
   NINA Prosjektnotat 
 

 
www.nina.no                                                          - Samarbeid og kunnskap for framtidas miljøløsninger 
Org.nr: NO 950 037 687 MVA  
 

Analyser av miljø-DNA for påvisning av amfibier 
 
 
På oppdrag fra Lørenskog kommune 

 
 
 

Frode Fossøy, Hege Brandsegg, Rolf Sivertsgård 
 
 
 

 
 
  

Trondheim 06.10.2023 

UPUBLISERT 

TILGJENGELIGHET  
Åpen 

PROSJEKTLEDER 
Frode Fossøy 

ANSVARLIG FORSKNINGSSJEF 
Ingeborg Palm Helland 

OPPDRAGSGIVER(E)/BIDRAGSYTER(E) 
Lørenskog kommune 

OPPDRAGSGIVERS REFERANSE 
 

KONTAKTPERSON(ER) HOS OPPDRAGSGIVER/BIDRAGSYTER 
Marlene Wæge Stubberud 
 

 

497 

http://www.nina.no/


NINA Prosjektnotat 497 

2 

Innhold 
1 Innledning ............................................................................................................................... 3 

1.1 Bakgrunn.......................................................................................................................... 3 
1.2 Formål .............................................................................................................................. 3 

2 Material og metode ................................................................................................................ 4 
2.1 Prøvetaking ...................................................................................................................... 4 
2.2 Labanalyser ..................................................................................................................... 5 
2.3 Resultater og diskusjon ................................................................................................... 6 

3 Litteratur ................................................................................................................................. 8 
 
  



NINA Prosjektnotat 497 

3 

1 Innledning 
 
1.1 Bakgrunn 
 
Analyser av miljø-DNA er en ny metode for overvåking av arter og økosystemer der innsamling 
av prøver ikke er avhengig av langvarig innsats eller taksonomisk ekspertise i felt (Thomsen & 
Willerslev 2015, Valentini mfl. 2016). Denne metoden har vist seg å være svært effektiv med 
tanke på overvåking av sjeldne arter samtidig som den muliggjør innsamling av prøver ved hjelp 
av publikum (Thomsen mfl. 2012b, Biggs mfl. 2015, Balasingham mfl. 2017).  
 
Metoden drar nytte av at alle organismer frigir DNA til omgivelsene sine, som man dermed kan 
samle inn ved for eksempel filtrering av vannprøver. Gjennom analyser med ulike genetiske 
markører er det mulig å påvise tilstedeværelsen av en enkelt art eller beskrive artssamfunn i 
lokaliteten man tok prøver fra. Da DNA brytes ned raskt i naturen, vil en påvisning av en eller 
flere arter indikere at denne eller disse finnes på den undersøkte lokaliteten eller har vært i om-
rådet innenfor en relativt kort periode. Metoden er svært sensitiv og det trengs i prinsippet kun 
en enkelt DNA-kopi for å kunne påvise tilstedeværelsen av en spesifikk art. Sammenligning med 
konvensjonelle metoder har vist at miljø-DNA-metoden ofte er mer sensitiv og finner flere arter 
(Thomsen mfl. 2012a). 
 
NINA har i løpet av de siste årene utviklet både prøvetakingsutstyr og molekylære verktøy for 
analyser av miljø-DNA og har verifisert protokoller for mange akvatiske organismer (Fossøy mfl. 
2017, Taugbøl mfl. 2017, Fossøy mfl. 2018, Taugbøl mfl. 2018, Fossøy mfl. 2019, Wacker mfl. 
2019).   
 
 
1.2 Formål 
 
NINA har på bestilling fra Lørenskog kommune undersøkt tilstedeværelse av storsalamander 
(Triturus cristatus), småsalamander (Lissotriton vulgaris) og spissnutefrosk (Rana arvalis).  
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2 Material og metode 
 
2.1 Prøvetaking 
 
Miljø-DNA-prøver ble samlet inn av oppdragsgiver ved hjelp av NINAs miljø-DNA Tabell 1. Vann 
ble filtrert gjennom et vannfilter (NatureMetrics) ved hjelp av en batteridrevet peristaltisk pumpe 
(Bürkle Vampire). Filtrene ble deretter tilsatt ATL-buffer (Qiagen) for konservering frem til videre 
analyser på Senter for Biodiversitetsgenetikk (NINAGEN) i Trondheim.   
 
 
Tabell 1. Oversikt over prøver innsamlet i dette prosjektet. 
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1 05.5.23 14:00 59.92499 10.98236 Olavskilden Dam 
2 05.5.23 14:30 59.92499 10.98236 Olavskilden Dam 
3 08.5.23 14:00 59.94489 10.95650 Luhr skole Kunstig erstatningsdam 
4 08.5.23 14:30 59.94489 10.95650 Luhr skole Kunstig erstatningsdam 
5 10.5.23 09:15 59.93560 11.01358 Kurland v/TIFF-løkka Fangdam 
6 10.5.23 09:45 59.93560 11.01358 Kurland v/TIFF-løkka Fangdam 
7 10.5.23 12:15 59.92631 10.92589 Lysås Dam 
8 10.5.23 12:45 59.92631 10.92589 Lysås Dam 

11 10.5.23 14:30 59.91602 11.00394 Stensrud Skogsdam 
12 10.5.23 15:00 59.91602 11.00394 Stensrud Skogsdam 
13 22.5.23 10:20 59.89616 10.92437 Igletjern Skogstjern 
14 22.5.23 11:00 59.89616 10.92437 Igletjern Skogstjern 
15 22.5.23 12:10 59.88816 10.94002 Skullerudtjern Skogstjern 
16 22.5.23 12:30 59.88816 10.94002 Skullerudtjern Skogstjern 
17 24.5.23 10:15 59.93456 10.96816 Vesletjernet Vann 
18 24.5.23 10:40 59.93456 10.96816 Vesletjernet Vann 
19 24.5.23 12:30 59.88977 10.98955 Losby Dam 
20 24.5.23 12:50 59.88977 10.98955 Losby Dam 
21 24.5.23 13:10 59.88669 10.99830 Østmork Dam 
22 24.5.23 13:30 59.88669 10.99830 Østmork Dam 
23 24.5.23 14:05 59.89530 10.97773 Vestmork Dam 
24 24.5.23 14:30 59.89530 10.97773 Vestmork Dam 
25 25.5.23 13:20 59.90678 10.93519 Lintjernet Tjern 
26 25.5.23 13:40 59.90678 10.93519 Lintjernet Tjern 
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2.2 Labanalyser 
 
DNA ble isolert fra filterprøvene ved hjelp av en NucleoSpin Plant II (Machery-Nagel) protokoll. 
Arts-spesifikke markører for storsalamander (Thomsen mfl. 2012b) og småsalamander (Smart 
mfl. 2015) ble analysert ved hjelp av digital PCR (ddPCR) og spissnutefrosk (Thomsen mfl. 
2012b) ble analysert ved hjelp av qPCR. En qPCR-analyse oppformerer en liten bit av DNA 
bestemt av den genetiske markøren man bruker ved hjelp av et varmesensitivt enzym. En prøve 
regnes som positiv dersom man ser en klar økning av DNA-konsentrasjonen målt ved hjelp av 
fluorescens under PCR-analysen. CT-verdien viser hvor mange PCR-sykler det tar før DNA-
mengden gir et klart fluorescens signal. En lavere CT betyr derfor høyere konsentrasjoner av 
DNA. Alle prøver ble kjørt i triplikater, sammen med en positiv og negativ kontroll. For å kunne 
karakterisere en prøve som positiv i en qPCR-analyse forventer vi at minst to av tre replikater 
skal være positive. En ddPCR oppformerer DNA i omtrent tjue tusen dråper samtidig, der vi 
forventer at minst 3 dråper er positive for å konkludere med at prøven er positiv. 
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3 Resultater og diskusjon 
 
Resultatene fra analysene påviser både storsalamander og småsalamander i prøvene 3 og 4 fra 
Luhr skole (Tabell 2). I tillegg er prøvene 1 og 2 fra Olavskilden positive for småsalamander. Til 
sist er den ene prøven (prøve 21) fra Østmork også positiv for småsalamander. Vi antar derfor 
at det finnes småsalamander i Olavskilden, Luhr Skole og Østmork, mens storsalamander finnes 
i dammen ved Luhr skole. Det ble ikke påvist noen signaler fra spissnutefrosk i noen av prøvene 
i qPCR-analysen.  
 
Falske positive resultater kan forekomme i miljø-DNA analyser, men vi prøver å unngå disse ved 
å sette strenge kriterier. Vi kan likevel ikke helt utelukke at noen av de positive prøvene kan være 
falske positiver. Usikkerheten rundt en negativ prøve er ikke kjent. At en art ikke blir påvist kan 
skyldes flere årsaker, som for eksempel vannkvalitet i lokaliteten, temperatur, tetthet av arten, 
prøvevolumet som ble innsamlet samt behandling og analysering av prøven på lab. En negativ 
miljø-DNA-prøve bør derfor ikke sees på som et endelig bevis for at arten ikke finnes i lokaliteten. 

 
 
Tabell 2. Resultater av ddPCR-analyser av stor- og småsalamander. For hver prøve genereres 
det omtrent tjue tusen dråper som testes for forekomst av mål arten hver for seg. Vi forventer at 
minst 3 dråper er positive for å konkludere med at prøven er positiv.     

Storsalamander Småsalamander 
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1 1.5 9.5 0.00 20400 0 0.17 20400 3 
2 1.5 9.5 0.00 19381 0 0.36 19381 6 
3 3.5 12.5 1.02 20802 18 7.72 20802 136 
4 5 12.5 1.02 20680 18 19.73 20680 344 
5 4 8.5 0.00 20802 0 0.00 20802 0 
6 4 8.5 0.00 21286 0 0.00 21286 0 
7 3 8.2 0.00 19527 0 0.00 19527 0 
8 4.5 8.2 0.00 20112 0 0.00 20112 0 

11 4.5 8.5 0.00 21851 0 0.00 21851 0 
12 5 8.5 0.00 20216 0 0.00 20216 0 
13 3 15.7 0.00 19912 0 0.00 19912 0 
14 3.5 15.7 0.00 20929 0 0.00 20929 0 
15 5 16.8 0.00 19257 0 0.06 19257 1 
16 5 16.8 0.00 20156 0 0.00 20156 0 
17 5 17 0.00 20171 0 0.06 20171 1 
18 5 17 0.00 17612 0 0.00 17612 0 
19 3 18.7 0.00 20928 0 0.00 20928 0 
20 3 18.7 0.00 20482 0 0.00 20482 0 
21 2.5 18.5 0.00 20900 0 1.13 20900 20 
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22 2.5 18.5 0.00 21029 0 0.00 21029 0 
23 5 16.7 0.00 20188 0 0.12 20188 2 
24 3 16.7 0.00 21771 0 0.00 21771 0 
25 5 16.5 0.00 21509 0 0.00 21509 0 
26 5 16.5 0.00 20295 0 0.06 20295 1 

Negativ 
kontroll 

  
0.00 21533 0 0.00 21533 0 

Positiv 
kontroll 

  
14.45 20072 245 3373.04 19907 1877

5 
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