Biodiversitet pd menuen ved arets
Havforskermgde

Biodiversiteten i de danske have er i krise. Dette har fiet offentlig-

heden og forskere til at ribe op og nu er der EU lovgivning pi vej

der skal beskytte livet i havet. Senest med EU- parlamentets godken-

delse af "nature restoration law” en lov om naturgenopretning der

palegger landende at genoprette og beskytte 30% af deres hav in-

den 2030. Men hvordan mler og dokumenterer vi biodiversiteten

og evaluerer biodiversitetsdata. Det har forskere ved dette drs Hav-

forskermgde i sessionen ” Biodiversity monitoring including eDNA”,

ledet af Lars Magnus Jacobsen og Jon S. Svendsen fra DTU Auqa,

givet deres bud pa.
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Specialdesignede havneelementer
skal gge biodiversiteten

Traditionelt var de fleste havne primart de-
signet til kommercielt fiskeri og transport
af varer og passagerer. Men i nyere tid er
havnene blevet mere centrale i mange byer,

hvor folk gnsker at bo taet pa vandet. Vandkva-

liteten er forbedret i flere havne, og der er
kommet fokus pa hav biodiversitet. For at gge
biodiversiteten i havneomrader yderligere

har Maria Moltesen fra DTU Aqua udviklet be-
tonelementer af specifik sammensatning og
med strukturer der skal forbedre den marine
biodiversitet og fiskebestanden i Spanien.
Disse elementer blev evalueret ved opsatning
af undervandskameraer og resultaterne blev
sammenholdt med kontrolomrider uden
disse elementer. Analysen af den lokal biodi-
versitet, malt som sammensatning af fiskebe-
standen og antal fisk viste at sidan strukturer
faktisk kan bidrage til biodiversiteten i havne-
omrader, langs moleanlaeg og kystbeskyttelse.
Selvom forskningen er fra Spanien, viser det
tydeligt at hvis man designer menneskeskabte
strukturer i havet med biodiversitet i tankerne

kan disse bidrage til en positive biodiversitets
udvikling i forhold til konventionelle struktu-
rer.

I forbindelse med konstruktionen af hav-
vindmglleparker er visionen ogsd at opnd
forbedret biodiversitet i det omkringliggende
hav. Dette har vindmglleudvikleren Vattenfall
og The Rich North Sea-programmet sat sig
som mdl ved Hollandse Kust Zuid (HKZ) vind-
mglleparken. The Rich North Sea med Frank

Jacobs i spidsen undersgger metoder til natur-

forbedring inden for havvindmglleparker og
arbejder pd en dben varktgjskasse for vind-
mglleparker med udvikling og test af metoder
for at finde den bedste praksis. Lige som de
special designede havnemole elementer i
Spanien sd praver man i dette projekt at de-
signe vindmgllefundamenterne s de kan
fremme biodiversiteten samt hvordan man
kan overvige disse. Konkret undersgges om
de hule fundamenter der forsynes med store
huller kan blive levesteder for ngglearter som
torsk og @ge biodiversiteten. Der blev fore-
taget vandkvalitetsmalinger ved tre vindmgl-
lefundamenter med huller fi maneder efter
konstruktionen. Desuden blev biodiversiteten
malt med video, foto og det nye miljg-DNA
metode (metoden beskrives i naste afsnit).
Fra deres resultater blev det hurtigt klart at
flere dyr brugte skjulestedet inde i vindmglle-

fundamenterne. Det var blandt andet torsk,
men ogsd sxler jagede efter byttedyr i de nye
jagtgrunde. Der blev endda observeret en hval
der svgmmede teet forbi, hvilket levner om
den tiltraekningskraft strukturer i det dbne hav
kan have for dyrene og biodiversiteten. Igen
blev det vist at hvis designet af den menneske-
skabte struktur medteenker naturen og det
gkosystem den skal std, s kan den ogsa bi-
drage til det gkosystem og biodiversiteten.

Méling af biodiversitet ved brug af
miljg DNA

Mange bundlevende havdyr er ideelle som
biologiske indikatorer for kvaliteten af ma-
rine gkosystemer og har veret hovedfokus i
mange overvagningsordninger. Disse dyr er
ofte begranset i deres mobilitet og derfor
ophober virkningerne af lokale miljgbelast-
ninger sig i dem over tid. Imidlertid har miljg-
DNA (eDNA) analyse i de senere dr udvidet
gruppen af potentielle indikatorer, og har
givet en potentiel mere ressourceeffektiv
metode til biomonitorering af havbunden.
Denne nye metode bruger forskere DNA spor
i havet til at bestemme biodiversiteten. Det
kan lade sig gore fordi alle dyr efterlader deres
DNA i miljget og dette DNA er unikt for alle
arter. En af fordelene ved denne metode er
at den kan give et meget bredt billede af art-
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Her vises gen Kandahalagalaa i den sydlige del af Huvadhu atol i Maldiverne hvor et hold
forskere har taget miljg DNA (eDNA) praver for at bestemme revets biodiversitet. Mere
specifikt har Ole Brodnicke testet forskellige eDNA provetagningsmetoder langs koralrevet
omkring @en for at undersage hvilken metoder er bedst til at pavise diversiteten af sméa
kryptiske fisk. Hver cirkel med tilhgrende tal er et pravetagningspunkt og selvom nogle
punkter er mindre end 50 m fra hinanden var det muligt at male en forskel i artssammen-
seetningen af de kryptiske fisk mellem punkterne. Ydermere, blev der pavist 176 forskellige
arter af fisk omkring hele gen ved brug af eDNA og vandpraver taget helt teet pa revet gav

de bedste resultater for eDNA analysen.

sammensatningen i et omrdde. Flere studier
har sammenlignet eDNA-tilgangen med den
traditionelle morfologibaserede tilgang, men
fa har sammenlignet de to metoder ved hjzlp
af praecis de samme sedimentkerner. Men
fokus her har ofte vaeret de stgrre dyr sd nu
har Sune Agersnap fra AU Bio of / NIRAS
gdet skridtet videre og sammenlignet meio-
faunaen (mikroskopiske bundlevende dyr)
og frit sygmmende organismer der ellers er
blevet stort set overset i tidligere sammenlig-
ninger. Sune fokuserede pd invertebraterne
(hvirvellgse dyr) fra fire steder i Danmark,
ved hjalp af eDNA metoden og morfologisk
identifikation. Deres resultater afslgrede

kun et lille overlap af fundne arter, og mens
det morfologiske dataset blev domineret af
blgddyr og ringorme, blev eDNA-datasettet
domineret af leddyr og ringorme. Hvad der
var endnu mere spaendende var, at de fire
prgvesteder kunne adskilles ved artssammen-
saetningen og diversitet ved brug af bide den
traditionelle morfologiske analyse og ved
brug af eDNA. Resultaterne beviser derfor,

at morfologiske og eDNA metoder helst bgr
bruges som supplerende vaerktgjer til marine
biovurderinger. Dog viser det ogsa at eDNA
mere bredt repraesenterer marine samfund
og kraever faerre prgver for at opnd maksimal
daekning af biodiversiteten. Ud fra dette og
andre forskningsresultater forudser vi at der
nok vil komme gget fokus pd eDNA metoden i
fremtiden for at mdle biodiversitet i havet.

Ombhyggelig Miljp DNA prgvetagning
kan finde selv de mest skjulte arter
Marine undersggelser undervurderer ofte
biodiversiteten fordi de overser smd, skjulte
og kamuflerede arter, hvilke man ikke ser i
for eksempel en undervandsvideo. Grunden
til at de er overset er is@r at det ofte kraever
omfattende og arbejdsintensive undersggel-
sesmetoder. Her kommer et eksempel fra

de varme himmelstrgg pd hvordan man kan
bruge eDNA til at finde disse skjulte dyr. For
denne undersggelse tog Ole Brodnicke fra
KU/DHI A/S og forskere fra KU til et koralrev
i Maldiverne hvilket har exceptionel biodiver-
sitet. Her indsamlede de fysisk de skjulte fisk,
der kraevede omstaendige fangstmetoder med
mange dykkere. Til ssmmenligning blev fem
forskellige miljg-DNA (eDNA) prgvetagnings-
metoder ogsd anvendt. Resultaterne af eDNA
analysen viste 176 fiske og 140 ledorme
arter, hvilket effektivt fordoblede antallet

af beskrevne ledorme i regionen. Dette

er et sliende eksempel pd hvordan eDNA
analysen kan bidrage med bedre biodiversi-
tetsforstaelse af et gkosystem. For at finde
ud af hvilken eDNA prgvetagningsmetode
var bedst, blev disse sammenlignet. Denne
sammenligning viste at vand filtreret naer rev-
bunden gav den hgjeste artsrigdom for fisk og
at eDNA fra sediment (havbunden) ikke gav
sxrlig gode resultater. Dette viser at omhyg-
gelig og ngjagtig provetagning er vigtig nr
man laver eDNA-analyser. Resultaterne viste

ydermere at eDNA analysen kunne pavise
forskelle i artsammensatningen af fisk mel-
lem lokaliteter pd revet der var mindre end
50 meter fra hinanden. Dette understreget at
ved korrekt prgvetagning kan eDNA analysen
give et meget lokalt billede af biodiversiteten.
Til sidst viste forskningsprojektet ogsd at der
var udfordringer med det molekylare arbejde
i laboratoriet ndr det kom til ledormene. Her
var det meget svare at beskrive de lokale
artssammensatninger fordi DNA’et fra andre
dyr forstyrrede signalet for ledormene. Dette
understreger at denne metode stadig er under
udvikling og at den kan forbedres til at blive
endnu bedre til at bestemme biodiversiteten
i havet. Metoderne der blev anvendt i denne
forskning kan direkte anvendes i det danske
have og selvom artsrigdommen ikke er lige
sd hgj som pa et koralrev kan denne metode
Ipfte vores viden om biodiversitet i havet til
helt nye hgjder.

Arts specifik biodiversitets maling ved
brug digital drabe-polymerasekade-
reaktion af miljy DNA

Nér man leder efter specifikke arter i miljget,
for eksempel truede eller invasive arter kan
man ogsa ggre det ved brug af eDNA analyser.
Siden man kun er interesseret i fd arter og
ikke det brede biodiversitetshillede kan man
gd en smutvej i analysen og bruge kvantitativ
polymerasekadereaktion (qPCR). Dette er
en molekyler metode hvor man opformerer
artsspecifikt DNA i laboratoriet mens man
holder gje med mangden af den DNA man

er interesseret i. I de sidste ar er der dog
kommet endnu mere avancerede metoder

til hvor forskere nu kan bruge digital drdbe-
polymerasekadereaktion (ddPCR) for at pge
sandsynligheden for at opdage meget sjaeldne
molekyler af eDNA. Man kan groft sagt sige at
ddPCR foretager hundredvis af gPCR analyser
i bittesma drdber. Forsker Steen Knudsen
NIVA/ KU SNM sammenlignede de to metoder
(qPCR og ddPCR) ved at analysere 48 marine
eDNA vandprgver indsamlet fra den danske
kyst i deres evne til at pdvise DNA fra 17 ma-
rine ikke-hjemmehgrende arter. Steen fandt,
at ddPCR-platformen er i stand til at pavise

de samme niveauer af eDNA som gPCR-plat-
formen, hvilket betyder at de to metoder for
denne sags skyld er lige gode. Til gengeeld
var fordelen ved ddPCR at metoden ggede
sandsynligheden for at opdage meget lave
koncentrationer af eDNA og dermed ggede
antallet af prgver i hvilke der blev pavist
ikke-hjemmehgrende arter. Ydermere er
opsatningen af ddPCR lettere end regular
gPCR, hvilket reducerer den tid man skal
bruge i laboratoriet til disse analyser. Denne
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forskning er godt eksempel pd hvordan den
teknologiske udvikling inden for biodiversi-
tets analyser og eDNA buldrer frem. Metoder
og udstyr bliver mere praecist og tilgengeligt
hvilket betyder at vi som samfund bliver bedre
og bedre til at mdle vores biodiversitet i havet.

Fremtiden for biodiversitet og

miljp DNA

Ambitigse politiske mélsatninger skifter fra en
"ingen nettotab" til en "marin nettogevinst"
biodiversitets strategi ndr det kommer til
stgrre marine projekter. Traditionelle metoder
er imidlertid dyre, kraever meget arbejdskraft
og mangler ofte bide diversitet i arter man
kan bestemme og mulighed for at tage prover
over et stgrre omrdde og hen over lengere
tid. For at lgse nogle af de udfordringer er
flere projekter s@sat. En af dem er "WINDNA"
med Jos Kielgast ved roret, der skal evaluere
potentialet af miljg-DNA (eDNA) som en om-
kostningseffektiv metode for at pavise marin
biodiversitet omkring en havvindmgllepark.
En af de centrale aspekter i dette projekt er
brugen af automatisk miljgDNA prgveproces-
sor der er en slags robot der selv kan tage
prgverne ndr den er blevet sat ud i havet. Med

denne er det muligt at tage prgver til lange
tidsserier der ogsd har hgj oplgsning (mange
prgver). Derudover skal et autonomt under-
vandsfartgj der kan same eDNA og med en
raekkevidde pé flere tusinde km testes for at

kunne tage prover pd et meget stgrre omride.

Det bliver hurtigt klart at ndr sddan en proces
som eDNA indsamling bliver automatiseret
at den kan anvendes meget bredt og det er
muligt at have praecises sammenlignelige
standarder. Udviklingen tager forst rigtig fart
her, da forskere og miljg ridgivere ved DHI
A/S arbejder pd at fi den molekylaere analyse
af eDNA foretaget i sidanne robotter, hvilket
for arts specifik pavisning allerede er muligt.
Derfra er der ikke langt til realtime biodiver-
sitets overvagning. Forestil dig at du pa din
telefon kan se biodiversitetsmaling der opda-
teres pd timelig basis fra faerger i de danske
farvande samt ude pd vindmglleparkerne og
boreplatformene. Maske du bliver den fgrste
der "ser” tunen svgmme ind i de danske
farvande til sommer.

Friggrelse af biodiversitetsdata
P4 trods af de store fremskridt der er sket pd
moniteringen af livet i havet, ligger stgrste-

Biodiversiteten er ekstrem hgj pa tropiske koralrev ofte med hundredvis af fiske arter svem-
mende omkring korallerne. Korallerne er ngglearter pa revet fordi de skaber skjulesteder og
fode til mange af dyrene pé revet. De skjulte kryptiske fisk der er sma og kamuflerede kan
udgare op mod halvdelen af fiske diversiteten pa koralrev men disse bliver oftest overset
ved konventionelle biodiversitetsstudier baseret pa videoer eller billeder fordi man ikke ser
dem. Derfor er den nye miljo DNA (eDNA) baseret biodiversitetsbestemmelse en god mu-
lighed for at finde disse kryptiske fisk da deres DNA kan spores i vandet omkring revet.

delen af det data der bliver indsamlet rligt
stadig i skuffer og skabe hos industrien el-

ler pd universiteterne. Derfor gar en masse
muligheder tabt for at gge forstdelsen af
tilstanden i vores have, samtidig med at den
offentlige involvering i deres eget milj@ be-
graenses. For at Igse dette prasenterede Lars
Mortensen fra DHI A/S et nyt initiativ, hvilket
er et partnerskab mellem DHI og Total Ener-
gies for at frigare en stor mangde data fra den
danske Nordsg, hvor industrien har overvaget
biodiversitet og kemi de sidste 36 4r. Dataene
vil blive praesenteret pd en ny hjemmeside
(The North Sea Data Portal), hvor enhver

kan gd ind og se data fra de sidste 30 drs
undersggelser af store omrdder i Nordsgen.
Samtidig blev andre virksomheder med aktivi-
teter i Nordsgen til at kunne ligge deres data
pé portalen, som derved kan danne grundlag
for indgang til liv og miljg i Nordsgen og hvor
vaerdifuld biologisk og miljg data stilles til
radighed for offentligheden.

Ny biodiversitets forstielse
Biodiversitet er kommet i hgjsaedet i de sidste
par ar og som det ses i de andre afsnit er der
stor interesse og aktivitet i at undersgge og
overvage havets liv. Men ndr det kommer

til biodiversitet som koncept er der stadig
noget der skal ses pd. Biodiversitet er nemlig
ikke bare at taelle arter, da det i hgj grad ogsa
handler om hvilke arter man kan eller skal
have fgr et gkosystem kan betragtes som at
vaerende sundt. P4 en artsliste er invasive arter
0gsd bare et navn og hvis mélet for biodiver-
sitet bliver mdlt i antal arter kan natur relat-
erede projekter godt ga galt. Derfor har DHI
udviklet en ny beregningsmetode som kaldes
EBM BioQ (Ecosystem-Based Management
approach to Biodiversity Quantification) der
arbejder med biodiversitet som et kerneprin-
cip og kombinere forskellige mader at regne
pd biodiversitet. Denne metode blev lanceret
af Lars Mortensen og den kombinerer klassi-
ske beregningsmetoder hvor der ses pa antal
og sammensatningen af arter, med nyere
forstaelser for biodiversitet hvor der ogsa kig-
ges pa hvilken rolle arterne spiller i naturen
og hvordan de interagerer med hinanden. De
sidste to komponenter er med til at sikre at
de gkosystemtjenester som naturen leverer
opretholdes og at gkosystemet er robust nok
til at modsta forandringer i miljget.
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