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Resume 
Glycoalkaloider er stoffer, der forekommer naturligt i kartofler. Der er mange forskellige typer, men 
hovedformerne i den spiselige kartoffel hedder solanin og chakonin, og de betegnes samlet som total 
glycoalkaloid (TGA) indhold. I små koncentrationer bidrager glycoalkaloider til kartoffel smagen, 
men i større mængder er de giftige for dyr og mennesker. Et af kvalitetskravene i nye sorter er derfor 
et lavt indhold af TGA. 

Med traditionelle metoder måles TGA indholdet i knolde efter omfattende markforsøg, hvilket 
resulterer i dyre og arbejdskrævende analyser, der udføres sent i forædlingsforløbet. Det kan derfor 
være en fordel at anvende DNA-markører, som er forbundet til TGA indhold, til at udvælge kloner i 
stedet for at sortere efter selve egenskaben. Dette giver mulighed for en tidlig frasortering af kloner 
med højt TGA indhold, hvilket vil spare meget arbejde med kloner, der kasseres på et sent tidspunkt 
med de nuværende teknikker. En DNA-markør er et lille stykke DNA, som kan genfindes vha. 
teknikker i laboratoriet (Sørensen 2005). Inden markørudvælgelse kan gennemføres er det 
nødvendigt at lokalisere kromosomale områder, der er forbundet til TGA indhold, og identificere 
markører som er tæt forbundet til disse. 

Projektets hovedformål var således at udvikle et værktøj til hurtig fravælgelse af afkom med 
højt indhold af glycoalkaloider i kartoffelforædling. 

Der blev anvendt dihaploide kartoffelpopulationer, kaldet HCDHDN, til analyserne i 
projektet. Det var krydsninger mellem HAF og HAG. Indholdet af TGA i knoldene blev målt ved 
Svalöf Weibulls laboratorium i Sverige efter markforsøg i Gadbjerg og Vandel i 2004 og 2005, og 
DNA-markørerne blev kørt i laboratoriet. Resultaterne fra marken og laboratoriet sammenholdes 
vha. computerprogrammer, hvorved eventuelle forbindelser mellem markører og egenskab kan 
identificeres. 

Hovedresultaterne er opstillet i punktform med henvisninger til figurer fra næste punkt 
”Projektets faglige forløb” og litteraturhenvisninger til ”Offentliggørelser vedrørende projektet”. 
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·  Der blev udviklet et koblingskort (et kort over kromosomerne, der repræsenterer 

markørernes indbyrdes placering) over HAF og HAG. Kortet var baseret på tre forskellige 
markør typer, og det dækkede alle 12 kartoffel kromosomer for begge forældre (Figur 3). 

·  På basis af markforsøgene blev der fundet en stor udspaltning mht. til TGA indhold i 
knoldene i HCDHDN populationen (Figur 1), hvilket er en forudsætning for at populationen 
kan anvendes til kortlægning af egenskaben eller QTL’er (”quantitative trait loci”) for TGA. 
QTL’er er en betegnelse for egenskaber, hvis synlige udtryk bestemmes af flere gener. 

·  Hyppighedsfordelingen over glycoalkaloidindholdet (Bilag 1; Figur 2), de statistiske 
analyser samt QTL kortlægningen indikerede at et gen er hovedansvarlig for TGA indholdet 
i HCDHDN populationen (Sørensen et al. 2005; Sørensen et al. indsendt). 

·  En meget signifikant QTL for glycoalkaloidindhold blev lokaliseret til kromosom I 
(Sørensen et al. indsendt). 

·  Resultaterne for den signifikante QTL på kromosom I  blev fundet for såvel TGA samt for 
hver af de to typer af glycoalkaloider (Sørensen et al. indsendt). 

·  Lignende resultater for QTL’en blev fundet i kartoffelknolde, der var behandlet med lys 
(Bilag 2; Sørensen et al. 2006; Sørensen et al. indsendt). Forskellige stress faktorer, 
heriblandt lyspåvirkning, er tidligere fundet at øge indholdet af glycoalkaloider, og det var 
også tilfældet i nærværende projekt. 

·  Specielt SSR/mikrosatellit markøren STM5136 blev fundet at være tæt koblet til indholdet 
af TGA i HCDHDN populationen (Sørensen et al. indsendt). 

·  Sammenhængen mellem STM5136 og TGA indholdet blev bekræftet af analyser i 
tetraploide forædlingskloner og navnesorter (Sørensen et al. indsendt). 

·  SSR markørerne er ved at blive implementeret i forædlingen af nye sorter ved LKF, hvor de 
vil blive anvendt til udvælgelse af fremtidige forædlingskloner. 

 
Projektet har bygget på et tæt samarbejde mellem de involverede parter, hvor ekspertisen på 

de enkelte områder er blevet udnyttet optimalt, hvilket har medført en stor synergieffekt. 
Den meget signifikante QTL for glycoalkaloidindhold på kromosom I og den tætte 

forbindelse mellem STM5136, som kunne bekræftes i tetraploide kloner, betyder at denne markør 
har et stort potentiale for at kunne bruges til en tidlig frasortering af forædlingskloner med højt 
indhold af glycoalkaloider. Udvælgelse vha. markører vil spare meget arbejde med kloner, der med 
de nuværende forædlingsteknikker kasseres på et sent tidspunkt. Det kan dermed medvirke til at 
effektivisere den fremtidige forædlingsproces af kartoffelsorter med et lille indhold af 
glycoalkaloider. 
 
Projektets faglige forløb 
Glycoalkaloider er stoffer, der forekommer naturligt i de fleste planteorganer af Solanum arter, omend 
i forskellige koncentrationer. Der findes mange forskellige typer af glycoalkaloider, men 
hovedformerne i den spiselige kartoffel (Solanum tuberosum) hedder a- solanin og a- chakonin, og 
de betegnes samlet som total glycoalkaloid (TGA) indhold. I små koncentrationer bidrager 
glycoalkaloider til kartoffel smagen, men i større mængder er de giftige for dyr og mennesker. Høje 
koncentrationer af disse sundhedsskadelige glycoalkaloider findes ofte i vildarter, som anvendes i 
moderne kartoffelforædling, bl.a. til indkrydsning af sygdomsresistens. 

For at undgå at udvikle nye kartoffelsorter med højt TGA indhold, testes dette rutinemæssigt i 
forædlingskloner. Med traditionelle metoder måles TGA indholdet i knolde efter omfattende 
markforsøg, hvilket resulterer i dyre og arbejdskrævende analyser, der udføres sent i 
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forædlingsforløbet. Endnu en komplikation er at forskellige miljø faktorer, såsom lyspåvirkning, 
yderligere kan forøge indholdet af TGA i kartoflerne markant. Det kan derfor være en fordel at 
anvende moderne teknikker såsom DNA-markører: Efter lokalisering af kromosomale områder, som 
koder for TGA, og identifikation af markører, som er tæt koblet til denne egenskab, vil det være 
muligt at udvælge kloner vha. af disse markører i stedet for at sortere efter selve egenskaben. Dette vil  
give mulighed for en tidlig frasortering af kloner med højt TGA indhold, hvilket vil spare meget 
arbejde med kloner, der kasseres på et sent tidspunkt med de nuværende teknikker. 

Projektets hovedformål var således at udvikle et værktøj til hurtig fravælgelse af afkom med 
højt indhold af glycoalkaloider i kartoffelforædling. 
 
Projektet har været inddelt i følgende fire faser, som beskrives nærmere nedenfor: 
 
Fase 1: Screening af glycoalkaloidindhold i kortlægnings-populationerne 
Fase 2: QTL-kortlægning af glycoalkaloidindholdet i kartoffelknolde 
Fase 3: Udvikling af specifikke DNA-markører for glycoalkaloidindholdet i kartoffelknolde 
Fase 4: Publicering 
 
Der blev anvendt to dihaploide BC1 kartoffelpopulationer til analyserne i projektet. De behandles 
som en population, HCDHDN, da det er reciprokke krydsninger mellem 90-HAF-01 (Solanum 
tuberosum1) og 90-HAG-15 (S. tuberosum2 x S. sparsipilum). De betegnes herefter som HAF og 
HAG. 
 
Fase 1: Screening af glycoalkaloidindhold i kortlægningspopulationerne. 
Målet var, ved hjælp af den del af HCDHDN population, som eksisterede før projektets start, at 
undersøge om der skete en udspaltning for TGA indhold i knolde. En kontinuert udspaltning er en 
forudsætning for at kortlægge ”quantitative trait locus” (QTL’er).  
 
Materialer og Metoder 
I alt 105 kloner af HCDHDN populationen blev lagt i marken sammen med ni navnesorter. 
Markforsøgene lå med tre gentagelser á tre knolde på to steder, Vandel (sandjord) og Gadbjerg 
(lerjord). Størrelsesfraktionen 25-30 mm blev udvalgt til test, da hovedparten af sorterne havde 
knolde i denne fraktion. Der blev lavet ekstra tests i de omkringliggende fraktioner for at kunne 
korrigere for sorter, der ikke havde tilstrækkeligt med knolde i 25-30 mm fraktionen. 
Knoldprøverne blev analyseret for TGA på SvalöfWeibulls laboratorium i Sverige.  

 
Resultater 
Indenfor HCDHDN populationen var der næsten en faktor 100 i forskel mellem kloner med det 
laveste og det højeste indhold af TGA (Figur 1), så udspaltningen var meget stor. Resultaterne fra 
Vandel er vist i Figur 1, men resultaterne fra Gadbjerg viste tilsvarende stor udspaltning. Disse 
resultater var ikke korrigeret for størrelse eller knoldform. Forskellen i TGA indhold mellem 
fraktionerne 20-25 mm og 25-30 mm udgjorde kun ca. 1%. 

Knoldformen er af betydning, da hovedparten af glycoalkaloiderne sidder lige under skrællen, 
og overflade/volumenforholdet varierer afhængigt af knoldform. Hvis overfladen af langovale 
knolde beregnes efter formlen O= 4p*r2+ 2p *r*l og volumen efter formlen V= (4/3)p *r3 + p *r2*l, 
så findes inden for de aktuelle knoldstørrelser, at forskellen i overflade/volumenforhold mellem en 
kugleformet og en langoval knold højst er 30%. Disse variationer er små i forhold til den forskel, 
der blev fundet mellem klonerne, og derfor var rådata tilstrækkelige til at vurdere om der skete en 
udspaltning. 
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Figur 1 Glycoalkaloidindholdet i de enkelte kloner af HCDHDN-populationen i 2003, Vandel 

 
Konklusion 
Der blev fundet en stor udspaltning mht. TGA indhold mellem klonerne i HCDHDN populationen, 
og den var derfor yderst velegnet til kortlægning af QTL’er for denne egenskab. Milepæl 1 var 
opfyldt. 
 
Fase 2: QTL-kortlægning af glycoalkaloidindholdet i kartoffelknolde 
Målet for anden fase var, at udvikle kromosomkort af begge forældrene, HAF og HAG, samt at 
identificere og kortlægge QTL’er for indholdet af TGA i knoldene. 
  
Materialer og Metoder 
HCDHDN populationen var i løbet af 2002 og 2003 blevet udvidet og bestod nu af 186 kloner. 

Fænotypebestemmelsen, som i dette tilfælde var indholdet af TGA i kartoffelknoldene, blev 
foretaget på kartofler fra forældre, afkom og ni navnesorter. Markforsøgene lå med tre gentagelser á 
tre knolde i både Vandel og Gadbjerg i 2004 og 2005. Det er nødvendigt at fænotypebestemmelsen 
laves på grundlag af flere dyrkningssteder og år, da jordtype, gødskning, klima mm. har betydning 
for TGA indholdet i kartofler. Navnesorterne er inkluderet som sammenligningsgrundlag for TGA 
indhold. Der blev så vidt muligt udtaget knolde i størrelsesfraktionen 25-30 mm. Efter 
størrelsessortering blev knoldene analyseret for TGA indhold på SvalöfWeibull. Der blev korrigeret 
for forskellen i vægt/overfladeforholdet på basis af standard kurver fra 2004 data. For at kunne 
sammenligne mellem parcellerne blev TGA indholdet omregnet fra mg/kg friskvægt til mg/cm2 
overflade. 

For at undersøge en stresspåvirknings indflydelse på indholdet af TGA i HCDHDN blev 
knoldene behandlet med kontinuert lys i fire dage ved 15
C i 2005, hvorefter de blev analyseret for 
TGA. 

Genotypebestemmelsen, dvs. konstruktionen af genetiske koblingskort, blev udført vha. 
statistiske analyser på basis af amplified fragment length polymorphism (AFLP) og simple 
sequence repeat (SSR)/mikrosatellit markører, som blev kørt på forældre og afkom i laboratoriet. 
Mikrosatellit markører anvendes som ankermarkører til identifikation af kromosomer, mens AFLP 
markører bruges for at opnå en tættere kortlægning. Den mest sandsynlige placering af en QTL og 
identifikation af tæt koblede markører, beregnes ved at sammenholde resultaterne af markør 
analyserne fra laboratoriet og resultaterne af analyserne af TGA indholdet fra markforsøgene. Hertil 
blev der anvendt tre forskellige metoder: Kruskal-Wallis test, Interval og Multiple-QTL Model 
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(MQM) kortlægning. Kruskal-Wallis testen er den simpleste af de tre metoder, og MQM metoden 
kan identificere QTL’er med størst styrke. Hvis QTL’er kan identificeres på basis af alle tre 
metoder forøges sandsynligheden for at de er korrekte. 

 
Resultater 
Fænotypebestemmelse 
Glycoalkaloid dataene viste en todelt udspaltning, hvor afkommet af HCDHDN populationen 
fordelte sig i grupper med lavt og højt TGA indhold (Figur 2) og middelværdier tæt på hver af 
forældrene. Fordelingen for TGA i lysbehandlede knolde viste samme mønster, blot var TGA 
indholdet forøget (Figur 2). 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Statistisk analyse af TGA data for HCDHDN populationen viste, at der var en signifikant 
forskel mellem klonerne i HCDHDN populationen (P < 0,0001) og mellem steder (P < 0,001), men 
der var ingen signifikant effekt af år og ingen signifikant vekselvirkning mellem sted og år. 
Indholdet af TGA var højest i kartofler, der havde været dyrket på lerjord (Sørensen et al. indsendt). 
 
Genetisk kortlægning 
Genetiske koblingskort for både HAG (Figur 3) og HAF som dækker alle 12 kartoffel kromosomer 
blev konstrueret. 
 
QTL-kortlægning 
Ved QTL kortlægningen blev der identificeret en meget signifikant QTL for TGA på kromosom I 
(Sørensen et al. indsendt). Dette bekræftede de foreløbige analyser foretaget på baggrund af TGA 
data fra 2004 (Bilag 1; Sørensen et al. 2005). Kortlægningen blev senere videreudviklet (Sørensen 
et al. indsendt). QTL’en på kromosom I blev identificeret mellem mikrosatellit markørerne 
STM5136 og LeatpacA i HAG. Placeringen stemte overens med det observerede i HAF, hvor den 
imidlertid syntes at være delt i to – sandsynligvis fordi dette kromosom var splittet op i to 
koblingsgrupper. QTL’en blev identificeret med høj signifikans (P < 0,001) på baggrund af alle tre 
kortlægningsmetoder. 

Tilsvarende resultater blev fundet for kortlægning af  QTL’er for de to glycoalkaloider, � -
chakonin og � -solanin (Sørensen et al. indsendt), samt for TGA indhold i lysbehandlede knolde 
(Bilag 2; Sørensen et al. 2006). 

Figur 2 Hyppighedsfordeling 
af total glycoalkaloid (TGA) 
indhold i HCDHDN 
populationen i knolde med og 
uden lysbehandling. Vandel, 
2005 

0

5

10

15

20

25

30

35

40

0 0,2 0,4 0,6 0,8 1
Ln TGA

H
yp

pi
gh

ed

Mørke

Lys

 



 6 

 
Konklusion 
Der blev konstrueret koblingskort som dækker hver af de 12 kromosomer for begge forældre. En 
stor og meget signifikant QTL for TGA indhold blev identificeret tæt på mikrosatellit markørerne 
STM5136 og LeatpacA på kromosom I. Resultaterne indikerede at dette gen er hovedansvarlig for 
TGA indhold i kartoffelknoldene i den undersøgte population. Milepæl 2 var opfyldt. 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figur 3 Genetisk koblingskort af de 12 forskellige kromosomer i 90-HAG-15. 
Markørerne er indikeret til højre, og deres indbyrdes placering (i centiMorgan) 
til venstre for hver koblingsgruppe. Mikrosatellit og CAPS markørerne er 
markeret med fed skrift, øvrige markører er AFLP. 

STM5127-2650

EG2410

EA1520
HD3022
HF19*23
EH1924
EM32*
EM2926

EM4527
EB829
ED439
EN842
EC40*45
STM5136-232
STM5136-22355

HC2177
LeatpacA-22579
STWIN12G-16082
STM1049-18085

STM2030-20593  

HF3*0

EI40*26
EB20*29
STM0038-110*32

HJ2538

EF16*64

SSSIIIb-50074
 

TC85064-1430

Pt2a-4758
Pt2b-2259
EH1018
EA31*20
HD3821
EA3423
EF3424
EC229

HA546
STM1058-12550
STM1058-15553

EI41*76  

STM3016-160*0

STM3016-165*5

EM25*28

EG34*40
EH23*41
EG19*43
HE8*46
EI10*48

EG2262
 HD20

ST13ST-20215
ST13ST-220*19

HE529

EI3543
 

EF14*0

EM3728
EG29*33
EG28*34
EB28*36
EG33*39
EM19*40
DKM3-190*43
HK1744
EB1749
EG4351
ED2352
HF2853
HC2254
HD3955
STM5148-403
STM5148-47056

HE358
STPRINPSG-149*62
STPOAc58-234
HD2168

STPOAc58-24470
STM1031-26090  

HF15*0
STM0001-1706
EA308
HK23
HE2410

HE1511
EI4513
EB1515
STM0019-120C20
EK10622
EG628
EM1435

EC9*56

HC9*62
HD3367

HK13*72

EN13*77
 

EI570

EC2714
EJ4119
ED1*22
EG42*24
HE13*25
HK2928
STM1003-170*32
HE2*35

HE12*48  HE70

STM3009-153
STM3009-1457

EA1614  

STM1105-95
STM1105-1100

STM1104-174
STM1016-2451

STM1005-1604

HK24*31

VIIIa

 TC77529*0
STM0024-130*5
STM0024-142*
EM26*7

ED17*9
EA12*15

 

STM1102-1980

STM1052-2077
STM3012-19111
EA2118
HE3019
HC621
EI4628

EC36*42

EI12*57

 

TC74728-770
TC74728-721

EG211
EA2414
EM816

HJ6*35
 

EB90
EA334
TC84781-2166
HE98
STM5130-2489
HE1114
EK108*22
STM0037-85*24
EK109*26
EA3528

HH106*38
HC10*40
EJ28*42
EB5*47

EM1570
 

HK7*0

STM2028-280*27

EG4135
EI3040
EJ352
EI13*54
EM2156
EI3957
EH12*58
ED22*59
HJ2460
EM53*61
STM0030-165*62
STM0032-185*63
EI34*65
HJ11*69
HJ483
STM0007-215C*86
STM0003-137*99
STM0003-135*100

 

I  II  III  IV  V VI  

VII  VII I  IX  X XI  XII  
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Fase 3: Udvikling af specifikke DNA-markører for glycoalkaloidindholdet i 
kartoffelknolde 
Målet for tredje fase var at udvikle flere let anvendelige markører som er tæt koblede til syntesen af 
glycoalkaloider. Fokus var på de kromosomale områder, der i HCDHDN populationen hidtil var 
fundet at have betydning for indholdet af TGA i kartoffelknolde. 
 
Materialer og Metoder 
Der blev testet mikrosatellit markører, som i litteraturen er lokaliseret til kromosom I på kartoffel 
genomet. Derudover blev kortlægningen udvidet med flere AFLP markører samt fire ”cleaved 
amplified polymorphic sequences” (CAPS) markører; DKM3, OprDM, Pt2 og SSSIII. 

Ifølge den oprindelige plan skulle der have været udviklet specifikke markører ud fra AFLP, 
som var koblet til QTL’en, men da der ikke var identificeret sådanne AFLP, var dette ikke muligt. I 
stedet blev det forsøgt at udvikle specifikke markører for gener, der koder for enzymer, som er 
involveret i glycoalkaloid syntese. Sådanne enzymer har betydning for produktionen og dermed 
indholdet af TGA i kartoffelknolde, og DNA-markører som er specifikke for de kontrollerende 
gener er derfor meget interessante. To enzymer, som spiller en central rolle i glycoalkaloid 
syntesen, er tidligere klonet fra kartofler: kartoffel squalen syntase (PSS) og UDP-glucose 
glucosyltransferase (SGT). På basis af de klonede sekvenser blev der i nærværende projekt designet 
mange forskellige primere til udvikling af ”sequence characterised amplified regions” (SCAR) eller 
CAPS markører, og polymorfe markører blev testet for udspaltning i HCDHDN populationen. 

Mikrosatellit markørerne som var identificeret i nærheden af QTL’en på kromosom I blev 
testet i 50 navnesorter og forædlingskloner for at opnå et bredere billede af markørernes forbindelse 
og kobling til indholdet af TGA, samt anvendeligheden i tetraploidt materiale. 
 
Resultater 
Trods mange forsøg på at designe egnede primer sæt lykkedes det ikke at finde SGT eller PSSI 
markører, der var polymorfe. Dette antyder, at DNA sekvenserne for de klonede enzymer, der lå til 
grund for analyserne, er meget velbevarede i kartofler. Måske fordi enzymerne katalyserer vigtige 
trin i kartoflernes biosynteseveje, og fordi DNA sekvenserne for disse er meget velbevarede. 

Den udbyggede kortlægning af QTL’en på kromosom I viste at markørerne STM2030 og 
STWIN12G koblede i nærheden af QTL’en på kromosom I i HAG (Sørensen et al. indsendt). 
QTL’en blev igen identificeret med høj signifikans (P < 0,001) på baggrund af de tre forskellige 
kortlægningsmetoder. Markøren STWIN12G blev identificeret ca. 14 cM fra QTL’en, men 
STM2030 flankerede QTL’en og medførte en indsnævring af denne til 19 cM i forhold til tidligere 
25 cM. 

Sammenhængen mellem STM5136 og TGA indholdet blev bekræftet af testen af 
forædlingskloner, hvor det blev fundet at kloner, der havde et højt indhold af TGA også havde et 
bestemt bånd af STM5136, mens kloner med lavt indhold ikke havde dette bånd (Sørensen et al. 
indsendt). Forbindelsen var modsat for STM1049. 

Resultaterne indikerede at de flankerende markører, STM5136 og STM2030, var forholdsvis 
tæt koblede til et af de gener, der koder for produktionen af TGA i kartoffelknolde. Det vil sige, at 
der er en minimal risiko for dobbelt overkrydsning og tab af det ønskede gen gennem 
udvælgelsesprocessen, når markørerne anvendes. 
  
Konklusion og perspektiv 
Kortlægningen af HAF og HAG blev udbygget, hvilket medførte at den meget signifikante QTL for 
TGA indhold, som var identificeret på kromosom I, blev indsnævret til at ligge mellem 
mikrosatellit markørerne STM5136 og STM2030 i HAG forældren. Området spænder over 19 cM, 
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og de let anvendelige SSR markører, der flankerer QTL’en, har potentiale for anvendelse i 
forædlingsprocessen. Der er dermed udviklet et værktøj til hurtig fravælgelse af kloner med højt 
TGA indhold. 

Det var ikke muligt at udvikle specifikke markører for selve genet, der er ansvarlig for 
syntesen af glycoalkaloider. Men for at raffinere resultaterne er det af stor vigtighed at arbejde 
videre med kortlægningen og lave en finmapning af området på kromosom I. Hermed vil det være 
muligt at udvikle DNA-markører, der er endnu tættere koblede til det/de ansvarlige gener, og på 
længere sigt sekventere selve genet. 
 
Fase 4: Publicering 
I denne fase blev der arbejdet på at opgøre og analysere resultaterne ud fra forskellige vinkler. 
Resultaterne er samlet og publiceret på flere måder, som det fremgår af punktet ”Offentliggørelse 
vedrørende projektet. Milepæl 4 er dermed opfyldt. 
 
Offentliggørelser vedrørende projektet 
Sørensen KK, Kirk HG, Olsson K, Christiansen J, 2005. Mapping of QTLs for tuber glycoalkaloid 
content in two reciprocal Solanum spp. populations. I: 16th Triennial Conference of the EAPR. July 
17-22, 2005. s. 655 (poster) 
 
Sørensen KK, 2005. DNA-markører - et redskab til kartoffelforædling. I: Kartoffelproduktion. 
2005, årg. 31, nr. 5, s. 4-8 (http://www.kartoffelproduktion.dk/bladet/index.asp) 
 
Sørensen KK, Kirk HG, Olsson K, Labouriau R, Christiansen J, 2006. QTLs for glycoalkaloid 
content in potato tubers exposed to light. I: EAPR- EUCARPIA The Science of Selection: Potato 
Breeding Methodology for the 21st Century. 20th-22th November 2006 (abstract og mundtlig 
præsentation) 
 
Sørensen KK, Kirk HG, Olsson K, Labouriau R, Christiansen J, 2008. A major QTL and an SSR 
marker associated with glycoalkaloid content in potato tubers from Solanum tuberosum x S. 
sparsipilum located on chromosome I. Theor Appl Genet, publiceret online 29. marts 
 
Sørensen KK, Kirk HG, Christiansen J. Forædling af kartofler med lavt indhold af glycoalkaloider. 
Faglig artikel til dansk tidsskrift, klar til indsendelse 
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