
 

 

 University of Groningen

Evolutionary ecology of sea turtles
van der Zee, Jurjan Pieter

DOI:
10.33612/diss.135516256

IMPORTANT NOTE: You are advised to consult the publisher's version (publisher's PDF) if you wish to cite from
it. Please check the document version below.

Document Version
Publisher's PDF, also known as Version of record

Publication date:
2020

Link to publication in University of Groningen/UMCG research database

Citation for published version (APA):
van der Zee, J. P. (2020). Evolutionary ecology of sea turtles. University of Groningen.
https://doi.org/10.33612/diss.135516256

Copyright
Other than for strictly personal use, it is not permitted to download or to forward/distribute the text or part of it without the consent of the
author(s) and/or copyright holder(s), unless the work is under an open content license (like Creative Commons).

The publication may also be distributed here under the terms of Article 25fa of the Dutch Copyright Act, indicated by the “Taverne” license.
More information can be found on the University of Groningen website: https://www.rug.nl/library/open-access/self-archiving-pure/taverne-
amendment.

Take-down policy
If you believe that this document breaches copyright please contact us providing details, and we will remove access to the work immediately
and investigate your claim.

Downloaded from the University of Groningen/UMCG research database (Pure): http://www.rug.nl/research/portal. For technical reasons the
number of authors shown on this cover page is limited to 10 maximum.

Download date: 07-06-2022

https://doi.org/10.33612/diss.135516256
https://research.rug.nl/en/publications/bdd15a39-41cb-47c5-8cd3-5239f00e75ec
https://doi.org/10.33612/diss.135516256


References



References

132

A
Abreu‑Grobois A, Plotkin P. 2008. Lepidochelys olivacea. The IUCN Red List of Threatened Species 

2008:e.T11534A3292503. DOI: 10.2305/IUCN.UK.2008.RLTS.T11534A3292503.en.
Ali OA, O’Rourke SM, Amish SJ, Meek MH, Luikart G, Jeffres C, Miller MR. 2016. Rad capture 

(Rapture): Flexible and efticient sequence‑based genotyping. Genetics 202:389–400. 
DOI: 10.1534/genetics.115.183665.

Allard M, Miyamoto MM, Bjorndal KA, Bolten AB, Bowen BW. 1994. Support for natal homing in 
green turtles from mitochondrial DNA sequences. Copeia 1994:34–41. DOI: 
10.2307/1446668.

Altschul SF, Gish W, Miller W, Myers EW, Lipman DJ. 1990. Basic local alignment search tool. 
Journal of Molecular Biology 215:403–410. DOI: 10.1016/S0022‑2836(05)80360‑2.

Alvarado‑Serrano DF, Knowles LL. 2014. Ecological niche models in phylogeographic studies: 
Applications, advances and precautions. Molecular Ecology Resources 14:233–248. 
DOI: 10.1111/1755‑0998.12184.

Alvarez‑Filip L, Dulvy NK, Gill JA, Côté IM, Watkinson AR. 2009. Flattening of Caribbean coral 
reefs: Region‑wide declines in architectural complexity. Proceedings of the Royal 
Society B 276:3019–3025. DOI: 10.1098/rspb.2009.0339.

Amos B, Hoelzel AR. 1991. Long‑term preservation of whale skin for DNA analysis. Reports of 
the International Whaling Commission, Special Issue:99–103.

Anastácio R, Santos C, Lopes C, Moreira H, Souto L, Ferrão J, Garnier J, Pereira MJ. 2014. 
Reproductive biology and genetic diversity of the green turtle (Chelonia mydas) in 
Vamizi island, Mozambique. SpringerPlus 3:540. DOI: 10.1186/2193‑1801‑3‑540.

Anderson JD, Shaver DJ, Karel WJ. 2013. Genetic diversity and natal origins of green turtles 
(Chelonia mydas) in the western Gulf of Mexico. Journal of Herpetology 47:251–257. 
DOI: 10.1670/12‑031.

Avise JC, Bowen BW. 1994. Investigating sea turtle migration using DNA markers. Current 
Opinion in Genetics & Development 4:882–886. DOI: 10.1016/0959‑437X(94)90074‑4.

B
Bacona CD, Silvestro D, Jaramillo C, Smith BT, Chakrabarty P, Antonelli A. 2015. Biological 

evidence supports an early and complex emergence of the Isthmus of Panama. 
Proceedings of the National Academy of Sciences 112:6110–6115. DOI: 10.1073/
pnas.1423853112.

Baird NA, Etter PD, Atwood TS, Currey MC, Shiver AL, Lewis ZA, Selker EU, Cresko WA, Johnson 
EA. 2008. Rapid SNP Discovery and Genetic Mapping Using Sequenced RAD Markers. 
PLoS ONE 3:e3376‑8. DOI: 10.1371/journal.pone.0003376.

Balazs GH, Chaloupka M. 2004. Thirty‑year recovery trend in the once depleted Hawaiian green 
sea turtle stock. Biological Conservation 117:491–498. DOI: 10.1016/
j.biocon.2003.08.008.



Evolutionary Ecology of Sea Turtles

133

Ball RM, Neigel JE, Avise JC. 1990. Gene genealogies within the organismal pedigrees of 
random‑mating populations. Evolution 44:360–370. DOI: 10.1111/j.1558‑
5646.1990.tb05205.x.

Barbanti A, Martin C, Blumenthal JM, Boyle J, Broderick AC, Collyer L, Ebanks‑Petrie G, Godley 
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Similä TIU, Tejedor ML, Vester H, Vıḱingsson GA, Willerslev E, Gilbert MTP, Piertney SB. 
2010. Genetic differentiation among North Atlantic killer whale populations. Molecular 
Ecology 20:629–641. DOI: 10.1111/j.1365‑294X.2010.04957.x.

Forbes AT, Demetriades NT, Benzie JAH, Ballment E. 1999. Allozyme frequencies indicate little 
geographic variation among stocks of giant tiger prawn Penaeus monodon in the 
south‑west Indian Ocean. South African Journal of Marine Science 21:271–277. DOI: 
10.2989/025776199784125881.

Formia A, Broderick AC, Glen F, Godley BJ, Hays GC, Bruford MW. 2007. Genetic composition of 
the Ascension Island green turtle rookery based on mitochondrial DNA: implications 
for sampling and diversity. Endangered Species Research 3:145–158. DOI: 10.3354/
esr003145.

Formia A, Godley BJ, Dontaine JF, Bruford MW. 2006. Mitochondrial DNA diversity and 
phylogeography of endangered green turtle (Chelonia mydas) populations in Africa. 



References

144

Conservation Genetics 7:353–369. DOI: 10.1007/s10592‑005‑9047‑z.
Fourment M, Holmes EC. 2016. Seqotron: a user‑friendly sequence editor for Mac OS X. BMC 

research notes 9:106. DOI: 10.1186/s13104‑016‑1927‑4.
Fourqurean JW, Manuel S, Coates KA, Kenworthy WJ, Smith SR. 2010. Effects of excluding sea 

turtle herbivores from a seagrass bed: overgrazing may have led to loss of seagrass 
meadows in Bermuda. Marine Ecology Progress Series 419:223–232. DOI: 10.3354/
meps08853.
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poaching and bycatch in Bahıá Magdalena, Baja California Sur, Mexico. Biological 
Conservation 128:327–334. DOI: 10.1016/j.biocon.2005.09.038.

Komoroske LM, Jensen MP, Stewart KR, Shamblin BM, Dutton PH. 2017. Advances in the 
application of genetics in marine turtle biology and conservation. Frontiers in Marine 
Science 4:156. DOI: 10.3389/fmars.2017.00156.

Komoroske LM, Miller MR, O’Rourke SM, Stewart KR, Jensen MP, Dutton PH. 2019. A versatile 
Rapture (RAD‑Capture) platform for genotyping marine turtles. Molecular Ecology 
Resources 19:497–511. DOI: 10.1111/1755‑0998.12980.

Kong A, Frigge ML, Masson G, Besenbacher S, Sulem P, Magnusson G, Gudjonsson SA, 
Sigurdsson A, Jonasdottir A, Jonasdottir A, Wong WSW, Sigurdsson G, Walters GB, 
Steinberg S, Helgason H, Thorleifsson G, Gudbjartsson DF, Helgason A, Magnusson OT, 
Thorsteinsdottir U, Stefansson K. 2012. Rate of de novo mutations and the importance 
of father’s age to disease risk. Nature 488:471–475. DOI: 10.1038/nature11396.

Korneliussen TS, Albrechtsen A, Nielsen R. 2014. ANGSD: analysis of next generation 
sequencing data. BMC Bioinformatics 15:356. DOI: 10.1186/s12859‑014‑0356‑4.

Kubis S, Chaloupka M, Ehrhart L, Bresette M. 2009. Growth rates of juvenile green turtles 
Chelonia mydas from three ecologically distinct foraging habitats along the east central 
coast of Florida, USA. Marine Ecology Progress Series 389:257–269. DOI: 10.3354/
meps08206.

Kukla GJ, Bender ML, de Beaulieu J‑L, Bond G, Broecker WS, Cleveringa P, Gavin JE, Herbert TD, 
Imbrie J, Jouzel J, Keigwin LD, Knudsen K‑L, McManus JF, Merkt J, Muhs DR, Müller H, 
Poore RZ, Porter SC, Seret G, Shackleton NJ, Turner C, Tzedakis PC, Winograd IJ. 2002. 
Last interglacial climates. Quaternary Research 58:2–13. DOI: 10.1006/
qres.2001.2316.

L
Labastida‑Estrada E, Machkour‑M’Rabet S, Dıáz‑Jaimes P, Cedeño‑Vázquez JR, Hénaut Y. 2019. 

Genetic structure, origin, and connectivity between nesting and foraging areas of 
hawksbill turtles of the Yucatan Peninsula: A study for conservation and management. 
Aquatic Conservation: Marine and Freshwater Ecosystems 29:211–222. DOI: 10.1002/
aqc.2999.

LaCasella EL, Epperly SP, Jensen MP, Stokes L, Dutton PH. 2013. Genetic stock composition of 
loggerhead turtles Caretta caretta bycaught in the pelagic waters of the North Atlantic. 
Endangered Species Research 22:73–84. DOI: 10.3354/esr00535.

Lahanas PN, Bjorndal KA, Bolten AB, Encalada SE, Miyamoto MM, Valverde RA, Bowen BW. 



References

150

1998. Genetic composition of a green turtle (Chelonia mydas) feeding ground 
population: evidence for multiple origins. Marine Biology 130:345–352. DOI: 10.1007/
s002270050254.
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Monzón‑Argüello C, Dell&apos;Amico F, Moriniere P, Marco A, López‑Jurado LF, Hays GC, Scott 
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Naro‑Maciel E, Bondioli ACV, Martin M, de Pádua Almeida A, Baptistotte C, Bellini C, Marcovaldi 
MAA, Santos AJB, Amato G. 2012. The interplay of homing and dispersal in green turtles: 
a focus on the southwestern Atlantic. Journal of Heredity 103:792–805. DOI: 10.1093/
jhered/ess068.

Naro‑Maciel E, Gaughran SJ, Putman NF, Amato G, Arengo F, Dutton PH, McFadden KW, 
Vintinner EC, Sterling EJ. 2014a. Predicting connectivity of green turtles at Palmyra 
Atoll, central Pacitic: a focus on mtDNA and dispersal modelling. Journal of the Royal 
Society Interface 11:20130888. DOI: 10.1098/rsif.2013.0888.

Naro‑Maciel E, Hart KM, Cruciata R, Putman NF. 2017. DNA and dispersal models highlight 
constrained connectivity in a migratory marine megavertebrate. Ecography 40:586–
597. DOI: 10.1111/ecog.02056.

Naro‑Maciel E, Le M, FitzSimmons NN, Amato G. 2008. Evolutionary relationships of marine 
turtles: A molecular phylogeny based on nuclear and mitochondrial genes. Molecular 
Phylogenetics and Evolution 49:659–662. DOI: 10.1016/j.ympev.2008.08.004.

Naro‑Maciel E, Reid BN, Alter SE, Amato G, Bjorndal KA, Bolten AB, Martin M, Nairn CJ, 
Shamblin B, Pineda‑Catalan O. 2014b. From refugia to rookeries: phylogeography of 
Atlantic green turtles. Journal of Experimental Marine Biology and Ecology 461:306–
316. DOI: 10.1016/j.jembe.2014.08.020.

Nei M. 1987. Molecular Evolutionary Genetics. New York, NY, USA: Colombia University Press.
Nielsen R, Korneliussen T, Albrechtsen A, Li Y, Wang J. 2012. SNP calling, genotype calling, and 

sample allele frequency estimation from new‑generation sequencing data. PLoS ONE 
7:e37558. DOI: 10.1371/journal.pone.0037558.

Norman JA, Moritz C, Limpus CJ. 1994. Mitochondrial DNA control region polymorphisms: 
genetic markers for ecological studies of marine turtles. Molecular Ecology 3:363–373. 
DOI: 10.1111/j.1365‑294X.1994.tb00076.x.

O
O’Donnell JL, Beldade R, Mills SC, Williams HE, Bernardi G. 2017. Life history, larval dispersal, 

and connectivity in coral reef tish among the Scattered Islands of the Mozambique 
Channel. Coral Reefs 36:223–232. DOI: 10.1007/s00338‑016‑1495‑z.

Okuyama T, Bolker BM. 2005. Combining genetic and ecological data to estimate sea turtle 
origins. Ecological Applications 15:315–325. DOI: 10.1890/03‑5063.

Owens DW, Grassman MA, Hendrickson JR. 1982. The imprinting hypothesis and sea turtle 
reproduction. Herpetologica 38:124–135.



Evolutionary Ecology of Sea Turtles

155

P
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Pilcher NJ, Seminoff JA, Troëng S, Witherington B, Mast RB. 2010. Regional 
management units for marine turtles: a novel framework for prioritizing conservation 



References

164

and research across multiple scales. PLoS ONE 5:e15465. DOI: 10.1371/
journal.pone.0015465.

Wallace BP, Tiwari M, Girondot M. 2013. Dermochelys coriacea. The IUCN Red List of Threatened 
Species 2013:e.T6494A43526147. DOI: 10.2305/IUCN.UK.2013‑ 
2.RLTS.T6494A43526147.en.

Wang J. 2017. The computer program structure for assigning individuals to populations: easy 
to use but easier to misuse. Molecular Ecology Resources 17:981–990. DOI: 
10.1111/1755‑0998.12650.

Wang Z, Pascual‑Anaya J, Zadissa A, Li W, Niimura Y, Huang Z, Li C, White S, Xiong Z, Fang D, 
Wang B, Ming Y, Chen Y, Zheng Y, Kuraku S, Pignatelli M, Herrero J, Beal K, Nozawa M, 
Li Q, Wang J, Zhang H, Yu L, Shigenobu S, Wang J, Liu J, Flicek P, Searle S, Wang J, 
Kuratani S, Yin Y, Aken B, Zhang G, Irie N. 2013. The draft genomes of soft‑shell turtle 
and green sea turtle yield insights into the development and evolution of the turtle‑
specitic body plan. Nature Genetics 45:701–706. DOI: 10.1038/ng.2615.

Waples RS, Anderson EC. 2017. Purging putative siblings from population genetic data sets: a 
cautionary view. Molecular Ecology 26:1211–1224. DOI: 10.1111/mec.14022.

Waples RS, Winans GA, Utter FM, Mahnken C. 1990. Genetic approaches to the management of 
Pacitic salmon. Fisheries 15:19–25. DOI: 10.1577/1548‑
8446(1990)015<0019:GATTMO>2.0.CO;2.

Warmuth VM, Ellegren H. 2019. Genotype‑free estimation of allele frequencies reduces bias 
and improves demographic inference from RADSeq data. Molecular Ecology Resources 
19:586–596. DOI: 10.1111/1755‑0998.12990.

Watterson GA. 1975. On the number of segregating sites in genetical models without 
recombination. Theoretical Population Biology 7:256–276. DOI: 10.1016/0040‑
5809(75)90020‑9.

Waycott M, Duarte CM, Carruthers TJB, Orth RJ, Dennison WC, Olyarnik S, Calladine A, 
Fourqurean JW, Heck KL, Hughes AR, Kendrick GA, Kenworthy WJ, Short FT, Williams 
SL. 2009. Accelerating loss of seagrasses across the globe threatens coastal 
ecosystems. Proceedings of the National Academy of Sciences 106:12377–12381. DOI: 
10.1073/pnas.0905620106.

Weber SB, Weber N, Ellick J, Avery A, Frauenstein R, Godley BJ, Sim J, Williams N, Broderick AC. 
2014. Recovery of the South Atlantic’s largest green turtle nesting population. 
Biodiversity and Conservation 23:3005–3018. DOI: 10.1007/s10531‑014‑0759‑6.

Werle E, Schneider C, Renner M, Völker M, Fiehn W. 1994. Convenient single‑step, one tube 
puritication of PCR products for direct sequencing. Nucleic Acids Research 22:4354–
4355. DOI: 10.1093/nar/22.20.4354.

Wheeler DA, Srinivasan M, Egholm M, Shen Y, Chen L, McGuire A, He W, Chen Y‑J, Makhijani V, 
Roth GT, Gomes X, Tartaro K, Niazi F, Turcotte CL, Irzyk GP, Lupski JR, Chinault C, Song 
X, Liu Y, Yuan Y, Nazareth L, Qin X, Muzny DM, Margulies M, Weinstock GM, Gibbs RA, 



Evolutionary Ecology of Sea Turtles

165

Rothberg JM. 2008. The complete genome of an individual by massively parallel DNA 
sequencing. Nature 452:872–876. DOI: 10.1038/nature06884.

White C, Selkoe KA, Watson J, Siegel DA, Zacherl DC, Toonen RJ. 2010. Ocean currents help 
explain population genetic structure. Proceedings of the Royal Society B 277:1685–
1694. DOI: 10.1098/rspb.2009.2214.

Wibbels T, Bevan E. 2019. Lepidochelys kempii. The IUCN Red List of Threatened Species 
2019:e.T11533A142050590. DOI: 10.2305/IUCN.UK.2019‑ 
2.RLTS.T11533A142050590.en.

Wigginton JE, Cutler DJ, Abecasis GR. 2005. A note on exact tests of Hardy‑Weinberg 
equilibrium. American Journal of Human Genetics 76:887–893.

Wilson AC, Cann RL, Carr SM, George M, Gyllensten UB, Helm‑Bychowski KM, Higuchi RG, 
Palumbi SR, Prager EM, Sage RD, Stoneking M. 1985. Mitochondrial DNA and two 
perspectives on evolutionary genetics. Biological Journal of the Linnean Society 26:375–
400. DOI: 10.1111/j.1095‑8312.1985.tb02048.x.

Witherington B, Hirama S, Hardy R. 2012. Young sea turtles of the pelagic Sargassum‑
dominated drift community: habitat use, population density, and threats. Marine 
Ecology Progress Series 463:1–22. DOI: 10.3354/meps09970.

Witzell WN, Schmid JR. 2005. Diet of immature Kemp’s ridley turtles (Lepidochelys kempi) from 
Gullivan Bay, Ten Thousand Islands, southwest Florida. Bulletin of Marine Science 
77:191–199.

Woodruff DS. 2010. Biogeography and conservation in Southeast Asia: how 2.7 million years of 
repeated environmental tluctuations affect today’s patterns and the future of the 
remaining refugial‑phase biodiversity. Biodiversity and Conservation 19:919–941. DOI: 
10.1007/s10531‑010‑9783‑3.

Worm B, Barbier EB, Beaumont N, Duffy JE, Folke C, Halpern BS, Jackson JBC, Lotze HK, Micheli 
F, Palumbi SR, Sala E, Selkoe KA, Stachowicz JJ, Watson R. 2006. Impacts of biodiversity 
loss on ocean ecosystem services. Science 314:787–790. DOI: 10.1126/
science.1132294.

Wright S. 1931. Evolution in Mendelian populations. Genetics 16:97–159.
Wright S. 1951. The genetical structure of populations. Annals of Eugenics 15:323–354. DOI: 

10.1111/j.1469‑1809.1949.tb02451.x.

Y
Yang W, Wang Y, Chen M. 2015. Genetic structure and diversity of green sea turtle (Chelonia 

mydas) from South China Sea inferred by mtDNA control region sequence. Biochemical 
Systematics and Ecology 60:95–98. DOI: 10.1016/j.bse.2015.04.007.

Zangerl R. 1980. Patterns of phylogenetic differentiation in the Toxochelyid and Cheloniid sea 
turtles. Integrative and Comparative Biology 20:585–596. DOI: 10.1093/icb/20.3.585.
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The genetic diversity and structure of natural populations is the product of past and 
present  ecological  and  evolutionary  processes,  which  can  be  intrinsic,  such  as 
behavioural  or  ecological  factors,  or  extrinsic,  such  as  environmental  variation  and 
climate  change.  Molecular  markers  can  be  used  to  study  the  genetic  diversity  and 
structure of natural populations to gain a fundamental understanding of the extrinsic 
and  intrinsic processes  that underlie  their  evolutionary histories. These  insights  are 
critical to understanding the ecology and evolution of species, and can play signiticant 
roles in aiding conservation and management. 

In the present doctoral thesis, traditional and next‑generation DNA sequencing 
approaches  were  employed  to  investigate  the  intrinsic  and  extrinsic  processes  that 
shaped  the  genetic  diversity  and  structure  of  the  green  turtle,  Chelonia mydas,  and 
hawksbill  turtle, Eretmochelys  imbricata,  in the Atlantic and Southwest Indian Ocean. 
The  thesis  was  divided  into  two  sections:  an  ecological  section  (Chapters  2  and  3) 
concerned  with  the  intrinsic  and  extrinsic  processes  affecting  dispersal  and 
recruitment  dynamics  in  sea  turtles  in  the  present  and  an  evolutionary  section 
(Chapters 4 and 5)  that addressed questions  regarding  the  intluence of past  climate 
and environmental change on the evolution of sea turtles. 

In  Chapter  2,  the  effect  of  changes  in  population  dynamics  at  rookeries  on 
juvenile  recruitment  to  feeding  grounds  was  investigated  by  monitoring  temporal 
changes in the genetic composition at a major juvenile green turtle feeding ground in 
the southern Caribbean using mitochondrial DNA control region sequences. Temporal 
changes  in  the  frequencies  of  mitochondrial  DNA  haplotypes  indicated  recruitment 
from  eastern  Caribbean  rookeries  decreased  between  2006  and  2016,  whereas 
recruitment  from  northwestern  Caribbean  rookeries  increased  during  this  period. 
Changes  in  recruitment  through  time  correlated with  population  recovery  trends  in 
the  Caribbean;  northwestern  Caribbean  rookeries  showed  the  highest  degree  of 
recovery, whereas  the  lowest degree of  recovery was observed  in eastern Caribbean 
rookeries. These tindings suggested that changes in population dynamics at rookeries 
can  affect  recruitment  of  juveniles  to  feeding  grounds  and  can  intluence  sea  turtle 
meta‑population dynamics. 

In  Chapter  3,  mitochondrial  DNA  control  region  sequences  were  used  to 
investigate the intluence of ocean currents on juvenile dispersal in green turtles in the 
Southwest Indian Ocean. Recruitment from northern Mozambique Channel rookeries 
to a juvenile green turtle feeding ground located in the southern Mozambique Channel 
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was high, while recruitment  from southern Mozambique Channel rookeries was  low. 
The relatively high recruitment from northern rookeries to a juvenile feeding ground 
located  in  the  southern  Mozambique  Channel  supported  a  scenario  where  juvenile 
green  turtle  dispersal  was  mediated  by  southward  tlowing  ocean  currents.  These 
tindings  suggested an  important  role  for ocean  currents  in determining  juvenile  sea 
turtle  dispersal  patterns,  though  more  long‑term  studies  are  needed  to  further 
investigate  the  temporal  stability  of  juvenile  recruitment  patterns  in  the  face  of  the 
complex and variable oceanography of the Southwest Indian Ocean. 

In  Chapter  4,  the  intluence  of  past  climate  and  environmental  change  on  the 
population structure and phylogeography of green turtles was studied in the Atlantic 
and  Southwest  Indian  Ocean.  A  large  number  of  single  nucleotide  polymorphisms 
(SNPs)  were  obtained  from  green  turtles  sampled  in  the  East  Caribbean,  the  East 
Atlantic  and  the  Southwest  Indian  Ocean  using  double‑digested  restriction  site 
associated DNA sequencing. Model‑based clustering supported the presence of  three 
genetic  clusters  and  revealed  signatures  of  admixture  in  the  East  Caribbean  and 
Southwest  Indian  Ocean.  The  last  most  recent  common  ancestor  of  Atlantic  and 
Southwest Indian Ocean green turtles  in the was dated to the last  interglacial period 
(130 – 116 thousand years ago), which was a relatively warm period. The divergence 
of  Southwest  Indian Ocean  and  East  Caribbean  green  turtles  from  the  East  Atlantic 
population was associated with the transition from the last interglacial period (130 – 
116 thousand years ago) to the last glacial period (116 – 14 thousand years ago). The 
tindings  of  Chapter  4  suggested  that  ancestral Atlantic  and  Southwest  Indian Ocean 
green  turtles  became  isolated  in  three  glacial  refugia  during  the  last  glaciation,  and 
subsequently  expanded  and  admixed  in  the  East  Caribbean  and  Southwest  Indian 
Ocean after the termination of the last glacial period approximately 14 thousand years 
ago. 

In  Chapter  5,  the  impact  of  past  sea  level tluctuations  on  the  evolution  of  sea 
turtles was  investigated  in Caribbean hawksbill  turtles using a moditied approach to 
double‑digested  restriction  site  associated  DNA  sequencing  to  account  for  potential 
biases  caused  by  PCR  enrichment.  Past  tluctuations  in  genetic  diversity  were 
estimated  from  the  folded  site  frequency  spectrum  and  correlated  with  changes  in 
shallow marine habitat area, i.e. habitat with a depth between 0 and 60 meters, during 
the  last 125  thousand years. The tindings of Chapter 5  showed  that  shallow marine 
habitat  area  was  severely  reduced  throughout  the  last  glacial  period.  Furthermore, 
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past changes in shallow marine habitat area correlated strongly with past changes in 
genetic  diversity.  Genetic  diversity  increased  sharply  after  the  end  of  the  last 
glaciation, suggesting Caribbean hawksbill  turtles rapidly expanded as global climate 
conditions warmed, continental ice sheets regressed and sea levels rose. The tindings 
of Chapter 5 demonstrated past sea level tluctuations had a strong impact on the past 
population dynamics of hawksbill  turtles  in the Caribbean, possibly through reduced 
feeding habitat availability during periods with lower sea levels.
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De  genetische  diversiteit  en  structuur  van  wilde  populaties  is  het  product  van 
historische  en  hedendaagse  ecologische  en  evolutionaire  processen. Deze  processen 
kunnen  intrinsiek,  zoals  gedrag  of  ecologische  factoren,  of  extrinsiek,  zoals 
bijvoorbeeld  variatie  in  omgevingsfactoren  en  klimaatverandering,  zijn.  Moleculaire 
merkers kunnen gebruikt worden om de genetische diversiteit en structuur van wilde 
populaties  te  bestuderen  en  zo  een  fundamenteel  inzicht  in  de  intrinsieke  en 
extrinsieke  processen  die  ten  grondslag  liggen  aan  hun  evolutionaire  historie  te 
verkrijgen. Deze  inzichten zijn van kritiek belang voor het begrijpen van de ecologie 
en evolutie van soorten en kunnen een belangrijke rol spelen in natuurbescherming. 

In  dit  proefschrift  zijn  vraagstukken  onderzocht  met  betrekking  tot  de 
intrinsieke  en  extrinsieke  processen  die  ten  grondslag  liggen  aan  de  genetische 
diversiteit en structuur in de groene zeeschildpad, Chelonia mydas, en karetschildpad, 
Eretmochelys  imbricata,  in  de  Atlantische  en  Zuidwest‑Indische  Oceaan.  Hierbij  is 
gebruik gemaakt van zowel traditionele methoden voor de sequentiëring van DNA als 
next  generation  sequencing.  Het  proefschrift  bestaat  uit  twee  delen:  een  ecologisch 
deel  (Hoofdstukken  2  en  3)  en  een  evolutionair  deel  (Hoofdstukken  4  en  5).  Het 
ecologische deel heeft betrekking tot de  intrinsieke en extrinsieke processen die van 
invloed  zijn  op  de  hedendaagse  dispersie‑,  en  rekruteringsdynamiek  van 
zeeschildpadden. Het  evolutionair  deel  behandelt  vraagstukken  over  de  invloed  van 
historische  klimaat‑,  en  omgevingsveranderingen  op  de  evolutie  van 
zeeschildpadden. 

In  Hoofdstuk  2  is  onderzoek  gedaan  naar  de  invloed  van  veranderingen  in 
populatiedynamiek  in  broedkolonies  op  de  juveniele  rekrutering  naar 
voedingsgronden.  Hiervoor  werden  veranderingen  over  tijd  in  de  genetische 
samenstelling van een populatie juveniele groene zeeschildpadden in een belangrijke 
voedingsgrond in de zuidelijke Cariben gedurende tien jaar geobserveerd met behulp 
van mitochondriaal DNA. Veranderingen  over  tijd  in  frequenties  van mitochondriale 
DNA haplotypen lieten zien dat de proportie juvenielen atkomstig uit broedkolonies in 
de  oostelijke  Cariben  afnam  tussen  2006  en  2016,  terwijl  de  proportie  juvenielen 
atkomstig uit de noordwestelijke Cariben toenam in deze periode. De veranderingen 
over  tijd  in  rekrutering  waren  gecorreleerd  met  populatietrends  in  de  Cariben; 
broedkolonies  in  de  noordwestelijke  Cariben  lieten  de  hoogste  mate  van 
populatieherstel zien, terwijl de laagste mate van populatieherstel geobserveerd werd 
in  broedkolonies  in  de  oostelijke  Cariben.  Deze  bevindingen  suggereerden  dat 
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veranderingen in de populatiedynamiek in broedkolonies van invloed kunnen zijn op 
de  rekrutering  van  juvenielen  naar  voedingsgronden  en  een  belangrijke  rol  kunnen 
spelen in de meta‑populatiedynamiek van zeeschildpadden.

In Hoofdstuk 3 werd de invloed van zeestromen op de dispersie van juveniele 
zeeschildpadden  onderzocht  in  de  Zuidwest‑Indische  Oceaan  met  behulp  van 
mitochondriaal DNA. De rekrutering van juveniele groene zeeschildpadden atkomstig 
uit  broedkolonies  in  het  noordelijke  deel  van  de  Straat  Mozambique  naar  een 
voedingsgrond  gelokaliseerd  in  het  zuidelijke  deel  van  de  Straat  Mozambique  was 
hoog, terwijl de rekrutering van juvenielen atkomstig uit zuidelijke broedkolonies laag 
was. Het relatief hoge aantal juvenielen atkomstig uit noordelijke broedkolonies in een 
zuidelijke voedingsgrond was consistent met dispersie in zuidwaartse zeestromen in 
de  Straat  Mozambique.  Deze  bevindingen  onderstrepen  een  belangrijke  rol  voor 
zeestromen  in  het  bepalen  van  dispersiepatronen  in  juveniele  zeeschildpadden, 
hoewel  er  meer  lange‑termijn  studies  nodig  zijn  naar  de  stabiliteit  van  juveniele 
dispersiepatronen  door  tijd  gezien  de  complexe  en  variabele  oceanogratische 
kenmerken van de Zuidwest‑Indische Oceaan.

In Hoofdstuk 4 werd de  invloed van klimaat‑, en omgevingsverandering  in het 
verleden op de populatiestructuur en phylogeogratie van groene zeeschildpadden  in 
de Atlantische  en Zuidwest‑Indische Oceaan onderzocht. Voor deze  studie werd een 
groot  aantal  enkel‑nucleotide  polymortismen  (ook  wel  single  nucleotide 
polymorphisms;  SNPs)  gekarakteriseerd  door  middel  van  double‑digested  restriction 
site associated DNA sequencing  in groene zeeschildpadden uit de Oost‑Cariben, Oost‑
Atlantische  Oceaan  en  Zuidwest‑Indische  Oceaan.  Een  modelgebaseerde 
clusteranalyse  ondersteunde  de  aanwezigheid  van  drie  genetische  clusters  en 
demonstreerde tekenen van genetische vermenging en secundair contact  in de Oost‑
Cariben  en  Zuidwest‑Indische  Oceaan.  De  meest  recente  gemeenschappelijke 
voorouder  van  Atlantische‑,  en  Zuidwest‑Indische  groene  zeeschildpadden  werd 
gedateerd tijdens het vorige interglaciaal (130 tot 116 duizend jaar geleden), wat een 
relatief  warme  periode  was.  De  afsplitsing  van  groene  zeeschildpadden  in  de 
Zuidwest‑Indische Oceaan en de Oost‑Cariben werd gedateerd rond de overgang van 
het vorige interglaciaal (130 tot 116 duizend jaar geleden) naar de vorige ijstijd (116 
tot  14  duizend  jaar  geleden).  De  bevindingen  in  Hoofdstuk  4  suggereerden  dat  de 
voorouders van Atlantische en Zuidwest‑Indische groene zeeschildpadden geıs̈oleerd 
raakten  in drie  refugia  tijdens de vorige  ijstijd, en na het einde van de vorige  ijstijd, 
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circa 14 duizend jaar geleden, weer met elkaar in contact kwamen in de Oost‑Cariben 
en Zuidwest‑Indische Oceaan.

In Hoofdstuk 5 werd de impact van historische zeespiegelveranderingen op de 
evolutie van zeeschildpadden onderzocht in Caribische karetschildpadden met behulp 
van  een  aangepaste  double‑digested  restriction  site  associated  DNA  sequencing 
methode om rekening te houden met potentiële statistische afwijkingen veroorzaakt 
door PCR‑verrijking. Historische tluctuaties  in genetische diversiteit werden bepaald 
aan  de  hand  van  het  gevouwen  allelfrequentiespectrum  en  gecorreleerd  met  het 
oppervlakte aan ondiep marien habitat, dat wil zeggen marien habitat met een diepte 
tussen  0  en  60  meter,  gedurende  de  laatste  125  duizend  jaar.  De  bevindingen  in 
Hoofdstuk  5  lieten  zien  dat  het  oppervlakte  van  ondiepe mariene  habitat  sterk was 
gereduceerd tijdens de laatste ijstijd. De historische veranderingen in het oppervlakte 
van  ondiep  marien  habitat  correleerden  sterk  met  historische  veranderingen  in 
genetische  diversiteit.  De  genetische  diversiteit  nam  sterk  toe  na  het  einde  van  de 
laatste  ijstijd, wat  suggereerde  dat  Caribische  karetschildpadden  zeer  snel  in  aantal 
toenamen  nadat  het  klimaat  opwarmde,  continentale  ijskappen  verdwenen  en 
zeespiegels  stegen.  De  bevindingen  in  Hoofdstuk  5  demonstreerden  een  sterke 
invloed  van  zeespiegelveranderingen  op  de  historische  populatiedynamiek  van 
Caribische  karetschildpadden,  mogelijk  omdat  de  hoeveelheid  beschikbare 
foerageerhabitat afnam tijdens periodes met lagere zeespiegels.
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