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Sammanfattning

Frammande och invasiva arter utgor en allvarlig risk for biologisk
mangfald och kan medféra betydande ekologiska och ekonomiska
konsekvenser. Antalet sadana arter har 6kat under senaste aren,
delvis till foljd av klimatférandringar och 6kad global
sammankoppling, inte minst genom en alltmer intensiv sjofart.
Tidig upptackt ar avgdrande for att snabbt kunna inféra effektiva
atgarder som begransar spridning och etablering. Under varen
och hosten 2025 genomfordes miljo-DNA-analyser i Stromstad
och Preemraff Brofjorden, tva stora hamnar med hég andel
internationell fartygstrafik for att identifiera frammande och
invasiva arter. Arbetet utférdes av WaterCircle AB i samarbete
med eDNA solutions AB pa uppdrag av Lansstyrelsen i Vastra

Gotaland.

Miljo-DNA (eDNA) analyserades genom PCR amplifiering och
sekvensering med COl-Leray-XT-primerparet och matchades mot
en intern referensdatabas éver frammande och invasiva arter fran
EU, Norge och Sverige. Sammanlagt patraffades 16 frammande
arter samt ytterligare tre artgrupper. Av dessa var det endast tva
arter som inte patraffades vid provtagningen 2024 vilket kan tyda
pa livskraftiga populationer eller att organismerna regelbundet
fors in med barlastvatten. Av de totalt 19 frammande
arterna/artgrupperna bedémdes 10 ha minst potentiellt hog risk
att vara invasiva enligt riskklassningar fran EU, Norge och/eller
Sverige, varav endast tva beddmdes ha minst potentiellt hég risk

enligt Risklista 2024.
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Bakgrund

Med 6kande mansklig paverkan och stress pa marina
kustekosystem (Corvalan et al., 2005) accelererar den lokala
utdoendetakten for arter (O'Hara et al., 2021). Parallellt 6kar
introduktionen av frammande och invasiva arter, antingen genom
passiv spridning via havsstrommar eller via aktiv transport som
sjofart, vilken framjar hogre rorlighet mellan lander och
ekosystem (Clarke Murray et al., 2014). Nar den interspecifika
konkurrensen forandras eller férsvagas och ekologiska nischer
dppnas i takt med att arter minskar eller férsvinner lokalt (Paine,
1966), far frammande arter storre mojlighet att etablera sig
genom att ta 6ver befintliga nischer eller skapa nya (David et al.,
2017). Hamnar, som i grunden ar stérda miljoer, fungerar som
valkanda hotspots for etablering av nya populationer av
frammande och invasiva arter eftersom organismer kan
transporteras i barlastvatten eller fasta pa fartygsskroven (Coutts
& Forrest, 2007; Hewitt et al., 2004; Seebens et al., 2016). For att
motverka att livskraftiga populationer av frammande - sarskilt
invasiva - arter etablerar sig och orsakar omfattande ekologiska
skador ar tidig upptackt avgoérande. Det ar mer effektivt och
kostnadsbesparande att vidta atgarder innan populationerna
blivit valetablerade och spridit sig vidare (Blackwood et al., 2010;
Jardine & Sanchirico, 2018).

Metabarkodning av miljo-DNA har visat sig vara en effektiv metod
for att upptacka sallsynta och frammande arter, da den ar mer
kanslig och kostnadseffektiv an traditionella inventeringsmetoder
(Eiler et al., 2018; Kvalheim et al., 2024; Thomsen & Willerslev,

2015). Metoden bygger pa att identifiera DNA som organismer
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slapper ut i omgivningen, till exempel via avstotta celler, slem eller
avforing (Sassoubre et al., 2016; Williams et al., 2015). Genom
PCR-forstarkning och efterfoljande sekvensering av detta DNA kan
man pavisa narvaron av arter i miljén utan direkt observation.
Kombinationen av att vara relativt billig, h6gkanslig, artspecifik
och icke-destruktiv (skadar inte organismerna) gér metoden
mycket lamplig for biodiversitetsundersokningar (Andruszkiewicz
Allan et al., 2021; Valentini et al., 2016), sarskilt for tidig upptackt

av frammande och invasiva arter innan etablering.

For att identifiera frammande och potentiellt invasiva arter langs
de norra delarna av Bohuslans vastkust genomfoérde WaterCircle
AB och eDNA solutions AB provtagning av miljo-DNA under varen
och hosten 2025 i Stromstad och Preemraff Brofjorden som en

uppfoljning av forra arets provtagning.
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Metod

Provtagning

De provtagningspunkter vid de tvd hamnarna (Strémstad och
Preemraff Brofjorden) som hade flest frammande och invasiva
arter vid provtagningen 2024 provtogs igen for att se om samma
invasiva arter fanns kvar. Provtagningspunkterna i de
hamnomradena (Figur 1), hade valts ut da de beddmdes vara
potentiella hotspots for spridning av frammande och eventuellt
invasiva arter, eftersom dessa kan félja med bat- och
fartygstransporter. Platserna besoktes vid tva tillfallen under
provtagningssasongen 2025: en gang i maj manad och en gang i
september for att observera sasongsvariationer i féorekomsten av

frammande och invasiva arter.

| varje hamn samlades vatten fran 20 lokaler, samt tre
planktonprov (Bilaga 1), for att identifiera frammande och invasiva
arter. Urvalet av provtagningsplatser gjordes for att tacka
hamnarnas hela geografiska utbredning och inkludera skilda
livsmiljoer, da lokalerna varierade bland annat i bottensubstrat,

djup, salthalt och exponering for vind.

Pa grund av en militarovning flyttades nagra av
provtagningspunkterna i Preemraff Brofjorden under varens

provtagning.
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Figur 1: Detaljerad dversikt éver de platser som provtagits i Strémstad hamn.
Provpunkterna grupperas i cirklar, avstdndet mellan provpunkterna ser
relativt litet ut jdmfért med kartans storlek. R6d cirkel anger
vattenprovtagningspunkt, orange anger planktonprovtagningspunkt. Mer
detaljerad information finns i Bilaga 1 och 6. Karta dr skapad i QGIS.
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Preemraff

B < Brofjorden

Figur 2: Detaljerad oversikt ver de platser som provtagits i Preemraff
Brofjorden. Provpunkterna grupperas i cirklar, avstdndet mellan
provpunkterna ser relativt litet ut jimfort med kartans storlek. Réd cirkel
anger vattenprovtagningspunkt, orange anger planktonprovtagningspunkt.
Mer detaljerad information finns i Bilaga 1 och 6. Karta skapad i QGIS.

Matning av forhallanden
Vattentemperatur och djup registrerades med det portabla

ekolodet Deeper Pro+ (Deeper, Litauen). Vindstyrka och
stromforhallanden bedémdes pa plats i samband med
provtagningen, och pa de tva provtagningarna gjordes en

gemensam beddmning genom konsensus.

Vattenprover
Vattenprover togs med en Ruttnerhamtare (1,7 L), dar vatten fran

tva separata lokaler samlades in. Pa varje plats hdmtades vatten
fran cirka 1-2 meters hojd 6ver botten samt fran ytan (se Bilaga 1

och Figur 3), darefter blandades dessa delmangder i en hink.
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Hinken steriliserades fore varje provtagning med 10 % klorin,
skoljdes med 70 % etanol och déarefter tre ganger med lokalt
ytvatten. For varje lokal anvandes nya handskar och en ny steril
spruta (60 ml), mellan 1320 och 1860 mL vatten filtrerades genom
ett PureFlo-diskfilter (GF/PES 5,0/0,8 um, Saint-Gobain Filter, USA)
for att fanga upp miljo-DNA.

Filtren frystes omedelbart i en Dry Shipper kyld med flytande
kvave (-196 °C) och forvarades darefter i -20 °C efter ankomest till
laboratoriet fram till DNA-extraktionen. Faltblankprov

inkluderades vid filtrering av cirka 500 ml mQ-vatten, vilka

behandlades pad samma satt som ovriga faltprover.

Planktonprover
Planktonprover insamlades med en Apstein 50-planktonhav med

100 pm maskvidd (Hydro-Bios, Tyskland). Genom att sanka ner
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haven 1-2 meter ovanfér botten och darefter hiva upp den med
cirka 1 meter per sekund. Detta upprepades 2-5 ganger per
provtagningslokal tills tillracklig mangd planktonmaterial hade
erhallits. Det insamlade materialet fordes sedan over till en
planktonsil med 90 pm maskvidd och skéljdes med lokalt
havsvatten innan de placerades i ett sterilt 15 ml Falconror (Figur

4). For konservering fylldes Falconréren med 99 % etanol och

férvarades kyligt fram till DNA-extraktion.

Arbete i laboratorium

All laboratorieutrustning och samtliga bankar desinficerades med
10 % klor och 70 % etanol fore start av arbetet. DNA-extraktion,
pre-PCR och post-PCR genomfordes i tre atskilda utrymmen enligt
en strikt envagsrutin, dar ingen utrustning - sdsom pipetter eller
labbrockar - fick flyttas mellan rummen for att undvika

korskontaminering.

12
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DNA-extraktion

Vattenprov
Vattenproverna extraherades med DNeasy PowerWater Sterivex-

kit (Qiagen, Tyskland), som ar utformat for att avlagsna potentiella
inhibitorer sdésom humussyror. Protokollet foljde i huvudsak
tillverkarens anvisningar, med mindre justeringar for
kompatibilitet med PureFlo-skivfilter: I6sningarna ST1B och MBL
tillsattes i tva omgangar eftersom filtervolymen ar mindre an hos
Sterivex-filter. Blankprov fér DNA-extraktion inkluderades vid
varje extraktionsomgang och hanterades pa samma satt som

faltproverna.

Planktonprov
Falconréren med planktonprover dekanterades for att avlagsna

etanol, och aterstaende etanol avlagsnas genom upphettning vid
60 °C i upp till tva timmar. Det torkade planktonmaterialet
anvandes darefter som utgdngsmaterial i Powersoil Pro-kit
(Qiagen, Tyskland), med upp till 0,20 gram torrt material per
extraktion. Extraktionerna genomfordes enligt tillverkarens

rekommendationer.

PCR-amplifiering
PCR-forstarkningen utférdes med ett tvastegsprotokoll (Sinclair et

al., 2015; Stensrud & Eiler, 2025) och anvande COl-Leray-XT-
primrar (Wangensteen et al., 2018), en vidareutveckling av COI-
Leray-primersetet (Leray et al., 2013). | forward-primern har tva
inosinbaser och tva degenererade baser lagts in pa positioner
med hog nukleotidvariation i primerbindningsregionerna, vilket

enligt Wangensteen et al. (2018) forbattrar

13
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amplifikationseffektiviteten och darmed sannolikheten att
detektera ett brett spektrum av eukaryota grupper. Innan
faltproverna analyserades optimerades PCR-protokollet av eDNA

solutions AB, och ar beskrivit i detalj (Stensrud & Eiler, 2025).

Den forsta PCR-omgangen genomfordes i duplikat, dar varje prov
amplifierades tva ganger och darefter poolades.
Cykelprogrammet bestod av initial denaturering vid 98 °Ci 30
sekunder, foljt av 25 cykler med denaturering vid 98 °Ci 10
sekunder, annealing vid 47 °C i 30 sekunder och forlangning vid
72 °Ci 20 sekunder, samt en slutlig forlangning vid 72 °Ci 2
minuter. Samtliga PCR-reaktioner kérdes pa en QuantStudio 3

(Applied Biosystems, USA).

Pa varje 96-brunnsplatta inkluderades PCR-blanker och en positiv
kontroll, vilka hanterades pa samma satt som faltproverna for att
upptacka eventuell kontaminering och for att validera
annoteringen av miljdproverna. Den positiva kontrollen bestod av
tio arter - bland annat nasseldjur, rakor och ytterligare blotdjur - i
lika stora koncentrationer av genomiskt DNA, kvantifierade med

Qubit 3.0 Fluorometer (Thermo Fisher Scientific, USA).

PCR-produkterna verifierades med 1 % agarosgelelektrofores, och
PCR-duplikaten slogs samman (poolades) innan rening med 0,75x
Cyvita Sera-Mag beads, magnetiska parlor (Global Life Sciences
Solutions USA LLC, USA). Darefter utférdes en andra PCR-omgang
enligt reaktionssammansattningen, for att addera lllumina-
handtag och dubbelindexerade primrar (Sinclair et al., 2015).
Cykelprogrammet bestod av initial denaturering vid 98 °Ci 30

sekunder, foljt av 15 cykler med denaturering vid 98 °Ci 10

14
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sekunder, annealing vid 66 °C i 30 sekunder och forlangning vid
72 °Ci 30 sekunder, samt en avslutande forlangning vid 72 °Ci 2

minuter.

PCR-produkterna verifierades darefter med 1 %
agarosgelelektrofores och renades med 0,70x Cyvita Sera-Mag
beads, magnetiska parlor (Global Life Sciences Solutions USA LLC,
USA). Bibliotekens DNA-halt kvantifierades med Quant-iT
PicoGreen dsDNA (Invitrogen, USA), varefter ekvimolara mangder
sammanfordes till en sekvenseringspool. Den slutliga poolen
visualiserades pa gel for att sakerstélla renheten, som aven
bedémdes med en NanoDrop 3300 Fluorospektrometer (Thermo
Scientific, USA). Poolen kvantifierades pa nytt med PicoGreen
innan sekvensering vid Norwegian Sequencing Center (NSC,
Department of Medical Genetics, Ulleval, Oslo, Norge) pa en

MiSeq V3 300 bp PE.

Bioinformatisk analys

Felkorrigering och annotering

Primrar och adaptrar avliagsnades med Cutadapt (Martin, 2011),
varefter felkorrigering genomférdes i DADA2 (Callahan et al.,
2016) i R version 4.2.1 (R Core Team, 2021) med féljande
installningar: MaxEE = ¢(3,4), Truncate_quality = 4 och TruncLen =
c(200, 180). Artidentifiering gjordes under strikta kriterier
(identitet> 99 % och tackningsgrad > 99 %). FOr aterstdende
sekvenser anvandes en lowest-common-ancestor-ansats (LCA) dar
den lagsta gemensamma forfadern faststalldes for traffar med
identitet > 98 % och tackningsgrad > 98 %, vilket markant minskar

risken for falskt positiva artannoteringar (Beentjes et al., 2019).

15
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Darutover utférdes en konfidensbeddmning for att verifiera att
sekvenserna verkligen tillhor frammande eller invasiva arter och
inte narstdende taxa. Detta gjordes via Web-BLAST mot NCBI
(Sayers et al., 2022), och annoteringarnas tillforlitlighet graderades
som lag, medel eller hog baserat pa bade antal Iasningar och
sekvenslikhet mot andra arter. | samma anda genomférdes en
prevalensanalys dar bade lasantal och antal detektioner rankades
pa en skala fran lag till hog. Mdjlig kontaminering identifierades
och filtrerades bort med R-paketet decontam (Davis et al., 2018)

med metoden "prevalence”.

Referensdatabas
Frammande och invasiva arter definierades utifran de arter som

listas av EU for Ostersjon och Nordsjén (European Environment
Agency, 2024), ArtDatabankens Artfakta for Sverige (soOtvatten,
havsstrand, marin miljo och brackvatten) (ArtDatabanken, 2024)
samt Norges Fremmedartslista (Artsdatabanken, 2023).

Tillsammans omfattade dessa kallor 992 unika arter (se Bilaga 2).

Referensdatabasen byggdes med hjalp av det interna verktyget
EchoPipe (Stensrud et al., in prep.). Av de frammande arterna
hade 649 referenssekvenser som tacker den COI-region som
amplifieras med COl-Leray-XT-primrar, vilket innebar att dessa

arter teoretiskt sett skulle kunna detekteras i undersékningen.

For de tre regionerna - EU, Norge och Sverige - samlades
riskbedémningar for invasiva arter in. De huvudsakliga kallorna
var European Alien Species Information Network (EASIN) for EU
(EEA), Artsdatabankens Fremmedartslista (Artsdatabanken, 2023)
for Norge och ArtDatabankens risklista 2024 (SLU Artdatabanken

16
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(2025), 2025) for Sverige. Om en art inte beddémdes som invasiva i
EASIN/EU-6versikten anvandes i stallet EU:s officiella lista dver
frammande arter for klassificering, EEA (European Environment
Agency, 2024). En art betraktas som invasiv i Sverige och Norge
om dess riskklassificering for frammande arter ar potentiellt hog
risk eller hogre, men beaktas endast som frammande om den ar
lagre an hog risk. | EU klassificeras endast Alien species som
invasiva, men Non-indigenous och Cryptogenic arter betraktas

som frammande arter.

Resultat

Bioinformatisk analys

Felkorrigering

Efter sekvensering och borttagning av adaptrar och primers med
Cutadapt och en noggrann kvalitetsfiltrering och chimera-
borttagning med DADA2 kvarstod 811 989 och 1 268 840
sammanslagna reads for vidare analyser for respektive var och
host (Bilaga 3). Dessa lasningar gav upphov till 1 250 och 903
unika sekvenser (ASV:er) for respektive var och host. Dessa ASV:er,
distinkta genetiska sekvensvarianter anvandes vid artbestamning
for invasiva och frammande arter. Notera att en ASV kan
representera en eller flera arter; darfér maste bade antalet
ASV/genetiska sekvensvarianter och det identifierade antalet arter

utvarderas separat.
Rarefaction curve

Rarefaction-kurva Med hjalp av R-paketet vegan (Oksanen et al.,

2022) skapades en rarefaction-kurva (Figur 5 och 6) som visar att

17
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sekvenseringsdjupet var tillrackligt. Kurvorna nadde en tydlig
platd, vilket indikerar att djupare sekvensering av de insamlade
proverna sannolikt inte skulle ge ett betydande tillskott av nya
unika sekvenser. Detta stddjer att det anvanda antalet reads
("lasningar”) per prov var adekvat for att tacka den genetiska

mangfalden i proverna.

T T T T
0 20000 40000 60000

Sample Size

Figur 5: Rarefaction- kurvan for varproverna. Kurvan visar skillnaden i
sekvenseringsdjup for proverna. Ligg mdrke till att ndstan alla prover nér en

plata, vilket tyder pa att sekvenseringsdjupen var tillrdckliga.

18
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Figur 6: Rarefaction- kurvan fér héstproverna. Kurvan visar skillnaden i
sekvenseringsdjup for proverna. Ldgg mdrke till att ndstan alla prover nér en

plata, vilket tyder pa att sekvenseringsdjupen var tillrdckliga.

Artackumuleringskurva (Species Accumulation Curve)

Artackumuleringskurvor (SAC) beraknades for varje hamn vid de
tva provtagningstillfallena med hjalp av R-paketet vegan. En SAC
visar hur antalet upptackta ASV:er (amplicon sequence variants,
dvs. genetiska sekvensvarianter som kan anvandas for
artbestamning) dkar i takt med antalet prov. Nar tillrackligt manga
prover har tagits i ett omrdde tenderar kurvan att plana ut och
narma sig en platd, ett tecken pa att provtagningsinsatsen ar
tillracklig for att fanga den forekommande mangfalden. Kurvorna
anvands darfor for att bedéma om det kravs fler prover fran fler

lokaler for att pa ett representativt satt upptacka bade inhemska
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och introducerade arter i en given hamn. For bade varproverna
(Figur 7) och hostproverna (Figur 8) visar kurvorna att ytterligare
provtagning sannolikt hade dkat antalet detekterade ASV:er och
darmed antalet identifierade arter eftersom kurvan inte nddde en

mattnadspunkt (asymptot).

Var Stromstad Var Preemraff

800

— =
= _ %
= 3 ?%#

%) :
: U>)<:>
: <3F
:% .
£ NB
2 4 6 8 10 12 2 4 6 8 10 12
Prover Prover

Figur 7: Visar hur antalet detekterade ASV:er (Y-axeln) korrelerar med antalet
analyserade prover (X-axeln) fér vatten- och planktonprover i virproverna. Om
kurvan visar en mdttnad, dvs. att ytterligare provpunkter inte 6kar i antalet
upptdckta ASV, har en representativ bild av faunan erhdllits.
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Host Stromstad Host Preemraff

Preemraff Brofjorden Stromstad
6 2

i

6 8 10

Prover

Figur 8: Visar hur antalet detekterade ASV:er (Y-axeln) korrelerar med antalet
analyserade prover (X-axeln) for vatten- och planktonprover i hostproverna. Om
kurvan visar en mdttnad, dvs. att ytterligare provpunkter inte 6kar i antalet
upptdckta ASV, har en representativ bild av faunan erhdllits.

Artbestamning av eDNA-prover - skillnader mellan sasong och
provmetod

Det fanns tydliga 6verlapp i antal invasiva och frammande arter
som detekterats i Preemraff Brofjorden och Strémstad, speciellt
under varen (Figur 9 och 10), da 7 av totalt 12 invasiva och
frammande arter detekterats vid bada lokaler. Under hosten var
totalt 6 av 14 invasiva och frammande arter som férekom i bada

hamnarna.

Figur 9: Invasiva och frimmande arter upptdckta under viren 2025 i de
tvd hamnarna.

21
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Figur 10: Invasiva och frammande arter upptdckta under hésten 2025 1 de
tvd hamnarna.

En stor dverlappning observerades ocksa mellan
provtagningsmetoderna, sarskilt under varproverna. Under varen
upptacktes alla invasiva och frammande arter och vattenproverna
inneholl inga unika artfynd. Under hosten upptacktes dock lika
manga arter med bada metoderna och varje metod hade fyra

unika arter.

Plankton
5

Figur 11: Invasiva och frammande arter som upptdcktes under vdren 2025
med hjdlp av de tvd olika provtagningsmetoderna.
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Plankton
4

Figur 12: Invasiva och fraimmande arter som upptdcktes under hosten 2025
med hjdlp av de tvd olika provtagningsmetoderna.

Frammande och invasiva arter upptackta
Av de 1 250 och 903 unika sekvenser identifierade ASV:erna och

matchades ifran COl-Leray-XT-primersetet mot en
referensdatabas for introducerade arter i Norge, Sverige,
Ostersjon och Nordsjén (European Environment Agency,
hadanefter benamnd EU). Dessa annoteringar motsvarade totalt
19 frammande och invasiva arter eller artgrupper (se Tabell 2,
Bilaga 4). Av dessa kunde 16 grupper tillforlitligt bestammas till
artniva med LCA-analysen; dessa artnivdannoteringar uppvisade
mycket hog dverensstammelse mot referenssekvenser (identitet
99,0-100 % och tackningsgrad 99,0-100 %), vilket tyder pa robusta

resultat och Iag risk for falska positiva artannotationer.

De aterstaende annoteringarna bestod av totalt 2 familjer som vi
ocksa detekterat i 2024, namligen Thalassiosira och Fibrocapsa,
samt slaktet Dasysiphonia. Efter manuell validering mot ArtFakta

och Web-BLAST tilldelades en av sekvenserna inom slaktet
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Dasysiphonia arten Japanplym (Dasysiphonia japonica). For
Thalassiosira och Fibrocapsa, finns arter som klassas som
frammande, men kombinationen av databasupplésningen och
COl-primerparets diskriminerande férmaga var inte tillracklig for
en saker artbestamning. Detta beror pd att de amplifierade
COl-regionerna ar identiska mellan flera narbeslaktade arter,
vilket begransar mojligheten att gora entydiga

artnivaannotationer.

Flera arter ar osakra i annoteringen, eftersom det finns tva eller
flera arter som ar identiska inom markorregionen. Dessa
inkluderar havstulpaner, svangas / gragas och Arcuatula senhousia
/ stdrre hastmussla. Arter inom familjen havstulpaner har
patraffats i bada hamnarna och vid bada provtagningsmetoderna
och har liten genetisk variation, vilket medfor en viss osakerhet i
samband med annoteringen. Nagra fa avlasningar av svangas
hittades, men en manuell kontroll visade att arten ar omaijlig att
skilja fran den vanliga gragasen. Den invasiva musslan Arcuatula
senhousia hittades i bada hamnarna, men verkar vara genetiskt
identisk med storre hastmussla i markorregionen, sa traffarna for

denna art maste betraktas som osakra.
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Tabell 1: Oversikt éver frimmande och invasiva arter som upptdckts i denna analys, forkortningar: EEA = European Environment Agency, Norge = Norge

Fremmedartslista, Sverige = Sverige Artdatabanken. Prevalens: Med = Medium. Konfidens: Med = Medium. ! Troligen Amphibalanus improvisus (sldt

havstulpan), 2 Identisk med Modiolus modiolus (stérre hdstmussla), 3Mest sannolikt Japanplym, ‘Identisk med Balanus crenatus, troligen Balanus balanus
eller Balanus crenatus, ° Identisk med Anser anser (grdgds).

For en mer detaljerad oversikt, se Bilaga 4.

Tid

Var

Var

Var

Var

Hamn

Preemraff
Brofjorden

Preemraff
Brofjorden

Preemraff
Brofjorden

Preemraff
Brofjorden
Preemraff
Brofjorden
Preemraff
Brofjorden
Preemraff
Brofjorden

Svenskt namn

Slat havstulpan
/ Balanus
trigonus 1
Arcuatula
senhousia/
storre
hastmussla 2
Balanus
trigonus / Slat
havstulpan 1

Japanplym 3

Haminella
solitaria
Juxtacribrilina
mutabilis
Membranipora
membranacea

Reads

11

38

298

17

364

57

Hittad
2024
Ja

Ja

Ja

Ja

Ja

Ja

Provtyp

Plankton

Plankton

Vatten +
Plankton

Vatten +
Plankton
Plankton

Vatten +
Plankton
Vatten +
Plankton

Prevalens

Lag

Med

Hog

Lag

Lag

Hog

Med
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Konfidens

Hog

Lag

Hog

Med
Lag
Hog

Hog

Svensk
forekomst
Ja/Ej

Ej

Ej/Ja

Ja
eDNA
Ja

Ja

Rodlistning
Ej tilldmplig
/ Ej

tillamplig
Ej tillamplig

Ej tillamplig

Ej tillamplig
Ej bedémd
Ej bedémd

Ej bedémd

Risklista
2024
Lag risk / NA

Hog risk,
3C,3F

NA / l&g risk

Mycket hog
risk, 3C,4F
NA

NA

NA

EEA

Cryptogenic
/ Alien
species
Alien
species

Alien
species/
Cryptogenic

Alien
species
Non-
indigenous
NA

Non-
indigenous

Norge

Potentiell
hog risk /
Livskraftig
Hog risk

Ej
bedémd /
Potentiell
hog risk
Mycket
hog risk
Ej
beddémd
Hog risk

NA



Var

Var

Var

Var

Var

Preemraff
Brofjorden
Preemraff
Brofjorden
Preemraff
Brofjorden
Preemraff
Brofjorden
Strémstad

Stromstad

Stromstad

Stromstad
Stromstad
Stromstad

Stromstad

Polydora
cornuta
Polydora
onagawaensis
Tradslick

Thalassiosira

Slat havstulpan
/ Balanus
trigonus 1
Balanus
balanus / Slat
havstulpan 4

Balanus
trigonus / Slat
havstulpan 1

Japanplym 3

Polydora
cornuta
Polydora
onagawaensis
Tradslick

590

639

21

114

16

962

20

84

294

Ja

Ja

Ja

Ja

Ja

Ja

Ja

Ja

Ja

Ja

Ja
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Vatten +
Plankton
Vatten +
Plankton
Vatten

Vatten +

Plankton
Plankton

Plankton

Vatten +
Plankton
Plankton
Vatten +
Plankton

Plankton

Plankton

Hoég
Hoég
Lag

Med

Hog

Lag

Hog

Lag

Med

Hog

Lag
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Hog
Hog
Med
Med

Hog

Med

Hog

Med
Hog
Hog

Med

Ja
Ja
Ja
Ja

Ja/Ej

Ja/la

Ej/Ja

Ja
Ja
Ja

Ja

Ej bedémd
Ej bedémd

Livskraftig

Ej tilldmplig
/ Ej
tillamplig
Livskraftig /
Ej tilldmplig

Ej tillamplig
/Ej
tillamplig
Ej tillamplig
Ej bedémd

Ej bedémd

Livskraftig

NA
NA

NA

Lag risk / NA

NA / l&g risk

NA / l&g risk

Mycket hog
risk, 3C,4F
NA

NA

NA

Alien
species
Non-
indigenous
Cryptogenic

Cryptogenic
/ Alien
species
Cryptogenic
/
Cryptogenic

Alien
species/
Cryptogenic

Alien
species
Alien
species
Non-
indigenous
Cryptogenic

Ej
bedomd
NA

Livskraftig

Potentiell
hog risk /
Livskraftig
Livskraftig
/
Potentiell
hog risk

Ej
bedémd /
Potentiell
hog risk
Mycket
hog risk

Ej
beddmd
NA

Livskraftig



Var
Host

Host

Host

Host

Host

Host

Host

Host

Host

Host

Host

Stromstad

Preemraff
Brofjorden
Preemraff
Brofjorden
Preemraff
Brofjorden
Preemraff
Brofjorden

Preemraff
Brofjorden

Preemraff
Brofjorden
Preemraff
Brofjorden
Preemraff
Brofjorden
Preemraff
Brofjorden
Preemraff
Brofjorden
Preemraff
Brofjorden

Thalassiosira

Barnstensmask

Jatterovmask

Svangas /
gragas 5
Arcuatula
senhousia/
storre
hastmussla 2
Balanus
balanus / Slat
havstulpan 1

Fibrocapsa

Juxtacribrilina
mutabilis
Membranipora
membranacea

Penilia avirostris

Polydora
cornuta

Pseudopolydora
paucibranchiata

1268

21

117

217

49

77395

33

4

Ja
Nej
Nej

Ja

Ja

Ja
Ja
Ja
Ja
Ja

Ja
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Plankton

Vatten +
Plankton
Vatten

Vatten

Plankton

Plankton

Vatten

Vatten +
Plankton
Vatten +
Plankton
Vatten +
Plankton
Vatten +
Plankton
Vatten +
Plankton

o

Lag
Hog

Lag
Med

Lag

Lag

Hoég
Hoég
Med
Hog
Hog

Lag

27

Lag
Hog

Lag
Lag

Lag

Lag

Med
Hog
Hog
Hog
Hog

Lag

Ja
Ja

Ja

Ja

Ej

Ja/lJa

Ja

Ja

Ja

Ja

Ja

Ja

Ej bedémd
Ej bedémd
Ej tillamplig

Ej tillamplig

Livskraftig /
Ej tilldmplig

Ej bedémd
Ej bedémd
Ej bedémd
Ej bedémd

Ej bedémd

NA

NA

Lag risk
2A,2H

Hog risk,
3C,3F

NA / l&g risk

NA

NA

Ej
riskbedomd

NA

NA

Cryptogenic
Cryptogenic
NA

Alien
species

Cryptogenic
/
Cryptogenic

NA

Non-
indigenous
Ej bedomd

Alien
species
Alien
species

Livskraftig
Livskraftig
Lag risk

Hog risk

Livskraftig
/
Potentiell
hog risk

Hog risk
NA

Potentiell
hog risk
Ej
beddmd
Lag risk



Host

Host
Host

Host

Host

Host

Host

Host

Host

Preemraff
Brofjorden
Stromstad

Stromstad

Stromstad
Stromstad
Stromstad
Stromstad
Stromstad

Stromstad

Thalassiosira

Barnstensmask

Balanus
trigonus / Slat
havstulpan 1

Fibrocapsa

Membranipora
membranacea
Penilia avirostris

Polydora
cornuta
Pseudopolydora
paucibranchiata
Streblospio
benedicti

86
54

565

49779

350

35

Ja

Ja

Ja

Ja

Ja

Ja

Ja

Ja
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Plankton

Plankton
Plankton

Vatten +
Plankton
Vatten +
Plankton
Vatten +
Plankton
Vatten +
Plankton
Plankton

Vatten

Lag

Med
Med

Hoég
Lag

Hog
Hog
Med

Lag
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Lag

Hog
Hog

Med
Lag

Hog
Hog
Hog

Lag

Ja

Ja
Ej/Ja

Ja
Ja
Ja
Ja
Ja

Ja

Ej bedémd
Ej tillamplig

Ej bedémd
Ej bedémd
Ej bedémd
Ej bedémd

Ej bedémd

NA
NA / l&g risk

NA

Ej
riskbedomd
NA

NA

NA

Cryptogenic
Alien
species/
Cryptogenic

Non-
indigenous
Ej bedomd

Alien
species
Alien
species
Alien
species

Livskraftig
Ej
bedémd /
Potentiell
hog risk

NA

Potentiell
hog risk
Ej
beddmd
Lag risk

Mycket
hog risk
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Tabell 2: Observationer av invasiva och introducerade arter under
forsdksperioden.

Hamn Sverige | EEA Norge
Total Invasiva 4 16 16

arter

Frammande 8 18 3
Preemraff | Invasiva 2 5 5
Brofjorden | arter
Var Frammande 2 6 0
Stromstad | Invasiva 1 4 4
Var arter

Frammande 3 5 0
Preemraff | Invasiva 1 3 4
Brofjorden | arter
Host Frammande 2 9 2
Stromstad | Invasiva 0 4 3
Host arter

Frammande 1 3 1

Det hdgsta antalet invasiva arter upptacktes i Preemraff
Brofjorden och i planktonproverna (Figur 9 och 10, Tabell 1 och 2)
dar gjordes tre av de fyra observationerna av invasiva arter enligt
Risklista for frammande arter 2024. Det ar vart att notera att det
finns betydande skillnader mellan de arter som anses invasiva och
frammande mellan de olika regionerna och att Sverige har manga
som inte har studerats an. Detta galler sarskilt de sma kryptiska
arterna som borstmaskar och mossdjur, som vi hittade stora

mangder av i dessa prover.
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Riskklassificering

DNA fran musslan Arcuatula senhousia (Asian date mussel pa
engelska) detekterades med lag tillforsikt vad det galler bade
forekomst och konfidens i planktonproverna fran Preemraff
Brofjorden. Ytterligare provtagning kravs for att verifiera detta
fynd, eftersom arten ar genetiskt identisk med den storre
hastmusslan (Modiolus modiuolus) inom COl-regionen.
Barlastvatten och biofouling pekas i flera studier ut som troliga
introduktionsvagar for arten (Slack-Smith & Brearleyt, 1987;
Slijkerman et al., 2017). Fyndets osakerhet rekommenderas

riktade uppfoéljande.

Rodalgen Japanplym (Dasysiphonia japonica) detekterades bade i
Stromstad och Preemraff Brofjorden; fynden beddéms pa bada
lokalerna medlag och medelhég prevalens och konfidens pa
annoteringen. Arten betraktas som bofast och etablerad langs
vastkusten. Introduktionen ar sannolikt férknippad med sjofart,
vattenbruk och fritidsbatstrafik, arten har en global spridning.
Japanplym, Dasysiphonia japonica, klassificeras som mycket
riskfylld da den, vid nedbrytning efter blomning, kan frigéra
toxinet caulerpin och darmed orsaka omfattande dodlighet hos
fisk och musslor (Young et al., 2022). Arten ar ocksa kopplad till
hdgre kvaveupptag, vilket kan konkurrera ut andra inhemska

algarter (Ramsay-Newton et al., 2017).

Fler frammande och invasiva arter av havstulpaner upptacktes i
ar, Slat havstulpan, Balanus trigonus och Balanus balanus. Arterna
vart detekterat i prover fran samtliga hamnar vid bade var- och
hostprovtagning, bade i vatten- och planktonprover. Dessa traffar

bor tolkas med forsiktighet: den amplifierade COI-regionen kan
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vara identisk mellan flera havstulpanarter, vilket gor att den
genetiska signalen mojligen kan komma fran bada invasiva och
inhemska arter, exempelvis Balanus balanus. Darmed bor
kommentarerna i Tabell 1 lasas noggrant. Vi rekommendera en
uppféljning med qPCR analyser eller morfologiske
undersokningar som behdvs for att bekrafta arternas identitet

och utbredning.

Juxtacribrilina mutabilis, ett dvertackande mossdjur, upptacktes i
ar och anses utgora en hog risk enligt riskklassificeringen i Norge.
Arten upptacktes i Preemraff Brofjorden i bade var- och
hostprover. Arten ar kand for att vaxa pa algras (Pratt et al., 2025;
Trott & Enterline, 2019), en sarbar art som ar under de senaste
decennierna har en snabb spridning fran dess ursprungliga

omraden i Stilla havet observerats (Dick et al., 2020).

Polydora cornuta, en marin borstmask, som anses vara en
underskattad predator av mikroinvertebrater, patraffades bade i
Preemraff Brofjorden och Strémstad under bada
provtagningsperioderna. Arten betraktas som en alien species
enligt EEA. Arten ar kand for att borra sig in i musslor sdsom

stillahavsostron och plattostron. (Mikac et al., 2025)

Penilia avirostris, en marin kladocerer, anses utgdra en potentiell
hog risk och har kopplats till de 6kade vattentemperaturerna och
spridning genom mansklig aktivitet. Arten anses utgora en
potentiell hog risk enligt Norges lista 6ver frammande arter och
patraffades i stora mangder i hostproverna fran Preemraff

Brofjorden och Strémstad. Det finns rapporterade
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spridningshastigheter som ar 50 000 ganger hogre an historiska
spridningshastigheter. (Hebert & Cristescu, 2002). Penilia avirostris
roll i det pelagiska ekosystemet ar mycket osaker, eftersom den
har en unik nischroll bland kladocerer genom att konsumera

nanoplankton (Johns et al., 2005).

Den marina borstmasken Pseudopolydora paucibranchiata,
hittades i bade hostproverna fran Preemraff Brofjorden och
Stromstad. Arten betraktas som en frammande art enligt EU:s
listor, men utgdr en |ag risk i Norge. Arten sprids via barlastvatten
(Cinar et al., 2005; Radashevsky et al., 2020), men ocksa via
transport av musslor (Radashevsky et al., 2020). Dess effekt pa
lokal fauna och flora ar oklar, eftersom arten ofta forekommer
tillsammans med andra invasiva arter ar dess paverkan darfor

osaker (Cinar et al., 2005).

Den marina borstmasken Streblospio benedicti, upptacktes i
Stromstad under hdstens undersdkningar, men denna
observation ar mycket osaker. Arten klassificeras som frammande
art av EU och som en art med mycket hog risk enligt Norges lista
over frammande arter. Vi rekommenderar dock att man inte
lagger for stor vikt vid denna observation pa grund av osdkerhet

kring annotering och férekomst.
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Slutsats

Totalt patraffades DNA fran tva frammande och invasiva arter
som inte tidigare rapporterats i Sverige, samtliga beddmdes ha
potentiellt hog risk att bli invasiva i dtminstone ett av omradena
EU, Sverige eller Norge. Dessutom upptacktes 39 observationer av
invasiva och frammande arter som tidigare dokumenterats i
Sverige; av dessa beddms 10 arter och ha potentiellt hog eller

hogre risk for invasivitet.

Genom anvandning av eDNA-metabarcoding av vatten och
planktonprover fick vi en detaljerad 6gonblicksbild av
féorekomsten av frammande och invasiva arter langs norra Vastra
Gotaland. Resultaten av arets analys visade att manga av forra
arets invasiva och frammande arter dterfanns dveni ar och
endast potentiellt tva nya arter upptacktes (svangas, identisk med
gragas och jatterovmask). Detta kan tyda pa etablerade
populationer eller att organismerna regelbundet fors in med
barlastvatten. Detta majliggdr for ytterligare spridning av arten
fran populationer som redan ar anpassade till kustmiljon i

Bohuslan.

For att avgdra om dessa fynd representerar etablerade och
reproducerande populationer - snarare an tillfalliga
introduktioner som dor ut vid ogynnsamma foérhallanden - kravs
upprepade provtagningar over flera arstider och ar.
eDNA-baserad 6vervakning utgor en resurseffektiv metod for att
prioritera vidare atgarder, folja spridning (inklusive till marina

skyddsomraden) och utvardera effekten av vidtagna atgarder.

eDNA visar att frammande och invasiva arter finns i en miljo, men
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inte om de orsakar skador. Vi rekommenderar regelbunden
dykarassisterade undersokningar eller ROV-undersokningar i
algrasbaddar eller andra hotade habitater nara Strémstad och
Brofjorden for att kontrollera om det finns t.ex. pavaxt av
6vertackande mossdjur pa algras och, i forekommande fall,

bestandsutveckling.

Prioriteringar och provtagningsupplagg

Med hansyn till de observerade ménstren rekommenderar vi
kontinuerlig dvervakning i samtliga hamnar éver flera sdsonger pa
grund av stor rumslig och tidsmassig variation. Hamnarna
Preemraff Brofjorden och Stromstad bor prioriteras eftersom flest
frammande och invasiva arter patraffades dar. Det ar dock viktigt
att veta hur arten sprids fran introduktionsplatser/hotspots till
andra omraden som Marina skyddsomraden. Baserat pa
artackumuleringskurvorna (Figur 7 och 8) och Venn-diagrammen
(Figur 11 och 12) foreslar vi att 6ka antalet filterprover och sarskilt
Oka att antalet planktonprover per hamn, for att forbattra
upptacktsformagan av invasiva arter. Ett konkret forslag ar att
utoka provstorlekarna till 12 filterprover och 6 planktonprover per

hamn vid nasta provtagningstillfalle.
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