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eDNA ja muut molekyylibiologiset
seurantamenetelmat

Molekyylibiologisten menetelmien avulla voimme parantaa ympdristén tilan
seurantojen kattavuutta, tarkkuutta ja kustannustehokkuutta ja siten téydentaa
seurannan kautta muodostuvaa kuvaa luonnon monimuotoisuudesta ja sen
muutoksista.

https://luontotieto.syke.fi/seurannat-ja-menetelmat/miten-
luontoa-seurataan/molekyylibiologiset-
seurantamenetelmat-edna-2/

Talla sivulla:

®  Mitd molekyylibiologiset seurantamenetelmét ovat?

®  Yleisimmdat molekyylibiologiset menetelmat

® Menetelmien mahdollisuudet ja haasteet
® Standardointi ja laadunvarmistus
®  Kayttéonotto Suomessd

®  Miten otan molekyylibiclogiset menetelmét kdyttédn?

L] Tervetuloa kansalliseen eDNA-ideointitiimiin

L] Resurssit
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(e)DNA, (e)RNA, gPCR, metaviivakoodaus,
metagenomiikka, pop.gen.menetelmat

Valtavasti mahdollisuuksia luonnon
monimuotoisuuden seurannassa

« Uhanalaisten lajien tarkempi havaitseminen

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

« Kokonaisten elioyhteisojen kustannustehokas
seuranta

« Elinympariston tilan seuranta elioston perusteella s oY t.
(myos ilman lajintunnistusta)

« Kohdelajien geneettisen monimuotoisuuden oK
seuranta (tulevaisuudessa jopa eDNA:lla?) ; ,

 RNA - ekosysteemien toiminnan seuranta
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Metabarcoding & Metagenomics

Illq man h elllkl nen Technology Readiness Level of biodiversity monitoring with

'I'e kn OIOQ i n e n molecular methods — where are we on the road

to routine implementation?
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Keskeisia esteita DNA-menetelmien
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VPD-esimerkki - DNA-metaviivakoodaus
matkalla kohti rutiiniseurantaa

Macher et al. (2025) tutkimuksessa
selvitettiin, voiko DNA-metaviivakoodaus
korvata tai taydentaa perinteisia
taksonomiseen maaritykseen perustuvia
menetelmia pintavesien ekologisen tilan
arvioinnissa EU:n vesipuitedirektiivin
(VPD) mukaisesti

Yhteensa 170 pohjaelainnaytetta kerattiin
osana Saksan liittovaltioiden
vesipuitedirektiivin mukaista jokien
biomonitorointia. Naytteet analysoitiin
seka mikroskooppisesti etta DNA-
metaviivakoodauksen avulla.

ot Water Research
ELSEVIER Volume 272, 15 March 2025, 122987

Fit for purpose? Evaluating benthic
invertebrate DNA metabarcoding for
ecological status class assessment in
streams under the Water Framework
Directive

Till-Hendrik Macher@® 2 &, Arne ). Beermann ® ¢, Jens Arle d Julia Foerster ¢,

Matthias Greyer f Demetrio Mora 9", Jan Koschorreck d peter RolauffsJ, Anne Rother ,
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Ergebnisse nach “fitting procedure”

Tulokset vertautuvat hyvin
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Fig. 4. Intercalibration procedure of DNA metabarcoding WFD data. Matrix comparing
the ecological status classes (ESC) derived with the DNA metabarcoding and
traditional, morphology-based methods, without intercalibration measures (A). The
proportions of samples per status class are shown as bar charts. Spearman correlation
was employed to assess the correlation between the two methods. Intercalibration was
performed using ordinary least square (OLS) linear regression analyses to calculate the
adjusted boundaries the General Degradation (B) and Saprobic index (C) DNA
metabarcoding (here: example for river type 9) as requested by the official EU
intercalibration manual (EC 2015). After the intercalibration ESC differences were more

evenly distributed and the two methods showed higher congruence (D).
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Menetelman
hyvaksyminen -
pitka prosessi
lahestyy maalia

SSUNGA 77 (09/2022)
+Need for global standards
= Inclusivity

= Expert opinion

*COP 15 (12/2022)

DNAquaNet (2017) CEN TC 230 WG 28

» Syke core member +2018 er;’

. *Convenor: Syke
Workgroup on -NWIP on eDNA sampling

standardization from water

SSUNGA 78
(09/2023)
- inclusivity
- biodiversity
- biomonitoring

ISO TC147 WG1:150| Geo Bon 10/23
(12/23) - Standards Special 2 d
Convenor. : Syke session
-1SO EN 17805 (2024)

iESTF fully
operational 2024
- NWIP for ISO
TC147/ WG 13

-IESTF founded

WFD (Annex 5)
uropean Ivietrolo,
Molecular monitoring etwork Pollution 02/25 MSFD
methods are part of ECOSTAT Taskforce NRL

YSS & Lukki _
Aftila, Norros HEREICHp e ember: helsshen Climate
. BD strategy

« Uudet menetelmat ("remote sensing and other innovative techniques™)
tulevat uudistettuun VPD:n liitteeseen 5

« ECOSTATIn eDNA-tyoryhma koordinoi laajoja pilotteja pohjaelainten
metaviivakoodauksen osalta 2026 eri jasenvaltioissa, myos tyopajoja

tulossa

« Euroopan ymparistokeskus EEA keskeinen uusien menetelmien
jalkauttamisessa — eDNA mukana EEA:n uudessa strategiassa

O

IWEG 2023 (06/2023)
-keynote
- First thoughts on

TF

Kristian Meissner
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A practical guide to
DNA-based methods
for biodiversity
assessment

Q

Akvaattisten (e)DNA-menetelmien 30
standardointi etenee: ISO TC147 WG13 4 ‘I

Kristian Meissner

ISO EN 17805:2023 Sampling, capture and preservation of environmental DNA from water M-T Werner (D)

2. ISO/NP 25806 Water quality - Guidance on field and laboratory procedures for aquatic macroinvertebrate sample

preservation for DNA based analyses. F Leese, (D)

3. ISO/NP 25807 Water quality - Guidance on laboratory procedures mechanical homogenization and DNA extraction of
aquatic macroinvertebrate samples. M-T Werner (D)

4. FprEN 13946:2025 Water quality — Guidance standard for the routine sampling and preparation of benthic diatoms
from rivers and lakes M Kelly (UK)

5. ISO/PWI 25605 Water quality - General principles for quality assurance of molecular- biological examination for
environmental DNA S Heeman (NL)
Extraction of aquatic environmental DNA (eDNA) from filters C Abbott (CAN)

Target species detection K Klymus (USA)

8. Metabarcoding to survey biological communities M Hajibabaei (CAN), Leese
(D)

9. DNA extraction for diatoms metabarcoding B Paix, F Rimet (Fr)

Suomen ympdristokeskus
Finlands miljécentral
9 WFD An nex 5 Finnish Environment Institute



Esimerkkeja tutkimusprojekteista eDNA & kaukokartoitus

Kohti VPD- BSGESSION

kayttoonottoa

Observation of Ecosystem Changes for
Action

Mita eDNA (maapera, ilma, lahopuu,
vesi) kertoo luontotyyppien tilasta?

« Naytteenotto luontotyyppikartoitusten s, 5*3 M’@)
eDNA- yhteydessa ﬁ\" SAA N S
tiedosta FAR ==\ Kalaston seuranta eDNA- PRIODIVERSITY

=F metaviivakoodauksella (Luke)

PRIODIVERSITY LIFE

eDNAqua-Plan Next generation of aquatic biodiversity monitoring o
Luke
+ Uusi Luontotietoinfra-hanke 4 M € (Syke + Luke) 2026-2027 e
» Vesistojen ja suometsavaluma-alueiden tila (€)DNA:n perusteella (vrt. Macher ym. 2025)
« DNA-pohjaisen tiedon hallinta: INSDC-sekvenssitietokannat, GBIF, Laji.fi, Luontotieto, C) ommrpm

ymparistohallinnon jarjestelmat



In prep: Miten eDNA-menetelmat vastaavat tarpeisiin?

Policy need + Knog\]/v;zdge + Feasibility d
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Roadmap for implementing
environmental DNA (eDNA)
and other molecular monitoring
methods in Finland
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eDNA ja muut molekyylibiologiset
sel telmat
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