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GENET ISK VA R I AT ION – N YCK ELN T IL L 
A NPA SSN I NG OCH ÖV ER L EV NA D

l i n d a  l a i k r e  & k e r s t i n  Jo h a n n e s s o n 

När biologisk mångfald eller biodiversitet 
nämns tänker de flesta på en mångfald 

av arter. Men minst lika viktig är den gene-
tiska variation som finns inom arter. Gene-
tisk variation – eller genetisk mångfald – är 
variation på dna-nivå och den finns inom och 
mellan bestånd av arter. Denna del av biolo-
gisk mångfald håller nycklarna till bestån-
dens långsiktiga överlevnad. Har de tillräck-
lig genetisk variation för att kunna anpassa 
sig till de allt snabbare miljöförändringarna? 
Detta är knäckfrågan som behöver komma i 
ökat fokus nu i klimatkrisens tidevarv. Arters 
och hela ekosystems framtid vilar på en bas 
av dna-variation som borgar för långsiktig 
överlevnad och resiliens. Den vetenskapliga 
kunskapen om hur genetisk mångfald kan 
säkerställas finns, men praktisk förvaltning 
har länge släpat efter. Det finns dock ljus i tun-
neln – Sverige ser just nu ut att ta ledartröjan 
när det gäller att integrera genetisk variation i 
övervakning och förvaltning.

Va r i at ion inom a rt er 
–  er k ä n t v ik t ig 

seda n Da rw in
Fram till 1800-talet låg vetenskapligt fokus 
på beskrivning av ”typindivider” av växt- och 
djurarter. Charles Darwin och andra med honom 
samtida vetenskapspersoner uppmärksammade 
dock den variation som finns mellan individer 
inom samma art. Beteende, utseende och 
fysiologi varierar mellan individer även om de 
tillhör samma art. Inomartsvariationen är en 

grundpelare i Darwins evolutionsteori1, även om 
han aldrig löste frågan om vilka mekanismer 
som gör att avkomma liknar sina föräldrar. 
Den nöten knäckte den österrikiske munken 
och ärftlighetsforskaren Gregor Mendel.2 
Vikten av Mendels upptäckter insågs först efter 
hans död i början av 1900-talet då liknande 
ärftlighetsforskning återupptogs av Edit 
Saunders och William Bateson.3

Den del av genetiken som fokuserar på att 
förstå hur bestånd av djur och växter fungerar 
genetiskt, och hur arvsanlag förändras i före-
komst och funktion från generation till genera-
tion,  kallas populationsgenetik. Denna forsk-
ningsinriktning tog sin början på 1920-talet då 
Darwins och Mendels upptäckter kombinera-
des och lade grunden för modern evolutions-
teori. Då lades också den teoretiska grunden 
för vår moderna bevarandegenetik som mate-
matiskt beskriver begrepp som inavel, förlust 
av genetisk variation, genetiskt utbyte mellan 
populationer och effekterna av naturligt urval 
(= selektion).4

Ett problem med genetisk variation är att 
den är osynlig för ögat. Endast i begränsad 
omfattning och för vissa karaktärer kan kombi-
nationen av genvarianter hos en individ avgöras 
med hjälp av synliga egenskaper. Länge trodde 
forskarna att det inte fanns mycket genetisk 
variation i naturen. De antog att de flesta 

1 Darwin, 1859.
2 Mendel, 1866.
3 Bateson & Saunders, 1902.
4 Wright, 1931.
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varianter av gener hade rensats bort genom 
naturlig selektion, så att endast det bästa anla-
get (vildtypen) fanns kvar. Nya mutationer 
trodde man försvann snabbt om de inte var 
bättre än den gamla vildtypen, för då ersatte de 
denna. Redan på Darwins tid hade man klart 
för sig att även människan kunde kunde selek-
tera på den variation som fanns inom djur- och 
växtbestånd. Inom avel och växtförädling fick 
man därför förhållandevis snabbt förändringar 
i många egenskaper. Idag vet vi att det finns 
oändligt mycket mer variation än den som syns 
på utsidan av organismer och att generna sam-
spelar i komplicerade nätverk. 

På 1960–1970-talen kom en ny teknik, den 
så kallade elektroforestekniken, som gjorde det 
möjligt att mäta genetisk variation i gener som 
styr proteinbildning i vilda växter och djur.5 
Den variation som inte gick att se utanpå indi-
viderna blev nu synlig inne på laboratorierna 
där resultat av dna-variation visade sig i olika 

5 Hubby & Lewontin, 1966; Utter et al., 1973.

proteinvarianter som kunde visualiseras. Tek-
niken var tillräckligt billig för att medge att 
många individer kunde analyseras, och i stort 
sett alla sorters organismer kunde analyseras. 
Nu började forskarna snabbt att kartlägga 
mängden genetisk variation inom och mellan 
bestånd för en rad olika arter i naturen.

Genet isk  va r i at ion 
börja r  t idigt 

k a rt l äg g a s  i  S v er ige
I Sverige var Nils Rymans forskargrupp vid 
Stockholms universitet tidigt ute med att kart-
lägga genetisk mångfald i naturen i mitten av 
1970-talet. Gruppen fokuserade sina studier till 
stor del på laxartade fiskar – öring och lax – där 
det gick att få kunskap om elektroforestekni-
kens tillämpning genom samarbete med fors-
kare i USA.

Studier på öring var bland de första genetiska studierna av organismer från naturen som genomför-
des i Sverige. Foto: Håkan Tunón.

Forskarna förvånades över att de hittade 
mycket stor genetisk variation och inte minst 
tydliga skillnader mellan öring från olika vat-
ten. Till och med inom de extremt små och 
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grunda Bunnersjöarna några mil väster om 
Vålådalen, uppströms Ånnsjön, kunde man 
med hjälp av en enda proteinbildande gen 
urskilja två reproduktivt isolerade bestånd 
av öring som samexisterade.6 Nyligen har 
moderna avancerade dna-sekvenseringmetoder 
bekräftat dessa tidiga resultat.  De två bestån-
den som lever tillsammans skiljer sig markant i 
mängden genetisk variation. Den ena popula-
tionen har ovanligt låg grad av genetisk varia-
tion medan den andra är väldigt variabel.7

Tidigt konstaterades inom forskningen att 
omfattande genetiska förändringar och för-
lust av genetisk variation sker när fisk odlas 
i fångenskap. Detta drabbade till exempel 
svenska lax- och öringstammar. Dessa sattes 
i odling för att kompensera för den naturliga 
reproduktionen som förhindrades när vat-
tenkraften byggdes ut i många älvar. Resultat 
blev att de odlade laxstammarna förändrades 
genetiskt, förlorade variation och blev inavla-
de.8 Eftersom inavel ofta leder till sjukdom, 
skador, nedsatt livskraft och liknande nega-
tiva effekter (så kallad inavelsdepression) 
bedömdes detta direkt som allvarligt. Fors-
karna insåg direkt vikten av att genetiska 
hänsyn måste tas i naturvårdsarbetet och att 
utsättning av genetiskt förändrade bestånd 
kan ha negativ påverkan på genetiken hos 
kvarvarande naturliga bestånd. Om genetiskt 
förändrade och inavlade stammar sprider sina 
gener till naturliga bestånd kan detta negativt 
påverka överlevnadsförmågan.9 Redan under 
tidigt 1980-tal påtalades behovet av genetiska 
hänsyn i fiskeförvaltningen och vikten av att 
övervaka genetisk mångfald.10 

6 Allendorf et al., 1976; Ryman et al., 1979.
7 Saha et al., insänt manuskript, 2021.
8 Ryman & Ståhl, 1980; Ryman, 1981; Ståhl, 

1983.
9 Skaala et al., 2019.
10 Ryman, 1981.

Be va r a ndegenet ik en 
vä x er  som en n y 

for sk n ings inr ik t n ing
Den australiensiske genetikern Otto Fran-
kel varnade under tidigt 1970-tal för genetisk 
utarmning kopplad till monokulturer av olika 
grödor.11 Tillsammans med Michael Soulé och 
andra kollegor skrev han de böcker som blev 
startskottet för det nya forskningsfältet beva-
randebiologi (conservation biology) som växte 
fram i takt med att förlusterna av biologisk 
mångfald blev allt mer uppenbara. Här ingick 
genetiken som en central del, och popula-
tionsgenetisk teori utgjorde grunden för flera 
riktlinjer som än idag tillämpas.12

Genet isk  va r i at ion 
–  gru nden för a l l 

biol ogisk  m å ngfa l d
Genetisk variation utgörs av skillnader på 
dna-nivå. Varje enskild gen har en specifik 
plats på dna-molekylen och varje gen har rit-
ningen (koden eller sekvensen) för det protein 
som katalyserar en eller flera viktiga reaktioner 
i cellen. Tillsammans med övriga genetiskt 
kodade proteiner bestämmer dessa proteiner 
individens olika egenskaper och funktioner. 
Genom mutationer – slumpmässiga föränd-
ringar – uppstår små skillnader i dna hos 
gener. Detta resulterar i att det uppstår varian-
ter av en viss gen. Det vill säga att dna-sekven-
sen kan se lite olika ut trots att genen är den-
samma. Genvarianter kallas ofta alleler och 
förekomsten av alleler, innebär att det finns 
genetisk variation (figur 1, nästa sida). 

Genetisk variation inom arter finns dels 
inom individer (om två olika anlag ärvts från 
föräldrarna i en viss gen), dels mellan individer 

11 Frankel, 1970 & 1974.
12 Soulé & Wilcox, 1980; Frankel & Soulé, 1981.
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inom samma bestånd och slutligen mellan
olika bestånd inom arten. Den genetiska varia-
tionen är viktig på både kort och lång sikt. För 
en enskild individ kan bärandet av två olika 
varianter av en viss gen ibland innebära en
fördel ifall det ena anlaget är bättre än det
andra under vissa förutsättningar. Den gene-
tiska skillnaden mellan individer kan vara
nödvändig för fysiologiska, beteendemässiga, 
och andra typer av skillnader som behövs för 
att interaktionen mellan individer ska vara
optimal. 

 

 
 

 

 

Figur 1. Förutom att det finns genetiska skillnader mellan olika arter så finns det oftast mycket gene-
tisk variation inom en art – detta brukar betecknas som den genetiska nivån av biologisk mångfald. 
Den genetiska variationen består av skillnader på dna-nivå. En enskild gen kan förekomma i vari-
anter som skiljer sig i dna-molekylens sekvens. Sådana varianter av en och samma gen kallas alleler 

och symboliseras här med en schematisk dna-figur som här visas med olika färg. Genetiska skillnader 
förekommer inom individer (individer som har två olika varianter av en viss gen), mellan individer 

(individer kan bära olika alleler) inom bestånd samt mellan bestånd. Denna genetiska variation 
utgör grunden för all biologisk mångfald. Illustration: Jerker Lokrantz/Azote.

I ett anpassnings- och överlevnadsperspek-
tiv för populationen och arten leder förekomst 

av flera genvarianter för samma gen till att 
naturlig selektion kan gynna vissa varianter 
i en viss miljö och andra i en annan miljö. 
Detta brukar kallas lokal anpassning – och 
innebär att djur- och växtbestånd anpassar sig 
genetiskt till de specifika förhållanden som 
är kopplade till den geografiska plats där de 
lever. Utan genetisk variation inom arter är 
lokal anpassning omöjlig. Arten gynnas alltså 
av att ha bestånd med mycket genetisk varia-
tion som möjliggör att den kan existera i olika 
miljöer och därmed ha en större utbredning. 

Den genetiska variationen utgör basen för 
evolution av en art eller ett bestånd i de fall 
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förändringar sker i miljön. På detta sätt kan 
den genetiska variationen betraktas som evo-
lutionens verktygslåda. Med många verktyg 
finns bättre chans att klara nya utmaningar.

Avsaknaden av genetisk variation inom ett 
bestånd av en art minskar chansen att de gen-
varianter som skulle klara av ett nytt virus eller 
en anpassning till en högre temperatur, eller 
andra utmaningar, finns tillgängliga. Undan-
taget virus och bakterier och små encelliga 
organismer, kan övriga organismer heller 
inte hoppas på nya mutationer som tillför den 
variation som behövs eftersom mutationer 
sällan uppstår och i de allra flesta fall sänker 
en individs överlevnadsförmåga. Mutationer 
är alltså helt nödvändiga för att skapa gene-
tisk variation. Men positiva mutationer sker 
väldigt sällan och denna evolutionära kraft 
verkar därför väldigt långsamt. I det korta 

tidsperspektiv som människan kan överblicka 
är mutationer inte något vi kan hoppas på för 
att återskapa förlorad genetisk variation bland 
våra flercelliga arter. Det tar hundratusentals 
generationer att bygga upp genetisk variation 
via mutationer. Detta är en orsak till att det är 
så allvarligt att genetisk variation förloras. Vi 
kan inte återskapa den. Vi måste lära oss att 
bevara så mycket som möjligt av den genetiska 
variation som den biologiska evolutionen har 
skapat under årmiljoner och som är helt nöd-
vändig för fortsatt liv på jorden.

Idag finns omfattande empiriska belägg 
för att stor genetisk variation hos ett bestånd 
är kopplad till hög anpassningsförmåga, god 
motståndskraft, hög resiliens och god poten-
tial för såväl kortsiktig (några generationer) 
som långsiktig överlevnad hos beståndet (figur 
2, ovan). 

Figur 2. Bevarandegenetisk forskning över flera decennier visar att djur- och växtbestånd med mycket 
genetisk variation har många fördelar vad gäller möjlighet till överlevnad och anpassning jämfört med 
bestånd som har låg grad av genetisk variation. I figuren symboliseras genetisk variation med färger. 
Varje individ kan bära två kopior av varje enskild gen och dessa kan förekomma i olika varianter (så 
kallade alleler, här illustrerade av färgade, symboliska dna-figurer). Ju mindre genetisk variation, 
desto sämre blir beståndens livskraft och överlevnadsförmåga. Illustration: Jerker Lokrantz/Azote.
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En e x pl os ion av 
genet isk a  s t u dier  av 

djur  och vä x t er
Idag finns effektiva metoder att kartlägga 
stora delar av vilda organismers arvsmassa, 
och man studerar inte bara de gener som 
kodar för proteiner utan även mycket av reste-
rande dna-variation och ibland praktiskt taget 
all variation som finns hos en individ. När 
en människas hela arvsmassa sekvenserades 
(kartlades) för första gången tog det mer än 
tio år och kostade 3 miljarder US-dollar och 
liknandes vid ett månlandningsprojekt. Idag 
tar sekvenseringen några veckor, och kostna-
den är några hundratusen kronor eller lägre 
för att få fram en kartläggning av arvsmassan 
hos en art (ett så kallat referensgenom, genom = 
hela arvsmassan hos en art, uttalas ”jenååm”). 
När sedan individer ska provtas och sekven-
seras för att till exempel övervaka den gene-
tiska mångfalden är själva sekvenseringen inte 
dyrare än insamlingen av vävnadsprover från 
individer. 

Någr a  e x e mpel  på  va d 
v i  v et  om genet isk 

va r i at ion hos  s v ensk a 
djur  och vä x t er

I Sverige har hittills över 500 arter studerats 
genetiskt.13 Sammanställningar av dessa
vetenskapliga studier har kontinuerligt gjorts 
av forskare på uppdrag av Naturvårdsverket14 
eller fritt för vetenskaplig publicering.15

 

Blåmusslorna i Östersjön skiljer sig från dem på 
västkusten. Foto: Andreas Trepte/

Creative Commons. Något beskuren.

De marina arterna som fått anpassa sig 
till Östersjöns låga salthalt uppvisar i stort 
sett alla mycket stora genetiska skillnader om 

13 Posledovich et al., 2021.
14 Laikre & Ryman, 1997; Andersson et al. 2007; 

Posledovich et al., 2021.
15 Laikre et al., 2008; Wennerström et al., 2017.

man jämför Östersjöns bestånd och västkus-
tens.16 Hos de flesta arter sker ett dramatiskt 
genetiskt skifte i eller strax innanför Öresund 
och danska bälten. Det finns två möjliga för-
klaringar till dessa dramatiska förändringar. 
Antingen har den låga salthalten genom 
naturligt urval åstadkommit andra genetiska 
varianter för att klara anpassningen till Öster-
sjön, eller så har bestånd som redan var gene-
tiskt olika tagit sig till Östersjön strax efter att 
den bildades för 8 000 år sedan. I några fall vet 
vi att det gått till på just detta sätt och att de 
bestånd vi har i Östersjön inte alls är nära släkt 
med dem som finns på västkusten. Exempel på 
detta är blåmusslorna och östersjömusslorna 
i Östersjön som båda har sina närmaste släk-
tingar i norra Stilla havet. Vissa av Östersjöns 
bestånd har blivit så olika västkustens bestånd 
att de i princip fungerar som olika arter. Detta 

16 Johannesson et al., 2020.
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gäller det så kallade östra beståndet av torsk 
i Östersjön, och det gäller skrubbskädda
(flundra) och även blåstång. 

 

Torsken i östra Östersjön skiljer sig genetiskt från den i Västerhavet. Foto: Håkan Tunón.

Länge kunde sillen i Atlanten inte sär-
skiljas genetiskt från den som finns i Öster-
sjön (strömmingen). Först nyligen, sedan det 
blivit möjligt att undersöka hela arvsmas-
san, upptäcktes att strömmingen har unika 
anpassningar till Östersjön och att ungefär 
500 gener är inblandade i detta mönster. Fors-
karna upptäckte att enskilda gener som styr 
synförmågan har varianter som är speciellt 
anpassade till Östersjöns ljusförhållanden.
Ungefär 100 gener uppvisar också skillna-
der mellan vår- och höstlekande strömming 
i Östersjön.17 Strömmingen är alltså inte alls 
genetiskt homogen så som man tidigare trott. 
Även den visar lokala anpassningar till olika 

 

17 Lamichaney et al., 2012; Barrio et al., 2016; 
Hill et al., 2019.

förhållanden i Östersjön, i tillägg till de skill-
nader som finns jämfört med Västerhavets 
sillbestånd.

Flera landlevande arter visar stark genetisk 
struktur, det vill säga stora genetiska skillnader 
mellan bestånd över sina utbredningsområ-
den, och till viss del kan sådana mönster spegla 
invandringshistoria. Arter som vanlig näbb-
mus, skogssork, åkersork, lövsångare, fjällarv 
och backglim koloniserade Sverige genom 
invandring från både söder och norr/öster efter 
senaste istiden.  Genetiska mönster från denna 
invandring avspeglar sig fortfarande i dagens 
populationer med en tydlig hybridzon där 
de två invandringslinjerna möts.18 Ett sådant 
mönster med tydliga genetiska skillnader mel-
lan bestånd i nord respektive syd finns även 
hos älg men där ser de genetiska grupperna ut 
att ha bildats efter det att älgen koloniserade 

18 Andersson et al., 2007.
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Sverige. Detta skedde sannolikt som en effekt 
av populationsminskningar med efterföljande 
populationsexpansion. 

Det har genomförts många genetiska stu-
dier av de stora rovdjuren i Sverige och dessa 
visar bland annat att vargen är mycket starkt 
inavlad. Under lång tid har individer av varg 
visat samma inavelsnivåer som man förväntar 
sig ifrån avkomma efter parning mellan hel-
syskon. Även järven är starkt inavlad och gene-
tiskt isolerad.19 För båda dessa arter gäller att 
populationerna är för små och alldeles för iso-
lerade från andra bestånd i Finland och längre 
österut för att de ska kunna upprätthålla den 
genetiska variation som behövs för att vara 
långsiktigt livskraftiga. 

Ök a d s a m v er k a n m el l a n 
for sk a r e  och förva lta r e 
k r ing genet isk  m å ngfa l d

Ända sedan de första genetiska studierna av 
vilda arter i Sverige gjordes på 1970-talet har 
forskare påpekat vikten av att denna kunskap 
används i förvaltningen för att säkerställa 
att arter inte utarmas på genetisk variation. 
Likaså slog FN:s globala konvention om biolo-
gisk mångfald 1992 fast vikten av att kartlägga, 
bevara, övervaka och hållbart nyttja genetisk 
mångfald (liksom art- och ekosystemmång-
fald). I de svenska miljömålen står även sedan 
2005 att arter ”ska kunna fortleva i långsiktigt 
livskraftiga bestånd med tillräcklig genetisk 
variation”. Trots detta har förvaltningen av 
vilda djur och växter i hög grad släpat efter när 
det gäller genetisk mångfald och forskare har 
upplevt en frustration över att vetenskapliga 
data ej nyttjats optimalt i bevarandearbetet. 

Genom att ta in kunskap om genetisk vari-
ation i förvaltningen kan hot upptäckas tidigt 
– förlust av genetisk variation kan upptäckas 

19 Ekblom et al., 2018.

innan beståndet eller arten är under starkt hot. 
Inavel kan undvikas om den upptäcks genom 
åtgärder som möjliggör genetiskt utbyte mel-
lan bestånd – till exempel vandringskorridorer 
eller förflyttning av individer mellan områ-
den. Genom övervakning kan trender i den 
genetiska variationen upptäckas och om för-
luster går för snabbt kan insatser sättas in för 
att stoppa sådan utarmning. 

På senare år har stora förändringar skett 
synen på vikten av genetiska hänsyn i för-
valtning. Forskningsprogrammen BaltGene 
(2009–2011) och BAMBI (2014–2018) gjorde 
viktiga insatser här genom att först belägga 
bristen på genetiska hänsyn i förvaltningen 
av skyddade områden i Östersjön och därefter 
undersöka varför bristerna fanns. Båda pro-
grammen finansierades av EU via forsknings- 
och utvecklingsprogrammet BONUS för 
Östersjöområdet.  Främsta orsakerna till att 
genetiken inte beaktades var kunskapsluckor 
hos förvaltare samt bristfälliga och otyd-
liga riktlinjer och anvisningar från ansvariga 
myndigheter högre upp i hierarkin.20 Ett kun-
skapsexperiment där forskare provade olika 
sätt att öka kunskapen om genetisk variation 
hos förvaltare visade på vikten av kontinuer-
lig kunskapskommunikation mellan forskare 
och förvaltare.21 Experimentet i sig, liksom 
efterföljande konferenser där forskare och för-
valtare möttes, skapade viktiga bryggor som 
har lett till vidare insatser för genetisk mång-
fald inte minst inom övervakning av genetisk 
variation.22

20 Sandström et al., 2016.
21 Lundmark et al., 2019.
22 Sandström et al., 2019.



151 Genet isk  m å ngfa l d

S v er ige  s ta rta de 
pi l otöv erva k n ing av 

genet isk  m å ngfa l d 2020
Havs- och vattenmyndigheten inledde 2017 
ett projekt för att ta fram förslag till program 
för att övervaka genetisk mångfald. Pilotstu-
dier i sötvatten respektive marin miljö utöka-
des under 2020 till att gälla övervakning av 
genetisk variation hos fyra prioriterade arter 
– torsk, sill, lax och ålgräs. Målet är bland 
annat att belysa om viktiga bestånd av dessa 
arter har förlorat genetisk variation under de 
senaste decennierna. Tack vare vävnadsbanker 
kan denna fråga belysas för åtminstone fisk-
arterna. Starten av denna myndighetsstyrda 
övervakning av genetisk mångfald innebär att 
Sverige tar täten internationellt. Endast Skott-
land och Schweiz har också kommit igång 
med övervakning av genetisk mångfald. 

Havs- och vattenmyndigheten i Sverige har 
utvecklat indikatorer för genetisk mångfald 
som kommer att provas under det fortsatta 
arbetet och dessa kommer även att kunna jäm-
föras med indikatorer som nyligen utvecklats 
internationellt som förslag till konventionen 
om biologisk mångfald. Naturvårdsverket 
gav en forskargrupp i uppdrag att under 2020 
ta fram ett program för hur övervakning av 
genetisk variation skulle kunna utformas och 
integreras i pågående förvaltning. Rapporten 
föreslår en rad praktiska åtgärder och insatser23 
och pilotövervakning av genetisk mångfald 
hos älg och några pollinerande insekter inled-
des också under 2020 av Naturvårdsverket. 

Hur är den genetiska bredden för våra ”tama” och vilda pollinatörer? Under 2020 inleddes övervak-
ning av genetisk mångfald hos några pollinerande insekter. Foto: Håkan Tunón.

Den ökade förståelsen för betydelsen 
av genetisk mångfald bland förvaltare och 

23 Posledovich et al., 2021.
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beslutsfattare, liksom forskningens snabbt 
ökande kunskaper och effektivare tekniker att 
kartlägga arters genetiska variation, ökar våra 
möjligheter att säkerställa genetiskt hållbara 
bestånd av organismer till nytta för framtida 
generationer. 
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