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Bakgrund

Genmarkorer har fatt en allt mer central roll i véixtforadlingssammanhang, dels vid markor-
assisterat urval for agronomiska egenskaper, dels i situationer dir det dr nodvéndigt att kidinna
till ett viaxtmaterials DNA-profil (fingerprinting). Sammanfattningsvis faller anvindningen av
markorer pa SW i 9 grupper:

Selektion for monogena egenskaper, t ex Yd, i korn.

Selektion for polygena egenskaper, t ex Phoma lingam-resistens i Brassica.
Pyramidisering av resistensgener med hjéilp av markorer.

Aterkorsningsserier: markorer anvénds for selektion for en 6nskvérd egenskap fran en
donator samtidigt som icke onskat bakgrunds-DNA reduceras.

Korsningar med primitivt material, t ex Hordeum spontaneum.

Hybriditetskontroll, t ex MSL-systemet i raps.

Genomanalys, genetiskt avstand mellan forddlingslinjer.

Sortidentifikation, fingerprinting.

GMO, elite event-kontroll 1 Brassica.
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Mialsittningen med projektet "Utvirdering av markorer” har varit att kunna erbjuda
vixtforadlingen robusta och palitliga markoranalyser i stor skala och pa kort tid for viktiga
grodor.

Material och metoder

Aktuellt foradlingsmaterial och kénda referenssorter av var- och hostkorn, hostvete, rag,
havre, raps, rybs, irt, vitkal, blomkal och rajgris.

1000 SSR-markérer i vete fran AgroGene-konsortiet.

500 SSR-markorer i korn fran Scottish Crop Research Institute, EU-projekt.

500 SSR-markorer i Brassica fran CeleraAgGen-konsortiet.

177 SSR-markorer i rag fran BAZ-konsortiet.

315 SSR-markérer i drt fran AgroGene—konsortiet.

Kopplade PCR-baserade markorer som anvénts har hamtats fran litteraturen,
DNALandMarks, Scottish Crop Research Institute, VLB, Plantech, INRA, Monsanto, Bayer
och Agriculture and Agri-Food Canada (konsortium) samt intern utveckling.

Resultat

Automation

Under projektperioden har ett "high-throughput markoranalyssystem” utvecklats: PCRanalys-
kapaciteten har okat fran 44 000 till 350 000 per ar. Det automatiserade PCR-systemet bestar
av en robotarm fran CRS som flyttar mikrotiterplattor i 96-halsformat mellan olika stationer:
en kylkarusell (CRS robotics), en pipetteringsrobot (Multiprobe II), en PCR-maskin (MJ
Research DNA Engine Tetrad PTC 225) och en plattforslutare (March)(ref. 13). Systemet har
anvinds storskaligt i Brassica- (ref. 7) och kornforéddlingen (ref. 28). En automatisk sekven-
seringsapparat (Spectrumedix 9610), med 96 kapillérer, for fragmentanalys har integrerats i
systemet (ref. 28). Mjukvara for dels fluorescerande mikrosatellitanalys, dels etidiumbromid-
baserad markdrselektion har utvecklas i samarbete med Spectrumedix. Priset per markor-
analys har reducerats ytterligare genom automation och genom att reducera miangden
kemikalier for PCR- och fragmentanalys. Sekvensern anvédnds numera vid SSR-analys av
Brassica, korn, vete, rag och irt.



Ett viktigt delmal i Christophe Daytegs doktorandarbete som pagar, dr att automatisera
utvecklingen av markorer kopplade till agronomiskt intressanta egenskaper.

Korn

En utvirdering av markorer kopplade till viktiga egenskaper i korn har utforts. Det géller
markdrer kopplade till kornrost-, kornmjoldaggs-, bladfldcksjuka-, Rhynchosporium-, Barley
Yellow Mosaic Virus-, Barley Yellow Dwarf Virus-resistens samt markorer kopplade till
miltningsegenskaper. Totalt har 43 markorer kopplade till 23 gener testats. De flesta
markorerna har testats mot 45 forddlingslinjer och resultaten finns i tabell 1.

Tabelll: Utvirdering av kornmarkorer kopplade till viktiga egenskaper. A: Diagnostisk
markor for rutinanalys. B: Markoren kan anvéndas i speciella korsningar, inte fullt dia-
gnostisk. C: Svaranvind av tekniska orsaker eller inte diagnostisk. D: Under fortsatt
utvérdering.

Egenskap Gen Typ Namn __ Resultat Kiilla

BYDV Yd2 PCR YLP A Ford et al. 1998
BYDV Yd2 PCR YLM A Paltridge et al. 1998
Kornrost Rphli6 PCR MWG2133 A Ivandic et al. 1999
Kornrost Rph7 PCR LrkSNP A Brunner et al. 2000
Kornrost Rph7 STS MWGS838 B Graner + Mano et al. 1999
Kornrost Rph7 STS cMWG691 C Graner et al. 2000
Kornrost SLUph14 STS 2 markorer C DNALandMarks
Kornrost SLUph14 IMP C DNALandMarks
Kornrost SLUph14 SCAR B DNALandMarks
Kornrost SLUph14 CAPS D DNALandMarks
Kornrost Rphl5 PCR P12M40 C Falk, SLU

Stem rust Rpgl PCR ABGO077 B Horvath et al.1995
Mjoldagg MILa STS MWG097 B Mohler & Jahoor, 1996
Mjoldagg Mio PCR 3SSRs B SCRI

Mjoldagg Mloll PCR A Analys pa SCRI
Mjoldagg Miol, Mlo9 PCR A Analys pa EpiGen
Mjoldagg Milo PCR SSR B SCRI + DNALandMarks
Mjoldagg PI296861 SSR A DNALandMarks

D. teres SLUdt991 SSR B DNALandMarks

D. teres SLUAt991 SSR A DNALandMarks
Rhynchosporium Rh2 PCR 6 markérer D Schmidt et al 2001
Rhynchosporium Rh2 PCR 2 SSRs D Reitan et al. 2002
Rhynchosporium Rh-Rh3-Rh4 SSR 2 SSRs D Reitan et al. 2002
Insekt QTL ISSR B DNALandMarks
BYMV rym4 SSR  Bmac029 A SCRI + Graner
BYMV rym> SSR  Bmac029 A SCRI + Graner
BYMV rym9 STS CO4H910 A Werner et al. 2000
BYMV rym9 SSR  HVM67 B Werner et al. 2000
BYMV rymll SSR  HVMO3 A Bauer et al. 1997
Whisky EPH SSR B SCRI
Slutforjdasningsgrad PCR 3 markérer A VLB

Av ovanstaende markorer dndrade rym4- och rym5-analys foradlingsstrategin for Barley
Yellow Mosaic Virus-resistens. Markdranalys dr nu den viktigaste metoden for urval och
filtanalyser anvinds enbart for validering. Markorbaserad pyramidisering med rym9- och
ryml I-markorer fungerar tekniskt bra.




Av 6 markorer for Rhynchosporium, Rh2, fran Schmidt et al. 2001 ger 5 av dem PCR-
fragment av bra kvalitet som i nista steg klyvs med restriktionsenzym for undersokning av
polymorfism. Fokus pa rostresistensgenerna SLUphl4, Rph16 och Rphl5 tyder pa att dessa
antingen dr en och samma gen eller mycket néra kopplade, vilket betyder att markorbaserad
pyramidisering inte dr mojlig, men vil markorbaserat urval. Pyramidisering med andra rost-
resistensgener som Rph7 ir diremot fortfarande aktuellt. Markorer for resistensgener mot
mjoldagg, mlo9 och mlol1, har testats i SW-material pa Scottish Crop Research Institute och
EpiGene i Tyskland. Pa Ris6 i Danmark pagar TILLING av mlo-sekvensen och SNP-
markorer utvecklas. Via markorsamarbete med Riso i ”Oresund Food Network™ kan mio-
markorer bli tillgidngliga, varfor beslut inte har tagits om kop av mlo-markor.

Under projektperioden har ISSR-markorer och SSR-markorer anvints for studier av genetisk
diversitet i bade modernt korn och lantraser i samarbete med SLU, Alnarp. Markoranalyser
visar att diversiteten inte har forsamrats genom aren (ref. 19, ref. 27).

En icke destruktiv metod for high-throughput”-DNA-extraktion av kornkérnor har utvecklats
som ir speciellt anvidndbar vid “’shuttle breeding” dér forddlingsmaterial skickas over
landsgrinser (ref. 3, ref. 10). Arbetet var examensarbete i Rebecka von Posts (Ohlund)
utbildning till Bachelor of Science. Bulktester dir 6-8 individer undersoks i en och samma
PCR-analys har utvecklas for sérskilt viktiga markorer, BYMV-markoren for rym4 och rym5
samt VLB-markoren for slutforjdsningsgrad, som en hjélp i utvirderingen av sorter eller
avancerade forddlingsgenerationer, d v s F4 och senare generationer. En metod dér bulktest for
VLB-analys utfors pa 5 dagar gamla groddar har utvecklats.

Christophe Dayteg har i sitt doktorandstudium och i samarbete med danska véxtforiadlare i
”Oresund Food Network” identifierat en havrecystnematodmarkdr i mappingpopulationen
”Buddy x Cecilia”. Markoren dr 9cM fran resistensgenen och arbetet fortsitter med
utveckling av markdrer som &r nédra genen.

I samarbete med DNALandMarks finns 34 kartliggningspopulationer och ytterligare planer
pa 42 nya populationer dir projekten tar fram markorer for sjukdomsresistensgener, sarskilt
ifran Hordeum spontaneum. Fokus ligger pa nya gener for mjoldaggs-, Rhynchosporium-,
bladflédcksjuka- och Ramularia-resistens. Lina x H spontaneum, SWs
markorreferenspopulation ingar i samarbetet med DNALandMarks i en balanserad
aterkorsningsserie for overforing av insektsresistens till modernt korn. Lina x H spontaneum
har ocksa visat sig klyva for allelopati (ref. 24).

Vete

Mikrosatelliter frain AgroGene-konsortiet har kartlagts i ITMI kartliggningspopulation av
Daryl Somers, Agriculture Canada och é&r tillgidnglig genom AgroGene-konsortiet.

I samarbete med DNALandMarks har publicerade SSR-markorer och SSR-markorer fran
AgroGene och DNALandMarks testats pa 81 vetelinjer fran SW-forddlare och ett set med
robusta, kartlagda SSRs har definierats och ett dendrogram producerats med 106 SSRs. Ett
genomstudium ddr 52 selekterade SW linjer som innehaller fordldrar till sju planerade kart-
laggningspopulationer for markorer for gulrost-, brunrost-, mjoldaggsresistens och Septoria
tritici-resistens pagar. Av 60 planerade SSR-markorer har 30 testats och resultaten kommer att
anvindas till planering av nya vixtfériddlingsprogram.

I samarbete med KVL och danska veteforidlare i ”Oresund Food Network™ har tre
mappingpopulationer med resistens mot mjoldagg, gul- och brunrost och Septoria tritici tagits
fram och materialet har testats i félt i Sverige och Danmark. Markorarbeten har paborjats pa
KVL och intressanta regioner for gulrostresistens har identifierats.

Genom samarbete har SW tillgang till markorer som kopplar till Septoria tritici—resistens-
generna Stb6, Stb9, Stbl1, Stb7, Stb10, Stb11. Markorerna har utvecklats i BIRST, EU projekt
fran JIC, England.



Rag

I rag har 177 SSR-markérer fran BAZ-konsortiet och fran utvixling med Lochow-Petkus
evaluerats baserat pa 4 linjer x 4 plantor och SSR-analys i agaros. 40% av markorerna var
polymorfa och 56% var monomorfa i SWs material. 65 utvalda markérer anvénds for att testa
28 linjer x 4 plantor med hjélp av fragmentanalys med sekvenser.

Publicerade markorer (Stracke et al. 2003) for restoreregenskapen for hybridragforidling har
testats men ger inga PCR-produkter i SWs material. Tva markorpopulationer med sa kallad
Iranian restorer dr déarfor utgangspunkt for utveckling av markorer kopplade till egenskapen.
Bladprov av bra och daliga pollenproducenter har tagits. Ytterligare tva populationer
(valideringspopulationer) har tagits fram for Iranian restorer.

Fyra kartldggningspopulationer for Pico Gentario restorer samt bladrost-, Rhynchosporium-
och mjoldaggsresistens tas fram for markorutveckling i samarbete med DNA LandMarks.

Havre

I samarbete med IGER i Wales, Olof Olsson fran Goteborgs Universitet och DNALandMarks
utvecklas havremikrosatelliter i "OatLINK”-projektet. 52 SSR-markorer har utvecklas fran ett
EST-bibliotek fran Goteborg och evaluerats pa 8 havrelinjer. SWs kartliggningspopulation
“Freja x Mathilda” RIL med 200 Fy individer ingar i samarbetet. F x M har 243 kartlagda
markdrer och tillférs SSR- och SNP-markorer samt agronomiska virden for olja, protein,
kronrost- och nematodresistens.

Fran Brian Rossnagel, Kanada, har en Pc68-markor for kronrostresistens erhallits och anvints
for karakterisering av SW-linjer. Detta dr forsta steget i markdrbaserad pyramidisering av
rostresistensgener i havre.

Brassica

Mikrosatelliter och andra markoérer har anvints i Brassica napus, B. oleracea och B. rapa.
500 SSR-markérer fran CeleraAgGen dr mycket anviandbara.

En utvirdering av markorer kopplade till viktiga egenskapar har utforts. Det géller markorer
kopplade till Phoma- och klumprotsresistens, MS-, Polima-, Ogura- och SI-hybridsystemen
samt herbicidtolerans. Totalt har 46 markorer kopplade till 25 gener testats. De flesta
markorerna har testats mot 50 forddlingslinjer och resultaten ses i tabell 2.

Tabell 2: Utvirdering av Brassica-markorer kopplade till viktiga egenskaper. A: Diagnostisk
markor for rutinanalys. B: Markoren kan anvéndas i speciella korsningar, inte fullt diagnos-
tisk. C: Svaranvind av tekniska orsaker eller inte diagnostisk. D: Under fortsatt utvirdering.

Egenskap Gen Typ Namn _ Resultat Kiilla

Phoma QTL PCR DLM38 A DNALandMarks
Phoma ”Surpass” SSR 5 markdrer D AAFC

Klumprot QTL PCR STS (3 markorer) C DNALandMarks
SI S-allel CAPS PS5/15 A Nishio et al. 1994
SI S-allel CAPS PS3/21 A Nishio et al. 1994
SI S-allel CAPS SI-EF A Brace et al. 93 + DLM
SI S-allel EST E60EST A DNALandMarks
MS sterilitet ISSR A SW laboratoriet
MS sterilitet SSR A DNALandMarks
Polima restorer PCR pol B DNALandMarks
Ogura restorer PCR Kosena A Plantech

Ogura CMS PCR Kosena D Plantech

Ogura restorer PCR SW (4 markérer) A DNALandMarks
Ogura restorer PCR SW D DNALandMarks
Ogura restorer PCR Bollon A INRA
Herbicidtolerans LL PCR A Bayer
Herbicidtolerans RR PCR A Monsanto




Herbicidtolerans Navigator PCR A Bayer

B. napus.

Utvirdering av markdrer kopplade till viktiga egenskapar har visat att DLM38 som &r kopplad
till Phomaresistens (a- och d- allelerna) inte forklarar sa stor en del av variationen for denna
kvantitativa egenskap som forst formodades. En ny sa kallad ”0-allel” har observerats med
DLM38 och denna har visat sig ha resistenskoppling. Markorerna dr anvéndbara for pyrami-
disering av Phomaresistensgener i kombination med Phomaresistensgener fran ”’Surpass 400”.
”Surpass 400” dr en mycket viktig resistenskilla och SW har tillgang till markorer genom
konsortiumsamarbete med Agriculture and Agri-food Canada. ”Surpass 400” korsas numera
till bade host och varraps. Markorer utvirderades i agaros dir 1 markor var bra, medan 3 inte
var polymorfa. For nédrvarande testas markorerna i sekvensern.

Oguramarkorer fran samarbete med DNALandMarks, fran Plantec och INRA har anvénts i
manga sammanhang for karakterisering av SW- och INRA-Ogurarestorer i host- och varraps
och i olika foradlingsgenerationer. Fingerprints med Oguramarkorer frain DNALandMarks &r
samtidigt ett test for "linkage drag” fran radisa som ger hog glukosinolathalt.

Markorer for SI-hybridsystemet som tagits fram i samarbete med DNALandMarks och
publicerade markorer for samma QTL1 for SI systemet fungerar bra men evaluering av 2 nya
markorer for QTL2 visar SI systemets komplexitet och att mer metodutveckling behovs.

En markor for sterilitet i MS-hybridsystemet har identifierats utan kartliggningspopulation
och ir ett sdllsynt exempel pa associationskartliggning. Dr Tu, gistforskare fran Universitetet
i Wuhan, har anvint MS-markorer i Svalov for att studera hybridsystem som en del av
samarbetet mellan SW och Universitetet i Huazhong. MS-markdrer har ocksa med framgang
testats i kommersiellt viktigt material av hostraps for den tyska och franska marknaden.
Mikrosatelliter dr fortsatt ett mycket nyttigt verktyg for hybridbestimning av nya
kommersiella rapshybrider med MS-systemet, SI-systemet och i kal baserad pa SI-systemet.
Mikrosatellitmarkorer anvinds i stor skala for test av hybridkvalitet. Adria Garcia,
utbytesstudent fran Lunds universitet och Barcelona, har utvecklat en DNA-extraktionsmetod
direkt pa fron som mojliggor test pa en dag (ref. 9). En snabb DNA-extraktionsmetod pa
grona skott har utvecklats av Marie Nilsson. Arbetet “Development of high-throughput PCR
based method for analysing gene modified rapeseed sprouts” dr Maries examensarbete till
Bachelor of Science (ref. 7). Frobulk- (300 frén) extraktionsmetoder har utvecklats i samband
med laboratoriets kvalitetsanalyser.

Mikrosatelliter och ISSR-markorer har anvints for genomstudier i host- och varraps. Det
genetiska avstandet anviands som riktlinje vid planering av korsningar (ref. 16, ref. 25),
speciellt ndr det dr fragan om hybridforddling (ref 18).

ISSR-markérer har dessutom anvints till kontroll av renhet i alloplasmiska aterkorsningslinjer
(F12), ddr kdrna-cytoplasmainteraktioner studeras med 15 olika cytoplasmor och 3 olika
faderlinjer.

Sexton markorpopulationer f6r Phoma- och Verticilliumresistens, SI, MSL, Ogura och High
oleic acid har utvecklats och dr samarbetsprojekt med DNALandMarks.

B. rapa

Phomaresistens har introducerats fran B napus och markoren har i vissa fall visat att Gver-
foringen av den viktiga DLM38 QTL var framgangsrik. Rybssynteter, ddr férdldrar och
hybrider dr mixade har analyserats med en kombination av mikrosatelliter, S-alleler och
ISSR-markorer. Markorlaboratoriets roll var att bestimma forhallandet mellan Py, P, och
hybrider. Detta stiller stora krav pa markorer eftersom B rapa dr korspollinerande och
fordldrar och hybrider saledes klyver med alla markorer. En kombination av markdorer skulle
sannolikt 16sa problemet men forddlingen av rybs har avslutats och didrmed dven
markdorarbetena.



B. oleracea

Mikrosatellitmarkorer for hybridbestdmning i vitkal har utvecklats av Adria Garcia (ref.9).
Mikrosatelliter dr effektiva och kan komplettera anvindandet av S-alleler for hybridbestim-
ning i kal (ref. 2).

Art

AgroGene (med JIC) har kartlagt 180 SSR som SW har tillgang till i kodad version genom
AgroGene-konsortiet. Mikrosatelliterna &r av mycket bra kvalitet och visar god polymorfi i
foradlingsmaterial och framtida kartlaggningspopulationer (ref. 4).

Markorpolulationen "Majoret x 955180” med mjoldaggsresistens, Ascophytaresistens och
morfologiska karaktirer har undersokts med 315 SSR fran AgroGene-konsortiet.
Examensarbetare Madeleine Ek fran genetikhuset vid Lunds Universitet har i Svalov
utvecklat markorer som dr kopplade till mjoldaggsresistens. Narmast kopplade markor var
10.4 cM men med en kombination av 2 markdrer kan urval foretas med 1.1% felselektion
vilket dr tillrdackligt bra for praktisk anvindning (ref. 20, ref.26).

I drtsorten ”SW Clara” har 2 omraden i genomet identifierats som signifikant visar koppling
till kvaliteten pa édrtsoppa. Experimentet upprepas och om samma ménster upprepas kan
markorer identifieras som kan anvidndas for markorbaserad forbittring av soppan.

Lolium

I laboratoriet testas ett fatal publicerade mikrosatelliter och avtal om tillgang till IGER
mikrosatellitmarkorer i Lolium har just undertecknats.

Kartldggningspopulationer har planerats med kronrost- och Typholaresistens, foderomvand-
lingsformaga, smala blad, NDF och tidighet. Tio populationer x 10 plantor (inkluderar
foréldrar till framtida kartlaggningspopulationer) har anvénts i denna korsbefruktare for att
med ISSR-markéorer producera ett sliktskapstriad baserat pa 88 polymorfa loci (ref. 8). Arbetet
fortsdtter med SSR-markorer och AMOV A-analys som maste anvindas for att utvirdera
variationen inom och mellan sorter i korsbefruktare.

Diskussion om markorsamarbete i vallvixter med Danish Institute of Agricultural Sciences
har inletts.

Diskussion

I utvérdering av markorer dr graden av polymorfi i aktuellt forddlingsmaterial den forsta
fragan som maste besvaras. Samtidigt fas viktig information om forddlingslinjers genetiska
bakgrund samt ett genetisk fingerprint av aktuella linjer. Resultatet ligger sedan till grund for
planering av mappingpopulationer i vilka markorer kopplade till egenskaper identifieras.
Slutligen &r en utvirdering av kopplade markorer nodvindig. Utvérderingen ska visa om
markdoren &r diagnostisk i ett bredare forddlingsmaterial.

For utveckling av kopplade markorer for markorbaserat urval (MAS) maste bade genotypning
och fenotypning fungera och speciellt for kvantitativt neddrvda egenskaper ér
markoridentifiering en lang process. Anvindning av MAS begrinsas i dag av brist pa
diagnostiska markorer for egenskaper. Publicerade arbeten dr anvindbara, men det dr ofta
svart att upprepa markorresultat fran litteraturen. Daremot fas en indikation om var t ex
resistensgener finns i respektive genom vilket kan anvindas i egna studier. Exempel pa bra
markdorer som dr nira kopplade, diagnostiska, anvindbara for high-throughput” och som
dndrar forddlingsstrategier finns markerade med ”A” i tabell 1 och 2. I korn & BYMV-
resistensmarkdrerna (tabell 1) ett bra exempel pa diagnostiska markorer dir MAS och
pyramidisering av rymgener helt &r baserat pa markorer. I raps (tabell 2) mojliggor Ogura-
restorermarkorer dels MAS, dels fingerprinting av viktigt forddlingsmaterial.
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Ovrig resultatformedling
SWs hemsida: http://www.swseed.se/vixtforadling/F & U/molekylirgenetiska markorer/lés
mer om markdrteknologi.

COST 851: Gametic cells and molecular breeding for crop improvement. Stine Tuvesson &r
medlem i “management committee” for Sverige och ordférande for WG3 “’deployment of
genetic embryogenesis” http://www.scri.sari.ac.uk/assoc/COST85 1/Default.htm

Resultatformedling till agronom- och hortonomstuderande. Som ett led i utbildningen har
studerande pa SLU och KVL i ”Plant Genomics” och “Plant breeding, genetic resources and
biotechnology” schemalagda besok pa markorlaboratoriet.

397 Interna rapporter fran markorlaboratoriet och 15 interna foredrag har uppdaterat SWs
forddlare om analysresultat och om vad som &r nytt pa utvecklingssidan.

Foredrag: Stine Tuvesson, "Udvikling og anvendelse af genmarkorer i planteforedlingen
”@resund food network™ workshop pa KVL, Kgbenhavn, 1 Mars, 2001

Foredrag: Stine Tuvesson, ”Anviandning av markorer pa Svalof Weibull AB” Seminarium pa
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Foredrag: Stine Tuvesson, "Molecular technologies at SW” Oat molecular biology workshop,
IGER, Aberystwyth, UK, 24-25 June, 2003

Foredrag: Kolodinska Brantestam, A , von Bothmer, R , Rashal, I, Dayteg, C , Tuvesson, S
and Weibull, J *2004 ' ISSR analysis of Nordic and Baltic spring barley. Invited presentation
at * DNA-marker workshop’ at Nordiska Genbanken, Alnarp Feb 11, 2004.

Foredrag: Stine Tuvesson ”Markers in agri- and horticultural crops at Svalof Weibull AB”,
”Gametic cells and molecular breeding for crop improvement” COST851 WG3 workshop in
Tulln, Austria September 7, 2004.

Foredrag: Stine Tuvesson, ”Use of DNA markers for plant breeding” Genomic biology for
Agriculture and Forestry, An international outlook seminar, KSLA, January 25, 2005

Foredrag: StineTuvesson “Use of DNA markers for commercial plant breeding” 2™ Small

Grain Cereals Workshop, Scottish Crop Research Institute, Invergowrie, Dundee UK, 9, 10 &
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