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Itsamia, Mohéli, Comoros. Endangered Species Research 27:265–276. DOI: 10.3354/
esr00672.

Bourjea J, Lapegue S, Gagnevin L, Broderick D, Mortimer JA, Ciccione S, Roos D, Taquet C, Grizel 
H. 2007. Phylogeography of the green turtle, Chelonia mydas, in the Southwest Indian 
Ocean. Molecular Ecology 16:175–186. DOI: 10.1111/j.1365‑294X.2006.03122.x.

Bourjea J, Mortimer JA, Garnier J, Okemwa G, Godley BJ, Hughes G, Dalleau M, Jean C, Ciccione S, 
Muths D. 2015b. Population structure enhances perspectives on regional management 



References

136

of the western Indian Ocean green turtle. Conservation Genetics 16:1069–1083. DOI: 
10.1007/s10592‑015‑0723‑3.

Bowen BW, Abreu‑Grobois FA, Balazs GH, Kamezaki N, Limpus CJ, Ferl RJ. 1995. Trans‑Paci ic 
migrations of the loggerhead turtle (Caretta caretta) demonstrated with 
mitochondrial DNA markers. Proceedings of the National Academy of Sciences 92:3731–
3734. DOI: 10.1073/pnas.92.9.3731.

Bowen BW, Avise JC, Richardson JI, Meylan AB, Margaritoulis D, Hopkins‑Murphy SR. 1993. 
Population structure of loggerhead turtles (Caretta caretta) in the northwestern 
Atlantic Ocean and Mediterranean Sea. Conservation Biology 7:834–844. DOI: 10.1046/
j.1523‑1739.1993.740834.x.

Bowen BW, Bass AL, Chow S, Bostrom M, Bjorndal KA, Bolten AB, Okuyama T, Bolker BM, 
Epperly S, LaCasella E, Shaver D, Dodd M, Hopkins‑Murphy SR, Musick JA, Swingle M, 
Rankin‑Baransky K, Teas W, Witzell WN, Dutton PH. 2004. Natal homing in juvenile 
loggerhead turtles (Caretta caretta). Molecular Ecology 13:3797–3808. DOI: 10.1111/
j.1365‑294X.2004.02356.x.

Bowen BW, Bass AL, Garcia‑Rodriguez A, Diez CE, van Dam R, Bolten A, Bjorndal KA, Miyamoto 
MM, Ferl RJ. 1996. Origin of hawksbill turtles in a Caribbean feeding area as indicated 
by genetic markers. Ecological Applications 6:566–572. DOI: 10.2307/2269392.

Bowen BW, Bass AL, Rocha LA, Grant WS, Robertson DR. 2001. Phylogeography of the 
trumpet ishes (Aulostomus): Ring species complex on a global scale. Evolution 55:1029–
1039.

Bowen BW, Bass AL, Soares L, Toonen RJ. 2005. Conservation implications of complex 
population structure: lessons from the loggerhead turtle (Caretta caretta). Molecular 
Ecology 14:2389–2402. DOI: 10.1111/j.1365‑294X.2005.02598.x.

Bowen BW, Clark AM, Abreu‑Grobois FA, Chaves A, Reichart HA, Ferl RJ. 1997. Global 
phylogeography of the ridley sea turtles (Lepidochelys spp.) as inferred from 
mitochondrial DNA sequences. Genetica 101:179–189. DOI: 10.1023/
A:1018382415005.

Bowen BW, Gaither MR, DiBattista JD, Iacchei M, Andrews KR, Grant WS, Toonen RJ, Briggs JC. 
2016. Comparative phylogeography of the ocean planet. Proceedings of the National 
Academy of Sciences 113:7962–7969. DOI: 10.1073/pnas.1602404113.

Bowen BW, Grant WS, Hillis‑Starr Z, Shaver DJ, Bjorndal KA, Bolten AB, Bass AL. 2007. Mixed‑
stock analysis reveals the migrations of juvenile hawksbill turtles (Eretmochelys 
imbricata) in the Caribbean Sea. Molecular Ecology 16:49–60. DOI: 10.1111/j.1365‑
294X.2006.03096.x.

Bowen BW, Kamezaki N, Limpus CJ, Hughes GR, Meylan AB, Avise JC. 1994. Global 
phylogeography of the loggerhead turtle (Caretta caretta) as indicated by 
mitochondrial DNA haplotypes. Evolution 48:1820–1828. DOI: 10.1111/j.1558‑
5646.1994.tb02217.x.



Evolutionary Ecology of Sea Turtles

137

Bowen BW, Meylan AB, Avise JC. 1989. An odyssey of the green sea turtle: Ascension Island 
revisited. Proceedings of the National Academy of Sciences 86:573–576.

Bowen BW, Meylan AB, Ross JP, Limpus CJ, Balazs GH, Avise JC. 1992. Global population 
structure and natural history of the green turtle (Chelonia mydas) in terms of 
matriarchal phylogeny. Evolution 46:865–881. DOI: 10.2307/2409742.

Bowen BW, Nelson WS, Avise JC. 1993. A molecular phylogeny for marine turtles: trait 
mapping, rate assessment, and conservation relevance. Proceedings of the National 
Academy of Sciences 90:5574–5577.

Boyle MC, FitzSimmons NN, Limpus CJ, Kelez S, Velez‑Zuazo X, Waycott M. 2009. Evidence for 
transoceanic migrations by loggerhead sea turtles in the southern Paci ic Ocean. 
Proceedings of the Royal Society B 276:1993–1999. DOI: 10.1098/rspb.2008.1931.

Braconnot P, Otto‑Bliesner B, Harrison S, Joussaume S, Peterchmitt J‑Y, Abe‑Ouchi A, Cruci ix M, 
Driesschaert E, Fichefet Th, Hewitt CD, Kageyama M, Kitoh A, Laın̂é A, Loutre M‑F, 
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Horrocks JA, Hillis‑Starr Z, Troëng S, Harrison E, Stapleton S. 2012. Re‑examination of 
population structure and phylogeography of hawksbill turtles in the wider Caribbean 
using longer mtDNA sequences. Journal of Heredity 103:806–820. DOI: 10.1093/
jhered/ess055.

Lessios HA. 2008. The great American schism: divergence of marine organisms after the rise of 
the Central American Isthmus. Annual Review of Ecology, Evolution, and Systematics 
39:63–91. DOI: 10.1146/annurev.ecolsys.38.091206.095815.

Lessios HA, Kessing BD, Pearse JS. 2001. Population structure and speciation in tropical seas: 
Global phylogeography of the sea urchin Diadema. Evolution 55:955–975.

Levasseur KE, Stapleton SP, Fuller MC, Quattro JM. 2019. Exceptionally high natal homing 
precision in hawksbill sea turtles to insular rookeries of the Caribbean. Marine Ecology 
Progress Series 620:155–171. DOI: 10.3354/meps12957.

Lewison RL, Freeman SA, Crowder LB. 2004. Quantifying the effects of  isheries on threatened 
species: the impact of pelagic longlines on loggerhead and leatherback sea turtles. 
Ecology letters 7:221–231. DOI: 10.1111/j.1461‑0248.2004.00573.x.

Li H, Handsaker B, Wysoker A, Fennell T, Ruan J, Homer N, Marth G, Abecasis G, Durbin R. 2009. 



Evolutionary Ecology of Sea Turtles

151

The Sequence Alignment/Map format and SAMtools. Bioinformatics 25:2078–2079. 
DOI: 10.1093/bioinformatics/btp352.

Limpus CJ. 1993. The green turtle, Chelonia mydas, in Queensland: breeding males in the 
southern Great Barrier Reef. Wildlife Research 20:513–523. DOI: 10.1071/
WR9930513.

Linck EB, Battey CJ. 2019. Minor allele frequency thresholds strongly affect population 
structure inference with genomic datasets. Molecular Ecology Resources 19:639–647. 
DOI: 10.1111/1755‑0998.12995.

Lister AM. 2004. The impact of Quaternary Ice Ages on mammalian evolution. Philosophical 
Transactions of the Royal Society B 359:221–241. DOI: 10.1098/rstb.2003.1436.

Liu X, Fu Y‑X. 2015. Exploring population size changes using SNP frequency spectra. Nature 
Genetics 47:555–559. DOI: 10.1038/ng.3254.

Ludt WB, Rocha LA. 2015. Shifting seas: the impacts of Pleistocene sea‑level  luctuations on the 
evolution of tropical marine taxa. Journal of Biogeography 42:25–38. DOI: 10.1111/
jbi.12416.

Luke K, Horrocks JA, Leroux RA, Dutton PH. 2004. Origins of green turtle (Chelonia mydas) 
feeding aggregations around Barbados, West Indies. Marine Biology 144:799–805. 
DOI: 10.1007/s00227‑003‑1241‑2.

Luschi P, Hays GC, Papi F. 2003. A review of long‑distance movements by marine turtles, and 
the possible role of ocean currents. Oikos 103:293–302. DOI: 10.1034/j.1600‑
0706.2003.12123.x.

Luschi P, Lutjeharms JRE, Lambardi P, Mencacci R, Hughes GR, Hays GC. 2006. A review of 
migratory behaviour of sea turtles off southeastern Africa. South African Journal of 
Science 102:51–58.

Lutjeharms JRE, Wedepohl PM, Meeuwis JM. 2000. On the surface drift of the East Madagascar 
and Mozambique currents. South African Journal of Science 96:141–147.

M
Malinsky M, Trucchi E, Lawson DJ, Falush D. 2018. RADpainter and  ineRADstructure: 

population inference from RADseq data. Molecular Biology and Evolution 35:1284–
1290. DOI: 10.1093/molbev/msy023.

Manichaikul A, Mychaleckyj JC, Rich SS, Daly K, Sale M, Chen W‑M. 2010. Robust relationship 
inference in genome‑wide association studies. Bioinformatics 26:2867–2873. DOI: 
10.1093/bioinformatics/btq559.

Mans ield KL, Wyneken J, Porter WP, Luo J. 2014. First satellite tracks of neonate sea turtles 
rede ine the “lost years” oceanic niche. Proceedings of the Royal Society B 
281:20133039. DOI: 10.1098/rspb.2013.3039.

Mantel N. 1967. The detection of disease clustering and a generalized regression approach. 
Cancer Research 27:209–220.



References

152

Maruki T, Lynch M. 2017. Genotype calling from population‑genomic sequencing data. G3: 
Genes, Genomes, Genetics 7:1393–1404. DOI: 10.1534/g3.117.039008.

Mazaris AD, Scho ield G, Gkazinou C, Almpanidou V, Hays GC. 2017. Global sea turtle 
conservation successes. Science advances 3:e1600730. DOI: 10.1126/sciadv.1600730.
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Troëng S, Rankin E. 2005. Long‑term conservation efforts contribute to positive green turtle 

Chelonia mydas nesting trend at Tortuguero, Costa Rica. Biological Conservation 
121:111–116. DOI: 10.1016/j.biocon.2004.04.014.

V
Vandeperre F, Parra H, Pham CK, Machete M, Santos M, Bjorndal KA, Bolten AB. 2019. Relative 

abundance of oceanic juvenile loggerhead sea turtles in relation to nest production at 
source rookeries: implications for recruitment dynamics. Scienti ic Reports 9:13019. 
DOI: 10.1038/s41598‑019‑49434‑0.

Vander Zanden HB, Pfaller JB, Reich KJ, Pajuelo M, Bolten AB, Williams KL, Frick MG, Shamblin 
BM, Nairn CJ, Bjorndal KA. 2014. Foraging areas differentially affect reproductive 
output and interpretation of trends in abundance of loggerhead turtles. Marine Biology 
161:585–598. DOI: 10.1007/s00227‑013‑2361‑y.

Vargas SM, Jensen MP, Ho SYW, Mobaraki A, Broderick D, Mortimer JA, Whiting SD, Miller J, 
Prince RIT, Bell IP, Hoenner X, Limpus CJ, SANTOS FR, FitzSimmons NN. 2016. 
Phylogeography, genetic diversity, and management units of hawksbill turtles in the 
Indo‑Paci ic. Journal of Heredity 107:199–213. DOI: 10.1093/jhered/esv091.
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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 signi icant 
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  in luence 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  indings suggested that changes in population dynamics at rookeries 
can  affect  recruitment  of  juveniles  to  feeding  grounds  and  can  in luence  sea  turtle 
meta‑population dynamics. 

In  Chapter  3,  mitochondrial  DNA  control  region  sequences  were  used  to 
investigate the in luence 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  lowing  ocean  currents.  These 
indings  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  in luence  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 
indings  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  luctuations  on  the  evolution  of  sea 
turtles was  investigated  in Caribbean hawksbill  turtles using a modi ied approach to 
double‑digested  restriction  site  associated  DNA  sequencing  to  account  for  potential 
biases  caused  by  PCR  enrichment.  Past  luctuations  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  indings 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  indings 
of Chapter 5 demonstrated past sea level  luctuations 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 a komstig uit broedkolonies in 
de  oostelijke  Cariben  afnam  tussen  2006  en  2016,  terwijl  de  proportie  juvenielen 
a komstig 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 a komstig 
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 a komstig uit zuidelijke broedkolonies laag 
was. Het relatief hoge aantal juvenielen a komstig 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  oceanogra ische 
kenmerken van de Zuidwest‑Indische Oceaan.

In Hoofdstuk 4 werd de  invloed van klimaat‑, en omgevingsverandering  in het 
verleden op de populatiestructuur en phylogeogra ie van groene zeeschildpadden  in 
de Atlantische  en Zuidwest‑Indische Oceaan onderzocht. Voor deze  studie werd een 
groot  aantal  enkel‑nucleotide  polymor ismen  (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  luctuaties  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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