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Sammendrag

Denne rapporten er bestilt av Miljedirektoratet fra NorBOL (Norwegian Barcode of Life), et
nasjonalt nettverk av forskningsinstitusjoner som koordineres av NTNU Vitenskapsmuseet.
NTNU Vitenskapsmuseet har hatt prosjektledelsen.

Miljadirektoratet @nsker a sikre en god fundering og etterprgvbarhet av offentlige oppdrag
som inkluderer bruk av DNA-strekkoding og milj@-DNA. Det innebaerer a sette krav til:

1. En omforent minstestandard pa henvisning til og bruk av offentlig tilgjengelig
referansemateriale.

2. Enfelles plattform for innrapportering og offentlig tilgjengeliggjaring av DNA- sekvenser
og tilhgrende metadata fra oppdrag.

3. Oppbevaring av innsamlede praver som ikke analyseres umiddelbart over lengre tid for a
sikre at disse er tilgjengelig for framtidig forskning og forvaltning, uavhengig av
opprinnelig oppdragsinstitusjon.

Pa bakgrunn av gjeldende praksis i norske fagmiljeer og nasjonal og internasjonal tilgjengelig
infrastruktur, gir dette dokumentet en gjennomgang og vurdering av hvilke kriterier
forvaltningen kan vurdere a kreve av tilbydere i handtering av og referering til
referansemateriale, DNA-sekvenser fra miljg-DNA og DNA-strekkoding studier. Dokumentet gir
ogsa en vurdering av hvilke krav som eventuelt kan settes til lagring av praver for senere
bruk, samt tilhgrende dokumentasjon og metadata. Dokumentet gar imidlertid ikke inn pa
tekniske krav til design av studier og tekniske detaljer rundt laboratorie-protokoller og
analyser. Dette er viktige tema, men utenfor rammene til denne teksten.

Rapporten er basert pa informasjon fra arbeidsmgte avholdt pa Miljedirektoratet 24.09.2019
med deltagere fra sentrale norske Institusjoner innen fagomradet; NTNU, NINA, NIVA, UiO,
UiB, UiT, Folkehelseinstituttet, NIBIO, NORCE, Havforskningsinstituttet, Veterinaerinstituttet,
Artsdatabanken og Miljgdirektoratet. | tillegg deltok representanter fra relevante
internasjonale institusjoner, firmaer og infrastrukturer (GBIF, Science for Life Laboratory,
eDNA Solutions).

Representanter fra ulike institusjoner redegjorde i en serie presentasjoner for dagens praksis
innen bruk av referansedatabaser, data og materiale fra studier som benytter DNA-
strekkoding og andre molekylaere verktay til analyse av biologisk mangfold (inkludert milja-
DNA) i egen institusjon. | tillegg er informasjon innsamlet i ettertid.

Redaktgrer av rapporten har vaert; Anders G. Finstad (kapittel 1.4, 2.2 samt 3), Torbjgrn
Ekrem (kapittel 1.3 og 2.1), Frode Fossgy (kapittel 1.1 og 1.2) og Arild Johnsen (kapittel 1.5
og 2.3). Sunniva Aagaard har vaert Miljedirektoratets kontaktperson i arbeidet, og Dag
Rosland, Siv Grethe Aarnes og Ragnvald Larsen fra Miljgdirektoratet har blitt konsultert.



1. Innledning

Dokumentet er ment som en veileder og ikke som et teknisk-standard dokument. Dette
gjenspeiler seg i fremstillingen, og i avveiningen mellom teknisk presisjon og lesbarhet er det
siste gitt prioritet. Eksempler pa teknisk beskrivelse av miljg-DNA data er gitt som elektronisk
vedlegg (Vedlegg 1: https://github.com/NTNU-VM/Darwinize-eDNA).

Bruk av molekylaere metoder til biodiversitetsinventeringer er ikke nytt, men forholdsvis lite
brukt innen forvaltning. Dokumentet vil derfor starte med en generell innfgring til ulike
metoder.

1.1 Hva er miljo-DNA?

Milja-DNA er spor av arvestoff (DNA) hentet fra miljeprever uten noen apenbare tegn pa
biologisk kildemateriale (Thomsen and Willerslev 2015). Miljg-DNA er et relativt nytt begrep
slik det forstas i dag. Uttrykket har imidlertid vaert i bruk siden 1987, men da knyttet til DNA
fra mikrober i sedimentpragver (Ogram, Sayler, and Barkay 1987). Na definerer vi miljg-DNA
bredt som en kompleks miks av DNA fra ulike organismer (Taberlet et al. 2018, 2012). Milja-
DNA er altsa alt DNA vi kan finne i en spesifikk miljeprave, uavhengig av hvilket substrat
miljeprgven kommer fra og hvilke arter den inneholder. DNA i miljget kan stamme fra hud- og
harceller, spytt og avfaring med mer fra levende eller nylig dede organismer (Pietramellara et
al. 2009). Miljg-DNA er derfor i utgangspunktet uspesifikt og representer ideelt sett alle arter
i et gitt gkosystem. | praksis er imidlertid tilstedevaerelse av DNA i miljgpreven avhengig av
kroppsstarrelsen til organismen, morfologi, aktivitetsniva og habitatvalg for de ulike artene
(Taberlet et al. 2018).

Flere studier viser at enkle vannprgver og analyser basert pa miljg-DNA kan ha en hgyere
sannsynlighet for a finne sjeldne arter enn konvensjonelle metoder (Thomsen et al. 2012;
Biggs et al. 2015; Valentini et al. 2016). Miljo-DNA kan derfor vaere velegnet for overvaking av
sjeldne radlistearter og ugnskede fremmede arter som ofte har lave tettheter og som er
vanskelige a oppdage med konvensjonelle metoder. | tillegg kan miljg-DNA ogsa benyttes til
observasjon av mange arter samtidig, og beskrive hele eller deler av et artssamfunn (Ekrem
and Majaneva 2019). Identifikasjon av sekvenser avhenger av at referansebiblioteket er
dekkende, noe som ofte ikke er tilfelle. Taksonomisk kompetanse og forsiktighet i vurdering
av resultater er derfor pakrevet.

Enkelte studier viser en sammenheng mellom mengden DNA i en miljeprave og biomassen av
arten i miljeet. Man kan derfor potensielt ogsa tenke seg milja-DNA brukt til & lage et sakalt
semikvantitativt estimat (indirekte mal) for biomasse av en art, bade fra miljgprover og
bulkprgver (Takahara et al. 2012; Thomsen et al. 2012; Andersen et al. 2012; Lacoursiére-
Roussel, Rosabal, and Bernatchez 2016; Thomsen et al. 2016; Valentini et al. 2016; Fossay et
al. 2019; Yates, Fraser, and Derry 2019; Doi et al. 2017). Andre studier viser imidlertid liten
sammenheng mellom miljg-DNA mengde og estimert populasjonstetthet (f.eks. S. W. Knudsen
et al. 2019). For eksempel kan skallskifte, reproduksjon og massedad bidra til gkte nivaer av
milja-DNA i vannet hos krepsdyr, mens turbiditet og darlig vannkvalitet reduserer mengden


https://github.com/NTNU-VM/Darwinize-eDNA

paviselig miljg-DNA (Strand, Johnsen, et al. 2019). Kvantitative estimater av
bestandsstarrelser fra miljg-DNA vil derfor kreve mer uttesting far eventuell
operasjonalisering anses mulig.

Milja-DNA er altsa en pravetype, og ikke en metode. Utgangspunktet for milja-DNA
undersgkelser kan vaere bade vannpraver, jordprgver og luftpraver. Ofte inkluderes ogsa DNA
fra avfgringspraver og bulkpraver (f.eks. planktonprgver eller malaisefellepraver bestaende
av flere individer fra mange arter) som miljg-DNA (Taberlet et al. 2018). For a studere milja-
DNA finnes det en rekke analysemetoder (Tekstboks 1.1). Man kan dele disse inn i to
hovedtyper der man 1) gnsker a pavise en spesifikk art eller 2) ansker a beskrive et samfunn
av flere arter. Ulike analysemetoder vil generere ulike typer og mengder av data.

Vi vil videre se litt naermere pa hva man kan finne ut ved hjelp av de forskjellige metodene
og hvilke typer data som blir produsert. Det finnes mange feilkilder ved analyser av miljg-DNA
som kan bade fere til at man ikke finner en art (falsk negativ) og til at man paviser en art som
ikke finnes i prgven (falsk positiv). Det presiseres derfor at resultater fra miljg-DNA studier
kan veere krevende a tolke, og at alle resultater ma evalueres av gkologiske og taksonomiske
eksperter.



Tekstboks 1.1 : Miljo-DNA begreper
v

Generelt

Miljo-DNA (environmental DNA - eDNA)
Last eller bundet DNA i en miljgprgve, f.eks. jord, vann eller luft. En vanlig
brukt definisjon er at miljg-DNA er arvestoff (DNA) hentet fra miljgprever uten
noen apenbare tegn pa biologisk kildemateriale (Thomsen and Willerslev 2015).

Markar
Et navngitt DNA-fragment. Kan, men ma ikke, vaere en del av et gen.

Primer
Et kort, syntetisk enkelttradet DNA-fragment som binder seg til utvalgt omrade
pa mal-DNA (marker) under PCR. Nagdvendig for at enzymet polymerase skal
kopiere utvalgt marker.

Probe
Et kort, syntetisk enkelttradet DNA-fragment med fluoriserende merking som
binder seg til utvalgt omrade pa mal-DNA (marker) under PCR. @ker
spesifisiteten og kan brukes i tillegg til primere i gPCR og ddPCR for & pavise og
kvantifisere en genetisk marker.

v
Pavisning av enkeltarter (species-specific detection)

gPCR (quantitative Polymerase Chain Reaction
Kvantitativ PCR. Metode som maler relativ DNA-mengde av en markar i en prove.

ddPCR (droplet digital Polymerase Chain Reaction
Drape digital PCR. Metode som maler absolutt DNA-mengde (antall kopier) av en
marker i en preve.

v

Beskrivelse av artssamfunn

DNA-strekkoding (DNA-barcoding)
Bruk av et kort, standardisert DNA-fragment til identifisering av enkeltarter.

DNA-metastrekkoding (DNA-metabarcoding)
Database som inneholder DNA-sekvenser (DNA-strekkoder) fra identifiserte
individer av kjente arter eller hgyere taksonomisk niva (f. eks. slekt, familie).

Organelle metagenomikk (organellar metagenomics)
PCR-fri sekvensering av mitokondrielle genomer i en blandet prave.

Malrettet DNA-fragment fangst og sekvensering (target-capture sequencing)
Sekvensering av DNA-fragmenter isolert med hybridiseringsprober.
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1.2 Bruk av qPCR og ddPCR for pavisning av
enkeltarter

For pavisning av enkeltarter bruker man som oftest qPCR (Quantitative Polymerase Chain
Reaction) eller ddPCR (Droplet Digital Polymerase Chain Reaction). Dette er metoder der man
benytter arts-spesifikke primere, og ofte ogsa prober, som kun vil feste seg pa DNA-molekyler
fra én enkelt art. Dette betyr at vi kun far et positivt signal dersom det finnes DNA fra arten
vi gnsker & pavise i miljepragven.

Utvikling av slike artsspesifikke primere og prober krever en god del uttesting. Har man forst
laget slike primere og validert en artsspesifikk marker er det relativt raskt og
kostnadseffektivt a analysere store mengder praver. Se imidlertid Harper m.fl. (2018) for en
sammenligning mellom gPCR og DNA-metastrekkoding i kostnadseffektivitet.

Metoden vil kunne kjgres av de aller fleste DNA-laboratorier med adgang til en qPCR eller
ddPCR maskin. Positive kontroller kan imidlertid vaere vanskelig tilgjengelig for
sjeldne/radlistede arter, eller for kryptiske arter og taksomomiske artskomplekser, men
syntetiske positive kontroller kan na bestilles fra flere produsenter. Bade qPCR og ddPCR gir
et estimat pa kvantitet av DNA i prgven, som for eksempel DNA-mengden per liter vann eller
per gram jord. Dette gjgr at man teoretisk sett kan sammenlighe DNA-mengden fra
enkeltarter mellom ulike praver, mellom ulike lokaliteter og mellom ulike ar.

Selv om oppdagelses-sannsynligheten gker med gkende mengde av en art i miljget (Dougherty
et al. 2016), er det imidlertid mange ulike biotiske og abiotiske faktorer som pavirker mengde
milja-DNA som observeres (Laurendz 2017; Strand, Rusch, et al. 2019). Bruk av DNA-mengde i
miljepraver for a si noe om mengde (abundans) eller biomasse av arten i miljeet, er derfor et
omrade under utvikling hvor det gjenstar forskning og uttesting far det kan anses som
operasjonelle alternativer i forvaltningssammenheng.

Den farste milje-DNA-studien pa vannpraver ble gjort ved hjelp av gPCR, der man benyttet en
arts-spesifikk genetisk marker for & pavise amerikansk oksefrosk Lithobates catesbeianus
(Gentile Francesco Ficetola et al. 2008). | Norge bruker vi disse metodene blant annet til a
pavise fremmede ferskvannsfisk (Fossgy et al. 2017, 2018), lakseparasitten Gyrodactylus
salaris (Rusch et al. 2018; Fossay et al. 2019), kreps Astacus astacus og krepsepest
Aphanomyces astaci (Strand, Johnsen, et al. 2019; Strand et al. 2011), storsalamander
Triturus cristatus og smasalamander Lissotrition vulgaris (Taugbgl et al. 2018), den patogene
soppen Batrachochytrium dendrobatidis (Bd) (Wacker et al. 2019), elvemusling Margaritifera
margaritifera (d’Auriac et al. 2019; Wacker et al. 2019) og vasspest Elodea canadensis
(d’Auriac et al. 2019)

Nar det gjelder datalagring fra slike analyser, er det relativt enkle data som produseres og
som ikke krever mye lagringsplass. For qPCR og ddPCR er det dessuten allerede utviklet
retningslinjer (MIQE - Minimum Information for publication of Quantitative PCR Experiments)
for hva som bgr rapporteres i forbindelse med slike analyser (Bustin et al. 2009; Huggett et
al. 2013). Ifglge disse retningslinjene bgr man ha minst 20 replikater der 19 er positive for &
estimere et qPCR-resultat med 95% konfidens. Men dette er som regel for omfattende og
kostbart, og de fleste studier benytter seg av minimum 3 replikater der enten alle 3 eller



minst 2 av 3 ma vaere positive for & karakterisere en prave som positiv. Noen laber bruker en
standard pa minst 8 eller 12 replikater. | tillegg peker retningslinjene pa viktigheten av at
data kan reproduseres.

Estimering av mengde DNA i gPCR-analyser er basert pa fortynningsrekker av ekstrahert
genomisk DNA fra arten det analyseres for. Informasjon om tekniske replikater og
fortynningsrekker ma fglge resultatene fra qPCR-analyser for at disse skal vaere etterpravbare
og reproduserbare.

1.3 Bruk av DN A-metastrekkoding for a
beskrive artssamfunn

DNA-metastrekkoding kan benyttes til & pavise flere arter samtidig, og beskrive hele eller
deler av artssamfunn (Taberlet et al. 2018; Ekrem and Majaneva 2019). Metoden bygger pa to
store fremskritt, nemlig muligheten til a identifisere arter ved bruk av standardiserte biter av
arvestoffet (DNA-strekkoding) (Hebert et al. 2003) med arts-generelle primere.

1.3.1 DNA-strekkoding og referansebibliotek

En forutsetning for & bruke DNA til & identifisere arter er at det finnes referansedatabaser
med DNA-sekvenser (“strekkoder”) fra kjente arter. Det vil si at individer identifisert til art
pa bakgrunn av utseende har vaert analysert og fatt sin DNA-strekkode beskrevet. Dette kan
sammenlignes med bruk av DNA for & finne forbryteren i en rettssak. Har man ikke DNA fra
forbryteren i et referansearkiv, kan man ikke bruke DNA til identifisering.

Oppbyggingen av et offentlig tilgjengelig internasjonalt bibliotek med DNA-strekkoder er et
storstilt internasjonalt prosjekt ledet av iBOL (The International Barcode of Life Consortium)
der malet er a registrere strekkodene for alle levende organismer. Prosjektet legger til rette
for bruk av DNA-strekkoding i forskning og forvaltning, og genererer svaert verdifulle data til
bruk i taksonomisk, evolusjonaer og gkologisk forskning.

Ettersom det er viktig at DNA-sekvensen som benyttes til identifisering viser tilstrekkelig
variasjon mellom arter, standardiseres markarer for ulike organismegrupper innen prosjektet.
Disse er cytochrome c oxidase underenhet | (COI) for dyr, internal transcribed spacer (ITS) for
sopp, Ribulose bisphosphate carboxylase large chain (rbcL) + maturase K (matK) for planter,
18S ribosomalt RNA-gen (18S) for protister, 16S ribosomalt RNA-gen for prokaryoter, og rbcL
og COlI for alger.

| tillegg er det utviklet protokoller for en del alternative markegrer, som gir betydelig
tilleggsinformasjon, og som kan vaere ngdvendig for & skille naert beslektede arter. Noen
eksempler her er ITS for karplanter og insekter og 12S ribosomalt RNA-gen (12S) for fisk. DNA-
strekkodebiblioteket over norske arter er en del av den nasjonale forskningsinfrastrukturen
for DNA-strekkoding, Norwegian Barcode of Life (NorBOL). NorBOL benytter Barcode of Life
Data Systems (BOLD, http://www.boldsystems.org/) for tilgjengeliggjaring og vedlikehold av
referansebiblioteket. BOLD er en fritt tilgjengelig database for strekkoder og informasjon om
assosierte belegg (Ratnasingham and Hebert 2007).
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Tekstboks 1.3.1 Sentrale begrep tilknyttet referansebibliotek
v

Referansebibliotek / referansedatabase
Database som inneholder DNA-sekvenser (DNA-strekkoder) fra identifiserte
individer av kjente arter eller hayere taksonomisk niva (f. eks. slekt, familie).

Referansesekvens
DNA-sekvens fra et individ identifisert til art eller hgyere taksonomisk niva. En
DNA-referanse til arten / taksonet.

Referansemateriale / beleggsmateriale
Fysisk individ som DNA-sekvensen, observasjonen og identifikasjonen stammer
fra. Ma oppbevares sikkert og vaere tilgjengelig for eksaminering om resultat skal
veaere etterpravbare.

Artshypotese
Henviser her til artshypoteser i databasen UNITE. Genetiske grupperinger basert
pa genetisk likhet etter en gitt, selvvalgt, terskelgrense. Hver genetisk
gruppering far et unikt alfanumerisk nummer (SH) som kan benyttes i
kommunikasjon.

Barcode Index Number (BIN)
Et online rammeverk for gruppering av DNA-strekkoder fra dyr basert pa genetisk
likhet og genetisk avstand til andre genetiske grupper i databasen BOLD. Hver
genetisk gruppering far et unikt alfanumerisk nummer (BIN) som kan benyttes i
kommunikasjon og annotasjon.

1.3.2 DNA-metastrekkoding

Med “neste generasjons sekvensering” (ogsa kalt “high-throughput sekvensering”) har
forskersamfunnet fatt en helt ny mate a lese DNA-koder pa. Disse instrumentene kan i lapet
av kort tid lese fra noen millioner til flere hundre millioner DNA-sekvenser. Ved hjelp av
avanserte bioinformatiske analyser kan man sa sammenligne hver av disse millionene av DNA-
sekvenser med referansestrekkoder i databaser, for a avgjgre hvilken art de kommer fra. Det
er denne koblingen mellom DNA-sekvenseringsteknologi og DNA-referansebibliotek som til
sammen muliggjer DNA-metastrekkoding (Taberlet et al. 2018).

DNA-metastrekkoding er en veldig anvendelig metode som kan brukes til a beskrive hele
artssamfunn i ulike miljgprgver. Vann- og jordpraver har vaert mye brukt som milja-DNA
(Andersen et al. 2012; Epp et al. 2012; Minamoto et al. 2012; Schnell et al. 2012; Thomsen et
al. 2012; Majaneva, Diserud, Eagle, Bostrom, et al. 2018), men DNA-metastrekkoding blir ogsa
brukt til & bestemme artssammensetning i bulkpraver av insekter og andre invertebrater (A.
R. Mahon et al. 2013; Elbrecht and Leese 2017; Majaneva, Diserud, Eagle, Hajibabaei, et al.
2018), samt diett hos bade planteetere og rovdyr fra avfgringsprever (Pompanon et al. 2012;
Shehzad et al. 2012; Clare 2014; Kartzinel et al. 2015). | tillegg har man ogsa brukt denne
teknologien til & pavise sjeldne arter av pattedyr gjennom analyser av blodigler og samfunn
av vertebrater gjennom analyser av spyfluer (Calvignac-Spencer et al. 2013).



DNA-metastrekkoding genererer store mengder data, og radata krever mye lagringsplass.
Resultatene fra slike analyser vil vaere avhengige av metodene man benytter til innsamling av
en miljepreve, isolering av DNA og videre analyser av prgven, samt valg av bioinformatisk
plattform og analyseflyt i etterkant (Callahan et al. 2016; Alberdi et al. 2018; Majaneva,
Diserud, Eagle, Bostrom, et al. 2018; Doi et al. 2019; Hajibabaei et al. 2019). Det er derfor
viktig at tilstrekkelig informasjon om hele analyseforlgpet (metadata) fglger resultatene fra
DNA-metastrekkoding for at disse skal vaere etterprevbare og reproduserbare. Selv om ulike
internasjonale initiativ (f. eks. EU COST-aksjonen DNAqua-Net) jobber med metodeutvikling
og forslag til analysestandarder for DNA-metastrekkoding og bruk av milje-DNA, er det per i
dag ingen standard for hvilke metadata som ber falge analyseresultatene.

1.3.3 Metagenomikk og andre metoder

DNA-metastrekkoding er avhengig av mangfoldiggjgring av korte DNA-fragmenter med generelle
primere (PCR) fgr sekvensering. Ideelt sett, vil valgte primere binde seg like lett til alle arter
i en prgve slik at antallet sekvenser kan relateres til biomasse og abundans. Slik er det sjelden
i virkeligheten. Derfor har sakalte PCR-frie metoder som mitokondriell metagenomikk med
shotgun sekvensering, og malrettet DNA-fragment sekvensering veert foreslatt som alternativer
til DNA-metastrekkoding. Her vil antallet DNA-sekvenser fra en art korrelere bedre med
biomasse (Bista et al. 2018; Crampton-Platt et al. 2016; Gauthier et al. 2019; Gomez-Rodriguez
et al. 2015). Imidlertid vil fortsatt usikkerheter knyttet til raten ulike arter skiller ut DNA og
fysisk transport av DNA i miljoet vaere tilstede.

Mitokondriell eller kloroplast metagenomikk krever imidlertid et betydelig referansebibliotek
av hele mitokondrielle eller kloroplast genomer for a fungere effektivt, eller alternativt ma
prevene sekvenseres dypere enn ellers ngdvendig (Braukmann et al. 2019). Utviklingen av
malrettet DNA-fragment sekvensering har kommet langt i planter, og standard probe kits er na
til salg som har blitt utviklet av det Royal Botanic Gardens Kew ledede prosjekt PAFTOL
(Johnson et al. 2019).

For andre organismegrupper trengs det en god del forskning og utvikling av prober for a kunne
fungere pa et bredt spekter av taksa. Begge metodene er mer kostbare, og ogsa mer krevende
enn DNA-metastrekkoding rent bioinformatisk. DNA-metastrekkoding fremstar derfor som den
forelapig beste lgsningen for bruk av DNA-basert identifisering av miljgprover i stor skala.
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1.4 Rapportering av data og etterpreovbarhet i
milje-DNA baserte biodiversitets-
inventeringer

1.4.1 Innledning

Data fra molekylaere biodiversitetsundersekelser vokser raskt i omfang. Det er sannsynlig at et
stort volum av overvakningsdata i lgpet de naermeste arene vil komme inn i form av resultater
fra biodiversitetsinventeringer med molekylaere metoder, enten fra vann eller jordpraever,
eller bulkpraver av organismer. En utfordring er hvordan slike resultater og data skal gjares
tilgjengelig pa en mate som sikrer etterprgvbarhet av undersgkelser og interoperabilitet med
eksisterende overvakningsprogrammer utfert med tradisjonell metodikk. Det presiseres at nar
vi i det fglgende snakker om interoperabilitet av data, tenker vi pa tekniske egenskaper ved
dataformater slik at disse kan settes sammen med andre datakilder, ikke om det rent
biologisk gir mening med sammenligninger. Det siste er et viktig og stort tema, men utenfor
rammene av denne teksten. Vi vil i dette kapittelet gjare rede for dagens praksis pa omradet.
Siden dette er et nytt felt og det ikke eksisterer gode norske eksempler, vil vi nedenfor gjare
rede for temaet i et internasjonalt perspektiv.

Det er i de siste arene blitt en mye stgrre oppmerksomhet pa at data fra vitenskapelige
studier skal vaere apent tilgjengelige og dokumentert pa en slik mate at studier kan
reproduseres og etterprgves, og at data skal vaere gjenbrukbare i andre studier. Prinsipper for
dette er blant annet nedfelt i FAIR paradigmet (Wilkinson et al. 2016) som slar fast at data
skal vaere “Findable, Accessible, Interoperable and Reusable”. Disse prinsippene er allment
anerkjent innen vitenskapelig publisering av data og legges til grunn i de fleste
policydokumenter som omhandler forvaltning av forskningsdata (Pilat and Fukasaku 2007;
Kunnskapsdepartementet 2017).

Det legges vekt pa at bade data og metadata skal vaere mulig a finne (findable), vaere
nedlastbare (accessible), vaere pa tekniske og semantiske formater som gjer at de kan settes
sammen med andre datakilder (interoperable), og vaere utstyrt med lisenser som tillater
gjenbruk og muligheter for sitering av originalkilder (reusable) - bade for mennesker og
maskiner. Med maskinlesbar forstar vi i denne sammenhengen data eller metadata i et format
som er egnet for a leses, bearbeides og forstas av en datamaskin og dermed lett kan deles pa
tvers av IT-systemer. Med et gkende volum av data som gjgr manuell sammenstilling av data
svaert ressurskrevende eller rett og slett umulig, er lgsninger som gjer data maskinlesbare
helt ngdvendig i dagens forskningslandskap.

Disse prinsippene poengteres ogsa i nasjonale strategier som fremhever at
kunnskapsproduksjon som skjer ved bruk av offentlige midler skal komme fellesskapet til
gode'. Det er derfor viktig at data er tilgjengelig for flest mulig, bade andre forskere og
forvaltning og naeringsliv. Det er ogsa andre og rent vitenskapelige grunner til at

1 Nasjonal strategi for tilgjengeliggjering og deling av forskningsdata. Kunnskapsdepartementet, 2017.
https://www.regjeringen.no/no/dokumenter/nasjonal-strategi-for-tilgjengeliggjoring-og-deling-av-
forskningsdata/id2582412/
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forskningsdata ber tilgjengeliggjores etter FAIR prinsippene. Dette inkluderer muligheten til a
analysere resultater pa nytt etter hvert som data-analysemetoder utvikler seg eller
muligheten for & sammenstille kunnskap pa tvers av studier (meta-analyser / datasynteser).

De fleste av argumentene for tilgjengeliggjaring av data fra forskning vil ogsa vaere gyldige
for data generert for overvaking eller konsekvensutredninger av offentlig forvaltning eller pa
oppdrag av denne. Viktigheten av a kunne sammenstille data fra ulike kilder er da ogsa
poengtert i ulike styringsdokumenter for naturforvaltningen (f.eks. Meld. St. 14 2015-2016).
Argumenter mot tilgjengeliggjering av forskningsdata etter FAIR prinsippene gar i hovedsak
langs to linjer. Farst de praktiske og ressursmessige aspektene, hvor mangel pa kunnskap i
fagmiljgene, relevant infrastruktur og finansiering til denne delen av forskningsprosessen
oppleves som reelle hindre. Det andre, men ikke gjensidig utelukkende argumentet, gar pa
manglende akademisk kreditering for forskningsdata i et system hvor vitenskapelige
publikasjoner er valutaen som bade forskere og institusjoner blir belannet for. Eksklusiv
tilgang til forskningsdata kan saledes vaere et konkurransefortrinn bade i kampen om
forskningsmidler og posisjonering av karriere.

Mens det fagrste poenget i hgyeste grad er relevant ogsa for data generert via overvakning og
konsekvensutredninger bestilt av miljgforvaltningen, kan sistnevnte argument vanskelig
brukes i denne sammenhengen, i alle fall sett fra oppdragsgivers side. Pa siden av dette er
det selvfolgelig legitime argumenter for at sensitive data skal unntas offentlighet. For
miljedata vil dette i praksis gjelde presis stadfesting av lokaliteter for rgdlistearter eller
arealrepresentativ overvakning. | enkelte tilfeller kan imidlertid ogsa personvernhensyn gjare
seg gjeldende.

| forhold til data fra miljg-DNA undersgkelser kan krav om tilgjengeliggjering av primaerdata i
maskinlesbar form, samt sikker oppbevaring av DNA-ekstrakter, vaere spesielt viktig. Dette er
et felt hvor utvikling av verktay for bioinformatisk arbeidsflyt gar svaert raskt og
referansebiblioteker stadig utvides. Resultater i form av artsidentifikasjoner er ferskvare, og
det vil derfor ofte vaere gnskelig, eller nadvendig, a jevnlig oppdatere disse med basis i
radata. Dette vil vaere lite hensiktsmessig & gjgre gjennom manuelle prosesser. Fra
forvaltningens side kan det ogsa antas at det vil vaere uhensiktsmessig & vaere bundet til
opprinnelig dataleverander ved slike oppdrag. Dette gjor at krav om lisensiering som
muliggjer gjenbruk er nadvendig. Entydig lisensiering er en forutsetning for a ikke matte
innga individuelle avtaler med dataleverandgrer fra gang til gang, noe som kan medfgre at
forvaltningen ma betale flere ganger for samme datasett.

Det er i dag flere gode og standardiserte lisenser som bade sikrer gjenbruk av data og
kreditering av opphavs-person/institusjon. Det vanligste i bruk innenfor datadeling, bade
nasjonalt og internasjonalt, er CC-BY lisens (https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/)
fra “Creative Commons” familien (https://creativecommons.org/) som sikrer gjenbruk og
kreditering av opphavs-person/institusjoner. Et godt eksempel og en kort innfgring i bruk av
lisenser med spesielt blikk pa norske miljodata er gitt i Artsdatabankens datapolicy
(https://www.artsdatabanken.no/Files/14213/Artsdatabankens_policy for__pen_datadeling.
pdf). Krav til god dokumentasjon av data (diskutert videre i 1.6.2-3 og 2.2) vil, i tillegg til
prosedyrer og gjenbruk av data, sannsynligvis ogsa vaere vesentlig i forhold til
regelverksoppfalging og eventuell juridisk preving av resultater.
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En arsak til at kommunikasjon rundt dataflyt kan vaere forvirrende er at det ofte mangler en
felles forstaelse for hva data er. Det kan i denne sammenhengen vare klargjgrende og ha en
begrepsbruk som skiller mellom primaerdata og deriverte data (inkludert analyseresultater).
Tekstboks 1.4.1 definerer noen av de mest sentrale begrepene narmere.

Det understrekes at forsgket pa definering av begreper innen dataforvaltning er ikke er ment
som en akademisk gvelse. Det vil ogsa vaere ulike oppfatninger om bruken av de ulike
begrepene. Skille mellom de ulike begrepene (slik vi forstar disse her) kan ha store praktiske
konsekvenser for etterprgvbarhet og gjennomsiktighet, samt muligheter for gjenbruk. For
eksempel: Det har de siste 10 til 20 arene skjedd kvantesprang i muligheter for statistiske
analyser og maskinell bearbeiding av data. Dette gjor at vi i dag ofte har helt andre
standarder for hvor skillet mellom primaerdata og deriverte data gar enn bare for noen fa ar
siden. Tidligere var det vanlig a kun forholde seg til aggregerte data (for eksempel
gjennomsnitt av replikater) i statistiske analyser, mens vi i dag innen gkologi og
biodiversitetsforskning rutinemessig bruker variasjon mellom replikater inn i statistiske
modeller.



Tekstboks 1.4.1 Sentrale begreper knyttet til data og dataforvaltning

Vi forstar data som: tall, tekst, bilde og lyd i analog eller digital form som genereres
eller oppstar underveis i prosjekter, undersgkelser eller utredninger. Dette kan for
eksempel vaere data som er generert gjennom ny analyse, sammenstilling av
eksisterende data, eller helt nye data generert gjennom ny datainnsamling.

Primaerdata

Med primaerdata mener vi data som kommer direkte fra kilden og som ikke har blitt
manipulert eller forandret. Dette vil i sammenheng med milja-DNA undersgkelser
inkludere for eksempel; beskrivelser av innsamling av materiale (lokalitet, tidspunkt,
habitat m.m.), laboratorieprotokoller og utdata (ra-data) fra sekvenserings eller
gPCR/ddPCR maskiner. Primaerdata brukes ofte synonymt med radata (se under).

Kildedata

Data som ikke genereres av det enkelte prosjekt eller undersgkelse, men som brukes
som grunnlag for denne. | en milje-DNA sammenheng vil kildedata vaere for eksempel
et eksisterende referansebibliotek eller utviklede primere. Kildedata skal ikke vaere
ngdvendig a rapportere direkte, men bgr refereres til og vaere tilgjengelig.

v

Deriverte data / avledede data

Deriverte data (eller avledede data) omfatter bade analyseresultater og visualisering
(for eksempel kart), aggregeringer (sammenslaing av originalobservasjoner) og
tolkninger. Artslister som genereres pa bakgrunn av et sett med sekvenser fra en
milje-DNA undersgkelse vil saledes vaere deriverte data. Et skille mellom deriverte
data og primaerdata vil ofte ikke vaere krystallklart. For eksempel vil begrepet
primardata vanligvis bli brukt bade om eventuelle analoge (for eksempel
handskrevne laboratorie-protokoller, feltnotater) og den digitale representasjonen
av disse (for eksempel feltnotater som er lagt inn i regneark) selv om det siste ofte
inkluderer kvalitetskontroll, transformeringer til standard vokabular og eventuelle
tolkninger av skrift. | forbindelse med miljg-DNA-data vil ofte deriverte data
innebaere henvisning og tilgjengeliggjaring av kode brukt til framstilling av deriverte
data fra primaerdata.

Standardiserte (evt. harmonisierte) data

Begrepene standardiserte / harmoniserte data kan brukes for a skille mellom de
originale datakildene og data som har undergatt kvalitetskontroll og transformering.
Med standardiserte / harmoniserte data forstar vi primaerdata (eller radata) som har
blitt kodet om eller transformert til en felles standard uten at betydningen av
innholdet er endret (for eksempel felles kodeverk og felles navngivning av variabler).

v

Metadata

Begrepet metadata (data om data) forstas i det legende som en beskrivelse eller
dokumentasjon av en samling (aggregering) av data pa et gitt niva (mest vanlig som
et datasett). Dette inkluderer blant annet informasjon om personer og institusjoner
som skal krediteres for datasettet, taksonomisk, geografisk og tidsmessig avgrensning
av undersgkelsen samt en tekstuell beskrivelse av datasettet. Dataposter som koder
for f.eks innsamlingsprotokoll og laboratorieprosedyrer kan i mange sammenhenger
bli beskrevet som metadata, mens de i andre vil bli sett pa som en integrert del av
data. Det siste gjelder for eksempel nar innsamlingsprotokoll blir en faktor i
resultatanalyser.




1.4.2 Data fra milje-DNA undersgkelser sammenlignet med data fra annen
overvakning

Data fra milj@-DNA studier har bade ulemper og fordeler sammenlignet med “tradisjonelle”
overvakningsdata nar det kommer til muligheten for tilgjengeliggjaring slik vi forstar det i en
FAIR kontekst. Som utledet i kapittel 1.1-1.4, involverer artsobservasjoner via miljg-DNA
mange trinn med til dels avanserte metoder, bade i forhold til prevebehandling og
databehandling, far en miljeprave resulterer i en liste over arter (Figur 1.4.2).
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Figur 1.4.2: Karikert sammenligning av ulike deler av innsamlingsprosessen hvor data samles inn via A)
tradisjonelt @kologiske feltstudie og B) eDNA basert studie eksemplifisert ved metastrekkoding. Det
presiseres at dette er en forenklet framstilling. For eDNA vil de fleste av trinnene fram til sekvensering
innebeere tekniske eller biologiske replikasjoner, noe som gjer strukturen pa data og metadata hierarkisk.
Ofte vil imidlertid studier inkludere begge typer innsamling. For eksempel: Hvis det viser seg at man i B) ved
‘Oppslag mot referansebibliotek’ ikke har alle artene innenfor en gitt gruppe organismer er det ngdvendig &
ga tilbake til A). Det kan ogsa vaere at ‘Oppslag mot referansebibliotek’ gir overraskende resultater og
naermere undersekelser med tradisjonell metodikk er n@dvendig for og be- eller avkrefte om den
resulterende ‘art’ identifisert vha bioinformatisk analyse kan vaere riktig.

Det vil her ogsa vaere nadvendig med bade biologiske og tekniske replikater av ulike deler av
prosessen for a sikre resultater av en viss soliditet. Siden tolkning av resultater fra et miljo-
DNA studie ma skje i lys av hvilke metoder som er brukt pa de ulike delene av prosessen, er
det essensielt at de ulike metode-trinnene er godt dokumentert i data og metadata.

Dokumentasjon av bade tekniske og biologiske replikater er ogsa helt ngdvendig for a kunne
analysere miljg-DNA data med hensiktsmessige statistiske metoder og a fa en palitelig
tolkning av resultater fra slike undersgkelser (Strickland and Roberts 2019; Schmidt et al.
2013). Biologiske replikater betyr i denne sammenhengen flere prgvetakinger av samme
substrat eller organisme (for eksempel replikasjoner av vannpraver). Med tekniske replikater
mener vi i replikering av ulike trinn i laboratorie-protokollen. Biologiske replikater skiller ikke
milja-DNA data prinsipielt fra data samlet med tradisjonelle metoder. Pa grunn av at man sa
godt som alltid baserer resultater pa et lite utvalg fra den virkelige verden, og innsamling
eller observasjoner er gjenstand for tilfeldig eller systematisk variasjon, er gjentatt
prgvetaking ngdvendig for a sikre representative resultater.

| milje-DNA studier er det ogsa tilfeldig variasjon i forhold til PCR prosesser og delpraver av
materiale. Tekniske replikater og dokumentasjon av disse blir derfor spesielt viktig her
(Alberdi et al. 2018; Gentile F. Ficetola et al. 2015; Taberlet et al. 2018). De mange ulike
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trinnene i datahgstingen og viktigheten av dokumentasjon av disse gjar nadvendigvis
datastrukturer i miljg-DNA data noe mer komplekse enn mange andre miljgdatatyper.

1.4.3 Eksisterende infrastruktur og datastandarder

Data fra milje-DNA undersgkelser har ogsa fordeler sett i forhold til mange andre typer
overvakningsdata nar det kommer til formidling og gjenbruk. Resultater fra
sekvenseringsmaskiner er det vi kan kalle maskingenererte data (“digitalt fedte data”). Dette
gjor at de er godt egnet for standardisering. Molekylaerbiologi er ogsa et relativt moderne
fagfelt som har informasjonsteknologi sentralt i arbeidsflyten. Faggrupper som anvender
denne metodikken er derfor ngdt til a inneha sterk digital kompetanse, eller samarbeide tett
med miljger som har dette. Innenfor fagfeltet er det ogsa tradisjoner for deling og
offentliggjering av primaerdata i en helt annen grad enn for eksempel innen de tradisjonelle
gkologiske disipliner.

Det eksisterer veletablerte internasjonale strukturer for deling av primaerdata / radata fra
sekvensering (INSDC, http://www.insdc.org/). Dette inkluderer apne databaser som European
Nucleotide Archive (ENA), Genbank (NCBI) og DNA Data Bank of Japan (DDBJ). Arkivering av
primardata fra sekvensering i internasjonale arkiver er ogsa standard ved vitenskapelig
publisering av molekylarbiologiske forskningsresultater og kreves i dag av de aller fleste
vitenskapelige tidsskrifter. Det eksisterer etablerte metadata-standarder for & beskrive denne
type data. Infrastruktur for lagring og tilgjengeliggjaring av bearbeidede sekvenser (deriverte
data) er imidlertid langt darligere utbygd.

Selv om det er helt avgjerende a tilgjengeliggjare radata fra sekvensering for a kunne gjenta
den bioinformatiske arbeidsflyten, enten formalet er replikering eller reanalyse med
oppdatert metodikk, er det farst etter at sekvenser har blitt knyttet til kjente taksa at data
blir forstaelige i en gkologisk/miljgmessig sammenheng. Sekvensdata som gjgres offentlig
tilgjengelig gjennom farnevnte kanaler (INSDC databaser), har imidlertid vanligvis store
mangler i forhold til metadata og miljgdata som er ngdvendig for a tolke resultater og
gjenbruke data i en biodiversitetskontekst.

Selv om det i dag ikke er noen omforent internasjonal standard for tilgjengeliggjoring av
molekylaere biodiversitetsdata, er det et stort internasjonalt fokus pa omradet. Flere
initiativer har til dels operasjonelle systemer for tilgjengeliggjaring av miljga-DNA data som
kobler ngdvendig metadata og miljg-data sammen. Dette inkluderer for eksempel mARS
(Microbial Antarctic Resource System, http://mars.biodiversity.aq/) som er en belgisk initiert
infrastruktur (Sweetlove et al. 2019) og Ecobiomics (Environmental metagenomic
biomonitoring) som er et kanadisk prosjekt (Macklin, Baird, and Newton 2019; Edge et al.
2019). Begge disse jobber med databaser og nettplattformer basert pa apne internasjonale
standarder. GLOMICON (The Global Omics Observatory Network, https://glomicon.org/)
nettverket (Buttigieg et al. 2019) jobber for global implementering og operasjonalisering av
standarder pa omradet. Fellesnevnere for disse systemene og organisasjonene er et fokus pa
gjenbruk av standarder fra tilgrensende felter (biodiversitets- og sekvensdata). Generelt sett
dominerer standarder brukt av GBIF (Global Biodiversity Information Facility,
https://www.gbif.org/) (Schigel et al. 2019), sammen med standarder fra Genomic Standards
Consortium, GSC, (Field et al. 2011) som plattform.
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Som et eksempel deler mARS informasjon om arktisk mikrobiell biodiversitet gjennom
programvare utviklet av GBIF, kalt Integrated Publishing Toolkit, IPT (Robertson et al. 2014)
og tilleggsmoduler basert pa GSC standarder?. Her blir biodiversitetsrelaterte data og
metadata lenket opp mot sekvensdata lastet opp til databaser knyttet til INSDC.

Et annet og naerliggende eksempel er Swedish Biodiversity Data Infrastructure (SBDI3). SBDI er
en sammenslaing av to infrastrukturer for svensk biodiversitetsdata, Swedish LifeWatch og
Biodiversity Atlas Sweden (https://bioatlas.se/). SBDI jobber med a bygge opp en dataflyt for
molekylaere biodiversitetsdata og tilgjengeliggjare informasjonen gjennom en nasjonalt
samlende portal for biodiversitetsinformasjon, basert pa apen kildekode-teknologi fra Atlas of
Living Australia (ALA, https://www.ala.org.au/). SBDI er en del av et globalt nettverk av land
og institusjoner som benytter denne plattformen for tematisk, regional eller nasjonal
tilgjengeliggjoring av biodiversitetsdata (Living Atlases, https://living-atlases.gbif.org/) og
som baserer seg pa standarder og data utviklet i tett samarbeid med GBIF.

Det er ogsa initiativer som arbeider med & implementere denne plattformen for norske
biodiversitetsdata gjennom Living Norway Ecological data network (LivingNorway,
https://livingnorway.no/). ALA plattformen stetter i dag data fra milje-DNA undersgkelser i
sin dataflyt og tilgjengeliggjor dette sammen med data fra andre typer
innsamlingsprotokoller.

GBIF er en global, mellomstatlig organisasjon og infrastruktur for biomangfoldsinformasjon
etablert etter rad fra OECD’s megascience forum (OECD 1999). Norge har deltatt i og
finansiert infrastrukturen siden 2004 via Kunnskapsdepartementet. Den norske GBIF-noden er
per i dag lokalisert ved Naturhistorisk Museum, UiO. GBIF’s oppdrag er a gjare globale
biodiversitetsdata tilgjengelig gjennom en felles plattform for sgk og nedlastning via bade
online/web-baserte brukergrensesnitt og maskin-til-maskin systemer (APler). Systemet
tilgjengeliggjor i dag data fra over 1,3 milliard naturhistoriske objekter og observasjoner av
arter fra hele verden, inkludert biodiversitetsobservasjoner basert pa miljg-DNA. Dette
omfatter bade storskala stremming av data og oversetting av data fra molekylarbiologiske
infrastrukturer som ENA tilknyttede MGnify*, eller datasett publisert fra enkeltstaende
prosjekter eller forskningsgrupper (Telfer 2019; Frgslev and Ejrnaes 2018).

GBIF har inkludert artshypoteser og BINs fra bade UNITE og BOLD (PlutoF 2018; The
International Barcode of Life Consortium 2016) i den taksonomiske indeksen® (Schigel et al.
2019). Dette betyr at molekylaert definerte arter er sgkbare og gjenfinnbare sammen med
observasjoner basert pa tradisjonell Linneisk taksonomi. Alternativt kan sekvenser som det
(enda) ikke er mulig & knytte til kjent taksonomi tilgjengeliggjgres som artshypoteser dersom
disse finnes i referansebibliotekene. Som en global dataintegreringsplattform, tilgjengeliggjar
GBIF bare en liten del av informasjonen fra miljg-DNA datasett gjennom sine sgkefunksjoner
per i dag. Fokus er pa identifiserte taksa, sted og tid for innsamling og annen ekstra
informasjon er tilgjengelig i kildedata (se kapittel 2.2).

Det er foravrig ofte mulig & hente flere detaljer enn GBIF-portalen indekserer og leverer per i
dag, direkte fra de transformerte/standardiserte original-datasettene som ligger apent

2 https://press3.mcs.anl.gov/gensc/mixs/
3 https://bioatlas.se/about/
4 https://www.gbif.org/publisher/ab733144-7043-4e88-bd4f-fca7bf858880, https://www.ebi.ac.uk/metagenomics/

5 https://www.gbif.org/news/2LrgV5t3ZuGeU2WIymSEuk/adding-sequence-based-identifiers-to-backbone-taxonomy-
reveals-dark-taxa-fungi
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tilgjengelige i IPT-programvaren. GBIF tilbyr dessuten allerede noen enkle verktgy for a sgke
med sekvensdata som sgkekriterie, etter artshypoteser og eventuelle koblede Linneiske navn,
for sopp (ITS) og dyr (COl)®.

1.5 Om biobanker og langtidsoppbevaring av
prover

Tradisjonelle biobanker sgrger for lagring og tilgjengeliggjoring av DNA- og vevspraver fra
enkeltorganismer. | tillegg befinner det seg mye frosset vev og DNA-praver i frysere hos de
biologiske forskningsmiljgene ved universitetene og i instituttsektoren. | instituttsektoren er
det flere biobanker med delvis tilgjengelig materiale, f.eks. Havforskningsinstituttets biobank
for marine prever, Marbank. Miljgpravebanken, som eies av Klima- og miljgdepartementet og
styres av Miljodirektoratet, oppbevarer hovedsakelig tidsserier av vevsprgver fra et utvalg dyr
og planter, men ogsa noen abiotiske praver (slam og luft). Universitetsmuseene har i dag
ansvar for varig lagring, kuratering og tilgjengeliggjoring av biodiversitetmateriale gjennom
sitt samfunnsoppdrag.

Samlinger av DNA- og vevsprgver fra norsk biodiversitet finnes per i dag ved de naturhistoriske
museene. For eksempel inneholder DNA-banken ved Naturhistorisk museum i Oslo i dag mer
enn 300 000 praver. Her lagres DNA-ekstrakter og vevsprgver fra alle organismetyper i -80°C
frysere, mens metadata og informasjon om pravenes plassering i fryserne databasefares og
tilgjengeliggjores gjennom egne sgkbare internettportaler (Collection Explorer for fugl og
karplanter), GBIF og dataportalen til Global Genome Biodiversity Network (GGBN). DNA- og
vevspraver ved andre forskningsinstitusjoner i Norge er ogsa betydelige i omfang, men ikke
like godt organisert eller tilgjengeliggjort. Det ble nylig (2018) sendt en saknad til Norges
Forskningsrads infrastrukturprogram, med formal & bygge opp en nasjonal, distribuert
infrastruktur for biodiversitetsgenomikk (Norwegian Infrastructure for Biodiversity Genomics,
NIBIGEN) (ikke tilslag). Denne inkluderte blant annet utvikling av en omforent mate a lagre og
tilgjengeliggjore DNA- og vevspraver for biodiversitetsforskning pa i Norge.

Den finnes ingen europeisk standard (CEN) for oppbevaring av vevspraver og/eller milja-DNA
prever, men International Society for Biological and Environmental Repositories (ISBER)
publiserer jevnlig oppdaterte og relativt detaljerte protokoller for “best practices” for alle
aspekter relatert til drift av biobanker. | denne gis det ogsa anbefalinger til f. eks. drift,
oppbevaringstemperaturer og prosedyrer for opptining/nedfrysing (Campbell et al. 2018).
Generelt kan en si at langtidslagring av DNA og vevspraver er best ved sa lave temperaturer
som mulig (-196°C), men at det av gkonomiske og praktiske hensyn benyttes -80°C frysere for
langtidslagring av DNA- og vevsprgver.

6 https: //www.gbif.org/tools/sequence-id
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2. Losninger for lagring av milje-DNA
prover, tilgjengeliggjoring av data
og henvisning til referansemateriale

2.1 Krav til referansedatabaser

Referansedatabasenes kvalitet er avgjgrende for korrekt identifisering med DNA-strekkoding
og DNA-metastrekkoding. For bruk av milj@-DNA i biologisk overvakning er det derfor
avgjerende at benyttede referansebibliotek, eller deler av disse, blir tilstrekkelig beskrevet
og gjort offentlig tilgjengelig gjennom permanente lenker (f. eks. DOI). Pa denne maten vil
resultatene fra analysene vare reproduserbare og etterprgvbare. Det finnes ingen formelle
europeiske standarder for referansedatabaser i dag, men en teknisk rapport utviklet for
kiselalger (CEN 2018) beskriver en rekke krav og anbefalinger som ogsa gjelder andre
organismegrupper.

Gode referansedatabaser kjennetegnes ved en rekke viktige kvalitetskriterier, bade tilknyttet
organismen som ga opphav til referansesekvensen og til den molekylaerbiologiske analysen av
organismens DNA. For eksempel er det viktig at en referansesekvens er tilknyttet et fysisk
eksemplar - ogsa kalt belegg (Pleijel et al. 2008; Puillandre et al. 2012; Chakrabarty et al.
2013; DiBattista et al. 2017; Ward, Hanner, and Hebert 2009). Uten belegg og tilstrekkelig
dokumentasjon om dette, er det umulig a etterprave eller revidere identifiseringer, og
dermed navnet, som falger en referansesekvens i databasen. Mulighet for revisjoner er
vesentlig siden endringer i en referansedatabase forventes over tid; bade pa grunn av
feilidentifiseringer og pa grunn av at taksonomiske revisjoner endrer bade klassifikasjon og
arters avgrensninger.

Belegget bar derfor vaere tilgjengelig for taksonomiske eksperter slik at revisjon av
klassifisering er mulig og framtidig bevaring bgr vaere sikret mot forringelse og uforutsette
hendelser. Ogsa identifikatorens navn, dato for identifisering og alle innsamlingsdata (sted,
dato, innsamler) ma vaere tilgjengeliggjort og folge eksemplaret. | praksis er det i dag de
naturhistoriske samlingene ved universitetsmuseene i Bergen, Oslo, Trondheim og Tromsg som
tilfredsstiller krav om sikring, kuratering, tilgjengeliggjaring og databaseregistrering av
fysiske samlingsobjekter i Norge (St.meld.nr. 15, 2007-2008, Tingenes tale).

Svaert mange av organismegruppene er darlig representert i referansedatabaser (Kvist 2013;
Weigand et al. 2019). Identifikasjoner til et hayere takson-niva kan derfor sjeldent per i dag
erstatte manglende treff pa artsniva ved sgk i en database (se avsnitt 2.2.5). | mange grupper
av invertebrater er genetisk avstand mellom naert beslektede arter like stor som avstanden
mellom en art og et fylum (Figur 2.1).
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Figur 2.1: A) Skjermdump fra sgk med BOLDs identifiseringsmaskin med en sekvens av
en isopodart som ikke er representert | database. B) Skjermdump fra blast-sgk i Genbank
med samme isopodsekvens som i (A). Naermeste treff er degnfluer og sommefuglfluer. Til
forskjell fra BOLD, ser vi her ogsa dekningsgrad for sekvensen, som kan veere et viktig
poeng a referere | dokumentasjon av identifikasjoner

Ved ukritisk bruk av databaser forekommer derfor at praktiserende i feltet miljg-DNA mener
de har pavist tilstedevaerelse av arter i et miljo der de ellers ikke har kunnet observere arten
pa annen mate (- sagar som «ny art for Norge»!). Det er derfor sveert viktig a tydelig
dokumentere DNA-identifikasjoner med presis referanse til referansesekvensen, angi likhet
mellom sekvens og referansesekvens, samt a stille krav til brukere av referansedatabaser i
forhold til organismekunnskap. | tillegg er det for mange arter med redusert spredningsevne
viktig at regionale populasjoner er representert i databasen ettersom det kan vaere
betydelige genetiske forskjeller mellom geografisk adskilte populasjoner. Uten en slik
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representasjon, kan det vaere vanskelig a identifisere korrekt art med DNA-strekkoding
(Bergsten et al. 2012).

Referansebibliotek er altsa i kontinuerlig utvikling, og noen (slik som BOLD) er samtidig en
arbeidsbenk for utvikling av strekkode-prosjekter pa ulike organismegrupper. Samtidig som
0gsa mange invertebratgrupper er under taksonomisk revisjon (kryptiske arter, synonymer
etc.). Dette gjar at tidspunktet for sammenligning vil vaere avgjgrende for tolkning av
analyseresultatet, og det er derfor en viktig del av dokumentasjonen som fglger resultatene. |
tillegg vil dokumentasjon av artsavgrensninger, taksonomiske konsepter og
bestemmelseslitteratur benyttet ogsa vaere viktig, bade for de novo sekvensering av DNA fra
vevspraver, men ogsa for kryptiske arter i miljg-DNA-praver (Meier 2017).

| mange sammenhenger vil det ogsa vaere ngdvendig a kjgre jevnlig oppdatering av
sammenligningen med referansebiblioteket, spesielt om praver innsamlet og analysert ved
ulike tidspunkt skal sammenlignes, for eksempel ved tidsserieanalyser eller “for og etter
tiltak”-undersgkelser. DNA-baserte identifikasjoner i miljgundersgkelser bar derfor alltid
utferes i tett samarbeid med gkologisk / taksonomisk ekspertise pa gjeldende system /
artsgrupper.

2.2 Tilgjengeliggjoring og lagring av data og
interoperabilitet med eksisterende
forvaltningslesninger

2.2.1 Eksisterende forvaltningssystemer

De fleste portaler, databaser eller kartlgsninger miljaforvaltningen bruker som redskaper
(fagsystemer / forvaltningssystemer) for forvaltning av norske biodiversitet, hverken lagrer
eller formidler primaerdata i den originale betydningen. Dette er uproblematisk sa lenge
funksjonen til systemet er definert tydelig til & vaere aggregering og/eller tilgjengeliggjaring
av standardiserte eller deriverte data, og ikke lagring av radata / primaerdata. Det kan
imidlertid vaere problematisk at radata / primardata ofte ikke blir koblet til data formidlet
via fagsystemer og tilgjengeliggjort. Dette er spesielt viktig i forbindelse med miljg-DNA data,
hvor det som far nevnt, sannsynligvis vil vaere nadvendig med tilgang til radata for reanalyse
og oppdateringer i forbindelse med bruk av data i senere sammenhenger.

To eksempler pa fagsystemer for biodiversitetsinformasjon hvor data fra undersgkelser basert
pa miljg-DNA umiddelbart vil vaere viktige, er Artskart og Vannmiljg. Artskart leverer
artsforekomster til norsk offentlighet og forvaltning. Tjenesten er organisert slik at dataeiere
gjar sine data tilgjengelig for alle gjennom Darwin Core standarden pa programvaren
IPT(Integrated Publishing Toolkit; se kapittel 1.4). Dette kan enten vaere gjennom
installasjoner av IPT pa egne servere eller gjennom vertstjenester driftet av Artsdatabanken
eller GBIF-Norge. For institusjoner uten agnske eller mulighet for a drifte egne systemer for
databehandling, og for privatpersoner, har Artsdatabanken utviklet Artsobservasjoner

22


https://paperpile.com/c/zGepjG/urI3
https://paperpile.com/c/zGepjG/WHKZ

(https://www.artsobservasjoner.no) som er en tjeneste for hgsting, lagring og formidling av
primardata. Data fra Artskart gjgres tilgjengelig bade gjennom et grafisk brukergrensesnitt
(nettportal og tilhgrende nedlastningsl@sninger) og et programerbart grensesnitt (API). Det er
verdt a merke seg at denne lgsningen sikrer at alle data parallelt blir gjort tilgjengelig og
sgkbar i internasjonale systemer for overnasjonale synteser eller forskning (GBIF).

Vannmilje er miljeforvaltningens fagsystem for lagring og analyse av data om miljetilstand i
vann. Dette omfatter store mengder biodiversitetsrelaterte data, men ogsa data pa fysisk og
kjemisk tilstand. Kodeverket for a beskrive data i Vannmiljg er for biologiske parametre i stor
grad basert pa Darwin Core. Data lastes inn i Vannmiljg av brukere (offentlige institusjoner
eller oppdragstakere) ved at data legges inn i en importmal (regneark). Vannmiljg falger et
kontrollert vokabular for registrering av informasjon som prevetakingsmetode,
analysemetode, prgvetakningsmedium etc. Dataposter i Vannmiljg kodes opp mot
vannlokalitetsregister og stasjonsregister for innsamlingspunkt. Standarder for beskrivelse av
data i vannmiljg ligger tilgjengelig pa https://vannmiljokoder.miljodirektoratet.no/.

Vannmiljg har i dag en dobbeltrolle bade som datalagringssenter, dataformidlingsportal og
portal for analyse. Data fra Vannmiljg blir videre levert til Artskart. Imidlertid blir de samme
datapunktene (artsfunn) ofte registrert direkte i Artskart og GBIF via institusjoners egne
datastremmer. Dette siden Vannmiljg har en begrenset beskrivelse av dataposter, og enkelte
institusjoner gnsker a tilgjengeliggjere en starre dybde av informasjon. Siden Vannmiljg
setter en egen ID pa hver enkelt datapost blir dobbeltregistreringer i videre datastrgm noe
utfordrende a ngste opp i.

2.2.2 Eksempel pa mulig dataflyt for milje-DNA data

| tillegg til de far nevnte utfordringene som ligger iboende i dokumentasjon av komplekse
datastrukturer som miljg-DNA data, er det en utfordring at resultater skal brukes av ulike
fagsystemer. De ulike fagsystemene bruker igjen til dels ulike standarder og kodeverk. Siden
de samme dataene ofte vil brukes av flere ulike eksisterende eller framtidige fagsystem for
miljginformasjon, kan en mulighet vaere a sette en felles minstestandard for lagring og
tilgjengeliggjering for milje-DNA data bestilt av miljaforvaltningen generelt. Men det bar da
settes spesielle krav til data man vet vil bli brukt av spesifikke systemer. Et slikt eksempel er
illustrert i figur 2.2.3., side 28. Merk at det i sammenheng med milja-DNA ogsa er spesielt
viktig med tilgjengeliggjeoring av kode for arbeidsflyt.

Prinsippet ligger i en felles standard for datautveksling hvor standardiserte maskinlesbare
data leses av ulike fagsystemer, enten med eller uten transformering. Dette brukes allerede i
dag av Artskart, hvor data og metadata tilgjengeliggjares i et maskinlesbart utvekslingsformat
(DwC-A, Darwin Core Archive (Wieczorek et al. 2012)) gjennom en dedikert programvare (IPT
(Robertson et al. 2014)). Den ligger enten installert pa den enkelte institusjons tjenere eller
via vertstjenester, og leses inn pa Artskart. Siden Artskart baserer seg pa GBIFs dataflyt, blir
tjenesten fullt ut interoperabel med data levert av ca. 2000 institusjoner verden over.
Tjenesten kan da ogsa presentere data om norsk biodiversitet publisert av institusjoner i
andre land. | Artskart sitt tilfelle foregar kvalitetskontroll ved innlesing av standardiserte
data, men det er ogsa stgttetjenester som dataeiere kan bruke for kvalitetskontroll av data
ved opplastning til standardisert format.
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En datautvekslingspakke med standardiserte data vil inneholde en blanding av primaerdata og
deriverte data, hvor det vanligvis vil vaere deriverte data (f.eks. artslister) som er av
umiddelbar interesse for forvaltningen i forhold til formalet med kunnskapsinnhenting.
Deriverte data, som artslister, vil imidlertid ha blitt generert pa bakgrunn av en rekke steg
som inneholder subjektive valg og filtreringer den enkelte oppdragstaker ma gjare i
forbindelse med for eksempel ved valg av primere og innstillinger i bioinformatisk arbeidsflyt.
For metastrekkodingsdata betyr dette at artslister vanligvis kun vil vaere gyldige innenfor et
definert taksonomisk og geografisk fokusomrade. Det vil derfor sannsynligvis vaere mest
hensiktsmessig a begrense innholdet i en datautvekslingspakke til treff i referansedatabasen
innenfor de relevante taksonomiske grupper oppdragstaker kan ga god for.

Det er imidlertid viktig at dette fokusomrade blir klart definert (kodet inn i data) og at
valgene er etterpragvbare. Det vil vaere helt vesentlig for gjenbruk og gjennomsiktighet til
resultater at radata (protokoller, bioinformatiske arbeidsflyt, resultater fra sekvensering
m.m.) blir tilgjengeliggjort. Da godt etablert infrastruktur for slike data eksisterer (e.g.
GenBank, ENA, eventuelt generalistarkiver for ustrukturerte data), og disse i stor grad er
kjent og i bruk av fagmiljeene i dag, er sannsynligvis bruk av slike det mest hensiktsmessige
sett fra et kostnadsperspektiv. Radata ma lenkes opp til standardiserte data gjennom
permanente maskinlesbare nettlenker (f.eks. DOI) for sikre maskin-til-maskin kommunikasjon
i framtidige systemer. Dette prinsippet, eller variasjoner av det, er allerede benyttet i drift
av ulike infrastrukturer som handterer molekylaere biodiversitetsdata fra miljg-DNA praver (se
kapittel 1.4.3).

| forbindelse med kravspesifikasjoner stilt til leverandgrer av tjenester bestilt av
Miljedirektoratet, ma imidlertid kostnadseffektivitet veies opp mot forvaltningens eventuelle
behov eller krav om & lagre data hos nasjonale vertstjenester.

2.2.3 Forslag til felles plattform for deling av milje-DNA data basert pa
eksisterende lgsninger, datastandarder og infrastrukturer

Falgende prinsipper bar legges til grunn for utvikling av minstekrav til innrapportering og
offentlig tilgjengeliggjoring av DNA-sekvenser og tilharende metadata i miljgovervakningen:

1. Data og metadata skal kunne leveres til en eller flere forvaltningssystemer som
miljeforvaltningen i dag administrerer. Miljedirektoratet har i dag en rekke databaser og
karttjenester, og resultater fra miljg-DNA vil sannsynligvis framover innga i flere av disse.
I mange sammenhenger vil samme datapost presenteres via flere systemer. Det skal tas
hgyde for framtidige utviklingsmuligheter.

2. Data og metadata skal tilgjengeliggjores pa en mate som muliggjer: i) etterpravbarhet av
resultater fra undersgkelsen; ii) gjenbruk i forhold til re-analyse ved for eksempel
oppdatering av referansebibliotek eller oppfalgingsstudier. Gjenbruk og etterprgvbarhet
skal vaere mulig uavhengig av oppdragsinstitusjon.

3. Standarder som legges til grunn for beskrivelse og struktur av data og metadata, og
lasninger for formidling av data, skal i starst mulig grad gjenbrukes fra eksisterende apne
standarder og lasninger.

Vi beskriver her et forslag basert pa gjenbruk av eksisterende infrastruktur. Med hensyn pa
kostnadseffektivitet og interoperabilitet med andre datakilder, nasjonalt og internasjonalt,
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skal det svaert tungtveiende grunner til for man kan anbefale bygging av nye systemer fra
grunnen av. Sa lenge systemet baserer seg pa apne standarder og programvare med apen
kildekode, vil det heller ikke normalt sett vaere problemer forbundet med
leverandgravhengighet. Vi vil i det falgende gi en oversikt over eksisterende standarder og
systemer dette kan basere seg pa. Det ma presiseres at disse forslagene ikke nadvendigvis pa
alle punkter innebaerer en optimal lgsning pa sikt, og at dagens standarder med fordel kan
utvikles videre. Dette blir diskutert videre i kapittel 2.2.5. De viktigste datastandarder
foreslatt benyttet er beskrevet naermere i Tekstboks 2.2.3.

Tekstboks 2.2.3 Relevante eksisterende standarder for miljo-DNA data og
bruksomrader

v
Generelle metadata

Ecologlcal metadata language (EML)
EML er en metadata-standard utviklet spesielt for gkologiske disipliner (Jones et
al. 2006). Metadata beskriver typisk informasjon om et datasett, dette
inkluderer en tekstuell beskrivelse av for eksempel; tittel, metoder,
opphavspersoner og kontaktpersoner, taksonomisk, geografisk og temporaer
utstrekning, metode etc. EML-standardisert metadata gjeres maskinlesbart
gjennom bruk av datadeskriptorer som er definert av EML-standarden. EML-
standaren forvaltes av The Knowledge Network for Biocomplexity (KNB)
finansiert av National Science Foundation, USA. Standarden blir brukt av en lang
rekke infrastrukturer og organisasjoner som handterer biodiversitetsdata, blant
annet GBIF og Artsdatabanken.

v
Feltinnsamling og biodiversitet

Darwin Core

Darwin Core (DwWC) er et vokabular eller en samling av termer (ogsa i ulike
sammenhenger kalt elementer, felter, attributter, konsepter) til bruk for &
beskrive informasjon om biodiversitet (Wieczorek et al. 2012). DwC er primaert
brukt for organismer og deres tilstedevaerelse i naturen og inkluderer blant
annet termer for beskrivelse av geografisk lokasjon, innsamling-hendelser,
kvantitet av organismer, fysiske eksemplarer og andre belegg. DwC gir ingen
narmere definisjon av datamodell eller teknisk standard for utveksling av data.
De ulike termene er imidlertid organisert i klasser som korresponderer til ulike
grupper med elementer av informasjon assosiert med en biodiversitets
observasjon (f.eks. innsamlings-hendelse, funn, taksonomisk beskrivelse,
lokasjon).

DwC er i utgangspunktet en utvidelse av Dublin Core (en mye brukt standard for
a assosiere metadata med, i hovedsak, digitale, ressurser) og er per i dag en
stabil standard med bred anvendelse for beskrivelse av biodiversitetsdata.
Darwin Core er grunnlaget for datautveksling gjennom Artskart og GBIF
systemet.

Standarden er kompatibel med INSPIRE. Standarden forvaltes av et
internasjonalt nettverk, , med formell
status som “non-profit organisation” i EU og USA.

En oversikt over termer i DWC finnes pa
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v

Darwin Core archive

- Vanligvis brukes DwC til datadeling i sammenheng med et standardisert filformat
(Darwin core archive, DwC-A). Dette er en kompakt datautvekslingspakke i form
av en .zip fil som inneholder koblede filer med data i tabular form (.txt format).
| tillegg til en kjerne-fil som inneholder basisinformasjon kan det legges pa en
eller flere tilleggstabeller (med datadeskriptorer fra DwC-standarden, eller
andre terminologi standarder) som beskriver andre deler av data. | tillegg
inneholder et DwC-A to elementer i form av .xml skjemaer for a gjegre innholdet
lesbart for bade mennesker og maskiner; en metadatafil (EML.xml) og en fil som
beskriver sammenhengen mellom filene i arkivet (meta.xml) (Figur
tekstboks_2.2.3).

=7
EML.xml

Measurement-or-fact ext

Figur tekstboks_2.2.3: Et DwC-A er en .zip fil hvor data er kodet i et tabulert format og lenket sammen med
en kjerne (core)-fil, og ulike utvidelser, en metadata-fil som beskriver datasettet i EML (EML.xlm) og en
beskrivelse av sammenhengen mellom de ulike filene (meta.xIlm). Figur: Global Biodiversity Information
Facility, CC-BY.

Darwin Core utvidelser (extensions)

- Utvidelser ( “extentions”) er en benevnelse som brukes om data-tabeller som
lenkes opp til kjernefilen i et DWC-A. Disse kan basere seg pa termer som enten
er en del av DwC-vokabularet, eller pa andre eksterne standarder. GBIF forvalter
i dag et sett med tillegg til DwC, inkludert tillegg for a beskrive genetiske
ressurser (se nedenfor).
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v
Standarder for ekstraksjon, amplifisering, sekvensering og fysiske praver

MIxS (Yllmaz et al. 2011)
Minimum Information about any (x) Sequence (MIxS) er en standard utviklet av
Genomic Standards Consortium (GSC, ) med formal & utvikle
en felles standard for informasjon om alle typer sekvens data fra alle
taksonomiske domener. Dette inkluderer ogsa termer for miljobeskrivelser.
Oversikt over termer finnes pa
MIXS er kompatibel med DwC og tilgjengelig som tillegg

(

GGBN datastandard (Droege et al. 2016)

GGBN-datastandarden er utviklet av Global Genome Biodiversity Network (GGBN
), et globalt nettverk av vevsprgvebanker, med formal a

fasilitere utveksling av informasjon som lenker fysiske prgver og resulterende

molekylaere sekvensdata. GGBN-datastandaren komplementerer eksisterende

standarder som DwC, MIxS, og EML, og er motivert ut fra et behov om utveksling

av informasjon om genetiske ressurser for og oppfylle blant annet Nagoya

protokollen. GGBN er kompatibel med alle termer i MIxXS, samt datastandararer

relatert til humane vevsprgver og vevsprgvebanker som SPREC og BRISQ (Droege

et al. 2016; Moore et al. 2013; Lehmann et al. 2012).

Oversikt over ulike termer finnes pa

GGBN-vokabularet er fullt ut kompatibelt som et supplement til DwC og er
tilgjengelig som tillegg ( ).

v

MIQE (Bustin et al. 2009)
Minimum Information for publication of Quantitative PCR Experiments (MIQE) e
et sett med veiledninger for hvilken informasjon som bar folge
tilgjengeliggjoring av resultater fra gqPCR og ddPCR for a sikre transparens og
reproduserbarhet. Det er teknisk sett ikke en datastandard i seg selv, i og med
at det ikke inkluderer anbefalte termer eller vokabular. Det gir imidlertid en
sjekkliste for informasjon som bar eller skal vaere gitt i forbindelse med
publisering av resultater og data. Sjekklisten er kompatibel med GGBN og MIxS
datastandardene

Vart primare forslag er a adoptere prinsippene bak dataflyt som allerede i dag eksisterer for
Artskart, men med tilleggskrav for rapportering av data fra milje-DNA undersgkelser (Figur
2.2.3, side 28). Forslaget baserer seg pa gjenbruk prinsippene bak dataflyt for Artskart hvor
et Darwin-Core arkiv blir benyttet som datautvekslingspakke, distribuert gjennom
programvare fra en apen kildekode lgsning (Integrated Publishing Toolkit, IPT) som ligger
installert pa den enkelte institusjons tjenere eller via en vertstjener. Fordelene med dette er
umiddelbart at data fra miljg-DNA undersgkelser kan flyte inn i Artskart mer eller mindre
uten endringer av eksisterende system. Tilsvarende vil alle datastremmer som allerede er
kompatibel med Artskart og GBIF, umiddelbart kunne stremme inn til andre
informasjonssystemer som etablerer statte for denne standarden.

For andre forvaltningssystemer (som Vannmiljg) vil det vaere ngdvendig med transformering
av data, men sa lenge det stilles krav om spesifikke tekniske standarder for innhold og koding
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av et DwC arkiv, vurderes det at tekniske lgsninger for dette vaere relativt enkelt a
implementere. Alternativt kan det defineres egne DwC-utvidelser for spesifikke standarder
(e.g. Vannmilje). Grunnleggende termer fra DwC -standarden som i dag kreves av Artskart vil
vaere naturlige a inkludere i eventuelle krav til dataleveranser basert pa miljg-DNA, men med

tillegg.
Minstestandard for slike tilleggskrav vil innebaere:

e Lagring av relevante radata i eksterne arkiver og permanent maskinlesbar referanse
til disse.

e Kildedata og andre underliggende ressurser som brukes for & fremskaffe resultater ma
vaere offentlig tilgjengelig og korrekt referert. Dette inkluderer, men begrenser seg
ikke, til; referansebibliotek, bioinformatisk arbeidsflyt, laboratorieprotokoller.

e Bruk av DwC-utvidelser for a fange relevante detaljer ved milje-DNA data, samt
inkludering av flere termer fra DwC som obligatoriske felter for rapportering og bruk
av kontrollerte vokabular for disse (se Vedlegg 1: https://github.com/NTNU-
VM/Darwinize-eDNA).

Det vil i tillegg sannsynligvis vaere nadvendig a stille flere saerlige krav til koding og/eller
innhold i data fra undersgkelser som er bestilt for bruk i spesifikke forvaltningssystemer (et
eksempel for Vannmiljg diskutert under). | figur 2.2.3 gis en oversikt over et mulig system
basert pa dagens standarder.

[ Eksterne arkiv (eksempler) |

Feltnotater | | Rasekvens- Bio- ‘ ’ Referanse-

m.m. filer informatikk bibliotek Eventuelle systemer for
dataverse GitHub oppdatering av resultater (for
BIRD, ENA GitLab(s) BOLD eksempel ved oppdatering av
EUDAT GenBank | |5 1 ols.io referansebibliotek)

Integrated Publishing

(D

Miljeforvaltningens h :

Toolkit (IPT) systemer
| Intern institusjonell dataforvaltning \
Labdata og /~ DWEA ~ ( Artskart ]
eltdata protokoller informatikk e =
o= [ Vannmilje ]
o
@ efadata oc—
(EML) MIxS / GGBN [ Andre systemer ]
L J =F extensions
- .. o
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Occurrence- M .
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\ & Facts) 9

Figur 2.2.3: Skisse av mulige plattform for innrapportering og offentlig tilgjengeliggjering av DNA- sekvenser og
tilherende metadata fra oppdrag (grenn boks) basert pa eksisterende systemer og datastandarer (gré bokser).
Et tenkt system for jevnlig (basert pd maskin-til-maskin lesing av data) oppdatering av resultater (hvit boks) kan
enten lese og oppdatere Darwin Core Arkivet eller ulike forvaltningsystemer. Forflytning av data mellom de ulike
elementene (svarte piler) vil i forskjellig grad kreve transformering og harmonisering av data og kan inneholde
enten maskinell eller menneskelige kvalitetssikring.

Figur 2.2.3 inneholder altsa som diskutert over i kapittel 2.2.2 ikke ett system, men heller et
modularisert konsept bestaende av systemer som “snakker sammen”. Fordelen med dette er
at de ulike elementene kan videreutvikles i ulik hastighet sa lenge interoperabilitet ivaretas.
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Det er her valgt a skissere lagring av radata inn i eksisterende eksterne arkiver. | forhold til
enkelte deler av datastremmen (primardata fra sekvensering), er dette bade et spgrsmal om
kostnader knyttet til lagring og tilgjengeliggjoring av til dels store datamengder, samt hvilke
systemer som er kjent og brukt i fagmiljgene. For andre datatyper (e.g. ustrukturert radata
og maskinkode) er det relativt mange ulike alternativer i forhold til arkiv-plattform og
forholdsvis sma datamengder. Man kan her enten stille minstekrav til plattformer, for
eksempel godkjennelse gjennom internasjonale sertifiseringsordninger som CoreTrustSeal,
https://www.coretrustseal.org/, eller peke pa enkeltlgsninger. Ansvar for datakvalitet og
konformitet med data-standarder er en sentral del av integritet til resultater og bgr saledes
legges til dataleverander (oppdragstaker). Systemer for kvalitetssjekk av data og ansvar for
oppfaelging overfor oppdragstaker legges til oppdragsgiver (miljgforvaltningen).

En fordel med denne lasningen er, i tillegg til at data kan gjenbrukes i ulike
forvaltningsplattformer, tilgjengeliggjering for miljgforskning. Etter modell fra samarbeidet
mellom NorBOL og miljgforvaltningens institusjoner anbefales derfor pa alle punktene at det
etableres samarbeid og kontakt med relevante forskningsinfrastrukturer og nettverk som
handterer de ulike datatypene bade i Norge (ELIXIR, GBIF, LivingNorway) og i naboland
(Biodiversity Atlas Sweden, Sverige). | Norge eksisterer det allerede et tett samarbeid mellom
Artsdatabanken og GBIF.

Eksempel pa hvordan konkret innhold i et DwC-arkiv er kodet er gitt i vedlegg 1. Her gis en
kort oppsummering over de viktigste punktene og hvordan dette skiller seg fra dagens
minstekrav for levering av data til Artskart. Ikke all informasjon vil bli brukt inn i alle
forvaltningssystemer, men henvisning til data i DwC arkiv vil gi mulighet for etterpragvbarhet
og gjennomsiktighet i resultater.

2.2.4 Interoperabilitet med eksisterende forvaltningssystemer - Vannmiljo
som eksempel

| Vannmiljg benyttes artsdata/artslister (eller taksa identifisert til gitt taksonomisk niva) til a
beregne biologiske indekser, som gir grunnlag for a klassifisere tilstand i en vannforekomst.
Det betyr at preavematerialet ma vaere representativt for vannforekomsten i tid og rom.
Enkelte indekser baseres kun pa tilstedevaerelse av taksa/arter, hvor hvert takson/art kan ha
indeksverdier basert pa toleranse/sensitivitet overfor en bestemt type forurensning (eks.
forsuring). Andre indekser krever ogsa informasjon om kvantitet av organismer, f.eks.
individantall, dekningsgrad (makrofytter eller makroalger) eller starrelsesfraksjoner. Bruk av
miljg-DNA inn i kvantitative indekser ligger evt. noe fram i tid og avhengig av uttesting /
kalibrering (se kapittel 1.2), og vil heller ikke vaere mulig i mange tilfeller. En vurdering av
interkalibrering med eksisterende kvalitetselementer for bruk av milja-DNA inn i
vannovervakning ligger imidlertid utenfor omfanget av denne rapporten.

Per i dag virker det mest aktuelt og bruke miljz-DNA til generering av artslister og da for
leveranse inn i indekser som baserer seg pa tilstedevarelse (forekomst) data. Det vurderes at
dataflyt som skissert ovenfor i kapittel 2.2.3 vil vaere kompatibelt med Vannmilja, men det vil
veaere behov for & modifisering av importregimet til Vannmiljg for a sikre at vi ivaretar krav til
informasjon som skal fglge med transformerte/aggregerte data fra milje-DNA. Det er ogsa et
behov for a klargjere hvilke felter som ma gjares obligatoriske for data som skal leveres til
Vannmiljg. Innholdet i feltene ma ogsa kreves kodet etter vannmiljestandard, eller,
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kompatible standarder som transformeres i et eventuelt modifisert importregime. Dette er et
eksempel pa at data som kreves levert inn i spesifikke fagsystemer vil kunne ha spesifikke
krav i tillegg til det som er grunnleggende ngdvendig for milje-DNA praver generelt. Et
eksempel pa harmonisering av sentrale termer er gitt i vedlegg 1. Det er ogsa felter som i dag
benyttes av Vannmilje som sannsynligvis ikke dekkes av DwC eller eksisterende utvidelser av
denne. Dette gjelder for eksempel “Aktivitet_ID”. Slike termer kan pa kort sikt integreres i
dataflyten ved a bruke generelle utvidelser som MeasurmentOrFact
(https://rs.gbif.org/extension/dwc/measurements_or_facts.xml),
ExtendedMeasurmentOrFacts
(https://rs.gbif.org/extension/obis/extended_measurement_or_fact.xml), eller kodet inn i
JSON streng og delt i DwC-feltet dynamicProperties
(https://dwc.tdwg.org/terms/#dwc:dynamicProperties).

Alternativt kan det utvikles utvidelser skreddersydd for vannforvaltningsformal.

2.2.5 Utfordringer og utviklingsbehov pa kort og mellomlang sikt

Det er pa kort sikt noen tekniske utfordringer i forhold til beskrivelse av data og bruk av
gjeldende terminologi for DwC og utvidelser som bar lgses. Dette er i stor grad snakk om
klargjering og definering som bgr innga i en veileder / kravspesifikasjon til dokumentasjon av
data fra milj@-DNA undersgkelser. Pa noe lengre sikt, og pa basis av dette, er det videre
muligheter for etablering av egne strukturer for fremvisning og tilgjengeliggjering av data fra
milja-DNA spesielt. Det bgr ogsa i forhold til forvaltningens behov vurderes om ikke en
offisiell norsk oversettelse av termer brukt til & beskrive data (Darwin Core felter og
utvidelser) er gnskelig. Deler av dette er allerede gjort i forbindelse med Artskart og
Vannmiljg, men disse oversettelsene mangler en autorativ kilde. Pa grunn av stadig utvikling
innenfor feltet kan det vaere utfordrende med tekniske beskrivelser av hvordan data samles
og analyseres. Se f.eks Knudsen m.fl. (2018).

En utfordring er at det i mange tilfeller ikke er en 1:1 match mellom sekvensdata og
vitenskapelig navn, eller at sekvensdata ikke refererer direkte til artsnivaet. En mulig l@sning
er en rapportering av narmeste definerte hgyere taksa i artslisten, sammen med en liste over
mulige taksa som sekvensen kan gjelde i kommentarfelt o.l. Men, det ma da komme frem
hvor lik den ukjente er pa naermeste referansesekvens, og ogsa foreligge dokumentasjon pa
hvor godt referansebiblioteket er for akkurat denne organismegruppen. Det vil ogsa vaere
nadvendig a rapportere DNA-sekvens direkte i datautvekslingspakke. Det kan i tillegg tenkes a
vare uoverensstemmelser mellom navngivning i referansebibliotek og anbefalt offisiell norsk
navngivning av arter (Artsnavnebasen). Artsdatabankens Artsnavnebase, koblet mot riktig ID
ma ligge til grunn for navneverket som brukes i rapportering mot Norsk forvaltning. Generelt
er tolkninger av resultater avhengig av god taksonomisk kompetanse og organismekunnskap.
For noen organismegrupper (prokaryota og protister) mangler det dessuten vitenskapelige
navn for organismer som sekvenseres, og eksisterende plattformer har ogsa mangelfull
taksonomi for disse gruppene der vitenskapelig navn eksisterer.

Det bgr komme klare definisjoner pa hvilke felter som skal brukes for de ulike delene av
informasjonsinnholdet i et datasett, samt til innhold i feltene. Eksempel pa dette er vedlagt
(Vedlegg 1). Darwin Core er definert noe lgst, noe som ogsa er hensiktsmessig i forhold til &
fungere som en global standard pa tvers av fagomrader. Dette betyr ikke at
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enkeltorganisasjoner (som Miljedirektoratet) kan sette mer spesifikke krav til bruk av f.eks.
kodeverk innenfor rammene av standarden. Relatert til dette ma det ogsa defineres et
undergruppe av termer som skal gjgres obligatoriske, samt krav til metadata-innhold.

Stabile globale unike identifikatorer (ID) pa dataposter er i liten grad brukt i dag. Dette er et
problem, bade med hensyn pa tilgjengeliggjgring av samme datapost i forskjellige systemer
og referering og sporbarhet til data. Ikke minst vanskeliggjer dette ogsa kobling av
informasjon mellom ulike datasett. Det bar derfor stilles krav til at ulike elementer av et
datasett kodes opp med slike ngkler. Med ulike elementer menes her for eksempel poster som
beskriver ulike hierarkiske nivaer med innsamling og laboratorieanalyse, funn av sekvenser
(artsfunn), fysisk materiale (DNA ekstrakter, miljgprover, se kapittel 2.3) etc. Dette
muliggjer sporbarhet av data pa tvers av systemer, ogsa nar ulike systemer har ulik praksis pa
aggregering. Det eksisterer flere ulike alternativer for slike globalt unike ngkler, for eksempel
bruk av Universelle Unike Identifikatorer (UUID). Relatert til dette bar det ogsa settes krav til
for hvordan ulike biologiske og tekniske replikater skal kodes i standardiserte / harmoniserte
data.

Basert pa den ovenfor diskuterte dataflyt og standard-implementering vurderes det som
realistisk & etablere en nasjonal portal for data fra miljg-DNA undersakelser og tilhgrende
miljgpraver. Dette inkluderer bade egne dedikerte portaler og implementering i sentrale
forvaltningsverktgy. Internasjonalt er den mest utviklede lgsningen i denne sammenheng det
GBIF initierte Living Atlas nettverket (https://living-atlases.gbif.org/) (Lecoq et al. 2019).
Living Atlas er en plattform for aggregering, visualisering, analyse og distribusjon av
biodiversitetdata basert pa Atlas of Living Australia (https://www.ala.org.au/), utviklet av
the Commonwealth Scientific and Industrial Research Organisation (CSIRO) i Australia. Den
betjener i dag kunnskapsbehovet med hensyn pa biodiversitetdata til bade australske
forsknings-, undervisnings- og forvaltningsorganisasjoner, samt industri. Dataflyt inn til en
Living Atlas portal kan enkelt konfigureres til hente alle nye datasett som publiseres i
GBIF/Artskart via IPT (med miljg-DNA data fra Norge eller tilsvarende kriterier). Lasningen
kan ogsa konfigureres med tilsvarende datastrgm, fra eller til andre systemer (slik som for
eksempel Vannmiljg) under forutsetning av noe IT-utvikler tid for & etablere kompatible
programmeringsgrensesnitt (APl) pa den ene eller begge sidene.

Under LivingNorway paraplyen (https://livingnorway.no/) gar na flere sentrale norske
institusjoner sammen inn i Living Atlas nettverket og etablerer en egen Living Atlas
installasjon for Norge. Biodiversity Atlas Sweden jobber per i dag med nadvendige justeringer
for & implementere framvisning av milj@-DNA i sin Living Atlas installasjon, og, vil i henhold
til grunnprinsippene for Living Atlas Nettverket, gjgre disse tilgjengelige for andre under apen
programvarelisens. Det vurderes derfor at dette vil vaere en svaert kostnadseffektiv plattform
for & etablere en nasjonal portal for fremvisning og formidling av resultater fra miljg-DNA
baserte undersgkelser, samt informasjon om fysiske prgver knyttet til dette.

Artskart er i dag det viktigste nasjonale fagsystemet for framvisning av artsdata. Plattformen
med tilhgrende visningsportal (https://artskart.artsdatabanken.no/) vil utvikles videre for &
handtere og vise stadig nye datatyper/format, bedre koblinger til og visning av metadata. Det
er sannsynligvis bare mindre justeringer som skal til for & bedre handtere datasett basert pa
milja-DNA. Artskart baserer seg pa de internasjonale standardene for biodiversitetsdata som
utvikles i TDWG og benytter seg av teknologi utviklet av GBIF. Datasett basert pa miljg-DNA
med kjent taksonomi (i.e. DwC feltet “scientificName” fylt ut med godkjent vitenskapelig
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navn) vil derfor allerede vises i Artskart i dag. Kommende ngdvendige endringer vil imidlertid
spesielt vaere knyttet til handtering av taksonomi. Frem til na har Artskart bare vist funn med
kjent taksonomi fra Artsnavnebasen, men skal na tilpasses for a ta med funn med ukjent
taksonomi, herunder ogsa artshypoteser. Utover Artsnavnebasen kan det gjgres oppslag mot
andre internasjonale databaser som f.eks. Catalogue of Life+. Videre vil Artskart forsgke a
gjore oppslag i og forholde seg til internasjonale registre med sekvensdata - som BOLD via
deres Api’er - og dermed hente ut taksonomi basert pa de id’er og referanser som oppgis i
publiserte datasett. Det siste vil vaere viktig da treff i disse databasene kan endre seg etter
hvert som flere arter blir sekvensert.

A gjore tilpasninger i Artskart har stor betydning for mange bruksomrader, da infrastrukturen
rundt Artskart er tett integrert med andre nasjonale tjenester. Plattformen leverer data til
bl.a. Miljedirektoratets portal for sensitive artsfunn, Naturbase, Miljgstatus og NIBIO’s
Skogportal via tilpasset Api. Det publiseres ogsa data via standarder fra The Open Geospatial
Consortium (OGC: https://www.opengeospatial.org/) som benyttes av bl.a. Statskog, Viken
skog og lignende aktarer. Plattformen er sentral i tjenester knyttet til tidlig oppdagelse og
overvaking av fremmede arter der automatisk varsling gar for a fange opp nye arter for Norge
og spredning av fremmede arter (NINA rapport 1729 - Tidlig oppdagelse av nye fremmede
arter i Norge - under publisering). Funn av radlistede- og fremmede arter publiseres i den
nasjonale infrastrukturen GeoNorge.

2.3 Lagring og tilgjengeliggjoring av prover

Lagring av miljepraver krever utbygging av dertil egnet infrastruktur (ISBER 2018).
Miljgprevene kan ofte vaere volumingse og krever derfor store arealer i frysere eller fryserom,
mens DNA-ekstrakter fra miljgpraver gjerne utgjgr sma volumer og kan oppbevares i sma
kryorgr eller egnede mikroplater. Mens de to sistnevnte relativt enkelt kan inkorporeres i
eksisterende biobanker, eventuelt utgjere separate samlinger i egne frysere, vil lagring av
ramaterialet kreve en helt annen infrastruktur.

I noen tilfeller (f.eks. permafrostprgver) har ramaterialet sa stor potensiell verdi for videre
forskning og som dokumentasjon at dette ogsa ma tas vare pa i sin helhet. | andre tilfeller kan
mellomprodukter i prosessen bevares for og sikre fremtidig gjenbruk. Svaert mye av
metodikken er imidlertid forelgpig i rask utvikling. For eksempel kan ulike
ekstraksjonsmetoder gi forskjellig resultat. En mulighet i forbindelse med miljg-DNA basert pa
filtrerte vannprgver kan derfor vaere og ta ekstra replikater i forbindelse med filtrering og
lagre filter der hvor pregver/resultater anses for a vaere av saerlig betydning i et
langtidsperspektiv (for eksempel tidsserie-overvakning).

Det er et behov for omforente retningslinjer pa hvordan ulike miljepraver bar tas og
oppbevares om DNA skal preserveres optimalt for gjenbruk i andre forsknings- og
forvaltningsprosjekter. Per i dag finnes det ikke etablerte standarder, men enkelte er under
utvikling i internasjonale konsortier (slik som DNAqua-Net), og publiserte anbefalinger finnes
(f.eks. Gemeinholzer et al. 2010). Det er ogsa behov for retningslinjer pa hvilke prever som
skal lagres videre.
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Selv om innsamling av praver finansieres over for eksempel overvakningsprosjekter, vil det
ogsa palgpe betydelige kostnader med eventuell oppbevaring av fysiske miljepraver, samt
uthenting og behandling. Miljgpraver skiller seg saledes fra data, hvor lagring og
tilgjengeliggjaring er relativt sett billig, og gjenbruk ikke forringer ravaren. Skal det
implementeres prinsipper for leverandgravhengighet for tilgang til slike prgver, er derfor
grunnfinansiering for ikke bare utbygging av infrastruktur, men ogsa drift, sannsynligvis
ngdvendig. Det ma ogsa stilles krav til sikring og kuratering av slike samlinger for a sikre
relevans.

Universitetsmuseene har et samfunnsoppdrag som innbefatter lagring og tilgjengeliggjering av
biodiversitetsmateriale. Disse har ogsa kompetanse og infrastruktur for langvarig sikring,
kuratering og kvalitetskontroll, men mangler per i dag ressurser for lagring og handtering av
et starre antall slike prgver. Mange institusjoner og private firma har ogsa egne samlinger og
lagerfasiliteter, men har ikke krav til sikring, langtidsoppbevaring eller faglig kuratering pa lik
linje med universitetsmuseene.

Standardiserte metadata knyttet til miljgprever ma loggfares i egnede systemer. Det er ogsa
en stor fordel om beskrivelser av gjennomfarte analyser og publiserte resultater knyttes til
prgven i databasen. Pa den maten kan en unnga duplisering av analyser og ungdvendig
forbruk av verdifullt forskningsmateriale. For & sikre at innsamlede prgver og resulterende
DNA-ekstrakter er tilgjengelige for miljaforvaltning (og forskning), ma som et minimum
informasjon om prgvene legges ut i offentlig tilgjengelige, sgkbare databaser. Det eksisterer i
dag lasninger for miljepraver og milje-DNA som er utviklet eller er under utvikling i GBIF og
GGBN, og som falger samme dataflyt som skissert ovenfor under kapittel 2.2.

En forutsetning er at miljg-praver ma gis en stabil og globalt unik ID (for eksempel i form av
URN:UUID). Dette for at prever kan henvises til i separate datasett med resultatdata (f.eks.
fra miljo-DNA analyser). Det vil da i etterkant vaere mulig & knytte sammen slik informasjon
selv om den publiseres fra ulike datasett. Det finnes gode verktgy for a koble slik distribuert
informasjon, blant annet tilgjengelig i R og tilsvarende skriptsprak med utbredt anvendelse i
bade grunnleggende og anvendte forskningsmiljger. Den fgr nevnte Living Atlas plattformen
kan ogsa med noe implementering konfigureres for a indeksere og levere innsyn til slike data
hentet fra multiple distribuerte datasett (diskutert under 2.2.5). Spesifisering av ny
kjernestruktur i DwC-A, gjennom en egen kjernetabell dedikert til miljgprever og belegg av
organismer (“MaterialSample Core”), vil ogsa kunne gjgre harmonisering av data enklere.
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3. Oppsummering / konklusjon

Studier basert pa miljg-DNA praver inneholder mange ulike steg og har potensiale for mange
feilkilder. Resultater herfra kan derfor vaere krevende a tolke og krever et bredt spekter av
ekspertise for kvalitetssikring. Selv om metoden er laboratoriebasert og teknisk i utferelse,
ma sluttresultater evalueres av gkologiske og taksonomiske eksperter. Det er derfor vesentlig
at resultater kan etterproves pa alle nivaer av prosessen. Dette gjor at tilgjengeliggjaring av
bade primaerdata og deriverte resultatdata (artslister) er viktige fra et rent
kvalitetssikringsperspektiv, men ogsa ut fra perspektivet om at data skal kunne gjenbrukes.
En minstestandard pa henvisning til og bruk av referansedatabaser i studier basert pa DNA-
strekkoding ma innbefatte tydelig dokumentert DNA-identifikasjoner med presis referanse til
referansesekvensen, angi likhet mellom sekvens og referansesekvens, samt a stille krav til
brukere av referansedatabaser i forhold til organismekunnskap. Det ma ogsa stilles krav til
referansedatabaser som benyttes. Disse ma vaere offentlig tilgjengelige og referansesekvens
lenket til belegg i offentlig tilgjengelige samlinger som er kuraterbare med hensyn pa
taksonomi. Med hensyn pa studier basert pa qPCR og ddPCR er det vesentlig at disse baserer
seg pa primere som er dokumentert og offentlig tilgjengelige i henhold til etablerte
fagstandarer.

En felles standard for innrapportering og offentlig tilgjengeliggjaring av DNA- sekvenser og
tilhgrende metadata fra oppdrag er gjennomfarbar basert pa eksisterende apne
internasjonale standarder og infrastrukturer for utveksling av biodiversitetdata. Noe utvikling
med hensyn pa tekniske lgsninger for dataflyt mellom ulike fagsystemer ma paregnes, og det
ma defineres klare spesifikasjoner for bruk av standarder der hvor disse ikke er stringente nok
til & dekke forvaltningens behov for koherens mellom datasett. Dette involverer ngdvendigvis
noe utviklingsarbeid, for eksempel i forbindelse med spesifisering av krav til bruk av kodeverk
/ vokabular.

Oppbevaring av innsamlede prgver, som ikke analyseres umiddelbart, over lengre tid for a
sikre tilgjengelighet for framtidig forskning og forvaltning, uavhengig av opprinnelig
oppdragsinstitusjon, ma vaere et viktig bidrag for a sikre materiale. Imidlertid ma dette ngye
veies opp mot kostnader. Per i dag eksisterer det ikke kapasitet i dagens infrastruktur for at
dette skal implementeres i stor skala. | tillegg til investeringer ma det beregnes betydelig
kostnader for drift. Tilgjengeliggjaring av informasjon om tilstedevaerelse og innhold av slike
prgver vurderes som mindre kostnadskrevende, og infrastruktur og standarder skissert for
formidling av data fra milje-DNA studier kan gjenbrukes til dette formalet.
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