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DArT technologie

Diversity Array Technology (původní)

• vyvinuta Dr. Andrzejem Kilianem (Canberra, 
Australia) (Jaccoud et al., 2001)

• Čipová (microarray) technologie

• dominantní DNA markery

• pozitiva: vysoký počet markerů, anonymní markery
(mohou být sekvenované)

• negativa: u některých druhů nízký polymorfismus
www.diversityarrays.com



DArT technologie

Diversity Array Technology (nová)

• Od roku 2010 přechod na DArTseq

• Technologie založená na NG sekvenaci

• kodominantní DNA markery

• pozitiva: extrémně vysoký počet markerů

• negativa: ? (94 vzorků/cena)



DArT technologie

Redukce komplexity DNA – genově bohaté sekvence

DArTseq 1.0 (low-medium-high) – cena 3tis., 5 tis. či 7tis. AUD

DArTseqLD (low density) – jen pro některé druhy

DArTseqMet – pro studium epigenetické regulace – jen pro některé druhy



DArT technologie

Izolace DNA (doporučeně CTAB – na webovkách DArT) – min. 10µl 
(koncentrace 50-100ng/µl)

Důležité: dobře si rozmyslet soubor vzorků a nezapomenout na kontroly!!!

Uspořádat do misky, vyplnit formulář, dát pozor na označení vzorků a 
umístění a poslat (Fedex)

Do dvou měsíců výsledky: SNP a Silico







DArTFest array

První čip pro trávy komplexu Festuca-Lolium

materiál: 5 druhů - 40 genotypů Lolium perenne (2x, 4x)
- 40 genotypů L. multiflorum (2x, 4x)
- 40 genotypů Festuca pratensis (2x, 4x)
- 40 genotypů F. arundinacea (6x)
- 7 genotypů F. glaucescens (4x)

Čip: 7680 sond

Počet polymorfních markerů: ~4500

Cena: ~ $50,000



Genetická variabilita

Založeno na analýze 2637 DArT markerů



Ekotypy z 
Litvy (Acc. 
3982 a 3985)

Odrůdy z 
Lotyšska 
(Patra a Silva)Parents of mapping population

(F. pratensis)

Genetická variabilita



jednotlivé rostliny Směsné vzorky

Na základě 1471 DArT markerů

Genetická variabilita u hybridů



DArTFest : rodově- a druhově-specifické
markery

0

500

1000

1500

2000

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25 27 29 31 33 35 37 39

0

500

1000

1500

2000

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25 27 29 31 33 35 37 39

0

500

1000

1500

2000

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25 27 29 31 33 35 37 39

0

500

1000

1500

2000

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25 27 29 31 33 35 37 39

0

500

1000

1500

2000

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25 27 29 31 33 35 37 39

L. perenneL. multiflorum

F. arundinacea

F. glaucescens F. pratensis

Fp – 2257 markerů

Fa – 1572 markerů

Fg – 1346 markerů

Lp – 1725 markerů

Lm – 2761 markerů

5282 378

34

9 123

274 82

15

86



Genomové složení hybridů xFestulolium



genetické mapování

Festuca pratensis Lolium multiflorum

pre-DArT

markery

DArT pre-DArT

markery

DArT

LG1 61 23 63 67

LG2 26 10 43 73

LG3 34 22 49 73

LG4 68 22 61 106

LG5 70 12 43 71

LG6 49 27 35 63

LG7 65 32 68 76

Celkem 373 148 352 529



sekvenování

Přes 1000 DArT markerů sekvenováno

Výsledky pro 621 markerů zamapovaných na genetických mapách
303,297 bp (=488.4 bp)
399 markerů byly singletony (64.3%)
222 markerů bylo redundantních (to 90 marker bins)
= 489 non-redundant markers/bins

44 markerů obsahovalo repetitivní elementy (=7.1%)

368 (59.3%) DArT markerů mělo homologii k přepisovaným sekvencím

163 (26.2%) DArT markerů mělo homologii ke známým nebo hypotetickým proteinům

379 DArT markerů (293 non-redundant bins) bylo identifikováno jako sekvence 
odvozené ze známých genových oblastí



Šlechtění pomocí markerů???

++ --

mrazuvzdornost 51 45

Plíseň sněžná 47 49

Rez 71 14
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Suchovzdornost

Tříletý projekt (2017-2019)
Každý rok některé genotypy nové
48 genotypů (každý 12 klonů)



Suchovzdornost



Vrby



Co je možné
• Genetická variabilita

• Genetické mapování

• Genomové složení hybridů

• Šlechtění pomocí markerů

• Srovnávací analýzy



Díky, že jste přijeli


