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Inledning 
Skogsträdsförädling är en långsiktig process där slutprodukten är skogsträd 
med egenskaper bättre anpassade till människans behov. I huvudsak bedrivs 
denna förädling genom konventionell urvalsförädling, som består av testning, 
urval och korsning. Stödjande forskning behövs också för att få mera kunskap 
om ämnet och för att effektivera den operativa förädlingsverksamheten.  

Utvecklingen inom bioteknologin och molekylärbiologin har frambringat flera 
nya tekniker vilka baseras på användandet av molekylära markörer. Dessa 
tekniker kan användas vid skogsgenetiska studier och som ett komplement till 
de tekniker som i dag används inom den praktiska skogsträdsförädlingen. 

Den här arbetsrapportens syfte är att informera om molekylära markörer samt 
deras användning såväl inom den praktiska skogsträdsförädlingen som inom 
den tillämpade stödjande forskningen. I den första delen av rapporten 
behandlas hur man kan dra nytta av molekylära markörer inom skogsträds-
förädlingen och inom skogsgenetiska studier. I den andra delen beskrivs 
diverse markörmetoder som är intressanta för skogsträdsförädling och 
skogsgenetik. 

Sammanfattning 
Integration av molekylära markörer kan öka precisionen i det praktiska för-
ädlingsarbetet genom t.ex. verifiering av kontrollerade korsningar och identifie-
ring av kloner. Dessutom kan markörerna ge indikation om den genetiska 
mångfalden inom och mellan populationer. Ytterligare kan molekylära markör-
er ge mycket information om fröplantagernas genetiska tillstånd t.ex. när det 
gäller inkorsning och släktskap. Genom att bygga upp tekniska förutsättningar 
och kompetens för tillämpning av molekylära markörer inom förädlingsarbetet 
kommer det att i framtiden vara avsevärt mycket lättare att fortskrida mot mar-
körbaserat urval (MAS). 

Användningen av molekylära markörer inom 
skogsgenetik och skogsträdsförädling 
Man kan säga ett en genetisk markör är en ”egenskap” som kan förknippas 
med en viss genetisk grupp. De genetiska markörerna kan vara morfologiska, 
biokemiska eller molekylära, medan den genetiska gruppen kan sträcka sig från 
enskilda individer till hela arter. 

DNA-markörer används i dag flitigt inom medicinska forskningen, krimino-
login och biologin. Inom skogsgenetiken och skogsträdsförädlingen tillämpas 
molekylära markörer för uppskattning av genetisk diversitet, identifiering av 
arvsmassa samt vid urval. Figur 1 ger en översikt över hur molekylära markörer 
kan användas i ett förädlingsprogram. 
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Uppskattning av genetisk variation 
Med molekylära markörer kan man undersöka genetisk diversitet mellan och 
inom populationer (se figur 1, punkt 1 och 5). Man kan t.ex. jämföra mängden 
genetisk diversitet mellan en förädlingspopulation och naturbestånd där urvalet 
gjorts eller mellan fröplantager och naturbestånd (Harju 1995). Markörer har 
också använts för att klarlägga om plantproduktion genom somatisk embryo-
genes märkbart minskar den genetiska diversiteten p.g.a. selektion (Passerieux, 
m.fl., 1999) samt för att uppskatta mängden somaklonal variation förorsakad 
av somatisk embryogenes och kryolagring (Aronen, m.fl., 1999, DeVerno, 
m.fl., 1999). Somatisk embryogenes är en vegetativ förökningsmetod där soma-
tiska embryon bildas från sterila cellkulturer initierade från fröembryon. En 
stor fördel med denna metod är att cellkulturerna kan lagras i låga temperaturer 
(kryolagring) för kommande massförökning.  

Biokemiska- och DNA-markörer är i det stora hela neutrala markörer, vilket 
betyder att de inte påverkas av det naturliga urvalet. När det gäller att uppskatta 
genetisk variation för adaptiva kvantitativa egenskaper mellan och inom popu-
lationer kan neutrala markörer ge en helt annan bild av variationen än metriska 
egenskaper (Karhu, m.fl., 1996). Det här beror på att de loci som ansvarar för 
lokal anpassning påverkas starkt av det naturliga urvalet, medan det är andra 
evolutionära krafter, mutationer och drift, som styr den genetiska variationen i 
markörloci. Däremot om markören ligger väldigt nära (d.v.s. markörer är 
kopplad till egenskapen) eller rentav på lokus, som påverkar en kvantitativ 
egenskap, kan markören ge information om egenskapen ifråga. 
 

1. MARKÖRER
variationens mängd,
släktskap m.m.Naturpopulation

Nästa generations 
förädlingspopulation

Sticklingar för 
klontestning

Helsyskonfamiljer

URVAL

UTVÄRDERING 
OCH URVAL

TIDIGT URVAL 
I PLANTSKOLAN

KORSNING

2. MARKÖRER
verifiering av korsningar

3. MARKÖRER
markörbaserat urval

Massförökning

4. MARKÖRER
identifiering av kloner,
kommersiell övervakning5. MARKÖRER

variation, släktskap

Förädlingspopulation

Figur 1. 
Potentiellt utnyttjande av 
molekylära markörer inom 
ett förädlingsprogram. 
Schemat baserar sig på 
klontestning av kandidater 
men markörer kan likväl 
användas inom 
förädlingsprogram som är 
baserade på avkomme-
prövning. 
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Identifiering av arvsmassa 
Ett av de viktigaste användningsområden för molekylära markörer är identi-
fiering av arvsmassa. Identifiering kan ske på många olika nivåer: identifiering 
av kloner, familjer, populationer eller arter. I vissa fall kan man av ekonomiska 
skäl vara intresserad att identifiera fröets härkomst (se figur 1, punkt 4). Inom 
förädling finns det också ett stort intresse att verifiera kontrollerade korsningar 
(se figur 1, punkt 2). Identifiering av avkommor med hjälp av molekylära 
markörer baserar sig på uteslutningsmetoden, som betyder att man med hjälp 
av avkommans alleler i granskade lokus kan utesluta de föräldrar som inte har 
kunnat bidra till dessa alleler (Weising, m.fl., 1995). Vid faderskapstester av 
barrträd kan man också dra nytta av variation inom det icke-mendelska kloro-
plastgenomet, som hos barrträd nedärvs genom fadern. 

Användning av molekylära markörer i fröplantager 
I fröplantager kan man med hjälp av molekylära markörer studera graden av 
pollenkontamination, tilläggspollineringens inverkan, graden av inavel och 
självpollination eller hela korsningsmönstret (Neale, m.fl., 1992). Alla dessa 
studier har som gemensam nämnare bestämmandet av faderskap hos 
fröplantagefrö. Ett sätt att bestämma pollengametens genotyp är att jämföra 
embryots genotyp med den moderligt nedärvda megagametofyten (endosperm) 
och sedan jämföra pollengenotypen med pollengenotyper inne i och utanför 
fröplantagen. Ett annat sätt är att hos barrträd använda sig av DNA-markörer 
belägna i kloroplastgenomet. 

Markörgenkartor 
Tack vare det obegränsade antalet av framför allt DNA-markörer är det möjligt 
att successivt täcka in hela genomet med genmarkörer och konstruera en mar-
körgenkarta. Dessa genmarkörer kan på basen av rekombinationsfrekvenser 
lokaliseras till sina respektive kromosomer och avståndet kan fastställas mellan 
dem. Genom studier av olika arters markörgenkartor kan man få nyttig infor-
mation om genomens organisation och om faktorer som påverkar artbild-
ningen. Markörgenkartor kan t.ex. avslöja förekomsten av kromosomala om-
organisationer och vidare leda till identifiering av funktionella kandidatgener. 
Den största tillämpningen av markörgenkartor inom praktisk skogsträdsföräd-
ling är vid markörbaserat urval. 

Urval med hjälp av molekylära markörer 
På senare tid har det riktats stort intresse för användningen av molekylära mar-
körer vid urval för ekonomiskt värdefulla egenskaper. MAS står för engelskans 
Marker Assisted Selection och bygger på identifiering av markörer som är 
starkt kopplade till gener eller genkomplex, s.k. QTL. Med QTL (Quantitative 
Trait Loci) menas DNA-segment på en kromosom, som kodar för kvantitativa 
egenskaper. En lockande tanke är att man skall kunna använda markörer vid 
tidigt urval och på det sättet effektivera förädlingscykeln (se figur 1, punkt 3). 

Första steget för att använda markörer vid urval är att framställa en markör-
genkarta. Ju tätare markörgenkarta desto bättre, p.g.a. att chansen då är större 
att upptäcka koppling mellan QTL och markör. En förutsättning för markör-
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erna är att de är höggradigt polymorfa och neutrala, vilket innebär att de inte 
påverkas av det naturliga urvalet. Nästa steg är att fastställa koppling mellan 
markörer och QTL. Kopplingen får ej brytas upp vid omkombination, ej heller 
får den påverkas av olika miljöförhållanden. Detta medför, speciellt för hetero-
gena skogsträd, att stora materialmängder måste testas för att påvisa och verifi-
era associationen mellan markörer och QTL. Hur stora populationer som 
måste testas beror på egenskapens heritabilitet, urvalsintensitet, signifikansnivå 
och antalet effektiva QTLs. För långlivade skogsträd är man också intresserad 
av huruvida QTLs är stabila över åldrandet. Det här beror självklart på vilken 
egenskap man är intresserad av, men t.ex. för tillväxt finns det indikation på att 
uttryck av QTLs inte är stabila över åldrandet (Emebiri m.fl., 1998). Nämnas 
bör också att urval inte enbart behöver baseras på markördata, utan kan 
användas som komplement till mätning av kvantitativa karaktärer. Man kan 
t.ex. använda index som innehåller både kvantitativa data och markördata. Det 
går också att studera koppling mellan markör och egenskap utan att ha tillgång 
till en markörgenkarta, men då måste man i vanliga fall gå igenom ett stort 
antal markörer och dessutom har man ingen information om var markören och 
QTL ligger. 

Enligt Strauss m.fl. (1992) har MAS den största potentialen inom skogsträds-
förädlingen för egenskaper som är svåra att mäta och har hög heritabilitet, t.ex. 
vedegenskaper och resistensegenskaper eller vid intensivt inom-familjeurval av 
egenskaper med låg heritabilitet. 

Markörtekniker 
Den genetiska variationen kan bestämmas med hjälp av kvantitativa eller met-
riska egenskaper, morfologiska markörer, biokemiska markörer och DNA-
markörer. De morfologiska markörerna är av mindre betydelse i dagens popu-
lationsgenetik och förädlingsprogram p.g.a. att de är sällsynta och ofta miljö-
påverkade (Savolainen, 1994; Weising, m.fl., 1995). Sedan mitten av 1960-talet 
har man inom växtförädling och populationsgenetik använt sig av biokemiska 
enzymmarkörer. Tack vare utvecklingen inom molekylärbiologin har diverse 
DNA-baserade markörtekniker utvecklats, som RFLP, RAPD (Welsh & 
McClelland, 1990; Williams, m.fl., 1990), AFLP (Vos, m.fl., 1995) och SSR 
(Tautz, 1989). Den grundläggande skillnaden mellan dessa två markörgrupper 
är att de biokemiska markörerna är genexpressionens kemiska slutprodukter, 
t.ex. enzymer, medan DNA-markörer representerar direkt DNA-sekvensens 
variation. 

Nedan behandlas de olika markörteknikerna, biokemiska enzymmarkörer, 
RFLP, de PCR-baserade RAPD, SSR och AFLP och framtida markörtekniker, 
var för sig.  

Biokemiska markörer 
Enzymmarkörer är biokemiska markörerna som har använts inom växtför-
ädling sedan 1960-talet. Enzymer är proteiner som katalyserar specifika ke-
miska reaktioner. Tekniken går ut på att särskilja enzymer med likartad funk-
tion i gelelektrofores. Enzymerna vandrar olika långt i gelet beroende på deras 
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elektriska laddning, storlek och molekylära konformation. Sedan behandlas 
gelet så att den enzymgrupp man är intresserad av framträder. Variationen be-
står av aminosyreändringar inom en enzymgrupp. Nackdelen med enzym-
markörer är att de är begränsade till antal och att de kan vara aktiva under olika 
utvecklingsstadier eller i olika celler, men de är billiga, codominanta (d.v.s. det 
går att skilja heterozygoter från homozygoter), snabba och enkla att använda 
och kommer säkert att ha sin plats inom skogsgenetiken även i framtiden. 

DNA-markörer  
DNA-markörer framställs vanligen genom att hela DNA delas upp i mindre 
segment, som kan särskiljas. Variationen hos dessa markörer består av ändr-
ingar i bassekvensen, såsom insertioner, deletioner, mutationer, eller variation 
inom nukleotidssekvensens längd. I jämförelse med proteinmarkörer har 
DNA-markörer många fördelar. För det första täcker de hela genomet, både 
kodande- (exon) och icke kodande sekvenser (intron). För det andra är DNA-
markörer obegränsade till antal och de varierar inte heller mellan olika växt-
delar eller utvecklingsstadier. För det tredje påverkas de inte av miljön och 
dessutom kan man studera både mendelskt nedärvda markörer och icke-
mendelskt nedärvda, p.g.a. att DNA finns i förutom kärnan även i kloroplaster 
och mitokondrier. Kloroplastgenomet nedärvs paternellt hos barrträd medan 
mitokondrie-DNA nedärvs överlag maternellt. Det här betyder att man med 
DNA-markörer kan studera variation som nedärvs endast genom den ena 
föräldern. För det fjärde kan man med PCR-teknik kopiera DNA från mycket 
små ursprungsmängder och analysens olika steg, såsom DNA-extrahering, 
pipettering och körning av PCR-reaktionen, elektrofores samt dokumentering 
kan automatiseras (Wagner, 1992; Neale, m.fl., 1992; Rafalski & Tingey, 1993; 
Savolainen, 1994, Weising, m.fl., 1995). 

RFLP-tekniken 
RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism), som togs i bruk under 
1980-talet, var den första DNA-markörtekniken. Den här metoden baserar sig 
på att från växten extraherat DNA spjälkas med restriktionsenzymer. Varje 
restriktionsenzym har en egen karakteristisk spjälkningssekvens i DNA. Resul-
tatet är DNA-fragment av varierande längd beroende på spjälkningssekvenser-
nas antal och placering i genomet. DNA-fragmenten avskiljs med hjälp av 
gelelektrofores, överflyttas till membran och åskådliggörs efter DNA-hybridi-
sering med ett modell-DNA (s.k. probe). I jämförelse med enzymmarkörer 
hittar man flera RFLP-markörer, men metoden är arbetsam och kräver rikligt 
med DNA (tabell 1). 

Markörtekniker som baserar sig på PCR 
Många olika markörtekniker har utvecklats sedan PCR (Polymerase Chain 
Reaction) uppfanns i mitten på 1980-talet (Saiki, m.fl., 1985). Med PCR-tekni-
ken kan specifikt DNA kopieras med hjälp av primers och DNA-polymeras-
enzym. Primers är korta, syntetiskt framställda DNA-fragment som basparas 
till en komplementär enkel DNA-sträng. DNA-polymerasenzym är ett enzym 
som katalyserar framställningen av en DNA-kopia. Markörtekniker som base-
rar sig på PCR är bl.a. RAPD, SSR och AFLP. Även dessa tekniker baserar sig, 
likt RFLP, på jämförelse av olikstora DNA-fragment, men DNA-fragmenten 
produceras genom kopiering och inte genom spjälkning. 
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RAPD 
RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA)-tekniken baserar sig på PCR-
förökning av DNA-segment med slumpmässiga ungefär 10 baspar långa 
primers (Williams m.fl., 1990). I PCR-reaktionens första skede åtskiljs DNA-
stängarna ifrån varandra i hög temperatur (denaturering), (figur 2, steg 1). 
Sedan sänks temperaturen för att primers skall baspara sig med en komple-
mentär sekvens på de enkla DNA-strängarna (annealing), (figur 2, steg 2) och 
till sist framställer polymerasenzymet DNA-kopior mellan primernas baspar-
ningsställen (elongering) (figur 2, steg 3) i en aningen högre temperatur än för 
föregående stadium. Genom att upprepa denna cykel 25–50 gånger förökas 
DNA-sekvensen mellan primerna exponentiellt. Tekniken är lätt och snabb, 
men tyvärr är RAPD-markörerna dominanta (tabell 1), vilket begränsar tekni-
kens användningsområde. 

SSR 
SSR står för Simple Sequence Repeats. Ett annat namn för SSR är mikro-
satelliter. Mikrosatelliter är korta DNA-segment (1–6 baspar) som upprepas 
efter varandra (från 5 upp till 100 upprepningar) ett varierande antal gånger 
(Tautz, 1993) och som saknar känd funktion. De förekommer spridda över 
hela genomet (nukleärt DNA, kloroplast DNA och mitokondrie DNA), men 
oftast i de icke-kodande områdena. Denna variation kan användas som markör 
förutsatt att man känner till den omkringliggande DNA-sekvensen för utveck-
ling av lämpliga primers. Då kan mikrosatellitsekvensen förökas genom vanlig 
PCR-teknik, likt RAPD. Fördelen med mikrosatelliter är markörernas riklighet 

polymerasenzym

nukleotider, buffer primers (modell DNA)

PCR-reaktion
A B

1. denaturering

2. annealing

3. elongering

25–50x

~200 bp

~800 bp

A B

extraherat DNA

A B

agarosgelelektrofores

Figur 2.  
En förenklad blid av analysering 
av okänt växt-DNA med PCR-
RAPD-metod. 
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och variation samt att de är codominanta (tabell 1). Nackdelen med att 
använda mikrosatelliter är att det är tämligen dyrt och tekniskt krävande att 
utveckla markörer, speciellt för skogsträd med stora genom och mycket repe-
tativt DNA. Trots detta finns det redan nu en stor mängd mikrosatelliter för 
flertalet ekonomiskt viktiga trädarter, såsom Picea abies (Lefort, m.fl., 1999), 
Pinus sylvestris (Kostia, m.fl., 1995, Soranzo, m.fl., 1998), Pseudotsuga menziesii  
(Lefort, m.fl., 1999), Quercus (Dow, m.fl., 1995), Fraxinus (Lefort, m.fl., 1997) 
och Populus (Strauss, m.fl., 1998).  

AFLP 
AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) (Vos, m.fl., 1995) är en 
markörteknik som kombinerar RFLP och RAPD genom att selektivt mång-
faldiga restriktionsfragment med PCR. I den här tekniken spjälkas DNA först 
med två olika restriktionsenzymer för att vid senare steg amplifieras med PCR i 
två omgångar med speciella primers. Den största fördelen med AFLP är den 
stora mängd polymorfa markörer som kan analyseras per experiment, men 
AFLP är en tämligen dyr teknik och tekniskt krävande (tabell 1). AFLP-
markörer är likt RAPD-markörer oftast dominanta. 

Framtida markörtekniker 
Tack vare de många pågående sekvenseringsprojekten av potentiellt funktion-
ella gener (t.ex. Sterky, m.fl., 1998, Welling, m.fl.) kommer det småningom 
finnas en möjlighet att använda variation inom funktionella gener som markör-
er, t.ex. ESTs. EST, Expressed Sequence Tag, är benämningen på en kort 
nukleinsyresekvens av en funktionell gen identifierad från ett genbibliotek. Ett 
genbibliotek är en samling celler, oftast bakterie- eller jästceller, som innehåller 
DNA-fragment från en art eller en specifik vävnad. Ifall EST-fragmenten re-
presenterar delar av gener, som inverkar på växtens adaptiva processer, och de 
är polymorfa, kan EST-fragment fungera som informativa icke-neutrala 
markörer. EST anses som icke-neutrala markörer eftersom de är delar av gener 
som påverkas av det naturliga urvalet. 

Vilken markör för vilket ändamål? 
Vilken teknik man skall välja för vilket arbete är beroende på många faktorer, 
t.ex. hur många markörer man behöver, hurudana resurser man har, DNA-
mängd och om markörtekniken är codominant eller dominant (tabell 1). Med 
en dominant markörteknik kan man inte urskilja heterozygoter från dominanta 
homozygoter, medan detta är möjligt med en codominant markörteknik. 
Analysmetoderna skiljer sig också från varandra beroende på vilken markör-
teknik man använder sig av. 

När det gäller uppskattning av genetisk variation och användning av bio-
kemiska- och DNA-markörer i fröplantager har isoenzymmarkörer använts 
(t.ex. Harju, A., 1995; Lindgren, D. & Yazdani, R., 1988). Orsaken till detta är 
att dessa biokemiska markörer länge varit den enda existerande markör-
tekniken vid sidan om morfologiska markörer. Isoenzymer är billiga och tek-
niskt lätta att använda samt codominanta, vilket är en tydlig fördel vid analyser-
ing av fröplantager. Å andra sidan gynnar barrträdens stora genom och rikliga 
förekomst av repetativt DNA metoder där man använder DNA-markörer, 
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eftersom DNA-markörer täcker hela genomet och därmed ger en mera repre-
sentativ bild av variationen. RAPD-tekniken har t.ex. använts flitigt för att 
uppskatta genetisk variation (bl.a. Passerieux, m.fl., 1999; Wu, m.fl., 1999). Vid 
studier av genetisk variation inom adaptiva egenskaper eller differentiering 
mellan populationer förorsakad av naturligt urval är metriska egenskaper eller 
icke-neutrala markörer, såsom ESTs, att föredra. Neutrala markörer kan också 
användas ifall en koppling mellan markör och egenskap fastställts. 

Tabell 1.  
Jämförelse mellan olika markörtekniker (anpassat från Rafalski & Tingey, 1993 och Staub, 
m.fl., 1996). 

 Enzymer RFLP1 RAPD2 SSR3 AFLP4 

Metod Färgning av 
specifika 
enzym från 
proteinextrakt 

Spjälkning med 
restriktions-
enzymer och 
hybridisering 

Amplifiering 
med slumpvisa 
primers 

Amplifiering av 
ssr 

Selektiv 
amplifiering 
av dna 
fragment 

Typ av 
polymorfism 

Aminosyre-
ändringar 

Insertioner eller 
deletioner 

Insertioner eller 
deletioner 

Upprepningens 
längd 

Insertioner 
eller 
deletioner 

Antal 50 Obegränsade Obegränsade Varierar 
beroende på 
art 

Obegränsade 

Polymorfism Måttlig Måttlig Måttlig Riklig Måttlig 
Antal lokus 
analyserade/ 
reaktion 1–2 1–2 5–20 1 40–100 
Dominans Codominant Codominant Dominant Codominant Dominant 
Behov av 
DNA-mängd – 2–10 g 10–25 ng 25–50 ng 100–200 ng 
Behov av 
DNA-
sekvens 

Nej Nej Nej Ja Nej 

Utveckling 
av metoden Dyr Dyr Billig Mycket dyr Dyr 
Pris/prov Billig Dyr Billig Billig Dyr 
1 Restriction Fragment Length Polymorphism 
2 Random Amplified Polymorphic DNA 

3 Simple Sequence Repeats 

4 Amplified Fragment Length Polymorphism 

För identifiering av arvsmassa är mikrosatelliter en bra teknik, dels för att de är 
codominanta och dels för att ett lokus har ofta väldigt många alleler. Dessutom 
kan man vid faderskapstester hos barrträd använda sig av mikrosatelliter be-
lägna i det paternellt nedärvda kloroplastgenomet (Stoehr, m.fl., 1998, 
Ziegenhagen, B., 1998). Om arten man studerar eller dess nära släktingar sak-
nar identifierade mikrosatelliter eller syftet är att identifiera arter eller kloner 
där codominant information inte nödvändigtvis behövs, kan en rikligt före-
kommande dominant markörteknik såsom RAPD och AFLP likväl användas. 
RAPD-teknik har t.ex. använts för identifiering av kloner och ympar (t.ex. 
Castiglione, m.fl., 1993; Keil & Griffin, 1994). 

Vid framställning av markörgenkartor är det viktigt att få så stora delar av 
genomet som möjligt täckt av markörer. För detta behövs en teknik där 
markörantalet är obegränsat t.ex. RFLP, RAPD eller AFLP. Det är också 
möjligt att kombinera information från flera olika markörtekniker i en och 
samma karta. 
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Vid urval med hjälp av markörer kommer man i framtiden att kunna använda 
identifierade funktionella gener (t.ex. ESTs), som uttrycker någon intressant 
kvantitativ egenskap, som markörer vid MAS. Detta skulle öka precisionen 
avsevärt, eftersom man då direkt studerar en funktionell gen som påverkar den 
egenskap man är intresserad av. 
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 Bilaga 1  
 
 
Ordlista 

AFLP, (Amplified Fragment Length Polymorphism) markörteknik där DNA 
först spjälkas med restriktionsenzym och sedan selektivt mångfaldigas 
genom PCR. 

Amplifiering, att öka antalet kopior av en DNA-sekvens t.ex. med PCR-
teknik. 

Codominant, situationen då båda allelerna hos en heterozygot bidrar med 
samma effekt. Proteinpolymorfism och mikrosatelliter visar codominans: 
heterozygoter har två band medan homozygoter har bara ett band. 

Deletion, typ av mutation som förorsakats av förlust av en eller flera baser i 
DNA-molekylen. 

DNA-fingerprinting, en gemensam benämning på tekniker där arvsmassan 
analyseras med hjälp av DNA-fragment. 

Dominant, beteckning på en allel vars effekt på en viss egenskap är lika i 
heterozygoten som i homozygoten. 

Exon, DNA-sekvens som översätts till RNA och vidare till proteiner. 
Gelelektrofores, metod där molekyler avskiljs från varandra i ett elektriskt 

spänningsfält. 
Genetisk markör, en identifierbar DNA-sekvens som underlättar studier av 

nedärvningen av en egenskap eller en gen.  
Heritabilitet, andelen genetisk variation av den totala fenotypiska variationen. 
Hybridisering, situation då två polynukleotidsträngar basparas med varandra. 
Insertion, ändringar i DNA-molekylens bassekvens som förorsakats av 

slumpmässig integration av DNA med annan härstamning. 
Intron, icke-kodande DNA-sekvens. 
Komplementaritet, förhållandet mellan dubbelspiralens DNA-strängar, där 

basen Adenin basparas med Tymin och Guanin med Cytosin. 
Koppling, en situation då gener inte nedärvs oberoende av varandra utan till-

sammans mera än förväntat. 
Kryolagring, förvaringsmetod av arvsmassa genom nedfrysning i flytande 

kväve. 
Markörgenkarta, karta över ett genom som är täckt av genetiska markörer, 

vars position i arvsmassan och avstånd mellan varandra är känt.  
MAS, (Marker Assisted Selection) urval med hjälp av markörer. 
PCR, (Polymeras Chain Reaction) metod för uppförökning av DNA – 

sekvenser. 
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Polymerasenzym, enzym som katalyserar bildandet av polymerer från 
monomerer. DNA-polymerasenzym katalyserar bildandet av en DNA-
sträng från nukleotider genom att använda en komplementär DNA-sträng 
som modell. 

Polymorfism, förekomst av en eller flera alleler i ett locus i en population. 
Primers, kort DNA eller RNA fragment som basparar sig med ett templat-

DNA. 
Probe, DNA-molekyl som används för att upptäcka komplementära nuklein-

syremolekyler genom molekylär hybridisering. 
QTL, (Quantitative Trait Loci), DNA-segment på en kromosom, som kodar 

för kvantitativa egenskaper. 
RAPD, (Random Amplified Polymorphic DNA) markörteknik där slump-

mässiga DNA-fragment mångfaldigas med PCR. 
Repetativt DNA, DNA sekvens som förekommer i flera kopior i ett genom. 
Restriktionsenzym, enzym som spjälkar DNA vid en sekvens som är specifik 

för just det restriktionsenzymet. 
RFLP, (Restriction Fragment Length Polymorphism) markörteknik där 

restriktionsenzymer används för att framställa DNA-fragment. 
Somatisk embryogenes, en vegetativ förökningsmetod där somatiska 

embryon bildas i mängder från sterila cellkulturer initierade från frö-
embryon. 

Somaklonal variation, ändringar i arvsmassan till följd av vegetativ förökning. 
SSR, (Simple Sequence Repeat), markörteknik där högrepetativt DNA mång-
faldigas med PCR. 


