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Kartoffelkrebs

Pflanzenkrankheit, die unregelmaliig
geformte Wucherungen an
Kartoffelknollen hervorruft

Fuhrt zu erneblichen Ertragsverlusten

Wird durch Synchytrium endobioticum,
einem Pilz aus der Gruppe der
Chitridiomyceten hervorgerufen

Der Pilz bildet Sommersori und
Wintersori, die 30 bis 40 Jahre im
Boden lebensfahig bleiben

Bekampfung mit Pflanzenschutzmitteln
nicht madglich, nur Uber phytosanitare
Mal3nahmen und Resistenzzlchtung

Daher Einstufung als A2
Qurantaneerreger durch die EPPO 2



Kartoffelkrebs

Resistenzen im

Kartoffelsortiment nicht Resistenz deutscher Kartoffelsorten gegen die
. wichtigsten Pathotypen von Synchytrium
ausreichend vorhanden endobioticum (Quelle: BSA 2018)
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Optimierung der Testverfahren

» Testung von alternativen Biotests, die keimende Dauersporen fur
die Infektion nutzen

- Infektion von In vitro-
Pflanzen

- Infektion von Mikroknollen In-vitro Pflanzen

- Infektion von Stecklingen

- Gewachshauspflanzen
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Stclinge Gewéachshauspflanzen

« Keine Veranderung der Pflanzen feststellbar



Optimierung der Testverfahren

- Erfolgreiche Uberpriifung des neuen, erweiterten
Differentialsortiments im Labor fur eine optimierte
Pathotypenidentifikation
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Marker zur Differenzierung des Erregers

Strategie zur Entwicklung von Markern
aus Synchytrium
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Marker zur Differenzierung des Erregers

« Es wurden mehrere neue SSR-Marker fur Synchytrium entwickelt

« Diese Marker erhdéhen deutlich die Unterscheidbarkeit von
Isolaten aus verschiedenen Herkunftsgebieten in Europa
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Marker fur Resistenzgene

Die bisherige Chromosomenkarte umfasste eine Region von 770
kb um das Resistenzgen auf Chromosom 11 der Kartoffel

Ein Problem: In Regionen von Resistenzgenen unterscheiden
sich verschiedene Genotypen einer Art erheblich in ihrer
Sequenz. Daher ist das Referenzgenom der Kartoffel nur
eingeschrankt nutzbar

Durch die Auswertung zusatzlicher Sequenzdaten aus einer PAC
Bio Sequenzierung resistenter Genotypen konnten einige Lucken
In der bisherigen Sequenz um den Resistenzlokus geschlossen
werden

Auf dieser Basis wurden zahlreiche zusatzliche Marker getestet

Die Auflosung der Kartierung wurde durch zusatzliche dihaploide
(394) und tetraploide (267) Nachkommen erh6ht und insgesamt
18 neue Rekombinationsereignisse detektiert.



Marker fur Resistenzgene

SMPA4319/4322

S5CP43458

chrll 1259952, node2_ 18410

chril_1519485, KcB103, chrO0_207092298,
chri0_2801212, chr00 2858042, chr00 20872536,

RER P18-Resistance

RR75, RK76, RK70, chrll 1666090,
chrll 1680269, RKS91

RK36, SSCP13,chrll 1772869, SSCP13
YidelATT

SMP 33740

SMP 33712

K8-1, K101-238, K101-269, K101-336, K101-270

K101-269, K101-336, K101-270

 Das Intervall um
die P18-Resistenz
konnte auf ca.
300 kb reduziert
werden

 Weitere
Testungen von
rekombinanten
Pflanzen konnten
das Intervall
weiter verkleinern



Entwicklung einer Strategie zur Bekampfung
des Kartoffelkrebses

* Eine Bekampfung des Kartoffelkrebses ist nur durch
phytosanitare Mal3nahmen madglich

* Entwicklung einer Mointoring-Stratiegie fur die Testung von
Flachen vor Anbau von Pflanzkartoffeln

—>durch diese soll eine Verbreitung von S. endobioticum
verhindert werden

* Eine jahrliche Testung sollte angestrebt werden

» Es sollte geprift werden, ob eine Kombination der Testung
auf andere bodenblurtige Schaderreger moglich ist

» Eine praktische Uberprtfung der Strategie erfolgt im
Folgeprojekt



Entwicklung einer Strategie zur Bekampfung
des Kartoffelkebses

Flussdiagramm der entwickelten | Entnahme von
Monitoring-Strategie: Bodenproben
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Weitere Arbeiten bis Projektende

« Schwerpunkt der Arbeiten in der Restlaufzeit des
Projekts: Identifizierung von Kandidatengenen flr die
P18-Resistenz

« Analyse von rund 5000 weiteren tetraploiden
Kreuzungsnachkommen sowie die Testung von
Kandidatengenen in transgenen Ansatzen geplant

« Validierung des erweiterten Differentialsortiments im
Feldversuch auf einer aktuellen Befallsflache



Zu erwartender Fortschritt gegenuber
dem Stand der Technik

* Unterscheidung zusatzlicher Pathotypen mit Hilfe von
PCR-Methoden und damit verbesserte Diagnhostik von
Befallssituationen

* Verbesserung der bisherigen Varianten des Glynne-
Lemmerzahl Biotests

* Neue, effektivere Marker, die eine Einkreuzung von
Resistenzgene gegen P18 in Zuchtklone und Sorten
ermaoglichen



