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Applications of environmental DNA (eDNA)

Mita eDNA in the environment Berry et al. 2020
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Muut molekyylibiologiset nayiteet

* Naytteet suoraan eliosta tai sen jatoksista
» Lajintunnistuksen varmistaminen, lajinsiséainen
populaatiorakenne tai geneettinen
monimuotoisuus
« Lukuisia eri lajien yksiloita sisaltava
kokoomanayte (esim. erilaisilla
pyydyksilla)

* DNA:n sijaan tai lisaksi menetelmien
perusteena voi olla RNA, jolloin saadaan
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Erilaisia lahestymistapoja
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Metabacoding identifies multiple Single species PCR including quantitative
species in a sample, but may be (qPCR) digital (dPCR) is generally quicker,
complex to interpret. cheaper, but limited to identification of a

single target organism.

Figure 1. Metabarcoding and single species PCR are common eDNA analytic o
s ( AL s
Watts & MIkSIS_OId 2018 Finnish Environment Institute



Erilaisia lahestymistapoja
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Mahdollisuudet luonnon monimuotoisuuden
seurannassa

* Uhanalaisten lajien tarkempi havaitseminen

« Vaikeasti havaittavien, huonosti tunnettujen ja/tai
aarimmaisen monimuotoisten elioryhmien
seuranta

« Kokonaisten elidyhteisdjen kustannustehokas
seuranta

« Elinympariston tilan seuranta elioston perusteella L 2= ?
(my6s ilman lajintunnistusta) coe us

« Kohdelajien geneettisen monimuotoisuuden
seuranta

 RNA - ekosysteemien toiminnan seuranta

U Adcbe Stoc
e



kayttoonotossa?

=il \enetelmat kehittyvat nopeasti ja niiden
b =¥ Kayttoonotto osaksi ymparistéseurantoja on
= B Kaynnistynyt maailmanlaajuisesti

i8> Eri organisaatiot kehittavat omia menetelmidan
¥ ey — iSO riski siihen etteivat menetelmét ja tulokset
=l ole keskendaan vertailukelpoisia

f Matalan kynnyksen tiedonvaihto ja menetelmien
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Kansallinen eDNA -
tiekartta

and other molecular monitoring
methods in Finland

Vision and action plan for 2022-2025 Kuvaa mole kny ibiol og isten

Veera Nor.'rc.Js. Tiin? Laamar.\en. Kristfian Meissner, Terhi Iso-Touru, Se u rantam e n ete | m I e n kaytto O n Oto n
Aapo Kabhilainen, Sirpa Lehtinen, Katileena Lohtander-Buckbee, tl I ann ett a k ans al | Ise I | a t aso I | a

Henrik Nygard, Taina Pennanen, Marja Ruohonen-Lehto,
Paivi Sirkia, Sanna Suikkanen, Mikko Tolkkinen, Eeva Vainio,
Sannakajsa Velmala, Kristiina Vuorio and Petteri Vihervaara

Tunnistaa tarkeimmat mahdollisuudet,
haasteet ja kehitystarpeet

Maarittad keskipitkan ja lyhyen aikavalin

+ Lisaa kv-yhteistyota ja tavoitteet

I koordinaatiota

+ Lisaa organisaatioiden valista
yhteistyota

Luo konkreettisen toimintasuunnitelman
seuraaville vuosille
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A) International status of implementation (excluding Finland)

Menetelmia on kehitetty
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Tarkeimmat haasteet: rahoitus, osaaminen ja
standardien/laadunvarmistuksen puute

 Lisaksi: referenssikirjastot, runsaustiedon saaminen, aineiston ja tulosten
tulkinta (esim. epavarmuus DNA:n alkuperasta laimenemisen ja levidmisen

takia)

Reference libraries, sequence identification, taxonomic ground work{ S
Knowledge and know-how | N
Standardization| [N
Representative sampling and interpretation of results | [N
Determining relative and absolute abundance _ Funding
Data management and availability | [N Laboratory infrastructure
Limiting laboratory infrastructure _ Analytical service providers
Methods need to be adapted to each new group and sample type{ [
Costs _ Know-how or trained personnel
Comparability of new and old methods 1 _ Bioinformatics methods and pipelines
Automatisation infrastructgre and know-how{ [N Sequence libraries
N o . 3esustance to change| [ T infrastructure
Limits of DNA data (individual age, size, condition etc. not covered)| Il ) )
Choosing the right method for each question{ [N Cost of analysis (e.g. sequencing)
Underdeveloped market . Lack of European method standards
Sufficient sequencing depth El Other, please specify:
New indicator development .
DNA decay| [l 0% 10% 20% 30% 40% 50% 60% 70%
Continuity of taxonomic expertise 1 = m Al = Finland
Contamination risk{ [l
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Visio: molekyylibiologiset menetelmat osana
rutiiniseurantaa

« DNA-menetelmat ovat valttamattomia kattavamman biodiversiteettiseurannan
mahdollistamiseksi

« Eivat kuitenkaan korvaa perinteisia menetelmia!

« "Siirtymaaikana” tarvitaan entista laajamittaisempaa ja koordinoidumpaa kehitystyota seka
standardointia

National transition phase

New age of biological m

xpmmmm

New wave of *  eDNA hub Routine MoMM * Internationally
testing and launched MoMM standardized
piloting *  National data supporting methods
projects management national * Operational

*  Permanent system biodiversity modelling

worklrlg group operational strategy framewc.)rk Suomen ympéristékeskus
established integrating EO and Finlands mi |j entral
MoMM Finnish Environment Institute



Suomessa menetelmat ovat
enimmakseen kokeiluasteella -
ristaelainten ja vesielioiden
seuranta pisimmalla

Kuvat: Katariina Kauhala, Kristiina Vuorio

« Suomessa molekyylibiologisia seurantamenetelmia on kehitetty ja pilotoitu
yliopistoissa ja kaikissa ympariston seurantaa koordinoivissa laitoksissa

« SYKE, Luke, Luonnontieteellinen keskusmuseo, Metsahallitus,
liImatieteen laitos, Terveyden ja hyvinvoinnin laitos, Ruokavirasto

* Rutiinikaytdssa menetelmat ovat vasta yksittaisten riista- ja kalalajien
seurannassa (susi, kanadan- ja euroopanmajava seka lohi)

« Laajoja tutkimuspilotteja erityisesti vesielidilla kuten plankton- ja
paallyslevilla, pohjaelaimilla ja kaloilla parhaillaan kaynnissa

Suomen ympdristokeskus
Finlands miljécentral
Finnish Environment Institute



Menetelmastandardointi etenee

« CEN standardi EN 17805:2023 Water guality - Sampling, capture and preservation
of environmental DNA on julkaistu Kristian Meissnerin johdolla

« [SO/TC 147/SC 5/WG13 "Environmental DNA and RNA methods”, jota Kristian
Meissner johtaa on juuri perustettu

 International eDNA Standardization Task Force perustettiin lokakuussa GEOBON
konferenssin yhteydessa Montrealissa.

« Task forcea vetavat Mehrdad Hajibabaei, John Darling, Florian Leese ja Kristian
Meissner

International
Organization for
Standardization
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Miten menetelmien kayttoonottoa

ollaan edistamassa?

Lukuisia kansallisia ja kansainvalisia tutkimus- ja kehityshankkeita
on kaynnissa yliopistoilla ja tutkimuslaitoksilla (esim. BIOMON-
ohjelma, Suomen Akatemia, ERC, Horizon Europe, Biodiversa+)

Mukana uudessa ympariston seurannan strategiassa,
toimeenpanoa edistavat tydoryhmat aloittaneet toimintansa

Suomen ekosysteemiobservatorio hanke julkaisee kevaan aikana
Luontotieto-sivuston, jonne tulossa tietoa myos DNA-
menetelmista

Lajitietokeskuksen FIRI-kehittamisprojekti (2021-2026)
valmistelee DNA-pohjaisten lajihavaintojen tiedonhallintaa

Sykessa kaynnissa ja kaynnistymassa lukuisia hankkeita, mm.
eDNA-Monitor, eDNAqua-Plan, DNAqualMG, SPORELIFE,
OBSGESSION, TIMED
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DNA-pohjaisen fiedon
hallinta



Minkalaista DNA-pohjainen .
luontotieto on? (1/2) o~
Tiedon ominaispiirteet ja luotettavuus riippuvat H
menetelmasta, joskus pienistakin

yksityiskohdista (esim. DNA-eristyksessa
kaytetyt kemikaalit, naytteiden sailonta ym.)

Keskeisimpia tietoja ovat naytteen ja
naytteenoton tiedot: minkalainen nayte, missa,
milloin, minkalainen naytteenaotin jne.

Ymparist6-DNA on epasuoraa tietoa itse eligsta

— DNA:n havaintoaika- ja —paikka tiedetaan,
mutta DNA on voinut kulkeutua monesta eri e
lahteesta L
Tiedonkeruulle ja tulkinnalle on viela vahan g8 oo
yhtenaisia kaytantoja tai standardeja > 5
metatiedot eli tiedot havaintopaikasta, ajasta
ja menetelmasta ensiarvoisen tarkeita!
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Quality Values Are Used When

® pl ® ® Comparing Sequences
Minkalaista DNA-pohjainen A

base at a given position.
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* Miten sekvensointilaitteen tuottamaa (®) 3
raakasekvenssia on siivottu?

« Mita referenssikirjastoa vastaan havaittua
DNA-sekvenssia on verrattu? Kuinka kattava
Kirjasto on?

« Kuinka todennakdisesti samankaltaisissa
sekvensseissa on kyse samasta lajista?

« Referenssikirjastot ja bioinformatiikan menetelmat
kehittyvat jatkuvasti

-> Tarkeaa sailyttaa sekvenssitiedon kasittelyn : . "
koko polku jatehda lajintunnistuksen paivitys F s -
myohemmin mahdollisimman helpoksi! | ’

2
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Abrego et al. 2018 — Molecular Ecology Resources



Miten DNA-pohjaista tietoa voi talla hetkella

jakaa?

Kuten kaiken muunkin luontotiedon, DNA-tiedon tulisi olla
mahdollisimman FAIR (l0ydettavaa, saavutettavaa,
yhteiskaytettavaa ja uudelleenkaytettavaa)

Valtaosa DNA-pohjaisesta tiedosta julkaistaan talla hetkella
kansainvalisissa sekvenssitietokannoissa (esim. NCBI Genbank, ReaeelblXelNIZ sV NV EY 1Y
European Nucleotide Archive, viivakoodisekvensseille BOLD,
UNITE jne.) PR

F indability / LOydettavyys? : Tutkijoille hyva,

« A ccessibility / Saavutettavuus? muille e
* | nteroperability / Yhteiskaytettavyys? Usein puutteellinen ymm!:tty
* R eusability / Uudelleenkaytettévyys? (virheet, puuttuvat

metatiedot, erillaan
muusta luontotiedosta)




DNA-tiedonhallinnan
edistaminen kansainvalisesti

* DNA-viivakoodit: edellytys DNA-pohjaisen datan
hyddyntamiselle
« Barcode of Life / iBOL Europe / FinBOL

 DNA-pohjaiset lajihavainnot yleisiin
biodiversiteettitietokantoihin - GBIF ja OBIS kehittdneet

hteisen mallin
y. Erittain kattavat ohieet i tatiet | Publishing DNA-derived data
rl aln. a.ava O Jee Ja me .a e osap_ u.una | throughbiodiversity data
« Saatavilla ja kehitteilla kayttajaystavallisia tytkaluja datan platforms
syottamisen helpottamiseksi
» Tiedon kulkua tietokantojen valilla edistetaan (esim. OBIS = e

Cecilie Svenningsen « Tobias Guldberg Fraslev

GBIF, BOLD - GBIF)

 DNA-pohjaisen datan hallinta ja hyodyntaminen perinteisen
luontotiedon rinnalla mukana monissa kv-hankkeissa

Version 1.3.0. 7 June 2023

r 4 GBI F Glodal Bodiversity OCEAN BOOVERSTY
Informanion Faclity INFORMATION SYSTE M

« Esim. Horizon Europe —hankkeet DNAqua-Plan, OBSGESSION
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DNA-tiedonhallinnan edistaminen Suomessa

« Suomessa ei ole viela kansallista, yhteisesti hyvaksyttya mallia DNA-pohjaisen tiedon hallintaan

» Tiedonhallinnan kehittaminen yksi eDNA-tiekartan toimenpidesuosituksista, jota Syke on pyrkinyt
edistamaan yhteistyéssa mm. Luomuksen kanssa (Lajitietokeskus, Syken tietokannat)

Kaytettdvyys - osa luontotiedon kokonaisuutta

National transition phase

New age of biological monitori

2022

Metatiedot — miten tieto on kerditty ja miten sité
on kdsitelty?

l

*  New wave of *  eDNA hub * Routine MoMM * Intel

Mahdollisuus pdivittdd lajintunnistus

testing and Tinhenen * MoMM standa
piloting “" National data supporting method?
projects management national * Operationa .
¢ Permanent system biodiversity modelling /7 ~—— GBIF-OBIS _yhteenSOPIVUUS
working group operational strategy framewor|
established integrati
MoMM

Yksi luukku = kv-sekvenssitietokanta,
kansalliseen lajitietokantaan (Lajitietokeskus),
kv-/ajitietokarkta (GBIF, OBIS)
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Kiitos kaikille eDNA-
tiekartan kirjoittajille:

Kristian Meissner, Terhi Iso-
Touru, Aapo Kahilainen, Sirpa
eDNA-tiekartta L€htinen, Katileena Lohtander-

Buckbee, Henrik Nygadrd, Taina
Pennanen, Marja Ruohonen-
Lehto, Paivi Sirkid, Sanna
Suikkanen, Mikko Tolkkinen,
Eeva Vainio, Sannakajsa
0)is 0 Velmala, Kristiina Vuorio ja

Petteri Vinervaara
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FINBOL FinBIF-FIRI-hanke

AN

veera.norros(at)syke.fi, tiina.laamanen (at)syke.fi
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