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titative Resistenzen in den Zuchtprogrammen zu nutzen, um die Überwindung der monogenen 
Resistenzen zu bremsen. 
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Die Kartoffel ist eine Kulturart mit vielfältigen Verwendungsmöglichkeiten sowie hohem Wert-
schöpfungspotential. Das JKI leistet einen Beitrag zu ihrer kontinuierlichen züch-terischen Verbes-
serung, wobei besondere Aufmerksamkeit auf die erhöhte Widerstandskraft gegen Krankheiten 
und Schädlinge gelegt wird. Bedeutsame Schaderreger der Kartoffel sind das Kartoffelvirus Y 
(potato virus Y, PVY) und der Oomycet Phytophthora infestans (Pi), der Erreger der Kraut- und Knol-
lenfäule. Um das Resistenzniveau gegen diese Phyto-pathogene nachhaltig zu verbessern und 
eine dauerhafte Resistenz zu gewährleisten, müssen sowohl die genetische Basis der Kulturkartof-
fel durch die Überführung von Resistenzgenen aus dem umfangreichen Wildkartoffel-Genpool 
erweitert als auch bereits genutzte Resistenzgene pyramidisiert werden. Dazu werden Kreuzungs-
nachkommen mit co–dominanten Markern auf das Vorhandensein putativer Resistenzgene getes-
tet und anschließend auf epistatische bzw. additive Effekte in ihrem Resistenzverhalten unter-
sucht. 

 

 

Abb. 1  Die diploide Wildart Solanum tarnii aus der Serie Pinnatisecta mit Inkompatibilität zur Kulturkartoffel 

Die mexikanische Wildart Solanum tarnii Hawkes et Hjerting (Abb. 1) wurde durch Nachweis einer 
extremen PVY-Resistenz als relevante Genressource identifiziert. Eine F2-Population wurde er-
zeugt, bei der ein Spaltungeverhältnis von 58 resistenten zu 22 PVY-anfälligen Linien vorliegt. 
Unter Anwendung der Diversity Array Technologie® (DArT) und durch den Einsatz von SSR-
Markern wurde eine detaillierte genetische Karte erstellt, in der insgesamt 3.426 Marker den 12 
Kopplungsgruppen zugeordnet werden konnten. Anhand dieser Karten und der entsprechenden 
phänotypischen Daten wurden drei Resistenzgene auf den Chromosomen III, V und XII identifi-
ziert. Von diesen drei Kopplungsgruppen ist bisher nur auf dem Chromosom XII das Resistenzgen 
Rysto (Song et al. 2005) gegen PVY bekannt. In weiteren Untersuchungen sollen das Markerintervall 
verkürzt und diagnostische Marker abgeleitet werden, um eine markergestützte Selektion zu 
ermöglichen. 
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