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Dansk Vandløbs Fauna Indeks DVFI:
BQE: makroinvertebrater 
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”DNA-DVFI”
Tidligere arbejde:
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DNA-DVFI
Resultater fra erhvervs ph.d. projekt:
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• 53 danske vandløb

• Parallel prøvetagning til 
konventionelt og DNA-DVFI

• Metabarcoding baseret på 
markør til invertebrater

• Sekvensering baseret på 
Illumina teknologi



DNA-DVFI
Resultater fra erhvervs ph.d. projekt:
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• DNA-sekvenser fra vandløbene grupperer sig 
efter DVFI



Spildevands påvirkning af biodiversitet – Målt med eDNA
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Spildevands påvirkning af biodiversitet – Målt med eDNA
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Spildevands påvirkning af biodiversitet – Målt med eDNA
Projektets formål:
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• Forsyningsvirksomheder (FV) opsamler, transporterer, 
renser og udleder spildevand fra husholdninger, veje og 
industri. 

• Udledning af opsamlet, renset og urenset spildevand 
udgør en påvirkning af natur og biodiversitet i 
vandområder.

• Vandrammedirektivet kræver ”god økologisk tilstand” i 
naturlige vandområder. 

• Effektive overvågningsmetoder er afgørende for at 
minimere påvirkning fra spildevand på natur og 
biodiversitet. 

• Vi udvikler og tester nyt udstyr til (a) on-site DNA 
analyse og (b) automatisk og intelligent prøvetagning.

• Dette kan bruges til at undersøge, dokumentere og 
minimere påvirkning af biodiversitet i vandmiljøet fra 
FV´s udledninger af spildevand.



Spildevands påvirkning af biodiversitet – Målt med eDNA
Projektets formål:
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• Udvikling af en DNA-metode med udgangspunkt i 
(DNA)-DVFI. Andre potentielle biologiske 
kvalitetselementer (BQE) inddrages.

• For at kunne prioritere indsats mod overløb ønsker 
ENVAFORS en metode til hurtigt at kunne vurdere 
effekten på biodiversitet af spildevandsoverløb til 
vandløb. 

• Metoden skal derfor -på sigt- kunne anvendes i 
ENVAFORS egne laboratorier.

• I tillæg udvikles og testes udstyr til automatiseret og 
intelligent DNA-prøvetagning af vandprøver, baseret på 
bestemte hændelser, der potentielt kan påvirke 
vandløbet



Sekvenseringsplatforme til eDNA Metabarcoding
Illumina MiSeq vs. Oxford Nanopore Technology (ONT) MinIon
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• Dyrt udstyr

• Kræver professionelt laboratorium

• Bedst til korte DNA-fragmenter

• Hurtigere end MinIon (flere sekvenser)

• Lav fejlrate

• Billigt udstyr

• Kan potentielt implementeres i mindre laboratorier 

• Bedst til lange DNA-fragmenter, men kan uden 
problemer bruges ned til ca. 100 bp.

• Langsommere end MiSeq (færre sekvenser)

• Tidligere høj fejrate - er ikke længere et problem



Sekvenseringsplatforme til Metabarcoding
Illumina MiSeq vs. Oxford Nanopore Technology (ONT) MinIon
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https://doi.org/10.1016/j.egg.2023.100181 

• Raw data quality is > Q20 now.

• With relatively basic bioinformatic treatment, “Illumina 
quality” data (Q30) is now easy to achieve.

• Source : Nanoporetech.com

https://doi.org/10.1016/j.egg.2023.100181


Spildevands påvirkning af biodiversitet – Målt med eDNA
Stationsoversigt vandløb i Slagelse Kommune - skematisk:
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Spegerborgrenden

Skælskør 

renseanlæg
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Parkvej 
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Spildevands påvirkning af biodiversitet – Målt med eDNA
Prøvetyper:
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• Prøver indsamlet på 10 stationer 

• 8 indsamlinger fordelt over 1 år. 

• Konventionel DVFI

• Filtreret vandprøve (DNA-sekvenseret)

• DNA sekvenseret faunaprøve

• 10x8x2 = ca. 160 DNA sekvenseringer 

• 80 konventionelle DVF analyser



Spildevands påvirkning af biodiversitet – Målt med eDNA
Resultater:
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• Der blev fundet 168 grupper med relevans for DVFI i de 
konventionelle undersøgelser. Heraf 30 grupper ikke 
sammenlignet på grund af manglende DNA-data 

• I faunaprøverne ses en sammenhæng mellem antal 
individer fundet i den konventionelle analyse, og ”Read 
Abundance” i DNA-DVFI

• DNA-DVFI finder flere DVFI-relevante organismer, som 
ikke blev fundet i den konventionelle analyse

• Overlap bedst inden for EPT-arter (Ephemeroptera, 
Plecoptera, Trichoptera). Dog meget få slørvinger 
(Plecoptera) i datasættet.

Antal grupper % overlap

DVFI 138*

DNA-DVFI - F 74 54%

DNA-DVFI - V 25 18%



Spildevands påvirkning af biodiversitet – Målt med eDNA

Resultater:
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o Stor forskel i DNA- sekvenser mellem vand- og 
faunaprøver

o DNA-DVFI (baseret på fanunaprøver) kan forudse 
faunaklasse for vandløb. Nu også med nanopore 
sekvensering.

o DNA analyse af vandprøver kan ikke sammenlignes 
direkte med med fanunaprøverne. 

o Muligheder for at anvende DNA-data fra vandprøver 
undersøges stadig (in progres).

o Protokol for Nanopore sekvensering er under 
implementering i ENVAFORS laboratorium til brug for 
fremtidig egenkontrol (in progres).
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