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Sammendrag

Ekrem, T., Majaneva, M., Stur, E., Falahati-Anbaran, M., Christensen, G. Schartau, A.K., Egge, E., Kistenich,
S. & Engesmo, A. 2025. Overvakning av fijeermygg i innsjger med bruk av miljg-DNA — NTNU
Vitenskapsmuseet naturhistorisk notat 2025-6: 1-24.

DNA-metastrekkoding av filtrerte vannpraver gjgr det mulig & pavise arter i et miljg uten & samle inn selve
organismene. Metoden har vist seg lovende for identifisering av bunndyr i rennende vann, men det finnes fa
studier som vurderer hvor godt den egner seg til & pavise denne artsgruppen i lotiske miljger.

Fjeermygg (Diptera: Chironomidae) er blant de mest artsrike insektgruppene i ferskvann, men har veert lite
brukt i norsk miljgovervakning. Dette skyldes i stor grad at morfologisk artsidentifisering er tidkrevende og
krevende. Med et godt utbygd referansebibliotek for norske fjzermyggarter basert pa DNA-strekkoder, apner
metastrekkoding for effektiv og neyaktig identifisering, noe som kan gjegre fijzermygg til en realistisk
indikatorgruppe i fremtidig overvakning — seerlig i innsjger med lav bunndyrdiversitet.

| dette studiet undersgkte vi om metastrekkoding av filtrerte vannprgver kunne pavise fjsermyggarter i
Selbusjgen (Trgndelag) samt i Diesetvassdraget og Linnévassdraget pa Spitsbergen, og hvor robust denne
pavisningen er mellom biologiske replikater. | Selbusjgen ble det pavist DNA fra over 200 arter, men mange
arter ble kun registrert i én av tre replikater, noe som indikerer lav robusthet. Det var ogsa liten overlapp
mellom artssammensetning i vannprgver og det som ble registrert med tradisjonelle metoder som
sparkeprgver og sedimentprgver. Som forventet ble det pavist mange terrestriske og lotiske arter neer bekke-
og elveutlgp.

Resultatene viser at metastrekkoding har potensial for bruk av fjazermygg i biomonitorering, men at det er
behov for videre undersgkelser for & avklare om filtrert vann eller sedimentpraver best egner seg til & pavise
stedegne arter, og hvor mange replikater som kreves for en palitelig deteksjon. | tillegg ber eksperimentell
prevetaking gjennomfares for & forstd hvordan miljg-DNA fra fjsermygg distribueres bade horisontalt og
vertikalt i innsjgsystemer.

Ngkkelord: Chironomidae — metastrekkoding — Spitsbergen — Trandelag — vannprever
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Forord

| dette prosjektet gnsket vi & undersgke om analyser av miljg-DNA (eDNA) gir et palitelig bilde av
artsmangfold og artssammensetning av figermygg — bade i litoral- og profundalsonen — i Selbusjgen
(Trendelag), samt i Diesetvassdraget og Linnévassdraget pa Spitsbergen. Dersom metodikken
viser seg treffsikker, vil dette kunne danne grunnlaget for en stgrre studie med mal om & utvikle en
kvalitetsindeks basert pa fjazermygg i innsjger.

Prosjektet matte flere utfordringer under feltarbeidet. Vaerforholdene var krevende, med flom i
Selbusjgen og en uvanlig sen var pa Spitsbergen i 2023. Til tross for dette lyktes prosjektgruppen
— bestaende av representanter fra NTNU Vitenskapsmuseet, NINA, NIVA og Akvaplan-niva —i &
gjennomfgre n@dvendig pravetaking for de molekyleere analysene. | etterkant oppsto ogsa enkelte
laboratoriemessige utfordringer som fgrte til forsinkelser i databehandlingen.

Resultatene viser at det kan veaere krevende a oppna konsistente artsregistreringer med miljg-DNA
for fi;ermygg. Samtidig fremkommer et imponerende mangfold av arter, noe som understreker det
store potensialet metoden har for fremtidig overvakning av vann og vassdrag.

En stor takk rettes til alle som har bidratt til prosjektet, szerlig Erik Friele Lie (NINA) og Stig Lasse
Rosendal (Statens naturoppsyn) for uvurderlig hjelp med battransport og prevetaking i Selbusjaen.

Prosjektet ble finansiert av Miljgdirektoratet under avtalenummer 23087459

Trondheim, 8. juni, 2025

Torbjgrn Ekrem



1 Innledning

Overvaking av norske innsjger er forankret i vannforskriftens vedlegg V, og innsjger skal
klassifiseres mht. gkologisk tilstand basert pa biologiske, fysisk-kjemiske og hydromorfologiske
kvalitetselementer (KE’er; Miljgdirektoratet 2025). Av de biologiske KE’er representerer plante-
plankton, dyreplankton og fisk pelagisk sone i innsjger mens vannplanter, bunndyr (makroinverte-
brater) og fisk representerer innsjgenes grunntvannsomrader (litoralen). Prgver fra innsjgenes
dype bunnomréader (profundalen) benyttes ikke per i dag. Heller ikke bunndyr fra litoralsonen
benyttes i overvakning av de fleste store sjger (JKOSTOR: Dkosystemovervaking i store innsjger)
pa grunn av vanskelige bunnforhold i litoralsonen i regulerte innsjger. Bunnprofilen til de fleste
norske innsjger er dessuten bratt, noe som resulterer i en smal litoralsone og en bred
profundalsone. @kt tilfgrsel av neeringsstoffer til innsjger resulterer i gkt produktivitet med
pafelgende okning i tilfarselen av organisk materiale til profundalsonen. Som felge av dette kan
organismer i profundalsonen gi en god indikasjon p& ndveerende og tidligere endringer i innsjgenes
produktivitet og kan brukes i vurderingen av gkologisk tilstand til en gitt innsjg (Lang & Lods-Crozet
1997, Brodersen & Lindegaard 1999).

Bade leddormer og fijaiermygg anses som sveaert gode indikatorer for oksygentilstand (Brundin 1949)
og trofisk tilstand (Saether 1979) i profundalen. Av disse to taksonomiske gruppene er fjsermygg
sannsynligvis den mest nyttige indikatoren for trofisk tilstand ettersom de er en av de mest artsrike
insektfamiliene i norske ferskvann, forekommer over hele spekteret av naeringsforhold og har
enkeltarter med spesifikke miljgtoleranser (Cortelezzi m.fl. 2020). Artssammensetningen av
fiiermygg endres langs gradienten av nezeringssalter (fosfor og nitrogen) og pH i innsjger (Ruse
2015), og bruk av fjsermygg for & klassifisere norske innsjger i forhold til eutrofiering har vist seg &
fungere godt (Aagaard 1986). Fjeermygg har ogsa blitt benyttet for & undersgke effekten av kalking
av forsurede vassdrag i Sar-Norge (Lindstrgm m.fl. 2005).

Fjeermygg er blant de mest hyppig forekommende og artsrike insektgruppene i arktiske omrader
og pa Svalbard alene er det kjent mer enn 70 arter (Stur & Ekrem, 2020). Et flertall av artene har
akvatiske larver og pupper, og fisermygg er dermed en mulig god gruppe for miljgovervakning av
arktiske vassdrag, i motsetning til andre akvatiske insektgrupper, f.eks. dagnfluer, varfluer og
steinfluer, som er artsfattigere i polare strgk.

A bestemme fjzermygglarver til art basert pa morfologiske karakterer innenfor rimelig tidsbruk er
svaert krevende. Det store antallet arter innenfor vidt utbredte slekter og mangel pa arts-
diagnostiske larvekarakterer i flere grupper hemmer derfor bruk av fiazermygg som indikator. | tillegg
ma gjerne et stort antall individer prepareres for lysmikroskopi for sikker identifisering. Ved a
benytte DNA-baserte metoder kan derimot alle fizermygglarver i miljg-praver identifiseres med mye
starre sikkerhet og objektivitet s& lenge det eksisterer et kvalitetssikret referansebibliotek.
Referansebiblioteket til norske fjzermygg har god dekning, ca. 85% av de kjente norske artene
(564/660) har en strekkekode i Barcode of Life Data Systems (BOLD) noe som gjer DNA-basert
identifikasjon enda mer palitelig. Derfor er det betimelig a ta opp igjen fizermygg som en mulig
gruppe for overvaking av gkologisk tilstand i norske innsjger, spesielt om miljg-DNA gir troverdige
oversikter over artssamfunn. Undersgkelser der miljg-DNA har blitt benyttet til identifisering av
fieermyggsamfunn i britiske innsjger har gitt lovende resultater og vist at metoden kan benyttes til
registrering av arter gjennom hele aret (Bista m.fl. 2017).

| dette prosjektet har vi testet potensialet for fijiermygg i innsjgovervakning ved miljg-DNA
pragvetaking i Selbusjgen i Trandelag og Linné- og Disetvassdraget pa Spitsbergen.

Selbusjgen er en del av Nea-Nidelvvassdraget som tilhgrer vannregion Trgndelag. Den er typifisert
som en sveert stor (areal: > 50 km?), dyp (middel dyp: >15 m), kalkfattig (kalsium: 1-4 mg Call) og
klar (farge: 10-30 mg Pt/L) lavlandssjg (hgyde over havet: <200 m o.h.) iht. vannforskriftens
typologi. Innsjgen har veert regulert siden 1919 og har en reguleringshgyde pa 6,3 m (vinter-
nedtapping pa 4,7 m). Som en fglge av dette variere vannstanden mellom 161,3 og 155 m o.h.
Selbusjgen har et overflateareal pa 57 km? og et starste dyp pa 206 m. Middeldypet er beregnet il
70 m og vannets oppholdstid til 1,42 ar. Innsjgens nedbgrfelt bestar av 37 % snaufjell, 35 % skog,



13 % myr, 8 % vann og 2 % dyrket mark. Omradene rundt den gstlige delen av sjaen er tettest
befolket, mens vestover er det bare spredt bebyggelse. Det er en del jordbruksvirksomhet i den
sor-gstlige delen. Selbusjgen er undersgkt arlig siden 2017 som en del av det nasjonale
overvakingsprogrammet GKOSTOR. Fgr den tid ble det ogsa gjort enkelte undersgkelser av
Selbusjgen, seerlig mht. dyreplankton og fisk, men data pa fjsermygg foreligger ikke.

Diesetvassdraget bestar av Nordre- og Sere Diesetvatnet samt Diesetelva som drenerer Sgre
Diesetvatnet og farer ut til vestkysten av Mitrahalvaya, nord for Ny-Alesund. Diesetvassdraget
inkludert Sgre Diesetvatnet og Diesetelva er inkludert i det nasjonale overvakingsprogrammet
Konsept for integrert klimaovervaking i vann (IKO-Svalbard) som ble etablert i 2022.
Diesetvassdraget ble farste gang undersgkt som en del av dette programmet i 2023, og skal etter
planen undersgkes pa nytt i 2025 og 2027. Det tas praver (basert pa sparkemetoden og plukk) fra
litoralsonen i Sare Diesetvatnet og fra Diesetelva til bestemmelse av fijzermygg. Identifiseringen av
fieermygglarver baseres pa morfologiske kriterier og DNA-analyser. Tidligere er det gjort
bunndyrundersgkelser i Sgre Diesetvatnet (Hansen 1983) og Diesetelva (upubliserte data fra
2014), men bestemmelse av fjaiermygglarvene varierer mht. taksonomisk niva (fra art til subfamilie).

Linnévassdraget ligger i Linnédalen ytterst i Isfjorden. Det bestar av Linnéelva som drenerer mot
nord og det 4,6 km? store Linnévatnet som er Svalbards sterste innsjg med anadrom raye
(Svenning m.fl. 2020). Linnévatnet er en sveert naeringsfattig, monomiktisk innsjg som vanligvis er
islagt rundt ni maneder i aret (Brittain m.fl. 2020, Svenning 2015). Nedre del av Linnéelva som
drenerer ut i Isfijorden ved Russekeila er en relativt bred ca. 2 km lang elv. Linnévassdraget
inkludert Linnévatnet og Linnéelva er en del av overvakningsprogrammet IKO Svalbard.
Linnévassdraget ble undersgkt som en del av dette programmet i 2022, og pé nytt i 2024, og skal
etter planen ogsa undersgkes i 2026. Tidligere har det blitt utfgrt en rekke undersgkelser bade av
rgyebestand, bunndyr og plankton i Linnévassdraget (Brittain m.fl. 2020; Svenning m.fl. 2007,
2020).



2 Metode

2.1 Selbusjgen

Vannprgver, 3 x 5 L, ble tatt ved alle 10 litoralstasjoner rundt Selbusjgen som benyttes i det
nasjonale overvakningsprogrammet JKOSTOR. Til dette ble det benyttet en 7 m lang stav for a
fere munningen av en sterilisert silikonslange ca. 20 cm under vannoverflaten. Vannet ble pumpet
gjennom slangen og filteret mens munningen ble flyttet sideveis for & dekke et stgrst mulig omrade
med samme radius fra der prgvetakeren stod. | tillegg ble det tatt 3 x 5 L praver av vannsgylen
noen meter over bunnen i profundalsonen pa ca. 50 m eller 20 m dybde med en vannhenter.
Pravetakingen ved profundalen foregikk samtidig med pravetakingen i GKOSTOR for & dra nytte
av felles logistikk, tre ganger i lgpet av sesongen. Vannprgvene fra litoralen ble tatt i samme uke
som bunndyrspravene | IKOSTOR ble samlet inn. Vannpravene ble filtrert pa lukkede filtre (5,0
pm GF-forfilter og 0,8 um PES-filter, NatureMetrics), og fiksert pa ATL buffer (Qiagen). DNA ble
ekstrahert pA NINAGEN med 4 tilsette proteinase K (Qiagen) til kapselfiltrene for de ble inkubert
over natt. DNA ble isolert fra kapselfiltrene ved hjelp av et NucleoSpin Plant Il (Machery-Nagel)
DNA ekstraksjonssett. Strekkodemarkgren COI for bunndyr inkludert Diptera ble amplifisert med
primer fwhF2/EPTDr2n utviklet av Leese m.fl. (2021) og med primersettet BF3/BR2 utviklet av
Elbrecht m.fl. (2019). Alle amplifikasjoner ble kjgrt i en standard to-trinns 16S-lllumina protokoll
med KAPA HiFi HotStart ReadyMix. En forste PCR inkluderte primere med «overhang adaptor»-
sekvenser, etterfulgt av en andre PCR for 3 tilsette lllumina-indekser (IDT for lllumina, DNA/RNA
UD indexes). | motsetning til Leese m.fl. (2021) brukte vi en temperatur (56°C) og ikke touch-down
protokoll i den farste PCR. Hver prgve ble amplifiserti en PCR, bade med fwhF2/EPTDr2n og med
BF3/BR2. PCR-produktene ble kvalitetssjekket pa en Tape Station (Agilent 4200) og renset med
magnetiske kuler (MAG-BIND RXN PURE PLUS) etter hver PCR. Sekvenseringsbibliotek ble
sekvensert pa lllumina Novaseq ved det Nasjonale sekvenseringssenteret, fwhF2/EPTDr2n med
2x150 bp og BF3/BR2 med 2x250 bp. Rasekvenser ble filtrert og kvalitetssikret etter Astrém m fl.
(2023). Primerne ble fijernet med programmet cutadapt v. 1.9.1, og DNA-sekvensene ble deretter
filtrert, kvalitetssikret og feilrettet med programmet dada2 (Callahan m.fl. 2016) for & generere ASV-
er (Amplicon Sequence Variants). For a klassifisere ASV-ene til arter, brukte vi farst programmet
RDP-Classifier (Wang m.fl. 2007) og en referansedatabase for COl sammenstilt og utviklet ved
NINA med basisdata fra offentlig tilgjengelige databaser. For & sikre RDP-identifikasjonene brukte
vi blast (Zhang m.fl. 2000) mot denne NINA-databasen og NCBI GenBank nucleotide database.
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Figur 1. Prgvetakingsstasjoner i Selbusjgen 2023. Kartgrunnlag fra Google Maps.



De sekvensene som ble identifisert som fjazermygg pa denne maten, fikk til slutt en taksonomisk
tilordning basert pd BOLD v4 (Selbusjgen: 24 januar, 2025; Linnévassdraget: 1 april, 2025) som
ble gjennomgatt og revidert manuelt av taksonomiske eksperter pa Chironomidae (E. Stur & T.
Ekrem).

| tillegg har det blitt tatt 5 pregver av toppsedimenter fra profundalen med en Van Veen grabb i
samme omradet som vannprgvene ble tatt. Sedimentet ble siktet gjennom en sil med porestarrelse
pa 250 mm og resterende sediment med dyr ble fiksert pd 96% etanol. DNA ble ekstrahert fra
sedimentpragvene ved forsiktig pipettering av etanol fra prgvene og tilsetting av Matrix D og Matrix
A. Prgvematerial ble da homogenisert pa FastPrep-96 (1600rpm, 120s). Etter det ble det tatt en
delprave pa 0,5 ml som ble tarket i varmeskap, og deretter ble det tilsatt ATL buffer (Qiagen) og
proteinase K (Qiagen), og prgvene ble inkubert over natt. DNA ble ekstrahert med King Fisher
MagMax Tissue 2.0 og analysert pd samme mate som miljg-DNA prgvene.

2.2 Diesetvassdraget

Vannprgver, 3 x 5 L, ble tatt ved fire stasjoner i Diesetvassdraget: To i Diesetelva og to i Sere
Diesetvatnet. | tillegg ble det tatt 3 sparkepraver a 1 min ved hver stasjon. Prgvetakingen foregikk
samtidig med planlagt prevetaking i prosjektet IKO-Svalbard for & dra nytte av felles logistikk.

2.3 Linnévassdraget

Vannprgver, 2 x 2,5 L, ble tatt ved fire stasjoner i Linnévassdraget i 2024 (figur 2). Linnévatn ble
preovetatt i juli og august, Linnéelva i juli, august og september. | noen tilfeller var det ikke mulig a
filtrere 2,5 L fordi filteret tettet seg far hele vannprgven var filtrert. | tillegg ble det satt opp et
Malaisetelt for innsamling av voksne fjaermygg for senere analyse i tilfelle miljg-DNA prgvene fra
dette omradet inneholder spor fra arter som enna ikke finnes i referansebiblioteket.

Totalt 20 miljg-DNA prever ble analysert (+ negativ kontroll). Vannpravene ble filtrert pa stedet pa
0,45 pym PES membranfilter (Merck Millipore) og fiksert pa Qiagen ATL buffer. DNA ble ekstrahert
etter standard metodikk pa NIVA ved bruk av Qiagen Blood & Tissue der filtrene pa ATL ble tilsatt
proteinase K og inkubert ved 56° C over natt far videre behandling. Strekkodemarkgren COI ble
amplifisert med primerne BF3/BR2 (Elbrecht m.fl. 2019), med anbefalt bindingstemperatur 50° C.
Libraries ble indeksert med lllumina adaptere, og sekvensert pa én plate lllumina MiSeq v3 pa det
Nasjonale sekvenseringssenteret. Rasekvenser ble kvalitetssikret og identifisert pa samme mate
som sekvensene fra Selbusjgen.
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Figur 2. Prgvetakingsstasjoner i Linnévassdraget. Kartgrunnlag fra TopoSvalbard, Polarinstituttet.



3 Resultater

All prgvetaking i Selbusjgen ble gjennomfart i 2023. Prgvetaking i Diesetvassdraget ble ogsa
gjiennomfgrt i 2023, men pa grunn av en uvanlig sen var og en tidlig vinter ble det bare tid til en
innsamlingsrunde (september). Ettersom vannprgvene ble samlet ved -10 °C kunne de ikke
filtreres i felt og stod ett dagn i kanner far filtrering. Dette er ikke optimalt ettersom DNA i flytende
vann nedbrytes raskt. | tillegg gikk filterpravene som ble oppbevart pa Akvaplan-niva tapt i
forbindelse med at et fryserom sluttet & fungere. Pravene fra Diesetvassdraget har derfor ikke gitt
resultater. Pravetakingen i Linnévassdraget ble gjennomfart i 2024.

3.1 Selbusjoen

Pa grunn av utfordringer med protokoll for amplifisering av COI fragmentet med insektspesifikke
primere (fwhF2/EPTDr2n) ved NINAGEN, ble sekvensdata generert senere enn opprinnelig
planlagt i 2023. | de forelgpige resultatene med insektspesifikke primere fra prgvene som ble tatt
Selbusjgen gjorde vi flere interessante observasjoner:

1. Det ble registrert totalt 209 ulike genetiske varianter av fijzermygg i prevene fra Selbusjgen.
Flere av disse tilhgrer samme art, sa antall registrerte arter i pravene er rundt 176. Av disse
er rundt 64 arter kjent for & forekomme i innsjger og andre lentiske miljger.

2. Replikater av vannprgver fra den samme stasjonen paviser ikke alltid de samme artene.
For eksempel ga miljg-DNA vannprgver fra 50m dyp treff pa henholdsvis Chironomus
cingulatus og Stempellinella brevis i en av tre replikater, mens Tanytarsus lestagei agg. ble
registrert i alle tre replikatene.

Gitt de forelgpige resultatene besluttet vi & utfare ytterligere analyser av prgvene fra Selbusjgen
med mer generelle primere for & gke datamengden og dermed gi et bedre grunnlag for
konklusjoner. Dette ga oss muligheten til & vurdere innflytelsen av tilfeldig amplifisering av enkelte
arters DNA fra miljgprgvene og et samlet datasett der flere av de biologiske replikatene ble
representert.

DNA fra fjzermygg ble registrert fra 101 av 104 vannprgver med primersettet BF3/BR2 og 96/104
vannprgver med primersettet fwhF2/EPTDr2n, mens fjzermygg ble registrert i alle sedimentpraver
og sparkeprgver (figur 3). Andelen fijzermyggsekvenser og sekvenser fra andre bunndyr er
betydelig hayere med mark@ren som har mer insektspesifikke primere (fwhF2/EPTDr2n), spesielt
i vannprgvene (figur 3). Selv om sekvenser fra fiaiermygg dominerer totalbildet for denne markaren,
har det ingen pavirkning pa antallet arter registrert (figur 3, stolpediagram). Samtidig observerer vi
at de mer generelle primerne (BF3/BR2) paviser betydelig flere arter bunndyr enn de insekt-
spesifikke primerne (fwhF2/EPTDr2n).

Stasjoner i neerheten av elve- og bekkeutlgp registrerer mange arter som ikke tidligere er kjent fra
innsjger. For eksempel registrerte vii prgver fra juni ved stasjon 10, naer utlgpet av Drakstelva DNA
fra lotiske arter i slekter som Rheocricotopus og Rheotanytarsus, samt terrestriske arter i slekter
som Smittia og Bryophaenocladius. Dette skyldes transport av DNA fra disse artene ut i Selbusjgen
og ikke tilstedeveerelse av artene i lentiske miljg. Pa grunn av dette fokuserte vi de videre analysene
pa stasjoner som ikke ligger i umiddelbar naerhet til bekk- eller elveutlap, dvs. stasjonene 1, 2, 6, 7
og 8, samt profundalstasjonene (figur 1).
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Figur 3. Andel praver der DNA fra fijazermygg ble pavist (grenne sektordiagram); andel sekvenser fra fijzermygg,
andre bunndyr og organismer utenfor malgruppene (flerfargede sektordiagram); antall arter av fjazearmygg og
andre bunndyr registrert med de to ulike markerene (stolpediagram).

De to ulike primersettene resulterte i relativt like resultater. BF3/BR2 settet ga 229 genetiske
varianter som kunne tilordnes fjsermygg, mens fwhF2/EPTDr2n produserte 209 varianter. Ettersom
markgren som amplifiseres med BF/BR2 er 418 bp, mens fwhF2/EPTDr2n-markgren bare er 142
bp, var dette som forventet siden en lengre markear har stgrre sjanse for & akkumulere mutasjoner.
En taksonomisk gjennomgang av de genetiske grupperingene i datasettet viser at de to markerene
produserer relativt like artslister, men at en god del arter er unike for hvert av datasettene (tabell 1,
figur 4). Dette kan skyldes stokastisk tilfeldig amplifisering, men ogsa primer bias for enkelte taksa.
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Figur 4. Arter registrert med bruk av primersett BF3/BF2 og fwhF2/EPTDr2n fra lokaliteter uten naerliggende
innlgpselv/bekk.

For litoralprgvene observeres det relativt stor variasjon i antall arter mellom biologiske replikater,
mellom stasjoner og mellom arstider (figur 5). Antall arter per prave for de ulike markarene falger
et ganske likt mgnster (korrelasjon mellom antall arter per prgve for markgrene: 0,82) med et litt
hgyere gjennomsnitt av arter per prgve for de insektspesifikke primerne (fwhF2/EPTDr2n). Som
ventet, pavises generelt flere arter i vannprgvene fra litoralsonen i forhold til profundalsonen.

: :  EmBF3BR2
20. : . M FwhEPTD:

—_
(&)}

—_
o

Antall arter

Ll ..ul.LlI.|l.Im

: ‘S :
Vann 20m: Vann 50m :p : Sediment

Figur 5. Antall arter per prgve fra stasjoner i Selbusjgen mindre pavirket av miljg-DNA fra omliggende
omrader. Resultater fra primersettet BF3/BR2 og fwhF2/EPTDr2n. Vannprgver fra profundalsonen angitt med
meter. Prgvenavn med «LK» angir sparkeprgver, «sed1» og «sed2» angir sedimentprgver fra
profundalsonen. Litorale stasjoner er angitt med stasjonsnummer og bokstav for innsamlingstidspunkt: A =
14-15. juni, 2023; B = 4-5. august, 2023; C = 21-22. september, 2023.

Flere av stasjonene viste resultater som antyder usikker pavisning av arter fordi disse ikke ble
oppdaget i mer enn en av de biologiske replikatene. Dette gjelder ogsa for markgren amplifisert
med det mer generelle primersettet (BF3/BR2). For eksempel ble 8 av 11 arter pavist i kun en av
replikatene tatt ved stasjon 1 i juni. | juli var andelen 7 av 10 arter, mens det i september var 5 av
11. Tilsvarende mangel pa overenstemmelse i pavisning av arter mellom biologiske replikater er
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tydelig i resultatene fra de andre stasjonene, inkludert profundalstasjonene pa 50 m og 20 m dybde
der bare 3 av 18 arter ble pavist i mer enn en av fem vannprgver. figur 6 viser et sammendrag av
hvor mange arter som ble pavist i en eller flere replikater fra samme prgvested og tidspunkt. For
begge markarene ble det pavist flere arter i en replikat enn i to eller tre. Fem replikater ble bare
gjennomfgrt for vann og sediment i profundalsonen.

M BF3BR2

1
> B FwhEPTD

10

L'

Antall replikater

Antall arter

Figur 6. Antall arter til stede i replikater (gjentatt provetaking) fra samme sted og til samme tidspunkt i
Selbusjgen. Fem replikater ble gjennomfart for vann og sedimentprgver fra profundalsonen.

Det var lite samsvar mellom arter pavist i sedimentprgver og vannprgver fra profundalsonen. Mens
sedimentpravene inneholdt DNA fra forventede profundalarter som Heterotrissocladius subpilosus,
Micropsectra insignilobus, Stictochironomus sticticus og Monodiamesa bathyphila, ble disse stort
sett ikke pavist i vannprgvene fra samme stasjon. Et unntak er en vannprgve fra 50 m dybde som
registrerte Heterotrissocladius subpilosus.

Samsvaret mellom paviste arter i sparkeprgver og vannprgver for stasjon 7 var noe bedre.
Chironomus sp. 1, Cricotopus sp. 1, Cricotopus sylvestris, Heterotrissocladius marcidus og
Psectrocladius sp. 4TE ble alle pavisti samme periode fra minst en vannprgve og en sparkeprgve.
Enkelte innsjgarter som Dicrotendipes sp. 1 og Micropsectra insignilobus ble bare pavist i
vannprgver, mens Chironomus sp. 4, Parakiefferiella bathophila, Pseudochironomus sp. 1 og
Synendotendipes sp. 1ES bare ble funnet i sparkepraver. Cladotanytarsus nigrovittatus,
Tanytarsus sp. 1 og Tanytarsus lestagei aggr. ble registrert i en sparkeprgve fra juni og i
vannprgver fra august.
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Tabell 1. Liste over arter registrert med miljg-DNA fra Selbusjgen ved bruk av to ulike fragment av COI.

Underfamilie

Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae

Chironominae

Art

Chironomus longistylus
Chironomus melanescens
Chironomus sp. 1
Chironomus sp. 10TE
Chironomus sp. 1TE
Chironomus sp. 2
Chironomus sp. 2JM
Chironomus sp. 3
Chironomus sp. 4TE
Chironomus sp. TE11
Chironomus storai

Cladotanytarsus atridorsum

Cladotanytarsus mancus sp. 2TE

Cladotanytarsus nigrovittatus

Cryptochironomus supplicans

Demicryptochironomus vulneratus

Dicrotendipes modestus
Endochironomus albipennis
Endochironomus tendens
Glyptotendipes signatus
Kiefferulus tendipediformis
Micropsectra appendica
Micropsectra chionophila
Micropsectra contracta
Micropsectra insignilobus
Micropsectra junci
Micropsectra lacustris
Micropsectra logani
Micropsectra pallidula
Micropsectra recurvata
Micropsectra roseiventris
Micropsectra sp. 5SW
Micropsectra uliginosa
Microtendipes brevitarsis
Microtendipes confinis
Microtendipes nigellus
Microtendipes pedellus
Microtendipes sp. 1ES
Neozavrelia sp. 1ES
Paracladopelma camptolabis
Paracladopelma laminatum

Paracladopelma nigritulum
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Underfamilie

Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Chironominae
Diamesinae

Diamesinae

Diamesinae

Diamesinae

Orthocladiinae

Orthocladiinae

Art

Paratanytarsus austriacus
Paratanytarsus grimmii
Paratanytarsus laccophilus
Paratanytarsus lauterborni
Paratanytarsus penicillatus
Paratendipes albimanus
Phaenopsectra flavipes
Polypedilum albicorne
Polypedilum convictum
Polypedilum cultellatum
Polypedilum pullum
Polypedilum quadriguttatum
Polypedilum tuberculum
Polypedilum uncinatum
Pseudochironomus prasinatus
Rheotanytarsus distinctissimus
Rheotanytarsus ringei
Sergentia coracina

Sergentia prima

Sergentia sp. 2TE
Stempellinella brevis
Stenochironomus sp. 16XL
Stictochironomus maculipennis
Stictochironomus rosenschoeldi
Stictochironomus sp. 3TE
Stictochironomus sticticus
Synendotendipes luski
Synendotendipes sp. 1ES
Tanytarsus arduennensis
Tanytarsus bathophilus
Tanytarsus brundini
Tanytarsus eminulus
Tanytarsus inaequalis
Tanytarsus nemorosus
Tanytarsus occultus
Tanytarsus sp. lestagei aggregat
Tanytarsus thomasi
Tanytarsus usmaensis
Diamesa bohemani

Diamesa hyperborea/tonsa
Potthastia longimanus
Potthastia sp. 1

Acricotopus lucens

Brillia bifida

fwhF2/EPTDr2n

X

X X X X X X

X X X X X

x

x

BF3/BR2

xX X X X

X X X X X X X

X X X X X X X X X X X X X X X X X

X X X X



Underfamilie

Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae

Orthocladiinae

Art

Brillia longifurca

Bryophaenocladius aestivus
Bryophaenocladius flexidens
Bryophaenocladius ictericus
Bryophaenocladius nitidicollis

Bryophaenocladius sp. 6ES

Cardiocladius capucinus
Chaetocladius elisabethae
Chaetocladius perennis
Chaetocladius piger
Chaetocladius sp. 1
Corynoneura arctica
Corynoneura edwardsi
Corynoneura fittkaui
Corynoneura lacustris
Corynoneura lobata
Corynoneura sp. 14ES
Corynoneura sp. 15ES
Corynoneura sp. 17ES
Corynoneura sp. 20ES
Corynoneura sp. 24ES
Corynoneura sp. 25ES
Corynoneura sp. 26ES
Corynoneura sp. 4ES
Cricotopus annulator
Cricotopus bicinctus
Cricotopus cf. curtus
Cricotopus festivellus
Cricotopus fuscus
Cricotopus osellai
Cricotopus pilitarsis
Cricotopus polaris
Cricotopus pulchripes
Cricotopus rufiventris
Cricotopus similis
Cricotopus skirwithensis
Cricotopus sp. 16ES
Cricotopus sp. 1ES
Cricotopus sylvestris
Cricotopus tibialis
Cricotopus tremulus
Cricotopus triannulatus
Diplocladius cultriger

Eukiefferiella brevicalcar
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Underfamilie

Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae

Orthocladiinae

Art

Eukiefferiella claripennis
Eukiefferiella ilkleyensis

Eukiefferiella minor

Gymnometriocnemus brevitarsis
Gymnometriocnemus kamimegavirgus

Gymnometriocnemus subnudus

Heleniella sp. 6ES

Heterotanytarsus apicalis

Heterotrissocladius grimshawi
Heterotrissocladius marcidus

Heterotrissocladius subpilosus

Hydrosmittia ruttneri
Hydrosmittia sp. 3ES
Limnophyes asquamatus
Limnophyes bidumus
Limnophyes edwardsi
Limnophyes habilis
Limnophyes margaretae
Limnophyes minimus sp. 1
Limnophyes minimus sp. 2
Limnophyes natalensis
Limnophyes pentaplastus
Limnophyes schnelli
Limnophyes sp. 13ES
Limnophyes sp. 14ES
Limnophyes sp. 3ES
Limnophyes aagaardi
Metriocnemus albolineatus
Metriocnemus beringensis
Metriocnemus eurynotus
Metriocnemus picipes
Metriocnemus sp. 1SW
Nanocladius dichromus
Nanocladius sp. 1
Orthocladius ashei
Orthocladius cf. abiskoensis
Orthocladius consobrinus
Orthocladius dentifer
Orthocladius frigidus

Orthocladius fuscimanus

Orthocladius indet. BOLD:ABW5947

Orthocladius oblidens
Orthocladius rivicola

Orthocladius rubicundus

fwhF2/EPTDr2n

X X X X X X X x x X X X X X X X x X X X X x

x

BF3/BR2

x X X X X X X X X

x

xX X X X

X X X X

x

xX X X X



Underfamilie

Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae

Orthocladiinae

Art

Orthocladius schnelli
Orthocladius sp. 1
Orthocladius sp. 11TE
Orthocladius sp. 17ES
Orthocladius sp. 18TE
Orthocladius sp. 2TE
Paracricotopus niger
Parakiefferiella bathophila
Parakiefferiella coronata
Parakiefferiella smolandica

Parametriocnemus sp. 1ES

Parametriocnemus stylatus adzharicus

Paraphaenocladius exagitans

Paraphaenocladius impensus

Paraphaenocladius indet.
Prosmittia jemtlandica
Psectrocladius oligosetus
Psectrocladius psilopterus
Psectrocladius sp. 4TE
Psectrocladius sp. 5TE
Psectrocladius sp. 7TTE
Psectrocladius ventricosus

Psectrocladius zeftterstedti

Pseudorthocladius cf. curtistylus

Pseudorthocladius cf. filiformis

Pseudorthocladius filiformis

Pseudorthocladius pilosipennis

Pseudosmittia cf. angusta
Pseudosmittia forcipata
Rheocricotopus effusus
Rheocricotopus sp. 3ES
Smittia aterrima

Smittia cf. stercoraria
Smittia sp. 10ES

Smittia sp. 14ES

Smittia sp. 15ES

Smittia sp. 16ES

Smittia sp. 24ES

Smittia sp. 3ES

Smittia sp. 8ES
Synorthocladius semivirens
Thienemanniella caspersi
Thienemanniella vittata

Thienemanniella xena

18

fwhF2/EPTDr2n

x

X X X X X X X X X

BF3/BR2

X

X X X X X X X

X X X X X

x

X X X X X X X X

X X X X X X



Underfamilie

Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Orthocladiinae
Podonominae
Prodiamesinae
Prodiamesinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae
Tanypodinae

Tanypodinae

Art

Tokunagaia kibunensis
Tokunagaia rectangularis
Tvetenia bavarica
Tvetenia calvescens
Tvetenia verralli
Parochlus kiefferi
Monodiamesa bathyphila
Prodiamesa olivacea
Ablabesmyia longistyla
Ablabesmyia monilis
Ablabesmyia sp. 1ES
Apsectrotanypus trifascipennis
Arctopelopia barbitarsis
Conchapelopia hittmairorum
Conchapelopia melanops
Krenopelopia sp.
Krenopelopia sp. 1
Macropelopia adaucta
Macropelopia nebulosa
Macropelopia sp. 1
Natarsia punctata
Nilotanypus dubius
Procladius barbatus
Procladius frigidus
Protanypus caudatus
Rheopelopia sp. 1ES
Trissopelopia cf. flavida
Trissopelopia longimanus
Zavrelimyia cingulata
Zavrelimyia divisa
Zavrelimyia melanura

Zavrelimyia sp. 1ES

3.2 Linnévassdraget

Resultatene fra metastrekkoding av vannprgver i Linnévassdraget var fullstendig dominert av
krepsdyret Cyclops abyssorum og hjuldyr i slekten Polyarthra med hhv 75% og 22,5% av
sekvensene. Det ble allikevel pavist seks fjzermyggarter: Diamesa bohemani, Micropsectra radialis,
Oliveridia tricornis, Orthocladius nitidoscutellatus, Orthocladius telochaetus og Paratanytarsus
austriacus. Alle er tidligere kjent fra Spitsbergen og forventet a finne i Linnévassdraget. Tidligere
undersgkelser av flygende fijzermygg i samme omradet har registrert 13 arter, hvorav ni ikke ble
pavist i vare miljg-DNA analyser. Ogsé for Linnévassdraget fant vi liten sammenheng mellom de
to replikatene tatt ved hver stasjon til samme tidspunkt, og ingen av artene ble funnet i mer enn en

biologisk replikat.
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4 Diskusjon og konklusjon

Resultatene viser at et betydelig antall fiaiermyggarter lar seg pavise i DNA fra vannpraver. Dette
er i samsvar med tidligere studier (f.eks. Bista m.fl. 2017). Vi observerer ogsa at fizermyggsamfunn
ved stasjoner i naerheten av innlgpselver og bekker ikke er representative for lentiske miljg
ettersom DNA fra lotiske og terrestriske arter tilfgres lokaliteten utenfra. Dette er et kjent fenomen
(f.eks. Hupato m.fl. 2021; Harrison m.fl. 2019) som pavirker hvordan prgvetakingen av miljg-DNA i
innsjger bgr organiseres. | vart tilfelle gnsket vi & bruke de samme stasjonene som benyttes i det
overvakningsprogrammet @JKOSTOR, men ved en eventuell overgang til miljg-DNA i
overvakningen bgr prgvestasjonenes plassering revurderes.

Resultatene viser ogsa at profundale fjzermyggarter lettere lar seg pavise i miljg-DNA fra
sedimenter enn fra vannprgver tatt over bunn. Tilsvarende resultater er tidligere funnet for fisk
(Turner m.fl. 2015; Sataka m.fl. 2020), men det er lite tilgjengelig litteratur p& bunndyr og milja-
DNA fra innsjgsedimenter (Pawlowski m.fl. 2022) og vi har ikke klart & finne resultater fra andre
studier som sammenligner bunndyrfauna registrert fra miljg-DNA analyse av sediment og vann i
profundalsonen.

Litoralpravetakingen ved stasjon 7 viser et begrenset samsvar i paviste arter mellom sediment/
sparkeprgver og vannprgver fra samme stasjon, selv om fem arter ble registrert i begge
provetypene. Vare funn stemmer godt med sammenlignbare studier blant annet i Canada
(Hajibabaei m.fl. 2019) og Spania (Murria m.fl. 2024), der artssamfunn registrert med DNA fra
vannprgver har lite overlapp med samfunn registrert med DNA fra bulkprgver. | norske rennende
vann ser det imidlertid ut til at vannpraver og sparkprever finner flere av samme artene (Majaneva
m.fl. 2024, Fossgy m.fl. 2024). Dette kan veere relatert til inhiberende stoffer i vannet — de norske
elvene har relativt klart vann, mens de kanadiske og spanske elvene kan ha flere organiske og
uorganiske stoffer i seg som kan pavirke amplifiseringen av DNA i PCR.

De avrige resultatene fra miljg-DNA analysene i Selbusjaen er noe overraskende ettersom det, pa
tross av at det pavises svaert mange arter, er sapass liten overenstemmelse mellom replikater av
filtrerte vannprgver tatt pad samme stasjon til samme tid. Normalt forventes det relativt god
overenstemmelse mellom biologiske replikater av det samme vandige miljget, men tidligere studier
som undersgker horisontal spredning av DNA i lentiske miljg har veert fokusert pa vertebrater
(Harrison m.fl. 2019) med mye starre bevegelsesrom enn fjsermygglarver. For akvatiske
invertebrater av en viss starrelse, f.eks. tifotkreps, betyr prgvetakingssted mye for deteksjons-
muligheten og samleprgver tatt langs hele sjgens bredde har sterre muligheter for & pavise arter
(Troth m.fl. 2021). Stor variasjon i pavisningsmulighetene for arter kan oppsta om stasjonsomradet
det tas prever fra er stort, og/eller organismene som gnskes pavist har en flekkvis fordeling i miljget
(Goldberg m.fl. 2018). Under prgvetakingen ved de litorale stasjonene i Selbusjgen ble vann filtrert
direkte fra sjgen gjennom en slange som ble fgrt ca. 20 cm under vannflaten langs bredden i en
avstand pa 10-15 m ved hver stasjon. Det betyr at de tre pravene tatt pa et bestemt tidspunkt ved
den samme stasjonen ikke tok prever av ngyaktig det samme miljget og at selv sma romlige
ulikheter mellom replikatene kan ha pavirket resultatet. Det er ogsa sannsynlig at en PCR-replikat
per pravereplikat ikke var tilstrekkelig for a gi et helhetlig bilde av sammensetningen av arter i
preven fordi det er tilfeldig hvilke DNA-molekyler som blir mangfoldiggjort ved PCR ved lave DNA
konsentrasjoner (Ficetola m.fl. 2015). Det er lite empiriske data publisert fra innsjger pa dette
omradet, men et nyere studie av vannpraver fra pelagiske omrader i dyphavet anbefaler 5-10 PCR
replikater per prgve for & pavise DNA fra over 75% av artene i en prgve (Peres & Bracken-Grissom
2025).

| Linnévassdraget fant vi ogsa darlig samsvar mellom replikatene tatt ved samme lokalitet pa
samme tidspunkt, men her er drsaken sannsynligvis at prgvene som ikke registrerte fjzermygg var
fullstendig dominert av krepsdyr og hjuldyr. Vi mistenker at det i disse tilfellene har kommet levende
eller nylig dede planktoniske dyr med i preven og at eventuelle DNA spor fra fieermygg ble
ubetydelige i forhold til den celluleere DNA-mengden fra krepsdyr og hjuldyr.
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Med bakgrunn i resultatene ovenfor anbefales det forelgpig at undersgkelser av fiaiarmyggsamfunn
ved metastrekkoding baserer seg pad DNA ekstrahert fra bulk- eller sedimentprgver der det er mulig.
Om prevetakingsforholdene er slik at bunndyr eller sediment kan prgvetas (f.eks. steinbunn),
anbefales det a ta et starre antall biologiske replikater for & sikre seg at tilstedevaerende arter blir
pavist. Det ngyaktige antallet replikater avhenger av malet med undersgkelsen og miljget for gvrig.
Et alternativ der det er mulig & samle fysiske prgver, men der en ikke gnsker & ta livet av
innsamlede organismer, er & la dyrene leve fritt i en beholder med vann og filtrere dette vannet for
DNA ekstraksjon og metastrekkoding. Ved & gjgre det pa denne maten, er en sikker pa at artene
som pavises faktisk lever pa lokaliteten som er provetatt (Sander m.fl. 2025). Videre er det mulig &
begrense effekten av plankton og organiske partikler pa resultatet ved a prefiltrere vannprgvene
med grovere filtre (f.eks. Majaneva m.fl. 2018), og pa den maten redusere mengden av ugnsket
DNA og PCR-inhibitorer.

Valg av markar og primersett pavirker resultatene betydelig (figur 3 og 4), men ikke ngdvendigvis
pa antall registrerte arter (figur 3). Det var forventet en starre overlapp i artene registrert med hver
av markarene (figur 4, tabell 1), men manglende overlapp kan antakelig tilskrives tilfeldigheter
ettersom de fleste artene bare ble registrert i en av tre replikater. Vi ser at den mer generelle
markaren med primersettet BF3/BR2 registrerer storre diversitet i noen av slektene som har arter
assosiert med innsjger, f.eks. Chironomus, Sergentia, Stictochironomus og Heterotrissocladius
(tabell 1), og i tillegg paviser betydelig flere arter av andre bunndyr (figur 3). Nar vi med egen
erfaring vet at denne markgren er lettere & amplifisere ved PCR i molekyleerlaboratoriet, er var
anbefaling a benytte primersettet BF3/BR2 der metastrekkoding brukes i analyser av
bunndyrsamfunn i innsjger.
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5 Forslag til videre arbeid

Basert pa resultatene fra Selbusjgen finner vi grunnlag for & viderefgre undersekelsene rundt
hvordan miljg-DNA kan benyttes for & registrere fjaiarmyggsamfunn i innsjger. P4 den mer tekniske
siden ma vi finne ut hvor mange PCR-replikater per prave vi trenger for & kunne stole pa eventuelle
forskjeller i de biologiske replikatene. Vi kan bruke de allerede innsamlede prgvene fra Selbusjgen
til dette formalet og trenger ikke & ta nye prgver. Ved & gradvis gke antallet PCR-replikater for
utvalgte biologiske replikater vil vi analysere hvordan tilfeldig utvalg av DNA-molekyler i lav
konsentrasjon pavirker resultatet.

Videre er det interessant & undersgke vertikal fordeling av miljg-DNA fra fjsermygg langs en
dybdegradient, og utfgre studiet i en uregulert innsjg pa fastlandet der diversiteten forventes a veere
hgyere og kanskje jevnere fordelt i litoralsonen enn den som ble registrert i den regulerte
Selbusjgen. | tillegg vil det veere helt essensielt & f4 klarhet i hva som er optimal pragvetaking med
hensyn pa ngdvendig antall replikater og romlig fordeling av prevetakingen ved hver stasjon
(avstand mellom replikatene). Et eksperimentelt oppsett som tar hgyde for disse variablene, ville
gitt verdifull kunnskap i forhold til hvordan prgvetaking best organiseres nar miljg-DNA skal
benyttes til overvakning av invertebrater i innsjger.

Det er ogsa en fordel om den videre prgvetakingen utfgres i innsjger som allerede blir overvaket
gjennom JKOSTOR, JKOFERSK eller lokale eller regionale overvakningsprogram ettersom det
vil lette logistikken og senke kostnaden tilknyttet prgvetakingen. Den mest aktuelle planlagte
overvakningen vi kjenner til som omfatter pelagisk og litoral prgvetaking i 2025 (tabell 2).

Pa bakgrunn av naveerende kunnskap vil vi foresla a ta prgver i referansesjgen Songsjgen og

Jonsvatnet som er drikkevannskilde i Trondheim. Vi far da inkludert en liten og en stor innsjg i
eksperimentet og koordinert med planlagt aktivitet i 2025.

Tabell 2. Oversikt over aktuelle prgvelokaliteter 2025.

Navn Fylke Overvakningsprogram
Fjellgardsvatnet Rogaland JKOFERSK Trend
Jonsvatnet Trgndelag Trondheim kommune
Kapervatnet Troms @JKOFERSK Trend
Krgderen Buskerud JKOSTOR

Mjgsa Innlandet/Akershus PKOSTOR

Mgsvatn Vestfold og Telemark JKOSTOR
Songsjgen Trgndelag JKOFERSK Trend
Stiksvannet Viken JKOFERSK st
Svarttjern Viken JKOFERSK Jst
Sgndre Slemsjgen Innlandet JKOFERSK Jst
Takvatnet Troms PKOSTOR
Torvikvatnet Agder JKOFERSK Jst
Votni Vestfold og Telemark OKOFERSK st
Jyeren Akershus/@stfold JKOSTOR

Aletiern Buskerud @KOFERSK Trend
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