eDNA och fiskinventeringar —
stall krav pa rapporterna!

eDNA kan vara ett kraftfullt verktyg for att kartldagga biologisk
mangfald, och tekniken har under senare ar anvants for att in-
ventera forekomsten av fiskarter i vattendrag. Rapporteringen av
fiskinventeringar gjorda med eDNA saknar dock ofta den infor-
mation som gor det majligt att kritiskt utvardera resultaten, eller
att upprepa undersdkningen. Vi har férsokt sammanstalla en
lista 6ver information som bor efterfragas och varfor.

TEXT: PER SUNDBERG, MARINA PANOVA, MALIN STRAND & MIKAEL SVENSSON
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jur och vixter limnar spdr efter sig 1
naturen i form av DNA frin till exem-
pel urin, fjall, celler, och kanske ocksa 1
ren form. Detta DNA benimns eDNA
(frin engelskans “environmental DNA”), eller mil-
j6-DNA, och det kan anvindas for att pavisa fore-
komst av en art utan att man behdver observera eller
finga individer. Dirmed ir eDNA ett attraktivt verk-
tyg for miljoovervakningen och skulle kunna kom-
plettera, och i vissa fall ersitta, en del av de nuvarande
metoderna — beroende pa frigestillningen.

Vattenburet eDNA kan fingas och extraheras for
vidare analys fOr att fi svar pd frigor om vilka arter
som finns eller har funnits 1 vattnet (s.k. metabar-
coding), eller om en specifik och eftersokt art finns
dir (s.k. malartsanalys). Det finns idag ett stort an-
tal vetenskapliga artiklar som bekriftar att tekniken
fungerar, med manga empiriska beligg nir det giller
fisk. Fiskar ir relativt sett stora organismer; de simmar
runt, slapper ifrin sig exkrementer och fjill, och de an-
das genom gilar, vilket ssmmantaget gor att de limnar
minga DNA-spir. For minga geografiska omriden
finns goda referensbibliotek med DNA-sekvenser for
fiskarterna 1 det aktuella omridet. Det ir inte lika vil
kint hur bra eDNA fungerar for att hitta spar av djur
frdn andra grupper, men forskning pagir for att un-
dersoka detta.

I vetenskaplig litteratur ir det en sjilvklarhet att
de metoder som har anvints redovisas pd ett sidant
satt att lasaren dels kan ha en mojlighet att upprepa
undersokningen under samma forutsittningar, dels
kan bedéma hur vil underbyggda slutsatserna ir. Det
ir ocksa viktigt att primirdata redovisas, och att des-
sa finns tillgingliga for andra att analysera. Nir det
kommer till rapporter utforda pa bestillning av olika
avnimare (som i fallet med fiskforekomst kan vara
t.ex. linsstyrelser eller vattenvirdsforbund) varierar
metodbeskrivningarna pa ett sitt som 1 vetenskapli-
ga sammanhang inte accepteras.Vi har undersdkt hur
metoder och filtdata dterges 1 16 rapporter public-
erade under dren 2017 till 2019.V1i har tittat pd hur

4 Fig. 1. Dvargrading. XXXXXXXXXXX XXXXXXXX XXXXXXX XXXXXX XXX
XXXXXXXXX X XXXKXKXKXKXXK XXKXKXKXKXK XXXXXXXKXKXKXX
Foto: Tomas Carlberg
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primirdata redovisas och tolkas, och hur bakomlig-
gande data har gjorts tillgingliga for bestillaren.

I 14 rapporter har undersokningen gillt frigan
”Vilka arter av fisk finns i det undersdkta omridet?”
Metabarcoding anvinds i princip i alla dessa studier
(se faktaruta nedan for mer detaljer). I tvd rapporter
har det handlat om att pavisa férekomst av en specifik
art. D4 behovs ingen sekvensering av DNA — det ir
tillrickligt att pavisa att en artspecifik sekvens mang-
faldigas (amplifieras) i en PCR (se faktaruta nedan).

Vi har identifierat ett antal variabler (Tabell 1)
som vi menar bor finnas med som minimum i en
rapport (dven om det ocksd finns mer som kan vara
viardefullt att formedla). Syftet ir att ge lisaren till-
racklig information for att: 1) kunna upprepa en
genomford studie; 2) forstd analysarbetet; 3) tydlig-
gora pd vilka grunder slutsatser baseras. Virt forslag
till variabler bygger pa innehill och erfarenheter frin
publicerade vetenskapliga studier som bl.a. visar att
resultatet 1 hog grad kan pdverkas av den praktiska
provhanteringen. Vi delar upp variablerna under fem
rubriker: Filtarbete, Provtagning, Laboratoriearbete,
Analys av data, Utvirdering.

Vilken information bor finnas med i en
rapport?
Filtarbete:

* platsangivelse

e datum

¢ vattenforhallanden

* temperatur

* djup

Plats for provtagningen. Bor anges med en tydlig
position (t.ex. SWEREF99) och inte bara med namn
pa vattendraget. Detta for att kunna upprepa och
avgora forhillanden vid provtagningstillfillet.

Datum. Anger nir provtagningen gjordes. Det
finns flera studier som visar att den mingd DNA som
kan upptickas varierar med arstid.

Om strommande vatten eller inte. Det bor finnas
information om vattnet ir strommande eller stil-
lastiende, girna med mitning av stromhastigheten
som kan paverka resultatet beroende pd frigestillning.
Denna information ger en bittre bild av forutsittning-
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arna for att kunna hitta pdvisbart DNA — strémning
kommer att paverka spridning av DNA, och fore-
komst uppstroms kan paverka ett utfall.

Vattentemperatur. BOor anges framfor allt for att
kunna uppskatta fiskens aktivitetsnivd. Det dr for-
delaktigt om ocksd lufttemperaturen anges, eftersom
det kan ha betydelse for nedbrytningen av DNA i
vattenprovet om det gir lang tid mellan provtagning,
filtrering och fixering.

Provtagningsdjup. Det bor finnas uppgift om vilket
djup provet togs pd (eller om det togs frin ytan).
Detta kan vara en avgdrande variabel beroende pa
frigestillning — t.ex. om man soker efter en botten-
levande art.

Provtagning:

Mingden och kvaliteten pa insamlat DNA paver-
kas framfor allt av tre faktorer:

* Typ av filter

* Tiden mellan provtagning och fixering

* Provforvaring

Typ av filter (sterila, inkapslade, porstorlek). Maste
anges, garna med produktmirke om det handlar om
kommersiellt tillgingliga filter. Det finns flera artiklar
som visar dels hur valet av filter paverkar resultaten,
dels att mangden erhidllen DNA 1 filtret paverkas av
manga olika faktorer. Det idr dirfor avgorande infor-
mation for att kunna utvirdera resultaten. Det bor
ocksd anges om provet forfiltrerats — 1 sa fall ocksa
med angivelse om porstorlek och produktmirke samt
med uppgift om DNA har extraherats dven frin for-
filtret.

Tid mellan provtagning och fixering. Flera studier vis-
ar att DNA kan brytas ner snabbt i ett prov, och dirfor
ir det mycket viktigt att ange hur proverna hanterats
och hur ling tid som f6rflutit mellan provtagning och
filtrering respektive fixering.

Provforvaring. Det bor anges hur DNA-proverna
forvarats mellan provtagning, fixering och extraktion

(t.ex. kylda eller frysta).

XXXXX XXXKXXKXXK XXKXXK XXKXXK XXKXX XXXKXXKXXKXXKXXKK XXXXXX
XXXXXXXXX XXX XXXXXXXXKXXX X XXXXXXXXXXK XXXXXXX XXXXXXX XXXX
XXXXXXXX XXXXXXXXXXXXXXXXX
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Laboratoriearbete:
¢ Extraktionsmetod
* Markorer och primers
* PCR
* Sekvensering
* Negativ kontroll

Extraktionsmetod. Hur extraheras DNA frin fil-
tren? Hir krivs att man redovisar exakt vilken metod
man anvint, det ir inte tillrfickligt att hinvisa till
namn pd metodbeskrivningar. Det bor medfolja ett
fullstindigt extraktionsprotokoll med en rapport.

Markor och primers (se faktaruta for forklaring av
”markor” och “primer”). Den markdr som anvinds
mest for fiskundersokningar ir 12S, ibland anvinds
ocksi t.ex. COIL.  Oavsett markor finns det olika
primer-sekvenser som 4r undersdokningsspecifika,
och darfér maste det anges exakt vilken eller vilka
som har anvints. Det ricker inte med hinvisning till
vetenskapliga arbeten dir flera olika sekvenser finns
publicerade. Valet av primers ir avgorande for utfall

och tolkning av resultat. Det bor t6lja med ett full-
stindigt PCR -protokoll med en rapport.
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XXXXK XXXXXKXHXK XHXXKX XXXXHKX XXKXK XHXKXIKXKXHIXKIXKX XXXXHX X XHXKXKXK XXX XRXXKXKXKXKXK X XXHXKKXKXKX XXHXKXK XXXXKXK XXX XXXXXXXX
XXXXXXXXXXXXXXXXX

PCR-amplifiering (bibliotek-preparation). Hir madste
mingden for de olika kemikalierna i en PCR-reak-
tion anges, och det ska framgd om man anvint modi-
fierade primers ("blocking-primers”) for att blockera
amplifiering av DNA frin odnskade organismer (t.ex.
minskligt DNA). Temperatur for de olika stegen 1
PCR-amplifiering ska anges eftersom forhdllanden
for PCR har stor piverkan pd mingden sekvens-
er man fir ut for sin malgrupp (fisk) och andra,
oonskade, grupper samt sannolikhet att finga upp alla
de olika fisksekvenser som kan finnas i provet. Infor-
mationen bor finnas 1 ett fullstindigt PCR-protokoll
som publiceras i samband med en rapport.

NGS-sekvensering (se faktaruta). Efter att markoren
masskopierats frin fisk-DNA med hjilp av PCR ska

det lisas av — dvs. sekvenseras. Detta utfors ofta av
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antingen en akademisk facilitet eller ett kommersi-
ellt foretag som foljer ett beprévat protokoll f6r den
aktuella sekvenseringstekniken (ofta Illumina). Hir
bestills hur mycket data man vill ha, och det 4r viktigt
att redovisa det for att bedoma om datamingden per
prov var tillrickligt stor.Vidare kan man vilja lingden
pa lisningar av PCR-fragmentet, och om varje frag-
ment ska lisas frin bigge hill ("PE-sekvensering”)
eller bara frin ett hill ("SE-sekvensering”). For att fa
sakra sekvenser utan fel bor lisningarna vara si linga
att de ticker PCR -fragmentet nistan helt, och ldsning
frin bigge hall (PE) ir att foredra. Dirfor bor det
framga klart 1 rapporten vilken strategi som har valts.

Negativ kontroll. Metoderna f6r DNA-analys ir
mycket kinsliga och risken for kontamination och
falska resultat ir stor. Det 4r dirfor nodvindigt med
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kontrollprover (bide under provtagning och i labora-
toriearbete) som analyseras tillsammans med prover-
na, och att resultaten frin dessa redovisas pa ett sidant
sitt att man kan bedéma hur kontrollen av kontam-
ination genomforts 1 de olika stegen. Om denna in-
formation utelimnas kan ldsaren inte sjilv uppskatta
kvaliteten pa resultaten.

Analysen av data — bioinformatik:
* Mingd sekvenser per prov
* Metod f0r kvalitetssikring
* Data efter bioinformatisk filtrering
* Taxonomi/referensdatabas
* Mingd relevant DNA-data

Miingden radata (sekvenser) per prov. For att kunna
beddma kvaliteten pi sekvenseringen bor mingden
sekvensdata anges (se nedan). Man stravar efter att fa
lika mycket data for varje prov, men det kan hinda att
vissa prover har genererat betydligt mindre data in
de andra. Det 4r den minsta datamingden per prov
som kommer att ligga till grund i de bioinformatiska
analyserna, och den bor alltid redovisas.

Metod for kvalitetssikring. Det dr viktigt att ange
hur sekvensdata har filtrerats for att ta bort sekvenser
med dilig kvalitet. D3 kan ldsaren bedoma om alla
sekvenser som man inte kan lita pa tagits bort, och
ocksd uppskatta kvaliteten pa filtrerade data.

Miingd data som dr kvar efter filtrering. Det ska an-
ges hur mycket data som blev kvar efter kvalitets-
filtreringen. Om laboratoriearbetet uttordes korrekt
fir man ofta bra sekvensdata och det ir inte mycket
som behover filtreras bort. Har laboratoriearbetet
varit problematiskt kan manga sekvenser bli for korta,
t.o.m. innehilla bara de tekniska hjilp-sekvenserna
("adaptrarna”) och dirmed vara oanvindbara.

Om man har anvint for korta lasningar 1 jam-
forelsen av PCR-fragment blir mdinga sekvenser
osikra och de kommer att exkluderas 1 filtreringen.
Dirfor dr det viktigt att veta hur minga sekvenser
som “holl mattet” och slutligen kunde anvindas for
att uppskatta sammanstillningen av fiskar i proverna.

Taxonomi/referensdatabas. Det bor anges vilken
eller vilka referensdatabaser som anvints i matchnin-
gen mellan sekvenser och artnamn. Nir man har fitt
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palitliga sekvenser jamfors de med varandra for att
gruppera identiska sekvenser, sedan riknar man de-
ras forekomst 1 varje prov. I sista steget jamfor man
sina sekvenser med en referensdatabas som innehéller
representativa sekvenser for olika arter — detta for
att fi fram information om vilka arter som pdatrif-
fas 1 provet. Det gir bara att hitta de arter dir det
finns artspecifika DNA-sekvenser i databasen, och
darfor ir det avgorande vilken databas som har an-
viants. Vad giller markoren 12S (som ir den mest
populira for fiskar) finns det i dagsliget ingen pub-
lik databas for de olika organismer pa det sitt som
det finns for andra markorer (t.ex. BOLD-data-
basen som hittills byggts upp framfor allt med COI).
Dirfér maste varje undersdkning gora ett urval av
vilka sekvenser man ska anvinda som sin referensda-
tabas. Ar det 12S for alla mojliga organismer? Eller
alla fiskar? Eller bara de fiskar som kan tinkas fin-
nas 1 det undersokta vattendraget? Har man baser-
at urvalet ografisk region eller enbart pd taxa?
Mingd relevant DNA-data. Mingden DNA-data som
har gitt att matcha mot arter i referensdatabasen ir ett
mdtt pd hur bra undersokningen lyckats, och hur sta-
bila resultaten ir. De primers for 12S som nimns ovan
ir utvecklade for att finga upp DNA frin si manga
olika fiskarter som mojligt. Men, de kan ocksa finga
upp DNA frin andra organismer som finns 1 vattnet,
som minniskor, groddjur och andra ryggradsdjur, och
iven DNA fran bakterier. Dessa sekvenser kommer
att falla bort i jimforelsen mot referensdatabasen och
stiller darfor normalt inte till med problem. Det kan
dock hinda att mycket, eller till och med majoritet
av sekvenserna, kommer frin organismer som inte
tillhor malgruppen fisk, och di minskar mingden
anvindbara data dramatiskt. Dirfor 4r det viktigt att
redovisa hur mycket data som kom frin malgruppen
(fiskar) och kunde anvindas 1 analysen.

Utviardering av resultat:
* Faunistik
* Analys
* Kontroller

Faunistik. Det bor finnas en diskussion om hur
sannolika resultaten 4r, och hur de torhiller sig till an-
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Malartsanalys/metabarcoding. Om fragan &r “finns den har arten p& provtagningslokalen” kallar vi det malartsanalys. Utféra-
ren designar ett primer-par som ar specifikt for just den arten, och som “fangar upp” den artspecifika DNA-sekvensen om den fo-
rekommer i provet. Genom att anvanda sig av flera primer-par kan man soka efter flera arter samtidigt. Denna analys kraver ingen
sekvensering och ar darfér bade snabbare och billigare an metabarcoding.

Nar fragan ar vilka arter som finns i ett omrade, eller undersékningen tacker fler arter som ska 6vervakas an vad som skulle vara
praktiskt med malartsanalys, anvands metabarcoding. Mera generella primer-par kommer att fanga upp gener fran manga olika
arter, det kan ocksa vara arter som ligger utanfor det egentliga intresset for undersdkningen. Provet sekvenseras med nagon
NGS-teknik, vilket resulterar i ett stort antal sekvenser. Dessa matchas sedan mot bibliotek med gensekvenser av identifierade
och kvalitetssakrade arter (ett referensbibliotek). Finns en art inte i ndgot referensbibliotek ar det inte heller mojligt att koppla en
gensekvens i provet till just den arten. Nér det galler fiskar ar biblioteken férhallandevis kompletta, och darfér fungerar metoden
generellt sett bra.

Ett problem med metabarcoding ar att genkopior av en art som ar ovanlig i provet kan “drénkas” av dominerande sekvenser av
andra arter, och de kan darfor vara svara att upptacka dven om arten férekommer i miljon. Detta kan vara en orsak till s.k. falska
negativa svar.

PCR-reaktion. PCR (Polymerase Chain Reaction) &r en teknik for att i laboratoriet skapa ett stort antal kopior av en given DNA-
sekvens. Detta kravs for att i ett senare skede kunna bestdamma gensekvensen (som i metabarcoding). Det gar ocksa att Gvervaka
sjalva PCR-processen, och en 6kning av antalet kopior av en given sekvens under sjélva processen blir en direkt bekraftelse pa
forekomst av arten i provet. Det dr detta som utnyttjas i maélartsanalys; de tva tekniska varianter av PCR som anvands i den har
typen av analys ar gPCR (q for quantitative) och ddPCR (dd for droplet digital).

Genetiska markérer. Aven om det idag finns méjlighet att studera en arts hela genom &r det onddigt inom miljéévervakningen
dar DNA-tekniker anvandas for att upptdcka, eller bestdmma, arter. Istallet fokuseras pa de delar av genomet som vi vet fungerar
for andamalet och som ar praktiskt anvandbara. Dessa gener kallas “markérer”, och de flesta utgérs av en del av det DNA som
finns i mitokondrierna. En vanlig genetisk markor for fisk ar 12S, och for ryggradslosa djur &r det vanligt att anvanda COl som
artmarkor.

NGS. Fran engelskans “next generation sequencing” ar ett samlingsnamn fér DNA-sekvenseringsteknologi med hég genom-
stromning. Miljoner eller miljarder DNA-strangar kan sekvenseras parallellt, vilket ar en férutsattning for att kunna analysera hela
biologiska samhéllen samtidigt.

Primer. En kort enkelstrdngad nukleinsyrasekvens (DNA-sekvens) som fungerar som startpunkt fér PCR-reaktionen. Primern de-
finierar den del av genen (markdren) som ska kopieras i PCR-reaktionen. Kan designas pa ett sadant satt att det som kopieras ar
specifikt for en art (i malartsanalysen), eller géras mer generell sa att manga arter kopieras for en markér (metabarcoding).

dra befintliga data (provfiske, elfiske, allmin faunistisk
kunskap, lokalens utseende, tidpunkten pa dret, m.m.)
frin samma omrade. Det ir viktigt att stilla sig frigan
om resultatet ir rimligt?

Bioinformatisk analys. Det bor dterspeglas hur palit-
ligt data anses vara, om mingden slutdata per prov
beddms som tillricklig, och hur man tagit hansyn till
eventuell variation i datamingd mellan proverna. Hur
har arter med fd lasningar hanterats (dessa kan ju vara
resultat av kontaminering under provtagningen eller
laboratoriearbetet, eller tillkomma med figelspilln-
ing, med fiskeredskap eller liknande, se ocksa nedan).
Vad hittade man i de negativa kontrollerna och hur
har den informationen hanterats i dataanalyserna?
Ar man siker pi att referensdatabasen innehaller alla
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fiskarter som kan vara aktuella for undersékningsom-
radet? Kan man med sikerhet bestimma alla sekvens-
er pa artniva eller finns det fall dir olika arter kan
sammanblandas?

Kontrollfunktioner. Har bor anges hur kontamina-
tion hanterats, och hur risken for falska positiva re-
sultat beaktats. Alltsd bor man aterge eventuella tekni-
ska artefakter som kan pévisas frin lab-resultat, men
ocksd beakta mojligheten att en art som patriffas i
DNA egentligen inte har forekomst i omradet (t.ex.
DNA frin spillning frin en forbiflygande figel som
itit fisk). Hur hanteras risken att det finns falska neg-
ativa svar i provet, det vill siga att metoden inte har
lyckats hitta en art fast den finns i omradet (se ocksa
ovan under Bioinformatisk analys)?
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Tabell 1. Sammanstalining av ett antal variabler som vi menar bor finnas med som minimum i en rapport (dven om det ocksa finns
mer som kan vara vardefullt att férmedla). Syftet ar att ge lasaren tillracklig information for att: 1) kunna upprepa en genomférd
studie; 2) forsta analysarbetet; 3) tydliggora pa vilka grunder slutsatser baseras.

Provtagning Position (koordinater)
datum
vattendrag (strommande, stilla, etc.)
vattentemperatur

volym vatten vid provtagning
(filtrerat)

djup provtagning
antalet prov/replikat
typ av filter
Laboratoriearbete tid mellan provtagning och fixering

férvaring mellan provtagning/fixering
och extraktion

extraktionsmetod
primers
PCR-amplifiering
NGS-sekvensering
negativ kontroll
Analys/bioinformatik mangd radata per prov
metod for kvalitetsfiltrering
mangd data kvar efter filtrering
taxonomi/referensdatabas
mangd relevanta data (fisk)
Utvardering faunistik
informatik

kontrollfunktioner

14 0
15 1

11 3
12 4
13 3

13 1
14 1 1

11
3 9 4
4 7 5
4 1 11
8 3 4 =
5 6 5
4 6 4 *x
13 1 2
4 10 *x
2 8 4 *x
3 8 3 *x
2 1 11 *x
12 1 1 *k
9 1 6
7 3 4 o
9 3 2 o

Kommentarer: Med "ofullstandigt” menas att det till exempel nar det galler extraktion hanvisas till en vetenskaplig artikel dar det

finns flera olika protokoll.
** inte relevant i de tva studierna som handlar om malartsanalys

°° | ett fall av malartsanalys far primern, som en del i ett utarbetat protokoll, anses vara en féretagshemlighet och inte behéva redovi-

sas.

Vad sdger egentligen rapporterna?

Vi har gitt igenom 14 rapporter som har undersokt
fiskfaunan med metabarcoding, och tvd rapporter
ddr man har letat efter en specifik art (malartsanalys,
qPCR eller ddPCR). For varje rapport har vi bedomt
i vilken grad den uppfyller de krav pa information
(ovan) som vi menar bor finnas for att kunna virdera
tillforlitligheten 1 resultaten och for att kunna upprepa
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undersdokningen med samma metod och samma
forutsittningar. Resultatet av genomgingen redovisas
i Tabell 1. Sammanstillningen redovisar anonymise-
rade resultat frin undersGkningar bestillda av myn-
digheter eller vattenvirdsforbund.

Ingen av rapporterna ir fullstindig nir det kom-
mer till den av oss efterfrigade informationen, men

det finns ett fital som uppfyller merparten av kraven.
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Att viss information saknas kanske inte betyder sa
mycket for resultatets tillforlitlighet, utan mer for mo-
jligheten att upprepa undersékningen med samma
forutsittningar. Det dr mer problematiskt nir viktig
information om till exempel filtertyp saknas och bara
anges 1 allmidnna termer, nir vi vet att typ av filter och
porstorlek pdverkar resultatet. Ytterligare en viktig
faktor ar extraktionsmetod; vissa rapporter refererar
till vetenskapliga artiklar som innehiller flera olika
protokoll, och det gir dirfor inte att siga exakt vilket
protokoll som anvints. Om rapporten inte aterger
vare sig detaljer om filter eller extraktionsmetod ar
det omgjligt att bedoma resultatens kvalitet och un-
dersdkningen gir inte att upprepa.

For de undersokningar som analyserar flera arter
samtidigt 4r den bioinformatiska analysen avgorande.
I flertalet rapporter saknas en kvalificerad genomging
av analys och tillvigagingssitt — saker som ligger
grund for hur resultat tolkas. I vissa fall ges allmin-
na upplysningar om hur manga arter som finns i de
databaser som sekvenser har matchats mot for att
avgora arttillhorighet, men det ges inga fullstindiga
referenser eller beskrivningar av referensdatabaser
som anvints. Kopplat till detta saknas ibland kritiska
resonemang om till exempel ovintade arter som har
identifierats. Det ir 1 inget fall klargjort om det ir
sanna forekomster, kontaminering eller fel som har
uppkommit vid PCR, sekvensering eller vid match-
ningen mot databaser! Vi konstaterar att de flesta av
underskningarna inte skulle gi att repetera utifrin
den information som angetts 1 rapporterna.

Hur far man ut maximalt av eDNA-tekniken?
Vi menar att den information som alltid bor ang-
es 1 anslutning till eDNA-analyser av fiskforekomst
saknas, eller dr ofullstindig, 1 flertalet rapporter vi
hittat. Utan tillging till denna information gir det
inte att gora en kvalificerad bedémning av resul-
taten. Det dr viktigt for en bestillare av eDNA-un-
dersdkningar att vara tydlig med frigestillningen:
handlar det om att pivisa forekomsten av en (1) art,
eller ska undersdkningen visa vilka arter som finns
1 en milj6? Det dr tva helt olika frigor for teknik-
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en att hantera. Med en tydlig kravspecifikation frin
bestillaren motiveras utforare att tinka igenom och
kvalitetssikra undersokningens olika steg och inne-
hillet i rapporterna fir dirigenom hogre trovirdighet.
Vi ser tekniken som extremt lovande och effektiv i
flera sammanhang, men ocksd som komplex och
kunskapskrivande. For en bestillare inom offentlig
sektor finns uppenbara begriansningar for hur mycket
kunskap som kan tickas, och det kan kanske vara en
idé att fi en oberoende granskning och tolkning av
resultat och rapporter om den egna kompetensen
inte ricker till. En utgingspunkt kan vara var foresla-
gna lista Over variabler, en annan kan vara att ta del av
de studier och resultat som foreslar standardisering av
protokoll for vissa specifika undersokningstyper. Det
finns gott hopp om att tekniken levererar — bara vi
noga orkar lisa instruktionsboken och kritiskt reflek-
tera 9ver resultaten. Sist men inte minst — vi kommer
aldrig ifrin den biologiska kompetensen! Det krivs
nigon med faunistisk erfarenhet som kan avgdra
resultatens rimlighet utifrin biologisk kunskap och
erfarenheter 1 naturen. @
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