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OZET

NiL YUMUSAK KABUKLU KAPLUMBAGASI, TRIONYX TRIUNGUIS
(TESTUDINES: TRIONYCHIDAE), POPULASYONLARININ GENETIK
YAPISI

Ozgiir GUCLU

Doktora Tezi, Biyoloji Anabilim Dali
Tez Danismant: Dog. Dr. Celal ULGER
I1. Damsman: Dog. Dr. Oguz TURKOZAN
2010, 121 sayfa

Trionychidae familyasindaki kaplumbagalar Antartika kitasi hari¢ tiim kitalarda
yayilis gostermekle birlikte 14 cins ve bu cinslere giren 30 tiir ile temsil edilirler.
Nil yumusak kabuklu kaplumbagasi, Trionyx triunguis (Forskal, 1775) Afrika
kitasinda Moritanya ve kuzey Namibya’dan Misir’a ve Orta Dogu’da Israil, Suriye
ve Tiirkiye’de yayilis gostermektedir. Giiney Afrika disinda Afrika kitasinin
biiyiik cogunluguna dagilmistir.

T. triunguis tiriiniin populasyon yapisi ve genetigi iizerine fazla c¢aligma
bulunmamaktadir. Bu calismanin amacit Akdeniz ve Afrika kitasindaki cesitli
lokalitelerden elde edilen ornekler ile 7. triunguis’in genetiksel stok verilerini elde
etmektir. Bunun i¢in dokuz mikrosatellit lokusu (n=102) ve mitokondrial DNA
kontrol bolgesi dizisi (n=52) kullamilmistir.

Bu ¢alisma ile dizayn edilen mtDNA kontrol bolgesi primerlerleri ile 13 haplotip
bulunmustur. Ayrica kullanilan 9 mikrosatellit lokusundan 3’liniin polimorfik
oldugu belirlenmistir. Hem mtDNA hem de mikrosatellit verilerine gore
Tirkiye’nin bat1 ve dogu sahilleri ile Afrika kitasi arasinda genetiksel farklilagma
oldugu belirlenmistir. Bu genetiksel yapilasma {i¢ populasyonun da “Evrimsel
Onemli Birimler” olarak degerlendirilmesi gerektigini ortaya ¢ikarmustir.

Anahtar Sozciikler: Trionyx triunguis, mtDNA, mikrosatellit, koruma genetigi,
populasyon genetigi
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ABSTRACT

THE GENETIC STRUCTURE OF NILE SOFT-SHELLED TURTLES,
TRIONYX TRIUNGUIS (TESTUDINES: TRIONYCHIDAE),
POPULATIONS

Ozgiir GUCLU

Ph.D. Thesis, Department of Biology
Supervisor: Assoc. Prof. Celal ULGER
Co-Supervisor: Assoc. Prof. Oguz TURKOZAN
2010, 121 pages

SUMMARY

Turtles belonging to the Trionychidae family are dispersed in all continents except
Antarctica and are currently represented by 30 species distributed in 14 genera.
The Nile soft shell turtle, Trionyx triunguis (Forskal, 1775), is distributed in
Turkey, Syria, and Israel in the Middle East and from Mauritania and North
Namibia to Egypt in African continent. They are spread all over the vast majority
of Africa, except in the southern part of the continent.

There are not a many studies about the population structure and genetics of 7.
triunguis. The aim of the study is to provide inventory data on the genetic structure
of T. triunguis with the samples provided from different localities in the
Mediterranean and African continent. With this purpose, mitochondrial DNA
control region sequences (n=52) and nine microsatellite loci (n=102) are used.

The 13 haplotypes with the primers that we designed for mtDNA control region
and 3 polymorphic microsatellite markers in 9 microsatellite loci are founded.
Both mtDNA and microsatellite data showed genetic divergence between the
eastern and western populations of Turkey and the African continent. This genetic
structuring show us to evaluate the three population as an “Evolutionarily
Significant Unit”.

Keywords: Trionyx triunguis, mtDNA, microsatellite, conservation genetics,
population genetics
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1. GIRIS
1.1. Kaplumbagalarin Kokeni

Yasayan amniyotlarin  temel gruplarini  memeliler, kuslar, timsahlar,
kaplumbagalar, squamatlar ve sphenodontidler olusturur. Fosil kayitlardan,
amniyotlarm giiniimiizden yaklasik olarak 300 MYO (Milyon yil énce) ortaya
ciktiklar;, 250 MYO ise neredeyse temel gruplarm hepsinin ¢esitlendigi
anlagilmaktadir (Carroll, 1987; Laurin ve Reisz, 1995). Morfolojik olarak
kaplumbaga, memeli ve kuslar biliyiik oranda ilkel siirlingen atalarindan
tiremislerdir. Kaplumbagalarin orijini, amniyot filogenisi ile ilgili ¢ok az bilgi
olmasindan dolay1 siiriingenlerin en tartismali grubu olarak ele alimmaktadir.
Kaplumbagalar kabaca Triyas doneminin (200-250 MYO) sonlarinda ortaya
¢ikmislardir. Kaplumbagalar ve diger amniyotlar arasindaki olaganiistii morfolojik
degisim, kaplumbagalarin Permiyen ve Triyas’ta var olan (300 MYQ) parareptiller
olarak bilinen ilkel siiriingenlerden dallandigini ortaya koymaktadir (Laurin ve
Reisz, 1995; Lee, 1996). Ayrica cesitli fosil kayitlarina goére, c¢ogunlukla
kaplumbagalarin karasal orjinli, bazilarina goére ise sucul orjinli canli grubu oldugu
belirlenmistir (Li vd., 2008).

1.1.1. Anapsid-Diapsid Ayrimi

Kaplumbagalarm viicut morfolojilerinin kékeni siirlingen evriminin en Onemli
gizemlerinden birini olusturmaktadir. Kaplumbagalarin anatomisi,
kaplumbagalarla diger siirlingen gruplari arasmndaki iliskiyi ortaya cikarmayi
zorlastiracak oOlgiide biyiik cesitlilik gostermektedir (Li vd., 2008). Yasayan
kaplumbagalar, anapsid kafatasma sahip (kafatasinda temporal agikligin
bulunmamasi) siiriingenler olarak degerlendirilmistir. Anapsid kafatasmin
morfolojik yapist diapsid kafatasina sahip (kafatasindaki temporal bolgede 2 adet
acikligin bulunmasi) siirlingenler ile karsilastirildiginda daha ilkeldir. Gaffney
(1980) diapsid siiriingenler ile memelilerin alt temporal agiklig1 paylasmalarmdan
dolay1 kardes grup olduklarmi, kaplumbagalarm da bu iki canli grubunun
olusturdugu topluluga yakin akraba oldugunu belirtmistir.



Zardoya ve Meyer (1998) memeliler ile kuslar arasinda kardes grup iliskisini 6ne
siiren Haematothermia hipotezi ile birlikte kaplumbagalarm en basit-yasayan
amniyot grubu oldugu gorisiinii reddetmistir. Ayrica kaplumbagalarin
kafatasindaki delikleri ikincil olarak kaybettiklerini ortaya koymustur. Bir baska
ifade ile bu delikler hi¢ olusmamasindan ziyade sonradan kaybedilmistir.
Temporal agikligin ikincil olarak kaybimi imkansiz kilacak higbir giiclii neden
olmamasinin yaninda (deBraga ve Rieppel, 1997), ¢esitli morfolojik kanitlar,
temporal agikligin ikincil olarak kaybinin kabul edilmesi gerektigini gostermistir
(Or: Nothosaurs, Plesiosaurs ve Ichthyosaurs gibi nesli tiikkenen euryapsidler)
(Rieppel ve deBraga, 1996; deBraga ve Rieppel, 1997). Son zamanlarda, kapsamli
morfolojik ¢alismalar temel alindiginda, kaplumbagalarin diapsid 6zelliklere sahip
canlilar oldugu goriisii agir basmaktadir (Rieppel ve deBraga, 1996; Benton 1997,
Liao vd., 2001).

1.1.2. Kaplumbaga Filogenisi

Giliniimiize kadar yapilan ¢esitli molekiiler ¢alismalar, kaplumbagalarin Tuatara,
kertenkele ve yilanlarin dahil oldugu Lepidosauria grubunun disinda yer aldigi ve
timsah ile kuslarmm bulundugu Archosauria grubuna kardes grup oldugunu ortaya
koymustur (Sekil 1.1) (Hennig, 1983; Lee, 1997; Zardoya ve Meyer, 1998).

Kumazawa ve Nishida (1999) kaplumbagalarin orijininin sonradan kaybolan iki
cift temporal agiklik ile archosauromorph bir atadan geldigini gii¢lii istatistiksel
testlerle ortaya koymustur. Ayrica kaplumbaga soy hattiin orijininin,
paleontolojik kayitlardan (Benton, 1990) en az 240 MYO meydana geldigi
saptanan Aves ve Crocodilia gruplar1 arasinda meydana gelen ayrimdan daha
once, hatta kabaca 260 MYO meydana geldigi hesaplanan archosauromorph ve
lepidosauromorph arasinda olusan ayrimdan da dnce olustugu saptanmigtir. Buna
gbre, archosaurian soy hattindan kaplumbagalarin ayrilmasinin en eski
kaplumbaga olarak bilinen ge¢ Trias donemindeki Proganochelys’in ortaya
¢ikisindan biraz daha Once Permiyan doneminden ge¢ Triyas’a kadar olan bir
zaman dilimi igerisinde meydana geldigi belirlenmistir (Kumazawa ve Nishida,
1999).

Protein sekanslari (LDH-A, LDH-B ve a-enolaz) kullanmilarak yapilan
calismalarda timsahlarin kaplumbagalara en yakin canli grubu oldugu



belirlenmistir (Mannen vd., 1997; Mannen ve Li, 1999; Liao vd., 2001). Bu
filogeni biiyliik oranda, Captorhinidler veya Pareiasaurus olarak adlandirilan
kaplumbagalarin, en yakinlar1 arasmnda gosterilen, soyu tiikkenen Paleozoik
anapsidlerin ilkel karakterleri olan temporal agikliklarinin olmamasina baglidir
(Kumazawa ve Nishida, 1999). Liao vd. (2001) kaplumbagalarin timsahlardan 177
MYO, yumusak kabuklu kaplumbagalarin ise diger kaplumbagalardan 100 MYO
ayrildigimi tespit etmislerdir.

Gerek fosil temelli (Benton, 1997) gerekse diger molekiiler tekniklere (Kumar ve
Hedges, 1998) dayanarak yapilan calismalarda, biiylik tetrapod gruplarmin
evrimsel silirecte birbirlerinden ayrilma zamanlari i¢in asagidaki diyagram ortaya
konmustur (Sekil 1.1).
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Sekil 1.1. MtDNA’ya gore bazi omurgali gruplar1 arasmndaki
filogenetik iliski (Zardoya ve Meyer, 1998)



Buna gore, timsah-kaplumbaga ayrimmin giiniimiizden 151.6 +23.7 MYO
gergeklestigi tahmin edilmektedir (Zardoya ve Meyer, 1998). Laurin ve Reisz
(1995) en eski kaplumbaganin fosil kaydi ve molekiiller tahmin ile
kaplumbagalarm 100 MYO cesitlendigini belirtmistir. Gaffney (1990) fosil
kayitlara gore, en eski kaplumbaganin son triyasik donemde (en az 200 MYO)
yasamis olan Proganochelys oldugunu tespit etmistir. Bu iki ¢alisma arasindaki
100 MY’lik fark parareptillerin kaplumbagalara en yakin grup olup olmadig
hususundaki tartismadan kaynaklanmaktadir (Lee, 1995: Platz ve Conlon, 1997).
Bu nedenle, gilinimiiz ¢alismalarinda kaplumbagalar, diapsidlerle ilgili
karsilastirmali ¢alismalarda ideal bir dis grup olarak kullanilmaktadir. Mannen ve
Li (1999) karsilastirmali morfolojistlerin, kaplumbagalarin filogenetik durumlari
tamamuyla ¢6ziilene kadar diapsidler iginde bir dis grup olarak kullanilmalari
hakkinda daha dikkatli olmalar1 gerektigini ifade etmistir.

Geg Triyas doneminden en eski kaplumbaga olarak bilinen Proganochelys’e ait
kanitlar onun kokeni hakkinda bir ipucu vermemektedir. Li vd., (2008)
giiniimiizden 220 MYO’ne ait olan ve nispeten Proganochelys’ten daha eski bir
gecmise sahip Odontochelyidae isimli yeni bir familya tanimlamiglardir (Sekil
1.2). S6z konusu c¢alismaya gore, bilinen biitiin kaplumbaga ve fosillerinin en
eskisi Odontochelys olarak tespit edilmistir (Li vd., 2008).
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Sekil 1.2. Kaplumbagalarin evrimsel soyagaci (Li vd., 2008)



Barley vd. (2010) kaplumbaga familyalar1 arasimda evrimsel iliskiyi ortaya
koymustur (Sekil 1.3). Buna gore; Carettochelyidae ve Trionychidae familyalarini
iceren Trionychia grubun Pleurodiralardan ayrilmasindan sonra diger kaplumbaga
familyalarmin evrimlestigi tespit edilmistir.
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Sekil 1.3. Kaplumbaga familyalar1 arasindaki filogenetik iliskiyi gosteren agac
(Barley vd., 2010)

1.2. Trionychidlerin Evrimsel Gelisimi

Trionychidae familyasi giiniimiizde 250 tiirden daha fazlasini icermektedir (geg
mezozoikten giliniimiize kadar yasamis 230 fosil kayit ve 13 cinse ait 31 mevcut
tiir). Antarktika kitas1 hari¢ diger biitlin kitalarda yayilis géstermektedir (Rhodin
vd., 2008). Kratese jeolojik doneminin baslarmda Asya’dan orjinlenen
Trionychidae familyas1 Kratese’nin sonlarinda Kuzey Amerika’dan ayrilmis ve
Tersiyer’de Antarktika kitasi haricinde tiim kitalarda yayilis gostermistir (Romer,
1956; Hirayama vd., 2000; Lapparent de Broin, 2000; Joyce ve Lyson, 2010).



1.2.1. Morfolojik ve Osteolojik Ozelliklerine Gore Evrimsel Durumu

Yumusak kabuklu kaplumbagalar (Trionychidae) Asya kitasinin Kratese jeolojik
déneminin baslangicindan (yaklasik 100-140 MYO) giiniimiize kadar gelen,
yiiksek oranda morfolojik ¢esitlilik gosteren kaplumbagalarin eski bir grubudur
(Meylan ve Gaffney, 1992). Trionychid kabugu diger kaplumbagalarla
kiyaslandiginda dorsoventral yonde yassilasmus ve {izeri kemiklesmis plak
tabakanin yerine deri bir tabakayla Ortiilmiistiir. Boyunlar1 uzun ve igeri
cekilebilme ozelligindedir. On ve arka iiyelerinin her biri 3 adet uzun tirnak
bulundururlar ve suda ylizmek icin pedal gibi kullanirlar. Esnek olan karapas
kenarlar1 trionchidlerin ¢amurlu ¢evrelere iyi adapte olmasini saglamustir. Esnek
yapidaki bu karapas kenarlari sayesinde, nehir, gél veya deniz ekosistemlerinin dip
sedimentlerini dalgalandirma hareketi ile kazarak korunma amacgli kendilerini
kamufle ederler (Ernst vd., 1994).

Trionychidler tipik olarak uzayan bir boyun ve uzun bir burun yapisina sahiptirler.
Bu 6zelliklerini ¢camurda gizlenmis halde bulundugu sirada avina saldirma veya
nefes almak i¢in su ylizeyine ulasmak amaciyla kullanirlar. Giiniimiizde var olan
biitiin yumusak kabuklu kaplumbagalar biiyiik oranda sucul ortamda yasarlar ve
¢ogu baliklarin 6nemli predatorleri konumundadir. Dis morfolojileri degiskenlik
gostermesinden dolay1 taksonomik ve filogenetik amaglar icin kullanmak son
derece zordur. Bunun yerine tiir veya gruplar arasindaki ayrimi saglamak i¢in
genellikle osteolojik karakterler kullanilir (Meylan, 1987; Ernst vd., 2000;
Praschang ve Gemel, 2002; Praschang vd., 2007).

Trionychidaec familyasina ait kaplumbagalar, diger kaplumbagalarin ¢ogunda
karakteristik olan karapas plaklarinin kaybi, kabuk kemik elementlerinin azalmasi
gibi oOzelliklere sahiptirler. Cografik olarak genis bir alanda yayilis gosteren bu
familya iyeleri, eski ve morfolojik olarak diger kaplumbagalardan farkli tuhaf
goriiniiste olan kaplumbagalardir. Trionychidlerde var olan diiz viicut yapisi, bu
canlilarm yasam alani konumundaki su, kum veya bataklik alanlarin olusturdugu
harekete karsi direnci azaltir. Bununla birlikte trionychidlerde viicudu g¢evreleyen
peripheral kemiklerin kaybolmasindan dolayi toplam karapas agirhig ile birlikte
tim viicut agirliginda dikkate deger bir azalma meydana gelmistir (Pritchard,
1984). Peripheral ve neural kemiklerin sayisindaki diisiis ile birlikte 7. pleural ve
nukal kemigin biiytikliigiindeki azalmadan dolay: trionychid kabugunda bir agirlik



kaybi s6z konusudur. Ayrica bu durum, kaplumbaganin sudaki hareketi esnasinda,
kabugun su direncini azaltmak iizere 6zellesmis bir sekil almasini saglanmistir. Bu
gruba giren kaplumbagalar, karapaslarinda yer alan kemik plaklarinda bir azalma
olmasma ragmen, ge¢miste yayilis alanlarinin biiylik bir ¢ogunlugunda
kaplumbaga yiyen timsahlarla bir arada yasamuslardir (Meylan, 1987). Meylan
(1987) trionychidlerin bu kosullar altinda hayatta kalmasimi predatorlerden
saklanabilme ve hizli yiizebilme yeteneklerine baglamistir. Kaplumbagalar
arasinda en hizli yiizen tiirlerin bazilar1 trionychid grubunda yer almaktadir
(Webb, 1962). Ozellesmis kabuklari, balik ve diger yiizen avlara karsi hizhi
predator saldir1 yapmalari i¢in de avantaj saglar (Mustoe ve Girouard, 2001).

1.2.2. Trionychidae’ye ait Fosil Kayitlara Gore Evrimsel Durumu

Trionychidae familyasinda yer alan kaplumbagalardan bazilari, diinya’da yayilis
gosteren en biiyiik kaplumbagalardandir (Pritchard, 2001). Ayrica bu familyaya
mensup ¢ogu kaplumbaga, IUCN Kirmizi Listesi’ne gore “nesli tiikenmeye
baslayan” hayvanlar grubundadir (Van Dijk vd., 2000). Mevcut trionychidler
Kuzey Amerika, Avrupa, Afrika, Asya ve Dogu Hindistan olmak tizere ¢ok genis
bir dagilis sahasina sahip (Iverson, 1992) olmalar1 yaninda Avustralya’dan da fosil
kayitlar1 mevcuttur (Gaftney, 1979a). Hutchinson (1982) Kuzey Bat1 Amerika’dan
elde ettigi fosil kayitlara gore Trionychidae’nin Senozoik devirde yasayan 11
stirlingen familyasindan biri oldugunu tespit etmistir.

Trionychidlerin evrimsel siirecte meydana gelen karakter degisimlerinin
nedenlerini agiklayan birgok olasilik mevcuttur:

(1) Biiyiik oranda agzi ile avini1 yakalamak i¢in segilim
(2) Cok hizli bir sekilde yiizebilme i¢in segilim
(3) Biiyiik oranda sucul kazmaya uygun iiye i¢in se¢ilim (Pritchard, 1984)

Trionychidlerin Carettochelyidlerden evrimlestigini gosteren 6nemli evrimsel olay
peripherallerin kaybidir (Lissemys cinsi hari¢). S6z konusu durum, vertebral orta
hatta kaburga baslarinin ¢ok ince ve genis siitur olusturmasidir. Biiylik kaburga
baslarinin gelisimi, plastronun (peripheraller yoluyla) kullanimina yapisal bir
alternatif olusturur. Sonug¢ olarak trionychid kabugu pedamorfik olabilir; yani
embriyonik donemde karapas gelisimindeki son adim asla meydana gelmez.



Pedamorfizmin, trionychidlerin kabuklarimin evrimlesmesini saglayan mekanizma
olabilecegi diisliniilmektedir (Meylan, 1987).

Trionychidlerin fosil kayitlar1 olduk¢a yaygindir ve ge¢ Kretase doneminden bazi
fosil taksonlar icermesi nedeniyle modern cins ig¢inde smiflandirilmistir
(Chkhikvadze, 2000). Bu fosil kayit ve taksonun yiiksek miktarda apomorfik
morfolojik karakterlere sahip olmasi, bu grubun evrimsel olarak eski olabilecegini
ortaya koymaktadir (Engstrom vd., 2004). Fosil kayitlardan Trionychidlerin
Palaeogene doneminde Avrupa’da bulundugu ve Pliosen/Pleistosen’e kadar da
Avrupa’nin 6nemli siiriingenleri icerisinde yer aldig: tespit edilmistir (Lapparent
de Broin, 2001; Danilov, 2005). Bununla birlikte, Trionychidae familyasinin ilk
evrimine iliskin 2 olasilik bulunmaktadir (Joyce ve Lyson, 2010): (1) Temel
Trionychid ayrimi Asya’da meydana gelmistir, (2) Trionychidlerin Kuzey
Amerika’ya ayr1 bir soy hatt1 olarak gegisinden sonra meydana gelen vikaryans
olayi ile ayrim gerc¢eklesmistir.

Pritchard (1984) Chitra’nin atasal trionychidler i¢in en iyi model oldugunu ve
trionychidlerin viicut yapisinin hizli predatér saldiris1 igin meydana gelen bir
adaptasyon oldugunu 6ne siirmiistiir. Buna kanit olarakta, Chitra ile Avrupa’da
Jura veya Kretase doneminde yasamis olan Chitracephalus dumonii (Dollo, 1884)
kafataslarmin benzerliklerini géstermistir. Ayrica Chitra’nin trionychidler arasinda
en iyi gelisen et¢il hayvan oldugunu ve diger formlarin ikincil olarak olustugunu
ortaya koymustur. Mustoe ve Girouard (2001) Kuzeybati Washington/ABD’de
Tersiyer doneminin baglangicindan kalmis, Trionychidae familyasina ait oldugunu
belirledikleri bir fosil tespit etmistir.

1.2.3. Trionychidae Filogenisi

Diger kaplumbagalarla yumusak kabuklu kaplumbagalarin akrabaligi her zaman
tartisma konusu olmustur. Bazi arastiricilar bu familyanin Cryptodira ve
Pleurodira disinda ayr1 bir alttakim altinda smiflandirilmasi  gerektigini
belirtmislerdir (Boulenger, 1889; Siebenrock, 1909; Bergounioux, 1955). Bazi
morfolojistler ise, bu familyanin Carettochelyidae, Dermatemydidae ve
Kinosternidae familyalarina akraba olan bir grup oldugunu one siirmiislerdir
(McDowell, 1961; Gafftney, 1975, 1984). Carettochelys grubu belirlendiginden
beri arastiricilar, bu cinsi Trionychidlere en yakin grup olarak kabul etmislerdir



(Boulenger, 1889; Pritchard, 1967). Carettochelys ve Trionychidae arasindaki
yakin akrabaligi tamimayan arastiricilar arasinda bazilari, bu iki grubu bir
siiperfamilya altinda birlestirmislerdir (Trionychia olarak Joyce vd., 2004,
Trionychoidea olarak Shaffer vd., 1997). Son molekiiler calismalar ise
Avustralya/Yeni Gine domuz burunlu kaplumbaga (Carettochelyidae:
Carettochelys insculpta) ile yumusak kabuklu kaplumbagalar1 kardes gruplar
olarak ortaya koymakta (Shaffer vd., 1997; Starkey, 1997; Fujita vd., 2004) olup,
bu iki grubun olusturdugu dal, yasayan diger tiim Cryptodirlerin ve yasayan diger
biitiin kaplumbagalarin kardes grubu olarak gostermektedir. Molekiiler veriler ve
fosil kayitlar Trionychia ve diger tiim kaplumbagalar arasindaki ayrimin
giiniimiizden yaklasik olarak 90-120 MYO gerceklestigini ortaya koymaktadir
(Shaffer vd., 1997).

Bazi morfolojistler, Carettochelyidae ve Trionychidae ile Dermatemydidae ve
Kinosternidae gruplarini birlikte degerlendirmislerdir (McDowell, 1961; Albrecht,
1967, Zug, 1971a; Gaffney, 1975, 1984). Gaftney (1975) bu 4 familyayi
Trionychoidea siiperfamilyas1 altinda birlestirmistir. Trionychidae familyasi
icindeki akrabalik iliskilerini ortaya koyan temel bilgi, Meylan (1987)’nin kafatas,
kabuk ve postkranial iskelet temelli morfolojik karakterlerin analizine
dayanmaktadir. Meylan (1987) bu g¢alismada, 4 familyanin monofiletik bir grup
oldugu hipotezini desteklemis ve bu monofili durumunu 9 osteolojik karaktere
dayanarak ortaya koymustur. Osteolojik verilere gore, Dermetemydidae familyasi
diger 3 familyaya kardes grup olarak ortaya konmaktadir (Meylan, 1987).

Trionychidaec familyast monofiletik degildir. Sistematik c¢aligmalar (Gaffney,
1975, 1984; Meylan, 1985) familyayr monofiletik bir grup olarak tanimlarken,
Meylan (1987) osteolojik verilere dayanarak bunun miimkiin olmadigini tespit
etmistir.

Meylan (1987) Flap-Shelled (Dudakli) kaplumbagalar1 Cyclanorbinae olarak ayri
bir altfamilyaya aymrmstir. Geri kalan yumusak kabuklu kaplumbagalar ise
Trionychinae altfamilyasina dahil edilmistir. Dudakli kaplumbagalarda monofili
s6z konusudur (De Broin, 1977). Ayrica Meylan (1987) Cyclanorbinae igin 12,
Trionychinae i¢in ise 9 adet paylasilan morfolojik karakter belirlemis ve bu iki alt
familyanin kuvvetli bir sekilde reziprokal monofili olduklarini ortaya koymustur.
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Meylan (1987) Trionychinae altfamilyasmi 4 gruba ayirmus ve bu altfamilyanin
monofiletik oldugunu 6ne siirmiistiir. Bu gruplar;

1- Ug eski diinya tiiriinii (Trionyx triunguis, T. euphraticus ve T.
swinhoei) ve ii¢c Kuzey Amerika formunu (7. ferox, T. muticus ve T.
spiniferus) igeren Kuzey Amerika grubu,

2- Hindistan grubu; T. gangeticus, T. leithii, T. hurum ve T. nigricans

3- Trionyx steindachneri grubu;, T. steindachneri, T. sinensis ve T.
subplanus

4- Trionyx cartilagineus grubu, T. cartilagineus, Chitra indica ve
Pelochelys bibroni.

Hummel (1929) tarafindan gergeklestirilen revizyondan Meylan (1987)’ye kadar
olan dénemde Trionychidae familyasina mensup bireyler (Chitra ve Pelochelys
disindaki), Trionyx isimli tek bir cinste toplanmaktaydi. Meylan (1987) kladistik
smiflandirma ile 6nceleri sadece Trionyx cinsi iginde yer alan tiirleri 9 cins ve 15
tire aywrmstir (Sekil 1.4). Meylan (1987) boylece Trionychidae igindeki cins
sayisin1 3’ten 11°e yiikseltmistir. Meylan (1987) bu 11 cinsi 4 tribusun i¢inde
gruplandirmustir. Bu tribuslar: Chitrini, Aspideretini, Trionychini ve Pelodiscini.
Bu dort dalin her birinin monofili durumunu ¢ok iyi bir sekilde ortaya koymasina
ragmen, tribuslar arasindaki akrabaligi ¢6zememistir. Tek biiylik bir cins olarak
Trionyx, Trionychinae altfamilyasina giren bazi yumusak kabuklu kaplumbagalar
icin hala kullanmilmasina ragmen (Plummer, 2001), genel olarak Meylan (1987)’nin
siniflandirmast kullanilmaktadir (Weiscrock ve Janzen, 2000; Engstrom vd.,
2004).

Engstrom vd. (2004) Trionychinae ve Cyclonorbinae altfamilyalar1 arasinda
monofili oldugunu belirlemistir (Sekil 1.5). Gergeklestirdikleri analizler
sonucunda, Meylan (1987)’nin aksine, Chitrini, Pelodiscini ve Trionychini
tribuslarinin monofili durumunu kabul etmemektedirler. Bunun nedeni olarak ta,
Meylan (1987)’de, 6zellikle Chitrini ve Trionychini tribuslarmin herbirinde birer
taksonun hatali bir sekilde siniflandirilmasi olarak ortaya koymuslardir. Sadece
Aspideretini tribusunun monofiletik oldugu belirlenmistir. Trionychidae igerisinde
ayrilan iki dal, Trionychinae ve Cyclanorbinae, hem Meylan’nin morfolojik
verileri hem de Engstrom (2004)’{in molekiiler verileri tarafindan desteklenmistir.



11

Meylan (1987)’ye kadar olan hi¢bir ¢alismada T. friunguis Kuzey Amerika
grubuna dahil edilmemistir. Loveridge ve Williams (1957) T. triunguis’i, T.
sinensis ve T. steindachneri ile birlikte Kuzey Amerika grubuna kardes grup
olarak gostermistir. deBroin (1977), T. triunguis’i, Kuzey Amerika formlari
evrimlesirken onlardan bagimsiz olarak ayrilip evrimlesen kalint1 bir grup olarak
gostermistir. Meylan (1987) osteolojik verileri temel aldiginda K. Amerika
grubu’nun en iyi kardes grubu olarak 7. triunguis’i belirlemistir. 7. triunguis tiri
Trionyx cinsinin tip tiirli olmas1 acgisindan taksonomik olarak olduk¢a énemlidir.

O
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Sekil 1.4. Osteolojik karakterlere gore

Trionychidae familyasina ait
tirler arasmdaki akrabalik
iligkisi (Meylan, 1987)

1.5. Cekirdek ve mtDNA
verilerine gore Trionychidae
familyasina ait tiirler
arasindaki akrabalik iliskisi
(Engstrom vd., 2004)

Engstrom vd. (2002) Chitra cinsine ait yumusak kabuklu kaplumbagalarin
mitokondrial DNA’nin ND4 gen bolgesini kullanarak yaptiklar1 filogenetik
analizler sonucunda Chitra chitra ve C. indica tirlerinin birbirlerinden 6nemli
derecede ayrim gosterdigini, bununla birlikte Myanmar’dan elde edilen 6rneklerin
bu iki tiirden ayr1 bir tiir olarak ele alinmasi gerekliligi ortaya koymustur.

Engstrom vd. (2004) genellikle nehir agizlarinda yasayan Trionyx, Pelochelys ve
Chitra cinslerinin ayni dalda yer aldiklarini tespit etmistir (Sekil 1.5). Bu grup,
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yasayan Trionychidlerin en eski atasal grubu olabilir. Bu dalin giiniimiize kadar
neslini devam ettiren tiim Uyeleri, yetiskinlerinin olduk¢a biiyiikk viicut
biiyiikliigiine sahip olmasi, yani genellikle karapas uzunlugunun 100 cm.yi asmasi
(Pritchard, 2001) ve sik sik denizel habitatlar1 veya nehirlerin denize dokiilen
boliimlerini kullanmasi ile karakterize edilmektedir (Ernst ve Barbour, 1989).
Engstrom vd. (2004) bu oOzelliklere paralel olarak Trionyx, Pelochelys ve
Chitra’nin olusturdugu dala ‘Gigantaestuarochelys’ adini vermiglerdir. Ayrica
Chitra ve Pelochelys’in olusturdugu Meylan (1987)’nin  Chitrini olarak
isimlendirdigi dal da ‘Chitraina’ olarak isimlendirilmistir. Trionychidae
familyasina ait 5 tane monotipik cins (Amyda, Dogania, Palea, Pelodiscus ve
Trionyx) yer almaktadir. Engstrom vd. (2004) bunlardan, Amyda cartilaginea
Dogania subplana, Palea steindachneri ve Peladiscus sinensis ile birlikte
Aspideretini tribusunun yakin akraba oldugunu tespit etmis ve bu taksonlarin
olusturdugu dala yeni bir isim olarak ‘Amydona’, Meylan, (1987) tarafindan
Trionychini olarak belirtilen Apalone ve Rafetus cinslerinin olusturdugu dala ise
‘Apalonina’ adim1 vermistir. Bununla birlikte, Amydona ve Apalonina’nin birlikte
olusturduklar1 grup Gigantaestuarochelys’e en yakin grup olarak ortaya konmustur
(Sekil 1.5).

Praschang vd. (2007) mtDNA sitokrom b geninde gergeklestirdikleri molekiiler
filogeni ¢alismasinda Trionychidae familyasinda yer alan ve Onceleri Nilssonia
cinsi ile aralarinda parafili durumu s6z konusu olan (Engstrom vd., 2004)
Aspideretes cinsine giren 4 tiirli (Aspideretes gangeticus, A. hurum, A. leithii, A.

nigricans) Nilssonia cinsine dahil etmistir.

1.3. Trionyx triunguis FORSKAL, 1775

Sinonimler: Testudo striata Suckow 1798
Trionyx aegytiacus Geoffroy 1809
Trionyx niloticus Gray 1831
Trionyx labiatus Bell 1837
Trionyx mortoni Hallowell 1844
Aspidonectes aspilus Cope 1860
Fordia africana Gray 1869
Trionyx triunguis Peters 1876
Trionyx triunguis rudolfianus Deraniyagala 1948
Trionyx triunguis Alderton 1988
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1.3.1. Morfoloji

Kaplumbagalar, dissiz, anapsid ve kemik bir kabuk ile distleri ortiilmiis ovipar
Ozellik gosteren siirtingenlerdir. Genellikle tizerlerini 6rten kemik kabugun iizeri
epidermal plaklarla ortiilmiistiir. Kaburga kemikleri, legen kemigi ve gogiis kemigi
karapasta birlesmistir. Klavikula ve interklavikula plastrondaki modifiye edilmis
alt kaburgalarla birlesmistir. Boyun omurunun ¢ikintis1 Cryptodira alttakiminda
kaybolmustur. Bu alttakimdaki kaplumbagalarda boyun geri ¢ekilir. Pleurodira
alttakimma giren kaplumbagalarda boyun omurundaki ¢ikinti bulundugundan
boyunlarim geri ¢ekemezler. Bunlarin yaninda biitiin kaplumbagalar poikilotherm
ozellik gosterirler (Meylan, 1987).

Gilineydogu Asya orijinli olan Trionychidae familyasina giren kaplumbagalar gece
aktif olan etgil tatll su kaplumbagalaridir. Karapas ve plastronlarinda epidermis
orjinli plaklar olmamasina ragmen bu bolgelerin {istii ince bir deri ile ortaliidiir.
Girtlak mukoza zarinda yer alan yumak haldeki kapiler damar sistemi ve deri
solunumunun yardimi ile suyun altinda 15 saate kadar kalabilirler (Deckert vd.,
1991).

Familyanin kiirek seklindeki iiyelerinin her biri 5 parmakli, bunlarin iiglinde etkili,
sivri tirnaklar mevcuttur. Burunlari disariya dogru uzamis haldedir ve gozleri
basmin {ist kismindadir. Karapas ve plastron arasindaki baglanti yerinde bulunan
marjinaller ¢ogunlukla kaybolmustur. Plastronda femoral ¢ikintilar bulunmaz (Zug
vd., 2001). Yumusak kabuklu kaplumbagalarda karapas uzunlugu Cin yumusak
kabuklu kaplumbagasinda (Pelodiscus sinensis) oldugu gibi 25 cm. ile Asya dev
yumusak kabuklu kaplumbagasi (Pelochelys cantorii)’nda oldugu gibi 130 cm.
arasinda degisiklik gosterir (Stuart vd., 2001). P. cantorii ile neredeyse ayni
biiyiiklikte (1.2 m.) olan 7. triunguis kaydi bulunmaktadir (Kasparek, 2001).
Grzimeck (1971) T. triunguis’e ait maksimum plastron uzunlugunu 90 cm. olarak
tespit etmistir. Trionychidae familyasinin diger iiyelerinde karapas uzunlugu 40-60
cm arasinda degismektedir (Keller 2005).
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1.3.2. Biyoloji
1.3.2.1. Habitat

Gollerde, havuzlarda ve nehirlerin s1g kisimlarinda yasayan tamamiyla sucul
Ozelliklere sahip canlilardir. Yumurta birakma islemini kiigiik kum tepelerinin
vejetasyon olan kesimlerindeki bitki koklerine yakin boliimlerde gergeklestirirler.
T. triunguis genellikle hafif tuzlu sularin bataklik boliimlerinde yasadiklar
bilinmelerine ragmen 6zellikle kis aylarinda denizlerde tiire ait ¢ok sayida kayit
tespit edilmistir (Taskavak vd., 1999; Kasparek, 2001; Taskavak ve Akg¢mar,
2009). Bu durum, yasam dongiilerinin bir kismini denizel ortamlarda gegirdiginin
bir gostergesidir. 7. triunguis’in tuzlu suya olan genis duyarlilik yetenegi, bu tiire
giineydogu Akdeniz ve Avrupa’nin giineydogusunda koloni olusturabilme imkan1
tanmmustir (Kasparek ve Kinzelbach, 1991, Venizelos ve Kasparek, 2006).

1.3.2.2. Yayihs1

T. triunguis giiniimiizde Tirkiye’nin Akdeniz kiyilar ile birlikte Moritanya ve
kuzey Namibya’dan Somali ve Misir’a kadar olan béliimde yayilis gostermektedir.
Giliney Afrika disinda Afrika kitasinin biiyiik ¢ogunluguna dagilmistir: Kongo ve
Bat1 Afrika’daki su kanallari, Misir (Nil Nehri disinda), Eritrea, Etiyopya, Sudan,
Giliney Somali ve Kenya (Spawls vd., 2002), Angola, Benin, Cat, Fildisi Sahilleri,
Namibya’nin kuzeyi, ve Senegal’in batisi, Mali (Caspary vd., 1998), Gabon,
Gambia, Kamerun, Gana, Gine, Moritanya, Nijer, Nijerya, Raunda (Hinkel ve
Fischer, 1988), Sierra-Leone, Suriye, Togo ve Uganda. Suriye, Israil ve Tiirkiye,
T. triunguis’in Akdeniz’deki en Onemli yuvalama alanlaridir (Nada, 2002;
Venizelos ve Kasparek, 2006) (Sekil 1.6). Ozellikle, Israil’deki Alexander
Nehri’nde tiire ait yogun bir populasyon bulunmaktadir ve bu alan en onemli
yuvalama alanmi olarak degerlendirilmektedir (Kasparek ve Kinzelbach 1991;
Taskavak vd., 1999). Yunanistan’in Kos adasi’nda sadece bir bireye ait kayit
bulunmaktadir (Taskavak vd., 1999). Orta Dogu’da cografik olarak izole olan T.
triunguis, Afrika’daki ana populasyonundan biiyiik oranda genetik farklilasma
gbstermesi nedeniyle relikt bir populasyon olarak degerlendirilebilir (Keller,
2005).
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Sekil 1.6. T. triunguis’in Diinyadaki yayilis sahasi (Tiirkozan (2007)’den
uyarlanmustir)

Populasyon biiyiikliigiinii belirlemek i¢in ayrintili bir ¢aligma olmamasina ragmen
Akdeniz populasyonunun 1.000 bireyden daha az oldugu tahmin edilmektedir
(Venizelos ve Kasparek, 2006). MEDASSET’in 2002 yilinda Nil Nehri’nde
gerceklestirdigi arastirmada tiiriin bu bolgede son 20 yildir goriilmedigi tespit
edilmistir (Nada, 2002). Buna gore, T. triunguis’in Misir’da soyunun tiikkendigi



16

diisiiniilmektedir (Venizelos ve Kasparek, 2006). Ancak Amer ve Kumazawa
(2009) gergeklestirdikleri molekiiler ¢alismada bu tiire ait 6rnekleri Nil Nehri’nin
bat1 boliimiinde yer alan Nasser Golii’nden elde etmislerdir.

MEDASSET’in 1997 yilindan beri Tirkiye’de gergeklestirdigi caligmalar,
Cukurova ve Dalaman deltalarinin tiiriin Akdeniz’deki énemli yuvalama alanlar1
oldugunu gostermistir. Ayrica aymi ¢alismada Cukurova ve Dalaman deltalar
disinda Tiirkiye’de tiire ait en az 8 yuvalama alaninin daha oldugu ortaya
konulmustur.

Kasperek (2001) Tiirkiye’de tiirlin yuvalama yaptigr 15 alan belirlenmis, bu
alanlardaki balik¢ilar ve yerel halk ile goriismesi neticesinde aldigi bilgiler
1s181nda populasyonlar1 biiyiikliiklerine ve koruma onceliklerine gore Tirkiye’de 3
kategori olusturmustur (Sekil 1.7).

I. Kategori: Dalaman ve Seyhan, en biiyiikk ve en yiliksek koruma oncelikli
populasyon olarak belirtilmistir.

II Kategori: Dalyan, Aksu/Acisu, Anamur, Goksu, Berdan ¢ayi, Tuzla Direnaj
kanali, Karatas direnaj kanali, Ceyhan rmag1 goéreceli olarak biiyiilk populasyona
sahip fakat yiiksek koruma 6nceligi yoktur.

III. Kategori: Patara, Fethiye, Koprii Cayi/Acisu, Bozyazi, Asi Irmag1 kiigiik
populasyona sahip ve tiirlin hayatta kalmasi i¢in koruma gereklidir.
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Sekil 1.7. T. triunguis’in Tirkiye’deki yayilisi (Kasparek, 2001): 1.Dalyan,
2.Dalaman, 3.Fethiye, 4.Patara, 5.Aksu Nehri, 6.Koprii Cayi,
7.Anamur, 8.Bozyazi, 9.Goksu Nehri, 10.Berdan Nehri, 11.Seyhan
Nehri, 12.Tuzla drenaj kanali, 13.Karatas drenaj kanali, 14.Ceyhan
Nehri, 15.Asi Nehri

1.3.2.3. Davrams

Yumusgak kabuklu kaplumbagalar, avlanmak icin genellikle suyun kumlu veya
killi dip kisimlarinda saklanarak yasarlar. Uzun bir boyun ve buruna sahip
olmalar1 suyun yiizeyine ¢iktiklarinda nefes almalar i¢in kolaylik saglar. Nil
yumusak kabuklu kaplumbaga akciger, farinks, deri ve kloak solunumu yapabilir.
Su yiizeyine ¢ikarak gilineslenme davranigini gergeklestirirlerken pozisyonlarini
korumak i¢in liyelerini hafifce kiirek hareketi yaparak hareket ettirirler. Sudaki
hareketlerini, iiyelerinin suyu itmesi seklinde gergeklestirirler. Suyun i¢inde veya
karada c¢ok hizli hareket edip yonlerini seri bir sekilde degistirme yetenegine
sahiptirler (Burghardt vd., 1996; Keller, 2005).

1.3.2.4. Ureme

Disi T. triunguis yaklasik 100 pin-pon topu bilyiikligiindeki yumurtay1 ayni1 anda
depolayabilir fakat bunlarin genellikle ancak 50 tanesini yumurtlar (Keller, 2005).
Gidis ve Kaska (2004) Dalaman bolgesinde yer alan 7. triunguis igin inkiibasyon
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siiresini 55-56 giin olarak tespit etmistir. Kaplumbagalarin ¢ogunda fenotipe
bakarak cinsiyet tayini yapilabilmektedir. Deniz kaplumbagalarinda cinsiyet yuva
ici sicakliga bagimli olarak belirlenirken (Keller, 2005), Trionychidlerde genotipik
cinsiyet tayini s6z konusudur. Yani, cinsiyet orani, koruma Onlemlerinin bir
parcasi olarak yapay sicaklik degisimleri uygulanarak degistirilemez, cinsiyet
tayini sicakliga bagl degildir (Bride, 2004; Keller, 2005).

1.3.2.5. Beslenme

Nil yumusak kabuklu kaplumbagas1 karnivor olmakla birlikte besinlerinin biiyiik
cogunlugunu baliklar ve gastropodlar olusturmaktadir. Bunlarin yaninda sucul
bocekler, krustaseler, kurbaga, kertenkele ve gesitli bitkisel besinler de onemli
besin kaynagidir (Tiirkozan, 2007).

1.3.2.6. Tehditler

T. triunguis’in ¢ok genis dagilisina ragmen Akdeniz populasyonu yogun balikg¢ilik
aktiviteleri, sulama aktiviteleri yiliziinden habitatlarm yogun kullanimi, insan
etkisi, su kirliligi, yuvalama alanlarinin yok edilmesi ve teknelerin yol agtig
tahribat gibi nedenlerden dolay1 biiyiik 6lglide tehdit altindadir (Kinzelbach 1986;
Baran ve Kasparek 1989). Trol balikgiligi bu tirii tehdit eden en Onemli
tehlikelerden biridir. Bu kaplumbagalar hayat dongiilerinin 6nemli bir kismini
denizlerde gegirirler (Kasparek, 2001; Taskavak ve Akginar, 2009). Orug (2001)
Iskenderun ve Mersin arasinda kalan bélgede trol ile avlanma calismasi
gergeklestirmistir. Bu ¢alismanin sonucunda 306 birey Chelonia mydas, 116 birey
Caretta caretta ve 437 birey Trionyx triunguis tiirii kaplumbaga yakalanmistir.
Yakalanan bu kaplumbagalarin %87’si suyun orta boliimiindeki trolle yakalanmis
geri kalanlar ise dip trolii (11-30m. arasi) ile yakalanmistir. Ayrica 6zellikle kis
aylarinda yakalanan T. triunguis sayisinin arttig1 ve Aralik’ta bu saymin en yiiksek
seviyeye ulastig1 da bildirilmistir (Bride, 2004).

1980°1i yillarin ortalarinda Dalyan/Dalaman bdlgesindeki turizm aktivitesindeki
yogun artis Nil yumusak kabuklu kaplumbaga populasyonunu yiiksek oranda
tehdit etmeye baslamustir. Habitat yikimi, tekne trafigi ve su kirliligi gibi etmenler
biitiin populasyonlarin uzun vadede hayatta kalma olasilig1 i¢in bliyilik bir tehlike
olusturmaktadir. Bunun yaninda, tiiriin yirtic1 6zelliginden dolay1 balik aglarmi
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parcaladigi i¢in balikgilar tarafindan oOldiriilmektedir (Venizelos ve Kasparek,
2006).

1.3.2.7. Koruma statiisii

T. triunguis Convention on the Conservation of Europen Wildlife and Natural
Habitats Ek II: “Kesinlikle korunmasi gereken fauna tiirleri” kapsamindadir.
Kasparek (2001) tiiriin ergin birey sayisinda giderek azalan bir durum s6z konusu
oldugunu ve bununla birlikte populasyondaki birey sayisinin 1.000 bireyin altina
diistiigiinii belirtmistir (Kasparek, 2001). Bir populasyonun kayb1 tiiriin genetik
dimorfizminde gii¢lii bir kayba neden olmaktadir. Genetik havuzun zengin olmasi
cevresel ve iklimsel sartlara tiiriin daha iyi adaptasyonunu ve tiiriin yasamasini
mimkiin kilar (Wilson, 1998). Tirkiye’de Nil yumusak kabuklu kaplumbagasi
tam anlamiyla koruma altma alinmistir. 2001 yilinda MEDASSET Dalyan
populasyonunu Siif 2 (Korunmasi kuvvetle gerekli biiyiik populasyon) olarak
siiflandirmistir (Medasset, 2003).

1.4. Tath Su Kaplumbagalarinda Koruma

Diinya’da yillik 3.000-30.000 arasindaki hayvan tiiriiniin neslinin tiikenmekte
oldugu tahmin edilmektedir (Woodruff, 2001). IUCN (2008) raporuna gore
memelilerin %15°1, kuslarin %10°u, kurbagalarin %35’i 6niimiizdeki 10-20 yillik
siire icerinde nesli tiikkenme tehlikesi ile karsi karsiyadir. Ayrica nesli tehlike
altinda olan biitiin canlilar icerisinde siirlingenlerin oram1 %2’dir. Nesli tehlike
altinda olan siiriingenleri tehdit eden faktorlerin en Gnemlisinin habitat kaybi
oldugu belirlenmistir. Habitat kayb1 bu siirlingenlerin yaklasik %85’inin hayatta
kalma sansini olumsuz yonde etkilemektedir.

Kaplumbaga populasyonlarmin yasam alanlarimin maruz kaldig: kirlilik, habitat
bozulmasi ve kaybi ile birlikte tiirlerin pet hayvani olarak kullanimi, uluslararasi
ticareti, yollardaki 6liimii ve besin amagli tiiketim miktarindaki artis1 ve buna
paralel olarak asir1 avlanmadan dolay1 Diinya’nin bir¢ok bolgesinde sayisal olarak
azalmaktadir (Gasith ve Sidis 1984; Bishop vd., 1998; van Dijk vd., 2000; Joyal
vd., 2001; Gibbs ve Shriver, 2002; Moll ve Moll 2004). Bunun gibi koruma
problemleri 6zellikle habitatlar1 hizli bir sekilde kaybolan bazi tatli su hayvanlari
icin ortaya ¢ikmaktadir.
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1.4.1 Degisik Amaclar icin Hayvanlarin Yakalanmasi

Insanin evrimlesmeye basladigi donemden giiniimiize kadar olan siirede
kaplumbagalar veya onlarm yumurtalari insanlarin 6nemli bir besin kaynagini
olusturmustur. Giinlimiizde kaplumbagalar besin, miicevher (Kabuk ve iskelet
parcalar1) ve pet hayvani olarak yaygin olarak bilingsiz bir sekilde toplanmaktadir
(Moll ve Moll, 2004). Bu nedenlerden 6tiirii kaplumbagalar1 korumak i¢in g¢esitli
yOnetim stratejilerinin uygulanmasinin gerekliligi ortaya ¢ikmasina ragmen ¢ogu
iilke ya bu stratejileri gelistirmemekte ya da ¢ok azi uygulamaktadir (Kuchling,
1999; Moll ve Moll, 2004).

Roth ve Merz (1997) Trionychidae familyasindaki Lissemys punctata ve
Aspideretes spp. tlrlerinin besin, ilag ve pet hayvami olarak toplandigim
belirtmistir. Ayrica, Bati Afrika ve Dogu Asya’dan 7. triunguis tiriine ait
orneklerin pet hayvani ve besin amagli toplandigini ortaya koymustur. Bununla
birlikte, Amerika’da yumusak kabuklu kaplumbagalardan Apolone spinifera tiirii
Ozel tiiketim amagl yaygin olarak toplanmaktadir (Moll ve Moll, 2004).

1.4.2 Cevresel Bozulma ve Habitat Kaybi

Yerlesim alanlarinin gelismesinin yaninda kiiresel 1sinmaya bagli olarak artan
sicakliklar, deniz ve akarsu kiyilari ile kiy1 vejetasyonun yikimi veya degisimi
olarak ortaya c¢ikan habitat kaybina ve c¢evresel bozulmaya yol a¢maktadir
(Kuchling, 1999; Pertoldi vd., 2007). Artan sicakliklar ile tiirler yer degistirmek
zorunda kalabilmektedirler. Bu yer degistirme esnasinda lokal olarak bir nesil
tikenmesi s6z konusu olabilir. Geri kalan populasyonlar, kendilerine uygun
habitatlar azaldig1 i¢in tasima kapasitesi diisiik bolgelerde kalmaktadirlar. Biitiin
bunlara ek olarak, populasyonlar veya bireyler arasinda gen akisini azaltan insan
kaynakl1 habitat pargcalanmasi, habitat kayiplarini hizlandirmaktadir (Pertoldi vd.,
2007).

Tarim, yerlesim ve turizm alanlarinin deniz veya nehir kiyilarina dogru ilerlemesi
seklinde ortaya g¢ikan ¢evresel bozulma, kaplumbagalarm iireme ve beslenme
bolgelerine olumsuz yondeki etkisinden dolayr kaplumbaga tiirlerinin ekolojisi
onemli derecede etkilenmektedir.



21

1.4.3. Genetik Cesitliligin Kaybi

Populasyonlar arasindaki izolasyonla birlikte populasyon biiyiikliigiindeki azalma,
genetik ¢esitliligin kaybolmasina ve lokal yok oluslara neden olabilir (Primack
1993; Frankham ve Ralls 1998).

Bir organizmanin karsilagacagi ¢esitli tehditlere olan tepkisi, organizmanin sahip
oldugu genetik c¢esitlilik miktar1 ile dogru orantilidir. Diger bir ifadeyle,
organizmanin genetik cesitlilik azaldik¢a tehditlere direng gdsterme sansi da
diismektedir. Bu tehditlerden habitat bozulmasi ve parcalanmasi genetik
cesitliligin genetik siirliklenme yoluyla azalmasina neden olur (Amos ve Harwood,
1998). Ayrica, insanlar tarafindan habitatlara miidahaleler (yol ve baraj yapimi
gibi), mevcut populasyonlarin birbirlerinden ayrilarak daha kiigiik populasyonlarin
olusumuna ve bu alt populasyonlarm olusumu da genetik ¢esitliligin azalmasi ile
sonuglanabilir (Nagel, 2000).

1.5. Koruma Genetigi

Koruma, diinya tizerinde 3.5 milyar yildir evrimlesmeyle meydana gelen genetik
cesitliligin korunmasi i¢in uygulanan girisimler olarak degerlendirilebilir (Eisner
vd., 1995). Genetik g¢esitlilik, tiir ve ekosistem g¢esitliligi ile birlikte koruma
acisindan IUCN tarafindan tanimlanan biyogesitliligin {i¢ unsurundan biridir
(McNeely vd., 1990). Genetik ¢esitliligin korunmasi, populasyonlarin yasamlarmi
sirdiirebilmeleri i¢in son derece 6nemlidir. Cilinkii genetik cesitlilikte meydana
gelebilecek bir azalma, soy i¢i liremenin artmasina ve buna bagl olarak da uyum
giiclinde bir diisiise neden olur (Allendorf ve Luikard, 2007). Tirler lizerinde
gergeklestirilecek olan koruma genetigi c¢alismalari, populasyon genetigi
modellerine dayanmaktadir. Populasyon genetigi, populasyonlarin genetigi {izerine
calisan biyolojinin bir alanidir. Zamana bagli olarak populasyonlarda meydana
gelen evrimsel degisimleri ve bu degisimlerle birlikte populasyon yapilarmin nasil
sekillendigini ¢esitli modeller yardimiyla belirlemeye c¢alisir (Frankham vd.,
2002).

Bir tiir i¢in herhangi bir koruma stratejinin ortaya konmasi, mevcut
populasyonlarin  genetik yapilarmin belirlenmesine, populasyon i¢i veya
populasyonlar arasindaki gen akisina ve populasyonlar arasindaki akrabalik
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durumlarimin  tespitine baglidir. Bu tespitler sonucunda taksonlara veya
populasyonlara ayr1 ayri gesitli koruma ve yonetim tedbirleri (“Evrimsel Onemli
Birimler” ve “YoOnetim Birimleri”) uygulanarak koruma stratejileri
gelistirilebilecektir.

1.5.1. Evrimsel Onemli Birimler (Evolutionary Significant Units)

Koruma amagl olarak ¢esitli populasyon gruplarma “tiir” disinda bir tanimlama
ihtiyac1 ortaya c¢ikmistir (Avise ve Ball, 1990). Coziim olarak evrimsel olarak
farklilasmis gruplarla tiir arasindaki ayrimi belirtmek amaciyla “Evrimsel Onemli
Birimler (ESU)” korumanm bir birimi olarak Onerilmis ve giliniimiizde
populasyonlarin devamliligini saglayict yonetim onerilerinin sunulmasi amaciyla
yaygin olarak uygulanmaktadir (Waples, 1991; Moritz, 1994).

ESU, koruma yo6netiminin en kii¢iik birimi olarak ortaya konmustur (Ryder, 1986).
Buna gore bir tiir, alttiir veya populasyon digerlerinden morfolojik ve genetiksel
olarak ayrilmissa ve ayr1 bir evrimsel gegmise sahipse bu populasyon “Evrimsel
Onemli Birim” olarak tanimlanabilir. Bu terim daha cok takson olarak ifade
edilemeyen gruplar1 belirtmek amagli kullamilir. Genel olarak, bir alttir veya
varyete terimlerini karsilar. Ornegin denizel hayvanlarda bu birimler “stok” olarak
ifade edilirler.

Bir grubun ESU olarak degerlendirilebilmesi igin g¢esitli Olgiitleri tasimasi
gerekmektedir:

(1) ESU’nun mtDNA allelleri igin reziprokal monofili olmasi ve ¢ekirdek
lokuslarindaki allel frekansimin onemli derecede farklilik goéstermesi gerekir
(Moritz, 1994).

(2) ESU, aym tiiriin diger populasyonlardan iireme 6zelligi bakimindan biiyiik
0l¢iide izole olan populasyon veya populasyonun bir grubudur ve tiirlin evrimsel
kalitiminda 6nemli bir pargasini olusturur (Waples, 1991).

ESU tanimlanirken en 6nemli amag¢ evrimsel olarak var olan ¢esitliligin korunmasi
ve tammlanmasinin garanti altina alimmasidir (Moritz vd., 1995).
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1.5.2. Yonetim Birimleri (Management Units)

Bir populasyondaki gozlenen genetik g¢esitliligin 6nceden belirlenen bir esik
degerden 6nemli oranda biiyiik oldugu durumlarda, o populasyon i¢in “YoOnetim
Birimi (MU)” degerlendirmesi yapilabilir. Moritz (1994) “Yoénetim Birimi”
terimini bir¢cok lokustaki allel frekansi bakimindan 6nemli derecede farklilik
gbsteren bir populasyon olarak tanimlamistir (Palsboll vd., 2006).

MU, ESU’dan farkli olarak uzun siireli evrimlesmeyi gostermez. Ikiden fazla
sayida populasyonun korunmasi, tiirlerin uzun siireli devamliliklarinin saglamasini
garanti altma almaktadir (Hughes vd., 1997; Hobbs ve Money, 1998). Ayrica MU
giincel populasyon yapisi ve allel frekanslarin1 ele alirken, ESU ge¢mis
populasyon yapist ve mtDNA filogenisi lizerinden belirlenir. MU, ESU’dan daha
kiigiik bir birimdir ve genellikle bir ESU’i temsil eden O6nemli bir
metapopulasyonun iginde ¢esitlenen alt populasyonlar: ifade eder (Palsboll vd.,
2006; Allendorf ve Luikard, 2007).

MU, dogal populasyonlarin yonetiminin temelini olusturmasiyla birlikte, sayisal
olarak fazla birey sayisina sahip tiirlere insan aktivitesinin etkisini izlemek igin
¢ok Onemlidir. Bunun yaninda, sayisal olarak bagimsiz populasyonlar
(populasyondaki biiyiime miktar1 go¢ten ziyade dogum ve 6liim oranlarina bagli)
olarak tanimlanir. Bu tiniteler, 6zellikle habitat ve populasyon yonetimi, yerel iiriin
toplama kotalarmin belirlenmesi, avlanma bdlgelerinin tanimlanmasi gibi kisa
donem yonetim uygulamalar1 i¢in ortaya konulmustur (Allendorf ve Luikard,
2007). Ayrica, olusturulan yonetim birimleri i¢erisinde ¢esitli alt yonetim birimleri
olusturulabilir. Bu alt birimlere ayr1 yonetim uygulamalari uygulanabilir. Ornegin,
hayvanlarin yer degistirilmesi gerektiginde bu islem, populasyonlar arasinda degil,
alt yonetim birimleri arasinda gergeklestirilir (Frankham vd.,, 2002).

1.6. Kullanilan Molekiiler Belirtecler

Tirlerin veya populasyonlarin devamliliklarini siirdiirebilmesi genetiksel ve
cevresel faktorlere baglidir. Bir organizmadaki genetik ¢esitliligin hesaplanmasi o
organizma i¢in uygulanacak koruma oOnlemlerinin belirlenmesi igin Onemli
olabilmektedir (Faria ve Miyaki, 2006). Bununla birlikte genetik cesitlilik
gelecekte cevresel degisikliklere maruz kalma riski olan populasyonlar i¢in
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gereklidir. Notral genetik belirteclerin tlirlerin evrimlesmesi i¢in 6nemli olan
genetik varyasyonu ortaya ¢ikardiginin ortaya konmasiyla birlikte uygun genetik
belirtegin  se¢iminin koruma c¢alismalar1 i¢in Onemli oldugu belirlenmistir
(Frankham vd., 2002).

1.6.1. MtDNA

Populasyon ve filogenetik ¢alismalarda mtDNA birgok nedenden dolay: tercih
edilir.  Mitokondri genomu, intronlarin  bulunmamasi, Onemli oranda
rekombinasyon igermemesi, her hiicrede ¢oklu kopya bulunmasi ile birlikte gen
dizilisi ve gen igerigi yiiksek oranda korunmustur (Avise, 1994, 2004). Ayrica
daha karmasik olan ¢ekirdek genomu ile kiyaslandiginda mitokondrial dizi analizi
cok daha kolay ve basittir. Insan ve hayvan mtDNA’larmnin yaklasik olarak 17 kb
uzunlugunda, halkasal ve biitin genomun yaklasik %1’inden daha azim
olusturdugu saptanmistir (Davidson vd., 1989).

MtDNA’nin tiimii 13 protein kodlayan gene sahiptir. Bunun yaninda 2 rRNA
(12S:omurgalilarda yaklasik 900 b¢ ve 16S:omurgalilarda yaklasik 1600 bg), 22
tRNA geni ve protein kodlamayan yalnizca replikasyon orijini i¢eren bazi gen
bolgeleri (kontrol bolgesi: D-loop)’nden olusmaktadir. Proteini kodlayan genler
NADH dehidrojenaz (ND1, 2, 3, 4, 4L, 5, 6)’mn 7 alt birimi, Sitokrom b, Sitokrom ¢
oksidazin 3 alt birimi (cytc 1, 11, IIl) ve ATP sentetaz’1n 2 alt birimi (ATPaz 6 ve 8)
olarak siralanir. Sitokrom oksidaz ve sitokrom b’yi kodlayan genler en fazla
korunan genler olmakla birlikte yiiksek oranda farklilik gdsteren genler NADH
dehidrojenaz ve ATPaz genleridir. Bu protein kodlayan genlerden sitokrom b
mayalarda 5 intron bolgesi bulundururken, hayvanlarda intron igermezler. Ayrica
sitokrom b “hem” grubu igerir ve solunum enzimi olarak da bilinir. NADH-
dehidrogenaz alt birimlerini kodlayan genler sitrik asit dongiisii sirasinda ifade
olurlar. Enerjice zengin molekiillerdir ve yiiksek transfer potansiyeline sahip birer
cift elektron tasirlar. Kreps dongiisliniin sonunda NADH, mitokondrilerin ig
zarinda bulunan elektron tasima sisteminde oksijen tarafindan oksitlenirler. Bu
sirada agiga c¢ikan enerji oksidatif fosforilasyon ile Adenozin Tri Fosfat (ATP)
yapimini saglar.

Mitokondrial tRNA genleri niikleer tRNA genlerine oranla 100 kez daha hizli
evrimlesir (Brown vd., 1982; Meyer, 1993). Mitokondrial genin kendi igerisinde
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evrimlesme nispeten yavas olmasina ragmen, bu durum niiklear tRNA ile
kiyaslandiginda olduk¢a hizlidir. tRNA gen bdélgeleri korunmus yapilarindan
dolay1 polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) igin gerekli olan primer dizayn ig¢in
oldukca elverisli bolgelerdir. Ancak filogenetik c¢alismalarda uzunluklarinin
nispeten kisa olmasindan dolayi tercih edilmezler. Mitokondri DNA’s1 ¢ift zincirli
ve halkasal yapidadir (Agir-H zincir, hafif-L zincir). MtDNA’nin ufak bir boliimii
ti¢ zincirli DNA yapisindadir. Bu tiglincii zincir H zincirinin kisa bir segmentinin
tekrarlayan sentezinden kaynaklanir. Bu ii¢ zincirden olusan alana D-loop bolgesi
denir. D-loop bolgesi kodlanmayan bolgedir. Bu bolge icerisinde H (PH) ve L
(PL) zincirlerinin promotor bolgeleri ve H (OH) zincirinin replikasyon orijini
vardir (Russell, 2002).

MtDNA, histon gibi koruyucu proteinlerinin olmamasi ve etkili bir tamir
mekanizmasindan yoksun olmalariyla ¢ekirdek DNA’sindan farklilik gdsterir. Bu
tamir mekanizmasinin olmamasindan dolayr mtDNA, mitokondrinin i¢ zarmda
meydana gelen oksidatif fosforilasyon sonucu olarak aciga c¢ikan oksijen
radikalleriyle dogrudan iliski igerisindedir. Bu oksijen radikallerinin etkisiyle
meydana gelen O°-metilguanin, Timinle (T) eslesme o6zelligi gostererek C:G
ciftlerinin T:A giftleri ile yer degistirmesine yol acar. Tamir mekanizmasi islevsel
olan hiicrelerde mutasyonun tamirinden sorumlu O°-metil transferaz enzimi, metil
grubunu bir sistein yan zincirine tagir ve hiicre membranindan uzaklastirir (Klug
vd., 2006; Crozier ve Crozier, 1993).

MtDNA’nin ¢ekirdek DNA’sindan farkli olarak ¢ok sayida kopya DNA igermesi
nedeniyle molekiiler genetik ¢alismalari i¢in hayvan dokularindan yeterli miktarda
DNA izole edilebilir (Rokas vd., 2003). MtDNA genomu tiim hayvanlar alemi
icerisinde nemli benzerlikler gostermektedir (Crozier ve Crozier, 1992). Ayrica
mtDNA c¢ekirdek DNA gibi kodlanmayan gen bdlgeleri (intron bdlgeleri)
icermediginden farkli tiirler arasinda mtDNA genomu bakimindan karsilastirma
yapilmasi daha kolaydir (Brown, 1985).

Mitokondrial genomdaki niikleotit yer degistirmelerinin orani ¢ekirdek genom ile
karsilastirildiginda olduk¢a hizlidir ve bu da genomun gesitlilik gosteren
karakterlerce ¢ok zengin olmasini saglar (Brown vd., 1979; Meyer, 1993). Bunun
nedeni, nokta ve par¢a mutasyonlarm oldukga yliksek miktarda ger¢eklesmesidir.
Ayrica bu mutasyonlar lizerinde etkili bir tamir mekanizmasi bulunmamaktadir
(Brown vd., 1979; Brown vd., 1982). Bu organel, hizli evrimlesen genlerin bir
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karisimindan olusmustur ve giiniimiize yakin zamanda ¢esitlenen (tiir i¢i veya
tiirler arasi) soy hatlarin1 belirlemeye yonelik ¢aligmalar i¢in kullamishidir (Brown
vd., 1979). Daha yavas evrimlesen genler ¢ok daha eski g¢esitlenen (cins veya
familyalar arasi) soy hatlarin1 belirlemeye yonelik calismalar igin elverislidir.
MtDNA sadece anneden kalitilmasina bagli olarak bir tiirlin evrimsel ge¢misi
ilizerinde bir dereceye kadar sinirli bilgi verir. MtDNA’nin gen igerigi ve diizeni
bakimindan da evrim c¢aligmalar1 i¢in ¢ok Onemli avantajlara sahip oldugu
belirlenmistir. Genellikle aynm1 taksonomik simifta yer alan canlilarda protein
kodlayan genlerin genom lizerindeki yerlerinin bazi tiirler arasinda degistigi bazi
tiirler arasinda ise ayni oldugu goriilmiistiir. Hatta birbirlerinden ge¢ donemlerde
ayrilarak meydana gelen farkli tiir ya da alt tiirler arasinda ¢ogu gen bolgeleri igin
niikleotit diziliminin bile ayni oldugu tespit edilmistir (Moritz vd., 1986; Crozier
vd., 1991; Crozier ve Crozier, 1992, 1993). Filogenetik ¢alismalarda genellikle
yavas olarak evrimlesen 12S rRNA ve ortalama siirede evrimlesen sitokrom b gen
bolgeleri kullanilir (Shaffer vd., 1997; Spinks vd., 2004). Sitokrom b, ND4 ve
diger protein kodlayan genler yakin tiirler arasindaki akrabalik iliskilerini
inceleyen ¢alismalar (Engstrom vd., 2002; Feldman ve Parham, 2002) veya tiir i¢i
filogenetik ¢alismalar i¢in en kullanishh molekiiler belirte¢lerdir (Starkey vd., 2003;
Spinks ve Shaffer, 2005). Praschang vd. (2007) sitokrom b geninin yumusak
kabuklu kaplumbagalar (Apalone, Weisrock ve Janzen, 2000) veya diger
kaplumbaga familyalarinda (Emydidae: Lamb vd., 1994; Lenk vd., 1999; Fritz vd.,
2005a; Geomydidae: Barth vd., 2004; Testudinidae: Fritz vd., 2005b, 2006b,
2007) c¢ok fazla homoplasik bilgi igcermesine ragmen trionychidlerin tiir
seviyesindeki taksonomik durumlarmi belirlemek i¢in ideal bir belirtegtir. Ayrica
cins seviyesinde de iyi bir filogenetik ayiragtir.

Sitokrom b geninin gesitli siirlingen gruplarinda ne kadar siirede ne oranda degisim
gosterdigini  tespit etmeye yonelik c¢ok sayida calisma vardir. Viperidae
familyasma giren yilanlarin mitokondrial sitokrom b gen bdlgesinin ortalama
evrimsel orami, her 1 milyon yil i¢in %1.4 liikk bir DNA dizi farklilagsmas1 olarak
ortaya ¢ikarilmustir (Ursenbacher vd., 2006). Natrix cinsi i¢in bu farklilasma oran
%1-1.35/1 milyon yil’dir. Siirlingen tiirleri ile yapilan ve sitokrom b gen
bolgesinin ele alindigi ¢alismalarda s6z konusu oranin en yiiksek nispette tespit
edildigi tiir, Lacerta agilis, (%2.5/1 milyon y1l) en diisiik tespit edildigi cins ise
Emys (%0.3-0.4/1 milyon yil)’dir (Lenk vd., 1999). Sitokrom b geni giiniimiizden
yaklasik 80 MYO’ne kadar meydana gelen filogenetik iliskiler hakkinda genis
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bilgiler verir (Meyer ve Wilson, 1990; Irwin vd., 1991). Zardoya ve Meyer (1996)
omurgalilar arasinda evrimsel akrabaligl en iyi ortaya koyan mitokondrial protein
kodlayan genleri tespit etmeye yonelik yaptiklari ¢alismada en iyi genleri COI
(cytochrome oxidase subunit I), sitokrom b ve ND2 olarak belirlemislerdir.

Evrimsel degisiklige karsi nispeten direng gdsteren protein sentezinde énemli rol
oynayan Ribozomal RNA’nin /28 ve 16S genleri giiniimiizden yaklasik 150 MYO
cesitliligini gostermesi agisindan 6nemli genlerdir (Mindell ve Honeycutt, 1990).

Populasyon genetigi ¢aligmalarin yliriiten aragtirmacilar agisindan mtDNA’nin en
onemli Ozellikleri, sadece anadan kalitilan materyal olmasi (Heteroplazmi bazi
tirlerde goriilebilir) ve bitki mtDNA’s1 hari¢ rekombinasyon gostermemesidir
(Moritz vd., 1987). Ozellikle bal arilarmin mtDNA varyasyonu bakimindan
arastirilmasi bu Ozellik nedeniyle ¢ok yararli sonuglar vermektedir. Ciinkii
kolonideki tlim yavrular kralice ariya ait ayn1t mtDNA’y1 tasirlar. Ayrica hibrit
bireylerin orijinlerini ¢alismak i¢in ¢ok uygun bir tammlayici genetik materyaldir
(Lansman vd., 1983, Brown 1985, Gyllensten vd., 1985, Smith vd., 1989).

D-loop kontrol bolgesi, yiiksek mutasyon orami nedeniyle tiir i¢i iliskileri
belirlemeye yo6nelik populasyon ¢alismalarinda yaygin olarak kullanilir (Stewart
ve Baker, 1994; Starkey vd., 2003; Pearse vd., 2006). Kontrol bélgesinin baz yer
degistirme oran1 mitokondrial protein kodlayan genlerin yer degistirme oranindan
2-5 kez daha fazladir (Meyer vd., 1990). Kontrol bélgeleri sirali dublikasyonlardan
dolay1 boyca 200-4100 bg arasinda farkliliklar gostermektedir ve bundan dolay1
omurgalilarin mitokondrial genomlar1 uzunluk farkliliklarinin ¢alisilmasinda ana
neden olmaktadir. Ayrica populasyon seviyesinde yiiksek frekansta parca
mutasyonlarina sahiptir. Mutasyon burada ¢ok hizli biriktigi igin, kontrol bdlgesi
¢ok yakin tiirler arasi filogenetik iliski iizerine yapilan ¢alismalar ve populasyon
seviyesinde yapilan ¢aligsmalarda tercih edilen bir molekiildiir.

Kaplumbaga mitokondrial DNA’sinin evrimlesme oraninin genel olarak her
milyon yilda bir % 1-2 arasinda degistigi belirlenmistir (Kuyl vd., 2002). Diger
yandan bazi arastiricilar kaplumbagalarm biitiin mitokondrial DNA niikleotit
degisim oranini Aer milyon yil i¢in % 0.4-0.6 olarak tespit etmislerdir (Lamb ve
Lydeard, 1994, Caccone vd., 1999). Bununla birlikte Avise vd. (1992) bu oram

kaplumbagalar i¢in % 0.25/MY olarak belirtmistir.
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1.6.2. Mikrosatellit

Satellit DNA’lar 1968 yilinda yapilan ¢alismalarla ortaya ¢ikarilmis, 80’li yillarin
sonlarindan  itibaren c¢alismalarda genetik belirleyici (marker) olarak
kullanilmaktadir. Satellit DNA’lar ¢ogunlukla sirali tekrar eden niikleotit
dizilimlerinden meydana gelmektedir. Minisatellit ve mikrosatellit olarak ikiye
ayrilirlar. Minisatellitlerin olusturdugu tekrar dizilimleri genellikle 9-64 bg’lik
DNA dizilerinden olusmaktadir. Mikrosatellitler 1-5 niikleotitten olusan ve 2 ila
40 kez tekrarlanan dizilerden olusan kodlanmayan DNA dizileridir.
Mikrosatellitlerdeki bu tekrarlar iki, ii¢, dort veya bes niikleotitten olusan ve
polimorfik o0zellik gosteren kisa DNA dizilerinin degisken sayida art arda
tekrarlanmasindan olusurlar. Bu tekrarlar (GT)n, (ACC)n veya (TAGA)n seklinde
ifade edilmekte ve n ardisik tekrar sayisimi gostermektedir. Omurgalilarda
mikrosatellitlerin biiylik cogunlugu (%30 - %67) diniikleotit tarzinda bulunur
(Toth vd., 2000).

Mikrosatellitler, —oOkaryotik genoma genis bir sekilde yayilmislardir.
Mikrosatellitler, ¢ogu lokusda tekrar bdlgesinin sayisinda ¢ok farkliliklar
gostermesinden dolay1r genetigin bir¢ok alaninda molekiiler belirteg olarak
kullanilmaktadir. Mikrosatellit varyasyon ¢aligmalari, niikleotit diziliminin boyu
ve tekrarlanan niikleotitler arasi iligkilerin arastirilmasi seklinde yapilmaktadir.
Mikrosatellit tekrarlarin bulundugu genom bdlgelerindeki genetik varyasyonlar,
genellikle DNA’da kayma sonucunda meydana gelir. Mikrosatellit lokuslardaki
mutasyonlar, replikasyon sirasinda tekrar bolgesindeki yanlis bir eslesmelerden
veya bu yanlis eslesmelerin tamiri neticesinde lokusun kisalmasi veya uzamasi
seklinde olur. Omurgalilarda genellikle (CA), gibi ikili tekrarlar goriiliir. En
yaygin degisim ise yalnizca tek bir tekrar iinitesinin kayb1 veya fazladan olusmasi
ile meydana gelmektedir. STR’ler her nesilde her bir gamet igin ortalama olarak
107 ve 107 arasinda mutasyon oranma sahiptir (Page ve Holmes, 1998).

Tekrar bolgelerinin her iki tarafinda bulunan bélgeler ‘flanking’ bolgesi olarak
isimlendirilir. Bu bolgeler primerlerin baglanma noktalaridir ve nétr allel
olusumuna neden olur. Ciinkii nétr alleller alloenzim ve minisatellit calismalarinda
¢ok iyi bilinmesinin yami sira mikrosatellit lokuslarda da ortaya ¢ikarlar. Bu
bolgelerde meydana gelecek mutasyonlar ¢ok Onemlidir. Flanking bolgelerinde
olusacak niikleotit eklenmeleri veya ¢ikmalar1 (insersiyon ve delesyon) primerlerin
baglanmasim engelleyecegi i¢in bu lokuslar ¢ogaltilamaz (Abblet vd., 2006).
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Mikrosatellitler ayrica kriminolojik ¢alismalarda, fertlerin akrabalik seviyelerinin
yanisira ana ve babalarinin belirlenmesinde, epidemiyoloji ve patoloji
taramalarinda, nicel karakterleri etkileyen genlerin haritalanmasinda, genomdaki
genlerin haritalarinin ¢ikarilmasinda, populasyonun genetik parametrelerinin (gen
akis1 ve etkili populasyon biiylikligii gibi) tahmini ve populasyon farkliliklarinin
belirlenmesi gibi ¢alismalarda da yogun bir sekilde kullamlmaktadir (Bruford ve
Wayne, 1993). Bunun nedeni mikrosatellitlerin genomda yogun bir sekilde
dagilmis olmalar1 ve islemlerinin kolay bir sekilde yapiliyor olmasindan
kaynaklanmaktadir.

Mikrosatellitler araciligi ile yapilan genotip belirleme calismalar1 4 asamada
gergeklestirilir. Bu asamalar glivenilir verilerin elde edilebilmesi igin ¢ok
onemlidir ve iizerlerinde titizlikle ¢alisilmasi gerekmektedir. Bu basamaklar: 1)
DNA izolasyonu 2) PCR 3) Elektroforez 4) Verilerin elde edilmesi ve
degerlendirilmesi (Un vd., 2000).

Mikrosatellit tekrarlayan dizileri genellikle PCR yontemiyle gosterilmektedirler.
Mikrosatellitleri ¢evreleyen DNA dizileri ayni tiirlin bireyleri arasinda korunmus
olduklarindan, farkli genotiplerde ¢akisan mikrosatellit bolgelerin PCR primerleri
ile ¢ogaltilarak sec¢imine izin vermektedir. Ardisik mikrosatellit tekrarlarinin
sayisindaki farkliik, PCR sonucunda farkli uzunlukta par¢a c¢ogaltimiyla
sonuglanir. Tekrar dizilerinin etrafinda bulunan korunmus DNA dizileri polimeraz
zincir reaksiyonunda primer baglanma boélgeleri olarak kullanilir ve reaksiyon
sonunda satellitleri igeren dizinin uzunlugu tespit edilerek birey veya gruplar
arasindaki varyasyon tespit edilebilir.

Mikrosatellit lokuslariyla calismanin ¢esitli dezavantajlar1 da vardir. PCR
amplifikasyonu i¢in gelistirilmesi gereken tiire 6zgili primerlerin dizaym oldukca
pahalidir. PCR sonucunda elde edilen iriin denatiire edici poliakrilamid jel
lizerinde yiriitiildiigli zaman elde edilen bantlar genellikle merdiven veya striintii
seklinde meydana gelmektedir. Bu istenmeyen bantlar, PCR asamasinda ortamda
bulunan primerlerin baska bdlgelere de baglanarak yanlis eslesme yapmasindan
kaynaklanmaktadir. Bu durum allellerin veya PCR friiniin okunmasini neredeyse
imkansiz kilmaktadir.

Mikrosatellitler canli neslinin devamu igin gerekli olan genetik ¢esitliligin
kaynagimi saglarlar. Kiiglik cografik bolgeler icinde bile birey ve populasyonlar
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arasinda farklilasma goriilebilmektedir. Mikrosatellitler kodominant belirte¢lerdir
ve hem anneden hem babadan kalitilirlar, béylece heterozigotlarda bir lokustaki
her iki allel de tespit edilir. Mikrosatellitler, tatli su ve kara kaplumbagalarinda
populasyon genetigi (Ciofi vd., 2002; Kuo ve Janzen, 2004) ve koruma genetigi
(Sites vd., 1999; Cunningham vd., 2002; Pearse vd., 2006) c¢alismalarinda
kullanilmaktadir. Kaplumbaga tiirleri arasinda olusabilecek hibritlesme gibi
olaylarin ¢6ziimlenmesinde énemli bir belirtectir (Roy vd., 1994, 1996; Williams
vd., 2005).

PCR ile kolaylikla elde edilebilen mikrosatellitler, genellikle tekrar iinitelerinin
cok fazla miktarda cesitlilik gostermesinden dolayr organizmalarm allel
frekanslarma bagl olarak yapilan populasyon karsilagtirmalarinda yaygin olarak
kullanilir  (Bruford vd., 1996). Mikrosatellitler komodo ejderi (Varanus
komodoensis) (Ciofi ve Bruford, 1998), kaplumbaga (FitzSimmons vd., 1997),
yilan (Prosser vd., 1999) gibi siiriingenler iizerine gerceklestirilen bir¢ok koruma
calismasinda kullanilan belirteclerdir.

Mikrosatellitler ayni populasyonun bireyleri arasinda bile yiiksek oranda
mutasyon, heterozigotluk ve ¢esitlilik gosterirler (Zardoya vd., 1996; Goldstein ve
Pollock, 1997; Hancock, 1999; FitzSimmons vd., 2000). Mikrosatellitler,
omurgalilarda omurgasizlardan daha yaygin olarak bulunur ve omurgalilar
arasinda kaplumbagalar daha uzun tekrar dizilerine sahiptirler (Chambers ve
MacAvoy, 2000). Ayrica uzun tekrar dizisine sahip mikrosatellitler kisa tekrar
dizileri igerenlere oranla daha hizli evrimlesmektedirler (Chambers ve MacAvoy,
2000). Bu 6zelliklerinden dolay1 populasyonlarin genetik yapilari ve gen akislarini
belirlemek i¢in kullanilan Onemli genetik belirteglerdir (Queller vd., 1993;
Zardoya vd., 1996; Hancock, 1999).

Mikrosatellitler populasyonlar, tiirler ve alttiirler arasinda veya igindeki genetik
yapinin belirlenmesi amaciyla kullanilabilir (Moritz, 1994; Taylor vd., 1997).
Populasyon farklilasmasinin hesaplanmasi ve populasyonlar arasinda baglantiy1
anlamada ¢ok 6nemlidir (Smith ve Wayne, 1996). Bu baglamda, mikrosatellitler
Oonemli populasyonlar i¢in koruma stratejilerinin gelistirilmesinde Onemli
araclardir (Hillis vd., 1996; FitzZSimmons vd., 2000).

Mikrosatellitlerde bulunan yiiksek miktardaki mutasyonlar1 agiklamak igin
kullanilan iki model vardir: Kromozomlar arasinda meydana gelen esit olmayan
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rekombinasyon (Hancock, 1999; Chambers ve MacAvoy, 2000) ve replikasyon
patinaji (replication slippage) (Levinson ve Gutman, 1987; Valdes vd., 1993;
Eisen, 1999; Estoup ve Cornuet, 1999; Feldman vd., 1999).

Bazi durumlarda, bir tiirde veya cinste gelistirilen mikrosatellit primerleri yakin
baska bir tiir veya cinste kullanilmak lizere adapte edilebilir. Ancak bu durum
“flanking” dizisinin ve mikrosatellit boélgesinin korunmus olup olmamasina
baglidir (Beaumont ve Bruford, 1999; Chambers ve MacAvoy, 2000).

Bu ¢alismada farkli bir trionychid tiirii olan Pelodiscus sinensis i¢in gelistirilmis
olan primerler kullanilmistir. Que ve ark (2007) tarafindan Pelodiscus sinensis’te
belirlenen 15 mikrosatellit bolgesinden 9’u basarili bir sekilde bu calismaya
uygulanmugtir.

1.7. Genetik Farkhlasma

Tir ve populasyonlarin genetik yapilarindaki degisiklik evrimin temelini
olusturmaktadir. Koruma genetigi yoniinden bakildiginda, genetik varyasyonun
temel olarak iki farkli durumda ortaya ¢iktig1 goriilmektedir.

(1) Lokal populasyonlar i¢gindeki bireyler arasindaki genetik farkliliklar
(2) Aynu tiir i¢inde populasyonlar arasindaki genetik farkliliklar.

Bir populasyon i¢indeki genetik farklilasmanin miktar1 bir populasyonun yapisi ve
evrimsel gegmisi hakkinda bilgi sahibi olmamizi saglamaktadir. Populasyonlar
arasindaki genetik ayirim, populasyonlar arasinda meydana gelen genetik
aligverisin miktarini gosterir ve tlirlerin korunmasi ve yonetiminde énemli bir rol
oynayabilir (Allendorf ve Luikard, 2007).

Higbir zaman dogal populasyonlarda meydana gelen genetik farklilasmanin
miktarm1 6lgmeye yonelik “en iyi teknik”ten séz edilemez. Genel olarak, bir
populasyon veya tiir igindeki genetik farklilasma miktar: hakkinda farkli teknikler
kullanmak suretiyle kesin bir sonug¢ elde edilebilir. Birden fazla belirtegin
kullanilmas1 kesin sonuca ulasmak i¢in en iyi yontemdir. Ornegin mtDNA ve
cekirdek belirtegleri kullanarak hem erkek orijinli gen akisi hem de disi orijinli
gen akis1 hakkinda bilgi edinilmektedir (Allendorf ve Luikard, 2007).
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Genetik farklilasma aymi tiriin farkli populasyonlarinda degisim gosterebilir.
Koruma agisindan, bunun gibi tiir i¢i farkliliklar, insan etkisine bagl olarak ortaya
cikan genetik cesitlilikteki diisiisii ortaya ¢ikarmasi nedeniyle tiirler arasindaki
farkliliklardan daha anlamlidir (Allendorf ve Luikard, 2007).

1.7.1 Genetik Farkhilasmanin Hesaplanmasi

Bir tiir igindeki genetiksel ¢esitliligin toplam miktar1 (Hr), bir populasyondaki
bireyler arasinda olusan genetiksel farkliliklarmm miktar1 (Hs) ile farkli
populasyonlar arasindaki genetiksel farkliliklarin miktarmin toplamindan olusur
(Nei, 1977). Populasyonlar arasindaki farkliliklar sonucu ortaya ¢ikan, bir tiir
icindeki toplam genetik farklilasmanin miktar1 genellikle Fsr olarak belirtilir
(Allendorf ve Luikard, 2007). Fsr ile birlikte, dogal populasyonlar veya alt
populasyonlar arasindaki genetik farklilasma miktarmin mikrosatellit lokuslarinda
Olgiilmesinde Rsr, Gsr, @sr ve Dsr istatistikleri kullanilmaktadir (Balloux ve
Lugon-Moulin, 2002; Allendorf ve Luikard, 2007). Bunlardan Fsr ve Rgsr bir¢ok
genetik caligmada populasyonlar arasindaki gen akiginin miktarini tespit etmek
icin yaygin olarak kullanilir (Balloux ve Lugon-Moulin, 2002). Bunun yaninda,
karsilastirilan populasyonlarin birlesme veya ayrilma zamanlari, mutasyon orani
ve gen akist cesitli evrimsel mutasyon modelleri {izerinden hesaplanmaktadir
(Estoup vd., 2002).

Infinite allel modeli (1AM, Kimura ve Crow, 1964): Bu modele goére, her
mutasyon populasyonda 6nceden bulunmayan yeni bir allel olusturur (Balloux ve
Lugon-Moulin, 2002). Mikrosatellit mutasyonlar1 tekrarlarin sayisina bagh olarak
meydana gelme egilimindedir. Bununla birlikte her mutasyon benzersiz
olmayacak, daha ziyade populasyonda daha 6nceden meydana gelen bir allel (bir
tekrarm 11 kopyasi gibi) olacaktir. Bu olay farkli orijinlere sahip iki alleldeki
homoplasi olarak adlandirilir (Allendorf ve Luikard, 2007). Bu model homoplasiyi
g0z ardi eder ve Fsr bu model {izerinden hesaplanir (Balloux ve Lugon-Moulin,
2002).

Stepwise mutasyon modeli (SMM, Kimura ve Ohta, 1978): Bu model, bir tekrar
dizisinin esit olasilikta kaybolacagi veya ortaya ¢ikacagii one siirer (Balloux ve
Lugon-Moulin, 2002). Ry stepwise mutasyon modelindeki allel biiyiikliigiindeki
farkliliklar1 géz oniine alir.
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Two phase model (TPM, Di Rienzo vd., 1994): ikili tekrarl mikrosatellitlerin
gbzlenen varyasyonunu SMM’ye gore daha dogru bir sekilde agiklar (Di Rienzo
vd., 1994). TPM, SMM’nin mutasyonal isleyisini biinyesinde bulundurur, ancak
alleller izerinde meydana gelen daha uzun mutasyonlara uygulanir.

K-allel model (KAM, Crow ve Kimura 1970): Bu modelde, K olas1 allel durumu
vardir ve herhangi bir allel diger K-1 allel durumunun herhangi birine karsi
mutasyona ugrama olasiligina sahiptir (Crow ve Kimura, 1970). KAM tarafindan
iiretilen homoplasi, SMM’nin {irettiginden farklidir ve iki mutasyon modeli igin
elde edilen sonuglar birbirleriyle karsilastirilamaz (Tsitrone vd., 2001).

Mikrosatellit mutasyonu i¢in kullanilan en yaygin model, bir tekrarla ebeveynden
farklilasan Stepwise Mutasyon Modeli’dir (Leblois vd., 2003). Gergeklestirilen
calismalarin ¢ogunda mutasyon orani veya genetik cesitliligin etkisini ortaya
koymada TPM modelinin SMM, KAM ve IAM’a gore daha gergekgi bir mutasyon
modeli olduguna isaret edilmistir (Estoup ve Cornuet, 1999; Ellegren, 2000a;
Schlétterer, 2000). Bunlarin yaninda, 20 mikrosatellit lokusundan daha az sayidaki
lokusta Fsr hesaplamalar1 yapmak i¢in IAM modeli uygulamasinin daha giivenilir
sonuglar verdigi belirlenmistir (Gaggiotti vd., 1999).

1.7.1.1. Hardy-Weinberg Dengesi

“Rasgele c¢iftlesen populasyonlarda bir nesilden digerine genetik ¢esitliligi
saglayan hi¢cbir faktdr olmamasi” populasyon genetiginin en basit modelidir
(Allendorf ve Luikard, 2007). Bu modelde rasgele ¢iftlesme, mutasyon olmamasi,
populasyon biyiikliigiiniin fazla olmasi, dogal secilimin ve gbciin olmamasi
varsayimlari s6z konusudur. Bu varsayimlarin iki dnemli sonucu vardir. Bunlardan
birincisi, populasyon evrimlesmez ve allel ve genotip frekanslari nesilden nesile
degismeden kalir. Bu durum Hardy-Weinberg esitligi olarak bilinir. Ikincisi,
rasgele ciftlesme meydana geldikten bir nesil sonra genotip frekansi, allel
frekansimin  binomial fonksiyonu olur. Hardy-Weinberg esitligi koruma ve
evrimsel genetikte olduk¢a Onemlidir. Ciinkii bir populasyonda bu esitlikten
olusabilecek herhangi bir sapma populasyondaki gog, secilim ve soy i¢i lireme
olaylarinin belirlenmesi i¢in temel bilgi olusturur (Frankham vd., 2002). Baska bir
ifadeyle, eger bir populasyon bir¢ok lokus acisindan Hardy-Weinberg dengesinden
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sapmigsa bu durumda populasyonun tiim genomunu etkileyecek diizeyde goc,
rasgele olmayan ¢iftlesme veya segilim olaylari s6z konusudur.

1.7.1.2. Heterozigotluk

Bir populasyonda n lokusta ortalama beklenen heterozigotluk genetik ¢esitliligin
en temel Olgliminii olusturmaktadir. Rasgele secilen bir bireydeki beklenen
heterozigotluk oram1 veya rasgele c¢iftlesen bir populasyonda her lokustaki
ortalama heterozigotluk orami bu Ol¢limii verir (Nei, 1987). Populasyonlar
arasindaki heterozigotluk miktar1 ile populasyon igi heterozigotluk miktar1 bir
tirtin genetik ¢esitliliginin miktarmi1 verir. Eger tiir i¢i genetik cesitlilik
populasyonlar arasindaki heterozigotluk oranindaki farkliliktan kaynaklaniyorsa
bu tirde genetik ¢esitliligi siirdiirmek son derece Gnemli olacaktir ve koruma
tedbirlerinin alinmasi gerekmektedir.

1.7.1.3. Allel zenginligi

Bir lokustaki toplam allel sayis1 genetik ¢esitliligin bir Olglisii  olarak
kullanilmaktadir. Bu 6lglim kiiglik populasyon biiyiikliigiine sahip tiirlerde genetik
gesitliligin - kaybimin  miktarin1  heterozigotluga goére daha hassas olarak
gergeklestirir. Ayrica populasyonlarm uzun siireli evrimlesme miktarlarmin
belirlenebilmesi i¢in Oonemli bir aragtir (Allendorf, 1986). Alleller iizerinden
genetik ¢esitlilik hesaplamalarinin en 6nemli dezavantaji Grnek sayisina bagl
olmasidir. Dogal populasyonlarda c¢ok sayida diisiik frekansta alleller
bulunmasindan dolayr Ornekler arasindaki Kkarsilastirmalarda Ornek sayisi
populasyonlar arasinda birbirine yakin olmazsa bir anlam ifade etmez. Bu sorun
allel ¢esitliliginin hesaplanmasin1 saglayan “allelik zenginlik” hesaplamasiyla
ortadan kaldirilir.

1.7.1.4. Polimorfik lokuslarin oram

Bir populasyonda polimorfik lokuslarin orani tiir ve populasyonlar arasindaki
cesitlilik miktarimin karsilastirilmasi i¢in kullanilir. Farkli buytklige sahip
populasyonlarin karsilagtirilmasinda ortaya ¢ikabilecek problemleri engellemek
amaciyla bazi standartlar kullanilir. Bir lokus dikkate alindiginda, en yaygin allelin



35

populasyondaki frekansi, 0.95 veya 0.99 altindaysa bu lokus polimorfik olarak
degerlendirilir. 0.99 standardi ¢ok sik kullanilir. 0.99 standardimi kullanmak igin
ornek sayisimnin genellikle 50°den fazla olmasi gerekmektedir (Allendorf ve
Luikard, 2007).

Bazi durumlarda polimorfik lokuslar {izerinden genetik cesitlilik tahmini yapmak
heterozigotluk ve allelik zenginligine gbére daha giivenilir sonuglar
saglayabilmektedir. Polimorfik lokuslar biiylikk oOrnek sayis1 ile yapilan
calismalarda, allozim lokuslar1 gibi lokuslarinin ¢ogu monomorfik olan lokuslarda
yaygin olarak kullanilir. Ancak bir¢ok lokusu ¢ogu populasyonda polimorfik olan
ve mikrosatellitler gibi yiliksek ¢esitlilik gosteren lokuslarda polimorfik lokuslar
lizerinden bir degerlendirme yapmak ¢ok saglikli olmamaktadir (Allendorf ve
Luikard, 2007).

1.7.1.5. F- istatistigi

F- istatistigi genetik farklilasmanin 6l¢iimiinde kullanilan en eski ve en yaygin
tekniktir. Fsr, biitiin populasyonun alt populasyonlari i¢inde rasgele segilen iki
allel arasindaki iliskiyi ve yine alt populasyonlar igindeki allel frekanslarinin
dagilimlarini temel alarak soy i¢i tiremenin miktarmni hesaplar (Balloux ve Lugon-
Moulin, 2002; Allendorf ve Luikard, 2007). Bu sekilde populasyonlar arasindaki
genetik c¢esitlilik hesaplanir (Niegel, 2002). Fsr, populasyonlarin dogal segilim
tarafindan giiglii bir sekilde etkilenmedigini farz ederken, populasyon gruplari
arasindaki genetik siiriiklenme ve gen akisma bagli olarak hesaplamalar yapar
(Niegel, 2002; Allendorf ve Luikard, 2007).

Wright (1931, 1951) soy i¢i iireme katsayisi kullamilan bir tiirdeki genetik
cesitliligin dagilimin1 hesaplamak igin gesitli sistemler gelistirmistir (Balloux ve
Lugon-Moulin, 2002; Allendorf ve Luikard, 2007):

Fis, populasyonlardaki Hardy-Weinberg dengesinden sapmanin bir él¢timiidiir.
Fsr, populasyonlar arasindaki allel frekansi ¢esitliligin bir 6l¢timiidiir.

F;r, hem populasyonlar i¢indeki rasgele olmayan ciftlesme (Fjs) hem de
populasyonlardaki allel frekansindan dolay: tiirdeki Hardy-Weinberg dengesinden
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sapmanin bir 6l¢iimiidiir. Diger bir ifadeyle, toplam tiir i¢indeki Hardy-Weinberg
dengesinden sapmanin bir 6lglsiidiir.

Bu parametreler sadece iki allele sahip lokuslar igin belirlenmistir. Tki veya daha
fazla allele sahip lokuslar i¢in Gys, Gsr, Gir parametreleri kullanilmaktadir (Nei,
1977).

Fis degeri -1 ila +1 arasinda degisim gosterirken (- heterozigot fazlaligimi, +
heterozigot azlhigini belirtir), Fsr degeri 0—1 arasinda degisir. Bu deger, tim
populasyonlar esit allel frekansina sahip oldugunda 0’a, tiim populasyonlar farkli
allellere fikse olduklarinda 1°e¢ dogru yayilis gosterir. Fsr bazen fiksasyon indeksi
olarak da adlandirilir. Populasyonlar arasinda hesaplanan Fsr degeri eger 0-0.05
arasinda bir deger ise populasyonlar arasinda diisiik genetik farkliligin oldugunu,
0.05-0.15 arasinda ise dengeli bir genetik farkliligin oldugunu, 0.15-0.25 arasinda
ise biiyiik genetik farkliligin oldugunu ve 0.25’den biiyiik ise ¢ok biiyiik genetik
farkliligin  oldugunu gosterir. Fsr'nin yani populasyonlar arasindaki farkin
bliyiikliigiiniin istatistiksel olarak anlamli olup olmadigi “Permiitasyon Testi”
kullanilarak hesaplanir.

1.7.1.6. R- istatistigi

Rsr, Stepwise Mutasyon Model’ine 6zgii ortaya ¢ikarilan bir genetik farklilagsma
hesaplamasi olup, mikrosatellit lokuslarinin analizinde kullanilir (Slatkin, 1995).
Fgr allel frekanslarinin varyansi iizerinden hesaplanirken, Rsr populasyonlar
arasindaki farkliliklardan olusan allel uzunluklarinin varyansi {izerinden
hesaplama yapmaktadir (Slatkin, 1995; Balloux ve Lugon-Moulin, 2002). Rsr her
mutasyonun sadece bir tekrar initesi tarafindan allelin uzunlugunun
degistirildigini farz etmesinin yaninda (Ornegin, bir mutasyon bir dinukleotid
(CA)’i ekler veya ¢ikarir), mikrosatellit lokuslarinda meydana gelen homoplasi
iizerinden populasyonlar arasindaki genetik cesitliligin miktarii hesaplar (Slatkin,
1995; Allendorf ve Luikard, 2007).

1.7.1.7. ® ve D istatistikleri

Excoffier vd. (1992) allellerin soy akrabaliklar: tizerinden hesaplanan farklilagsma
Olgtimii olarak ®gr’yi ortaya koymustur. Bu hesaplama alleller arasindaki
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mutasyonal farkliliklarin sayisim agirhikli bir faktor olarak alleler arasindaki
farklilasmanin bir derecesi olarak ortaya koyar (Allendorf ve Luikard, 2007).

Populasyonlardaki genetik farklilasmanin hesaplanmasinda kullanilan diger bir
yaklasim Nei’nin genetik uzaklik yaklasimidir (D; Nei, 1972). Buna gore Dsr
populasyonlar arasindaki genetik ¢esitliligin ortalamasidir (Balloux ve Lugon-
Moulin, 2002). Ayrica, tamamiyla izole olan populasyonlar arasindaki genetik
farklilikk zaman ile dogrusal olarak artacaktir. Bunun yaninda D, genellikle,
birbirlerinden izole olmayan populasyonlar i¢in de kullanilir (Paetkau vd., 1997).

1.8. Amacg

Korumanin 6nemli amagclarindan biri tiirin neslinin tiikenmesini 6nlemek i¢in
populasyonun genetik ¢esitliligini kontrol altina alarak evrimsel degisimin
devamliliginin saglanmasidir (Hu vd., 2010; Shao vd., 2010). Genetik c¢esitlilikte
meydana gelebilecek bir azalma, kisa ve uzun donemde sayisal ve g¢evresel
degisimlere uyum saglayamama durumunu ortaya ¢ikaracak ve buna bagli olarak
ta tiiriin neslinin giderek yok olmasina yol agacaktir (Qiu vd., 2006).

Bu ¢alismanin amaci Afrika kitasinin orta ve bati boliimiindeki bazi populasyonlar
ile Tirkiye’nin Akdeniz kiyilarinda yayilis gosteren 7. triunguis’in populasyon
yapisi ve genetik ¢esitliligini arastirmaktir. Genetiksel karakterler kullanilarak elde
edilecek sonuglar, 7. triunguis tiirlinlin korunmasi ve tliriin devamliligini
saglayacak olan yonetim planlamasina yardim edecektir. Mikrosatellit lokuslarinin
analizi ile T. triunguis populasyonlar1 arasinda ve igindeki genetik yap1 ve
cesitliligi ortaya koymaktir. Ayrica es zamanl yiiriitilen mtDNA analizi ile de
populasyonlar arasindaki akrabalik iligkisi belirlemektir. Bu molekiiler belirtegler
ozellikle genetiksel olarak populasyon yapisi, gen akisi ve genetik ¢esitliligin
miktarmin belirlenmesi agisindan 6nemli araglardir (Slatkin, 1985a). Gegmiste, bu
tir lizerine molekiiler teknikler kullanilarak gergeklestirilmis iki adet c¢aligsma
mevcuttur (Amer ve Kumazawa, 2009; Giiglii vd., 2009).

Bu galisma ile 7. triunguis’in tim yayilis alamindan toplanan 6rnekler kullanilarak
populasyonlar arasindaki ve i¢indeki genetik ¢esitlilik mtDNA D-loop gen bolgesi
ve mikrosatellit lokuslar1 kullanilarak tespit edilmistir. Ayrica Akdeniz Havzasi ve
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Afrika kitasindaki populasyonlar arasmdaki gesitliligi korumak i¢in populasyon
diizeyinde bilgiler saglanmustir.

1.9. Yonetim Onerileri

Populasyonlarin hepsinde veya bir kisminda ¢ok az genetik farklilik saptanmasi
durumunda bu populasyonlar arasinda yiiksek miktarda bir gen akisi veya bu
populasyonlarin en son birbirlerinden izole olduklar1 sonucunu ¢ikaracaktir. Bu
durum yonetim i¢in lokal yok olusun tiir iginde genetik ¢esitliligin azalmasina yol
acacagina isaret eder.

Eger genetik farklilasma populasyonlar arasinda yiiksek, populasyon i¢inde diisiik
seviyede tespit edilirse gen akisinin populasyon i¢inde yiiksek, populasyonlar
arasinda ise diisiik oldugu sonucunu verir. Bu durumdaki yonetim uygulamasi
genetik ¢esitliligin ¢ok az miktardaki kaybinin belirli bir populasyonda meydana
geldigini isaret edecektir.

Her populasyon vyiiksek oranda genetik ayrim gosterirse bu durumda
populasyonlar arasinda gen akisinin ¢ok diisiik seviyede oldugu anlamina gelir. Bu
sonug, populasyon i¢inde yiiksek oranda bir genetik ¢esitlilik kayb1 olacagi, tiiriin
uzun donemde devamliligini saglamasinda sorunlar ¢ikacagi anlamina
gelmektedir. Bu yiizden tir g¢esitliligini  korumaya yonelik yOnetim
uygulamalarinin hayata gegirilmesi gerekmektedir.
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2. KAYNAK OZETLERI

Trionyx triunguis’in terra typica’si Nil Nehri’dir. Gray (1873) Nil Nehri’nin kuzey
boliimiindeki  kollarinda yasayan trionychid tiirliniin Giiney boliimiinde
yasayanlardan farkli oldugunu belirtmis ve Kuzey’deki Hortum populasyonunu
cenelerindeki alveolar yiizeylerin daha genis olmasi nedeniyle Fordia africana
olarak adlandirmugtir. Ayrica Gray (1855) T. niloticus’un yayilis alanin1 Kuzey
Afrika, Nil Nehri, Misir, Habesistan ve Bat1 Afrika olarak belirtmistir.

Lortet (1883) Anadolu’da Firat Nehri’nden toplanan Ornekleri 7. aegyptiacus
olarak smiflandirmustir.

Boulenger (1889) tiiriin dagilis sahasi olarak Afrika Kitasi’nda Nil Nehri, Kongo,
Senegal ve bu bolgeler arasindaki nehir sistemleri ile Suriye’yi gdstermistir.

Nil Nehri’nin kuzey boliimiinde yer alan bireylerde goriilen alveolar yiizeyin daha
genis olma 6zelliginin bir beslenme ve yasa bagl olarak degisen bir varyasyon
oldugu belirlenmistir (Gray, 1873).

Anderson (1898) tiriin Misir disinda kalan tim Nil sisteminde Senegal’den
Somali’ye kadar uzanan Afrika Kitasi nehir sistemlerinde ve Suriye’nin bazi
akarsularinda yayilis gosterdigini ortaya koymustur.

Siebenrock (1913) bu tiire kesin olmamakla birlikte, Urdiin ve Suriye gibi Afrika
Kitas1 disindaki tilkelerde de rastlanabilecegini belirtmistir.

Flower (1933) Afrika’da Senegal ve Kongo’dan Nil Nehri’ne kadar olan tropik su
sistemlerinde tiirlin yayilis gosterdigini belirtmistir. Ayrica bu tiiriin Nil Nehri’nde
meydana gelen su tasmalar1 neticesinde Akdeniz’e bakan nehirlere kadar
dagilisinin genisledigini ortaya koymustur.

Deraniyagala (1948) Kenya’nin kuzeyinde bulunan Rudolf Golii'nde T.
triunguis’in  bulundugunu bildirmis ancak, &rneklerin Ozellikle karapas ve
plastrondaki bazi morfolojik karakterler bakimindan farklilik gosterdigini iddia
ederek bu tirdt 7. triunguis rudolfianus adi ile alttiir kategorisinde
degerlendirmistir.
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Schmidt ve Ingler (1957) tiiriin yayilisin1 Nil Nehir sisteminde, Kongo havzasinda
ve Filistin’de yer alan bazi kiiglik nehirler olarak belirtmistir. Bunun yaninda
Boulenger (1889)’un da ortaya koydugu gibi hayvanin ¢enesindeki alveolar ylizey
genisliginde rastlanan uyumsuzlugu beslenme farkliligi sonucu ortaya ¢ikmus bir
Ozellik olarak ortaya koymustur.

T. triunguis rudolfianus alttirQi T. triunguis’in sinonimi olarak degerlendirilmistir
(Wermuth ve Mertens, 1961).

Lanza ve Sassi (1966) tiirtin dagilis sahasmi Misir’dan Etiyopya ve Somali’ye,
Kongo’dan Angola’ya kadar olan bolge olarak belirtmistir.

Marx (1968) tiiriin dagilim sahasin1 Misir’dan giineyde Kuzey Kenya’daki Rudolf
Goli’ne, gilineybatida Angola’ya, kuzeybatida Senegal’e kadar uzatmis fakat
Filistin’i dahil etmemistir.

Hoofien (1972) tiiriin Israil’de bulundugunu belirtmistir.
Basoglu (1973) ilk defa Giineybat1 Anadolu’dan 7. triunguis kaydi vermistir.

Eiselt (1976) Adana Karatas’tan elde edilen bir kafatasini 7. triunguis olarak
tanimlamustir.

Atatiir (1979) T. triunguis tiriiniin morfolojisi, osteolojisi, biyolojisi ve dagilisini
arastrmustir. Bu c¢alisma ile 7. triunguis ergin bireylerin eseysel dimorfizmin
sadece kuyruk boyuna (Erkeklerde uzun) bakilarak belirlenebilecegini belirtmistir.

Kasparek ve Kinzelbach (1991) Dogu Akdenizde T. triunguis’ in dagilimini
calismis ve en az 15 alt populasyon oldugunu belirtmistir.

Gramentz (1993) tarafindan Silfiir Golii, Kargin Golii ve Tasligay Kanali’nda 30-
50 bireyin varlig1 saptanmistir.

Son zamanlarda Medasset (1999, 2003) (The Mediterraen Association to Save the
Sea Turtles) destekli proje ile yapilan arazi ¢alismalari tiiriin varlig1 hakkinda yeni
bilgiler ortaya koymustur. Tiirkiye’de uygun alanlar ziyaret edilerek, balik¢ilardan
toplanan bilgiler ve direkt gézlemler yapilarak 7. triunguis’in yayilis1 saptanmustir.
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Gilinlimiize kadar Tirkiye’deki 7. triunguis‘in populasyon durumu ile ilgili olarak
¢ok sayida calisma bulunmaktadir (Basoglu 1973; Atatiir 1979; Kasparek ve
Kinzelbach 1991; Orug vd.,1997; Bride 2004; Keller 2005).

Son yillarda Dalaman kumsalinda (Gidis ve Kaska 2004) ve Dalyan kumsalinda
(Tirkozan vd., 2006) T. triunguis tlrliniin reme biyolojine ait g¢alismalar
yapilmistir.

Gilgli vd., (2009) mtDNA’nin sitokrom b ve ND4 genlerini kullanarak T.
triunguis’in tim yayilis alanlarinin bazilarmmdan topladigi orneklerle (Afrika,
Tiirkiye Giiney sahilleri ve Israil) populasyonlar arasindaki ayrimin miktarmi
tespit etmistir.



42

3. MATERYAL VE YONTEM

3.1. Baz1 Arastirma Bolgelerinin Tanitimi

3.1.1. Dalyan

Dalyan kumsali Caretta caretta tirii deniz kaplumbagasi ve Trionyx triunguis tiiri
tath su kaplumbagasi i¢in yogun yuvalamanin oldugu alanlardan biridir (Baran ve
Kasparek, 1989; Tiirkozan vd., 2006; Tiirkozan ve Yilmaz, 2008). T. triunguis
uzun yillardir yuva yaptigi bilinen Dalyan Kumsali’nin (Atatiir, 1979; Gramentz,
1990; Kasparek ve Kinzelbach, 1991) son dénemde bu tiiriin Tirkiye'deki yayilis
bolgeleri igerisinde ikinci derecede onemli yuvalama bolgesi oldugu belirtilmistir
(Kasparek, 1999). Kasparek (2001) gergeklestirdigi ¢alismada Dalyan Kumsali’ni
2. Kategori’de yani, “giliclii bir korumaya ihtiya¢g duyulan nispeten biiyiik
populasyon” olarak ortaya koymustur.

Dalyan Kumsali’nin toplam uzunlugu 4.7 km.dir. Trionyx triunguis tiirii Dalyan
kumsalmin iztuzu béliimiiniin ince burun mevkii ile Bogaz boliimii arasinda kalan
bolgede yuvalama yapmaktadir. Yuvalama yeri olarak kumsalin gél tarafinda yer
alan kum tepelerini ve Ozellikle de bu kum tepelerinde bulunan bitki diplerini
tercih etmektedir. Ancak bu yuvalarin biiylik bir ¢ogunlugu bolgede yogun bir
sekilde var olan Vulpes vulpes tirii tilkiler tarafindan tahrip edilmektedir (Erk'akan
1993). Diger taraftan, Dalyan Kanali’nda 6zellikle yaz aylarinda yogun bir sekilde
devam eden tekne trafigi ve balikgilik aktiviteleri goriilmektedir. S6z konusu
durumun, tiiriin davranigsal ekolojisi veya populasyon durumuna herhangi bir
etkide bulunup bulunmadigi bilinmemektedir (Medasset, 2003).

3.1.2. Dalaman

Dalaman’da yer alan Thermemaris tatil kOyliniin 6n boélimiinde Kiikiirt Goli
bulunmaktadir. Bu tatil koylinde yasayanlar tarafindan ekmek veya et parcalari ile
beslenen kaplumbagalar bu bolgede yasamaya baslamislar, bir nevi bu bolgeye
alistirilmiglardir.
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3.1.3. Goksu Deltasi

Kasparek (1999) Goksu Deltasi’nin 7. triunguis ’in Tiirkiye'deki yayilis bolgeleri
icerisinde ikinci derecede 6nemli yuvalama sahasi oldugunu belirtmistir. Ayrica
Goksu Deltas1 Su Kuslar1 Uretme ve Koruma Sahasi (1989), Ozel Cevre Koruma
Alan1 (1990), Ramsar Alan1 (1994), Birinci Derece Dogal Sit Alan1 (1996), Ozel
Kus Alan1 (OKA), Onemli Bitki Alam1 (OBA), Yaban Hayati Koruma Sahasi,
Deniz Kaplumbagas1 Yuvalama Alan1 olmak iizere ¢ok ¢esitli koruma statiilerine
sahiptir.

Goksu Deltas1 Mersin’in Silifke ilgesine bagli Tasucu beldesi sinirlarinda bulunur.
Kumsal, Seka kagit fabrikasinin dogusunda bulunan Kum Mabhallesi’nin
baslangicindaki kanaldan Atayurt 2 No.lu Giinii birlik alanin sonundaki DSI 1
kanalina kadar olan yaklasik 35 km.lik kisimdan olusmaktadir. Kumsal 5 alt
boliime ayrilmistir. Bu boliimlerden kumsalin Fener boliimii ile Dalyan boliimii
arasinda kalan yaklasik 5.2 km.lik alan Goksu 2 alt bolimii olarak
isimlendirilmektedir. Dalyan béliimiine dogru dalgalarm kiy1 ig¢ine girmesiyle
kumul sertlesmis ve yer yer ¢amurlu géletler olusmustur. 7. triunguis tlirline ait iz
veya yuvalar Ozellikle kumsalin bu altboliimiiniin doguya dogru son kisminda
bulunan Paradeniz kiyisinda tespit edilmistir (Selin Insaat, 2005). Paradeniz kiyis1
yer yer kiiglik kum tepeleri ve tuza dayanikli kumul bitkilerinden olusmaktadir. Bu
bolgeye yuvalamak ve giineslenmek amaciyla ¢ikan 7. triunguis ergin bireyleri
bolgede yogun olarak bulunan c¢akallar tarafindan yenmek suretiyle predasyona
ugratilmaktadir.

3.1.4. Afrika

Afrika Kitas’’ndan alman 3 doku 6rnegi ile Israil’den bir bireye ait doku &rnegi,
arastirict Michael REIMANN’in Almanya’daki kaplumbaga ciftliginde tutsak
bulunan 7. triunguis bireylerinden alinmustir.

Gabon, Kongo ve Fildisi Sahili’nden elde edilen birer 6rnek ise miize 6rnekleridir.
Bu ornekler Fransa Doga-Tarih Miizesi’nden Dr. Roger Bour tarafindan temin
edilmistir.
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3.2. Ornek Toplanmasi

Calisma donemi boyunca Trionyx triunguis’in diinyadaki yayilis sahasina giren
cesitli lokalitelerden Ornekler temin edilmistir. Bu siirede 11 ayr1 lokaliteden
toplam 52 farkli birey veya yuvadan ornek alinmustir. Toplanan oOrneklere ait
ayrmtili bilgi Cizelge 3.1°de verilmistir.

Dalyan Kumsali’ndan arastirmada kullanilacak doku érnekleri 2004, 2008 ve 2009
iireme sezonlar1 boyunca tiire ait tespit edilen yuvalardan ¢ikan yavrulardan
almmustir. S6z konusu dénemlerde tiire ait 7 yuva tespit edilmis ve bu yuvalardan
¢ikan 57 yavrudan doku 6rnegi alinmistir.

2008 yilinda Dalaman’da yapilan arazi ¢alismalarinda, Thermemaris tatil kdyiiniin
Oniinde bulunan ergin Ornekler, 1 metre ¢apindaki kepge veya 2X5 metre
biiyiikliigiindeki ag ile yakalanmis canli ve doku ornekleri 20 farkli bireyden steril
bisturi yardimiyla karapasimn hemen kenarindaki yumusak doku kismindan kiigiik
bir parca kesilmesi suretiyle (2 mm?) 6rnek alinmustir.

Anamur ve Kazanli’dan elde edilen doku ornekleri, ¢esitli nedenlerle 6lmiis yavru
bireylerin 6n iiyeleri kesilmek suretiyle almmustir.

Goksu Deltasi’ndan bir 6rnege ait doku bu bolgede cakallar tarafindan predasyona
ugramis ergin bir T. triunguis’ten alimmustir.

Adana bolgesinden elde edilen Ornekler Adana merkez de hastane havuzuna
getirilen bir ergin bireyden ve Baharli kdyiinde balikgilar tarafindan yakalan bir
juvenil bireyden alinmustir. Ornek alinan bireyler habitatlarina  geri
brrakilmiglardir.

Israil’den toplanan dokularin 6 tanesi Israil Deniz Kaplumbagalar1 Rehabilitasyon
Merkezi’nde gorevli Yaniv LEVY tarafindan Nahal Alexander'dan toplanmustir.

Bati Afrika’dan alinip tutsak altinda tutulan hayvanlardan elde edilen 6rnekler,
steril bisturi yardimiyla ergin bireyin karapasindan siriintii seklinde alimuistir.
Bunun diginda Fransa Doga-Tarih Miizesi’nden temin edilen Afrika ornekleri,
miize materyalinden kiiglik bir kas dokusu alinmak suretiyle temin edilmistir.
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Toplanan biitiin doku 6rnekleri i¢inde %98’lik alkol bulunan 1.5-2 ml.lik tiiplere

aliarak laboratuara getirilmis ve burada -20 °C’de derin dondurucuda muhafaza

altina alinmustir.

Cizelge 3.1. Ornek toplanan lokaliteler ve 6rnek sayilari

Lokaliteler MtDNA nDNA
Dalyan 7 57
Dalaman 20 20
Bati Akdeniz Grubu 27 77
Anamur 4 8
Goksu 1 1
AnGkKzSy

Kazanl 3 1
Seyhan 2 1
Israil 8 7
Dogu Akdeniz Grubu 18 18
Afrika Grubu 7 7
Toplam 52 102

3.3. Laboratuar Metotlari

3.3.1. Dokudan DNA Ekstraksiyonu

3.3.1.1. Standart Fenol/Kloroform yontemi

Derin dondurucuda (-20 °C) muhafaza edilen doku ornekleri ¢ikarildiktan sonra,

ornekten 0.02 mg tartilarak steril bisturi yardimiyla mekanik olarak parcalanmus,

daha sonra pargalanan bu dokular 1.5 ml’lik ependorf tiiplere aktarilmistir. Alinan

dokulardan DNA ekstraksiyon islemi agsagida ayrmtili bir sekilde verilen Standart
Fenol/Kloroform DNA Ekstraksiyon Metodu kullanilarak yapilmistir (Sambrook

ve Russel, 2001).

e Par¢alanan dokunun iizerine 700 pl STE (Sodyum/Tris/EDTA) tamponu,
50 pl %10’luk SDS ve 15 pl Proteinaz-K (20 mg/ml) soliisyonlarindan
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ilave edilmis ve. tliplerin agz1 kapatilarak 50 °C’de 1 gece inkiibasyona
brrakilmustir..

e Inkiibasyon isleminden sonra her bir tiipe 600 ul fenol:kloroform:isoamil
alkol (25:24:1) ¢ozeltisi eklenerek 5 dakika alt tist edilerek karistirilmis ve
10.000 g’de 5 dk santrifiij edilmistir.

e Santriflij isleminden sonra tiiplerin iist kismindaki siipernatant tabakasi
dikkatlice alinarak steril ependorf tiiplere aktarilmis ve aymi hacimde
fenol:kloroform:isoamil alkol eklenerek islem tekrarlanmistir.

e Siipernatant tekrar steril ependorf tiiplere aktarilmis ve iizerlerine 1:1
hacimde -20°C’de bekletilen isopropanol eklenerek 1 saat -80°C’de
inkiibasyona birakilmistir.

e Inkiibasyon isleminden sonra +4°C’de 10 dk. 16.000 g’de santrifiij islemi
uygulanmis ve bu islemden sonra tiiplerin dip kisimlarinda pellet oldugu
gOrilmiistiir.

e Tiiplerdeki isopropanol bosaltilarak pellet %70’lik 700 pl etil alkol ile
yikandiktan sonra 16.000 g’de +4 °C’de 10 dk. santrifiij edilmistir ve
santriflij isleminden sonra tiiplerdeki etil alkol uzaklastirilmustir.

e Son olarak, 10-15 dakika alkoliin tamamen buharlastirildiktan sonra pellet
tizerine 80 pl steril distile su ilave edilerek gece boyu 55°C’de bekletilerek
pellet cozdiirtilmiistiir.

3.3.1.2. EZNA Kkiti kullanilarak DNA ekstraksiyonu

Fransa Doga ve Tarih Miizesi’nden temin edilen 4 lokaliteden toplam 4 bireye ait
dokudan DNA izolasyonu EZNA marka DNA izolasyon kiti (E.Z.N.A. MicroElute
Genomic DNA Kit, Omega-EZNA-D3096-00) ve bu kit ile birlikte verilen
izolasyon prosediirii kullanilarak gerceklestirilmistir.

3.3.2. Mitokondrial DNA D-loop Geninin Klonlanmasi

Engstrom vd. (2004) Trionyx triunguis tiriiniin mitokondrial D-loop gen
bolgesinin yaklasik 500 bg.’lik kismini kullanmugslardir. Arastiricilarin bu gen
bolgesini ¢ogaltmak i¢in kullandiklar1 primerler elimizde bulunan Grneklere ait
DNA’larda denenmis, ancak herhangi bir amplifikasyon elde edilememistir.
Bunun iizerine, D-loop bolgesine ait DNA dizisini elde etmek i¢in Pelodiscus
sinensis ve Dogania subplana (Testudiniata: Trionynchidae) tiirlerine ait D-loop
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DNA dizisi kullanilarak primer dizayn edilmistir (Primer 3, primer dizayn
programi). Bu primerler ile yapilan reaksiyonlarda amplifikasyon ger¢eklesmistir.
Bunun {izerine elde edilen dizinin kontrol edilmesi amaciyla amplifikasyon triinii
klonlanmustir.

MtDNA D-loop gen bolgesini ¢ogaltmak igin OZGF 5’-AAG CAT TGG TCT
TGT AAA C-3’° ve primer OZGR 5’-CGG ATT TTG GGG TTT GAC GA-3’
primerleri kullanilmistir. 94°C’de 3 dakikalik denatiirasyonu takiben 35 dongi
94°C 1 dakika, 55°C 1 dakika ve 72°C 1 dakika’da tamamlandiktan sonra,
72°C’de 20 dakika ile sona erdirilmistir. Elde edilen amplikonlar “PCR
purification kit” (Invitrogen Life Technologies, Burlington, Ontario, Kanada) ile
saflastirildiktan sonra amplikonlar1 klonlamak i¢in hazirlanmis vektér igine
(pTZ57R) ligasyon yoluyla {iretici firmanin (InsT/Aclone PCR product cloning
kit-Fermentas, Lithuania) tarif ettigi sekilde yerlestirilmistir. Hazirlanan
rekombinant plazmidler kompetan FEscherichia coli DH10B igine elektro-
transformasyon yoluyla aktarilmistir.

3.3.2.1. Elektrokompetan bakterilerin hazirlanmasi ve klonlanmasi

100 ml Brain Heart Infusion (BHI) banyosuna bir giin éncesinden hazirlanan F.
coli DH10B Kkiiltiirtinden 1 ml. eklenmistir. 600 nm’de optik yogunluk 0.5-0.8’¢
ulasincaya kadar 37 °C’de calkalanarak inkiibe edilmistir. Bakteriler santrifiij
edilerek (3000-5000 rpm) toplanmis ve daha onceden sogutulmus 20 ml steril
distile suda dagitilmistir. Bu islemden sonraki biitiin asamalar soguk zincir
kirilmadan yapilmustir. Santrifiij edilerek bakteriler toplanmis ve soguk su ile
yikama islemi tekrarlanmistir. Iki kez de onceden sogutulmus %10 gliserol
eklenmis su ile yikandiktan sonra pellet %10 gliserollii 2 ml suda resiispanse
edilerek 0.1 ml’lik alikotlara ayrilmis ve -80 °C’de saklanmustir. Transformasyon
icin tiip -80 °C’den alimp buz i¢ine konmus ve ¢oziilmesi beklenmistir. 1-2 ul
DNA (su veya TE igerisinde) eklenmis Gene Pulser 25 pF, 200Q2 ve 2.5 KV’a
ayarlanmistir. 0.2 cm’lik elektroporasyon kiiveti i¢ine konmus DNA-kompetan
bakteri karisimi elektropore edilmis ve hemen 1 ml SOC besiyeri eklenip 225
rpm’de ¢alkalanarak 37°C’da 1 saat bekletilmistir. 100 pl alinip antibiyotikli secici
besiyerine yayilarak transformant bakterilerin segimi ger¢eklestirilmisitr.
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3.3.2.2. Plazmid ekstraksiyonu

E. coli’den pTZ57R ekstraksiyonu QIAprep Spin Miniprep Kit (QIAGEN,
Hilden, Germany) ile iireticinin direktifleri dogrultusunda yapilmustir.

Transformanlar ampisilin, IPTG ve X-Gal igeren Brain-Hearth infusion agar secici
besiyerine ekilmis ve 5 beyaz koloni se¢ilmistir. Bu kolonilerden DNA
ekstraksiyonu yapilmistir. Klonlanan D-loop fragmanimi ¢ogaltmak ig¢in insert
¢ogaltmaya yarayan M13F ve M13R primerleri kullanilmistir. Sekans igin M13F
(5'-GTT TTC CCA GTC ACG ACG TTG TA-3') veya M13R (5'-CAG GAA
ACA GCT ATG ACC-3") primerleri kullanilmustir.

3.3.2.3. Sekans analizi

MI13F ve MI13R primerleri ile olusturulan PCR firiinleri dizileme analizinin
yapilmasi i¢in Giiney Kore’de bulunan Macrogen Inc. firmasia génderilmistir.
Burada an ABI PRISM 3700 DNA automatic analyser (PE Applied Biosystems,
Forster City, CA, USA) cihaz1 ile PCR i¢in de kullanilan M13F ve M13R
primerleri kullanilarak dizileme yapilmistir. Elde edilen niikleotit dizileri gen
bankasi ile karsilastirilmistir. Bu amagla National Center of Biotechnology
Information’in web sayfasindaki (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) Nucleotide-
nucleotide BLAST programi kullanilmustir.

3.3.3. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) ve Reaksiyon Kosullari

Polimeraz zincir reaksiyonu spesifik bir DNA par¢asinin kopyalarinin primerler
tarafindan yonlendirilerek, enzimatik olarak sentezlenmesi seklinde tanimlanan
invitro bir yontemdir.

Bu ¢alismada PCR teknigi mtDNA’nin D-loop gen bdlgesinin ve gekirdek DNA
mikrosatellit bélgelerinin ¢ogaltilmasinda kullanilmustir.
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3.3.3.1. Mitokondrial DNA D-loop geninin polimeraz zincir reaksiyonu (PCR)
ve reaksiyon kosullari

Nil Yumusak Kabuklu Kaplumbagasi1 orneklerinden elde edilen toplam DNA
icerisinden mitokondrial DNA’nin D-loop bélgesi ¢ogaltilmak i¢in segilmistir.

Biitiin orneklere ait mitokondri DNA’simin D-loop gen boélgesinin yaklasik 850
be.’lik kismu 7. triunguis igin dizayn edilen OZGF 5’-AAG CAT TGG TCT TGT
AAA C-3° ve OZGR 5’-CGG ATT TTG GGG TTT GAC GA-3’ primerleri
kullanilarak Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) ile spesifik olarak g¢ogaltilmistir.
Cogaltma islemi su kosullar altinda yapilmistir: Baslangi¢ denatiirasyonu 94°C/3
dakika; 35 dongili 94°C/1 dakika denatiirasyon, 55°C/1 dakika baglanma ve 72
°C/1 dakika uzama; 72°C/1 dakika son uzama. Reaksiyon karisimu 100 ng/2 ul
template DNA, 2.5 mM dNTP, 1.5 mM MgCl,, 0.75 uM primer, 1.0 unit Taq
DNA polimeraz (Fermantas), 1X KCL PCR tampon (Fermantas) ve toplam
reaksiyon hacmini 50 ul’ye tamamlayacak kadar steril-distile su ile hazirlanmustir.

3.3.3.2. Afrika’dan elde edilen bazi1 6rneklerde mitokondrial DNA D-loop
geninin polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) ve reaksiyon kosullari

Fransa Doga ve Tarih Miizesi’nden temin edilen 3 ayr1 lokaliteden (Kongo,
Gabon, Fildisi Sahilleri) Trionyx triunguis bireyine ait doku parcalarindan elde
edilen DNA’nin Mitokondrial D-loop gen bolgesinin ¢ogaltimi OZG-F ve OZG-R
primerleri kullanilarak gerceklestirilememistir. Bu durum, miize O6rneklerinde
meydana gelen DNA degredasyonundan kaynaklanmaktadir. Degredasyona
ugramis DNA’da PCR reaksiyonunu gergeklestirebilmek i¢cin D-loop gen bolgesi 8
parcaya ayrilmis ve her bir parcaya 6zgii PCR primerleri dizayn edilmistir. Bu
primerler Cizelge 3.2°de verilmistir.

PCR reaksiyonlar1 1X KCI PCR tampon (Fermantas), 1.5 mM MgCl, (Fermantas),
2.5 mM dNTP, 0.75 uM primer, 1.5 unit Tag polimeraz (Fermantas) ve yaklagik
100 ng DNA’dan 2 pl kullanilarak gergeklestirilmistir. Reaksiyon sartlar1; 94°C 3
dk. baslangi¢ denatiirasyonundan sonra 35 defa tekrarlanan 94°C 30 saniye
denatiirasyon, 50°C 45 sn. baglanma, 72°C 1 dk. uzama asamalar1 ve 72°C 3 dk.
son uzama olarak ger¢eklestirilmistir.



50

Cizelge 3.2. MtDNA D-loop geninin her pargasi i¢in olusturulan
primer dizileri

Primerler Primer Dizileri (5' — 3") Uzunluk
OZG-F AAGCATTGGTCTTGTAAAC 1102
DI102R TGTGCGCGGGAGAGAGCAA

DS85F TTGCTCTCTCCCGCGCACA 85.240
D240R TGCATGTTCTAGTACAGTT

DI178F TTTATGTAATCCGTACTGA 178-315
D315R CTGTGACGATATTCATGGTG

D269F CGGACACACTTATTCAAAAT 269417
D417R ATGTACGCCAACTTTAAATG

D379F CATTACCAGTTTCAAGCC 379516
D516R TGTATAGAACACATCAACCG

D468F AAGTTCATATCATTATCTTTAA 468-616
D616R TCAGTTATTTGGCAGGTAT

D586F CCCACAATACTGATACCTG 586719
D719R TGGTTGGTAATGTGTTTTG

D682F CGAAAGACATATAAATTCCA 682-776

0ZGR CGGATTTTGGGGTTTGACGA

3.3.3.3. Cekirdek DNA mikrosatellit bilgelerinin polimeraz zincir reaksiyonu
(PCR) ve reaksiyon kosullari

Calismada Que vd. (2007)’de verilen 15 mikrosatellit lokusa ait primer setleri ile
PCR reaksiyonu yapilmistir. Reaksiyonlarda kullamlan primer setleri ve
oligoniikleotit dizileri Cizelge 3.3’de verilmistir.

Baslangicta yapilan PCR reaksiyonlar1 floresan isaretlenmemis primerler ile bu
lokuslarin 7. triunguis tiirli icin amplikon olusturup olusturmadigmi belirlemek
amaciyla ger¢eklestirilmistir. Bu denemelerden sonra toplam 9 lokusun (PS-01,
PS-04, PS-11, PS-24, PS-25, PS-28, PS-29, PS-36, PS-40) T. triunguis igin
amplikon verdigi tespit edilmis ve sdz konusu lokuslara ait floresan isaretli (FAM,
HEX, NED) primerler temin edilmistir.
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Cizelge 3.3. Pelodiscus sinensis’e ait Mikrosatellit lokus primerleri (Que vd., 2007)

Allel

Lokus Forward Primer (5'-3") Tekrar dizisi uzunlugu
(b¢)

PS-01F AGGCCAGAAGGGACCATTTA

PS-01R TGGTCGATCATTTTGCTGTG (GTis 215-246

PS-04F TGTGGCACCTGAAAGACTCA

PS-04R CCTGGACTTGATAAGTAACCCT (GACACA)C(AC);  166-168

PS-08F AAACTGACTACACTGGGGTGTG

PS-08R GTATTTGGGTGCATGCTTGA (GDo(GA) 143-167

PS-10F CATGGTCTAGGCAGTGCTGA (CA) 121125

PS-10R GAGAGAACAGCCTCGCTGA ?

PS-11F CGCTCTTAGGCCAACAGTTC

PS-11R ATCACAGCAGCACACTCAGC (TGJCA(TG)s 123-127

PS-21F TGCACATCCCAGACTGGTGA GT) 4790

PS-21R TCCATTTTGGGGTGTCTTCC 10

PS-24F GCCACGTACTCGTGGTTCAT (TG) 108110

PS-24R GGAGGCTGTTTTCACGACTG ’

PS-25F GCACCAGGAAAGAGTCAAGAA (AC) 193125

PS-25R CAGCCCGAGAACATCAGAAT § -

PS-28F ACGCAGGACCAAGAGTGAGG (CA) 145151

PS-28R  TGTGCCACTCCCCGTATTGT 10

PS-29F AAGGGAGGAAGAGGACTGGT CT)11 147149

PS-29R ACCATGCTACCCAATCAAGC

PS-32F CCAGAGTCTCAGCCCTGTTC

PS-32R  AAACTTGGTTCCATGTTCAGC (CT)4GTCT(CA);;  123-141

PS-34F TGGCAAAGCGGTTAGCATA (AC) 92110

PS-34R TCTCCACCCATGATCACAAA 5

PS-36F CAACCCAACTCTGCAGACAC (AC) 153169

PS-36R  GAATTGCATGGAAGGCAGAT 16 -

PS-38F AAAGCAGGGGAGAGAACAGC GT) 132134

PS-38R CATGGTCTAGGCAGTGCTGA o .

PS-40F GCACCAGGAAAGAGTCAAGAA (AC); 193125

PS-40R

CAGCCCGAGAACATCAGAAT
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Mikrosatellit lokuslarinin ¢ogaltilmasi igin hazirlanan karigimlar toplam hacim 25
ul olacak sekilde hazirlanmustir. Reaksiyon karisimi 100 ng template DNA, 2.5/5
mM dNTP, 1.5 mM MgCl, 0.50/0.75 uM primer, 0.5-1.5 unit Taqg DNA
polimeraz (Fermantas), 1X KCL PCR tampon (Fermantas) c¢ozeltilerinden
olusmaktadir.

Orneklerin spesifik gen bolgelerinin ¢ogaltilmasi Thermal Cycler (Eppendorf)
yardimiyla yapilmis ve Cizelge 3.4’de verilen PCR programlari kullanilmistir. Tlk
adimda 95°C’de 3 dk.’lik bir denatiirasyonu takiben 94°C’de 1 dk.’lik
denatiirasyon, 50-55°C’de 45 sn. baglanma ve 72°C’de 45 sn. uzama islemi igin
35 dongii olacak sekilde gergeklestirilmis ve 72°C’de 5 dk ilave uzama asamasi ile
tamamlanmustir (Cizelge 3.4).

Cizelge 3.4. Mikrosatellit bolgelerine ait PCR kosullar1

Flurosans Baslani¢ Ayrilma Baglanma Uzama Son Déngii
boyalar  Ayrilmasi °C/sn Uzama
PS-01 FAM 55/45 sn
PS-04 FAM 50/45 sn
PS-11 FAM 50/45 sn
PS-24 HEX 950C 94°C 50/45 sn 700 7200
PS-25  NED 3 dk Lae S0/45sn 30sn 5dk 35
PS-28 HEX 53 /45 sn
PS-29 NED 55/45 sn
PS-36 NED 50/45 sn
PS-40 NED 50/45 sn

3.3.4. PCR Uriinlerinin Varhgimin Tespit Edilmesi

PCR isleminden sonra iiriinlerin kontrol edilmesi amaciyla mtDNA D-loop gen
bolgesi i¢in % 1°lik, mikrosatellit lokuslar1 i¢in ise % 2’lik agaroz jeller
kullanilmistir. Agaroz ve 0.5xTBE tamponu mikrodalga firinda 2 dk. kadar
kaynatilip hafifce sogutulduktan sonra yiikleme yapmak icin kuyucuklari
olusturacak tarak iceren elektroforez kiiveti igine dokiilmiis ve 20-25 dk. agaroz
jelin donmasi beklenmistir. Daha sonra jel tarak ¢ikarildiktan sonra elektroforez
yiiriitme tankina yerlestirilerek iizerine jel yiizeyini kapatacak kadar 0.5xTBE
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yiiriitme tamponu eklenmistir. Ilk kuyuya mtDNA icin 100 b¢ (Fermantas),
mikrosatellit lokuslar1 i¢in low range (Fermantas) DNA isaretleyicilerden 2.5 pl,
sonraki kuyulara da 2 ul/6X Brom-fenol mavisi ile boyanmis her bir drnege ait 3
ul PCR {iriinii yiiklenmistir. Son kuyuya PCR karigimi hazirlanirken olusabilecek
herhangi bir kontaminasyonun varligimi tespit etmek amaciyla DNA yerine su
konularak gergeklestirilen PCR {iriinii (negatif kontrol) yiiklenmistir. Daha sonra
da 100 Volt’ta 30 dk. yiiritilmiistiir. Yiiriime tamamlandiktan sonra kiivetten
alinan jel bagka bir kiivette bulunan %5 oraninda Ethidium Bromide (EtBr) iceren
0.5X TBE c¢ozeltisinin igerisinde 15 dk. bekletilmistir. EtBr, DNA sarmalindaki
bazlar ile van der waals bagi kurarak 590 nm dalga boyundaki UV 15181 altinda
PCR iiriiniiniin goriiniir hale gelmesini saglamistir. EtBr ile boyanan DNA
parcalart UV transiliminator ile goriintilenmistir. Jel goriintileri, jel
dokiimantasyon sistemi (Vilber Lourmat) kullanilarak kaydedilmis.

3.3.5. PCR Uriinlerinin Saflastirilmasi

MtDNA D-loop amplikonlari PCR Purification Kit (Invitrogen Life Technologies,
Burlington, Ontario, Kanada) kullanilarak saflastirilmis ve bu islem sirasinda
firmanin kit ile birlikte gondermis oldugu protokol takip edilmistir.

3.3.6. MtDNA icin Sekans Analizi

MtDNA D-loop gen bolgesinin dizileme analizleri igin amplikonlar1 olusturan
PCR primerleri kullanilmustir. Bu primerlerle birlikte PCR drlinleri dizileme
analizinin yapilmasi i¢in Macrogen Inc. Firmasi’na gonderilmistir (Seul, Giiney
Kore). Burada ABI PRISM 3700 DNA otomatik analiz (PE Applied Biosystems,
Forster City, CA, USA) cihaz ile dizileme yapilmistir. Elde edilen sekanslar Gen
Bankasi’nda yer alan Trionychiade familyasina ait Pelodiscus sinensis ve Dogania
subplana tiirlerine ait D-loop gen bdlgeleri ile karsilastirilmistir. Bu amagla
National Center of Biotechnology Information’in web sayfasindaki
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov)  Nucleotide-nucleotide = BLAST  programi
kullanilmustir.
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3.4. Verilerin Analizi

3.4.1. MtDNA Dizilerinin Analizi

3.4.1.1. DNA dizilerinin hizalanmasi

DNA sekans analizi sonucunda elde edilen her iki DNA ipligine ait dizilerin
kromotogramlar1 tek tek gozden gegirilerek her birey icin en ortak DNA dizisi
BioEdit 7.0.9 (Hall, 1999) paket programi kullanilarak elde edilmistir. Biitiin
bireylere ait bu ortak diziler program i¢in tek bir “girdi” dosyasi haline getirilerek
hizalama yapilmistir. Bu hizalama islemi Bioedit programi igerisine yerlestirilmis
ClustalW 2.0 (Thompson vd., 1997) programi ile gerceklestirilmistir. Hizalanan
dizilerin baslangic ve son kisimlari arasindaki niikleotit dizileri korunarak, bu
dizinin gerisinde ve ilerisinde kalan biitiin Orneklerde veri elde edilemeyen
kisimlar dikkate alinmamustir. Bu islemler sonucunda biitiin 6rnekler i¢in diziler
esit uzunluga getirilmistir.

3.4.1.2. Haplotip ve niikleotit ¢esitliligi

Biitiin populasyonlara ait mtDNA dizilerinin ortalama niikleotit igerigi, haplotip
sayisi, transisyon, transversiyon, indel sayilar1t MEGA 4.0 (Kumar vd., 2004)
paket programi vasitasiyla hesaplanmustir.

DNAsp 4.50 (Rozas vd., 2003) programi kullanilarak populasyon igi ve
populasyonlar  arast  haplotipler  olusturulmustur. Bu  haplotiplerden
populasyonlardaki haplotip ve niikleotit ¢esitliligi (z) (Nei, 1987) ve niikleotit
farkliligi (Tajima, 1983) hem tiim populasyonlar hem de her bir populasyon igin
ayr1 ayrt DNAsp 4.50 (Rozas vd., 2003) programiu ile belirlenmistir.

3.4.1.3. Populasyonlarin genetik yapisi

T. triunguis tlrine ait Ornek toplanan habitatlar, birbirlerine olan cografik
yakinliklar1 ve istatistiksel verilere dayali olarak gruplandirilmustir. Gruplandirilan
bu populasyonlarin yapisini belirlemek amaciyla molekiiler haplotipler arasindaki
mutasyon miktarmi dikkate alarak hesaplama yapan molekiiler varyans (AMOVA)
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analizi i¢in GenAlEx (Peakall ve Smouse, 2001) programi kullanilmistir. Fgr
degeri hem tiim populasyonlarda hem de grup ciftleri arasinda hesaplanmistir. Fsr
degerinin istatistiksel 6nemi permiitasyon analizi (tim degerler i¢in 1023, ikili
populasyon degerleri i¢in 3024 permiitasyon) uygulanmistir.

3.4.1.4. Gen akisinin hesaplanmasi

Populasyonlar arasi ve i¢indeki genlerin hareketi olarak tanimlanan gen akisi
ARLEQUIN (Schneider vd., 2000) paket programi kullanilarak hesaplanmustir.
Farkli sekillerde hesaplanabilen (etkili populasyon miktar1 veya nadir ve &zel
allellerin kullanim1 gibi) gen akis1 bu calismada Slatkin (1995) tarafindan
gelistirilen ve dogal populasyonlar arasindaki genetik farkliligin seviyesinin
gostergesi olan Fsr degerlerinden hesaplanmistir. Her populasyon arasindaki gen
akis;
Nn= (1-Fsp)/ 2Fsr
formiilii ile genetik uzaklik iizerinden hesaplanmustir.

3.4.1.5. Notralite testleri ve Mismatch (Uyumsuzluk) analizi

Bu testlerin amaci, rasgele olmayan sekilde ciftleserek evrimlesen bir DNA
sekansina karsi rasgele ¢iftlesen sekansi birbirlerinden ayirt etmek igin kullamilir.
Rasgele evrimlesen mutasyonlar nétral mutasyonlar olarak adlandirilirken segilim
altindaki mutasyonlar nétral olmayan mutasyonlar olarak adlandirilir

Tajima D ve Fu’s istatistikleri, populasyonlarin geg¢miste bir segilime ugrayip
ugramadiklarint test etmek i¢in Arlequin 3.1 (Excoffier vd., 2006) programi
kullanilarak hesaplanmistir. Hesaplama sonucunun negatif ya da pozitif olmasina
gore degerlendirilmistir. Negatif deger, gegmiste ani bir populasyon biiylimesinin
meydana geldigini veya ¢ok sayidaki alleler lizerinde belirli bir allelin segilime
ugradigim gostermektedir (Fu, 1997; Soldevila vd., 2005). D degerinin istatistiksel
olarak oOnemlilik gostermesi darbogaz veya populasyon genislemesi gibi
faktorlerin etkin oldugunu isaret etmektedir (Tajima, 1996).

Uyumsuzluk dagilimi yontemi populasyon i¢i genetik varyasyonu kullanarak
populasyonun geg¢misi (Or, ani bir populasyon genislemesine maruz kalip
kalmadig1) hakkinda bilgiler vermektedir (Rogers, 1995). Bu dagilim Arlequin 3.1



56

(Excoffier vd., 2005) programu ile belirlenmistir. Unimodal dagilim, hizli bir
populasyon biiylimesini isaret ederken, multimodal dagilim sabit populasyon
bliyilikliglinii gosterir.

3.4.1.6. Genetik uzakhk

MtDNA’ya ait elde edilen haplotiplerin MEGA 4.0 (Kumar vd., 2004) programi
ile Neighbor-Joining (NJ) yontemi kullanilarak filogenetik iligkileri analiz
edilmistir. Bu filogenetik iliski Kimura-2 parametresi kullanilarak belirlenmis ve
agag koklerinin destegi 1000 tekrarli seg-bagla metodu ile saglanmustir.

3.4.2. Mikrosatellit verilerinin analizi

Mikrosatellit lokuslarmin uzunluklarma ait biitiin veriler Microsoft EXCEL
programina girilmistir. Bu veriler T. triunguis populasyonlari i¢cinde ve arasindaki
genetik cesitliligi belirlemek igin gesitli programlarda analiz edilmistir. Microsoft
EXCEL’e girilen verilerin analiz yapilacak programlara uyumlu “girdi”
dosyalarina doniistiirmek igin CONVERT 1.31 (Glaubitz, 2004) paket programi
kullanilmistir. Analiz programlarinda genetik uzaklik, populasyon darbogazlari,
molekiiler varyans (AMOVA), gen akisi, Fsr ve Rsr hesaplamalar1 ve allel
frekansindaki degisim hesaplamalar1 yapilmustir.

3.4.2.1. Hardy-Weinberg esitligi ve baglanti dengesizligi

Mikrosatellit lokuslarindaki gesitlilik, beklenen heterozigotluk (H.) ve gozlenen
heterozigotluk (H,) lizerinden hesaplanmistir. Ayrica GENEPOP 3.3 (Raymond ve
Rousset, 1995) programu ile grup ve populasyonlardaki her lokus i¢in Hardy-
Weinberg dengesinden sapma miktar1 ve lokuslar arasmdaki baglant1 esitsizligi
Markov zincir permiitasyonlari ile belirlenmistir.

3.4.2.2. Populasyonlar arasindaki genetik farkhihk

Genetik farklilik hem her lokus i¢in hem de biitlin lokuslar i¢in populasyonlar
arasinda beklenen heterozigotluk ile goézlenen heterozigotluk karsilastirilarak
hesaplanmigtir. Bu hesaplamalar GenAlEx (Peakall ve Smouse, 2001) programu ile
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gergeklestirilmistir. Ayrica, her lokus i¢in populasyon giftleri arasindaki allel
frekansindaki farkliliklar GENEPOP (Raymond ve Rousset, 1995) programindaki
Markov zincir yontemi kullanilarak Fisher’s exact testi ile hesaplanmustir.

3.4.2.3. Populasyonlarin genetik yapisi

Populasyonlarin genetik yapis1 “Infinitive Allel Model (IAM)” ve “Stepwise
Mutation Model (SMM)” iizerinden belirlenmistir. Bu iki model kullanilarak Fsr
(IAM) ve Rsr (SMM) hesaplamalar1 yapilmistir. IAM, 20 mikrosatellit lokusundan
daha az sayida lokus analizlerde kullanildigi icin Fsr hesaplamalari bu model
lizerinden gergeklestirilmistir (Gaggiotti vd., 1999). Populasyonlar arasindaki ikili
karsilastirmalar Fsr ve Rsr icin GenAlEx (Peakall ve Smouse, 2001) programi
kullanilarak gerceklestirilmistir. Populasyonlar arasindaki gen akisi (Nm) Fs7 nin
populasyonlarin ikili karsilastirma sonuglarina gére Microsoft Excel kullanilarak
Nm = Va(1/Fsr-1) esitligi tizerinden hesaplanmistir (Wright, 1951). Molekiiler
varyans analizi (AMOVA) (Excoffier vd., 1992) populasyonlar arasindaki genetik
cesitliligi belirlemek igin kullanilmustir.

Populasyonlar arasindaki genetik uzaklik degerlerine baghh UPGMA genetik
uzaklik metodu kullanilarak Nei (1972) yaklasimi iizerinden bir dendogram
olusturulmustur. Bu dendogram PHYLIP 3.5 programui iizerindeki NEIGHBOR
modiilii kullanilarak ¢izilmistir.

3.4.2.4. Populasyon darbogazlarimn belirlenmesi

Trionyx triunguis populasyonlarindaki son darbogazi test etmek igin
BOTTLENECK 1.2 (Piry vd., 1999) programi kullanilmistir. Populasyon
biiyiikliiklerinde son bir diisiis gegiren populasyonlarda polimorfik lokuslardaki
heterozigot miktarinda ve allel sayilarinda birbirlerine paralel diisiisler
gozlenmektedir. Fakat allelik farklilik heterozigotluktan daha hizli bir disiis
gostermektedir. Bu durum, sadece Infinite allel model (IAM) altinda evrimlesen
lokuslar icin gegerli bir durumdur. Lokuslar Stepwise mutasyon modeli (SMM)
altinda evrimlesirse heterozigot fazlaliginin gozlenmedigi durumlar olabilmektedir
(Cornuet ve Luikart 1996). Bir populasyonun lokuslarinin 6nemli derecede
heterozigotluk fazlaligi gosterip gostermedigini belirlemek i¢in Sign test ve
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Wilcoxon sign-rank testleri SMM, IAM ve TPM (Two phase model) modelleri
kullanilarak uygulanmistir (Cornuet ve Luikart 1996; Piry vd., 1999).

3.4.2.5. Assignment test

Assignment testler lokuslara bagli olarak olusan genotip {izerinden bir
populasyona bireyleri atayan testtir. Bireyler Bayesian olasilik yaklasimi
(Rannala ve Mountain, 1997)’na gore populasyonlara atanmistir. Bu test
GeneClass2 (Piry vd., 2005) programi kullanilarak gergeklestirilmistir.
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4. BULGULAR
4.1. MtDNA D-loop Geni Sekans Analizi
4.1.1. DNA Dizilerinin Hizalanmasi

Israil’den 8, Dalaman’dan 20, Dalyan’dan 7, Afrika Kitasi’ndan 7 olmak iizere 4
grup/populasyondan 42 ornekten Orneklem yapilmistir Ayrica Anamur’dan 4,
Kazanli’dan 3, Goksu Deltasi’ndan 1, Seyhan’dan 2 &6rnek toplanmis, ancak bu
populasyonlardaki o6rnek sayilari iizerinden bir degerlendirme yapmanin zor
olmasi nedeniyle bu yasama alanlar1 cografik yakinliklarina goére gruplandirilarak
AnGkKzSy (10 6rnek) populasyonu olarak ele alinmigtir. Sonug olarak, toplam 52
ornek mtDNA D-loop gen bolgesinin dizi analizi gergeklestirilmistir.

Elde edilen diziler oncelikle Trionyx triunguis’e yakin tiirler olan Pelodiscus
sinensis ve Dogania subplana ile birlikte aymi tiirlin Amer ve Kumazawa
(2009)’nin ortaya koydugu biitiin mtDNA sekansi ile karsilastirilmistir, daha sonra
calisilan gen bolgesini temsil edip etmedigi Gen Bankasi’nda bulunan Blast
uygulamasi yoluyla kontrol edilmistir.

Elde edilen sekanslarin 7. triunguis tiirline yakinlik gosterdigi tespit edilmistir.
Daha sonra sekanslarin baslangi¢ ve son kisimlarinda bulunan fazlalik kisimlar
atilarak elde edilen toplam 776 bg.lik boliim {izerinden mtDNA’ya ait analizler
gergeklestirilmistir.

4.1.2. Haplotip Dagihimm

Haplotip analizine gore 7. triunguis tliriiniin yayilis alaninda toplam mtDNA D-
loop bolgesi i¢in 14 haplotip tespit edilmistir (Sekil 4.1). Bu haplotipler Gen
Bankasi’ina HM068069-HM068081 kod numaralartyla kaydi yapilmistir. Biitiin
haplotiplerin lokalitelere gore dagilimi Ek 4.1°de verilmistir. Tespit edilen bu
haplotipler toplam 102 polimorfik bélgeden olusmaktadir. Bu polimorfik bolgeler
68 transisyon, 12 transversiyon ve 22 insersiyon/delesyon’dan olusmaktadir.
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Sekil 4.1. Ornek toplanan lokalitelere ait mtDNA D-loop haplotiplerinin
dagilimm

Anamur, Kazanli ve Israil’de sadece TT-D1 haplotipi (%100) gézlenmis olup bu
haplotip baska hicbir lokalitede tespit edilememistir.

TT-D2, TT-D3 ve TT-D4 haplotipleri Bat1 Akdeniz’de fikse olmus durumdadir.
Dalyan’da TT-D2, TT-D3 ve TT-D4 haplotiplerinin dagilimi sirastyla %57, %14,
ve %29 oranlarinda degisirken, Dalaman’da TT-D2 ve TT-D4 haplotipleri %25 ve
%75 oraninda bulunmaktadir.

Seyhan’dan elde edilen 2 6rnekte de TT-D5 haplotipi tespit edilmistir. Goksu
Deltasi’ndan elde edilen bir 6rnegin sekansi 2 transversiyon, 1 transisyon ve 1
indel ile Seyhan’dan ayrilmaktadir (TT-D6).

Biitiin sekanslar igerisinde tespit edilen 102 polimorfik DNA dizisinin biiyiik bir
kismi  Afrika oOrneklerinin  Akdeniz Havzasi Orneklerinden ayrilmasindan
kaynaklanmaktadir. Afrika Kitasi’ndan sekans analizi yapilan biitiin 6rneklerin
ayr1 birer haplotipe sahip olduklar1 belirlenmistir.
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Bu haplotiplerden TT-D7, TT-DS8, TT-D9, TT-D10 ve TT-DI11 lokalitesi tam
olarak bilinmeyen ancak Bati Afrika’dan temin edilen 4 Ornek ile Fildisi
Sahili’'nden (Bat1 Afrika) elde edilen ornegi kapsamaktadir. Orta Afrika’dan
Kongo ve Gabon ornekleri ise birbirlerine yakin polimorfik 6zellik gosteren TT-
D12 ve TT-D13 haplotiplerini olusturmuslardir. Ayrica Amer ve Kumazawa
(2009)’nin ortaya koydugu D-loop sekansi TT-D14 koduyla ayri bir haplotip
olarak isimlendirilmistir.

4.1.3. Haplotip (H,) ve Niikleotit Cesitliligi

Anamur, Goksu Deltas;, Kazanli, Seyhan ve Israil’den elde edilen 6rneklerde
sadece 1 haplotipin bulunmasindan dolay1 herhangi bir haplotip ¢esitliligi s6z
konusu degildir. Bunun yaninda Dalyan populasyonunda %73 oraninda haplotip
cesitliligi bulunurken bu deger Dalaman ve Afrika populasyonlarinda sirasiyla
%40 ve %100 olarak tespit edilmistir. Biitiin populasyonlar i¢in haplotip ¢esitliligi
0.79 olarak hesaplanmstir (Cizelge 4.1).

Cizelge 4.1. Populasyonlara gore haplotip ve niikleotit ¢esitliligi

Lokalite H, IT+SD K

Dalyan 0.73 0.00043+ 0.00002 1.40
Dalaman 0.40 0.00 0.79
Bati Akdeniz 0.40 0.00052+ 0.00003 0.40
Anamur 0.00 0.00 0.00
Goksu 0.00 0.00 0.00
Kazanl 0.00 0.00 0.00
Seyhan 0.00 0.00 0.00
Israil 0.00 0.00 0.00
Dogu Akdeniz 0.70 0.00104+ 0.00004 0.80
Afrika 1.00 0.03460+ 0.00753 33.48
Toplam 0.79 0.018+ 0.0052 10.93

Calisilan populasyonlar arasindaki toplam niikleotit ¢esitliligi 0.018+0.0052 olarak
hesaplanmustir. Biitiin populasyonlar i¢inde sadece Dalyan ve Afrika ornekleri
niikleotit  ¢esitliligi  gosterirken bu deger, Dalyan populasyonu ig¢in
0.00043+0.00002, Afrika grubu i¢in 0.035+0.0075 olarak hesaplanmustir.
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4.1.4. Niikleotit Dagilinm

Her bir haplotip i¢in hesaplanan her bir niikleotit oram1 Cizelge 4.2°de verilmistir.
Biitiin haplotipler icerisinde niikleotitlerin dagilimi %12.1-%33.9 arasinda
degismektedir. TT-D4 haplotipi i¢in T-C-A-G yiizdeleri sirasiyla %28.9, %25.2,
%33.7 ve %12.2 olarak bulunurken biitlin haplotipler igerisinde en yiiksek %GC
(37.3) oram hesaplanmustir. Afrika Kitasi’ndan tespit edilen haplotiplerde Akdeniz
Havzasi’ndakilere nazaran daha diisiik oranda %GC (%36.5-%36.9) belirlenmistir.
T. triunguis tiiriine ait ortalama niikleotit dagilimi %29.3 (T), %24.7 (C), %33.7
(A), %12.3 (G) seklinde karsimiza ¢ikarken, %GC oram ise %37 olarak
hesaplanmustir.

Cizelge 4.2. Haplotiplere gore niikleotit frekanslar1 ve %GC

Haplotipler T C A G %GC
TT-D1 29.1 25.0 337 122 37.2
TT-D2 29.1 250 337 122 37.2
TT-D3 29.1 250 339 121 37.1
TT-D4 289 252 337 122 37.4
TT-D5 29.0 250 338 122 37.2
TT-D6 292 248 339 122 37.0
TT-D7 299 241 333 128 36.9
TT-D8 29.8 24.0 332 129 36.9
TT-D9 30,0 239 333 128 36.7
TT-D10 29.7 242 337 124 36.6
TT-DI11 29.8 24.0 335 126 36.6
TT-D12 29.7 242 338 123 36.5
TT-D13 29.5 242 339 123 36.5
TT-D14 29.1 248 339 121 36.9

Ort. 293 247 337 123 37.0

4.1.5. Populasyonlarin Genetik Yapisi

Trionyx triunguis tlrtine ait mtDNA D-loop gen bolgesi ve mikrosatellit
lokuslarina ait analizler, tiirlin yasama alanlar1 cografik yakinlhiklarina gore
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gruplandirilarak gerceklestirilmistir. Oncelikli olarak bu gruplar arasindaki
farkliliklar ortaya konmus, daha sonra bu gruplan olusturan populasyonlar
arasinda farkliliklar tespit edilmistir. Buna gore;

(1) Bat1 Akdeniz Grubu: Dalyan ve Dalaman populasyonlarmdan,

(2) Dogu Akdeniz Grubu: Anamur-Goksu-Kazanli-Seyhan (AnGkKzSy) ile Israil
populasyonlarindan,

(3) Afrika Grubu: Afrika kitasindan toplanan biitiin 6rneklerden olusmaktadir.

Gergeklestirilen AMOVA analizi sonucunda gruplar arasindaki genetik varyasyon
biitin varyasyonun %81.0’ini olusturmaktadir (p < 0.01). Gruplar1 olusturan
populasyonlar icindeki genetik varyasyon ise %19.0 oraninda (p < 0.01)
saptanirken, populasyonlar arasinda herhangi bir varyasyon tespit edilmemistir
(%0.00; p > 0.05) (Sekil 4.2).

Populasyonlar
i¢1(%19)

Populasyonlar
aras1(%0)

\_ Gruplar arasi
(%81)

Sekil 4.2. Biitiin Orneklerin olusturdugu farklilasmanin gruplar arasinda,
populasyonlar arasinda ve populasyonlar i¢indeki miktarmin molekiiler
varyans analiz sonucundaki dagilimi

Gruplar arasindaki en biiyilk genetik farklilk Afrika Kitasi ile Bati Akdeniz
arasinda hesaplanirken en az genetik farklilk Bati Akdeniz ile Dogu Akdeniz
gruplar1 arasinda saptanmustir (Cizelge 4.3). Bununla birlikte 3 bolgenin de kendi
ararlarinda 6nemli derecede genetik farklilik gosterdigi tespit edilmistir (p = 0.01).
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Cizelge 4.3. MtDNA D-loop gen boélgesinin 3 grup arasindaki Fsr
degerleri. Ustteki sayilar 6nemlilik derecesini vermektedir.
(Permiitasyon sayisi: 3078)

Bat1 Akdeniz Dogu Akdeniz Afrika
Bat1 Akdeniz 0.01 0.01
Dogu Akdeniz 0.648 0.01
Afrika Kitasi 0.878 0.848

Bati Akdeniz grubu i¢indeki Dalyan ve Dalaman ile Dogu Akdeniz grubu igindeki
Israil ve AnGkKzSy arasinda herhangi bir genetik farkhilik gdzlenmemistir
(Dalyan/Dalaman Fg; = 0.289, p = 0.07; Israil/AnGkKzSy Fs; = 0.079, p = 0.25).
Diger yandan, Dalyan-Dalaman ve Israil-AnGkKzSy populasyon ciftleri
haricindeki biitiin populasyon ¢iftleri arasinda 6nemli derecede genetik farklilik
tespit edilmistir (p < 0.01) (Cizelge 4.4).

Cizelge 4.4. Bes populasyonun ikili kombinasyonu ile Fsr degerleri.
Fsr degerleri alt sirada, 1000 permiitasyonlu 6nemlilik
degerleri iist sirada verilmistir.

Israil  AnGkKzSy Dalyan Dalaman Afrika

[srail 0.250 0.010 0.010 0.010
AnGkKzSy  0.079 0.010 0.010 0.010
Dalyan 0.838 0.598 0.070 0.010
Dalaman 0.782 0.595 0.289 0.010
Afrika 0.765 0.787 0.740 0.856

4.1.6. Gen Akisinin Hesaplanmasi

Populasyonlar arasinda Fsr degeri iizerinden hesaplanan gé¢ orani en fazla Bat1 ve
Dogu Akdeniz gruplari arasinda hesaplanmistir (Cizelge 4.5). Diger yandan Afrika
grubu ile Bat1 ve Dogu Akdeniz gruplari arasimdaki gen akisi oldukg¢a smirlidir.
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Cizelge 4.5. MtDNA D-loop gen bélgesinin 3 grup arasindaki
Fsr degerleri iizerinden hesaplanan gog oranlar1 (N,,)

Bat1 Akdeniz Dogu Akdeniz Afrika

Bat1 Akdeniz
Dogu Akdeniz 0.27
Afrika 0.07 0.09

Populasyonlar icinde sadece Dalyan-Dalaman ve Israil-AnGkKzSy arasinda
yiiksek oranda gen akisi belirlenmistir (Cizelge 4.6).

Cizelge 4.6. Bati Akdeniz ve Dogu Akdeniz gruplart icindeki
populasyonlar arasi gen akisinin Fsr degerleri tizerinden
hesaplamasi. Nm = 1, yiiksek gen akisi; Nm = 0, gen
akis1 yok.

Israil  AnGkKzSy Dalyan Dalaman Afrika

Israil

AnGkKzSy  5.867

Dalyan 0.096 0.336

Dalaman 0.139 0.340 1.229

Afrika 0.153 0.136 0.176 0.084

4.1.7. Notralite Testleri ve Mismatch (Uyumsuzluk) Analizi

Tajima D degeri, Afrika grubu disindaki biitiin grup ve populasyonlarda pozitif
deger olarak belirlenmis olmasina ragmen, 6énemlilik gostermemektedir (p > 0.05).
Bu durum populasyonlarin gegmiste secilim disinda populasyon biiylimesi,
darbogaz gibi faktorlerin etkisinde kalmadigim géstermektedir. Bununla birlikte,
uyumsuzluk analizi ile tiim populasyonlar i¢in populasyon biiyliimesinin ndotral
modeli reddedilmistir (Cizelge 4.7).
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Cizelge 4.7. T. triunguis populasyonlarindaki Nétralite Testi ve Uyumsuzluk
Dagilimi analiz sonuglari. SSD: Sum of squared differences.

D P F P SSD )

Dalyan -1.0062  0.2200  0.4064 0.5040  0.0385  0.4180
Dalaman 0.0000  1.0000  2.3433 0.8170 03116  1.0000
Bati Akdeniz  -1,1535  0.1280  -0.6389 0.3120 0.1381  0.1140
Israil 0.0000  1.0000  0.0000 1.0000 0.0000  1.0000
AnGkKzSy 0.6153  0.2630 -0.4186 0.2740  0.0958  0.1550
Dogu Akdeniz  -1.0711  0.2160  -2.1117 0.0510 0.06339  0.0700
Afrika 0.8812  0.8360  0.2177 03420 0.1018  0.2350

4.1.8. Genetik Uzakhk

Gruplar arasi en yiiksek genetik mesafe degeri Afrika ile Bati ve Dogu Akdeniz
arasinda tespit edilirken, en kiiclik deger ise Bati ve Dogu Akdeniz gruplari
arasinda hesaplanmustir (Cizelge 4.8).

Cizelge 4.8. Populasyon gruplar1 arasindaki genetik
uzaklik degerleri (Kimura-2 parametre).

Bat1 Akdeniz Dogu Akdeniz

Dogu Akdeniz 0.00193
Afrika 0.35580 0.33666

Populasyonlar arasi genetik mesafe Kimura-2 parametresine gore hesaplanmustir.
Buna gore, populasyonlar arasindaki en kiiciik genetik uzaklik degeri Dalyan ile
Dalaman ve AnGkKzSy ile Israil arasinda hesaplanmistir (Cizelge 4.9).

Cizelge 4.9. Populasyonlar arasindaki genetik uzaklik degerleri
(Kimura-2 parametre).

Dalyan ~ Dalaman  AnGkKzSy Israil

Dalaman 0.0004
AnGkKzSy 0.0021 0.0017
Israil 0.0018 0.0013 0.0003

Afrika 0.0747 0.0752 0.0738 0.0737
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T. triunguis tiriine ait 6rneklerin toplandigi lokalitelerde tespit edilen haplotipler
ile filogenetik analizde dendogram olusturmak i¢in kullanilan dis grup (Dogania
subplana) arasindaki genetik uzaklik degerleri Ek 4.2°de verilmistir.

T. triunguis Ornekleri icin gergeklestirilen NJ analizi sonucunda olusturulan agaca
gore, T. triunguis tirld temel olarak Akdeniz Havzasi ve Afrika kitasi olmak lizere
2 dala ayrilmustir (Sekil 4.3). Akdeniz Havzas1 dalinda Israil, Kazanli, Anamur ve
Goksu’nun olusturdugu Dogu Akdeniz ile Dalyan ve Dalaman’in olusturdugu Bati
Akdeniz grubu bulunmaktadir. Bununla birlikte Amer ve Kumazava (2009)’nin
Misir’dan elde ettigi bir 6rnege ait D-loop DNA dizisi Akdeniz dali i¢erisinde yer
almaktadir. Diger taraftan, Afrika Kitasi’nin orta boliimiinde yer alan Kongo ve
Gabon’a ait ornekler ile kitanin bati1 boliimiinde yer alan ornekler Afrika dalinin
icerisinde ayr1 birer alt dal olusturmuslardir (Sekil 4.3).

israil
Kazanl
Anamur

o
posa

Dogu Akdeniz

20| Goksu
Dalyan

Dalaman L ,
Bati Akdeniz

43
i Dalyan

Dalaman
Dalyan | Bat Akdeniz

Misir | Dogu Afrika
Seyhan | Dogu Akdeniz

100 Gabon
Kongo
=] 99 r Afrika-2
Afrika-3
100 BAfrika-2 Bati Afrika
a7 Afrika-1
70 ' Fildisi Sahili
Dogania subplana

Orta Afrika

—_
0.05

Sekil 4.3. MtDNA D-loop gen bdlgesinde genetik uzakliga bagli olarak
cgizilen Neighbor-joining (NJ) agact (Kimura-2 parametre; 1000
replicate)
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4.2. Mikrosatellit Verilerinin Analizi

Calisma siiresi boyunca toplam 102 Trionyx triunguis bireyi mikrosatellit
analizleri i¢in kullanilmistir. Bu o6rneklerde toplam 9 adet mikrosatellit lokusu
caligilmustir.

4.2.1. Hardy-Weinberg Esitligi ve Baglanti Dengesizligi

Gozlenen heterozigotluk Hardy Weinberg esitligi  altinda  beklenen
heterozigotluktan TT-28 lokusu disinda istatistiksel olarak Onemli bir fark
gostermemektedir. TT-28 lokusu Afrika grubunda HW dengesinden sapma
gostermistir (p < 0.05). En yiiksek gozlenen heterozigotluk tiim gruplar iginde
Afrika’da (H, = 0.1217) belirlenirken, en diisiik gozlenen heterozigotluk Dogu
Akdeniz’de (H, = 0.0741) saptanmistir. Populasyonlar i¢inde ise en yiiksek
gozlenen heterozigotluk degeri Dalyan’da (H, = 0.0916) tespit edilirken, en diisiik

deger Israil’de (H, = 0.0476) belirlenmistir (Cizelge 4.10).

Cizelge 4.10. Grup ve populasyonlardaki varyasyon hesaplamalari. Na: Her
lokustaki ortalama allel sayisi, He: Beklenen heterozigotluk
ortalamasi, Ho: Gozlenen heterozigotluk ortalamasi, H-W: Hardy
Weinberg dengesinden sapmanin anlamlilik 6l¢iisii, ns: Anlamli degil

Dalyan Dalaman Bati AnGKKzSy {Israil Dogu | Afrika
AKkdeniz AKkdeniz
Na 1.3333 1.3333 1.3333 1.3333 1.2222  1.3333 | 1.5556
He 0.0757 0.0631 0.0721 0.1020 0.0745  0.0991 | 0.2000
Ho 0.0916 0.0556 0.0823 0.0909 0.0476  0.0741 |0.1217
H-W ns ns ns ns ns ns ns

Herhangi bir populasyonun rastgele iki lokusu arasmda onemli derecede bir
baglant1 dengesizligi tespit edilmemistir (p > 0.05). Bununla birlikte, mikrosatellit
lokuslarindaki allelik ¢esitliliginin birbirlerinden bagimsiz olarak gergeklestigi
belirlenmistir.
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4.2.2. Genetik Cesitlilik

Pelodiscus sinensis igin tasarlanan 15 mikrosatellit lokusuna ait primerlerin dokuz
cifti Trionyx triunguis tirii i¢in amplikon olusturmustur. Amplikon olusturan 9
lokusun ii¢ tanesi populasyonlar arasinda gesitlilik gostermis ve bu tiiriin
populasyon yapisiin belirlenebilmesi igin kullanilmislardir. Cesitlilik goésteren
lokuslardan TT-01 lokusunda bes allel, TT-04 lokusunda iki allel ve TT-28
lokusunda {i¢ allel tespit edilmistir. Bu lokuslardaki allel uzunluklar1 TT-28’deki
141 baz ¢iftinden TT-01"deki 212 baz giftine kadar degisim gostermektedir.

Bati ve Dogu Akdeniz gruplarinda 6 allel bulunurken Afrika’da 9 allel
bulunmaktadir (Cizelge 4.11). TT-28 lokusunda Bat1 Akdeniz ve Dogu Akdeniz
gruplarmda sadece bir allel tespit edilirken Afrika grubunda 3 allel belirlenmistir.
Bu lokustaki biitiin alleller homozigottur. Dort allel sadece Afrika’da fikse olurken
dort allelde biitiin gruplar arasinda paylagilmustir.
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Cizelge 4.11. T. triunguis’in populasyonlarmdaki allel frekanslarinin dagilimi

Lokus Allel Dalyan Dalaman Bati Akdeniz | AnGkKzSy Israil Dogu Akdeniz | Afrika
TTO01 204 0.605 0.650 0.617 0.636 0.929 0.750 0.333
208 0.272 0.250 0.266 0.227 0.000 0.139 0.000
210 0.123 0.100 0.117 0.136 0.071 0.111 0.583
212 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.083
TTO04 158 0.930 0.975 0.942 0.773 0.429 0.639 0.357
164 0.070 0.025 0.058 0.227 0.571 0.361 0.643
TT11 126 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000
TT24 93 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000
TT25 111 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000
TT-28 141 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 0.250
143 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.250
145 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.500
TT-29 142 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000
TT-36 155 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000
TT-40 114 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000
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4.2.3. Allel Frekanslan

Allel frekanslarmin gruplari olusturan populasyonlar arasmda
degerlendirildiginde, hem Bati Akdeniz’i olusturan Dalyan ve Dalaman
populasyonlar1 arasinda hem de Dogu Akdeniz’i olusturan AnGkKzSy ve Israil
populasyonlarinda herhangi bir fark olmadigi belirlenmistir (Dalyan ve Dalaman,
p = 0.75; AnGkKzSy ve Israil, p = 0.08). Ayrica Dalyan ve Dalaman
populasyonlar1 ile Dogu Akdeniz populasyonu olan AnGkKzSy arasinda énemli
bir fark bulunmazken (Dalyan ve AnGkKzSy, p = 0.40; Dalaman ve AnGkKzSy,
p = 0.15), bu iki populasyon ile Israil populasyonu arasinda allel frekansi
bakimindan 6nemli derecede farklilik s6z konusudur (p < 0.001).

Gruplar arasinda allel frekanslar1 bakimindan onemli derecede farklilik tespit
edilmistir (p < 0.001).

4.2.4. Populasyonlarin Genetik Yapisi
4.2.4.1. Gruplar arasinda

Bat1 Akdeniz ile Dogu Akdeniz (Fsr=0.123, p <0.01; Rsy=0.163, p < 0.01), Bat1
Akdeniz ile Afrika (Fsr=0.571, p <0.01; Rsr = 0.697, p <0.01) ve Dogu Akdeniz
ile Afrika gruplar1 (Fsr = 0.375, p < 0.01; Rsr = 0.361, p < 0.01) arasinda Fsr ve
Rsr hesaplamalarma gore 6nemli bir genetik yapi tespit edilmistir (Cizelge 4.12;
4.13).

Cizelge 4.12. Ug grubun ikili kombinasyonu ile Fy; degerleri. Fgr
degerleri alt sirada, 99 permiitasyonlu 6nemlilik
degerleri iist sirada verilmistir.

Bati Akdeniz  Dogu Akdeniz Afrika
Bat1 Akdeniz 0.010 0.010
Dogu Akdeniz 0.123 0.010

Afrika 0.571 0.375
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Gergeklestirilen AMOVA analizi sonucunda 5 populasyon arasindaki onemli
derecede genetik farklilasma tespit edilmistir (p < 0.05). Biitiin 6rnekler igin
belirlenen bu farkliigin %46’sim1  gruplar arasindaki farkliik (p < 0.01)
olusturmakla birlikte, %3’ populasyonlar arasi1 (p > 0.05), %51’1
populasyonlar igindeki farklilasma (p < 0.01) sayesinde meydana gelmektedir

Cizelge 4.13. Ug grubun ikili kombinasyonu ile Rg; degerleri. Rgr
degerleri alt sirada, 99 permiitasyonlu 6nemlilik
degerleri Ust sirada verilmistir.

Bati Akdeniz  Dogu Akdeniz Afrika
Bati Akdeniz 0.010 0.010
Dogu Akdeniz 0.163 0.010
Afrika 0.697 0.361

(Sekil 4.4).
Populasyonlar i¢i
(%51) I~ Gruplar arasi
(%46)

Sekil 4.4. Biitiin orneklerin olusturdugu farklilagmanin gruplar arasinda,
populasyonlar arasinda ve populasyonlar igindeki miktarinin

Populasyonlar
arasi (%3)

molekiiler varyans analiz sonucundaki dagilimi

4.2.4.2. Populasyonlar arasinda

Bati grubu i¢indeki Dalyan ve Dalaman populasyonlar1 arasinda herhangi bir
genetik farklilik goézlenmezken (Fsr = 0.001, p = 0.45; Rsr = 0.001, p = 0.39),
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Dogu grubu i¢indeki AnGkKzSy ve Israil populasyonlar1 arasinda farkhilik soz
konusudur (Fsr = 0.136, p < 0.05; Rsr = 0.146, p < 0.05) (Cizelge 4.14). Diger
yandan Dalyan ve Dalaman populasyonlari ile AnGkKzSy arasinda bir farklilik
tespit edilememistir (Dalyan-AnGkKzSy, Fsr= 0.013, p = 0.20, Rsr = 0.028, p =
0.16; Dalaman-AnGkKzSy, Fsr= 0.021, p = 0.12, Rsr = 0.05, p = 0.11) (Cizelge
4.15).

Cizelge 4.14. Bes populasyonun ikili kombinasyonu ile Fsr degerleri. Fsr
degerleri alt sirada, 99 permiitasyonlu 6nemlilik degerleri
iist sirada verilmistir.

Dalyan Dalaman AnGKkKzSy Israil Afrika

Dalyan 0.450 0.200 0.010 0.010
Dalaman 0.001 0.120 0.010 0.010
AnGKkKzSy 0.013 0.021 0.020 0.010
Israil 0.320 0.359 0.136 0.010
Afrika 0.547 0.527 0.359 0.336

Cizelge 4.15. Bes populasyonun ikili kombinasyonu ile Rsr degerleri.
Rgr degerleri alt sirada, 99 permiitasyonlu 6nemlilik
degerleri ist sirada verilmistir.

Dalyan Dalaman AnGkKzSy Israil Afrika

Dalyan 0.390 0.160 0.010 0.010
Dalaman 0.000 0.110 0.010 0.010
AnGKkKzSy 0.028 0.050 0.030 0.010
Israil 0.386 0.425 0.146 0.030
Afrika 0.633 0.387 0.259 0.167

Populasyonlar arasindaki genetik uzakliga dayali olarak olusturulan UPGMA
agact Sekil 4.5°de verilmistir. Buna gore, 2 ana grup ortaya ¢ikmistir. Bunlardan
birincisi Afrika Orneklerinin olusturdugu grup, digeri ise Dalyan, Dalaman,
AnGkKzSy ve Israil’in olusturdugu Akdeniz Havzasi grubudur. Akdeniz
Havzasinin olusturdugu dalda AnGkKzSy grubunun Dalyan ve Dalaman dallari ile
birlikte Israil’den farkli olarak ayri bir alt dalda yer aldig1 tespit edilmistir.
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Sekil 4.5. Mikrosatellit lokuslarindan olusturulan UPGMA dendogrami (Nei,
1972). Ustte genetik uzaklik skalas1 bulunmaktadir

4.2.5. Gen AKisi

Afrika ile Dogu ve Bati Akdeniz gruplar1 arasindaki gen akisi son derece kisithidir
(Nm < 1). Ote yandan, Bat1 ve Dogu Akdeniz gruplar1 arasinda yiiksek miktarda
gen akist s6z konusudur (Cizelge 4.16).

Cizelge 4.16. Bat1i Akdeniz, Dogu Akdeniz ve Afrika gruplari arasindaki
gen akisinin Fsr degerleri iizerinden hesaplamasi. Nm = 1,
yiiksek gen akist; Nm = 0, gen akis1 yok.

Bati Akdeniz Dogu Akdeniz Afrika
Dogu Akdeniz 1.784
Afrika 0.188 0.417

Populasyonlarin ikili olarak karsilastirilmasiyla Fsr degeri iizerinden hesaplanan
gen akigmna gore, en yiiksek deger Dalyan ve Dalaman populasyonlari ile
AnGkKzSy populasyonu arasmda belirlenmistir (Dalyan/AnGkKzSy, Nm = 18.4;
Dalaman/AnGkKzSy, Nm = 11.8). Diger yandan Afrika grubunun diger
populasyonlarla ¢ok sinirli miktarda bir gen akisi bulunmaktadir (Nm < 1). Bu
durum Israil ile Dalyan ve Dalaman populasyonlari i¢in de séz konusudur (Cizelge
4.17).
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Cizelge 4.17. Bat1 Akdeniz ve Dogu Akdeniz gruplari i¢indeki populasyonlar
arasindaki gen akisinin Fsr degerleri iizerinden hesaplamasi.
Nm =1, yiiksek gen akis1; Nm = 0, gen akis1 yok.

Dalyan  Dalaman AnGKkKzSy Israil  Afrika

Dalaman -----

AnGKkKzSy 18.427 11.795

Israil 0.532 0.447 1.593

Afrika 0.207 0.225 0.447 0.493

4.2.6. Populasyon Darbogazlarinmin Belirlenmesi

Biitiin grup ve populasyonlar i¢in gerceklestirilen Sing ve Wilcoxon sign-rank
testleri sonucunda lokuslarda ©nemli derecede heterozigot fazlaligi tespit
edilmemistir (p > 0.05). IAM, SMM ve TPM modelleri altinda hesaplanan bu
degerlere gore T. triunguis’in ¢alisilan yayilis sahasi icerisindeki populasyonlarin
gecmiste bir darbogaza ugramadiklari belirlenmistir.

4.2.7. Assignment Test

Gergeklestirilen Assignment Test’e gore, Dalyan 6rneklerinin % 92’si (N = 52)
dogru olarak smiflanirken %81 hatali siiflandirilmigtir. Populasyona atanan
bireylerin dogru olarak smiflanma miktar1 en yiiksek Israil populasyonunda tespit
edilmistir (Israil % 100 (N = 6)). Bu oranin en diisiik oldugu populasyon
Dalaman’dir (%45’ dogru smiflanmigtir). Bununla birlikte AnGkKzSy
populasyonu igindeki toplam 11 bireyin 8 (% 73)’i dogru olarak siniflanirken, 2
(% 18) tanesi Dalyan, 1 (% 9) tanesi ise Dalaman’da olmak {izere yanlis
siiflandirilmistir (Cizelge 4.18).



Cizelge 4.18. Coklu lokus genotipine baglh olarak populasyonlara atanan bireylerin sayisi

Dogru olarak
Afrika simflanma
miktari (%)

Bat1
Akdeniz

Dogu

AnGkKzSy Israil Akdeniz

Dalyan Dalaman

N=57 N=20 N=177 N=11 N=7 N=18 N=7

Dalyan 52 5 92.23
Dalaman 11 9 45.00
Bat1 Akdeniz 77 100.00
AnGKKzSy 2 1 8 72.72
Israil 7 100.00
Dogu Akdeniz 18 100.00
Afrika 7 100.00

Ortalama 82.0
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5. TARTISMA VE SONUC

Gliniimiizde 14 cins ve bu cinslere giren 30 tiir ile temsil edilen Trionychidae
familyasindaki kaplumbagalarin populasyon yapilarmi belirlemeye yonelik
calisma son derece siirlidir (McGaugh vd., 2008; Giiglii vd., 2009). Bununla
birlikte yapilan ¢aligmalar tiirlerin filogenetik iliskilerini belirlemeye yonelik
calismalardir (Weisrock ve Janzen, 2000; Engstrom vd., 2002; Engstrom vd.,
2004; Praschag vd., 2007; McGaugh ve Janzen, 2008).

Bu calisma da Trionyx triunguis’in biitiin yayilis sahasindan toplanan ornekler
kullanilarak mtDNA D-loop geni ve mikrosatellit lokuslar1 ile populasyonlar
icindeki ve arasindaki genetik yapi belirlenmistir. mtDNA D-loop bolgesi i¢in bu
calisma da dizayn edilen primerler, mikrosatellit lokuslar1 i¢in ise Que vd.,
2007’de belirtilen 9 lokusa ait primerler kullanmilmistir.

5.1. Populasyonlardaki Genetik Cesitlilik ve Genetik Yapilasma

MtDNA D-loop analizine gore, populasyonlar1 olusturan gruplarda tespit edilen
haplotiplerin sadece belirlendigi gruplara 6zgii oldugu ortaya konmustur. Diger bir
ifade ile gruplarda bulunan higbir haplotip diger gruplarda paylasiimamakta ve
sadece bir grupta fiksedir. Afrika’da gozlenen haplotiplerin ve allellerin sayisi
dikkate alindiginda yiiksek oranda genetik cesitlilige sahiptir (Cizelge 4.11; Ek
4.1). Bununla birlikte Dogu ve Akdeniz gruplar i¢inde Afrika ile kiyaslandiginda
diisiik miktarda bir genetik farklilik s6z konusudur. Bat1 ve Akdeniz gruplari kendi
iclerinde diisiik oranda bir genetik ¢esitlilige sahiptir. Ancak hem bu gruplar
arasinda hem de bu gruplar ile Afrika arasindaki genetiksel farklilik son derece
onemlidir (p <0.01).

Bir tir veya populasyonda belirlenen heterozigotluk miktar1 o tiir veya
populasyonun genetik ¢esitliligini belirlenmesinde kullanilan en énemli 6zelliktir
(Allendorf ve Luikard, 2007). Tiim lokuslarda gruplar i¢inde gézlenen heterozigot
degerleri bakimindan en yiiksek deger Afrika’da, en diisiik deger Dogu Akdeniz
grubunda goézlenmistir (Cizelge 4.10). Beklenen ve gozlenen heterozigotluk
degerlerinin  birbirine ¢ok yakin olmasi populasyonlarin Hardy-Weinberg
dengesinde oldugunu ve bu populasyonlar i¢ginde bir soy i¢i liremenin olmadigini
gostermektedir (Allendorf ve Luikard, 2007). Gruplar arasinda varyasyon gosteren
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3 lokustan sadece TT-28 lokusu agisindan Afrika grubu Hardy-Weinberg (HW)
dengesinden sapma gosterirken, geri kalan iki lokus agisindan biitiin populasyonlar
HW dengesindedir. Afrika grubu i¢in goriilen bu durum, grupta bir soy ici
iiremenin olabilecegini gostermektedir.

MtDNA D-loop gen bolgesi ile mikrosatellit lokuslarindan elde edilen sonuglar bir
arada degerlendirildiginde, Afrika grubu igerisinde onemli derecede farklilasma
s6z konusudur (p = 0.001). Ayrica, Bati ve Dogu Akdeniz i¢inde Afrika ile
karsilastirildiginda smirli miktarda genetik farklilasma olmasina ragmen, bu ii¢
grup arasinda oOnemli derecede farklilasma vardir (p < 0.01). Fgr degeri
populasyonlardaki genetik siirliklenmenin bir Olglisiidiir. Baska bir ifadeyle,
populasyonlar arasinda hesaplanan Fsr degerinin 1’e¢ yakin olarak belirlenmesi,
genetik siirliklenmenin bu populasyonlarin iginde ve arasindaki farkliliklarin
olusumunda Gnemli bir rol oynamasi seklinde yorumlanabilir. Fsr ve Rsr
hesaplamalar, kullanilan 6rnek ve lokus sayisina gore degisiklik gostermektedir.
Buna gore, Rsr'nin, ozellikle 6rnek sayisinin 50°den fazla ve c¢alisilan lokus
sayisinin 20°den fazla oldugu durumlarda Fsr'ye gore daha iyi sonu¢ verdigi
belirlenmistir. Eger 6rnek ve lokus sayisi 20°den az ise populasyonlarm genetik
yapilarmin  belirlenmesinde Fsr lzerinden gergeklestirilen hesaplamalar
kullanilmaktadir (Gaggiotti vd., 1999; Balloux ve Lugon-Moulin, 2002; Neigel,
2002). MtDNA D-loop gen bdélgesine gore, {i¢ grup arasindaki Fsr degerleri
oldukca yiiksek tespit edilmistir. Burada dikkat edilecek husus, 6zellikle Afrika
grubu ile Bat1 ve Dogu Akdeniz gruplar1 arasimdaki Fsr degerlerinin, 1’e ¢ok yakin
olarak hesaplanmis olmasidir (Afrika-Bat1 Akdeniz: 0.878; Afrika-Dogu Akdeniz:
0.848). Noria vd. (2004)’nin Meksika sahillerinde yuvalayan Chelonia mydas tiri
deniz  kaplumbagas1 lizerinde gergeklestirdigi calismada mtDNA ig¢in
populasyonlar arasindaki Fsr degerini 0.004-0.029 olarak hesaplamustir. Bu deger
T. triunguis populasyonlar1 arasinda 0.079-0.838 olarak belirlenmistir.

Mikrosatellit lokuslarinda ise bu degerler, mtDNA’ya gore daha diisiiktiir. Buna
gore, Afrika ile Bati-Dogu Akdeniz ve Bati ile Dogu Akdeniz arasindaki Fsr
degerleri sirasiyla, 0.571, 0.375 ve 0.123 olarak hesaplanmistir. Yine bu grup
kombinasyonlar1 arasmndaki Rsr degerleri ise, 0.697, 0.361 ve 0.163 olarak
belirlenmistir. Mikrosatellit lokuslarmdan elde ettigimiz Fsr degerleri Carreras vd.
(2007y’nmin  Caretta caretta tirii deniz kaplumbagasi populasyonlar1 igin
hesapladigi Fsr degerleri ile kiyaslandiginda oldukga yiiksektir. Trionyx
triunguis’e ait populasyonlar arasinda belirlenen Fsr degerleri 0.000-0.547
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arasinda iken, bu deger C. caretta ig¢in 0.000-0.286 arasinda degisim
gostermektedir. Bu deger Chelonia mydas tiirli deniz kaplumbagasi i¢in ise 0.001-
0.006 olarak tespit edilmistir (Noria vd., 2004). Rsr degerleri yoniinden
degerlendirildiginde, 7. triunguis tiirii i¢in Rsr degerleri populasyonlar arasinda
0.000-0.633 olarak belirlenirken, bu deger C. mydas igin 0.002-0.036 arasinda
degismektedir.

Bir tiire ait populasyonlar arasinda normal bir gen akisinin var olmasi durumunda
Fsr degeri 0.05’ten diisiik olacaktir. Eger Fsr degeri 0.05-0.1 arasinda ise
populasyonlar birbirlerinden yari1 izole olmuslardir. Fs7’nin 0.1°den yiliksek olmasi
populasyonlarin birbirlerinden tamamiyla izole olduklar1 anlamina gelmektedir
(Wilson ve Rannala, 2003). Hem mtDNA hem de mikrosatellit lokus analizlerine
gore, T. triunguis tiriniin Afrika grubunun Bati ve Dogu Akdeniz populasyon
gruplarmdan izole oldugu belirlenmistir (Fsr > 0.5).

Gen akisi, bir populasyondan diger populasyona genlerin veya genleri olusturan
allellerin transfer olmasidir (Allendorf ve Luikard, 2007). Populasyonlar
birbirlerinden ayiran bir bariyerin olmasi, bu populasyonlarin arasindaki gen
akisinin dogal olarak diisiik olmasina yol agacaktir ve bunun bir sonucu olarak ta
populasyonlar arasinda genetiksel ag¢idan bir izolasyon meydana gelebilecektir
(Slatkin, 1985). MtDNA D-loop gen bolgesinin Fsr degerine gore, gruplar arasinda
hesaplanan gen akis1 oldukca azdir (Cizelge 4.5). Bu gruplar arasinda en fazla gen
akis1 Bat1 ve Dogu Akdeniz gruplar1 arasinda hesaplanmistir (NVm = 0.3). Bununla
birlikte Afrika ile Bat1 ve Dogu Akdeniz gruplar1 arasinda hemen hemen gen akisi
s6z konusu degildir (Nm < 0.1). Dogu Akdeniz grubu igindeki gen akisimin Bati
Akdeniz grubu i¢indeki gen akisindan fazla oldugu belirlenmistir (Dogu Akdeniz
icin Nm = 5.9; Bat1 Akdeniz i¢in Nm = 1.2).

Mikrosatellit lokuslarina bagli olarak hesaplanan gen akisina goére, Bat1 ve Dogu
Akdeniz gruplar1 arasinda bir gen akisi sd6z konusudur (Nm = 1.8). Afrika
grubunun Bati ve Dogu Akdeniz ile olan gen akisi, mtDNA icin hesaplanan gen
akisina paralel bir sekilde Bat1 ve Dogu Akdeniz arasindaki gen akisindan oldukca
diisiik hesaplanmistir (Nm < 1). MtDNA’da oldugu gibi mikrosatellit lokuslarinda
da Bati1 ve Dogu Akdeniz’i olusturan populasyonlar arasinda yiiksek oranda gen
akis1 tespit edilmistir (Nm > 1). Ancak, mikrosatellit lokuslarinda populasyonlar
arasinda hesaplanan gen akist mtDNA’dan farklilik gostermektedir. Buna gore,
Dogu grubu igerisinde yer alan AnGkKzSy populasyonu ile Bati Akdeniz
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icerisindeki Dalyan ve Dalaman populasyonlar1 arasinda yiiksek miktarda gen
akis1 s6z konusudur (AnGkKzSy/Dalyan-Nm = 18.4; AnGkKzSy/Dalaman-Nm =
11.8).

Afrika grubu Bati ve Dogu Akdeniz gruplarinda bulunmayan allelleri
icermektedir. Bu durum, gen havuzundaki bu allellerin kaybolmas1 durumunda bu
tirlin genetik cesitliliginin biiylik oranda etkilenecegini géstermektedir. Genetik
cesitlilikte olusabilecek bu muhtemel kayip koruma oOnceligi olarak Afrika
grubunun Bati ve Dogu Akdeniz gruplarmdan daha 6nemli oldugunu ortaya
cikarmigtir. Ayrica, hem mtDNA hem de mikrosatellit lokuslarinda tespit edilen
gen akisinin Afrika grubu ile diger gruplar arasinda yok denecek kadar az
miktarda olmasi, bu gruba ozgii allel veya haplotiplerin bulunmasi ve gruplar
arasinda fikse olan farkliliklarin bulunmasi Afrika grubunun tiiriin evrimlesmesi
siirecinde Akdeniz Havzasi’ndan biiyiik oranda ayrilmis oldugunu gostermektedir.
T. triunguis tirii i¢in tespit edilen Akdeniz Havzasi ile Afrika Kitasi ayrimi
mtDNA ND4 ve sitokrom b gen bolgeleri tarafindan da desteklenmistir (Giiglii vd.,
2009).

5.2. Genetiksel Verilerin Cesitli Modellemeler Yoluyla Aciklanmasi

Mikrosatellit lokuslarina gére Bati Akdeniz grubunu olusturan Dalyan ve Dalaman
populasyonlar1 ile Dogu Akdeniz grubunu olusturan AnGkKzSy populasyonu
arasinda yiliksek miktarda gen akis1 belirlenirken mtDNA i¢in bdyle bir durum s6z
konusu degildir. Bunun nedenleri olarak populasyonlarn etkili populasyon
biiyiikliiklerinin  kiiciik olmasi veya mtDNA’nin fiksasyona mikrosatellit
lokuslardan daha hizli bir sekilde gitmesi gosterilebilir. Bilindigi gibi Nil yumusak
kabuklu kaplumbagasimin lireme biyolojisine ait ayrintili bilgi neredeyse mevcut
degildir. Bununla birlikte, deniz kaplumbagalarinda goriilen “yuva yeri sadakati
(Bir diginin ayn1 yuvalama kumsalina yuva yapmasi)” davramsimnin disi 7.
triunguis bireylerinde de gorlilmesi olasi bir sonugtur. Ayrica farkli
populasyonlarda yuvalayan disi bireylerin ¢iftlesme i¢in belirli bolgelere gitmesi
ve aynm erkek bireyler tarafindan bu disilerin dollenmesi yine kuvvetle
muhtemeldir. Gergeklestirilen ¢alismalarda Tiirkiye’nin Akdeniz aciklarinda ¢ok
sayida ergin 7. triunguis bireyine rastlanilmistir (Orug, 2001; Taskavak ve
Akginar, 2009).
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Populasyonlarin  genetik ¢esitliligine ve genetik yapisina bagli olarak
populasyonlarm nasil olustugunu veya dagilim gosterdigini agiklamak i¢in ¢esitli
modeller bulunmaktadir. Vikaryans tiiriin yayilis alanini, birbirinden izole olmus
iki veya daha fazla alana bolerek aralarmmdaki gen akisini engelleyen olaylardir
(Freeman ve Herron, 2001). Bu senaryoda, sadece bir tane olan 7. triunguis
populasyonu deniz seviyesi azaldigi zaman temelde Afrika ve Akdeniz Havzasi
olmak iizere 2 ayri grup olusturacak sekilde pargalara ayrilmistir. Bdylece tiiriin
gilinlimiizdeki genetik yapisi, genetik siirliklenme yoluyla olusmustur (Fsr degerleri
1’e ¢ok yakin). Bunun yaminda, Afrika grubunda goriilen yiliksek genetik cesitlilik,
diger gruplar ile kiyaslandiginda geg¢miste en biiyiik populasyon biiyiikliigiine
sahip olmasindan kaynaklanabilir.

Dispersal (Dagilis) modele gore, populasyonlar veya bireyler yeni habitatlara
yerleserek komsu kiiciik alt populasyonlar olusturabilirler. Daha sonra olusan bu
kiigiik alt populasyonlar cografik olarak izole olabilirler (Freeman ve Herron,
2001). Bu senaryoya gore, T. triunguis i¢in kaynak populasyon olan Afrika
grubunu olusturan bireyler denizin yilikselmesiyle oOncelikle Dogu Akdeniz
Havzasi’nda kolonize olmus, daha sonra Bati Akdeniz béliimiine gegis yapmustir.
Bu varsayima gore gruplar arasindaki gen akiginin 6ncelikle Afrika-Dogu Akdeniz
arasinda, daha sonra da Dogu Akdeniz-Bat1 Akdeniz arasinda gerceklestigi tahmin
edilmektedir. MtDNA D-loop gen bolgesi ve mikrosatellit lokuslarinin analizine
gore, Afrika ile Bat1 ve Dogu Akdeniz populasyonlari arasindaki en fazla gen akisi
sirastyla Dogu Akdeniz ve Bati Akdeniz populasyonlar1 arasinda ger¢eklesmistir.
Biitiin bunlara ek olarak, Dogu Akdeniz grubunu olusturan populasyonlarin ilk
kurucu populasyonlar, Bat1 Akdeniz grubunu olusturan populasyonlarin ise ikincil
olarak kolonilesen kurucu populasyonlar oldugu diisiiniilebilir. Kolonilesme
Senaryosu (Rowe vd., 2008)’na gore, Afrika kitasinda yasamini siirdiiren 7.
triunguis tiric Akdeniz Havzasi’min yiikselmesiyle bir seferde kuzeye dogru gog
etmiglerdir. Daha sonra meydana gelen izolasyon ile tiiriin Afrika grubu Akdeniz
grubundan ayrilmistir. Akdeniz populasyonu tek bir populasyonu olusturmustur.
Bunun bir sonucu olarak Bati ve Dogu Akdeniz populasyonlar1 Afrika
populasyonundan daha fazla oranda allel paylasmislardir. Ayrica Afrika grubunun
diger gruplara nazaran daha fazla genetik c¢esitlilige sahip olmasi, beklenen bir
sonuctur. Gerek MtDNA gerekse mikrosatellit lokuslarinin analizine gore, 7.
triunguis populasyonlarinin gegmiste nasil bir dagilim gosterdigini agiklayan en
iyi model Vikaryans Modelidir.



82

Afrika populasyonlar1 igerisinde goriilen yliksek orandaki genetik ¢esitlilige gore,
bu populasyonlarin kaynak populasyonlar olmasi olasidir. Buna gore, asil kaynagi
Afrika Kitasi olan 7. friunguis tiriine ait bireyler zamanla kuzeye dogru dagilarak
Akdeniz Havzasi’ndaki populasyonlar1 olusturmuslardir. Bati ve Dogu Akdeniz
populasyonlarinda Afrika populasyonuna gore daha diisiik miktarda genetik
cesitlilik gozlenmistir. Bu durum, Akdeniz Havzasi’nda yer alan populasyonlarin
kiigiik populasyon biiyiikliigline sahip olmalarinin sonucu olarak ortaya gikan
genetik siirliklenme ile ¢esitlilikte bir azalmay1 veya kurucu etkisini yansitryor
olabilir. Populasyonlarda meydana gelen genetik ¢esitlilik ve buna bagli olarak
allel zenginligi populasyon biiyiikliigii ile pozitif bir iliski i¢indedir (Lu vd., 2005).
Bu duruma gore, Afrika populasyonlar1 yiiksek genetik ¢esitlilige sahip
olmasimndan dolay1 populasyon biiyiikliikkleri en fazla olan populasyonlar olarak
diisiiniilebilir. Mevcut verilere gore Bati ve Dogu Akdeniz gruplarinin biiyiik
oranda esit buiylikliikteki populasyon gruplari olduklar1 sdylenebilir.

5.3. Yonetim Uygulamalari

Bir populasyonun evrimsel énemli birim (ESU= Evolutionarily Significant Unit)
veya yonetim birimi. (MU= Management Unit) olarak smiflandirilmasi, ancak o
populasyonun genetik yapisinin belirlenmesi ile miimkiin olacaktir (Moritz vd.,
1995; Moritz, 1999). Mockford vd. (2007) populasyonlarin ESU olarak
degerlendirilmesi i¢in Moritz (1994) tarafindan ortaya atilan “hem c¢ekirdek
lokuslarindaki allel frekanslarmin onemli farklilik géstermesi hem de mtDNA
allellerinde reziprokal monofili olmasi gerekliligi” gibi sinirli kriterlere gerek
olmadigini belirtmistir. Bunun yaninda, Fraser ve Bernatchez’s (2001) “bir tiire ait
bir soy hatt1 ile tliriin diger soy hatlar1 arasinda biiyiilk oranda smirli bir gen
akisinin olmasi o soy hattinin ESU olarak degerlendirilmesi igin yeterlidir”
seklinde daha genel bir kriter ortaya koymustur. Her iki durumda da, ESU’nun
tanimlanmas1 i¢in genetiksel verilerle olusturulmus bir yapi, ekolojik veriler
tarafindan desteklenmelidir (Mockford vd., 2007). Buna goére, populasyon veya
populasyon gruplarmin ESU olarak tanimlanmasi diisiiniildiigli durumlarda,
genetiksel analizler ile lokal ekolojik wverilerin birlestirilerek degerlendirme
yapilmas1 gerekmektedir.

Lokal genetik yapilasmalar, tiirlerin koruma planlamasi ve yonetimi i¢in 6dnemli
belirleyici etkenler olarak degerlendirilebilir. Alt boliimlere ayrilmis bir
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populasyonda birey veya habitat bilesenlerindeki herhangi bir azalma toplam birey
sayinda onemli bir azalma ile birlikte genetik ¢esitliligin kaybinin artmasina bagl
olarak olusan lokal yok oluslara yol agmaktadir (Mockford vd., 2005). Trionyx
triunguis’in Afrika bolimii, Bati ve Dogu Akdeniz boliimlerinden daha fazla
genetik cesitlilige sahiptir. Bu yiizden Afrika grubu 7. triunguis tiiriiniin evrimsel
geleceginin  devami igin temel olusturmasindan dolayi, bu tiiriin genetik
cesitliliginin korunmasinda Bati ve Dogu Akdeniz gruplar ile kiyaslandiginda
daha 6nemli bir gruptur. Afrika, Bat1 Akdeniz ve Dogu Akdeniz gruplar1 arasinda
onemli derecede genetiksel farkliliklar bulundugu i¢in bu gruplarin hepsi koruma
Onlemlerinin alinabilmesi i¢in ayri birer yonetim birimi olarak tanimlanabilirler.
Ayrica Bat1 Akdeniz ve Dogu Akdeniz gruplarini olusturan populasyonlar genetik
cesitliligin miktarina bagli olarak ayr1 birer alt yonetim birimleri olarak
degerlendirilebilirler. Bu sekilde olusturulacak alt yonetim birimleri birbirlerinden
bagimsiz olarak yonetileceklerdir.

Tirlerin korunmasi i¢in ¢esitli yonetim birimlerinin olusturuldugu c¢aligmalar
bulunmaktadir. Encalada vd. (1998) Atlantik ve Akdeniz’deki Caretta caretta
populasyonlarmin birlikte degerlendirilmesi durumunda en az alti ydnetimsel
birimin bulundugunu ortaya koymuslardir. Carreras vd. (2007) Akdeniz
Havzasi’nda bulunan C. caretta tirii deniz kaplumbagasi igin ¢esitli yOnetim
birimleri belirlemistir. Kuzey Amerika’da yayilis gosteren Glyptemys insculpta
tiirdi tatl su kaplumbagasinin DEWA (Delaware Water Gap National Recreation
Area)’da yayilis gosteren populasyonun tek basma ayri bir yonetim birimi olarak
degerlendirilmesi gerektigini belirtmistir (Castellano vd., 2008).

Kaplumbagalar uzun siireli yasamlarini siirdiiren canlilar olduklari i¢in uzun siireli
populasyon izleme ¢alismalariin yapilmasi genetik cesitliligin takip edilmesi igin
onemlidir (Limpus vd., 2002). Bu yilizden biitiin populasyonlarda tiiriin
populasyon biiyiikliigiiniin net bir sekilde ortaya konabilmesi, yasam sartlarmin
takip edilmesi, maruz kaldig1 veya kalmasi muhtemel tehditlerin neler oldugunun
belirlenebilmesi ve en onemlisi biitiin bu olgularin tiiriin genetik ¢esitliligini ne
derecede etkilediginin tespit edilebilmesi i¢in uzun siireli populasyon izleme
programlar1 uygulanmasi gerekmektedir. 7. triunguis tiiriiniin populasyon yapisini,
yasama alanlarinin bu populasyonlara olan etkisini ve tiiriin gelecekteki durumunu
belirlemeye yonelik ciddi bir bilimsel ¢alisma giiniimiize kadar yapilmamistir. Bu
calisma, temel bir ¢alisma olarak ele alinarak bundan sonra gerceklestirilecek uzun
stireli izleme c¢alismalari i¢in bir yol haritasi olarak degerlendirilebilir. Bu siirecte,
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calismada orneklem yapilan populasyonlardan yeniden orneklem yapilarak sayi
artirlmalidir. Bununla birlikte, yeni lokuslar veya markerlar kullanilmasi ile
gergeklestirilen yeni genetiksel analizler sayesinde populasyonlarin durumu daha
net bir sekilde belirlenebilecektir.

Kaplumbaga populasyonlarmin etkili bir sekilde yonetimi i¢in o populasyona ait
tirlerin morfolojik 6zelliklerinin ve populasyondaki birey sayisinin bilinmesi
gerekmektedir (Hamann vd., 2008). Ayrica kiiciik populasyonlarda biiyiik
populasyonlara nazaran daha hizli bir sekilde soy i¢i lreme meydana
gelebilmektedir. Bu sekilde olusacak bir genetik yapilasmanin (soy i¢i iireme
depresyonu, genetik siiriiklenme yoluyla genetik ¢esitliligin  kaybi) bu
populasyonlarin nesillerinin tiikenmesine neden olmasi kuvvetle muhtemeldir
(Frankham vd., 2002; Carreras vd., 2007). Tathh su kaplumbagalari, insanlarin
direkt veya dolayli olarak etkilerinden (habitatlarin yok edilmesi, pargalanmasi,
asir1 kullanimu, kirlilik) dolay1 hizli bir sekilde yok olmaktadir. Bunlarin i¢erisinde
en onemli faktér habitatlarin kaybi1 veya yok edilmesidir. Bu durum, ozellikle
kiiglik populasyonlarda genetik ¢esitliligin kaybolmasinda etkilidir (Frankham vd.,
2002).

Amerika’nin  glineydogusunda bulunan Gopherus polyphemus tirii  kara
kaplumbagasmin yasadigi habitatin bozulmasi ve bu kaplumbagalarin besin amagl
toplanmasindan dolay1 100 yildan daha fazla siiredir devam eden bir darbogaz ile
kars1 karsiya bulundugu tespit edilmistir. Bu durumun, populasyonu olusturan
birey sayisinda %80 oraninda diisiise yol actigi belirlenmistir (Auffenberg ve
Franz, 1982; Alacs vd., 2007). Emydoidea blandingii tiirii tath su kaplumbagasi
tiirliniin populasyonunu olusturan bireylerin sayisinin azalmasindaki en 6nemli
etkenin habitatlarin parcalanmasi veya kaybimin oldugu ortaya konmustur
(McCollough, 1997; Mockford vd., 2007).

T. triunguis’in Dogu Akdeniz grubu igerisinde yer alan Israil populasyonundaki
Nahal Alexander’da 1990’larin basina kadar iyi bir populasyon bulunmaktaydi.
Fakat olusan firtinalar ve bunun bir sonucu olarak denizin i¢ kisimlara dogru
girmesinden sonra habitatta belirgin bir sekilde degisiklikler meydana gelmis ve
populasyon hizli bir sekilde azalmaya baslamistir (Kasparek, 2003). Giiniimiizde
ise tiirlin Gremesi i¢in uygun bdlgelerin kaybolmasindan dolay1r populasyonu
olusturan bireyler tek veya ikiserli gruplar halinde dagmik bir sekilde
bulunmaktadir. Bununla birlikte, Dalaman’da oldugu gibi meydana gelen turist
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aktivitesi ile olusan kentsel yapilasma tiiriin yuva yapabilecegi uygun habitatlari
tehdit etmektedir. Bu aktivite, ya nehirlerin denizle birlestigi agiz boéliimlerini
kapatmakta ya da nehir kenarlarinda bulunan yuvalamaya miisait kumul ve
camurlu habitat1 yok etmektedir (Kasparek, 2003).

5.4. Genetik Cesitligin Korunmasi

Genetik ¢esitlilik, ¢cevresel degisimlere uyum saglayabilmek amaciyla evrimlesen
populasyonlar i¢in son derece énemlidir. Genetik ¢esitlilikte meydana gelebilecek
bir azalma tiirlerin iireme ile ilgili uyum gii¢lerinde bir azalmaya neden olacaktir.
Bu yiizden genetik ¢esitliligin korunmasi koruma biyolojisi i¢in 6nemli bir
noktadir (Frankham vd., 2002). Lacy (1987) bir populasyonda genetik ¢esitliligin
korunmasinda her nesil igin 5 gé¢menin yeterli olacagini belirtirken, Mills ve
Allendorf (1996) gbgmen sayismin 1-10 birey arasinda olmasi gerektigini ortaya
koymustur. Son olarak, Vucetich ve Waite (2000) populasyon biiyiikliigiindeki
degisimlerden dolay1 ¢esitliligi artirmak i¢in 10 gégmenden daha fazla bireyin
populasyona katilmasinin yeterli olacagini belirtmistir. 7. triunguis mtDNA ve
mikrosatellit lokus verilerine gére Bat1 ve Dogu Akdeniz gruplar1 ve grup igindeki
populasyonlar arasinda genetik ¢esitlilik kaybini en aza indirgeyecek miktarda bir
gen akisi soz konusudur. Ayrica Dogu Akdeniz grubunda yer alan AnGkKzSy
populasyonu ile Bati Akdeniz grubundaki Dalyan ve Dalaman populasyonlari
arasindaki mikrosatellit lokuslar1 igin tespit edilen ¢ok yliksek miktarda gen akisi
bu populasyonlardaki genetik ¢esitlilik kaybini ortadan kaldirmaktadir. Bununla
birlikte, Afrika ile Batt Akdeniz ve Dogu Akdeniz gruplari arasinda gen akisinin
yok denecek kadar az olmas1 Afrika grubunun digerlerinden iyice izole oldugu,
kendine 6zgii bir genetik yapinin olustugunu gostermektedir.

Cesitli tiirler habitat yikim1 ve yuvalama alanlarmin tahribati gibi tehlikelerle karsi
karsiyadir. Bu tehditlerin hepsi bir tiiriin etkili populasyon biyiikliigiinii azaltabilir
ve bunun sonucunda da kiiglik populasyonlarda goriilen soyi¢i lireme depresyonu
ve genetik siiriiklenme gibi genetik faktorler biiyiik populasyonlara nazaran daha
hizli gergeklesebilir. Bu durum zamanla populasyonlarin ortadan kalkmasina
neden olabilir (Gilpin ve Soulé, 1986; Saccheri vd., 1998). Habitatlarin yeniden
diizenlenmesi ile birlikte tiirlin yayilis alani igerisinde yeni populasyonlarin
olusturulmasi veya iyice kiiglilmiis olan bir populasyona biiyiik bir populasyondan
bireylerin tasiimi yoluyla insan aktivitesi ile parcalanmig/bozulmus alanlardaki
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populasyonlarin devamliliklar1 yeniden insa edilebilmektedir (Hanski ve Gilpin,
1997). Populasyonlar arasindaki baglantinin yeniden saglanmasi durumunda
populasyonlar igindeki nesil tiikenmesi kontrol altina alinmis olacaktir (Hanski,
1998). Ayrica, habitatlarin diizenlenmesi ile saglanan bu baglantinin yeniden
yapilandirilmasi insan kaynakli olarak bozulan sistemlerdeki populasyonlarin uzun
siireli hayatta kalabilme olasiliklarinin artmasi i¢in son derece énemlidir (Moritz,
1999).

5.5. Populasyonlarin Ge¢cmisi

Filocografya filogenetik sistematik ve populasyon genetigi arasinda bir koprii
olarak bulunmaktadir (Avise, 2000). Bununla birlikte, tiir ¢esitliligi ve populasyon
yapisinin ne gibi faktorler tarafindan etkilendiginin anlasilmasina katkida
bulunmaktadir (Avise, 1994). Dispersal ve vikaryans yaklasim biyocografik
ozellikleri paylasan temel mekanizmalar olarak tammlanmaktadir (Stace, 1989).

Glinliimiizden 7.3 ila 5.3 milyon yil arasmdaki dénem Messinian Jeolojik Dénemi
olarak isimlendirilmektedir. Messinian doneminin ortalarinda yaklasik 6 milyon
yil 6nce (MYO) meydana gelen ve yaklasik 640.000 y1l kadar siiren Messinian
Tuz Krizi olarak isimlendirilen jeolojik olayda, Cebelitarik Bogazi kapanarak
Atlas okyanusu ile Akdeniz Havzasi arasinda su akisi kesilmis ve Akdeniz
Havzasi kurumustur (Hsii, 1972, Krijgsman vd., 1999). Keller (2005) Orta
Dogu’da yer alan T. triunguis populasyonlarinin Afrika’da yer alan populasyonlar
ile aralarinda yiiksek miktarda genetik farklilasma olmasindan dolay1 cografik
olarak birbirlerinden izole olduklarmni ortaya koymustur.

Gigli vd. (2009) mtDNA ND4 ve sitokrom b gen bolgelerine ait DNA dizilerini
kullanarak Afrika Kitas1 ile Akdeniz Havzasi arasindaki niiklotit farklilagsmasini
%1.5 £ %0.7 olarak hesaplamistir. Bu ¢alismada elde edilen Afrika ornekleri
kitanin bati kismindan temin edilmistir. Bu 6rneklere ek olarak, Orta Afrika’da
bulunan Kongo ve Gabon ile yine Bati1 Afrika’da bulunan Fildisi Sahilleri’nden
birer 6rnek bu analizlere dahil edildiginde Afrika Kitasi ile Akdeniz Havzasi
arasindaki niikleotit farklilasma orani %1.2 + %0.5 olarak belirlenmistir (Giiglii
vd., yaymlanmamis bilgi). iki boliim arasindaki % niikleotit farklilasmasinin
%1.5’ten %1.2°ye diismesinin nedeni Orta Afrika’dan Orneklerin analize dahil
edilmesidir. MtDNA ND4 ve sitokrom b gen bolgeleri ile mtDNA D-loop ve
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mikrosatellit lokuslarindaki populasyonlar arasindaki farklilasma miktarlar1 da
dikkate almdiginda Afrika Kitasi bireyleri Akdeniz Havzasi bireylerinden
Havza’nin bat1 béliimiinden baslayarak doguya dogru bir ayrilma gostermistir.

Kaplumbaga mtDNA’sinin her milyon yilda %0.25 oraninda evrimlestigi tespit
edilmistir (Avise vd., 1992). Giigli vd. (2009) Afrika-Akdeniz Havzasi ayriminin
giiniimiizden yaklasik olarak 6.0 = 2.8 MYO gergeklestigini ortaya koymustur. Bu
orneklere Kongo ve Gabon’dan elde edilen ornekler de eklendiginde Afrika-
Akdeniz Havzas1 ayriminin giiniimiizden 4.8 + 2.0 MYO meydana geldigi sonucu
ortaya ¢ikmaktadir (Giiglii vd., yaymlanmamis bilgi).

T. triunguis tiirlinlin Anadolu’da kolonilesmesi hususunda c¢esitli varsayimlar
bulunmaktadir. Elde edilen fosil kayitlara gore, 7. triunguis tiriiniin Miyosen’in
baslarinda Orta Avrupa’da bulundugunu goéstermektedir (Tuna, 1988; Karl, 1999;
Gemel, 2002). Nil yumusak kabuklu kaplumbagasinin Anadolu’da nasil kolonize
oldugunu iligskin ¢esitli yaklasimlar bulunmaktadir. Haas (1951) populasyonun
Kuzey Avrupa’ya ulasan bolgesel bir relikt populasyon oldugunu ortaya
koymustur. Bu sonuclara gore, Messinian doneminde Akdeniz Havzasi’nin
kurumaya baslamasiyla Havza ile Afrika Kitasi arasinda batidan baglayarak bir
ayrilma meydana gelmistir. Yaklasik 2 milyon yil kadar siiren bu ayrilmada son
baglant1 noktasmin Nil Nehri populasyonlar1 ile Israil (Alexander Nahal) ve Asi
Nehri oldugu diistiniilmektedir. Messinian Tuz Krizi’nin sonunda Cebelitarik
Bogazi agilmasiyla Atlantik Okyanusu ile Akdeniz Havzasi arasinda yeniden su
gecisi baslamistir. Bununla birlikte, 7. friunguis bireyleri kendi habitatlarinda
kalmis ve bunun bir sonucu olarak Afrika grubu ile Akdeniz Havzasi grubu
birbirlerinden izole olmuslardir.

Sonug olarak; 7. triunguis mtDNA haplotiplerine gore tiiriin monofiletik bir tiir
oldugu belirlenmistir. Populasyonlar1 olusturan gruplar arasinda herhangi bir
haplotipin paylasiimamasi, deniz kaplumbagalarinda oldugu gibi bu tiirde de disi
kaplumbagalar i¢in bir “yuva yeri bagliligi” oldugunu diisiindiirmektedir. Diger
yandan, Ozellikle Bati ve Dogu Akdeniz gruplarmin birbirlerine yakin
populasyonlar1 arasinda mikrosatellit lokuslarinda var olan gen akisinin bir sonucu
olarak bu populasyonlara yuvalamak i¢in ¢ikan disilerin ¢iftlesmek i¢in belirli
bolgelere gittigi ve bu Dbolgelerde ayn1 erkek Dbireylerle ciftlestikleri
diigiiniilmektedir. Bu durum Akdeniz a¢iklarinda ¢ok sayida T. triunguis ergin
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bireyinin tespit edilmesi ile desteklenmektedir (Orug, 2001; Taskavak ve Akginar,
2009).

Gliniimiize kadar tespit edilen fosil kayitlardan tiirlin Miyosen’in baslarida
Afrika’dan Orta Avrupa’ya kadar genis bir yayilis sahasma sahip oldugu
goriilmektedir. Miyosen’in ortalarmdan itibaren denizin geri ¢ekilmesi, miyosen
sonuna dogru Anadolu’nun bugilinkii halini almasina kadar devam etmistir.
Miyosen’in sonlarinda (Messinian donemi) Cebelitarik bogazinin kapanmasiyla
Atlas Okyanusu’ndan Akdeniz Havzasi’na su girigi kesilmistir (Messinian Tuz
Krizi). Bunun bir sonucu olarak Akdeniz Havzasi kuruyarak bir Tuz yatagi haline
gelmistir. Bu donemde 7. triunguis tiirii vikaryans olay1 ile Akdeniz Havzasi ve
Afrika olmak iizere temelde iki ayri gruba ayrilmistir. Gliniimiizde bu gruplar
arasindaki gen akis1 yok denecek kadar azdir.

MtDNA D-loop ve mikrosatellit lokuslarina gore iic grup arasinda Onemli
derecede farklililk tespit edilmistir. Bu farkliliklar neticesinde, gruplar
birbirlerinden bagimsiz  “Evrimsel oOnemli birimler (ESU)” seklinde
degerlendirilmeli ve her birim i¢in ayr1 koruma planlamalari yapilmalidir.
Yonetim birimleri olusturulmamasi ve tiiriin yasama alanlarimin tahrip edilmesi
populasyondaki pargalanmayi arttiracaktir. Bunun sonucu olarak sayisal agidan
kiigiik populasyonlarin olugmasi ile birlikte genetik stiriiklenme ve soy i¢i iremeye
bagl olarak ¢esitlilikte bir azalma meydana gelebilecektir.

Bu ¢alisma ile ortaya konan sonuglarin daha da gili¢clendirilmesi, bu tiire ait yeni
mikrosatellit lokuslar1 ve diger molekiiler belirteclerin kullanilmasi ve 6zellikle
Dogu Akdeniz ve Afrika Kitasi’ndan 6rnek sayilarmin arttirilmasi ile miimkiin
olacaktir. Ornek sayismin arttirilmasi populasyonlar1 olusturan gruplar igin ayri
ayr1 belirlenen evrimsel koruma initelerinin igerisinde alt koruma tiniteleri
meydana getirilmesine ve bununla birlikte populasyonlarm korunmasi i¢in daha
etkin koruma birimlerinin olusturulmasina katki saglayacaktir. Bunun neticesinde
ayn1 koruma birimi i¢inde populasyon devamliligi tehlike altinda olan alt koruma
birimleri arasinda birey taginimi gergeklestirilebilir.
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Ek 4.1. T. triunguis’e ait 53 drnekte mtDNA D-loop geninin varyasyon gdosteren DNA bolgeleri. (TD1 referans haplotip olarak alinmustir)
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Ek 4.2. Ornek toplanan lokalitelerde belirlenen haplotipler arasindaki genetik uzaklik degerleri (Kimura-2 parametre). (DY-Dalyan; DM-Dalaman; AN-
Anamur; GK-Géksu; KZ-Kazanli; SY-Seyhan; 1S-Israil; AF-Afrika; FD-Fildisi Sahili; GB-Gabon; KG-Kongo; MS-Misir; DS-Dogania subplana).
(D...: Haplotip kodlar1)
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MS (D14) |0.0027 |0.0013 |0.0027 |0.0027 |0.0027 |0.0013 |0.0013 |0.0013 |0.0027 |0.0013 |0.0822 |0.0775 |0.0775 |0.0822 |0.0744 |0.0550 |0.0550

DS 0.3160 [0.3160 [0.3160 [0.3160 [0.3160 [0.3160 |0.3160 [0.3160 |0.3140 [0.3160 |0.3359 |0.3382 |0.3428 [0.3274 |0.3337 |0.3095 |0.3095 |0.3160 |
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