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Einleitung

Diversity Arrays Technology (DArT)
basiert auf der DNA-DNA-Hybridisie-
rung und nutzt als Technikplattform die
parallele Natur der Mikroarrays aus,
wodurch mehrere tausend Loci gleich-
zeitig typisiert werden kénnen. Ein sol-
cher Mikroarray wird fir jede Art erstellt
und enthélt DNA-Fragmente, die aus ei-
ner genomischen Reprasentation mehre-
rer Genotypen, welche idealerweise die
Biodiversitat einer Art abdecken, selek-
tiert wurden. Eine genomische Reprasen-
tation ist das Produkt einer Methode, die
reproduzierbar ein definiertes Set von
DNA-Fragmenten eines Genoms dar-
stellt. Die VVorgehensweise zur Erzeu-
gung genomischer Représentationen ist
in WENZL et al. (2004) beschrieben.
DArT erzeugt genetische Fingerprints
durch die Inventur der An- bzw. Abwe-
senheit von DNA-Fragmenten in geno-
mischen Représentationen von Analyse-
proben.

DArT wurde urspringlich bei Reis ent-
wickelt, einem diploiden Getreide mit
einem kleinen Genom von 430 Mbp
(JACCOUD et al. 1991). Seitdem wur-
de die Technologie bei einer Reihe an-
derer Pflanzenarten angewendet, wie
z.B. Arabidopsis thaliana (WITTEN-
BERG et al. 2005), Gerste (WENZL et
al. 2004, 2006) und Weizen (AKBARI
et al. 2006). Diese Technologie ist als
Serviceleistung fir Gerste und Weizen
Uber TriticarteTM, einem Joint Venture
zwischen dem Value Added Wheat Co-
operative Research Centre (North Ryde,
Australien) und Diversity Arrays Tech-
nology Pty Ltd (Yarralumla, Australien),
erhéltlich.

DArT bei der Gerste

Durch die Erstellung einer Konsensus-
karte aus 10 verschiedenen Populationen
konnten bislang mehr als 2000 DArT-

Marker im Gerstengenom lokalisiert
werden (WENZL et al. 2006). Diese ge-
netische Karte verfugt tber 2935 Mar-
ker (2085 DArT, 850 SSR/RFLP/STS),
die auf 1629 einzigartige Loci verteilt
sind. Die Gesamtkartenldnge betragt
1161 cM, mit einem durchschnittlichen
Abstand der Markerloci von 0,7+1,0 cM.
Mit einer einzigen DArT-Analyse
(DArT-Marker der Pstl/BstNI genomi-
schen Reprasentation = bPb) konnte eine
Abdeckung der genetischen Karte von
98,1% erreicht werden. Durch die Ver-
wendung von DArT-Markern einer an-
deren genomischen Représentation lief3
sich diese auf 99,7% erhéhen. Von den
1546 bPb-DArT-Markern spalteten fast
zwei Drittel (1117) in zwei oder mehr
Kreuzungen. Annéhernd noch 250 Mar-
ker konnten in vier Populationen kartiert
werden. In dieser Studie konnte auch
eine wichtige Aussage zur Assoziation
von DArT-Markern mit agronomisch
bedeutsamen Merkmalen getroffen wer-
den. Durchschnittlich lokalisierten 14+9
DArT-Marker innerhalb von 5 cM zu
beiden Seiten von SSR/RFLP/STS-Mar-
kern, die mit phénotypischen Merkma-
len gekoppelt waren. Mehr als die H&lf-
te (35/66) der Loci wiesen mehr als 10
DArT-Marker in ihrer unmittelbaren
Néhe auf (Abbildung 1).

DArT beim Weizen

Wie bei der Gerste konnten bislang mehr
als 2000 DArT-Marker im Weizenge-
nom kartiert werden (HOWES et al.
2005). Die meisten DArT-Marker (45%)
konnten dem B-Genom zugeordnet wer-
den, gefolgt vom A-Genom mit 38% und
dem D-Genom mit 17%. Diese ungleich-
maRige Verteilung der DArT-Marker
Uber das Weizengenom stimmt mit an-
deren Markersystemen Uberein. Dies
zeigt, dass sich DArT-Marker wie alle
anderen Markertypen nach der Vertei-
lung von DNA-Polymorphismen im
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Abbildung 1: Anzahl von DArT-Markern
in unmittelbarer Ndhe von SSR/RFLP/
STS-Loci mit Kopplung zu agrono-
misch wichtigen Merkmalen bei der
Gerste (WENZL et al. 2006)

Weizengenom richten. Gegenwartig
wird an der Erstellung einer Konsensus-
karte fir Weizen gearbeitet.

Die Verwendung von DArT-Markern fiir
die Analyse phanotypischer Pools diirf-
te gegenwartig die schnellste Methode
zur subchromosomalen Lokalisierung
qualitativer Merkmale sein. FUr ein
Braunrostresistenzgen aus dem Dinkel
konnten 15 polymorphe DArT-Marker
identifiziert werden, von denen 13 auf
dem Weizenchromosom 1B lokalisiert
sind. Die beiden verbliebenen Marker
waren bislang noch keinem Chromosom
zugeordnet. Das Ergebnis aus der DArT-
Analyse konnte durch die Kartierung von
Mikrosatelliten verifiziert werden.

Eine weitere Anwendung der DArT-
Technologie liegt in der schnellen Iden-
tifizierung von Translokationen im
Zuchtgang (Abbildung 2). Zu diesem
Zweck wurden fir die Erstellung des
DArT-Arrays auch Genotypen, die
Translokationen tragen, verwendet: Gre-
be (T1BL.1RS aus S. cereale, Lr26/
Sr31), Trident (VPM1 aus T. ventrico-
sa, Sr38/Lr37/Yr17), Cranbrook (T. tur-
gidum var. dicoccum, Sr2), Janz (Th.
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ponticum, Sr24/Lr24), Currawong (Th.
ponticum, Sr26) und Sunland (T. timo-
pheevii, Sr36). Fur jede dieser Translo-
kationen konnten diagnostische Marker
gefunden werden, was wiederum zeig-
te, dass DNA-Fragmente dieser Genoty-
pen signifikant auf dem Genotypisie-
rungs-Array vertreten sind.

DArT bei der Bambara Erdnuss
Fur die Bambara Erdnuss (Vigna subter-
ranea L.) soll im Rahmen eines von der
Europdischen Union geforderten Ver-
bundprojekts ein DArT-Array unter Ver-
wendung von 38 Genotypen erstellt wer-
den. Durch eine AFLP-basierte Ver-
wandtschaftsanalyse wurden 36 Geno-
typen selektiert (SINGRUN und
SCHENKEL 2003), die die genetische
Diversitat dieser Art représentieren. Zu-
sétzlich wurden die beiden Eltern der
Standardkartierungspopulation mitein-
geschlossen.

Schlussfolgerungen

Im Durchschnitt detektiert eine einzige
DArT-Anlyse (bPb-DArT) ~ 420 poly-
morphe Marker pro Gerstenkreuzung;
diese Anzahl ist gegenwartig auch fir
Weizenkreuzungen zu erwarten, fir wei-
te Kreuzungen konnten héhere Polymor-
phiegrade beobachtet wurden. Durch die
Kombination von DArT-Markern ver-
schiedener genomischer Représentatio-
nen, so wie beim Zuckerrohr beabsich-
tigt (HELLER-USZYNSKA et al. 2006),
kann eine durchschnittlich hohere An-
zahl polymorpher DArT-Marker erreicht
werden. Die Kosten (DNA-to-data) be-
tragen ~ 0,06 EUR pro Datenpunkt (94
Genotypen: 2800 EUR), somit stellt
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Abbildung 2: Identifizierung von Trans-
lokationen mit Rostresistenz aus Thi-
nopyrum ponticum im Weizengenom

DATrT ein kostengunstiges VVerfahren der
Genotypisierung dar. Die Verfugbarkeit
der DNA-Sequenzen der DArT-Marker
- gegenwartig fur Gerste, bald fur Wei-
zen - eroffnet die Mdglichkeit der Ent-
wicklung sequenzspezifischer PCR-
Marker fir die markergesttzte Selekti-
on einiger ausgewahlter Merkmale.
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