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OZET

Bu ¢alismada diinyada soylart tehlike altinda olan yesil deniz kaplumbagalarmin (Chelonia
mydas) genetik ozelliklerinin belirlenmesi amaciyla mikrosatellit lokus analizi yapilnigtir.
Mikrosatelit lokus i¢in Ornekleme Mersin bolgesi Alata kumsalindan 2006 iireme sezonu
icerisinde farkll yuvalardan yapilmistir. CM3 mikrosatellit lokusu ¢ogaltilan 28 yavru birey igin
160-200 b¢’lik PZR-DNA’lar: dizi analizleri sonucu bireylerde GT tekrar sayisimin (10-28)
alleller arasinda olduk¢a farkhihiklar gosterdigi bulunmugstur. CM58 mikrosatellit lokusu
cogaltilan 30 yavru birey igin 150-165 b¢ lik PZR-DNAlar i¢in GT tekrar sayisi 6-15 arasinda
degistigi; CM72 lokusu igin 28 yavru birey 250-290 b¢ lik PZR-DNA larda GT tekrar sayisinin
9-39 arasinda degistigi saptanmistir. Genetik c¢esitliligin ortaya ¢ikartilmasi icin genomik
DNA da daha ¢ok lokusun incelenmesi gerekmektedir.

Anahtar Kelimeler: Chelonia mydas, Mikrosatellit lokus, PZR, Alata Kumsali.

ABSTRACT

In this study microsatellite loci analysis performed on one of the endangered species green sea
turtles (Chelonia mydas). Samples collected in 2006 season from Alata beach at the city zone of
Mersin. Amplification of CM3 microsatellite locus of 28 non-sibling hatchlings resulted 160-200
bp PCR-DNA fragments which have been sequenced and GT repeat numbers show very high
differences between alleles. GT repeat numbers was found between 10— 28 for CM3 locus.
Amplification of CM58 microsatellite locus of 30 non-sibling hatchlings, resulted 150 — 165 bp
DNA fragments which have GT repeat number between 6 to 15. Amplification of CM72
microsatellite locus of 28 nestling, resulted 250 — 290 bp PCR-DNA fragments which have GT
repeats between 9 to 39.

Keywords: Chelonia mydas, Microsatellite locus, PCR, Alata Beach.
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GIRIS

Tiirkiye denizlerinde yayilis gosteren deniz kaplumbagalari olan Caretta caretta ve
Chelonia mydas ile ilgili ilk kayitlar Hathaway (1972), Basoglu ve Baran (1982) ve
Geldiay (1984) ile baslamaktadir. Sonraki yillarda yuvalama alanlari tanimlanan deniz
kaplumbagalar1 i¢cin koruma stratejileri gelistirilmis ve siirdiiriilmektedir (Baran and
Kasperek, 1989; Baran ve ark. 1992). Deniz kaplumbagalari iireme kumsallarindan dort
tanesi olan Anamur, Goksu, Kazanli ve Alata kumsallar1 Mersin bdlgesinde
bulunmaktadir (Baran ve Kasperek, 1989;. Basoglu ve Baran, 1982; Baran ve ark. 1992;
Ergene-Goziikara ve ark., 2003). Mersin ili Erdemli ilgesinde bulunan Alata’da 2002
yilinda C. caretta ve C. mydas populasyon izleme ¢aligmalar1 sonucunda bu bdlgenin
onemli bir kaplumbaga yuvalama alani oldugu saptanarak, Alata 18. {ireme kumsali
olarak 2005 yilinda resmi olarak koruma altmna alinmistir (Ergene-Goziikara ve ark.,
2003). 2002 yilinda baslatilan koruma ¢alismalar1 2009 yili da dahil olmak iizere her yil

diizenli olarak Haziran-Eyliil aylar1 arasinda devam ettirilmektedir.

Deniz kaplumbagalariin nesillerinin tehlike altina girmesindeki en nemli etkenlerden
birisi insanlarin yapmis oldugu faaliyetler ve bunlarin sonucu yasam alanlarinin yok
olmasidir (Lutz and Musick, 1997). Soyu tiikkenme tehlikesi altinda bulunan canlilari
korumada canlimin genetik yapisi hakkinda da bilgiye gereksinim duyulmaktadir.
Biyolojik c¢esitliligi korumada 6nemli bir alan olarak karsimiza ¢ikan populasyon ve
koruma genetigi c¢alismalar1 deniz kaplumbagalarinda da siirdiiriilmektedir (Kaska,
2000). Deniz kaplumbagalarinda yapilan genetik ¢caligmalar minisatellit ve mikrosatellit
lokus analizleri, RAPD, allozim, mitokondriyal DNA-RFLP analizleri olarak kargimiza
cikmaktadir (Karl et.al., 1992). Deniz kaplumbagalarinda genomik DNA belirtegleri
arasinda en fazla ¢aligma yapilanlar mtDNA kontrol bolgeleri (Encalada et.al., 1996)
ve mikrosatellit lokuslardir (Bowen et.al., 1992). Genomik DNA’daki mikrosatellit
lokuslar ile her populasyona 6zgii genetik belirteg kullanilarak deniz kaplumbagalarinin
populasyon yapilar1 ortaya cikarilmaya ve {ireme davraniglart analiz edilmeye

calistlmistir (Bowen et.al., 1992). Son yillarda molekiiler genetik tekniklerin hizli
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gelismesi tiir, alt tlir ve populasyonlarin klasik sistematik ve taksonomi g¢aligmalarina
destek olmaktadir. Genomik DNA’da yapilan c¢aligmalar sonucu C. mydas igin
Fitzsimmons et.al. (1995) tarafindan tamimlanan i¢ mikrosatellit belirte¢ CM3, CM58
ve CM72 dir.

Bu belirtecler kullanilarak Atlas okyanusunda Ingiltere aciklarindaki Ascesion adalar,
Brazilya Rocas atolii, Veneziielanin Aves adalari, Floridanin Hutchinson adalar1 ve
Meksika kiyilarindaki yuvalama alanlarindan alinan yesil deniz kaplumbaglarmimn (C.
mydas) mikrosatellit lokus polimorfizimleri arastirilmistir (Bowen et.al., 1992). Ayrica
Biiyiik ve Hint okyanusunda 7 lokasyonda bulunan yesil deniz kaplumbagalarinin da
mikrosatellit analizi yapilarak polimorfizimlerine bakilmistir (Roberts et.al., 2004).
Akdeniz populasyonu olarak ait Kibris'a ait Chelonia mydas ornekleri kullanilmigstir

(Encalada et.al., 1996).

Dogu Akdeniz kamplumbagalarinin (Caretta caretta ve Chelonia mydas) genetik ve
genomik yapilari konusunda ¢ok az ¢alisma bulunmaktadir (Tiirkozan, 2000). Chelonia
mydas populasyonlarinin genetik yapilarmim incelenmesi ile polimorfizim gosteren
bireylerin oraninin saptanmasi, ana populasyondan farkliliginin ortaya gikarilmasi,
hangi ana populasyona dahil oldugunun belirlenmesi amaclanmaktadir. Ayni zamanda
genetik yapinin belirlenmesi gesitlilik agisinda ¢ok zengin olan kumsallar i¢in yeni bir

koruma stratejisi gelistirmek icin de temel olusturacaktir.

YONTEM

2005-2006 iireme sezonu Alata kumsalinda yapilan koruma ¢aligmalar sirasinda agilan
yuvalardan ¢ikan Olii yavrular %95°lik etanol igerisine almarak oda sicakliginda

saklandi.
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Total DNA izolasyonu

Etanol igerisinde saklanan her bireyin genomik DNA eldesi i¢in 6n veya arka iiyeden
cikartilan 30-40 mg kas dokusu, hayvan dokusuna 6zellesmis total DNA izolasyon kiti
(Absogene kiti, RTA Firmasi) kullanilarak yapildi.

Ornek DNA’larinin (genomik DNA ve PZR ile ¢ogaltilan DNA) miktari, uzunlugu ve
kalitesi agaroz jel elekroforezi yontemiyle belirlendi. Bu genomik DNA 6rnekleri igin

agaroz konsantrasyonu %1,5 ve PZR-DNA o6rnekleri i¢in ise %4,5’1uk jeller kullanildi.
Mikrosatellit Lokuslarin PZR Yontemi fle Cogaltilmas

Fitzsimon et.al. (1997a) tarafindan C. mydas igin tasarlanan 3 mikrosatellit lokus olan
CM3, CM58 ve CM72 primer setleri kullanilarak 6lii yavru DNA o6rnekleri PZR
yontemiyle ayri ayri ¢ogaltildi. Analitik PZR icin 25 pl lik tepkime ortaminda her
lokusa 6zgii “reverse” (R) ve “forward” (F) primerlerinden olusan primer seti (0,1-1
pmol Forward Primer, 0,1-1 pmol Reverse Primer), 1X PZR Tamponu 0,2mM dNTP
Karisimi, 1,5mM MgCl,, 0,025U/ul Tag DNA Polimeraz ve 100ng sablon DNA olacak
sekilde ayarlandi. PZR dongii kosullar1 6n denatiirasyon 95°C de 2 dak., denatiirasyon
95°C de 1 dak., Primer Baglanmasi 55°C de 1 dak., Uzama 72°C de 1,5dak., dongii
say1st 35 ve Son Uzama 72°C de 7 dak., olarak proglamlandi (Techne TC 512). DNA
analizinde kullanilacak olan PZR ortamu 40 pl olarak hazirlandi ve tepkime sonrasi
bunun 8 pul si agaroz jel elektroroziyle kontrol i¢in kullanildi, kalan kisimda dizi analizi

yapildr (Refgen firmasi, ODTU, Ankara).
DNA Dizilerinin islenmesi

“abl” formatinda olan DNA dizileri “Geozpiza Finch TV” programinda agilarak
“fasta” formatina g¢evrildi. Her bireye ait Reverse ve Forward primer ile okunmus iki
dizi Clustal X programi kullanilarak tek bir DNA dizisi haline getirildi ve
olgunlastirilmis diziler aln formatinda bir sonraki programda kullanilmak {izere
kaydedildi. Diziler “Gene Doc” isimli programa aktarilarak “konsenzus diziler”

olusturuldu. Gen Doc programinda olusturulan diziler zengin metin belgesi (rtf) olarak
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her bir 6rnek igin tek tek kaydedildi. Polimorfizim analizi i¢in zengin metin dosyasi
olarak kaydedilen diziler tekrar Clustal X programimna aktarildi ve bireylerin DNA

dizilimlerinin birbirlerine olan benzerlik ve farkliliklar1 saptandi.

BULGULAR VE YORUMLAR

C. mydas in Mikrosatellit Lokus Analizi: GT Tekrar Dizilerinin ve Flank bolgelerinin
karsilastirilmast

PCR tepkimesi sonucu CM3 lokusu i¢in yaklasik 160 — 200 baz ¢iftlik bp; CMS58 i¢in
150 — 165 bp; CM72 igin 250 — 290 bp lik PZR- DNA bantlarinin agaroz jel goriintiileri
strastyla Sekil 1, Sekil 2 ve Sekil 3'de gosterilmektedir. CM3 i¢in 28, CMS58 i¢in 30 ve
CM?72 igin 28 bireyin sonuclandirilan DNA dizileri ve karsilagtirmalart Tablo 1 ve
Tablo 2'de 6zetlenmistir. Bireylere ait mikrosatellit lokus dizileri GT tekrar sayisi temel
alinarak her bir lokus i¢in haplotip ¢esitliligi belirlenmeye ¢alisiimistir. GT tekrar sayist
ayni olan dizilerin tekrar motifini 5° ve 3’ yoniinde ¢evreleyen (Flankler) kisimlart
karsilastirilarak bu bolgelerdeki baz degisimi, delesyonu ve insersiyonlari Tablo 1'de

CM3 lokusu ve Tablo 2'de CM72 lokusu i¢in gosterilmektedir.

CM3.2 CM3.3 CM3.4 CM3.6 DNA Merdiveni (bg)

Sekil 1. Chelonia mydas bireylerine ait CM3 lokusu PZR-DNA bantlar1 (%4,5’1ik

agaroz jel).
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DNA
CMSs8.1 CM583  CM584 CM58.6 Merdiveni (bg)

Sekil 2. Chelonia mydas bireylerine ait CM58 lokusu PZR-DNA bantlar1 (%4,5’lik

agaroz jel).

CM72.1 CM723 CM72.4 CM72.6 DNA Merdiveni (bg)

Sekil 3. Chelonia mydas bireylerine ait CM72 lokusu PZR-DNA bantlar1 (%4,5’1lik

agaroz jel)
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CM3 Mikrosatellit Lokusu Haplotiplemesi

CM3 lokusu incelenen 27 bireyin dizilerinin karsilastirilmast sonucu diziler 12 farkli
haplotip olarak degerlendirildi. GT tekrar sayis1 esit bireylerin tekrar motifinin 5° ve 3’
yoniindeki flank dizileri karsilastirildi ve bulunan benzerlik ve farkliliklara gore ayni tip
veya farkl tip olarak degerlendirildi. Haplotipleri ayirmak i¢in harf kullanildi (A,B,C.).
Tablo1’de belirtildigi gibi, GT tekrar sayilar1 15 ile 31 arasinda degisim gostermektedir.
Alata’da farkli yuvalara ait bireylerden (CM3.2,CM3.3, CM3.4,CM3.6) elde edilen
diziler karsilastirildiginda hepsinde GT tekrar sayisinin farkli oldugunu bulundu. Alata
kumsalinda ayn1 yuvadan ¢ikan 4 kardes bireyin (CM3.38, CM3.41, CM3.42, CM3.40)
dizileri karsilagtirildiginda GT tekrar sayisinin 16, ancak bir bireyin (CM3.40) flank
bolgelerinde farkliliklar bulundu. Bir baska yuvaya ait iki kardes bireyin (CM3.35,
3.36) GT tekrar1 17 olarak bulundu. Bu bireylerin flank boélgleri baska yavrularin
dizileriyle benzerlik gostermedigi belirlendi. Bir baska yuvaya ait GT tekrar sayis1 17
olan dort kardes bireyin (CM3.33;34;35;36) flank dizileri {iglinde ayni, birisinde
(CM3.34) bir ¢ok pozisyonda baz degisimi gostermektedir. En yiiksek tekrar sayisina
(31) sahip iki kardes bireyin (CM3.15; 21) flank bdlgeleri karsilastirildiginda baz
degisimi farkliliklar1 gosterdikleri bulundu.

CM72 Mikrosatellit Lokusu Haplotiplemesi

CM 72 lokusuna ait 26 bireyde ise haplotip olarak 8 gruba ayrildi. CM72 lokusu
analizinde toplam 19 bireyin GT tekrar sayisinin 19 oldugu bulundu. Ancak bireyler
arasinda tekrar motifi disindaki bolgelerde farkli pozisyonlarda baz degisimleri
belirlendi (Tablo 2). Bu grup iginde yer alan ayni yuvaya ait ii¢ kardes (CM72.14;18;19)
ve bir bagka yuvanin yine ii¢ kardes bireyinin (CM72.37;38;39) flanklerinde birka¢ baz
degisimi gosterdigi bulundu. Alata’daki ait farkli yuvalara ait diger yavru bireylerin GT
tekrar1 29, 36 ve 39 olmak iizere farkliliklar gosterdigi saptandi. GT tekrar1 11 olan
farkli yuvaya ait iki yavru bireylerin (CM72.10;CM72.23) 5’ ve 3’ flank bolgelerinde
birka¢ noktada baz degisimleri bulundu. Farkli yuvalardan GT tekrar1 15 olan iig
bireyden birisinin (CM72.11) flank bélgesinde baz degisimi goriildii.
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CMS58 Mikrosatellit Lokusu Haplotiplemesi

CM 58 lokusu i¢in 30 bireyden elde edilen diziler karsilastirma sonucu dizilerin diger
lokuslarin dizilere gore kisa olmalar1 nedeniyle Clustal X programi yardimiyla yapilan

dizi karsilastirmalar1 yapilamadi. GT tekrar sayilarmin 6-15 arasinda degistigi

belirlendi.

Alata Chelonia Mydas Populasyonu Mikrosatellit Lokus Sonuglarimin  Diger

Populasyonlarla Karsilastirilmast

Yapilan ¢alismada Alata C. mydas populasyonunun ii¢ mikrosatellit (GT veya CA
tekrar motifi) lokusunda polimorfizim seviyesi belirlenmeye calisilmistir. Diinyada
Atlas, Biiyiik okyanus ve Akdeniz’de dagilim gosteren C. mydas populasyonlar1 ile
yapilan ¢aligmalarda her {i¢ lokusun olduk¢a polimorfik oldugu bulunmustur (Roberts

et.al., 2004). CM3 i¢in 27 alel, CM58 igin 19 alel ve CM72 i¢in 41 alel saptanmuigtir.

Tablo 1. CM3 lokusu baz dizilerinin karsilastiriimasi

Haplotip Birey Baz Degisimleri g;l;qarl 3leﬁllugu (bp)
A4 CM34 - 15 234
?9,2 427384142) CM39 S'flank: INS C/13 16 241
CM3.24 - 16 194
CM3.27 - 16 225
T-A/100
CM3.38 (GT tekrari icerisinde) 16 167
CM341 - 16 237
CM342 - 16 284
C(5,21) CM3.15 5’flank: G-A/35, A-T/45 31 194
5’flank: C-A/48, C-A/49,
CM3.21 C-A/50, G-C/52, A-G/53 3 193
D(14) CM3.14 - 24 189
5’flank: A/27, G-C/28, T-
E(3,29,37) CM3.3  G/31, A-G/32 22 193
3’flank: A-C/128
CM3.29 - 18 184

CM3.37 - 18 178
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F(3.12) CM33 - 20 243
CM3.12 - 21 241
G2 CM32 - 23 193
CM37 - 19 241
H(6) CM3.6 - 21 238
1(18,19) CM3.18_ - 17 217
CM3.19 - 17 216
J(33343536) _CM3.33 - 17 241
S*flank: C-T/26, C-A/34, A-
G/57, T-G/58, T-G/60-61—
CM334 ) T-A/122 (GT tekran |/ 237
igerisinde)
CM335 - 17 237
CM336 - 17 176
KG031) CM3.30 5'flank: INS A/I8, C-T/54 21 239
5*flank: G-T/8, A-G/30, A-
CM331 5137, A-C/49, A-C/50 18 244
1.(40) CM340 - 16 179

Haplotipler (A-L). Her haplotipe ait bireyler “Birey” siitununda verilmistir. GT tekrari
disindan kalan 5’ ve 3’ yoniinde yer alan DNA bélgeleri (Flank) baz dizisi bakimindan
karsilastirilnigtir. Bireyler arasindaki niikleotit degisimlerinin pozisyonlar: belirtilerek
verilmistir. Baz degisimi: A: niikleotit delesyonu, INS: niikleotit insersiyonu A-C: A'dan
C'ye degisim gibi.

Tablo 2. CM72 lokusu baz dizilerinin kargilagtirilmasi

Haplotip Birey

Baz Degisimleri

GT DNA Uzunlugu
tekrannt  (bg)

5’flank: T-A/29, INS T/30, INS

A CM72.10° 4 31 INS G/17, 3°flank: T-A/181 | 251
CM72.23 3’flank: T-G/146, T-A/163 11 448
B CM72.8 - 15 232
CM72.11 3’flank: G-A/204 15 236
5’flank: G-C/53, 3’flank: G-
CM72.12 A/170 15 236
C CM15 - 39 229
CM72.32 - 36 236
D CM72.26 - 29 218
E CM72.4 3’flank: G-A/185, T-C/189 19 228
5’flank: C-G/69, 3’flank: INS
CM72.24 T/203 19 216
CM72.30 A-G/206/3’bolgede) 19 219
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CM7233 - 19 196
CM72.42 3’flank: A/196 19 205
F CM72.9 19 228

5’flank: G-A/23,G-T/171, G-
CM72.14 A/175,G-C/180, A-T/184, 19 229
3’flank: A-T/185

5’flank: G-A/17, 3’flank: G-

CM72.18 1171 G-A/175. A2203 19 228
CM72.19 - 19 200
CM7227 3'flank: A-G/115, G-C/128 19 191
CM72.36  3*flank: T-A/195 19 201
G CM727 - 19 228
H cM72.1 - 19 231
CM7220 - 19 196
5" flank: A-G/24. A/25, T-A/29.
CM7235 NS A/30,INS T3 INS G5 12 196
CM7237 INS T/51(5 bolgede) 19 202
CM7238 - 19 203
5" flank: A/24, A/25. T-A/29, INS
eM7239 3 S T 19 200
5"flank: A-G/25, T-A/29, INS
CM7240 130 INS T/31, G-T/49 N 206
CM7241  3'flank: A-G/138, INS T/139 19 206

Haplotipler (A-L). Her haplotipe ait bireyler “Birey” siitununda verilmistir. GT tekrari
disindan kalan 5° ve 3’ yoniinde yer alan DNA bélgeleri (Flank) baz dizisi bakimindan
karsilastirilmistir. Bireyler arasindaki niikleotit degisimlerinin pozisyonlar belirtilerek
verilmistir. Baz degisimi: A: niikleotit delesyonu, INS: niikleotit insersiyonu A-C: A'dan
C'ye degisim gibi.

Bu alellerin populasyonlar arasindaki dagilimi olduk¢a farklilik gostermektedir
(Fitzsimmons et.al., 1997b). Bu c¢alismada her birey i¢in bir alel dizi analiz yoluyla
belirlenmistir. Bireye ait alel sayismin belirlenebilmesi igin gerekli blotlama ve
hibridizasyon c¢aligmalari mevcut laboratuar kosullarimizda bulunmadigindan
gerceklestirilemedi. Analiz edilen alellerin GT tekrar sayisi ve ayni tekrar sayisina sahip
alellerde flank bolgelerinde higbir benzerlik gdstermedigi gibi birkag baz degisimi ile

sinirli  farkliliklar  gosterebilmektedir. Bu bulgular mevcut mikrosatellit lokus



GU, Gazi Egitim Fakiiltesi Dergisi, Cilt 31, Say1 1 (2011) 247-260 257

caligmalarindaki sonuglarla ortiismektedir ve Alata populasyonunun oldukga polimorfik

oldugu yansimaktadir.

Mikrosatellit lokusunda mutasyonlarin olusumunda polimerazin DNA eslesmesi
sirasinda kaymasinin neden oldugu diistiniilmektedir (Tautz and Rentz, 1984; Stephan
1989). Bunun mikrosatellit lokus evriminin stepwise mutasyon modeline goére
gerceklesmesi beklenmekte ve bir niikleotit ¢iftinin (GT/CA) kayb1 veya kazanim ile
yeni bir alel olusmaktadir (Kimura and Ohta, 1978). Bir baska yaklagimda yeni
alellerin olusumunda rekombinasyon sirasinda esit olmayan krossing-over’in etkili
oldugudur (Jarne et.al., 1996; Grimaldi and Crouau-Roy, 1997). Insan mikrosatellit
lokuslar1 ile yapilan simiilasyon caligmasinda iki fazli mutasyon modelinin (TPM)
mikrosatellit evriminin daha uygun oldugu gosterilmistir. TPM ye gore yeni alel
olusumu motif (GT) kazanimi veya kaybiyla olugsmakta fakat alel uzunlugunda biiyiik
farkliliklar olabilmektedir. Bu nedenle alel frekansi dagiliminda asimetrik ve
multimodal olabilmektedir. Mikrosatellit lokuslar i¢in dogru mutasyon modelinin
belirlenmesi sonuglarin analizine etkisi nedeniyle 6nem kazanmaktadir. Ayrica
mikrosatellit alel uzunluguna bagli homoplazi de olduk¢a sik goriilmektedir. Bunun
nedeni motifin flank bdlgelerinde goriilen insersiyon ve delesyonlardir (Orti et.al.,

1997).
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SUMMARY

First records about sea turtle species Chelonia mydas and Caretta caretta nesting
along the beaches of Turkey reported by Hathaway (1972); Basoglu ve Baran (1982);
Geldiay (1984); Baran and Kasparek, (1989) and Baran et.al. (1992), thereafter more
and more nesting areas were reported and protection measures and annually
monitorring studies of those beaches took place and still done. One of the four
important nesting areas found in Mersin region (Anamur, Géksu, Alata, Kazanly) is the
Alata nesting beach discovered in 2002 an important nesting area for green sea turtle
species Chelonia mydas and in 2005 registered as 18" nesting beach of Turkey were put
under protection. Monitorring and protection studies have been going on every mating-
nesting season between May and September.

Human activities known to be primer cause for endangering sea turtle species and
destruction of beaches one of important reasons preventing female sea turtle nesting.
Other dangers were improper use of beaches, light pollution and predators which all

influence the hatchlings viability.
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To overcome all negative impacts laying on a endangered species can not overcome
and were not sufficient by only classical population studies which includes monitoring
and protection. Genetic analysis required to understand species behavior and their
needings. Population genetics are new aera using genomic DNA and mitochondrial
DNA as tools. Microsatelite loci polimorphisms were analysed in various species and
also established for sea turtles species. Fitzsimons et. al (1995) determined three
microsatellite loci markers (CM58, CM3, CM72) for green sea turtle species.
Microsatellite loci polimorphisms among C. mydas populations distributed in Atlantic
and Pacific were searched and for Mediterranean C. mydas populations examples only
from Cyprus were analysed. Among analysed population for CM3 locus 27, CM58 locus
19 and CM72 allels found respectively.

There are few studies about Mediterranean green turtles genetics. In this study
microsatellite loci analysis performed on one of the endangered species green sea
turtles (Chelonia mydas) from Alata beach of Mersin region at Mediterranean coast.
DNA isolated from muscle tissue of death hatchlings (non-sibling). PCR reaction
performed for three microsatellite loci CM3, CM57 and CM72 as described by
Fiztsimonns et. al. (1997a). Microsatelit loci allels separated by agarose gel
electrophoresis, eluted, purified and subjected to DNA sequence analysis. ~ DNA
sequences analysed by Clustal X program. Amplification of CM3 microsatellite locus of
28 non-sibling hatchlings resulted 160-200 bp PCR-DNA fragments which have been
sequenced and GT repeat numbers show very high differences between alleles. GT
repeat numbers was found between 10— 28 for CM3 locus. Amplification of CM58
microsatellite locus of 30 non-sibling hatchlings, resulted 150 — 165 bp DNA fragments
which have GT repeat number between 6 to 15. Amplification of CM72 microsatellite
locus of 28 nestling, resulted 250 — 290 bp PCR-DNA fragments which have GT repeats
between 9 to 39. Also comparison of 3’ and 5’ flanks surrounding GT repeat regions

showed that Alata population is highly polymorphic for CM3 and CM 72 loci.



