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Ozet

Seker pancan (Beta vulgaris L. ssp. vulgaris), hem gida hem de seker iiretimi i¢in yetistirilen,
ekonomik olarak 6nemli kiiltiir bitkilerinden biridir. Yetistiriciler, istekleri dogrultusunda bitki
ozelliklerini gelistirmek i¢in 1slah ¢alismalar siirdiirmektedirler. Seker pancari 1slahi ile birlikte;
verimli, seker igerigi yiiksek, dayanikli iistiin ¢esitler gelistirilmektedir. Bununla birlikte, kiiltiir
pancarlarindaki diisiik genetik ¢esitlilik, hastalik ve zararlilara hassasiyet gibi Ozellikleri
iyilestirmek amaciyla yabani akrabalarindan yararlanilmaktadir. Yabani akrabalar belirli
habitatlara adapte olduklarindan, pancar yetistirme havuzu i¢in 6nemli bir genetik kaynak
olustururlar. Genom dizileme yoluyla pancarda bulunan genlerin ve alellerin sayisi, kimligi ve
gesitliligi hakkinda bilgi edinmek, pancarlarda yeni Gzellikleri tanitmak ve gelistirmek igin
6nemlidir. Bitkinin yabani akrabalarinda bulunan 6zellikler olan tolerans ve direng 6zelliklerini
kiiltiir gesitlerine aktarmak igin bu 6zelliklerin belirlenmesi gerekir. Bu amagla seker pancarmin
genetik tabaninin genisletilmesi, ekolojik agidan onemli 6zelliklerin korunmasi agisindan
6nemlidir. Bunun i¢in kiiltiir pancari ve yabani akrabalarinin genetik bilgilerinin belirlenmesi ve
birbirlerine gore filogenetik siniflandirilmalari ¢ok dnemlidir.

Current Approachesin Genome Sequencing of Sugar Beet (Beta Vulgaris)
and Its Wild Relatives

Abstract

Sugar beet (Beta vulgaris L. ssp. vulgaris) is one of the economically important crops grown
for both food and sugar production. Breeders continue breeding studies to improve plant
characteristics in line with their wishes. Along with sugar beet breeding; productive, high sugar
content, durable superior varieties are being developed. However, their wild relatives are used
to improve traits such as low genetic diversity, disease and pest susceptibility in cultivated beets.
As wild relatives are adapted to specific habitats, they constitute an important genetic resource
for the beet growing pond. Obtaining information about the number, identity and diversity of
genes and alleles found in beets through genome sequencing is important for introducing and
developing new traits in beets. In order to transfer the tolerance and resistance traits, which are
the traits found in the wild relatives of the plant, to the cultivars, these traits must be determined.
For this purpose, expanding the genetic base of sugar beet is important in terms of preserving
ecologically important characteristics. For this, it is very important to determine the genetic
information of cultivated beet and its wild relatives and to classify them according to each other
phylogenetic.
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1. GIRIS

Seker pancar1 (Beta vulgaris L.) yiiksek oranda
seker igeren, ¢ift ¢enekli, yabanci dollenen, seker
amach tek yillik ve tohum amach ise iki yillik olarak
yetistirilen bir bitkidir. Seker pancarinda kromozom
sayist x=9 olup diploid bitkiler 2n=2x=18, triploid
bitkiler 2n=3x=27, tetraploid bitkiler 2n=4x=36
kromozomludur. Ticari hibritlerin ¢ogu diploid veya
triploid yapidadir. Seker pancari genom biyiikligi
tahminleri 731 Mbp ile 758 Mbp arasinda
degismektedir (Peto ve Boyes 1940, Dohm ve ark
2014).

Pancar; 1spanak, kinoa, amaranth, karabugday ve
Opuntia gibi bitkileri igeren bir taksonomik grup olan
Caryophyllales takimma bagli Beta cinsine dahildir.
Beta cinsi, seker, sofralik ve yaprak pancari (pazi) ve
ayrica yabani pancar Beta vulgaris ssp. maritima
(deniz pancari) ve B. vulgaris ssp. adanensis dahil
olmak tizere Beta vulgaris ssp vulgaris'in tim kiltiir
formlarmi igerir. Beta cinsine bagh ek tiirler B.
macrocarpa ve B. patula'dir (McGrath ve ark, 2011).
Beta cinsinde, alt tiirler ve tiirler ¢caprazlanabilir. Bitki
yabani akrabalari (CWR), insanlar tarafindan
seleksiyon geciren kiiltiir ¢esitlerinden daha fazla
genetik varyasyona sahip ve Kkiiltiir cesitleri ile
yakindan iligkili tiirlerdir. Bu nedenle bitkilerin
gelistirilmesi i¢in 6nemli bir genetik kaynaktir. CWR,
zararlilara ve hastaliklara ve kuraklik ve tuzluluk gibi
abiyotik streslere karst yeni direngli 6zellikler tasiyan
birincil germplazm kaynagidir ve birgok ticari bitkinin
(bugday, piring, arpa, patates) 1slah programinda
yaygin olarak kullanilmaktadir (Maxted ve ark, 2006).
Zorlu ¢evre ve iklim kosullarmma iyi adapte olmus
CWR tarafindan saglanan gen havuzu, bitki
yetistiriciliginin  iyilestirilmesi  igin,  bitkilerin
halihazirda degisen iklimde biiyiimeye adapte
olabilmesi i¢in paha bigilmez bir kaynak
olusturmaktadir. Domestikasyon siireci genellikle
genetik kaymaya neden olarak, genetik cesitliligi
azaltmaktadir ve dolayisiyla hizla gelisen ve mahsul
verimliligi iizerinde giderek daha zararli bir etkiye
sahip olan biyotik ve abiyotik streslere dayaniksiz
bitkiler ortaya ¢ikmaktadir. Buna karsilik, mahsullerin
yabani akrabalarinin ¢ok daha yiiksek seviyelerde
genetik ¢esitlilik ve ozellikle yerel adaptasyon
siireglerinin altinda yatan faydali adaptif genler/aleller
barindirmas1 beklenir. Bitki verim ve kalitesinin
gelistirmek i¢in CWR genleri, uzun yillardir yaygin
olarak kullanilmaktadir (Tanksley ve ark, 1997).

Bitki kokenli genlerin modifikasyonu, tiirden
tire aktarilmasi, yabaniden kiiltir formlaria
transformasyonun her gecen giin ilgi odagi olmaktadir.
Son yillarda kiiltiir tiiriiniin gen havuzunda bulunan
yabani genlerinin belirlenmesine yonelik ¢alismalarin
hedeflenmesi  ise  kiiltiir ~ bitkilerinin  gen
modifikasyonlarmi kolaylagtiracagr gibi &zellikle
marker free transgenik yaklagimlarla
transformasyonlarin ~ yapilmasi  halinde  diinya
genelinde transgene teknolojilerini daha optimistik
hale getirecektir. Yabanilerden genlerin (ORF: Open

Reading Fragment ve Kontrol bdlgelerinin)
klonlanmasi,  lokasyonlarmnin,  ailelerinin  vb.
belirlenmesi ise genom diizeyinde yabani tiirlerin tiim
verisinin ortaya ¢ikarilmasi ile miimkiin olmaktadir.
Bu nedenle son 1-2 yilda referans genomu dizilenmis
bitki tlirlerinin, yabani tir/formlarmin dizileri
baglatilmis ve tarimsal anlamda oOnemli Ozellikleri
kontrol eden genlerin yabani bitkilerde tespitine
yoOnlenilmistir (Varshney ve Tuberosa, 2007).

1.1. GENOM DIiZIiLEMEDE KULLANILAN
GENETIiK YONTEMLER
1.1.1. Tiim genom dizileme (WGS)

Beta vulgaris i¢in ilk referans genom
olusturulmustur. Tim genom dizilime (WGS) verileri
ile popiilasyon genetik caligmalari, evrimi popiilasyon
agisindan anlamak i¢in 6nemlidir. Bu yontem 6nemli
pancar genotiplerinde c¢esitliligi ve niikleotid
varyasyonlarint belirlemeyi saglar. Cesitlilik ve
genotip Ozellikleri belirlenir ve genetik kontrol ile
iiriin verimliligi ve siirdiiriilebilirligi saglanir.

Yeni nesil dizileme (NGS) metotlar ile, tek baz
¢oOziiniirliigiinde ve yiiksek kalitede milyonlarca
okuma (reads) iiretilmektedir. Fakat bu okumalar,
genetik alfabedeki (A,G,C,T,U) harflerin diziliminden
olusur ve anlamsal olarak bir sey ifade etmemektedir.
Bu nedenle, NGS sistemleri tarafindan {iretilmis
okumalarin analiz edilerek islevsel olarak anlamli bir
hale getirilmesi gerekir. Bu nokta da giivenilir ve
kapsamli biyoinformatik analizler ¢ok biiyilk onem
tagir. Son yillarda farkli yeni nesil dizileme metotlari
kullanilarak yapilan caligmalarda, seker pancari ve
yabani akrabalar1 i¢in referans genom dizileri, spesifik
genlerin genom ile kromozomlar iizerinde yerleri ve
islevleri belirlenmistir (Dogan ve ark, 2017).

1.1.2. Bakteriyel Yapay Kromozom (BAC)

Genom dizileme i¢in, genomun DNA fragmentleri
(pargalar1) uygun vektorlere klonlanmalidir. Bu
amagla kullanilan yaygin vektorlerden biri bakteri
yapay kromozomu (BAC)’dur. BAC bakteri
hiicrelerine (E. coli) DNA pargasini klonlamak igin
tasarlanan yapay bir DNA molekiiliidiir. Temeli E. coli
hiicrelerinden gelen ve bakteri hiicreleri arasinda
konjugasyonun olmasini saglayan dogal F plazmitleri
olusturmaktadir. 150 ila 300 kb¢ uzunlugundaki DNA
parcalar1 BAC igerisine klonlanabilir. Bu vektorler in
vivo ve in vitro da kararliliklarini
siirdiirebilmektedirler. Kopya sayilar1 birim hiicreye
iki adettir. Biiyilk genomlarin analizinde yogun
sekilde kullanilirlar. Seker pancart genom dizileme
calismalarinda yaygin olarak kullanilan bir yontemdir
(Fu ve Dooner, 2000).
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1.1.3. Filogenetik analiz

Filogeni/evrimsel analizi tiir i¢i veya tiirler
arasinda evrimsel ya da dizisel benzerliklerin analiz
edilmesidir. Bir filogenetik agag, taksonlar (veya
diziler) ve bunlarin varsayimsal ortak atalar
arasindaki iliskilerin bir tahminidir (Nei 2000,
Felsenstein 2004). Giiniimiizde filogenetik agaclarm
cogu molekiiler verilerden (DNA veya protein dizileri)
olusturulmustur. Gec¢miste, molekiiler filogenetik
agaclarin ¢cogunun amaci, bu diziler tarafindan temsil
edilen tiirler arasindaki iliskileri tahmin etmektir.
Giinlimiizde ise, dizilerin kendi aralarindaki iligkileri
anlamay1 igerecek sckilde genislemistir. Filogeni
analizleri ayn1 zamanda genlerin islevlerini, deneysel
olarak belirlemek ve mikrobiyal salginlara yol agan
mekanizmalarin aydinlatilmasi (Hall ve Barlow, 2006)
gibi amaglarla da yapilmaktadir. Bir filogenetik agag
olusturmak i¢in dort farkli adim gerekir: (Adim 1)
Oncelikle bir dizi homolog DNA veya protein dizisini
belirlenir ve elde edilir, (Adim 2) bu diziler hizalanir
ve (Adim 3) hizalanmis dizilerden bir agag olusturulur.

1.1.4. Sinteny Analizi

Syntenic genler orijinal olarak ayni kromozom
iizerinde bulunan genler olarak tanimlanir.
Kargilastirmali genom analizi olarak da bilinen
Synteny analizi farkli tiirlerin genomlar1 arasinda
korunmus homolog genlerin ve gen diizeninin analiz
edilmesidir. Synteny analizi, hem gen hem de genom
diizeyindeki evrimsel ¢alismalarin temeli oldugu icin
karsilagtirmali  genom  analizinin en  Onemli
alanlarindan biridir. Pratik olarak, yeni siralanmis
genomlarin gen agiklamasmi gelistirmeye yardimect
olur. Alternatif olarak daha pratik bir yaklasim olan bu
yontem, ilk olarak ayni kromozom {iizerinde birlikte
meydana gelen homolog genetik lokuslar olarak
tanimlanan synteny bloklarinin  tanimlanmasina
dayanir. Synteny bloklari, ortak bir atadan tiiretilen
ortak bir homolog gen sirasini paylasan genomlar
arasindaki kromozom bolgeleri olarak tanimlanir.
‘Korunmus synteny’ veya ‘collinearity’ gibi alternatif
isimleri de vardir. Tiirler arasindaki ve tiirler i¢indeki
genom sentezinin karsilastirilmasi, filogenetik agag
boyunca birgok soyda kromozom sayisi ve yapisinin
cesitliligine yol acan evrimsel siiregleri incelemek igin
oldukga 6nemli bir yontemdir (Liu ve ark, 2018).

Giiniimiizde yapilan ¢alismalarda, synteni,
birbiriyle karsilastirilan iki kromozom seti igindeki
diizen bloklarinin korunmast olarak degerlendirilir. iki
tir arasindaki syntenyi tanimlayan ¢aligmalarda bir
tiirden kromozomlar renklendirilir ve daha sonra bu
renkli bolgeler diger tiriin kromozomlariyla
eslestirilirler. Bu sayede tiir i¢i ve tilirler arasi
varyasyonlarin sitogenetik diizeyde
karsilagtirilmasinda yaygin olarak kullanilmaktadir
(Myers, 2008).

1.1.5. Floresan In Situ Hibridizasyon (FISH)
Teknigi ve Karyotip Analizi

Floresan in situ hibridizasyon (FISH) yontemi,
floresan problar1 hiicre ¢ekirdegindeki spesifik
kromozomal bdlgelere baglayarak kromozomal
farkliliklarin ~ saptanmasmi  saglayan  molekiiler
sitogenetik bir yonemdir. Ayni1 zamanda hiicresel
diizeyde kromozomlardaki fonksiyonel protein
kodlayan DNA dizilerinin lokasyonunun belirlenmesi
icin etkili bir yontemdir. Molekiiler sitogenetikteki
gelismeler, genom bolglerinin boyama ve bantlama
tekniklerinin yayginlagmasini saglanmistir. Yaygin
bantlama yontemleri sadece bir ¢aligmada bir hiicre
icin tim genomu taramada yetersiz kalmaktayken,
Foresan In situ hibridizasyon (FISH), kromozomlari
ve gen bolgelerini boyama i¢in floresan molekiillerin
kullanildig1 bir teknik olarak bantlama teknikleriyle
birlikte 1iyi bir degerlendirme aracidir. Floresan
isaretleme, In situ hibridizasyon prensibine gore, prob
ve Ornek arasinda melez bir yapt meydana gelmesiyle
sinyale doniisen bir islemdir (Hu ve ark, 2014).

Teknigin  uygulanabilmesinde,  belirlenmek
istenilen niikleik asit siralarina tamamlayici olan tek
zincirli DNA veya RNA dizileri kullanilir.
Kullanilacak DNA veya RNA dizileri radyoaktif veya
radyoaktif olmayan bir etiket ile isaretlenmektedir. Bu
etiketleme ile melezleme sonucu olusan ¢ift zincirli
molekiil tanimlanabilmektedir. Arastirilan niikleik asit
dizisine tamamlayici olan ve belirte¢ gorevi yapan tek
zincirli 6zgiin niikleik asit parcalarina prob adi verilir.
In situ hibridizasyonda tekniginde kullanilan problarin
belirlenmesinde, spesifik niikleik asidin cinsi ve uygun
etiketleme ¢esidi 6nemli rol oynar (Alberts ve ark,
2002).

Kisaca FISH, floresan isaretleyicilerle etiketlenen,
tamamlayict DNA’ya, bu DNA dizilerinin yerlesimini
gorebilmek i¢in hibridizasyona ugrayan veya baglanan
kisa tek zincirli DNA (prob) dizileri ile gorintiileme
saglayan bir yontemdir. Bu yontem gen
haritalanmasinda ve kromozom aberasyonlarinin
tanimlanmasinda kullanilir. Kromozomlarin
calisilmasinda kullanilan bir¢ok teknik, aktif olarak
boliinen hiicreleri gerektirirken (metafaz
kromozomlar1), FISH ayn1 zamanda boliinmeyen
hiicrelere de uygulanabilir (interfaz niikleusu).
Metafaz delesyonlariin belirlenmesinde ve interfaz
evresinde  genelde  kromozomlarin  yeniden
diizenlenmesinin ~ ve  kromozom  sayilarinin
belirlenmesinde kullanilir (Yildirim ve ark, 2015).
1.1.6. Pool-Seq yontemi

Son yillarda sckanslama  g¢aligmalarindaki
gelismeler ile yeni nesil dizileme teknolojileri giderek
yayginlagmis ve maliyetinin diismesine yol agmistir.
Ancak, yine de c¢ok sayida Ornegin ayr1 ayr
dizilenmesi belli bir maliyet yiikii dogurmaktadir. Bu
nedenle yeni ¢Oziimler iiretilmeye ¢alisiimistir.
Bunlardan biri, bir grup genomdan alinan DNA’larin
bir karisim halinde dizilenmesidir. Bu yaklagima
havuz dizileme ve bu sekilde olusan veriye de havuz
dizileme verisi denir. Bu yaklasimm amaci, maliyeti
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biraz daha azaltmak, siireci hizlandirmak ve
varyantlari belirleyebilmektir. Havuz dizileme, genom
capinda iligkilendirme c¢aligmalari (Genome Wide
Association Studies, GWAS), polimorfizm kesfi ve
alel frekans1 tahmini, popiilasyon yeniden dizileme ve
genom evrimi gibi farkli arastirma alanlarinda
kullanilmaktadir. Varyasyonlarin dogru bir sekilde
belirlenebilmesi ve alel frekanslarmin tam olarak
tahmin edilebilmesi Onemlidir. Ciinkii, dizileme
sirasinda olusan hatalar, diisiik frekansa sahip alellerle
kanistirllarak, varyant sayismi yiikseltebilmekte ve
yaniltict sonuglara sebep olabilmektedir (Ozdogan,
2020). Havuz dizileme verisi kullanilirken gergek
varyantlarin  dizileme hatalar1 ile karistirilmasi
probleminin  {istesinden gelebilmek i¢in farkl
analizlerle  kargilagtirmali  olarak  ¢alismalar
yiiriitilmektedir.

1.1.7. Pan plastom analizi

Kloroplast ve mitokondriyal genler genellikle
niikleer genlerden belirgin sekilde farkli filogenetik
modeller gdsterir. Kloroplastta bulunan DNA
(kloroplast genomu), “plastom” olarak adlandirilir.
Pan-plastom ydntemi, plastomlarin yiiksek oranda
yapisal koruma, tlim tiirler arasinda yiiksek DNA
icerigi gibi sebeplerle tek ebeveynli kalitim
calismalarinda ve filogenetik siniflandirilmanin
yeniden yapilandirilmasi i¢in ¢ok uygun bir
yontemdir. Tarihsel olarak, plastom dizileme ile
restriksiyon bolgesi varyantlarindan,
inversiyonlarindan, tek niikleotid varyantlarindan
(SNV'ler) sistematik bilgiler elde edilmistir. Bu
yontem, cinsler ve smiflar diizeyinde iliskileri
gosteren bir dizi yabani pancar filogenisi olustursa da
bunlar genellikle sadece birka¢ tiire dayanmakta ve
disiik genetik cesitlilik icermektedir. Buna karsilik,
biitiin plastom dizilerinin aragtirtlmasi filogenetik
iligkilerin belirlenmesini artirabilir.

Gen dizileri ve intergenik bolgeler dahil edilip
birlestirilebildiginden, tim plastom dizi analizleri
tirler {izerinde ve hatta aksesyon diizeyinde
filogenetik iligkilerin saptanmasini saglar. Bu nedenle,
plastid genomigi, yabani pancar filogenisi ile ilgili
arasgtirmalarin  ¢ogunu agiklifa kavusturmak icin
onemli bir yontemdir.

1.2. SEKER PANCARI GENOM CALISMALARI
ve ELDE EDILEN BULGULAR

Yabani pancar kromozomlarin organizasyonu,
floresan in situ hibridizasyon (FISH) deneylerinde
analiz edilmis ve Beta cinsinin yabani tiirlerinin seker
pancart ile ayn1 sayida kromozoma sahip oldugunu ve
birgok tekrar eden aileyi paylastigini gostermistir.
Yabani pancar referans karyotiplerini olusturmak igin,
B. v. maritima ve B. patula aksesyonlarinda gift
hedefli FISH deneyleri icin problar olarak B.
vulgaris'te gelistirilen bir dizi kromozoma 06zgii
terminal BAC kullanilmistir. Seker pancari BAC
problari, yabani pancarlarin her birinde iki homoeolog
metafaz kromozomu iizerinde terminal konumlarinda
stirekli olarak FISH sinyalleri iireterek 2n = 18

kromozomun eslesmesini ve numaralandirilmasimni
saglamistir (Paesold ve ark, 2012).

iki yabani pancar ve seker pancari ayni sayida
kromozom gosterse de translokasyonlarda farkli olan
ve BAC markérlerinin hibridizasyonu ile yeniden
diizenlemeler yapilmigtir. Yabani pancar verilerinin
synteny bolgeleri ile iki farkli seker pancari
kromozomuna baglandigi veya bir seker pancari
kromozomunun uzak bdlgelerinin bir syntenic yabani
pancar genom dizisi i¢inde birbirine baglandig
durumlarda yapisal farkliliklar synteny analizi ile
belirginlesmistir. Referans seker pancari genomu
RefBeet-1.2'nin birden fazla seker pancari sekansi ile
en az bes gen yoluyla synteny iligkisi olan tiim yabani
pancar taslak sekanslari analiz edilmistir. Ek veriler ile
dizi okumalar1 ve yapisal farkliliklar daha ayrmtili
olarak ¢oziimlenmistir. Bu calisma ile, seker pancart
ile synteny iliskilerine dayanarak sirasiyla toplam 920
B. patula sekans1 (335.0 Mbp) ve 1060 B. v. maritima
sekansi (275.4 Mbp) elde edilmistir ve kromozomlar
iizerinde tespit edilen bdlgelere atanmistir (Rodriguez,
2019).

2019 yilinda yapilan ¢aliyjmada, Madeira
takimadalarina 6zgii, nesli tikenmekte olan yabani
pancar tiirii Beta patula'nin ve yakindan iliskili Beta
vulgaris ssp. maritima (deniz pancari)’nin taslak
genom dizileri belirlenmistir. B. patula ve deniz
pancart i¢in kanita dayali referans gen setleri
tiretilmistir. Iki yabani pancarin genomlar1 ve gen
setleri, yetistirilen kardes taksonlart B. vulgaris ssp.
vulgaris (seker pancar1) ile karsilagtirilmistir. Elde
edilen sekanslama ve karyotip analiz verileri, yabani
pancarlarin genetik cesitliliginin degerlendirilmesi ve
seker pancari 1slah arastirmalarina katki saglamak
amacityla gergeklestirilmistir.

Yabani pancarlar {izerine yapilan arastirmalar,
onlarin genetik ¢esitliligi (Andrello ve ark, 2017) ile
bunlarin filogeni ve cografi dagilimlarini ele almistir
(Richards ve ark, 2014). Bu ¢aligmalarda molekiiler
bilgiler kullanilarak birkag yabani pancar tiirii ve alt
tiirlerinin biiyiik Olgekli markor setleri iiretilmistir.
Pancar tiirleri arasindaki iliskiyi belirmek igin,
sekerpancari, kirmizi pancar, yem pancari ve pazi
olmak iizere, 23 pancar genotipi, Pool-Seq yontemi ile
sekanslanmistir. Filogenetik agaclar olusturulmustur.
Bu arastirma, tiim genom kopyalarini dogrulayarak,
beta tiirlinliin genom evrimi hakkinda daha genis bir
goriis olusturmustur. Seker pancari, yem pancari ve
paz1 bitki tiirleri arasinda kirmizi pancara kiyasla daha
fazla paylasilan varyasyon, soylar arasindaki gen
akiginda farkliliklar oldugu belirlenmistir.

Plastomlar genel olarak ¢ok benzer diziler
gosterirler ve cogu farklilik kodlamayan bdlgelerde
meydana gelir. Yakin iliskili tirlerin filogenetik
iliskilerini ¢6zmek icin incelenen diziler arasinda
yiksek degiskenlik gerektiginden, pancar ve yabani
pancarlardan elde edilen plastome dizileri, miikemmel
bir kaynak saglar. 2022’de yapilan bir ¢alismada,
Pancar ve diger Caryophyllales tiirlerinin gelecekteki
aragtirmalart i¢in yeniden kullanilabilecek 18 farkli
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olusturulmustur ve Beta ve Patellifolia cinslerindeki
sistematik eksiklikleri yeniden gdzden gegirmek igin
kullanilmigtir. Bu analiz, Betoideae alt familyasinin
filogenetik  iligkileri kosunda ¢esitli  katkilar
saglamistir: I) Tim plastome gruplarinin intergenik
bolgelerinin dizilerini analiz etmek, yakindan iliskili
tirlerin filogenisini yiliksek giivenilirlikle ortaya
cikarmay1 miimkiin kilmistir. Filogenetik agag, yabani
pancar cinsi Beta ve Patellifolia'nin yan1 sira Beta ve
Corollinae adl1 iki cinsin net bir ayrimini géstermistir.

Ozetle, plastomdan tiiretilen filogeni, gen ve
intergenik bolgelerin dahil edilmesinin yani sira
plastomun kendisinin "dogasindan" yararlanir. Pancar

veri kiimelerindeki diisiik mevcut okuma kapsamina
ve disiik genetik cesitlilige ragmen, bu oldukca
giivenilir bir filogenetik agac saglamistir. Ayrica, daha
yiiksek hizalama uzunluklarmin kullanimi ve amino
asitler yerine niikleotidlerin kullanimi, iyi desteklenen
filogenilerin olusturulmasi i¢in tercih edilmektedir. Bu
nedenle, kiiltiire alimmis ve yabani pancarlar
arasindaki iligkileri ¢dzmek icin tiim plastom temelli
yaklagiminin en giivenilir oldugu sonucuna varilmistir
(Sielemann, 2022).
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