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Kartering och analyser i GIS



Traditionella undersökningar
 Elfiske 56% FEL konnektivitet (Beier et al. 2007)
 Nätfiske 37% FEL <1% fångstchans viss arter
 Sprängning, Fällfångst, Vattenkikare, Sparkprov, Telemetri, 

Dykning

http://www.electrofishing-machine.com/introduct/nav_32_57.aspx


VAD är miljö-DNA??

VAD är e-DNA??





TidEnzymer & 
Mikroorganismer

Temperatur
UV-ljus

eDNA



Typ av analyser

Vilka arter 
finns här??

DNA 
Metabarcoding

FLERA arter samtidigt

Finns art X här??

qPCR

EN art



Från källa till hav
Sveriges sötvattensstormusslorJacob Bergengren

Foto; Jacob Berggren, Naturforskarna, 
Licens Creative Commons

http://creativecommons.org/licenses/by-sa/3.0/
http://creativecommons.org/licenses/by-sa/3.0/


?





• Rätt fältdesign en förutsättning för goda resultat
• Strömmar, djup, land, habitat etc…
• VAR? NÄR? HUR?

Metoder
Provtagningspunkter A och O



Metoder Flödesschema
Filtrera Extrahera PCR NGS 

sekvensering
BioinformatikSamla in 

vatten

Verifiering
av alla

kontroller

Negativa
kontroller

Negativa
kontroller

Positiva
kontroller

Negativa
kontroller

Negativa
kontroller

Positiva
kontroller



Metodologisk 
mångfald

STSM CA15219 

• Biologisk Mångfald



Method combinations
Spens, Evans , Halfmaerten ,... Hellström (in press) Methods in Ecology and Evolution. DOI 10.1111/2041-210X.12683

http://onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1111/2041-210X.12683/epdf





MÅL
STSM CA15219 

Metod diversitet

• Identifiera de optimala PROTOKOLLEN för EU VD 
för fisk, musslor och groddjur

Optimala metoder









Info från en enda 
sekvensering 

Motsvarar upp till 3 000 ton 
papper (Taberlet 2013)

micaela.hellstrom@aquabiota.se



Dessa enorma mängder data

analyseras



370 000 kända arter med 0,6 miljarder sekvenser och 

2,6 biljoner baspar enligt NCBIs hemsida. (Benson m.fl. 2017)



……resulterar i en artlista
LOKAL 1 LOKAL 2 LOKAL 3 LOKAL 7 LOKAL 8 LOKAL 9 LOKAL 10

MÖRT 286 242 65 491 34 540 28 393 18 669 53 603 53 096 32 450
ABBORRE 183 784 29 223 29 270 31 655 5 075 72 044 3 213 13 304

BRAXEN 73 546 1 785 21 176 483 41 195 8 303 604
ÖRING 21 890 21 890

GÄDDA 21 388 1 928 537 3 046 678 6 160 496 8 543
GÄRS 19 571 6 364 2 480 7 596 3 131

SUTARE 18 736 1 064 396 2 613 1 312 13 125 226
LÖJA 18 365 3 603 837 3 373 8 582 1 094 876

ELRITSA 11 140 160 5 274 5 706
SARV 7 816 1 369 1 081 675 4 143 548

NISSÖGA 6 745 646 3 375 2 724
SMÅSPIGG 6 633 483 6 150

ID 5 627 1 960 3 667
ÅL 5 165 5 165

LAKE 3 141 666 655 290 1 530
STENSIMPA 2 876 2 514 362

FÄRNA 2 503 2 503
BJÖRKNA 1 743 1 463 227 53

NEJONÖGON 536 536
SILVERKARP 124 124

TOTALT ARTER 11 12 14 8 11 6 10
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VERIFIERING

http://www.electrofishing-machine.com/introduct/nav_32_57.aspx
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Relativ Biomassa I fisktömd damm
FISK eDNA



KVALITETSKRAV SAMT RAPPORTERINGSKRAV
• Mängden insamlat samt filtrerat vatten skall dokumenteras.
• Total eDNA koncentration skall anges (varierar mycket men ger en första indikation) 

inklusive negativa kontroller.
• Inhibitionskontroll skall dokumenteras och redovisas. Resultat av antiinhibering 

före och efter utförandet skall redovisas
• Band efter målinriktad PCR skall anges inklusive negativa kontroller.
• Totala sekvenseringsläsningar samt % av målarterna i läsningarna skall redovisas.
• Negativa kontroller indelade i a) fält-negativa b) filter-negativa c) extraktions-

negativa samt d) PCR-negativa skall utföras och utfallet redovisas.
• Krav att utföraren skall använda 'mock community' som positiv PCR och 

sekvenseringskontroll för att försäkra att PCR och bioinformatiken fungerar. Falska 
positiva prover skall redovisas. 

• Det totala antalet sekvenser, samt sekvenser för målart skall anges i % samt 
läsningar.

• Andel sekvenser av människa, ko, och gris (vildsvin) och bakterier förekommer som 
bakgrunds sekvenser skall redovisas

• Minst 12 PCR replikat per art och  eDNA prov skall utföras. 
• Maximalt antal prover för en MiSeq körning skall inte överstiga 100 stycken 

exklusive sekvenseringskontroller.



Exempel på projekt



Fiskinventering i 6 svenska sjöar
elfiske (28 år)



Fiskinventering i 6 svenska sjöar
elfiske (28 år), vs eDNA (1dag)



Fiskinventering i Svartån, Östra Götaland
elfiske (24 år)



Fiskinventering i Svartån, Östra Götaland
elfiske (24 år), eDNA (2 dagar)



Fisk inventering Spjutmo 
elfiske  + intervjuer (30 år)

Above Hydropover
lake

Below Hydropower
plant

Lake 
Spjutmo



Fisk inventering Spjutmo 
elfiske  + intervjuer (30 år), eDNA (2 dagar)

Above Hydropover
lake

Below Hydropower
plant

Lake 
Spjutmo



1563 Lakes

INVENTERINGAR AV FLERA EKOSYSTEM

Spens I, II, III, IV, V



40 sjöar i Hattsjöåns avrinningsområde 

öring



På jakt efter invasiva arter I Östersjön
Svartmunnad smörbult; Neogobius melanostomus

Fann målarten i nya lokaler
+ 40 fiskarter till.



Samarbete SLU Uppsala
54 fågelsjöar I Uppsala och Stockholm, 

27/54 innehöll Större vattensalamander

Foto; Nicklas Wijkmark, AquaBiota, 

Foto; Nicklas Wijkmark
AquaBiota



Spår i snön

Foto; Nicklas Wijkmark, AquaBiota, Foto; Anders Modig, Foto; Wikimedia Commons, 
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eDNA för detektion och kvantifiering

 Indikatorer – prediktera eko.mönstr EKO.STATUS(kontrollprogram)

 Nyckelarter – oproportionerligt stora effekter

(få/stor biomassa-effekt)

 Rödlistade & Fridlysta – speglar miljöhot

 RE-CR-EN-VU-NT

 Invasiva - skadliga

 Gömda, Glömda el. Okända - svårinventerade



 Biologisk mångfald – flest arter
 Före varje fiskpassage-bygge
 Inverkan hinder (ned minus upp)
 Åtgärdsprogram effektkontroll

Praktisk användning



Nuvarande EU-VD index för fisk

• Traditionella
• Artsammansättning

Totalt antal arter
Totalt antal indicator arter

• Artförekomst
Mängd av arter, biomassa
antal individer

• Längd/åldersfördelning
Ett urval av få arter

• eDNA
• Artsammansättning

Artförekomst
• Mängd av arter, biomassa

• Längd/åldersfördelning



➢ Inte  destruktivt
➢ Billigare och känsligare än traditionella metoder
➢ Semi kvanitativt
➢ Kosteffektiv för storskaliga studier

➢ Ger INTE information om storlek eller ålder
➢ Komplement eller ersättning m konventionella metoder, 

beroende på frågeställningen

eDNA- sammanfattning



TACK
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