-A2, CC-A3, CC-A6, CC-A10,CC-A13,
CC-A20, CC-A29, CC-A31 ve CC-A32 (CC:Caretta caretta ve A:Atlantik) olarak
isimlendirilmistir. LCM 15382 ve H950 primerleri (Sekil 3.2) kullanilarak yaklasik
olarak mtDNA’nin 859 bg bolgesi ile yapilan ¢aligmalarda tespit edilenhaplotipler
390 bg bolgenin disinda baz farkliligi géstermedigi icin yine Archie Carr envanter
sitesinde (http://accstr.ufl.edu/cclongmtdna.html) CC-A2.1, CC-A3.1, CC-
A6.1, CC-A10.1,CC-Al13.1, CC-A20.1, CC-A29.1, CC-A31.1 ve CC-A32.1
(CC:Caretta caretta, A:Atlantik ve .1:TCR 5 ve TCR 6 primerleri ile ¢aligilmis
olan bdlgenin disinda kalan bdlgede baz farkliligit olmadigl) olarak
isimlendirilmistir.Calismada  tespit edilen haplotipler, kendi aralarinda
karsilagtirildiktan sonra ¢ogu daha once calisilmis olan 390 bg bdlge ve bu
bolgenin disinda baz farkliligigostermemesinden dolayr Archie Carr envanter
sitesindebulunan haplotip isimleriyle ayn1 (CC-A2.1, CC-A3.1, CC-Al13.1, CC-
A43.1) olarak isimlendirilmistir. Tespit edilen haplotipler Archie Carr
envantersitesinde bulunan haplotiplerle karsilagtirildiginda sadece ii¢ tanesinde baz
farklilig1 oldugu tespit edilmistir. Bu siteye gonderilen haplotipler CC-A52.1, CC-
A53.1 olarak isimlendirilmis ve bir tane haplotip CC-A3.1 haplotipinin 390 bg
bolgesi disinda baz farkliligi gosterdigi i¢in CC-A3.2 olarak isimlendirilmistir.

mtDNA kontrol bolgesi, son hacimde 4 ng/ul kalip DNA (100 ng/ul), 1x Taq
tamponu [10x Tag Buffer; 100 mM Tris-HCI (pH 8.8), 500 mM KCI, % 0.8
Nonidet P40; Fermentas, MBI], 1.5 mM MgCl, (25 mM; Fermentas, MBI), 0.1
mM dNTP karigimi (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 oligontkleotidleri (her biri 25 pmol/pl) 25 pl reaksiyon hacminde steril
distile su ile tamamlanarak PZR ile ¢ogaltildi. Amplifikasyon i¢in; 94 °C 30 sn, 65
°C 1dkve 72 °C 1 dk PZR sicaklik profili 35 déngii boyunca uygulandi.

PZR iiriinleri % 1’lik agaroz jele yiiklenerek kontrol edildi (Sekil 3.3).


http://accstr.ufl.edu/ccmtdna.html�
http://accstr.ufl.edu/cclongmtdna.html�
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1000 bg

500 bg

Sekil 3.3. mtDNA kontrol bélgesi PZR driinleri

Agaroz jelde kontrol edilen PZR urtinleri PZR temizleme kiti (GenElute PCR
Clean-Up Kit, Sigma, Almanya) kullanilarak temizlendi. Kitle temizlenen drnekler
% 1°lik agaroz jele ytiklenerek kontrol edildi (Sekil 3.4).

Sekil 3.4. PCR temizleme kiti ile temizlenen PZR Uriinleri

3.3.2. mtDNA Dizi Analizi

PZR temizleme kiti ile temizlenen ve agaroz jelle kontrol edilen PZR Grtnlerine,
enzimatik sentez yontemi (Sanger ve Coulson, 1975) kullanilarak gelistirilmis bir
kapiller sistemle (Automatic Sequencer 3730xl) otomatik DNA dizi analizi
yaptirildi (Macrogen Inc., Giiney Kore). DNA dizi analiz sonuglarn BioEdit ver
7.0.9 (Hall,1999) programi (http://www.mbio.ncsu.edu/BioEdit/bioedit.html)
kullanilarak gortintiilendi (Sekil 3.5). 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 farkliliklar1 olmasi nedeniyle Orneklerin baglangic ve
sonlanma noktalarindan hizalamalar yapildi. Her bir 6rnegin dizi uzunlugu 862
baz c¢ifti olarak hizalandi. Sonuglar daha Once tammlanmis haplotiplerle
(GenBank; http://ncbi.nlm.nih.gov ve Archie Carr Center for Sea Turtle Research=
ACCSTR; http://accstr.ufl.edu) kiyaslandi.
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%0 100 110 120 3 3 160
TATCCTTTGACACAGGAATAAAAGTGTCCACACAAACTAACTACCTAAATTCTICTIGCCGTGCCCAACAGAAC

|

Sekil 3.5. BioEdit 7.0.9 programu tarafindan bir DNA dizisinin goriintiisii

3.3.3. mtDNA Veri Analizi

Yuvalama kumsallarinin haplotip (h) ve nikleotid (7) ¢esitliligi (Nei, 1987) ile
yuvalama kumsal ¢iftleri arasindaki genetik uzaklik (ys;, Gammag) (Nei, 1982)
DNAsp ver 4.50 (Rozas vd., 2003) kullanilarak hesaplandi. Yakin farkl
ornekleme 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 edilemeyen Ornekleme alanlar1 ayni populasyon grubuna dahil
edildi.

Yuvalama kumsallar1 arasindaki genetik uzakliklara dayali olarak MEGA 3.1
programi kullanilarak UPGMA ve Neighbor-joining agaglar1 yapilmistir.

Etkili populasyon biiyiikliigii (Ne), deniz kaplumbagalari i¢in hesaplanan mtDNA
kontrol bolgesi igin saptanmis mutasyon orami (u = 2 X 10°®) kullamlarak

z = 2Ne.u(Chen ve Herbert 1999)

formiiliinden tekrar hesaplandi. Her yuvalama kumsali ¢ifti arasindaki go¢ oram
(gen akis1);

Nm= 0.5 ( 1/y«- 1) (Takahata ve Palumbi, 1985)

esitligi kullanilarak tekrar hesaplandi.
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Yuvalama kumsallarimin bugilinkii genetik yapilarmin olusmasinda etkili olan
evrimsel gucleri test etmek icin 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) adli bilgisayar programi kullanilarak olusturuldu. Halotip ag:
ile haplotiplerin cografik yerlesimleri arasinda énemli bir baglantinin olup olmadig:
Geodis 2.0 (Posada vd., 2000) bilgisayar programi kullanilarak NCA ile test edildi.

Yuvalama kumsallar1 arasi cografik uzakliklara ve istatistiksel verilere dayali
populasyon gruplamalari yapilarak Arlequin ver. 3.1 (Excoffier vd., 2006) programi
ile AMOVA analizi (Excoffier vd., 1992) yapildi. AMOVA ile alel sikliklarina
dayal1 genetik varyasyonun gruplar arasinda, grup i¢i populasyonlar arasinda ve
populasyonlar igindeki dagilimi, istatistiksel onem dereceleri belirlenerek (1023
permditasyon), tespit edildi.

3.3.4. Mikrosatellit Reaksiyon Kosullari

Daha 6nceki caligmalarda deniz kaplumbagalar1 igin tanimlanmis alt1 mikrosatellit
lokusu calisild1 (Cizelge 3.2). Mikrosatellit lokuslar1 DY 549, 6-FAM ve NED
floresans boyalar1 ile 5' ucu etiketlenmis oligoniikleotidler kullanilarak PZR ile
cogaltildi. Amplifikasyonda kullanilan oligoniikleotidlerin dizi ve floresans etiket
bilgileri Cizelge 3.2’de verilmistir.
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Cizelge 3.2. Mikrosatellit analizinde kullanilan oligonukleotidlerin dizi ve boya
ozellikleri

Lokus Oligonikleotid 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-(14 5-TGT TTT GAC ATT AGT CCAGGATTG-3' 5" 6-EAM
5-ATT GTT ATA GCC TAT TGT TCA GGA-3' ’

5-TCT TTA ACG TAT CTC CTG TAG CTC-3' 3
Ce-llT 5.CAG TAG TGT CAG TTC ATT GTT TCA-3 >t DY'549

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

5CAG CAG GCT GTC AGT TCT CCA C-3 .
Ce-l4l 5.TAG TAC GTC TGG CCT GAC TTT-3 >: NED

5-GGC TGG GTG TCC ATA AAA GA-3 .
Cear-176  5.ccC TAA GTA AAG ATT GGC TGC T-3 >t 6-FAM

Her bir mikrosatellit lokusu, son hacimde 4 ng/pl kalip DNA (100 ng/pl), 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 karigimu (herbir dATP, dTTP, dCTP, dGTP 0.5 mM; Fermentas, MBI),
0.5 U/ul Tag polimeraz (5 U/ul; Fermentas, MBI), olikdeotid ciftinin
herbirinden 0.24 pmol/ul (her biri 20 pmol/ul) 25 pl reaksiyon hacminde steril
distile su ile tamamlanarak PCR ile ¢ogaltildi. Cogaltmak i¢in; 94 °C 45 sn, 55 °C
1dkve 72 °C 1 dk PZR sicaklik profili 32 dongii boyunca uygulandi.

PZR tirtinleri % 1°lik agaroz jele yiiklenerek kontrol edildi (Sekil 3.6)

Sekil 3.6.Cc7 lokusu PZR urinleri
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3.3.5. Mikrosatellit Veri Analizi

Mikrosatellit alel buytklikleri ABI 3730 Automated DNA Analyzer (Applied
Biosystems) ile belirlendi (Macrogen Inc., Giiney Kore). Alel buyuklikleri
Genemarker v1.8 (SoftGenetics LLC™) programu kullanilarak hesaplandi (Sekil
3.7).

210 220 230 240 250 260 270 280
4 000 -
3.000 1
2.000 1
1.000-

d M

EX
240.0

Sekil 3.7. Cc-117 lokusunun grafik goruntisu

Populasyonlara gore lokuslarin alel sayist (k), beklenen heterozigotluk (Hg; gen
cesitliligi) ve gozlenen (Hg) heterozigotluk degerleri hesaplandi. Populasyon
ciftleri arasindaki genetik uzaklik (Fg) belirlendi ve populasyonlarin Hardy-
Weinberg dengesinde olup olmadigi ile lokuslar arasinda baglanti dengesizliginin
varlig1 test edildi. Populasyon ciftleri arasindaki farkliligini belirlemek icin p
(olasilik) degerleri, Markov chain randomization (Guo ve Thompson, 1992) ile
hesaplandi. Biitlin bu istatiksel analizler Genepop v 4.0 (Rousset, 2008)
kullanilarak yapildi. Yakin tarihlerde populasyonlarda meydana gelmis olasi
darbogazlart tespit etmek icin iki fazli mutasyon modeli (TPM) kullanilarak,
Wilcoxon testi uygulandi (Bottleneck ver. 1.2; Cornuet ve Luikart, 1996).

Etkili populasyon biiyiikligi (Ne), FitzSimmons (1998)’daki verileri kullanarak
Ellegren (2000) tarafindan hesaplanan C. mydas deniz kaplumbagasi i¢in ortalama,
diniikleotid tekrar mutasyon orant (2 x 10”) ile hesaplandi. Mutasyon oranlarinin
en az ve en biyiik degerleri (en az: 9.6 x 10>; en bilyik: 5.7 x 10™*) kullanilarak
mutasyon oraninin degisim ¢esitliligi hesaplandi. Etkili populasyon biiyiikliigiiniin
(Ne) degisim (varyasyon) araligini tespit etmek i¢in iki model test edildi. Bunlar;
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H = 4Nep/(1+4Nep) formiliinden tespit edilen sonsuz-alel (infinite-allele) modeli
(IAM: Kimura ve Crow, 1964) ile, H = 1-(1/,/1 + 8Nep ) formilinden tespit

edilen stepwise mutasyon modeli (SMM: Ohta ve Kimura, 1973) dir.

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

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

Yuvalama kumsallari arasi gen akigi (M) ayrica, Coalescent yaklagimina (Beerli ve
Felsenstein, 1999) dayali Bayesian Metodu kullanilarak Migrate-n ver. 3.0.3 ile
(Beerli, 2002) hesaplandi.

Yuvalama kumsallar arasi cografik uzakliklara ve istatistiksel verilere dayal
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 icindeki dagilimi, istatistiksel Onem dereceleri
belirlenerek (1023 permditasyon), tespit edildi.
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4 BULGULAR

4.1.Mitokondrial DNA

Yapilan mtDNA kontrol bolgesi analizleri sonucu toplam 7 tane haplotip tespit
edilmistir. Bunlar; CC-A2.1, CC-A3.1, CC-Al13.1, CC-A43.1, CC-A52.1, CC-
A53.1 ve CC-A3.2 haplotipleridir (Cizelge 4.1).Bu haplotiplerden CC-A2.1 (CC-
A2) ve CC-A3.1 (CC-A3) Tiirkiye’de yapilan daha onceki ¢alismalarda da tespit
edilmistir (Carreras vd., 2007 ve Laurent vd., 1998). Ayrica bu iki haplotip hem
Akdeniz hem de Atlantik yuvalama kumsallarinda paylagilmaktadir (Encalada vd.,
1998 ve Laurent vd., 1998). Gazipasa yuvalama kumsalinda tespit edilen CC-
Al13.1 (CC-A13) ve Samandag yuvalama kumsalindan tespit edilen CC-A43.1
(CCA-43) haplotipleri ilk olarak Atlantik yuvalama kumsalindan (Florida
yuvalama kumsali) rapor edilmistir (Bowen vd., 2004). CC-A13.1 (CC-A13)
haplotipi Akdeniz’de beslenme bdolgesinde yapilan c¢alismada belirlenirken
(Carrreras vd., 2006) her ikisi de Tiirkiye ve Akdeniz yuvalama kumsallari igin
yeni kayittir. Anamur yuvalama kumsalinda tespit edilen CC-A52.1 (CC-A52,
Heteroplazmi), Belek ve Goksu Deltas1 yuvalama kumsallarinda tespit edilen CC-
Ab3.1 (CC-A53) ve Goksu Deltasi’'nda tespit edilen CC-A3.2 haplotipleri
Turkiye, Akdeniz ve Atlantik yuvalama kumsallari i¢in yeni haplotiplerdir. Bu
haplotipler su an igin sadece Tiirkiye yuvalama kumsallarindan kaydedilmislerdir.
Yeni haplotipler Archie Carr envanter sitesinde (http://accstr.ufl.edu/
cmmtdna.html) CC-A52.1, CC-A53.1 ve CC-A3.2 adiyla yer almaktadir. Ayrica
bu tespit edilen yeni  haplotipler = Genbank  veri  bankasinda
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) HM366724 (CC-A52.1), HM179462
(CC-A53.1) ve HM179461 (CC-A3.2) veri numasiyla (accession number) tescil

edilmistir.

Yuvalama kumsallarina ait yedi mtDNA d-loop haplotiplerine karsilik gelen
polimorfik bélgeler verilmistir (Cizelge 4.2). Polimorfizmler bir transversiyon (*)
ve alt1 transisyondan (°) olusur.


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/�

Cizelge 4.1. C. caretta yuvalama kumsallarina ait mtDNA haplotip dagilimi (* Heteroplazmi)

Yuvalama .
Kumsah Tarih
Dalyan 2004-5-8
Dalaman 2007-8
Fethiye 2003-8
Patara 2007-8
Kale 2007
Kumluca 2007
Cirali 2007-8
Tekirova 2006
Belek 2007-8
Kizilot 2007-8
Gazipasa 2007
Anamur 2007-8
G. Deltasi 2005-8
Alata 2007
Kazanh 2007
Akyatan  2006-7-8
Agyatan 2006
Samandag 2007

Toplam

Ornek
Sayisi
40
20
30
5
4
15
22
2
25
12

CC-A21 CC-A31

25 15

5 15
23 7
4 1
2 2
13 2
18 4
2 -
24 -
12 -
8 -
21 2
22 3
6 -
2 -
5 1
1 -
3 2

196 54

CC-Al13.1

CC-A43.1

CC-A52.1*

CC-A53.1

CC-A3.2
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Cizelge 4.2. C. caretta yuvalama kumsallarina ait mtDNA
haplotiplerine karsilik gelen polimorfik bolgeler
(*:Transversiyon, “:Transisyon)

Hoploip st 182 272 280 321 390 515
CC-A2.1 C C G A G G
CC-A3.1 : : : LA
CC-A13.1 . LA
CC-A431 . : .G
CC-A521 . A° . LA :
CC-A53.1 : : : : A°
CC-A32 T° . . . A

C.caretta yuvalama kumsallarina ait mtDNA d-loop haplotip sikliklarmin
yuvalama alanlarina gore dagilimi belirlendi (Cizelge 4.3). Toplamda yuvalama
kumsallarinda siklig1 en fazla olan haplotip CC-A2.1 (% 76.6) haplotipi dir. ikinci
olarak siklig1 en fazla olan haplotip CC-A3.1 (% 21.1) haplotipi dir. Diger
haplotiplerin sikliklari; % 0.4 (CC-A13.1), % 0.4 (CC-A43.1), % 0.4 (CC-A52.1),
% 0.8 (CC-A53.1) ve % 0.4 (CC-A3.2) olarak belirlendi (Sekil 4.1).

L]

T a J
4
v < @sEDENIZI

CCA2A i i | - il 2.1 CC-AM3.1 CC-AS2.1 (0 i i CC-A32.1

Sekil 4.1. Ege ve Akdeniz kiyis1 boyunca C. caretta yuvalama kumsallar
haplotip dagilimlar



izelge 4.3. C. caretta yuvalama kumsallarina ait mtDNA haplotip sikliklar1 (* Heteroplazmi
g yu plotip p

YuvalamaKumsah
Dalyan
Dalaman
Fethiye
Patara
Kale
Kumluca
Ciral1
Tekirova
Belek
Kizilot
Gazipasa
Anamur
G. Deltasi
Alata
Kazanlh
Akyatan
Agyatan
Samandag
Toplam

CC-A2.1 CC-A3.1 CC-Al3.1 CC-A431 CC-Ab2.1*

0.625
0.250
0.767
0.800
0.500
0.867
0.812
1
0.960
1
0.889
0.875
0.815
1
1
0.83
1
0.500
0.766

0.375
0.750
0.233
0.200
0.500
0.133
0.188

0.083
0.111

0.167
0
0.333
0.211

0.0039

0.167
0.0039

0.0039

CC-A53.1 CC-A3.2

0.037

0.0078

0.037

0.0039

28
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Yuvalama kumsallarma ait haplotip (h) ve nukleotid (7) ¢esitliligi ile etkili
populasyon biiytikligii (Ne) belirlenmistir. (Cizelge 4.4).

Cizelge 4.4. Haplotip, niikleotid gesitliligi ve etkili populasyon biiyiikl{igiiniin
kumsallar arasinda karsilagtirllmas1  (h:Haplotip ~ ¢esitliligi,
m:Niikleotid ¢esitliligi; Ne: Etkili populasyon biiyiikligii)

YuvalamaKumsah h 0.4 Ne
Dalyan 0.4808 0.000563 14.075
Dalaman 0.3947 0.000462 11.550
Fethiye 0.3492 0.000409 10.225
Patara 0.4000 0.000468 11.700
Kale 0.6667 0.000781 19.525
Kumluca 0.2476 0.000290 7.250
Cirali 0.3368 0.000394 9.850
Tekirova - - -
Belek 0.0800 0.000094 2.350
Kizilot - - -
Gazipasa 0.3333 0.000390 9.750
Anamur 0.2667 0.000413 10.325
G. Deltasi 0.2789 0.000339 8.475
Kazanh - - -
Alata - - -
Akyatan 0.3333 0.000390 9.750
Agyatan - - -
Samandag 0.7333 0.001015 25.375
Toplam 0.3728 0.00046 11.500

Yuvalama kumsallar1 arasinda haplotip ¢esitliligi 0 ile 0.7333, niikleotid
cesitliligi ise 0 ile 0.001015 arasinda degismektedir. Ornek sayis1 az olan
Kale(N=4) ve Samandag (N=6) yuvalama kumsallar dikkate alinmadiginda en
fazla haplotip ve niikleotid g¢esitliligi Dalyan Kumsal’inda (h=0.4808,
7=0.000563 ) tespit edilmistir.

Etkili populasyon biiylikligii niikleotid ¢esitliligine bagl olarak (Ne) 2.350 ile
25.375 arasinda degismektedir. Baz1 yuvalama kumsallarinda drnekleme sayisi
az oldugundan etkili populasyon biiyiikliigii tespit edilememistir.
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Biitin yuvalama kumsallar1 (Dalaman haric) CC-A2.1 haplotipi ile
sekillenmesine ragmen ikili (pairwise) karsilagtirilmalarinda genetik uzaklik
bazi yuvalama kumsallarinda yiliksek derecede anlamli farkliliklarin varligini
gostermistir (Gammag(ys): 0.213 p<0.001). Agyatan yuvalama kumsalinda
sadece 1 Ornek oldugu icin istatiksel analize sokulmamustir. Yuvalama
kumsallarinin ikiserli karsilastirmalarina ait X* (haplotip bazli analiz) ve Z*
(niikleotid, sekans bazli analiz) testi analizleri sonucunda Dalaman
Kumsali’nin; Kale, Akyatan ve Samandag kumsallar1 hari¢ diger iireme
kumsallariyla genetik olarak farkli oldugu belirlendi. Ayrica Dalyan
Kumsali’nin; Belek, Kizilot, Gazipasa ve Samandag iireme kumsallar ile
Fethiye-Belek, Kale-Belek, Kale-Kizilot, Belek-Samandag ve Kizilot-
Samandag kumsallar1 arasinda genetik olarak farklar belirlendi (Cizelge 4.5).
Daha Once yapilan calismalarin aksine (Laurent vd., 1998) Tirkiye nin
batisindaki yuvalama kumsallarinda CC-A3.1 haplotipi siklig1 oldukea
yuksektir.

Genetik olarak farkli olmayan ve Ornek sayist 10’dan az olan yuvalama
kumsallar1 cografik yakinliklarina gore birlestirilerek grup olusturuldu ve
yuvalama kumsallar arasindaki ikiserli karsilagtirmalarina ait genetik uzaklik
(yst) verileri kullanilarak, (y4= 0.019, p< 0.0001) UPGMA ve Neighbor-
Joining uzaklik agaclar1 yapildi (Sekil 4.2 ). Yapilan UPGMA agacina gore
Dalyan, Dalaman, Bati (Fethiye, Patara, Kale, Kumluca ve Cirali), Orta
(Tekirova, Belek, Kizilot ve Gazipasa) ve Dogu (Anamur, G. Deltasi, Alata,
Kazanli, Akyatan, Agyatan ve Samandag) olmak iizere bes grubun varligi
ortaya ¢ikmaktadir.
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Cizelge 4.5. C. carettayuvalama kumsallarina ait mtDNA genetik uzaklik
(yst) degerleri ile yuvalama kumsallarimin  ikiserli
karsilagtirilmalart.  mtDNA  i¢in  populasyonlarin  ikili
karsilastirilmalarma ait X°ve Z* testi anlamlilik dereceleri. Sol
taraf X°, sag taraf Z* testi, ®p<0.05,° p<0.01 ve® p<0.001).

Yuvalama Kumsallari Pst Yuvalama Kumsallari Pst
Dalyan-Dalaman ®0.125%  Fethiye-Kizilot 0.08
Dalyan-Fethiye 0.023 Fethiye-Gazipasa 0.069
Dalyan-Patara 0.013 Fethiye-Anamur 0.020
Dalyan-Kale 0.005 Fethiye-G. Deltasi 0.012
Dalyan-Kumluca 0.054 Fethiye-Alata 0.048
Dalyan-Cirali 0.040 Fethiye-Kazanlh 0.010
Dalyan-Tekirova 0.028 Fethiye-Akyatan 0.000
Dalyan-Belek P0.175°  Fethiye-Samandag 0.024
Dalyan-Kizilot %0.122*  Patara-Kale 0.100
Dalyan-Gazipasa %0.099*  Patara-Kumluca 0.007
Dalyan-Anamur 0.069 Patara-Cirali 0.000
Dalyan-G. Deltas1 0.050  Patara-Tekirova 0.010
Dalyan-Alata 0.073 Patara-Bel ek 0.090
Dalyan-Kazanl 0.028 Patara-Kizilot 0.150
Dalyan-Akyatan 0.006 Patara-Gazipasa 0.091
Dalyan-Samandag %0.013  Patara-Anamur 0.007
Dalaman-Fethiye °0.260°  Patara-G. Deltas1 0.091
Dalaman-Patara %0.004*  Patara-Alata 0.120
Dalaman-Kale 0.042 Patara-Kazanh 0.067
Dalaman-Kuml(Jca °0.373°  Patara-Akyatan 0.040
Dalaman-Cirali °0.325° Patara-Samandag 0.040
Dalaman- Tekirova 0.100*  Kale- Kumluca 0.134
Dalaman-Belek °0.571° Kale-Cirali 0.074
Dalaman-Kizilot °0.529°  Kale-Tekirova 0.250
Dalaman-Gazipasa °0.435°  Kale-Belek ®0.307°
Dalaman-Anamur °0.369°  Kale-Kizilot °0.429°
Dalaman-G. Deltas1 °0.309°  Kale-Gazipasa 0.063
Dalaman-Alata ®0.409°  Kale-Anamur 0.096
Dalaman-Kazanli 0.214*  Kale-G. Deltas1 0.278
Dalaman-Akyatan 0.156 Kale-Alata 0.37
Dalaman-Samandag 0.028 Kale-Kazanl 0.250
Fethiye-Patara 0.001 Kale-Akyatan 0.067
Fethiye-Kale 0.038 Kale-Samandag 0.040
Fethiye-Kumluca 0.014 Kumluca-Ciralt 0.004
Fethiye-Ciralt 0.004 Kumluca-Tekirova 0.018
Fethiye-Tekirova 0.019  Kumluca-Belek 0.06

Fethiye-Belek 0.108*  Kumluca-Kizilot 0.064
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Cizelge 4.5 devam

Yuvalama Kumsallari Vst Yuvalama Kumsallari Vst
Kumluca-Gazipasa 0.061 Belek-Kazanl 0.003
Kumluca-Anamur 0.003 Belek-Akyatan 0.114
Kumluca-G. Deltas: 0.005 Belek-Samandag ®0.179°
Kumluca-Alata 0.042 Kizilot-Gazipasa 0.067
Kumluca-Kazanl 0.018 Kizilot-Anamur 0.037
Kumluca-Akyatan 0.017 Kizilot-G. Deltast 0.040
Kumluca-Samandag 0.069 Kizilot-Alata 0.000
Cirali-Tekirova 0.018 Kizilot-Kazanh 0.000
Cirali-Belek 0.087 Kizilot-Akyatan 0.200
Cirali-Kazilot 0.073 Kizilot-Samandag %0.204%
Cirali-Gazipasa 0.065 Gazipasa-Anamur 0.042
Cirali-Anamur 0.008 Gazipasa-G. Deltasi 0.040
Cirali-G. Deltasi 0.005 Gazipasa-Alata 0.048
Cirali-Alata 0.045 Gazipasa-Kazanl 0.022
Cirali-Kazanl 0.018 Gazipasa-Akyatan 0.112
Crrali-Akyatan 0.004 Gazipasa-Samandag 0.151
Crrali-Samandag 0.042 Anamur-G. Deltas1 0.008
Tekirova-Belek 0.003 Anamur-Alata 0.023
Tekirova-Kizilot 0.000 Anamur-Kazanli 0.009
Tekirova-Gazipasa 0.022 Anamur-Akyatan 0.014
Tekirova-Anamur 0.009 Anamur-Samandag 0.057
Tekirova-G. Deltasi 0.009 G. Deltasi-Alata 0.024
Tekirova-Alata 0.000 G. Deltasi-Kazanli 0.009
Tekirova-Kazanli 0.000 G. Deltasi-Akyatan 0.007
Tekirova-Akyatan 0.100 G. Deltasi-Samandag 0.039
Tekirova-Samandag 0.088 Alata-Kazanl 0.000
Belek-Kizilot 0.013 Alata-Akyatan 0.167
Belek-Gazipasa 0.048 Alata-Samandag 0.161
Belek-Anamur 0.049 Kazanli-Akyatan 0.100
Belek-G. Deltasi 0.049 Kazanlh-Samandag 0.088

Belek-Alata 0.008 Agyatan-Samandag 0.028
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Sekil 4.2. Yuvalama kumsallarinin haplotip sikliklarina bagh olarak ikiserli
karsilastirmalarina ait genetik uzakliklarina (ys) dayali UPGM ve
Neigbhor- Joining filogenetik agag¢lar1 (A: UPGM. B: Neigbhor-
Joining. Grup A: Patara, Kale ve Kumluca; Grup B: Kizilot ve
Gazipasa; Grup C: Alata, Kazanli, Akyatan, Agyatan ve Samandag)
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UPGMA agact sonucunda tespit edilen bes gruba dayali X* (haplotip bazli
analiz) ve Z* (niikleotid, sekans bazli analiz) testi analizleri tekrar yapildi
(Cizelge 4.6).

Cizelge 4.6. Gruplandirilmis Yyuvalama kumsallarinin - mtDNA
bakimindan ikiserli karsilastirilmasi. Alttaki bolim
MtDNA’ya  (yqdegerleri)  dayali  populasyonlar
arasindaki genetik mesafeyi gosteriyor. Ustteki boliim
mtDNA yuvalama kumsallar1 arasindaki go¢ oranlarini,
alttaki sag tarafX?, sol tarafZ*testi anlamlilik
derecelerini gdsteriyor 2p<0.05, °p<0.01 ve‘p<0.001
(Batt: Fethiye, Patara, Kale, Kumluca ve Cirali; Orta:
Tekirova, Belek, Kizilot ve Gazipasa; Dogu: Anamur,
G. Deltasi, Alata, Kazanli, Akyatan, Agyatan ve

Samandag)

Dalyan  Dalaman Bati Orta Dogu
Dalyan - 1.75 7.76 0.92 3.77
Dalaman  %0.125° - 0.89 0.18 0.7
Bati %0.031 °0.220° - 2.74 28.85
Orta °0.214° °0.582°  °0.084° - 6.19
Dogu ®0.062° °0.265° 0.008  %0.039 -

Cizelgeye gore yapilan gruplamalar arasindaki ikili karsilagtirmalarda sadece
Bat1 ve Dogu gruplar arasinda genetik olarak fark tespit edilmemistir.

mtDNA genetik uzakliga dayali (yg) yuvalama kumsallari arasindaki goc
oranlar1 (Nm) verilmistir (Cizelge 4.7). Genetik uzaklik (ys) degerlerine bagl
yuvalama kumsali c¢iftleri arasindaki gen akisi (gb¢ orani, Nm) degerlerinin
0.19 ile 756 arasinda biiyiik degiskenlik gosterdigi belirlendi. Gen akist en
diisiik Dalaman-Belek (0.19). en yiiksek ise Cirali-Patara (756) arasinda
olguldu.



Cizelge 4.7. mtDNA ya bagh yuvalama kumsallarinm ikili
karsilastirmalar1 arasiy ( g degerlerine bagl) goc
oranlart.(Nm: kumsallar1 arasindaki gog oranlari)

Yuvalama Nm Yuvalama Nm

Kumsallar Kumsallar

Dalyan-Dalaman 1.75 Fethiye-Anamur 12.46

Dalyan-Fethiye 10.71 Fethiye-G. Deltasi 20.65

Dalyan-Patara 18.69 Fethiye-Alata 4.93

Dalyan-Kale 45.65 Fethiye-Kazanli 13.14

Dalyan-Kumluca 4.36 Fethiye-Akyatan -

Dalyan-Cirali 5.97 Fethiye-Samandag 9.97

Dalyan-Tekirova 8.75 Patara-Kale 2.25

Dalyan-Belek 1.18 Patara-Kumluca 38

Dalyan-Kizilot 1.81 Patara-Ciral 756

Dalyan-Gazipasa 2.28 Patara-Tekirova 3.50

Dalyan-Anamur 3.39 Patara-Belek 2.54

Dalyan-G. Deltas1 4.49 Patara-Kizilot 1.42

Dalyan-Alata 3.19 Patara-Gazipasa 2.51

Dalyan-Kazanl 8.75 Patara-Anamur 35.9

Dalyan-Akyatan 44.55 Patara-G. Deltas1 71.55

Dalyan-Samandag 18.74  Patara-Alata 1.83

Dalaman-Fethiye 0.71 Patara-Kazanl 3.50

Dalaman-Patara 0.94 Patara-Akyatan 69.75

Dalaman-Kale 5.70 Patara-Samandag 5.97

Dalaman-Kumluca 0.42 Kale-Kumluca 1.61

Dalaman-Cirali 0.52 Kale-Cirali 3.12

Dalaman-Tekirova 0.92 Kale-Tekirova 0.75

Dalaman-Belek 0.19 Kale-Belek 0.56

Dalaman-Kizilot 0.22 Kale-Kizilot 0.33

Dalaman-Gazipasa 0.33 Kale-Gazipasa 0.65

Dalaman-Anamur 0.43 Kale-Anamur 2.35

Dalaman-G. Deltasi 05 Kale-G. Deltas1 3.70

Dalaman-Alata 0.36 Kale-Alata 0.42

Dalaman-Kazanli 0.92 Kale-Kazanl 0.75

Dalaman-Akyatan 1.35 Kale-Akyatan 3.50

Dalaman-Samandag 1.59 Kale-Samandag 5.9

Fethiye-Patara 323.75  Kumluca-Cirali 59.69

Fethiye-Kale 6.64 Kumluca-Tekirova 13.81

Fethiye-Kumluca 17.7 Kumluca-Belek 3.71

Fethiye-Ciralt 64.12 Kumluca-Kizilot 3.66

Fethiye-Tekirova 13.14 Kumluca-Gazipasa 3.87

Fethiye-Belek 2.07 Kumluca-Anamur 79.75

Fethiye-Kizilot 2.88 Kumluca-G. Deltasi 54.76

Fethiye-Gazipasa 3.38 Kumluca-Alata 5.69
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Cizelge 4.7 devam

Yuvalama Kumsallari Nm  Yuvalama Kumsallar: Nm

Kumluca-Kazanli 13.81 Belek-Samandag 1.15
Kumluca-Akyatan 14.44 Kizilot-Gazipasa 3.50
Kumluca-Samandag 3.36  Kizilot-Anamur 6.45
Cirali-Tekirova 13.50 Kizilot-G. Deltasi 6.07
Cirali-Belek 2.61 Kizilot-Alata -
Cirali-Kizilot 3.19 Kizilot-Kazanl -
Cirali-Gazipasa 3.59 Kizilot-Akyatan 1
Cirali-Anamur 30.80 Kizilot-Samandag 0.98
Cirali-G. Deltasi 48.12 Gazipasa-Anamur 5.75
Cirali-Alata 5.25 Gazipasa-G. Deltasi 5.95
Cirali-Kazanli 13.50 Gazipasa-Alata 5
Cirali-Akyatan 63.92 Gazipasa-Kazanlh 11
Cirali-Samandag 5.69 Gazipasa-Akyatan 1.98
Tekirova-Belek 81  Gazipasa-Samandag 1.40
Tekirova-Kizilot - Anamur-G. Deltasi 32.23
Tekirova-Gazipasa 11  Anamur-Alata 10.75
Tekirova-Anamur 27.95 Anamur-Kazanlt 27.95
Tekirova-G. Deltasi 26.23 Anamur-Akyatan 18.20
Tekirova-Alata - Anamur-Samandag 411
Tekirova-Kazanli - G. Deltasi-Alata 10.22
Tekirova-Akyatan 2.25 G. Deltasi-Kazanh 26.83
Tekirova-Samandag 2.60 G. Deltasi-Akyatan 35.80
Belek-Kizilot 18.50 G. Deltasi-Samandag 6.09
Belek-Gazipasa 5.01 Alata-Kazanl -
Belek-Anamur 4.89 Alata-Akyatan 1.25
Belek-G. Deltas1 4,99 Alata-Samandag 1
Belek-Alata 31  Kazanh-Akyatan 2.25
Belek-Kazanl 81  Kazanli-Samandag 2.60
Belek-Akyatan 1.93 Agyatan-Samandag 8.75

Genetik olarak farkli olmayan ve 6rnekleme hacmi 10’dan az olan yuvalama
kumsallar cografik yakinliklarina gore gruplandirilarak gruplar ve kumsallar
arasindaki ikili kargilagtirilmalarina ait genetik uzakliky ( &) degerlerine gore
yapilan UPGMA agacina gore gruplandirilarak kumsallar ve gruplar arasindaki
varyasyonu tespit etmek icin Molekiiler Varyans Analizi (AMOVA) yapilmistir
(Cizelge 4.8).
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Cizelge 4.8. Gruplar ve yuvalama kumsallart arasinda varyans analizi (Grup
sayisi:5; 1:Dalyan; 2:Dalaman; 3: Fethiye, Patara, Kale, Kumluca
ve Crrali; 4: Belek, Tekirova, Kizilot ve Gazipasa; 5: Anamur,
Goksu Deltasi, Alata, Kazanli, Akyatan, Agyatan ve Samandag)

Varyasyon Fiksasyon
Yuzdesi Indeksi

Gruplar

Arasimnda 0.04808 23.4 0.23405 Fer 0.00098

Grup ici

vl -0.00677 -3.30 -0.04304 Fsc  0.81427

Kumsallar

Arasinda

Yuvalama

Kumsallar: 0.16413 79.89 0.20108 Fsr 0.00000

Icinde

Caretta carettta  Varyasyon p

Molekiler varyans analizi sonucunda tespit edilen varyasyon hepsi gruplar
arasinda (% 23.4 p=0.00098) ve yuvalama kumsallar1 i¢inde (% 79.89
p=0.00000) tespit edilmistir.

Turkiye’deki C. caretta yuvalama kumsallarmin NCA (Nested Clade
Analayses) analizi ile haplotiplerin istatistiksel “koksiiz tutumluluk ag1”
olusturuldu (Sekil 4.3 ve Cizelge 4.9).
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B Dalyan B Dalaman B Fethiye M Patara ® Kale ® Kumluca
® Cirah B Tekirova u Belek B Kizlot ¥ Gazipaga = Anamur
¥ Goksu Deltasi ™ Alata Kazanh W Akyatan " Agyatan Samandag

CC-A21

/

L
CC-A521 CC-A32

CC-A131
Klad Alt klad Dc Dn

Klad 1-1 CC-A13.1 T0.0 36.4658*s

CC-A53.1 T 100.7467 99.2983

CC-A43.1 T0.0 298.8538

CC-A21 1 157.1606 1501.6271

IT 106.7872 24.1481

Klad 1-2 CC-A52.1 T0.0 172.809
CC-A3.2 T0.0 263.97(11

CC-A3.1 1179.8322 182.7368

IT 179.8322 -35.6533
Toplam Klad 1-1 158.1321*s 156.6753*s
Klad 1-2 183.6175 227.8779*

Sekil 4.3. NCA analizine dayali mtDNA haplotiplerinin tahmini kladograma.
Her bir pay grafigi her bir populasyondaki bir haplotipi ve onun
frekansini temsil etmektedir. Tam ¢izgiler haplotipleri % 95’ten daha
yiiksek bir olasiliga sahip olan tek bir mutasyonel degisimle
baglamaktadir. Cizelge her bir yuva kladi icin NCA sonuglarini
gostermektedir. Her bir alt klad i¢in Dc (bir kladin cografik olarak
yayilis 6l¢iimil) ve Dn (Diger kladlara cografik olarak yakinligi)
uzakliklar1 verilmistir. IT, bir klad da iki veya daha fazla alt klad
oldugu durumlarda grup icerisinde ugtaki ve igteki kladlar arasindaki
uzakliklardaki ortalama farkliligi goéstermektedir. (ns: Onemsiz;
s:6nemli derecede kuguk; I: 6nemli derecede biyiik)
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Atasal haplotip olarak CC-A2.1 ve CC-A3.1 haplotipleri tanimlandi. Analiz
sonucu 2 klada ayrildi. Klad 1-1’de CC-A2.1, CC-A13.1, CC-A43.1 ve CC-
A53.1 haplotipleri ve Klad 1-2’de CC-A3.1, CC-A52.1 ve CC-A3.2
haplotipleri yer aldi. NCA haplotip agina gore haplotip CC-A3.1 ( G-A), CC-
Al13.1 (G-A), CC-A43.1 (A-G) ve CC-A53.1 (G-A) haplotipleri CC-A2.1’den
bir baz degisimi sonucu meydana gelmistir. Haplotip CC-A52.1 (G-A.C-A) ve
CC-A3.2 (G-A.C-T) ise haplotip CC-A2.1°den iki baz degisimi sonucu veya
bagimsiz olarak CC-A3.1 den bir baz degisimi sonucu olugmustur (Sekil 4.3).

Atlantik ve Akdeniz C. caretta populasyonlarina ait yayinlanmis (ACCSTR;
http://accstr.ufl.,edu) mtDNA  kontrol Dbolgesi haplotiplerinin  haplotip
tutumluluk ag1 analizi yapildi (Sekil 4.4). Atlantik ve Akdeniz’deki yuvalama
populasyonlarinda 3 tane soy hatti tespit edildi. Akdeniz’deki ve Tiirkiye
yuvalama kumsallarinda tespit edilen haplotiplerin CC-A2 haplotipinden kdken
aldig1 gozlendi.



Sekil 4.4. Atlantik, Akdeniz ve Turkiye’de tespit edilen C. caretta populasyonlarina ait mtDNA kontrol bolgesi
haplotip ag1 analizi ( Renkli olanlar Akdeniz ve Tiirkiye yuvalama populasyonlarinda tespit edilen haplotipler,
CC-A3.2 haplotipi bulunmuyor)
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4.2. Mikrosatellit (nDNA)

Turkiye’de incelenen 17 Caretta caretta yuvalama kumsallarindan 213 &rnekten
altt farkli mikrosatellit lokusu c¢alisildi (Cizelge 4.9). Lokuslardan her biri
polimorfik olup alel sayilar1 8 (Cm-72) ile 17 (Ccar-176) arasinda degismektedir.

Cizelge 4.9. Yuvalama kumsallarina gore birey ve mikrosatellit alellerinin
dagilimi (Ort: ortalama)

Yuvalama . Ccar-
Kumsali Birey Cc-117 Cm-72 Cm-84 Cc-141 Cec-7 176
Dalyan 34 9 3 9 10 11 9
[Jalaman 20 7 4 9 8 10 10
Fethiye 26 9 3 9 9 9 9
Patara 5 6 1 5 5 6 3

Kale 4 3 2 4 4 5 4
Kumluca 13 5 3 7 7 9 8
Cirali 22 8 3 8 10 11 8
Tekirova 1 1 1 2 2 2 8
Belek 25 10 2 9 10 10 10
Kizilot 12 5 4 7 9 10 6
Gazipasa 7 5 2 7 8 6 5
Anamur 18 7 3 7 a7 11 6
G. Deltasi 11 4 2 7 8 9 5
Alata 6 6 2 6 4 8 2
Akyatan 4 4 1 5 6 6 2
Agyatan 1 2 1 2 2 2 1
Samandag 4 6 2 4 5 5 3
Toplam 213 11 8 11 14 16 17
Ort. 5.71 2.29 6.29 6.71 7.65 5.82

Alt1 lokus i¢in toplamda ortalama 12.83 olan alel sayisi, polimorfik lokuslar iginde
en az Cm-72 (2.29) ve en ylksek ise Cc-7 (7.65) lokusundan saptandi.

Tekirova ve Agyatan’da ornek sayisi az oldugu icin (sadece 2 ve 1) gozlenen
heterozigotluk degerleri gercegi yansitmayacagindan bu iki yuvalama kumsali
disinda gozlenen ortalama heterozigotluk degerleri ise en diisiik Patara
(He=0.592) ve en yiiksek Samandag (Hs=0.729) yuvalama kumsalinda
saptanmustir (Cizelge 4.16). En yiiksek alel sayis1 Cc-117 lokusunda Belek (10
alel), Cm-72 lokusunda Dalaman ve Kizilot (4 alel), Cm-84 lokusunda Dalyan,
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Dalaman, Fethiye ve Belek (9 alel), Cc-141 lokusunda Dalyan, Cirali ve Belek (10
alel), Cc-7 lokusunda Dalyan, Cirali ve Anamur ve son olarak Ccar-176 lokusunda
Dalaman ve Belek (10 alel) yuvalama kumsallarinda belirlendi (Cizelge 4.10,

4.11,2.12,4.13, 4.14, 4.15 ve 4.16).

Yuvalama kumsallarina gére mikrosatellit lokuslarinin alel sikliklar1 belirlenerek
grafik ile gosterildi (Sekil 4.5, Sekil 4.6, Sekil 4.7, Sekil 4.8, Sekil 4.9 ve Sekil
4.10 ). Mikrosatellit lokuslarinin toplam alel sikliklar1 belirlendi (Sekil 4.11, Sekil
4.12, Sekil 4.13, Sekil 4.14, Sekil 4.15 ve Sekil 4.16).



Cizelge 4.10.C. caretta orneklerinin Cc-117 lokusu DNA analizi sonucunda elde edilen gensayist (N), alel sayisi (k) ve
alel sikliklari, gen ¢esitliligi (Hg) ve gozlenen (Hg) heterozigotluk degerleri(Ort.: Ortalama, DLY: Dalyan,
DLM: Dalaman, FTH: Fethiye, PTR: Patara, KL: Kale, KML: Kumluca, CRL: Cirali, TKR: Tekirova,
BLK: Belek, KZL: Kizilot, GZP: Gazipasa, ANM: Anamur, GDLT: G. Deltasi, ALT: Alata, AKY:
Akyatan. AGY: Agyatan ve SMN: Samandag)

Cc-117 Alel Biiyiikliigii

N Kk 230 232 234 236 238 240 242 246 248 250 252 Hg Hg
DLY 68 9 0059 0 0427 0044 0029 0140 0010 0221 0015 O 0.044 075 0.62
DLM 40 7 005 0025 0525 005 O 0075 0 0.25 0025 0 067 0.0
FTH 52 9 0039 0 0442 0039 0.096 0.115 0039 0.173 0.039 0 0019 0.76 0.85
PIR. 10 6 01 02 01 01 O 01 0O 04 O 0 0 086 0.60
KL 8 3 0 0 0375 0 0 025 0 0375 0 0 0 075 075
KML 26 5 0154 0 0423 0077 O 0192 0 0154 O 0 0 076 0.77
CRL 44 8 0023 0 0409 0091 0114 0091 0 0136 0091 0046 0 079 0.86
TKR 2 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 o0
BLK 50 10 004 O 034 004 002 014 004 024 004 004 006 081 084
KzZL 24 5 0 0O 058 0 0083 0083 0 0208 O 0 0042 062 0.75
GZP 14 5 0 0 05 0 0071 0143 0071 0214 0 0 0 077 071
ANM 36 7 0 0 0528 0083 0056 0111 0 0.167 0028 0 0.028 0.69 0.67
GDLT 22 4 0 0 0546 0136 0 0182 0 0136 0 0 0 067 046
ALT 12 6 008 0 025 0083 0083 025 0 025 O 0 0 08 1
AKY 8 4 0 0 0375 025 0 0125 0 025 O 0 0 083 075
AGY 2 2 0 0 0 0 0O 05 0 05 0 0 0 05 1
SMN 8 6 0 0 0375 0125 0125 0125 0 0125 O 0 0125 092 075
Ort. 571 0.70 0.70




Cizelge 4.11. C. caretta drneklerinin Cm-72 lokusu mikrosatellit DNA analizi sonucunda elde
edilen gensayisi (N), alel sayisi (K) ve alel sikliklari, gen gesitliligi (Hg) ve gozlenen
(Hg) heterozigotluk degerleri(Ort.: Ortalama, DLY: Dalyan, DLM: Dalaman, FTH:
Fethiye, PTR: Patara, KL: Kale, KML: Kumluca, CRL: Cirali, TKR: Tekirova,
BLK: Belek, KZL: Kizilot, GZP: Gazipasa, ANM: Anamur, GDLT: G. Deltasi,
ALT: Alata, AKY: Akyatan, AGY: Agyatan ve SMN: Samandag)

Cm-72 Alel Biiyiikliigii

N k 223 224 234 236 240 242 243 247 Hs Hs
DLY 68 3 096 0 0015 0 0 0 0 0.029 0.09 0.09
DLM 40 4 0875 0 0025 O 0 0.05 0 0.050 0.24 0.2
FTH 52 3 092 0 0019 O 0 0019 O 0 0.08 0.08
PTR 10 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0
KL 8 2 08/ 0 0125 O 0 0 0 0 0.25 0.25
KML 26 3 0885 0 0077 O 0 0 0 0.039 0.22 0.23
GRL 44 3 084 0 0091 O 0 0023 O 0.023 0.25 0.27
TKR 2 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0
BLK 50 2 0.96 0 0 0 0 0.04 0 0 0.08 0.08
KZL 24 4 0875 0042 O 0 0 0.042 0.042 0 0.24 0.17
Gzp 14 2 0929 0 0071 O 0 0 0 0 0.14 0.14
ANM 36 3 0944 O 0 0.028 0028 O 0 0 0.11 0.11
GDLT 22 2 095 O 0 0 0 0 0 0.046 0.09 0.09
ALT 12 2 0833 0167 0 0 0 0 0 0 033 0
AKY 8 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0
AGY 2 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0
SMN 8 2 0.75 0 0 0 0 0250 O 0 042 05
Ort. 2.29 0.15 0.13




Cizelge 4.12. C. caretta orneklerinin Cm-84 lokusu mikrosatellit DNA analizi sonucunda elde edilen gensayist (N). alel
sayist (k) ve alel sikliklari, gen ¢esitliligi (Hg) ve gdzlenen (Hg) heterozigotluk degerleri (Ort.: Ortalama,
DLY: Dalyan, DLM: Dalaman, FTH: Fethiye, PTR: Patara, KL: Kale, KML: Kumluca, CRL: Cirali, TKR:
Tekirova, BLK: Belek, KZL: Kizilot, GZP: Gazipasa, ANM: Anamur, GDLT: G. Deltasi, ALT: Alata, AKY:
Akyatan, AGY: Agyatan ve SMN: Samandag)

Cm-84 Alel Biiyiikliigii

N k 312 313 314 315 316 318 320 322 323 324 326 Hg Hg
DLY 68 9 0074 0088 0309 0279 0 0059 0 0.118 0.029 0029 0.015 0.81 0.65
DLM 40 9 01 005 0325 0225 0025 0 0 0175 0025 005 0.025 082 0.7
FTH 52 9 0077 0 0192 0346 0039 0039 0019 0212 0 0.058 0019 080 065
PTR. 10 5 01 O 05 01 O 0 o 01 0 02 0 075 08
KL 8 4 0125 0 0375 0 0 0 0 05 0 0 0 063 1
KML 26 7 0039 0 0269 0385 0077 0 0 0115 0 0.077 0039 080 0.39
CRL 44 8 0.114 0.046 0273 0227 0091 O 0 0136 0023 0091 0 085 073
TKR 2 2 0 0 05 0 0 0 0 05 0 0 0 05 1
BLK 50 9 006 002 04 008 008 O 006 02 0 008 002 079 072
KZL 24 7 0042 0.125 0125 0208 025 O 0 0125 0 0125 O 086 067
GZP 14 7 0071 0214 0214 0143 0214 0 0071 0 0071 O 0 091 071
ANM 36 7 0194 0028 025 0333 0 0028 0 0111 O 0056 0 0.80 056
GDLT 22 7 0091 0 0182 0409 0091 0046 O 0091 0 0091 0 081 055
ALT 12 6 0 0O 05 008 O 0083 0 0.167 0083 0083 0 075 0.83
AKY 8 5 0125 0 0125 0375 0 0125 0 025 O 0 0 083 1
AGY 2 2 0 0 05 0 0 0 0 0 O 05 0 05 1
SMN 8 4 0 0375 025 0 0 0 0 025 0 0125 0 083 075
Ort. 6.29 0.77 0.75




Cizelge 4.13. C. caretta orneklerinin Cc-141 lokusu mikrosatellit DNA analizi sonucunda elde edilen gensayisi (N), alel sayist
(k) ve alel sikliklar1, gen ¢esitliligi (Hg) ve gozlenen (Hg) heterozigotluk degerleri (Ort.: Ortalama, DLY: Dalyan,
DLM: Dalaman, FTH: Fethiye, PTR: Patara, KL: Kale, KML: Kumluca, CRL: Cirali, TKR: Tekirova, BLK:
Belek, KZL: Kizilot, GZP: Gazipasa, ANM: Anamur, GDLT: G. Deltas;, ALT: Alata, AKY: Akyatan, AGY:
Agyatan ve SMN: Samandag)

Ce-141 Alel Biiyiikliigii
N k 179 181 187 191 193 195 197 199 201 203 205 207 210 212 Hg Hg
DLY 68 10 0015 0 0118 0 0 0044 0353 0044 0132 0147 0074 0015 0  0.059 082 0.80
DLM 40 8 0 0 005 0 0 01 035 005 0125 01 0125 0 0 01 083 0.85
FTH 52 9 0 0 00% 0 0 0058 0365 0096 0096 0.154 0058 0019 O  0.058 082 0.89
PTR 10 5 0 0 0.1 0 0 0 01 01 06 0 0.1 0 0 0 065 08
KL 8 4 0 0 0125 0 0 0375 025 0 025 0 0 0 0 0 079 1
KML 26 7 0 0 0077 0 0 0039 0308 0231 0154 0.154 0039 0 0 0 08 1
CRL 44 10 0023 0 0091 O 0 0023 025 0091 0227 0046 0159 0 0023 0.068 085 0091
TKR 2 2 0 0 05 0 0 0 0 0 0 0 05 0 0 0 05 1
BLK 50 10 0 0040 008 0 0 008 042 01 006 008 01 0020 0 002 080 064
KZL 24 9 0 0042 0042 0 0 0125 0417 0083 0.125 0.083 0042 0042 0O 0 080 092
GzP 14 8 0 0 0143 0 0 0071 028 0071 0143 0071 0143 0071 0 0 08 1
ANM 36 7 0 0 0194 0 0 0083 0333 0083 0139 0.028 0139 0 0 0 082 078
GDLT 22 8 0 0 0227 0 0 0046 0318 0091 0182 0 0091 0O 0 0046 083 089
ALT 12 4 0 0 0 0 008 0 025 0 0417 025 0 0 0 0 075 083
AKY 8 6 0 0 0 0125 0 0 025 025 0125 0125 0 0 0 0125 096 075
AGY 2 2 0 0 0 0 0 05 0 0 05 0 0 0 0 0 05 1
SMN 8 5 0 0 0375 0 0 0 025 0 0125 0 0125 0 0 0125 083 1
Ort. 6.70 0.78 0.88




Cizelge 4.14. C. caretta 6rneklerinin Cc-7 lokusu mikrosatellit DNA analizi sonucunda elde edilen gensayisi (N), alel sayis1 (k) ve
alel sikliklari, gen ¢esitliligi (Hg) ve gozlenen (Hg) heterozigotluk degerleri (Ort.: Ortalama, DLY: Dalyan, DLM:
Dalaman, FTH: Fethiye, PTR: Patara, KL: Kale, KML: Kumluca, CRL: Cirali, TKR: Tekirova, BLK: Belek, KZL.:
Kizilot, GZP: Gazipasa, ANM: Anamur, GDLT: G. Deltas;, ALT: Alata, AKY: Akyatan, AGY: Agyatan ve SMN:

Samandag)

Ce-7 Alel BiiyiiKliigii

N k 166 168 172 174 176 178 182 184 186 188 192 194 196 198 200 202 Hg Hs
DLY 68 11 0 0.061 0.197 0.152 0.015 0.091 0 0.091 0.015 0.076 0 0.106 0.015 0.182 0 0 0.88 0.88
DLM 40 10 0 0.075 0.1 0.325 0 0.025 0 0.1 0 0.025 0.025 0.1 0 0.175 0 0.050 0.85 0.85
FTH 52 9 0 0.135 0.096 0.231 0 0.077 0 025 0.019 0.039 0 0.058 0 0.096 0 0 0.85 0.92
PTR 10 6 0 0 02 02 0 0.1 0 0.1 0 0 0 0 0 02 0 020 09 1
KL 8 5 0 0.125 0.375 0.125 0 0.375 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0.75 1
KML 26 9 0 0115 0231 0269 0 0039 0039 015 0 0039 0 0039 0 0077 O 0 087 069
CRL 44 11 0.023 0.091 0114 0.205 0.023 0.068 0 0.159 0 0.114 0 0.091 0 0.091 0 0.023 090 0.96
TKR 2 2 0 05 05 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 05 1
BLK 50 10 0 0.06 0.18 0.24 0 0.08 0 0.08 0.08 0.1 0 0.06 0 0.1 0.02 0 0.88 0.88
KZL 24 10 0 0.042 0.125 0.167 0 0 0.042 0.167 0.125 0.083 0.042 0.083 0 0.125 0 0 091 1
GzP 14 6 0 0.143 0214 0.214 0 0.286 0 0.071 0 0 0 0 0 0.071 0 0 0.85 1
ANM 36 11 0 0083 0111 0194 0 0194 0028 0083 0028 0083 0028 0028 0 0139 0 0 08 1
GDLT 22 9 0 0.091 0.182 0.227 0 0.046 0 0.091 0.046 0.046 0 0.136 0 0.136 0 0 0.89 1
ALT 12 8 0 0083 025 0167 0083 0 0 008 0 0 0083 0167 0 0083 0 0 092 1
AKY 8 6 0 0.125 0.125 0 0 0.125 0 0.375 0.125 0 0 0 0 0.125 0 0 0.88 1
AGY 2 2 0 0 05 0 0 0 0 0 0 05 0 0 0 0 0 0 05 1
SMN 8 5 0 0.125 0.25 0.25 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0.25 0 0.125 092 0.75
ort. 7.65 083 0.94




Cizelge 4.15. C. caretta drneklerinin Ccar-176 lokusu mikrosatellit DNA analizi sonucunda elde edilen gensayisi (N), alel sayist (k)
ve alel sikliklari, gen ¢esitliligi (Hg) ve gozlenen (Hg) heterozigotluk degerleri (Ort.: Ortalama, DLY: Dalyan, DLM:
Dalaman, FTH: Fethiye, PTR: Patara, KL: Kale, KML: Kumluca, CRL: Cirali, TKR: Tekirova, BLK: Belek, KZL:
Kizilot, GZP: Gazipasa, ANM: Anamur, GDLT: G. Deltasi, ALT: Alata, AKY: Akyatan, AGY: Agyatan ve SMN:

Samandag)

Ccar-176 Alel Biiyiikliigii

N k 177 179 185 187 189 191 193 195 197 199 201 203 205 209 210 211 215 Hg Hg
DLY 68 9 0.16 0 0.06 0.65 0 0 0.02 0.03 0.02 0 0.03 0 0 0.03 0 0.02 0 0.56 0.59
DLM 40 10 0.2 0 003 053 0 0025 008 0 003 O 005 0 003 0O 003 0 003 069 0.7
FTH 52 9 0.14 0.02 0.09 0.64 0 0 0.02 0 0 0.04 0.02 0 0 0.02 0 0.02 0 0.58 0.69
PTR 10 3 01 01 0 0.8 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 038 04
KL 8 4 025 013 0 0.5 0 0 013 O 0 0 0 0 0 0 0 0 0 075 0.75
KML 26 8 0.08 0.04 0.04 058 0.04 0.04 0 0 0.15 0 0.04 0 0 0 0 0 0 0.65 0.69
CRL 44 8 0.11 0.02 0.02 057 0 0 005 0 009 O 012 O 0 0 0 0 002 066 059
TKR 2 8 0.5 0 0.5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0.5 1
BLK 50 10 0.08 0.04 002 054 0 0 0 0 012 004 01 002 0 002 0 002 0 069 0.76
KZL 24 6 0.29 0 0.04 0.54 0 0 0 0.04 0.04 0 0 0 0 0.04 0 0 0 0.64 0.58
GZP 14 5 0.36 0 0.07 0.36 0 0 0 0 0.14 0 0.07 0 0 0 0 0 0 0.76 0.86
ANM 36 6 0.17 003 006 056 0 0 0 0 017 O 003 O 0 0 0 0 0 0.65 0.67
GDLT 22 5 014 O 0 0.5 0 0 005 0 005 O 027 O 0 0 0 0 0 067 091
ALT 12 2 025 0 0 075 O 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0.43 0.17
AKY 8 2 025 O 0 075 O 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 042 05
AGY 2 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
SMN 8 3 0.13 0 0 0.75 0 0 0 0 0.13 0 0 0 0 0 0 0 0 046 0.5
Ort. 5.8 0.56 0.61
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Cizelge 4.16:C. caretta orneklerinin incelenen lokuslarin toplaminda istatistiksel olarak
tamamlayic1 degerleri (k: Alel sayisi, Hg: GoOzlenen heterozigotluk, Hg:
Beklenen heterozigotluk, Ort.: Ortalama, SS: Standart sapma, SH: Standart hata,
DLY: Dalyan, DLM: Dalaman, FTH: Fethiye, PTR: Patara, KL: Kale, KML:
Kumluca, CRL: Cirali, TKR: Tekirova, BLK: Belek, KZL: Kizilot, GZP:
Gazipasa, ANM: Anamur, GDLT: G. Deltasi, ALT: Alata, AKY: Akyatan,
AGY: Agyatan ve SMN: Samandag)

Ort. SS. SH. Oort. SS. SH. Oort. SS. SH.

k k k Hg He He Hg Hg Hg

DLY 8500 281 115 0.651 0.30 0.12 0.602 0.28 0.11
DLM 8.000 228 0.93 0.682 0.23 0.09 0.650 0.24 0.10
FTH 8.000 245 1.00 0.648 0.30 0.12 0.679 0.31 0.13
PTR 4333 197 080 0.592 0.35 0.14 0.600 0.36 0.15
KL 3.667 1.03 042 0.653 0.21 0.08 0.792 0.29 0.12
KML 6500 217 089 0.686 0.24 0.10 0.628 0.28 0.11
CRL 8.000 276 113 0.715 0.24 0.10 0.720 0.26 0.10
TKR 2667 266 1.09 0.333 0.26 0.11 0.667 0.52 0.21
BLK 8500 321 131 0.674 0.30 0.12 0.653 0.29 0.12
KZL 6.833 232 095  0.683 0.25 0.10 0.681 0.30 0.12
GzP 5500 207 085 0.712 0.29 0.12 0.738 0.32 0.13
ANM 6.833 256 105 0.661 0.28 0.12 0.630 0.30 0.12
GDLT 5833 264 108 0.662 0.29 0.12 0.637 0.34 0.14
ALT 4667 242 099 0.672 0.23 0.10 0.639 0.44 0.18
AKY 4000 210 0.86 0.653 0.37 0.15 0.667 0.38 0.15
AGY 1667 052 021 0.333 0.26 0.11 0.667 0.52 0.21
SMN 4167 147 0.60 0.729 0.23 0.09 0.708 0.19 0.08
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Sekil 4.5. C. caretta yuvalama kumsallar1 Cc-117 lokusunun alel ve alel sikliklart

dagilmi (DLY: Dalyan, DLM: Dalaman, FTH: Fethiye, PTR: Patara,
KL: Kale, KML: Kumluca, CRL: Cirali, TKR: Tekirova, BLK: Belek,
KZL: Kizilot, GZP: Gazipasa, ANM: Anamur, GDLT: G. Deltasi, ALT:
Alata, AKY: Akyatan, AGY: Agyatan ve SMN: Samandag)
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Sekil 4.6. C. caretta yuvalama kumsallart Cm-72 lokusunun alel ve alel sikliklart
dagilimi (DLY: Dalyan, DLM: Dalaman, FTH: Fethiye, PTR: Patara,
KL: Kale, KML: Kumluca, CRL: Cirali, TKR: Tekirova, BLK: Belek,
KZL: Kizilot, GZP: Gazipasa, ANM: Anamur, GDLT: G. Deltas,
ALT: Alata, AKY: Akyatan, AGY: Agyatan ve SMN: Samandag)
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Sekil 4.7. C. caretta yuvalama kumsallart Cm-84 lokusunun alel ve alel sikliklar
dagilimi (DLY: Dalyan, DLM: Dalaman, FTH: Fethiye, PTR: Patara,
KL: Kale, KML: Kumluca, CRL: Cirali, TKR: Tekirova, BLK: Belek,
KZL: Kizilot, GZP: Gazipasa, ANM: Anamur, GDLT: G. Deltas,
ALT: Alata, AKY: Akyatan, AGY: Agyatan ve SMN: Samandag)
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Sekil 4.8. C. caretta yuvalama kumsallar1 Cc-141 lokusunun alel ve alel sikliklari

dagilimi (DLY: Dalyan, DLM: Dalaman, FTH: Fethiye, PTR: Patara,
KL: Kale, KML: Kumluca, CRL: Cirali, TKR: Tekirova, BLK: Belek,
KZL: Kizilot, GZP: Gazipasa, ANM: Anamur, GDLT: G. Deltasi,
ALT: Alata, AKY: Akyatan, AGY: Agyatan ve SMN: Samandag)
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Sekil 4.9. C. caretta yuvalama kumsallar1 Cc-7 lokusunun alel ve alel sikliklar

dagilimi (DLY: Dalyan, DLM: Dalaman, FTH: Fethiye, PTR: Patara,
KL: Kale, KML: Kumluca, CRL: Cirali, TKR: Tekirova, BLK: Belek,
KZL: Kizilot, GZP: Gazipasa, ANM: Anamur, GDLT: G. Deltasi,
ALT: Alata, AKY: Akyatan, AGY: Agyatan ve SMN: Samandag)
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Sekil 4.10. C. caretta yuvalama kumsallar1 Ccar-176 lokusunun alel ve alel
sikliklar1 dagilmi (DLY: Dalyan, DLM: Dalaman, FTH: Fethiye,
PTR: Patara, KL: Kale, KML: Kumluca, CRL: Cirali, TKR:
Tekirova, BLK: Belek, KZL: Kizilot, GZP: Gazipasa, ANM:
Anamur, GDLT: G. Deltas;, ALT: Alata, AKY: Akyatan, AGY:

Agyatan ve SMN: Samandag)
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Sekil 4.11. Yuvalama kumsallarina ait Cc-117 lokusu alel ve alel sikliklari
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Sekil 4.12. Yuvalama kumsallarina ait Cm-72 lokusu alel ve alel sikliklar1
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Sekil 4.13. Yuvalama kumsallarina ait Cm-84 lokusu alel ve alel sikliklar

1 - Cc141
0,8 1
0,6
0,4 1
0,2 1
0 _m#“_g:gzgl!m_gl:!qlq!_!t;l_lq;—:;m!:bﬁ
179 181 187 191 193 195 197 199 201 203 205 207 210 212

Sekil 4.14. Yuvalama kumsallarina ait Cc-141 lokusu alel ve alel sikliklar
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Sekil 4.15. Yuvalama kumsallarina ait Cc-7 lokusu alel ve alel sikliklar
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Sekil 4.16. Yuvalama kumsallarina ait Cc-176 lokusu alel ve alel sikliklar1

Alel sikliklarina dayali X?testi kullanilarak tim yuvalama kumsallarinin her bir
lokus icin Hardy-Weinberg dengesinde olup olmadiklari test edildi (Cizelge 4.17,
Cizelge 4.18). Biitiin lokuslar i¢in yuvalama kumsallariin toplaminda Hardy-
Weinberg dengesinden sapma gozlendi (X?, p<0.0001). Biitin lokuslarin
toplammda Dalyan (X%, p<0.05) ve Kumluca (X? p<0.0001) yuvalama
kumsalinda Hardy-Weinberg dengesinde sapma gozlendi (Cizelge 4.17).
Yuvalama kumsallarmin toplaminda sadece Cm-84 (X?, p<0.0001) lokusunun
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Hardy-Weinberg dengesinden saptig1 belirlendi (Cizelge 4.17). Cm-84 lokusunun
Dalyan (X%, p<0.05) ve Kumluca (X?, p<0.0001) yuvalama kumsallarinda, Cc141
lokusunun Dalyan (X%, p< 0.05) ve Belek (X? p<0.05) yuvalama kumsallarinda,
Ccar-176 lokusunun Cirali (X%, p<0.05) yuvalama kumsalinda Hardy-Weinberg
dengesinden saptig1 belirlendi.

Cizelge 4.17. C. caretta yuvalama kumsallarinin Hardy-Weinberg dengesine
dayali alel siklig1 anlamlilig1 (p, olasilik; ydo: yliksek derecede
onemli)

Cc-117 Cm-72 Cm-84 Cm-141 Cm-7 Ccar-176 Toplam
Dalyan 0.0638 1.0000 0.0333 0.0052 0.3444 0.7215 0.0121
Dalaman 0.1999 0.1518 0.7161 0.9661 0.3135 0.5439 0.5063
Fethiye 0.3453 1.0000 0.0818 0.5427 0.2300 0.8784 0.4820
Patara  0.1489 - 0.5010 1.0000 1.0000 1.0000 0.8780
Kale 0.6571 - 0.3143 0.7714 1.0000 1.0000 0.9609
Kumluca 0.2736 1.0000 0.0000 0.8388 0.1788 0.9789 ydo
Crali  0.8489 1.0000 0.1085 0.8841 0.9912 0.0471 0.5165
Tekirova - - - - - - -
Belek  0.0946 1.0000 0.0814 0.0423 0.5479 0.7839 0.1235
Kizilot 0.5358 0.1304 0.1041 0.9548 0.5824 0.7358 0.4756

Gazipasa 0.5140 - 0.0648 0.7292 0.9355 0.7157 0.6057
Anamur 0.1885 1.0000 0.0556 0.4471 0.9465 0.5202 0.4342
G. Deltas1 0.0348 - 0.1012 0.4624 0.3804 0.7276 0.1179
Alata  1.07000 0.0909 1.0000 1.0000 1.0000 0.2727 0.8305
Akyatan 0.7714 - 1.0000 0.3428 1.0000 1.0000 0.9883
Agyatan - - - - - - -

Samandag 0.4301 1010000 0.7714 0.6610 0.4527 1.0000 0.9695
Toplam 0.1505 0.8923 ydo 0.6694 0.9738 0.9918 ydo




Cizelge 4.18. C. caretta yuvalama kumsallarinin gen ¢esitliligi (Hg) ve her yuvalama kumsalinda ve lokusta gozlenen
heterozigotluk (Hg) (*"°) Hardy-Weinberg dengesine dayali alel sikhigi anlamliligi (exact testlere dayali.
#p<0.05, °p<0.01ve °p<0.001) (Ort*: Bir lokusun tiim yuvalama kumsallarindaki ortalama degerleri; Ort*: Bir
yuvalama kumsalindaki tiim lokuslarin ortalama degerleri)

Dalyan
Dalaman
Fethiye
Patara
Kale
Kumluca
Cirall
Tekirova
Belek
Kizilot
Gazipasa
Anamur
G. Deltasi
Alata
Akyatan
Agyatan
Samandag
ort!

Cc-117
He Hg

0.7522 0.6176
0.6684 0.6000
0.7585 0.8462
0.6000 0.8750
0.7500 0.7500
0.7596 0.7692
0.7900 0.8636
0.0000 0.0000
0.8108 0.8400
0.6212 0.7500
0.7262 0.7143
0.6895 0.6667
0.6727 0.4545%
0.8500 1.0000
0.8333 0.7500
0.5000 1.0000
0.9167 0.7500
0.704 0.704

Cm-72 Cm-84
He Hs  Hg Hg

Cc-141
He Hg

0.0865 0.0882 0.8084 0.6471% 0.8217 0.7941%

0.2355 0.2000 0.8197 0.7000
0.0762 0.0769 0.8038 0.6538
0.0000 0.0000 0.7500 0.8000
0.2500 0.2500 0.6250 1.0000
0.2179 0.2308 0.7981 0.3846°
0.2500 0.2727 0.8452 0.7273
0.0000 0.0000 0.5000 1.0000
0.0783 0.0800 0.7900 0.7200
0.2424 0.1667 0.8750 0.6667
0.1429 0.1429 0.9048 0.7143
0.1095 0.1111 0.800 0.5556
0.0909 0.0909 0.8136 0.5455
0.3333 0.0000 0.7500 0.8333
0.0000 0.0000 0.8333 1.0000
0.0000 0.0000 0.5000 1.0000
0.4167 0.5000 0.8333 0.7500
0.149 0.130 0.768 0.747°

0.8316 0.8500
0.8192 0.8846
0.6500 0.8000
0.7917 1.0000
0.8205 1.0000
0.8539 0.9091
0.5000 1.0000
0.7975 0.6400%
0.8030 0.9167
0.8929 1.0000
0.8219 0.7778
0.8318 0.8182
0.7500 0.8333
0.9583 0.7500
0.5000 1.0000
0.8333 1.0000
0.781 0.781

Cc-7 Ccar-176
He Hg He Hg
0.8807 0.8788 0.5561 0.5882
0.8447 0.8500 0.6895 0.7000
0.8515 0.9231 0.5754 0.6923
0.9000 1.0000 0.3750 0.4000
0.7500 1.0000 0.7500 0.7500
0.8654 0.6923 0.6538 0.6923
0.8950 0.9545 0.6558 0.5909%
0.5000 1.0000 0.5000 1.0000
0.8808 0.8800 0.6850 0.7600
0.9129 1.0000 0.6439 0.5833
0.8452 1.0000 0.7619 0.8571
0.8905 1.0000 0.6487 0.6667
0.8909 1.0000 0.6727 0.9091
0.9167 1.0000 0.4333 0.1667
0.8750 1.0000 0.4167 0.5000
0.5000 1.0000 0.0000 0.0000
0.9167 0.7500 0.4583 0.5000
0.830 0.937 0.557 0.609

ort*

He Hg
0.6498 0.6023%
0.6816 0.6500
0.6474 0.6795
0.5917 0.6000
0.6528 0.7917
0.6859 0.6282°
0.7150 0.7197

0.6737 0.6533
0.6831 0.6806
0.7123 0.7381
0.6601 0.6296
0.6621 0.6364
0.6722 0.6389
0.6528 0.6667

0.7292 0.7083
0.671 0.668°

60



61

Alel sikliklarma dayali X? testi kullamlarak yillara gbre tim yuvalama
kumsallarinin her bir lokus i¢in Hardy-Weinberg dengesinde olup olmadiklari test
edildi (Cizelge 4.19, 4.20). Yillara gore yapilan analizlerde de bitun lokuslar igin
yuvalama kumsallarinin toplaminda Hardy-Weinberg dengesinden sapma
gosterdigi gozlendi (X?, p<0.0001). Yuvalama kumsallarin toplaminda oldugu gibi
yillara gore de sadece Cm-84lokusunun Hardy-Weinberg dengesinde olmadigi
belirlendi. Biitiin lokuslarm toplaminda Dalyan 2008 (X, p<0.05), Kumluca 2008
(X%, p<0.0001) drneklerinin Hardy-Weinberg dengesinden sapma gosterdigi tespit
edildi.



Cizelge 4.19.C. caretta yuvalama kumsallarinin yillara gére Hardy-Weinberg dengesine dayali alel
stkligi X?anlamlilig p degerleri (ydo: yiiksek derecede 6nemli)

Yuvalama Kumsahh Tarih Cc-117 Cm-72 Cm-84 Cc-141 [ICc-7 Ccar-176 Toplam

Dalyan 2004 0.0526 - 0.4719 0.7813 0.5833 0.8836 0.5121
Dalyan 2005 0.7165 1.0000 0.0089 0.3299 0.1681 0.3820 0.1212
Dalyan 2008 0.1417 - 0.1518 0.0147 0.3031 1.0000 0.0470
Dalaman 2007 0.3797 0.2031 0.9806 0.9067 0.1283 1.0000 0.6626
Dalaman 2008 0.6952 - 0.0095 0.3293 1.0000 0.5004 0.1900
Fethiye 2003 0.7845 - 0.0981 0.7934 0.4300 0.7502 0.6431
Fethiye 2008 0.5593 - 0.4014 0.6443 0.4143 0.9114 0.8306
Patara 2007 0.3333 - - 1.0000 1.0000 - 0.9007
Patara 2008 1.0000 - 0.4667 1.0000 1.0000 1.0000 0.9989
Kale 2007 0.6571 - 0.3143 0.7714 1.0000 1.0000 0.9609
Kumluca 2007 0.2759 1.0000 0.0000 0.8422 0.3735 0.9628 ydo
Cirall 2007 0.2712 1.0000 0.0170 0.8166 0.9396 1.0000 0.5048
Cirali 2008 0.9368 1.0000 0.7210 0.3509 1.0000 0.173 0.8954
Tekirova 2006 - - - - - - -
Belek 2007 0.2635 - 0.1640 0.3075 0.1793 0.9942 0.2791
Belek 2008 0.2658 1.0000 0.1109 0.005 0.8522 0.6332 0.0960
Kizilot 2007 1.0000 0.4286 0.6397 1.0000 1.0000 - 0.9895
Kizilot 2008 0.8265 - 0.1373 0.8746 0.6651 1.0000 0.8602
Gazipasa 2007 0.4791 - 0.0760 0.7418 0.9344 0.7217 0.6277
Anamur 2007 0.2087 1.0000 0.0924 0.5504 0.9047 0.8171 0.6426
Anamur 2008 1.0000 - 0.0090 0.5053 1.0000 0.7785 0.3361
GOksu Deltasi 2005 0.4565 - 0.1582 0.8553 0.1088 0.5338 0.3376

Goksu Deltast 2008 0.1429 - 0.3143 0.4574 1.0000 1.0000  0.6512




Cizelge 4.19 devam

Alata 2007 1.0000 0.1429 1.0000 0.7714 1.0000 0.2000 0.8134
Alata 2008 1.0000 - 1.0000 - 1.0000 - 1
Akyatan 2006  0.3333 - 1.0000 1.0000 1.0000 - 0.9744
Akyatan 20  1.0J000 - 1.0000 0.3333 1.0000 = 0.9744
Agyatan 2006 - - - - - - -
Samandag 2007 0.4252 1.0000 0.7714 0.6651 0.4732  1.0000 0.971
Toplam 0.8637 0.9854 yd6 0.8903  0.9990 1 ydo
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Cizelge 4.20. C. caretta yuvalama kumsallarinin yillara goére gen gesitliligi (Hg) ve her yuvalama kumsalinda ve lokusta gozlenen
heterozigotluk (Hg), (**°) Hardy-Weinberg dengesine dayali alel siklig1 anlamlilig1 (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)

Cc-117 Cm-72 Cm-84 Cc-141 Cc-7 Ccar-176 ort’
Tarih Hg Hs Hg Hg Hg Hs Hg Hg Hg Hg Hg Hs Hg Hg
Dalyan 2004 0.8045 0.6364 0.0000 0.0000 0.7500 0.7273 0.8864 0.9091 0.9136 0.8182 0.5909 0.6364 0.6576 0.6212
Dalyan 2005 0.6511 0.6429 0.1310 0.1333 0.8452 0.6000° 0.7214 0.7333 0.8738 0.8667 0.5405 0.4667 0.6269 0.5730
Dalyan 2008 0.8304 0.5000 0.1250 0.1250 0.8571 0.6250 0.8750 0.7500* 0.8929 1.0000 0.5893 0.7500 0.6907 0.6170%
Dalaman 2007 0.6119 0.6000 0.3071 0.2667 0.8310 0.8667 0.8333 0.9333 0.8405 0.8000 0.6071 0.6667 0.6718 0.6889
Dalaman 2008 0.8000 0.6000 0.0000 0.0000 0.8500 0.2000° 0.8500 0.6000 0.9000 1.0000 0.9250 0.8000 0.7208 0.5333
Fethiye 2003 0.7429 0.8000 0.0667 0.0667 0.7857 0.6667 0.8286 0.8667 0.8762 0.9333 0.5452 0.6000 0.6409 0.6556
Fethiye 2008 0.8000 0.9091 0.0909 0.0909 0.8409 0.6364 0.7909 0.9091 0.8273 0.9091 0.6273 0.8182 0.6629 0.7121
Patara 2007 1.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.5000 0.5000 0.7500 1.0000 0.7500 1.0000 0.0000 0.0000 0.5000 0.4167
Patara 2008 0.9167 1.0000 0.0000 0.0000 0.8333 1.0000 0.5833 0.6667 0.8333 1.0000 0.5833 0.6667 0.6250 0.7222
Kale 2007 0.7500 0.7500 0.2500 0.2500 0.6250 1.0000 0.7917 1.0000 0.7500 1.0000 0.7500 0.7500 0.6528 0.7917
Kumluca 2007 0.7596 0.7692 0.2179 0.2308 0.7981 0.3846° 0.8205 1.0000 0.8788 0.7500 0.6538 0.6923 0.6857 0.6364°
Cirali 2007 0.8159 0.7857 0.2527 0.2857 0.8571 0.7143* 0.8489 0.9286 0.9148 1.0000 0.4936 0.6154 0.6996 0.7229
Cirali 2008 0.7768 1.0000 0.2411 0.2500 0.8661 0.7500 0.7232 0.8750 0.7768 0.8750 0.7857 0.6250 0.6949 0.7292
Tekirova 2006 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.5000 1.0000 0.5000 1.0000 0.5000 1.0000 0.500 1.0000 - -
Belek 2007 0.8071 0.8667 0.0000 0.0000 0.7452 0.7333 0.8071 0.8000 0.8881 0.8667 0.7724 0.9231 0.6677 0.6932
Belek 2008 0.8111 0.8000 0.1889 0.2000 0.8611 0.7000 0.7889 0.4000° 0.8611 0.9000 0.6333 0.7000 0.6907 0.6167
Kizilot 2007 0.4167 0.5000 0.6667 0.5000 0.8750 0.7500 0.7500 1.0000 0.9167 1.0000 0.2500 0.2500 0.6458 0.6667
Kizilot 2008 0.7143 0.8750 0.0000 0.0000 0.8661 0.6250 0.8214 0.8750 0.9107 1.0000 0.6964 0.7500 0.6682 0.6875
Gazipasa 2007 0.7262 0.7143 0.1429 0.00429 0.9048 0.7143 0.8929 1.0000 0.8452 1.0000 0.7619 0.8571 0.7123 0.7381
Anamur 2007 0.8056 0.7000 0.1944 0.2000 0.7278 0.5000 0.8056 0.6000 0.8500 1.0000 0.6056 0.6000 0.6648 0.6000
Anamur 2008 0.5000 0.6250 0.0000 0.0000 0.8393 0.6250° 0.8125 1.0000 0.9286 1.0000 0.7232 0.7500 0.6339 0.6667
G. Deltas1 2005 0.7738 0.5714 0.1429 0.1429 0.7738 0.4286 0.8095 0.8571 0.8690 1.0000 0.6429 0.8571 0.6687 0.6429




Cizelge 4.20 devami

G. Deltast
Alata
Alata

Akyatan

Akyatan

Agyatan

Samandag
Ort!

Tarih
2008
2007
2008
2006
2006
2008
2007

Cc-117

He
0.5000
0.8333
0.7500
1.0000
1.0000
0.5000
0.9167
0.7466

Hg
0.2500
1.0000
1.0000
0.5000
1.0000
1.0000
0.7500
0.7277

Cm-72

He
0.0000
0.5000
0.0000
0.0000
0.0000
0.0000
0.4167
0.1474

He
0.0000
0.0000
0.0000
0.0000
0.0000
0.0000
0.5000
0.1362

Cm-84

He
0.8333
0.7500
0.7500
0.7500
1.0000
0.5000
0.8333
0.8148

Hg
0.7500
0.7500
1.0000
1.0000
1.0000
1.0000
0.7500
0.6714°

Cc-141

He
0.9167
0.7917
0.5000
0.7500
1.0000
0.5000
0.8333
0.8227

Hg
0.7500
1.0000
0.5000
1.0000
0.5000
1.0000
1.0000
0.8404

Cc-7

He
0.8750
0.9167
1.0000
1.0000
0.7500
0.5000
0.9167
0.8769

Hg
1.0000
1.0000
1.0000
1.0000
1.0000
1.0000
0.7500
0.9151

Ccar-176

He
0.7083
0.6667
0.5000
0.5000
0.5000
0.0000
0.4583
0.6198

Hg
1.0000
0.0000
0.5000
0.5000
0.5000
0.0000
0.5000
0.6526

Ort

He
0.6389
0.7464
0.5833
0.6667
0.7083

0.7292

He
0.6250
0.6522
0.6667
0.6667
0.6667

0.7083
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Higbir yuvalama kumsalinin, iki basamakli mutasyon (TPM) modeli altinda, son
zamanlarda bir darbogaz gecirdigine dair kanit tespit edilemedi (Wilcoxon testinde
bittn lokuslarda p>0.05).

Mikrosatelit lokus ¢iftlerinin tamaminin baglantt dengesizliginde olmadig
belirlendi (X?, p>0.05).

Etkili populasyon biiyiikliigii degerleri (Ne), IAM modeli altinda 188 (Dalyan ve
Patara) ile 470 (Kale) arasinda degisirken, SMM modeli altinda 328 (Dalyan) ile
1355 (Kale) arasinda degismektedir (Cizelge 4.21).

Cizelge 4.21.C. caretta yuvalama kumsallarmin etkili populasyon
biiyiikliiklerinin kargilastirilmasi (Hg: Gen ¢esitliligi, Ne: Etkili
populasyon biiyiikligii, IAM: Kimura ve Crow, 1994; SMM.:
Ohta ve Kimura, 1973, ea: en az ve e¢: en ¢ok)

Yuvalama Kumsah Hg NelAM (ea.-e¢.) NeSMM (ea.-e¢.)
Dalyan 0.60 188(39-658) 328(68-1151)
Dalaman 0.65 232(48-815) 448(93-1571)
Fethiye 0.68 266(55-932) 548(114-1922)
Patara 0.60 188(39-658) 328(68-1151)
Kale 0.79 470(98-1650) 1355(282-4753)
Kumluca 0.63 213(44-747) 394(82-1383)
Cirali 0.72 321(67-1128) 735(153-2578)
Tekirova 0.67 254(53-890) 511(107-1794)
Belek 0.65 232(48-815) 448(93-1571)
Kizilot 0.68 266(55-932) 548(114-1922)
Gazipasa 0.74 [156(74-1248) 862(180-3025)
Anamur 0.63 213(44-747) 394(82-1383)
G. Deltasi 0.64 222(46-780) 420(87-1473)
Alata 0.64 222(46-780) 420(87-1473)
Akyatan 0.67 254(53-890) 511(107-1794)
Agyatan 0.67 254(53-890) 511(107-1794)
Samandag 0.71 306(64-1074) 681(142-2388)

Tim yuvalama kumsallarinin istatistiksel olarak anlamli bir genetik yapilanma
gosterdigi saptanmustir (Fy=0.0029, p<0.05). Bununla birlikte, 136 tane olan
yuvalama kumsallarinin ikiserli karsilagtirilmalarinin 6 tanesinde istatistiksel
olarak anlamli farkliliklar belirlendi (Cizelge 4.22).
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Yillara gore yapilan analizlerde tiim yuvalama kumsallariin aralarinda
istatistiksel olarak daha fazla anlamli bir genetik yapilanma gosterdigi saptanmistir
(Fs=0.0068, p<0.001). Bununla birlikte, 232 tane olan yuvalama kumsallarinin
ikigerli karsilastirilmalarin 24 tanesinde istatistiksel olarak anlamli farkliliklar

belirlendi (Cizelge 4.23).

Cizelge 4.22. C. caretta yuvalama kumsallarinin nDNA bakimindan genetik
yap1 olarak ikiserli karsilastirilmasi (Fg: Yuvalama kumsallarn
arasindaki genetik uzaklik degerleri Yuvalama kumsallarinin
ikiserli kargilastirilmalarma ait X° anlamlihk dereceleri

p<0.05ve °p< 0.01)

Yuvalama Kumsallari Fe Yuvalama Kumsallari Fe
Dalyan-Dalaman -0.0043 Dalaman-Samandag -0.0050
Dalyan-Fethiye -0.0021 Fethiye-Patara 0.0612
Dalyan-Patara 0.0317 Fethiye-Kale 0.0394
Dalyan-Kale 0.0179 Fethiye-Kumluca -0.0073
Dalyan-Kumluca -0.0047 Fethiye-Ciralt 0.0006
Dalyan-Cirali 0.0008 Fethiye-Tekirova 0.0539
Dalyan-Tekirova 0.0170 Fethiye-Belek 0.0120
Dalyan-Belek 0.0041° Fethiye-Kizilot 0.0021
Dalyan-Kizilot 0.0040° Fethiye-Gazipasa 0.0163
Dalyan-Gazipasa 0.0029 Fethiye-Anamur -0.0005
Dalyan-Anamur -0.0038 Fethiye-G. Deltas1 0.0016
Dalyan-G.Deltas1 -0.0019 Fethiye-Alata 0.0251
Dalyan-Alata -0.0022 Fethiye-Akyatan -0.0315
Dalyan-Akyatan -0.0239 Fethiye-Agyatan 0.0312
Dalyan-Agyatan -0.0490 Fethiye-Samandag 0.0612°
Dalyan-Samandag -0.0043 Patara-Kale 0.0415
Dalaman-Fethiye 0.0002 Patara-Kumluca 0.0331
Dalaman-Patara 0.0391 Patara-Cirali 0.0223
Dalaman-Kale 0.0129 Patara-Tekirova 0.1634
Dalaman-Kumluca -0.0041 Patara-Belek 0.0351
Dalaman-Cirali -0.0049 Patara-Kizilot 0.0730
Dalaman-Tekirova -0.0129 Patara-Gazipasa 0.0623
Dalaman-Belek 0.0008 Patara-Anamur 0.0486
Dalaman-Kizilot -0.0045 Patara-G. Deltas1 0.0583
Dalaman- Gazipasa -0.0025 Patara-Alata -0.0265
Dalaman-Anamur -0.0035 Patara-Akyatan 0.0285
Dalaman-G. Deltasi -0.0050 Patara-Agyatan -0.1436
Dalaman-Alata 0.0085 Patara-Samandag 0.0193

Dalaman-Akyatan -0.0081 Kale-Kumluca 0.0257
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Cizelge 4.22 devamm

Yuvalama Kumsallari
Dalaman-Agyatan
Kale-Tekirova
Kale-Belek
Kale-Kizilot
Kale-Gazipasa
Kale-Anamur
Kale-G. Deltas1
Kale-Alata
Kale-Akyatan
Kale-Agyatan
Kale-Samandag
Kumluca-Cirali
Kumluca-Tekirova
Kumluca-Belek
Kumluca-Kizilot
Kumluca-Gazipasa
Kumluca-Anamur
Kumluca-G. Deltas1
Kumluca-Alata
Kumluca-Akyatan
Kumluca-Agyatan
Kumluca-Samandag
Cirali-Tekirova
Cirali-Belek
Cirali-Kizilot
Cirali-Gazipasa
Cirali-Anamur
Cirali-G. Deltasi
Cirali-Alata
Crrali-Akyatan
Cirali-Agyatan
Cirali-Samandag
Tekirova-Belek
Tekirova-Kizilot
Tekirova-Gazipasa
Tekirova-Anamur
Tekirova-G.Deltas:
Tekirova-Alata
Tekirova-Akyatan

Fs
-0.0097
0.0366
0.0053
0.0342
0.0019
0.0181
0.0396
0.0047
0.0284
-0.0279
0.0173
-0.0081
0.0092
0.0023
0.0027
-0.0000
-0.0067
-0.0140
0.0024
-0.0308
-0.0541
0.0061
0.0039
0.0033
0.0025
-0.0034
-0.0062
-0.0094
0.0050
-0.0159
-0.0430
-0.0077
0.0188
0.0114
-0.0594
-0.0112
-0.0046
0.0508
0.0647

Yuvalama Kumsallar
Kale-Cirali
Tekirova-Agyatan
Tekirova-Samandag
Belek-Kizilot
Belek-Gazipasa
Belek-Anamur
Belek-G. Deltast
Belek-Alata
Belek-Akyatan
Belek-Agyatan
Belek-Samandag
Kizilot-Gazipasa
Kizilot-Anamur
Kizilot-G. Deltast
Kizilot-Alata
Kizilot-Akyatan
Kizilot-Agyatan
Kizilot-Samandag
Gazipasa-Anamur
Gazipasa-G. Deltas1
Gazipasa-Alata
Gazipasa-Akyatan
Gazipasa-Agyatan
Gazipasa-Samandag
Anamur-G. Deltasi
Anamur-Alata
Anamur-Akyatan
Anamur-Agyatan
Anamur-Samandag
G. Deltasi-Alata
G. Deltasi-Akyatan
G. Deltasi-Agyatan
G. Deltasi-Samandag
Alata-Akyatan
Alata-Agyatan
Alata-Samandag
Akyatan-Agyatan
Akyatan-Samandag
Agyatan-Samandag

Fs
0.0206
0.5556
-0.0450
0.0103
0.0050
0.0076
0.0123
0.0096"
0.0055
-0.0527
-0.0007
-0.0149
0.0021
-0.0004
0.0247
-0.0128
0.0014
0.0048
-0.0121
-0.0040
0.0255
0.0072
0.0111
-0.0043
-0.0148
0.0312°
-0.0178
-0.0041
0.0025
0.0310°
-0.0153
0.0011
0.0086
-0.0066
-0.1519
-0.0050
-0.0108
0.0062
-0.0774




Cizelge 4.23. C.
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caretta yuvalama kumsallarinin yillara gore nDNA

bakimindan genetik yapi olarak ikiserli karsilastirilmalarina ait
X?anlamhihk degerleri ( DL5: Dalyan 2005, DM7: Dalaman
2007, FT7: Fethiye 2007, FT8: Fethiye 2008, PT8: Patara 2008,
KL7: Kale 2007, KM7: Kumluca 2007, CR7: Ciral1 2007, CR8:
Crral1 2008, BL7: Belek 2007, BL8: Belek 2008, KZ7: Kizilot
2007, KZ8: Kizilot 2008, AN7: Anamur 2007, GD7: G.Deltasi
2007, AL7: Alata 2007 ve SM7: Samandag 2007, ®p<0.05, °p<
0.01 ve °p<0.001; sadece farkli olan yuvalama kumsallari

gosteriliyor)

DL5
DM7
FT7
FT8
PT8
KL7
KM7
CR7
CRS
BL7
BLS
KZ7
KZ8
AN7

CR7 CR8 BL7 BL8 KZ7 KZ8 AN7 GD7 AL7 SM7

a

b c
- C
- a
c a

a

P T 0o

Yuvalama kumsallar arasindaki gen akisi tahminleri genetik uzaklik verilerine

dayali olarak ve Bayesian metodu kullanilarak hesaplandi. Yuvalama kumsallari

arasindaki gen akisinin yiiksek derecede degisken oldugu belirlendi (Cizelge 4.24).

Ornek say1s1 az olan Tekirova ve Agyatan degerlendirmeye katilmadiginda genetik

uzaklik verilerine dayali hesaplanan gen akisi (Nm) en diisiik Patara-Kizilot (3.17),
Patara-Gazipasa (3.76), Fethiye-Patara (3.83) ve Fethiye-Samandag (3.83) en
yiksek ise Dalaman-Fethiye (1249.75) kumsallar1 arasinda tespit edildi. Bayesian
metodu ile de yuvalama kumsallar1 arasindaki gen akisi (M) en diisiik Dalyan-
Akyatan (8.61) ve Belek-Akyatan (8.74), en yiksek Kumluca-Samandag (52.05),

Dalyan-Samandag (47.01) ve Alata-Samandag (41.86) arasinda gozlendi.



70

Cizelge 4.24. C. caretta yuvalama kumsallari aras1 go¢ tahminleri (Nm: Fst
degerlerine bagh yuvalama kumsallar1 arasindaki gog¢ orani),
(Bayesian metodu sonuglar1; Mi,: birinci ve ikinci yuvalama
kumsallar1 arasi, M, ikinci ve birinci yuvalama kumsallari
arast ve M: toplam go¢ orani)

Yuvalama Kumsallarn F Nm (nDNA) My, M,y M
Dalyan-Dalaman -0.0043 - 1141 1494 26.35
Dalyan-Fethiye -0.0021 - 18.13 13.80 31.93
Dalyan-Patara 0.0317 7.64 27.18 584 33.02
Dalyan-Kale 0.0179 13.72 1159 452 16.11
Dalyan-Kumluca -0.0047 - 33.22 559 38.81
Dalyan-Cirali 0.0008  312.25 23.72 10.86 34.58
Dalyan-Tekirova 0.0170 14.46 10.35 352 13.87
Dalyan-Belek 0.0041  60.73 22.70 7.77 30.47
Dalyan-Kizilot 0.0040 62.25 16.26 3.71 19.97
Dalyan-Gazipasa 0.0029  85.96 834 405 1239
Dalyan-Anamur -0.0038 - 28.46 541 33.87
Dalyan-G. Deltasi -0.0019 - 13.70 352 17.22
Dalyan-Alata -0.0022 - 10.49 427 14.76
Dalyan-Akyatan -0.0239 - 531 330 8.61
Dalyan-Agyatan -0.0490 - 792 6.07 13.99
Dalyan-Samandag -0.0043 - 41.78 523 47.01
Dalaman-Fethiye 0.0002 1249.75 8.17 17.62 25.79
Dalaman-Patara 0.0391 6.14 6.95 436 1131
Dalaman-Kale 0.0129  19.13 533 6.89 12.22
Dalaman-Kumluca -0.0041 - 828 9.67 17.95
Dalaman-Cirali -0.0049 - 735 1217 19.52
Dalaman-Tekirova -0.0129 - 11.07 5.36 16.43
Dalaman-Belek 0.0008  312.25 25.17 9.58 34.75
Dalaman-Kizilot -0.0045 - 14.04 6.71 20.75
Dalaman-Gazipasa -0.0025 - 724 2175 28.99
Dalaman-Anamur -0.0035 - 10.62 20.38 31
Dalaman-G. Deltasi -0.0050 - 17.00 477 2177
Dalaman-Alata 0.0085 29.16 2410 8.06 32.16
Dalaman-Akyatan -0.0081 - 799 358 1157
Dalaman-Agyatan -0.0097 - 6.52 382 10.34
Dalaman-Samandag -0.0050 - 13.03 3.82 16.85
Fethiye-Patara 0.0612  3.83 28,51 552 34.03
Fethiye-Kale 0.0394  6.10 6.03 7.07 13.1
Fethiye-Kumluca -0.0073 - 884 378 12.62
Fethiye-Cirali 0.0006  416.42 23.39 9.71 331
Fethiye-Tekirova 0.0539 4.39 510 5.03 10.13
Fethiye-Belek 0.0120 20.58 742 16.15 2357

Fethiye-Kizilot 0.0021 118.80 8.48 6.83 15.31




Cizelge 4.24. devam

Fethiye-Gazipasa
Fethiye-Anamur
Fethiye-G. Deltas1
Fethiye-Alata
Fethiye-Akyatan
Fethiye-Agyatan
Fethiye-Samandag
Patara-Kale
Patara-Kumluca
Patara-Ciral
Patara-Tekirova
Patara-Belek
Patara-Kizilot
Patara-Gazipasa
Patara-Anamur
Patara-G. Deltas1
Patara- Alata
Patara-Akyatan
Patara-Agyatan
Patara-Samandag
Kale-Kumluca
Kale-Cirali
Kale-Tekirova
Kale-Belek
Kale-Kizilot
Kale-Gazipasa
Kale-Anamur
Kale-G. Deltas1
Kale-Alata
Kale-Akyatan
Kale-Agyatan
Kale-Samandag
Kumluca-Cirali
Kumluca-Tekirova
Kumluca-Belek
Kumluca-Kizilot
Kumluca-Gazipasa
Kumluca-Anamur
Kumluca-G. Deltasi
Kumluca-Alata
Kumluca-Akyatan

Fs
0.0163
-0.0005
0.0016
0.0251
-0.0315
0.0312
0.0612
0.0415
0.0331
0.0223
0.1634
0.0351
0.0730
0.0623
0.0486
0.0583
-0.0265
0.0285
-0.1436
0.0193
0.0257
0.0206
0.0366
0.0053
0.0342
0.0019
0.0181
0.0396
0.0047
0.0284
-0.0279
0.0173
-0.0081
0.0092
0.0023
0.0027
-0.0000
-0.0067
-0.0140
0.0024
-0.0308

Nm (nDNA) M

15.09 4.90
- 6.48
156.00 16.14
9.71 10.35
- 12.63
7.76 6.08
3.83 20.53
S.77 7.08
7.30 5.97
10.96 7.21
1.28 10.48
6.87 5.64
3.17 5.09
3.76 11.84
4.89 9.44
4.04 4.79
- 10.35
8.52 11.67
- 14.91
12.70 4.64
9.48 10.81
11.89 4.97
6.58 15.44
46.92 8.79
7.06 5.18
131.33 15.68
13.56 9.65
6.06 4.33
52.94 7.24
8.55 9.93
- 20.00
14.20 10.09
- 4.28
26.92 11.73
108.45 3.75
92.34 4.82
- 5.04
= 9.32
- 11.12
103.92 11.50
- 10.11

M4
9.33
494
5.56
4.19
5.39
4.65
4.23
10.96
16.38
6.48
8.77
13.77
10.75
9.69
13.40
20.48
12.85
19.82
7.44
11.17
14.54
14.33
7.79
7.71
14.18
4.53
7.78
18.48
5.72
8.40
18.26
9.15
15.33
5.60
14.82
12.95
6.29
13.39
5.82
7.93
11.34

14.23
11.42
21.7

14.54
18.02
10.73
24.76
18.04
22.35
13.69
19.25
19.41
15.84
21.53
22.84
25.27
23.2

31.49
22.35
15.81
25.35
19.3

23.23
16.5

19.36
20.21
17.43
22.81
12.96
18.33
38.26
19.24
19.61
17.33
18.57
17.77
11.33
22.71
16.94
19.43
21.45
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Cizelge4.24. devam

Kumluca-Agyatan
Kumluca-Samandag
Cirali-Tekirova
Cirali-Belek
Cirali-Kizilot
Cirali-Gazipasa
Cirali-Anamur
Cirali-G. Deltasi
Cirali-Alata
Crrali-Akyatan
Cirali-Agyatan
Cirali-Samandag
Tekirova-Belek
Tekirova-Kizilot
Tekirova-Gazipasa
Tekirova-Anamur
Tekirova-G.Deltas1
Tekirova-Alata
Tekirova-Akyatan
Tekirova-Agyatan
Tekirova-Samandag
Belek-Kizilot
Belek-Gazipasa
Belek-Anamur
Belek-G. Deltasi
Belek-Alata
Belek-Akyatan
Belek-Agyatan
Belek-Samandag
Kizilot-Gazipasa
Kizilot-Anamur
Kizilot-G. Deltasi
Kizilot-Alata
Kizilot-Akyatan
Kizilot-Agyatan
Kizilot-Samandag
Gazipasa-Anamur
Gazipasa-G. Deltasi
Gazipasa-Alata
Gazipasa-Akyatan
Gazipasa-Agyatan

Fs
-0.0541
0.0061
0.0039
0.0033
0.0025
-0.0034
-0.0062
-0.0094
0.0050
-0.0159
-0.0430
-0.0077
0.0188
0.0114
-0.0594
-0.0112
-0.0046
0.0508
0.0647
0.5556
-0.0450
0.0103
0.0050
0.0076
0.0123
0.0096
0.0055
-0.0527
-0.0007
-0.0149
0.0021
-0.0004
0.0247
-0.0128
0.0014
0.0048
-0.0121
-0.0040
0.0255
0.0072
0.0111

Nm (nDNA)

40.73
63.85
75.51
99.75

118.80
9.87

178.32
51.83

9.55
34.47
22.27

M.
11.06
43.90
26.74
13.91
14.47
14.93

7.97
13.86
18.36

7.96

6.79
29.37

4.04

3.77

3.96

5.64

7.80

7.34
19.11
12.87

9.18
11.42
13.00
18.38

9.36

9.47

3.89
15.92
19.62
19.35
10.40

4.54
14.50

11.08
25.09
10.92

4.56
11.18
12.14

6.72

7.02

M2
11.59
8.15
3.62
9.02
8.94
6.61
12.43
10.47
7.55
6.23
5.89
8.02
5.83
8.53
7.07
4.87
4.86
5.95
8.71
15.96
13.19
13.97
4.47
1.72
6.96
11.46
4.85
6.49
3.91
7.11
13.44
15.67
5.42
12.72
10.02
4.20
5.04
9.76
14.62
492
7.06

M
22.65
52.05
30.36
22.93
23.41
21.54

20.4
24.33
25.91
14.19
12.68
37.39

9.87

12.3
11.03
10.51
12.66
13.29
27.82
28.83
22.37
25.39
17.47

26.1
16.32
20.93

8.74
2241
23.53
26.46
23.84
20.21
19.92

23.8
35.11
15.12

9.6
20.94
26.76
11.64
14.08
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Cizelge 4.24. devam

Fq Nm (n DNA) M., M, M
Gazipasa-Samandag -0.0043 - 1450 10.20 24.7
Anamur-G. Deltas1  -0.0148 - 7.88 474 12.62
Anamur-Alata 0.0312 7.76 13.13 328 1641
Anamur-Akyatan ~ -0.0178 - 832 8.00 16.32
Anamur-Agyatan  -0.0041 - 1052 499 1551
Anamur-Samandag  0.0025 99.75 485 419 9.04
G. Deltasi-Alata 0.0310 7.81 13.79 10.01 238
G. Deltasi-Akyatan ~ -0.0153 - 12.74 568 18.42
G. Deltasi-Agyatan ~ 0.0011 227.02 33.35 2442 57.77
G. Deltasi-Samandag  0.0086 28.82 6.65 4.90 1155

Alata-Akyatan -0.0066 - 26.74 10.05 36.79
Alata-Agyatan -0.1519 - 11.24 7.08 18.32
Alata-Samandag -0.0050 - 37.82 4.04 41.86

Akyatan-Agyatan ~ -0.0108 - 6.23 11.32 17.55
Akyatan-Samandag  0.0062 40.07 2839 7.89 36.28
Agyatan-Samandag -0.0774 - 792 528 132

Yuvalama kumsallarinin ikili karsilastiriimalarina ait mtDNA (ys) ve NDNA (Fg)
genetik uzaklik degerlerine bagli olarak kumsallar aras1 go¢ oranlan karsilastirildi
(Cizelge 4.25). Ornek sayis1 az olan yuvalama kumsallar1 hari¢ (Tekirova ve
Agyatan), mikrosatellit lokuslarindan elde edilen go¢ oranlarinin (3.17-1249.75),
mtDNA haplotip verilerinden elde edilenlerden yiiksek olmasi (0.19-756),
kumsallar arast gen akisinin yiiksek oranda erkek kaynakli oldugunu gosterir.

mtDNA niikleotid ¢esitliligi (z) ve nDNA gen ¢esitliligi (Hg) degerlerine bagh
olarak yuvalama kumsallarinin etkili populasyon biiyiikliikleri karsilagtirild:
(Cizelge 4.26). Haploit olan ve anasal kalitilan mtDNA normalde diploit nDNA’ya
nazaran dort kat kiigiik etkili populasyon biyiikligiine sahiptir. Ek olarak
mtDNA’ya oranla daha yiiksek gen cesitliligine sahip olmasindan dolay1
mikrosatellit lokuslarinda etkili populasyon biiyiikliigi yiliksek ¢ikmustir.
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Cizelge 4.25. C. caretta yuvalama kumsallarinin mtDNA ve nDNA genetik
yapilarinin  karsilastiritlmasi. mtDNA ve nDNA’ya (Fg
degerleri) dayali populasyonlar arasindaki genetik mesafeyi
ve populasyonlarin ikili karsilastiriimalarma ait X* anlamlilik
degerleri (°p<0.05, °p< 0,01 ve °p<0,001) (MtDNA igin
sagdaki X?, soldaki Z* testi degerlerini gésteriyor)

Yuvalama Kumsallar: Vst Nm Fe Nm (nDNA)
Dalyan-Dalaman ®0.125*°  1.75  -0.0043 -
Dalyan-Fethiye 0.023 10.71 -0.0021 -
Dalyan-Patara 0.013 18.69 0.0317 7.64
Dalyan-Kale 0.005 45.65 0.0179 13.72
Dalyan-Kumluca 0.054 4.36 -0.0047 -
Dalyan-Cirali 0.040 5.97 0.0008 312.25
Dalyan-Tekirova 0.028 8.75 0.0170 14.46
Dalyan-Belek 0.175°  1.18  P0.0041 60.73
Dalyan-Kizilot 40.122% 1.81 40.0040 62.25
Dalyan-Gazipasa 40.099% 2.28 0.0029 85.96
Dalyan-Anamur 0.069 3.39 -0.0038 -
Dalyan-G. Deltas1 0.053 4.49 -0.0019 -
Dalyan-Alata 0.073 3.19 -0.0022 -
Dalyan-Akyatan 0.006 44.55 -0.0239 -

Dalyan-Agyatan - - -0.0490 -
Dalyan-Samandag 40.013 18.74  -0.0043 -
Dalaman-Fethiye °0.260° 0.71 0.0002 1249.75

Dalaman-Patara 40.004% 0.94 0.0391 6.14
Dalaman-Kale 0.042 5.70 0.0129 19.13
Dalaman-Kumluca 0.373° 0.42 -0.0041 -
Dalaman-Cirali 0.325° 0.52 -0.0049 -
Dalaman-Tekirova 40.100% 0.92 -0.0129 -
Dalaman-Belek °0.571° 0.19 0.0008 312.25
Dalaman-Kizilot °0.529° 0.22 -0.0045 -

Dalaman-Gazipasa 0.435° 0.33 -0.0025 -
Dalaman-Anamur °0.369° 0.43 -0.0035 -
Dalaman-G. Deltas1 °0.309° 0.56 -0.0050 -
Dalaman-Alata ®0.409°  0.36 0.0085 29.16
Dalaman-Akyatan 0.156 1.35 -0.0081 -
Dalaman-Agyatan - - -0.0097 -
Dalaman-Samandag 0.028 1.59 -0.0050 -
Fethiye-Patara 0.001 323.75 0.0612 3.83

Fethiye-Kale 0.038 6.64 0.0394 6.10
Fethiye-Kumluca 0.014 17.75 -0.0073 -

Fethiye-Cirali 0.004 64.12 0.0006 416.42
Fethiye-Tekirova 0.019 13.14 0.0539 4.39

Fethiye-Belek %0.108% 2.07 0.0120 20.58
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Fethiye-Kizilot
Fethiye-Gazipasa
Fethiye-Anamur
Fethiye-G. Deltasi
Fethiye-Alata
Fethiye-Akyatan
Fethiye-Agyatan
Fethiye-Samandag
Patara-Kale
Patara-Kumluca
Patara-Cirali
Patara-Tekirova
Patara-Belek
Patara-Kizilot
Patara-Gazipasa
Patara-Anamur
Patara-G. Deltas1
Patara-Alata
Patara-Akyatan
Patara-Agyatan
Patara-Samandag
Kale-Kumluca
Kale-Cirali
Kale-Tekirova
Kale-Belek
Kale-Kizilot
Kale-Gazipasa
Kale-Anamur
Kale-G. Deltasi
Kale-Alata
Kale-Akyatan
Kale-Agyatan
Kale-Samandag
Kumluca-Cirali
Kumluca-Tekirova
Kumluca-Belek
Kumluca-Kizilot
Kumluca-Gazipasa
Kumluca-Anamur
Kumluca-G. Deltasi
Kumluca-Alata

Vst
0.080

0.069
0.020
0.012
0.048
0.000

0.024
0.100
0.007
0.000
0.010
0.090
0.150
0.091
0.007
0.091
0.120
0.040

0.040
0.134
0.074
0.250
%0.307°
%0.429°
0.063
0.096
0.278
0.375
0.067

0.040
0.004
0.018
0.063
0.064
0.061
0.003
0.005
0.042

Nm
2.88
3.38
12.46
20.65
4.93

9.97
2.25
38
756
3.50
2.54
1.42
2.51
35.98
71.55
1.83
69.75

5.97
161
3.12
0.75
0.56
0.33
0.65
2.35
3.70
0.42
3.50

5.94
59.69
13.81

3.71

3.66

3.87
79.75
54.76

5.69

Fa
0.0021
0.0163
-0.0005
0.0016
0.0251
-0.0315
0.0312
%0.0612
0.0415
0.0331
0.0223
0.1634
0.0351
0.0730
0.0623
0.0486
0.0583
-0.0265
0.0285
-0.1436
0.0193
0.0257
0.0206
0.0366
0.0053
0.0342
0.0019
0.0181
0.0396
0.0047
0.0284
-0.0279
0.0173
-0.0081
0.0092
0.0023
0.0027
-0.0000
-0.0067
-0.0140
0.0024

Nm (nDNA)
118.80
15.09

156.00
9.71

7.76
3.83
5.77
7.30
10.96
1.28
6.87
3.17
3.76
4.89
4.04

8.52

12.70
9.48
11.89
6.58
46.92
7.06
131.33
13.56
6.06
52.94
8.55

14.20

26.92
108.45
92.34

103.92
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Cizelge 4.25. devam

Kumluca-Akyatan
Kumluca-Agyatan
Kumluca-Samandag
Cirali-Tekirova
Cirali-Belek
Cirali-Kizilot
Cirali-Gazipasa
Cirali-Anamur
Cirali-G. Deltasi
Cirali-Alata
Cirali-Akyatan
Cirali-Agyatan
Crrali-Samandag
Tekirova-Belek
Tekirova-Kizilot
Tekirova-Gazipasa
Tekirova-Anamur
Tekirova-G. Deltasi
Tekirova-Alata
Tekirova-Akyatan
Tekirova-Agyatan
Tekirova-Samandag
Belek-Kizilot
Belek-Gazipasa
Belek-Anamur
Belek-G. Deltasi
Belek-Alata
Belek-Akyatan
Belek-Agyatan
Belek-Samandag
Kizilot-Gazipasa
Kizilot-Anamur
Kizilot-G. Deltast
Kizilot- Alata
Kizilot-Akyatan
Kizilot-Agyatan
Kizilot-Samandag
Gazipasa-Anamur
Gazipasa-G. Deltas1
Gazipasa-Alata
Gazipasa-Akyatan

Vst
0.017

0.069
0.018
0.087
0.073
0.065
0.008
0.005
0.045
0.004

0.042
0.003
0.000
0.022
0.009
0.009
0.000
0.100

0.088
0.013
0.048
0.049
0.013
0.008
0.114

®0.179?
0.067
0.037
0.040
0.000
0.200

%0.204°
0.042
0.040
0.048
0.112

Nm
14.44

3.36
13.50
2.61
3.19
3.59
30.80
48.12
5.25
63.92

5.69
81

11
27.95
26.23

2.25

2.69
18.50
5.01
4.89
4.99
31
1.93

1.15
3.50
6.45
6.07

0.98
5.75
5.95

1.98

Fs
-0.0308
-0.0541
0.0061
0.0039
0.0033
0.0025
-0.0034
-0.0062
-0.0094
0.0050
-0.0159
-0.0430
-0.0077
0.0188
0.0114
-0.0594
-0.0112
-0.0046
0.0508
0.0647
0.5556
-0.0450
0.0103
0.0050
0.0076
0.0123
%0.0096
0.0055
-0.0527
-0.0007
-0.0149
0.0021
-0.0004
0.0247
-0.0128
0.0014
0.0048
-0.0121
-0.0040
0.0255
0.0072

Nm (nDNA)

40.73
63.85
75.51
99.75
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Gazipasa- Agyatan
Gazipasa- Samandag
Anamur-G. Deltas1
Anamur-Alata
Anamur-Akyatan
Anamur-Agyatan
Anamur-Samandag
G. Deltasi-Alata
G. Deltasi-Akyatan
G. Deltasi-Agyatan
G. Deltasi-Samandag
Alata-Akyatan
Alata-Agyatan
Alata-Samandag
Akyatan-Agyatan
Akyatan-Samandag
Agyatan-Samandag

Vst

0.151
0.008
0.023
0.014

0.057
0.024
0.007

0.039
0.167

0.161

0.028

Nm

1.40
32.23
10.75
18.20

411
10.22
35.80

6.09
1.25

8.75

Fa
0.0111
-0.0043
-0.0148
%0.0312
-0.0178
-0.0041
0.0025
%0.0310
-0.0153
0.0011
0.0086
-0.0066
-0.1519
-0.0050
-0.0108
0.0062
-0.0774

Nm (nDNA)
22.27

7.76

99.75
7.81

227.02
28.82




Cizelge 4.26. C. caretta yuvalama kumsallarinin, mtDNA ve nDNA verilerine dayali, etkili
populasyonblyukliklerinin - (Ne) Kkarsilastirilmas: (h: haplotip ¢esitliligi; =
niikleotid cesitliligi; Hg: gen gesitliligi; Hg: gbzlenen heterozigotluk; IAM:
Kimura ve Crow, 1994; SMM: Ohta ve Kimura, 1973; ea: en az; e¢: en ¢ok)

mMtDNA NDNA

h n Ne Hg Hg NelAM (ea.-ec.) NeSMM (ea.-e¢.)
Dalyan 0.4808 0.000563 14.075 0.60 0.65 188(39-658) 328(68-1151)
Dalaman 0.3947 0.000462 11.550 0.65 0.68 232(48-815) 448(93-1571)
Fethiye 0.3492 0.000409 10.225 0.68 0.65 266(55-932) 548(114-1922)
Patara  0.4000 0.000468 11.700 0.60 0.59 188(39-658) 328(68-1151)
Kale  0.6667 0.000781 19.525 0.79 0.65 470(98-1650) 1355(282-4753)
Kumluca 0.2476 0.000290 7.250 0.63 0.69 213(44-747) 394(82-1383)
Cirali  0.3368 0.000394 9.850 0.72 0.72 321(67-1128) 735(153-2578)
Tekirova - - - 0.67 - 254(53-890) 511(107-1794)
Belek  0.0800 0.000094 2.350 0.65 0.67 232(48-815) 448(93-1571)
Kizilot - - - 0.68 0.68 266(55-932) 548(114-1922)
Gazipasa 0.3333 0.000390 9.750 0.74 0.71 356(74-1248) 862(180-3025)
Anamur 0.2667 0.000413 10.325 0.63 0.66 213(44-747) 394(82-1383)
G. Deltast 0.2789 0.000339 8.475 0.64 0.66 222(46-780) 420(87-1473)
Alata - - - 0.64 0.67 222(46-780) 420(87-1473)

Kazanl - - - - - - -
Akyatan 0.3333 0.000390 9.750  0.67 0.65 254(53-890) 511(107-1794)
Agyatan - - - 0.67 - 254(53-890) 511(107-1794)
Samandag 0.7333 0.001015 25.375 0.71 0.73 306(64-1074) 681(142-2388)

Ortalama 0.3728 0.00046 - 0.67 0.67 - -

78
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Yuvalama kumsallar arasindaki ikiserli karsilagtirmalarina ait genetik uzaklik
(yst) verileri kullanilarak elde edilenUPGMA ve Neighbor-Joining uzaklik agaglari
sonucu tespit edilen bes gruba gore alel sikliklarma dayali X’testi kullanilarak
gruplarin her bir lokus i¢in Hardy-Weinberg dengesinde olup olmadiklar test
edildi (Cizelge 4.27).

Cizelge 4.27. Mikrosatellit lokuslarinin bes gruba dayali beklenen (Hg),
gozlenen (Hg), alelik zenginlik (Ar), F, degerlerive Hardy-
Weinberg dengesine dayali alel sikligr anlamliligi (p) degerleri
(N:gen sayisi, NA: alel sayisi, BTR:Bat1 Tiirkiye, OTR:Orta
Tiirkiye, DTR:Dogu Tiirkiye, p<0.05 Bonferroni dogrulugu)

Lokus Dalyan Dalaman BTR OTR DTR Toplam
Cc-117

N 66 40 140 90 88 424
NA 9 7 11 10 8 11
Ar 7.68 7.00 8.50 8.43 6.53 7.97
Hg 0.61 0.60 0.81 0.78 0.68 0.73
He 0.74 0.67 0.78 0.74 0.73 0.74
Fis 0.18 0.10 -0.04 -0.05 0.06 -0.004

p 0.07 0.23 0.14 0.09 0.07 0.26

Cm-72

N 68 40 140 90 88 424
NA 3 4 4 5 6 8
Ar 2.42 4.00 2.92 3.17 3.77 3.30
Hg 0.09 0.20 0.17 0.11 0.11 0.14
He 0.09 0.24 0.16 0.13 0.15 0.15
Fis -0.02 0.15 -0.06 0.14 0.26 0.00004

p 1.00 0.15 1.00 0.04 0.05 0.08

Cm-84

N 68 40 140 90 88 424
NA 9 9 11 10 9 11
Ar 8.22 9.00 7.95 8.72 7.98 8.58
Hg 0.65 0.70 0.66 0.71 0.66 0.68
He 0.81 0.82 0.81 0.84 0.82 0.82
Fis 0.20 0.15 0.19 0.16 0.20 0.0016

p 0.04 0.68 0.00 0.00 0.00 0.01

Cc-141

N 68 40 140 90 88 424
NA 10 8 11 10 10 14
Ar 9.01 8.00 8.63 9.07 8.65 8.82

Hg 0.79 0.85 0.91 0.78 0.82 0.84
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Cizelge 4.27 devam
He 0.82 0.83 0.84 0.81 0.83 0.83
Fis 0.03 -0.02 -0.09 0.04 0.02 0.00007
p 0.00 0.97 0.38 0.30 0.15 0.37
Cc-7
N 66 40 138 90 88 420
NA 11 10 13 12 13 16
Ar 9.73 10.00 9.66 10.23 10.83 10.12
Hg 0.88 0.85 0.91 0.93 0.98 0.92
Hs 0.88 0.84 0.87 0.88 0.89 0.88
Fis 0.00 -0.01 -0.05 -0.06 -0.10  0.00008
p 0.29 0.29 0.45 0.36 0.47 0.49
Ccar-176
N 68 40 138 86 86 418
NA 9 10 13 11 7 17
Ar 7.24 10.00 8.29 8.45 5.63 7.85
Hg 0.59 0.70 0.65 0.77 0.63 0.67
Hs 0.56 0.69 0.60 0.72 0.59 0.63
Fis -0.06 -0.02 -0.08 -0.06 -0.06 0.005
p 0.66 0.56 0.93 0.72 0.55 0.11
Toplam
NA 51 48 63 58 53 77
Ar 7.38 8.00 7.66 8.01 7.23 -
Hg 0.60 0.65 0.69 0.68 0.65 -
He 0.65 0.68 0.68 0.69 0.67 -
Fis 0.08 0.05 -0.01 0.01 0.04 -
p 0.01 0.51 0.07 0.00 0.00 -

Cm-72 lokusunda OTR, Cm-84 lokusunda Dalyan, BTR, OTR ve DTR ve Cc-141
lokusunda Dalyan’da Hardy-Weinberg dengesinde sapma gozlendi. Toplamda
bitin lokuslarda Dalyan, OTR ve DTR’de Hardy-Weinberg dengesinde sapma
gozlendi. Toplamda gen ¢esitliligi OTR (0.69)’de en fazla olarak tespit edildi.

Yuvalama kumsallar1 arasinda varyasyonu tespit edebilmek i¢in molekiiler

varyans analizi (AMOVA) yapild1 (Cizelge 4.28). Bazi yuvalama kusmalariin

ornek hacmi az oldugu i¢gin cografik olarak yakin olan yuvalama kumsallar1 iginde
gruplandirilmistir (Patara-Kale, Cirali-Tekirova, Alata-Kazanli).
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Cizelge 4.28. Gruplar ve yuvalama kumsallari arasinda varyans analizi (Grup
sayisi:14; 1:Dalyan; 2:Dalaman; 3: Fethiye; 4. Patara-Kale; 5:
Kumluca; 6: Cirali-Tekirova; 7: Belek; 8: Kizilot; 9: Gazipasa; 10:
Anamur; 11: Goksu Deltasi; 12; Alata; 13: Akyatan-Agyatan ve 14:
Samandag)

Varyasyon Fiksasyon

Caretta carettta Varyasyon Yiizdesi in deksi p
Gruplar Arasinda -0.01870 -0.92455 -0.00925Fc1  Anlamsiz
Grup I¢i Yuvalama
Kumsallari 0.02432 1.20282 0.01192F ¢ Anlamsiz
Arasinda
Yuvalama
Kumsallan ici 0.04098 2.02663 0.02032F Anlamsiz
Bireyler Arasinda
Bireyler icinde 1.97546 97.69510 0.02305F ¢ <0.05
Toplam 2.02207

Varyasyonun tamami sadece bireyler i¢inde (p<0.05) tespit edildi.

Yuvalama kumsallari mtDNA genetik uzaklik (yst) verilerine gore yapilan
gruplama nDNA verilerinde de yapilarak tekrar Molekiiler Varyans Analizi
(AMOVA) yapilmstir (Cizelge 4.29).

Cizelge 4.29. Gruplar ve yuvalama kumsallari arasinda varyans analizi (Grup
sayisi:5;1:Dalyan; 2:Dalaman; 3: Fethiye, Patara, Kale, Kumluca
ve Cirali; 4: Tekirova, Belek, Kizilot ve Gazipasa; 5: Anamur,
Goksu Deltasi, Alata, Akyatan, Agyatan ve Samandag).

Varyasyon Fiksasyon

Y lizdesi Indeksi P
Gruplar Arasinda -0.00273 -0.13486 -0.00135Fcr  Anlamsiz
Grup I¢i Yuvalama

Caretta carettta Varyasyon

Kumsallar 0.00797 0.39423 0.00394 Fsc  Anlamsiz
Arasinda
Yuvalama
Kumsallan Ici 0.04098 2.02702 0.02032 F;s  Anlamsiz
Bireyler Arasinda
Bireyler icinde 1.97546 97.71361 0.02286 F 7 <0.05

Toplam 2.02168
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Yuvalama kumsallarin1 14 grup yaparak yapilan molekiiler varyans analizi

sonuglarinda oldugu gibi varyasyonun tamamu bireyler i¢inde (p<<0.05) gozlendi.
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5. TARTISMA ve SONUC

Dogal populasyonlarin filocografyasi1 ve populasyon genetigi yasam hikayesine
cok yakindan baglidir (Reece vd., 2005). Genis yayilis alani, farkli habitatlarda
beslenme, ciftlesme ve de yuvalama bolgelerine sadakat gosteren deniz
kaplumbagalarinin karmasik yasam hikayeleri populasyon yapisini belirlemede
o6nemli rol oynar (Formia vd., 2006). Molekiler teknikler deniz
kaplumbagalarinda gozlenmesi zor olan bu davranislar1 populasyon yapisindaki
degisiklikleri izleyerek anlamada giliglii yontemler saglar (Meylan vd., 1990;
Bowen vd., 1992; Karl vd., 1992; Allard vd., 1994; Norman vd., 1994; Bass vd.,
1996; FitzSimmons vd., 1997a; Laurent vd., 1998; Roberts vd., 2004). Bu
calismada Tiirkiye’'nin Ege ve Akdeniz kumsallarinda yumurtlayan deniz
kaplumbagas1 tlrl olan Caretta caretta populasyonlarinin genetik yapisi
mitokondri DNA ve ¢ekirdek DNA analizleri ile ortaya konulmustur.

5.1 mtDNA Verilerinin Karsilastirilmasi

Toplam 18 yuvalama kumsalindan 256 6rnekle yapilan mtDNA kontrol bolgesi
analizinden vyedi farkli haplotip tespit edilmistir (Cizelge 4.1). Yuvalama
kumsallarinda genelde CC-A2.1 (% 76.6) haplotip siklig1 yiiksek olarak gozlendi.
Ancak bat1 yuvalama kumsallarinda CC-A3.1 (% 21.1) haplotip siklig1 (6zellikle
Dalaman ve Dalyan) diger yuvalama kumsallarina gore oldukga yiiksektir. Su ana
kadar Atlantik ve Akdeniz’de C.caretta i¢in Archie Carr envanter sitesinde toplam
55 haplotip rapor edilmistir (http://accstr.ufl.edu/ccmtdna.html). Bu haplotiplerin
31 (%56)’it Akdeniz’in beslenme ve yuvalama bdlgelerinde tespit edilmistir
(Laurent vd., 1998; Carreras vd., 2006, 2007; Casale vd., 2008; Garofalo vd.,
2009). Bu haplotiplerin de 14 tanesi sadece Akdeniz’in beslenme bdlgelerinde
tespit edilmistir. Yapilan ilk calismalarda Tiirkiye’nin yuvalama bdlgelerinde
toplam iki tane (CC-A2 ve CC-A3) haplotip rapor edilmistir (Laurent vd., 1998;
Carreras vd., 2007). Bu c¢alismaile haplotip sayis1 7’ye yiikselmistir.Boylelikle
Tirkiye populasyonu Akdeniz’de en fazla haplotip sayisina ulagmigtir.Daha
Onceki yapilan caligmada (Laurent vd., 1998) Tiirkiye’nin dogusunda CC-A3
haplotip siklig1 yiiksek olarak tespit edilmisken bu caligmada tam tersi olarak
tespit edildi.Bunun nedeni de daha Onceki yapilan c¢alismada ornekleme
bliylikliiglinlin az olmasindan kaynaklanmig olabilir. Bizim sonuglarla diger
calismalar1  (Schroth vd., 1996; Laurent vd., 1998; Carreras vd., 2007)


http://accstr.ufl.edu/ccmtdna.html�
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karsilagtirdigimiz zaman Tiirkiye’nin dogusundan batisina dogru bir kline oldugu
degil aksine batidan doguya dogru CC-A3 haplotipi sikliginin azaldigi
goralmektedir.

C. caretta yumurtalarindan yavru ¢ikmasi i¢in 25°C’nin {izerinde ortalama 60 giin
gereklidir. Yuva sicakligi arttikga kulucka siiresi kisalmaktadir. Akdeniz’de buzul
donemde bu kosullar olanak dis1 olabilir (18 000-12 000 yillar nce) (Buckley vd.,
1982). Ayn1 buzul dénemde C.caretta’lar Giliney Florida’da yuva yapmus olabilir.
Gunumizde ise Glney ve Kuzey Carolina ve Georgia’daki treme bolgeleri
olduk¢a soguktur (Hedgpeth, 1954). Acikca Bati Atlantik’deki yuvalama
populasyonlari, ayni buzul donem siiresince Akdeniz’de kolonize olmuslar (Karl
ve Bowen 1999). mtDNA d-loop bdlgesinde gozlenen diisiik genetik gesitliligin
sebebi yaklasik 12 bin y1l 6nce Atlantik Populasyonlari’ndan birkag bireyin gog
etmesiyle Akdeniz’i kolonize etmelerinden kaynaklandigi ileri siiriilmektedir
(Bowen vd., 1993). Yapilan calismalar bu kolonide baslangicta iki mitokondri
haplotipin varligina isaret etmektedir. Bu da Tiirkiye yuvalama kumsallarindaki
CC-A2.1 ve CC-A3.1 haplotip sikliginin neden yiiksek oldugunu agiklamaktadir.
Ayrica su ana kadar yapilan c¢alismalarda Akdeniz’de sadece Tiirkiye yuvalama
kumsallarinda CC-A3.1 haplotipinin bulunmas1 disilerin yiiksek filopatrisinden
(yuvalama bolgesine sadakat) kaynaklandigi ileri siiriilebilir.

Akdeniz’de daha 6nce beslenme bolgesinde tespit edilen (Carreras vd., 2006) CC-
A13.1 haplotipi, bu c¢alismada Gazipasa yuvalama kumsalinda tespit edildi.
Samandag yuvalama kumsalindan tespit edilen CC-A43.1 haplotipi ise sadece
Akdeniz’de Tiirkiye yuvalama kumsalinda saptandi. Bu iki haplotip ilk olarak
Atlantik yuvalama bolgelerinden (Florida) rapor edilmistir. Kuzey Atlantik geng
deniz kaplumbagalarinin okyanus akintilartyla Akdeniz’e girdigi disiiniilmektedir
(Carr, 1987; Laurent, 1990). Bu haplotipler ya Atlantik’ten Akdeniz’e girmis yada
bagimsiz olarak CC-A2 haplotipinden olusmustur. Bu ¢alismada tespit edilen CC-
A52.1 (Anamur, heteroplazmi), CC-A53.1 (Belek, G.Deltas1) ve CC-A3.2 (G.
Deltas1) haplotipleri de Atlantik ve Akdeniz yuvalama bolgeleri i¢in yeni
haplotiplerdir. Bu ¢alismada 6nceden rapor edilen haplotipler (CC-A3, CC-A13 ve
CC-A43) ve ilk olarak bu calismada saptanan CC-A53.1 haplotipi CC-A2
haplotipinden koken aldig ileri siiriilebilir (Sekil 4.3). CC-A52.1 (Heteroplazmi)
ve CC-A3.2 haplotipleri ise CC-A2.1 haplotipinden ya da bagimsiz olarak CC-
A3.1 haplotipinden koken almis olabilir (Sekil 4.3).
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Toplamda yuvalama kumsallarinda haplotip ¢esitliligi (h) 0.3787 ve nikleotid
cesitliligi (z) 0.00046 olarak tespit edildi (Cizelge 4.4). Yuvalama kumsallarinin
haplotip ve niikleotid ¢esitliligi ornek sayist az olan yuvalama kumsallart (Kale ve
Samandag) dikkate alimmadiginda en fazla Dalyan yuvalama kumsalinda
(h=0.4808, 7=0.000563) tespit edildi. Niikleotid ¢esitliligine bagli olarak etkili
populasyon biiyiikliigii en fazla Dalyan yuvalama kumsalinda tespit edildi.

Toplamda yuvalama kumsallart mtDNA bakimindan anlamli bir genetik
yapilanma gostermistir (y4:0.213, p<0.001). mtDNA haplotip verilerine dayal
kumsallar ~ arasindaki  genetik uzaklik (y4) ve kumsallarin ikiserli
karsilastirlmalarima ait X ve Z* testi anlamlilik derecelerine bakildiginda 6zellikle
Dalaman yuvalama kumsali Kale, Akyatan ve Samandag yuvalama kumsallari
hari¢ diger yuvalama kumsallarindan mtDNA bakimindan genetik olarak farklidir
(Cizelge 4.5). Dalyan yuvalama kumsali; Belek, Kizilot, Gazipasa ve Samandag
yuvalama kumsallarindan mtDNA bakimindan genetik olarak farklidir. Ayrica
Fethiye-Belek, Kale-Belek ve Kizilot, Belek- Samandag ve Kizilot-Samandag
kumsallar1 arasinda anlamli olarak genetik farklar belirlenmistir. Bu sonuglar
Caretta caretta’da daha oOnce tespit edilen yuva yeri sadakati davranigini
destekleyen bulgulardir. mtDNA haplotip sikligina dayali olarak Kuzey Dogu
Florida Populasyonlari’nin 50-100 km’lik alanlarda yayilmig oldugu ve bu
verilerle C.caretta disilerinin 10 km’lik bir alanda yuvalama bdlgesine sadakat
gosterdigi tespit edilmistir (Karl ve Bowen, 1999). ikiserli karsilastiriimalarda
cogu yuvalama bolgeleri arasinda anlamli farklarin ¢gikmamasinin sebebi genelde
yuvalama bolgelerinde CC-A2 haplotip sikhigimin fazla olmasindan (Dalaman
hari¢) kaynaklanmaktadir. Bu da yine yaklagtk 12 bin yil once Atlantik
Populasyon’undan birka¢ bireyin goc¢ etmesiyle Akdeniz Populasyon’unu yeni
olusturmasindan kaynaklandig1 savini1 desteklemektedir.

mtDNA bakimindan cografik olarak Dalyan, Dalaman, Bati (Fethiye, Patara, Kale,
Kumluca ve Ciral), Orta (Tekirova, Belek, Kizilot ve Gazipasa) ve Dogu
(Anamur, G. Deltasi, Alata, Kazanli, Akyatan, Agyatan ve Samandag) olmak
iizere toplam 5 grubun varlig1 ortaya ¢ikmaktadir (Sekil 4.2). Dalyan, Dalaman,
Bati, Orta ve Dogu olarak yapilan bes gruplama mtDNA bakimindan anlamli bir
genetik yapilanma gosterdi (yq= 0.019, p<0.0001). mtDNA haplotip verilerine
dayali gruplar arasindaki genetik uzaklik (yy) Ve gruplarin ikiserli
karsilastirlmalarma ait X* ve Z* testi anlamlilik derecelerine bakildiginda sadece
Bat1 ve Dogu arasinda anlamli bir farklilik goriinmiiyor. Bu iki grup arasinda
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anlamli bir genetik farkliligin olmamasinin sebebi 6zellikle Dogu grubunda Alata
(N=6), Kazanli (N=2), Akyatan (N=6), Agyatan (N=1) ve Samandag (N=6)
yuvalama kumsallarinda Ornekleme sayisinin az olmasindan kaynaklanmig
olabilir. Yapilan molekiler varyans analizi (AMOVA) sonucu Dalyan,
Dalaman, Bati, Orta ve Dogu olmak {iizere bes grubu desteklemistir (p<0.001)
(Cizelge 4.8).

mtDNA bakimindan yuvalama kumsallar1 arasindaki go¢ oran1 (gen akis1) oldukg¢a
fazla degiskendir. En az g6¢ Dalaman-Belek (Nm=0.19), en fazla goc¢ ise Patara-
Crralt (Nm=756) yuvalanma kumsali arasinda tespit edildi (Cizelge 4.7).

mtDNA haplotip tutumluluk ag1 analiz sonuglar1 Klad 1-1 ve Klad 1-2 olmak
lizere iki yuvalama kladi varligini gosterdi (Sekil 4.3). Klad 1-1, CC-A2.1 ve
ondan koéken alan haplotipler (CC-A13.1, CC-A43.1 ve CCA53.1), Klad 1-2 ise
CC-A3.1 ve ondan koken alan haplotipler (CC-A52 ve CC-A3.2) den
olugmaktadir. Klad 1-1’in cografik olarak yayilis1 (Dc=158.1321) ve diger klada
cografik yakinligi (Dn=156.6753) anlamli derecede kiigiik iken Klad 1-2’nin diger
klada cografik yakinligi (Dc=227.8779) anlamli derecede biylk olarak tespit
edildi (Sekil.4.3). CC-A3 haplotipinin olusturdugu yuvalamakladinin sadece
Tiirkiye yuvalama kumsallarinda bulunmasi Tiirkiye populasyonunun onemli
oldugunu gostermektedir.

Akdeniz’de yapilan daha oOnceki caligmalar ve bu ¢alismada tespit edilen
haplotipler Cizelge 5.1’de verilmistir. Atlantik Populasyonlari’na gore bu say1
oldukea diistiktiir.

Akdeniz’deki C. caretta populasyonunun mtDNA d-loop bélgesinin ¢esitliligi
Atlantik populasyonu ile karsilastirildiginda daha disiiktir (Encalada vd., 1998;
Pearce 2001). Akdeniz’deki diger ¢alismalar ve bu ¢alismada tespit edilen 5 gruba
ait haplotip ve niikleotid ¢esitliligi ve etkili populasyon biiyiikliigii Cizelge 5.2 de

verilmistir.



Cizelge 5.1. Akdeniz’de tespit edilen C. caretta haplotiplerinin populasyonlara gére yiizde dagilimlar1 (ZAK: Zakynthos, KYP:
Kyparissia, LAK: Lakonikos, YUN: Yunanistan, GRT: Girit, KBR: Kibris;ISR: Israil, LUB: Liibnan, DLY:
Dalyan, DLM: Dalaman, B TR: Bati1 Tiirkiye, O TR: Orta Turkiye, D TR: Dogu Tirkiye, Y.B: Yuvalama
Bolgeleri, KY: Kaynaklar, a: Carreras vd., 2007, b: Encalada vd., 1998, c: Laurent vd., 1998, d: Garafalo vd. 2009,
e: Sunulan ¢aligsma)

(%) HAPLOTIPLER
Y.B N CC-A2 CC-A3 CC-A6 CC-A10 CC-Al13 CC-A20 CC-A29 CC-A31 CC-A32 CC-A43 CC-A52 CC-A53 CC-A3.2 KY
ZAK 20 85 - 5 - - - - - 10 a
KYP 21 90 - 10 b
LAK 19 95 - 5 a
YUN 10 90 - - 10 c
GRT 19 100 a
KBR 10 100 a
KBR 35 100 b
LUB 9 100 a
ISR 19 84 - - - - - 16 a
BTR 16 94 6 a
DTR 32 59 41 c
KLB 47  59.6 - - - - 36.2 - 42 d
DLY 40 625 37.5 e
DLM 20 25 75 e
BTR 76 7895  21.05 e
OTR 48 9583 - - - 2.083 - - - - - - 2.083 e
DTR 72 8333 1111 - - - - - - - 1.39 1.39 1.39 1.39 e
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Cizelge 5.2.  Akdeniz’deki C. caretta  yuvalama
populasyonlarimin ~ haplotip ve nikleotid
cesitliligi ve etkili populasyon biiyiikliigii
(h:haplotip ¢esitliligi, z:niikleotidgesitliligi ve
Ne:Etkili populasyon biyiikligii, onceki
yapilan calismalara ait veriler Carreras vd.,
2007’ ve Garafalo vd. 2009 dan alinarak
mtDNA d-loop bolgesinin 380 bp bdlgesi
kullanilarak analiz ~ yapilmistir, CC-A3.2
haplotipi ve Laurent vd., 1998’deki Tirkiye
(Dogu) verileri analizlere dahil edilmemistir)

h V.4 Ne

Dalyan 0.481 0.00127 31.750
Dalaman 0.395 0.00104 26.000
Bati Tiirkiye 0.305 0.00080 20.000
Orta Turkiye 0.083 0.00022 5.500
Dogu Tiirkiye 0.293 0.00086 21.500
Yunanistan 0.188 0.00064 16.00

Girit - - -

Kibris = = =
Israil 0.247 0.00065 16.250

Lubnan - - -
Kalabriya 0.524 0.00146 36.500

Cizelgeye gore Tiirkiye yuvalama kumsallarinda, Orta Turkiye (Tekirova, Belek,
Kizilot ve Gazipasa) hari¢ diger gruplarin haplotip ve niikleotid gesitliligi diger
yuvalama bolgelerine gore (Kalabriya hari¢) oldukca yiksektir. Buda Akdeniz
Populasyonlari’nda Tiirkiye yuvalama kumsallarinin olduk¢a 6nemli oldugunu
gostermektedir.

Akdeniz’de daha 6nce yapilan ve bu ¢aligma verileri kullanilarak mtDNA haplotip
verilerine dayali populasyonlar arasindaki genetik uzaklik (ys) ve populasyonlarin
ikili karsilastirilmalarina ait X* ve Z* testi anlamlilik dereceleri karsilastirildi
(Cizelge 5.3).

Schroth vd. (1996) hem nDNA hemde mtDNA belirtegleriyle yapmis olduklari
caligmada Tiirkiye yuvalama birliklerinin Akdeniz’deki populasyonlardan farkl
oldugunu ve dogudan batiya bir kline varligini tespit etmiglerdir. Laurent vd.
(1998)  Tiirkiye  yuvalama  birliklerinin ~ diger =~ Akdeniz ~ yuvalama
populasyonlarindan mtDNA haplotip frekanslar1 bakimindan farkli oldugunu ve
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bu bakimdan ayr1 bir yonetim birimi olarak degerlendirilmesi gerektigini
belirtmislerdir.Garofolo vd. (2009) Tiirkiye’nin bat1 ve dogu Akdeniz kiyilarinda
tespit edilen haplotiplerle Kalabriya (italya)’dan tespit edilen haplotipleri
karsilagtirmis ve Kalabriya ile Tiirkiye populasyonlari arasinda anlamli olarak
genetik farklilik tespit etmiglerdir.Biitiin Akdeniz’de su ana kadar yapilan
caligmalarla bu caligmaya ait mtDNA verileri karsilagtirildiginda Dalyan ve
Dalaman yuvalama kumsallarinin mtDNA bakimindan farkli oldugu tespit
edilmistir (Cizelge 5.3). Ozellikle genelde yapilan gruplamalarda Orta Tiirkiye
(Tekirova, Belek, Kizilot ve Gazipasa) hari¢ diger gruplarin Akdeniz’deki diger
yuvalama bolgelerinde genetik olarak farkli olmasi dnceden yapilan galigmalarida
(Schroth vd., 1996; Laurent vd., 1998; Garofolo vd., 2009) desteklemektedir. Bu
genetik farkliliginda digi C. caretta deniz kaplumbagalarinin yuvalama bolgesine

olan sadakat 6zelliginin bir sonucu oldugu ileri siiriilebilir.

Akdeniz’de yapilan daha onceki ¢alismalarin verileri ve bu ¢alismanin verileri
birlikte kullanilarak mtDNA haplotip tutumluluk agi analizi yapildr (Sekil
5.1).Toplamda da Akdeniz Populasyonlari’nda iki tane yuva klad1 goriilmektedir.
Akdeniz Populasyonlari igerisinde CC-A3 ve CC-AS52 nin olusturdugu yuva kladi
sadece Tirkiye yuvalama kumsallarinda bulunmasi Akdeniz Populasyonlari
icerisinde  Turkiye yuvalama kumsallarinin olduk¢a Onemli oldugunu

gostermektedir.



Cizelge 5.3. Akdeniz’dekiyuvalama populasyonlarinin mtDNA bakimindan ikiserli karsilastiriimasi. Alttaki b6lim mtDNA’ya
(ys degerleri) dayali populasyonlar arasindaki genetik mesafeyi gosteriyor. Ustteki bolim mtDNA yy degerlerine
bagl yuvalama populasyonlar1 arasinda go¢ oranlari. ikili karsilastirilmalara ait sag taraf X? sol taraf Z* testi
anlamlilik dereceleri ®p<0.05, °p<0.01, ®p<0.001. (B TR: Bat: Tiirkiye, O TR: Orta Tiirkiye, E TR: Dogu Tiirkiye
YUN: Yunanistan, GRT: Girit, KBR: Kibris, LUB: Liibnan, ISR: Israil, KLB: Kalabriya, 6nceki yapilan ¢aligmalara
ait veriler Carreras vd., 2007 ve Garafalo vd. 2009 dan alinarak mtDNA d-loop bélgesinin 380 bp bdlgesi
kullanilarak analiz yapilmistir, CC-A3.2 haplotipi ve Laurent vd. 1998’deki Tiirkiye (Dogu) verileri analizlere

sokulmamustir)
Dalyan Dalaman BTR OTR DTR YUN  GRT KBR ISR LUB KLB
Dalyan 1.75 5.76 0.92 3.62 1.37 1.29 0.73 1.32 227 094
Dalaman  30.125° 0.84 0.18 0.65 0.37 0.17 0.11 0.26 027 042
B TR 30.042°  °0.230° 3.58 58.62 4.38 6.44 2.98 439 1238 1.28
OTR ©0.214°  °0.582°  "0.065° 5.83 9.86 41.43 22.19 387 7442 116
DTR ®0.065%  °0.276° 0.004  30.041 6.93 9.68 4.72 546 1820 1.40
YUN °0.154°  °0.403°  P0.054° 0.025 20.035° 16.82 8.25 6.10 3153 1.34
GRT 0.162°  °0.594°  20.037° 0.006 0.025  0.015 - 3.42 - 1.78
KBR ©0.256°  °0.686°  ©0.077° 0.011  °0.050° 20.029 - 2.23 - 0.96
ISR °0.159°  °0.490° 0.054° 0.061 0.044* 0.039° 0.068 20.101b 545  1.69
LUB %0.099°  °0.482° 0.020 0.003 0014  0.008 0.044 3.19

KLB ©0.211°  °0.371° ©0.163°  °0.177° °0.151° °©0.158° P0.123° ©0.207° P0.129° 20.073
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= Dalyan EDalaman =Bat TR =0a TR "DoguTR ™ Yunanistan
= Girit " Kibns israil = Ldbnan Kalabriya

CC-A52

Sekil 5.1. Akdeniz’de tespit edilen mtDNA haplotiplerinin tahmini haplotip agi.
Her bir pay grafigi populasyondaki haplotip frekansini gostermektedir.
Tam ¢izgiler haplotipleri % 95’ten daha yiiksek bir olasiliga sahip olan
tek bir mutasyonel degisimle baglamaktadir. (A) c¢oziimlenebilen
belirsizligi sunmaktadir (TR: Tiirkiye, onceki caligmalara ait olan
veriler Carreras vd., 2007 Laurent vd., 1998 ve Garafalo vd., 2009’ den
alimmistir, Dogu TR’de tespit edilen CC-A3.2 haplotipi
bulunmamaktadir).

mtDNA bakimindan Tiirkiye yuvalama kumsallar1i 5 bagimsiz yonetim birimi
olarak ortaya ¢ikmustir. Bu birimler; Dalyan, Dalaman, Bati Tirkiye (Fethiye,
Patara, Kale, Kumluca ve Cirali), Orta Tirkiye (Tekirova, Belek, Kizilot ve
Gazipasa) ve Dogu Tiirkiye (Anamur, Goksu deltasi, Alata, Kazanli, Akyatan,
Agyatan ve Samandag) yuvalama birlikleridir. Akdeniz Populasyonlari’ndan
Turkiye yuvalama kumsallar1 6zellikle CC-A3 sikligi bakimindan ayrilmaktadir.
Bu nedenle Akdeniz Populasyonu bazinda Tirkiye Populasyonu’na CC-A3
haplotipi katkis1 fazla olan yuvalama kumsallari (Dalyan ve Dalaman) 6ncelikli
korunmas1 gereken kumsallardir. Tiirkiye yuvalama kumsallarimin ikiserli
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karsilagtirmalarimin ¢ogunda anlamli bir genetik farklilik ¢ikmamasi ise yuvalama
bolgesine sadakatin genis bir alanda oldugunu gostermektedir. Akdeniz bazinda
Tiirkiye Populasyonu’nun digerlerinden genetik olarak farkli olmasi yuvalayan
disilerin filopatrisinin (yuvalama bdlgesine sadakat) yiiksek oldugunu
gostermektedir.

5.2 Niiklear DNA Verilerinin Karsilastirilmasi

Bu ¢alismada Tiirkiye kumsallarindaki 17 C. caretta yuvalama kumsalindan 213
ornekten alt1 farkli mikrosatellit lokusu arastirildi. Lokuslar polimorfik olup, alel
sayisi 8 (Cm-72)ile 17 (Ccar-176) arasinda degismektedir. Alt1 lokus i¢in toplam
78 olan alel sayisi, ortalamada 12.83 olarak belirlendi (Cizelge 4.9).

Populasyon ici varyasyonu tespit edebilmek igin incelenen lokuslara gére gézlenen
heterozigotluk degerleri belirlendi (Cizelge 4.11, 4.12,4.13, 4.14, 4.15,). Ornek
hacmi az olan Tekirova (N=2) ve Agyatan (N=1) kumsallar1 dikkate
alinmadiginda gozlenen heterozigotluk en yiiksek Cc-117 ve Cc-7 lokuslarinda
Samandag (Hg=0.917) yuvalama kumsalinda, en diisiik ise Cm-72 lokusunda
Patara ve Akyatan (Hg=0.00) yuvalama kumsallarinda gozlendi. Incelenen
lokuslarda yuvalama kumsallarinin  toplaminda goézlenen heterozigotluk
degerlerinden en yiiksek Cc-7 (Hs=0,830) en disiik ise Cm-72 (Hg=0,149)
lokuslarinda saptandi (Cizelge 4.14 ve Cizelge 4.11). Incelenen lokuslarin
toplaminda Tekirova ve Agyatan kumsallar1 dikkate alinmadiginda gozlenen
heterozigotluk degerleri Hg=0.651 ile Hs=0.729 arasinda degismektedir (Cizelge
4.16)

Cizelge 5.4’te bu galismada ve Akdeniz’de daha Once yapilan arastirmalarda
kullanilan lokuslarin gézlenen ve beklenen heterozigotluk degerleri verilmistir.
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Cizelge 5.4. Akdeniz Populasyonlari’nin Cc-117, Cm-72, Cm-84, Cc-141,
Cc-7 ve Ccar-176 lokuslar1 bakimindan karsilastirilmasi (N:
Gen sayisi;k: Alel sayisi; Hg: Gozlenen heterozigotluk; Hsg:
Beklenen heterozigotluk; YUN: Yunanistan; GRT: Girit; BTR:
Bat1 Tiirkiye; KBR: Kibris; ISR: Israil; LUB: Liibnan ve TR*:
Bu calisma. Akdeniz’deki diger yuvalama kumsallarina ait
veriler Carreras vd., 2007’ den alinmustir)

YUN GRT BTR KBR ISR LUB TR*
N 56 30 28 18 24 16 426
k 7 6 6 6 9 9 14

Ce-l4l 4. o064 06 08 078 092 074 078
H, 078 080 076 083 086 081 088
N 74 36 30 20 38 16 426
Kk 2 2 2 3 3 3 8
Cm-72° . 003 006 020 040 011 036 0.5
H, 003 006 017 035 010 034  0.13
N 68 36 28 20 34 18 426
cmas K66 5 5 7 8 11

He 062 056 086 070 077 067 077
H, 066 073 070 070 082 084 075
N 78 3 32 20 32 18 426
Kk 12 8 7 9 11 8 16
Ce7 H. 082 072 075 090 094 078 083
H, 085 083 083 086 087 082 094

N 56 32 28 20 32 16 426
k 8 8 4 7 6 6 17

Cear-176 ' 050 081 064 070 069 056 056
H. 059 066 059 073 066 056  0.61
N 76 36 26 20 38 18 426
coqry K 78 8 5 8 &5 11

Hs 061 078 062 060 0.79 0.67 0.70
Hg 071 068 073 070 0.77 0.79 0.70

Buna gore Tiirkiye yuvalama Populasyonu’nda biitiin lokuslarda alel sayilar1 diger
yuvalama populasyonlarina gore daha yiliksek c¢ikmistir. Bunun nedeni bu
calismanin diger ¢alismalara gore oldukca fazla 6rnekleme hacmi ile yapilmasidir.
Gozlenen heterozigotluk degerlerinde 6nemli farklar goriilmemistir.

Alel sikliklarina dayali X* testi kullanilarak yuvalama kumsallari igin her bir
lokusun Hardy-Weinberg dengesinde olup olmadigi test edildi (Cizelge 4.17,
4.18). Lokus ciftlerinin tamaminin baglant1 dengesizliginde olmadig tespit edildi
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(p>0.05). Yani incelenen lokuslar birbirinden bagimsiz olarak yer almaktadirlar.
Tiim lokuslarda yuvalama kumsallarina bakildiginda Dalyan (p=0.0121) ve
Kumluca (p=0.000) hari¢ diger yuvalama kumsallarimin Hardy-Weinberg
dengesinde oldugu Dbelirlendi (p>0.05). Buitin lokuslar icin yuvalama
kumsallarinin  toplammda Hardy-Weinberg dengesinden sapma gozlendi(X?
p<0.0001) Yuvalama kumsallarinin Hardy-Weinberg dengesinden sapmasinin
nedeni erkek kaplumbagalarin ¢iftlesme bolgelerine sadakat gdstermemesi veya
beslenme bolgelerinden ciftlesme bolgelerine olan gogler sirasinda farkll
yuvalama bdlgelerinden disilerle olan c¢iftlesme sanslarini degerlendirmis
olmalarindan kaynaklantyor olabilir.

Yillara gore alel sikliklarma dayali X’testi kullamilarak yuvalama kumsallari igin
her bir lokusun Hardy-Weinberg dengesinde olup olmadigi test edildi (Cizelge
4.19, 4.20). Yillara gore yapilan analizlerde de ayni sonuclar elde edildi.

Carreras vd., (2007)’e gore Akdeniz’de Kibris ve Girit adalart erkek gegisli gen
akisinda 6nemli bir rol oynar ve bu iki adadan elde edilen nDNA sonuglari, Bati
Tiirkiye’den elde edilen sonuglar hari¢, diger populasyonlardan elde edilen
sonuclara benzerdir. Bu durum Girit ve Kibris populasyonlarinda bulunan disilerin
Dogu  Akdeniz’in  populasyonlarindan  gelen  erkeklerle  ciftlestigini
desteklemektedir. Bu yiizden Girit ve Kibris adalarmin Dogu Akdeniz iginde
populasyonlar arasinda nDNA’nin genis¢e yayilmasint sagladigini ve mesafeyle
izolasyonun olusumunu engelledigi ileri siiriilebilir.

Etkili populasyon biyiikligii degerleri (Ne) mtDNA verileri ile hesaplanandan
olduk¢a yiiksek ¢ikmustir (Cizelge 4.21). Bunun nedeni haploit olan ve anasal
kalitilan mtDNA, normalde diploit nDNA’ya nazaran dort kat kiiciik etkili
populasyon biiyiikliigiine sahiptir. Ayrica nDNA’nin mtDNA’ya oranla daha
yiiksek gen cesitliligine sahip olmasindan dolayr mikrosatellit lokuslarinda etkili
populasyon biiyiikligii yiiksek ¢ikmistir.

Mikrosatellit verilerine dayali populasyonlar arasindaki genetik uzaklik (Fg) ve
populasyonlarin ikiserli karsilastirlmalarina ait X? anlamlilk dereceleri
karsilastinld1 (Cizelge 4.22). Toplamda yuvalama kumsallan istatistiksel olarak
anlamli bir genetik yapilanma gosterdigi tespit edildi (F=0.0029, p<0.05).
Bununla birlikte, yuvalama kumsallarinda 136 ikiserli karsilastirmadan sadece
6’sinda istatistiksel olarak anlaml farkliliklar bulundu (Cizelge 4.22). Yuvalama
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kumsallariin ikeserli karsilagtirmalarina ait nDNA belirtegleri ile tespit edilen
genetik uzaklik(Fg) degerleri, mtDNA d-loop bolgesine dayali genetik uzaklik(ys)
degerleri ile karsilagtirildiginda daha az anlaml farkliliklar gézlendi. Bu durumda
mtDNA ile tamimlanan farkli yuvalama kumsallari arasinda erkek gecisli gen
akisina isaret etmektedir. Bu da erkeklerin filopatrisinin (yuvalama bolgesine
sadakat) disilerinkinden daha az oldugunu ya da erkeklerin beslenme bolgelerinde
rastgele ¢iftlestiklerinin delili olarak gosterebilir. Bu tespit edilen sonuglar Kuzey
Atlantik yuvalama kumsallarinda rapor edilen sonuglarla uyusmaktadir (Pearce
2001). Erkek gecisli gen akigi daha dnce C. caretta (Pearce 2001) ve C. mydas’in
(FitzSimmons vd., 1996, 1997a ve Roberts vd., 2004) diger cografik bolgelerdeki
yuvalama kumsallarinda yapilan ¢aligsmalarda da rapor edilmistir.

Tim yuvalama kumsallar1 aralarinda yillara gore ikiserli karsilastirildiklarinda
istatistiksel daha fazla olarak anlamli bir genetik yapilanma gosterdigi saptand:
(F+=0.0068, p<0.001). Bununla birlikte, toplam 232 ikiserli karsilastirmadan,
24’{inde istatistiksel olarak anlamli farkliliklar belirlendi (Cizelge 4.23). Yillara
gore bu farkliligin sebebi ardisik yuvalama sezonlarinda farkli disilerin ayni
kumsala tremek igin gelmelerinden veya Akdeniz’de birden fazla beslenme
bolgesinde farkli erkeklerle ¢iftlesmelerinden kaynaklanmus olabilir.

Yuvalama kumsallar arasindaki gen akisi tahminleri genetik uzaklik verilerine
dayal1 olarak ve Bayesian metodu kullanilarak hesaplandi1 (Cizelge 4.24). Ornek
say1st az olan Tekirova ve Agyatan degerlendirmeye katilmadiginda gen akis1 (M)
en diisiik Dalyan-Akyatan (8.61) ve Belek-Akyatan (8.74) yuvalama kumsallari
arasinda tespit edilirken, en yiiksek Kumluca-Samandag (52.05), Dalyan-
Samandag (47.01) ve Alata-Samandag (41.86) yuvalama kusmalar1 arasinda
gozlendi. mtDNA bakimindan Dalyan, Kumluca (Bati Tiirkiye) ve Samandag
(Dogu Tiirkiye) farkli iireme gruplarinda bulunmasina ragmen nDNA bakimindan
Dalyan-Samandag ve Kumluca-Samandag yuvalama kumsali giftleri arasinda
enfazla gen akist bulunmasi yine erkek gecisli gen akigini gostergesidir.

Yuvalama kumsallar1 arasinda varyasyonu tespit edebilmek icin molekiiler
varyans analizi (AMOVA) yapildi (Cizelge 4.27).Varyasyonun tamaminin bireyler
arasinda oldugu tespit edildi (p<0.05). Yuvalama kumsallart mtDNA genetik
uzaklik (yst) verilerine gore yapilan gruplama nDNA verilerinde de yapilarak
tekrar Molekiiler Varyans Analizi (AMOVA) yapildi (Cizelge 4.28). Bu gruplama
sonucunda da varyasyonun tamami bireyler arasinda oldugu goézlendi (p<0.05).
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Bu sonuglarda yuvalama kumsallarinin nDNA bakimindan mtDNA’da oldugu gibi
bir genetik yapilanma gdstermedigini ortaya koymaktadir.

Sonug olarak,

o Tehdit altindaki tiirlerin korunmasi i¢in hem mtDNA hem de nDNA
verisine ihtiyag vardir.

e Bu caligma 6rnekleme ve sonuglart agisindan su an itibariyla Akdeniz’de
yapilmis en ayrintili caligmadir.

e Su an itibaniyla {ilkemizin Akdeniz kiyilari Caretta caretta igin
Calabria’dan sonra en yiiksek genetik cesitlilige sahip olan yerdir.

e Daha once belirtidigi iizere CC-A3 haplotip acisindan dogudan batiya bir
kline mevcut degildir.

e Su an itibantyla CC-A3, CC-A52, CC-A53 ve CC-A3.2 haplotipleri diger
Akdeniz filkeleri i¢inde sadece iilkemiz yuvalama kumsallarinda tespit
edilmistir.

e Ulkemizde bu tiiriin korunmast i¢in 5 yonetim birimi tanimlanmstir.

o Tirkiye populasyonu CC-A3 haplotipi ve sikligi bakimindan Akdeniz
populasyonlarindan ayrilmaktadir. Bu yilizden Tiirkiye populasyonuna CC-
A3 haplotipi katkist bulunan yuvalama kumsallar1 oOncelikli olarak

korunmasi gereken kumsallardir.

e nDNA bakimindan yuvalama kumsallar1 arasinda anlamli farkliliklar tespit
edilmemistir. Bunun da yuvalama kumsallar1 arasinda erkek gecisli gen

akiginin bir sonucu oldugu diistiniilmektedir.

e Yuvalama kumsallar1 arasinda erkek gecisli gen akis1 devam ettigi siirece,
bu kumsallar arasinda gen akisi kesilmedigi i¢in izole olamayacaklar.
Bunun sonucunda da bu yuvalama kumsallarinda soy igi iireme ve genetik
suruklenme beklenmeyecektir.
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Alan1 ve Tuzla Deniz Kaplumbagasi ve Yumusak Kabuklu Nil Kaplumbagasi
Popiilasyonlarmi Arastirma, Izleme ve Koruma Caligmasi. 2006- 2012 WWF
Tirkiye, Adana Cevre ve Orman Il Miidiirliigii Projesi.

Tarkiye Anakarast ve Adalarinda Yasayan Ophisops (Reptilia: Sauria) Cinsinin
Sistemetigi ve Filogenisi. TUBITAK Proje No 108T162. (2008-2010).

Tiirkiye’nin Akdeniz ve Ege Kiyilarinda Ochlerotatus mariae Grubunun (Diptera:
Culicidae) Dagilim Oriintiisiiniin ve Genetik Yapisinin Belirlenmesi. TUBITAK
Proje No 110T593 (2011-2012).
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