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Bakgrund (Ur: Norrbottens kulturmiljéprogram 2010-2020)

"Pydrednoja (Bild 1) &r en sldttermyr som fortfarande nyttjas for sldtter. Myren slds med
lie och hoet anvands for stédutfodring av renar. Denna myr damdes férr upp for att pa sa
satt gddsla den och fa béattre avkastning. Diken och dammanlédggningar visar pa detta
bruk. P& denna myr finns idag fem lador och flera hassjor.

Omradet &r ett klass I objekt i inventeringen av naturliga fodermarker, nr 1, och ett klass
I objekt i inventeringen av naturliga fodermarker. Fér slattermyren géaller miljébalkens
bestammelser om miljéhénsyn i jordbruket (kap 12). Omradet &r ett natura 2000-
omrade och ingar i myrskyddsplanen.”
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Bild 1. Oversiktskarta med Pydrednoja sldttermyr markerad med bldtt ndtménster.
Overst habitatbilder av platsen, ur Norrbottens kulturmiljéprogram 2010-2020.
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En molekylar jamforelsestudie av insektsfaunan pd Pydreénoja slattermyr stationLinne

Uppdrag

Fran juni till september 2023 samlade l&nsstyrelsen i Norrbotten in insekter vid
Pydrednoja med hjalp av tvd Malaiseféllor, en pa den sldttrade delen av myren och en pa
den oslttrade delen (Bild 2). Totalt samlades fem prover fran respektive falla in. Dessa
skickades darefter till Station Linné for att analyseras enligt foljande:

e Vi&gning av biomassa (vatvikt).

e Metastreckkodning och framtagande av artlistor med hjalp av aktuella
referensbibliotek.

¢ Kompletterande morfologisk abundansuppskattning.

e Sammanfattning i rapportform.
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Bild 2. Satellitbild dver Pydrednoja dar sldttermyren ligger norr om végen och den
oslattrade delen av myren ligger séder om véagen. De tva Malaiseféllorna som anvéndes i
denna studie &r markerade med orangea cirklar. Bild fran Google Maps.
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Metastreckkodning av insektsfaunan vid Pydrednoja slattermyr Sl‘c‘:‘l‘lOﬂ

Metod

De 10 Malaisefalleproverna analyserades med metastreckkodning genom att félja FAVIS-
protokollet (Iwaszkiewicz-Eggebrecht m.fl. 2023), beskrivet i detalj i lanken nedan och
har i en kort sammanfattning.

https://www.protocols.io/view/favis-fast-and-versatile-protocol-for-metabarcodin-
kgdg36261g25/v27?step=9

Metastreckkodning

Forst mattes provernas biomassa genom att dekantera etanolen och vaga de insamlade
djurens vatvikt. Darefter tillsattes biologiska “spike-ins”, dvs. insekter som inte finns vilt i
Sverige, dar ett kant antal av sex olika arter tillsatts i varje prov som en referens for att
mojliggéra senare abundansuppskattning. Av Drosophila bicornuta tillsattes tva individer
i stéllet for tre, i avvikelse fran protokollet.

For DNA-extraktion tillsattes en buffertlésning samt enzymet proteinase K i en mangd
som var proportionell mot provernas vikt. Proverna inkuberades darefter forst i vattenbad
under 30 minuter och sedan i ett vadrmeskdp under 2 timmar och 45 minuter, dar de
skakades med en hastighet av 90 varv per minut. Utéver de tio proverna inkluderades
dven en negativ kontroll bestdende av enbart buffertlésning och enzym.

Efter inkubationen dekanterades buffertldsningen fran proverna, och en delméngd
sparades for fortsatt analys, medan proverna 3terfylldes med etanol. Lésningen med det
extraherade DNA:t renades med magnetiska parlor enligt steg 17 i protokollet. Darefter
amplifierades 418 baspar av streckkoden COI (Cytokrom c-oxidas subenhet 1) med hjalp
av PCR, aven har inkluderades en negativ kontroll. Produkten renades och unika index
samt adaptrar for sekvensering tillsattes till respektive prov. Sekvenseringen utférdes av
SciLifeLab med NovaSeq SPrime 2x250bp flédesceller.

Bioinformatik

Sekvenseringsdatan processades med hjalp av HAPP (High-accuracy pipeline for
processing deep metabarcoding data; Sundh m.fl. 2025). Kortfattat filtrerar pipelinen
bort I13gkvalitativa och felaktiga sekvenser, kopplar sekvenser till respektive prov,
grupperar likartade sekvenser till genetiska arthypoteser (kluster) samt tilldelar
taxonomiska namn genom matchning mot referensdatabaserna BOLD (Barcode of Life
Data System) och GBIF (Global Biodiversity Information Facility). Totalt identifierades
2 006 genetiska arthypoteser.

En aldre version av BOLD (2022) anvéndes initialt, varvid 151 arthypoteser inte kunde
identifieras till lagre niva &n familj. Dessa kluster kontrollerades darefter manuellt genom
matchning mot den senaste versionen av BOLD, vilket resulterade i att 66 % kunde
identifieras till familjenivd och 40 % till artniva.

Med de uppdaterade taxonomiska identifikationerna jamférdes antalet DNA-l&sningar
mellan de tio proverna och de tva negativa kontrollerna. Totalt identifierades 64 kluster i
de negativa kontrollerna, varav 25 endast férekom i kontrollerna och inte i proverna;
dessa exkluderades. De aterstdende 39 kluster som patréffades i bAde negativa
kontroller och faktiska prover anvandes for att subtrahera antalet DNA-lasningar i
kontrollerna fran motsvarande vérden i proverna. Efter denna korrigering saknade 19
kluster DNA-l&sningar i proverna och exkluderades darfér fran den slutgiltiga artlistan
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(men redovisas i Appendix 1). Detta resulterade i en slutgiltig, rensad artlista omfattande
1 962 kluster, varav 1 094 kunde identifieras till artniva.

Morfologisk abundansuppskattning

De metastreckkodade proverna analyserades dven visuellt genom att innehdllet halldes
ut i trdg och studerades i en stereolupp. I tragen gjordes en dversiktlig uppskattning av
abundansen for de tio arthypoteser som genererade flest DNA-lasningar i respektive

prov. Slutligen togs ett 6versiktsfotografi av varje prov.

Resultat

Totalt registrerades 1 332 kluster (“arthypoteser”) i fallan placerad i den slattrade delen
av myren och 1 366 kluster i fallan i den oslattrade delen (Tabell 1). I bada fallorna
dkade artantalet under hégsommaren och nddde sitt maximum fran slutet av juni till
mitten av juli (provperiod 002-003), vilket dven aterspeglades i den uppmétta

biomassan (Tabell 2).

For de senare provperioderna 6kade dock antalet fangstdygn, och uttryckt som antal
arter per dygn var diversiteten som hogst i de tidigaste proverna och minskade darefter
successivt i bada fallorna. Antalet arthypoteser var hégre i samtliga prov fran falla Mt2
(osldttrad myr), med undantag for perioden 19 juli-9 augusti 2023 (provperiod 004).

Overlappet av arthypoteser mellan de tva fallorna 18g genomgdende kring 30 % vid
jamfoérelser mellan motsvarande provperioder och var ndgot hégre (38 %) for den totala
fangsten (Tabell 1, Figur 3). Antalet DNA-l&sningar uppgick till cirka 500 000 per prov,
med tva prov som dversteg 700 000 l&sningar och ett prov med féarre &n 200 000
lasningar (Tabell 2). Den fullstandiga artlistan, inklusive antalet DNA-lasningar per
kluster, redovisas i Appendix 1.

Tabell 1. Kolumn 2 och 3 visar antalet arthypoteser per prov, dar siffrorna inom
parentes anger antalet arthypoteser per fangstdygn. Kolumn 4 redovisar det totala
antalet arthypoteser for bada fallorna tillsammans, och kolumn 5 anger éverlappet

mellan proven fran de tva fillorna.

Prov | Mt1 Mt2 Mtl & | Overlapp | Startdatum | Slutdatum
ID sldttermyr | oslattrad Mt2 (%)
myr
001 | 327 (47) 389 (56) 544 172 (32 %) | 2023-06-13 | 2023-06-20
002 | 474 (36) 612 (47) 837 249 (30 %) | 2023-06-20 | 2023-07-03
003 | 513(32) 535 (33) 816 232 (28 %) | 2023-07-03 | 2023-07-19
004 | 437 (21) 311 (15) 578 170 (29 %) | 2023-07-19 | 2023-08-09
005 | 352 (13) 412 (15) 570 194 (34 %) | 2023-08-09 | 2023-09-06
Total | 1332 (16) |1 366 (16) 1962 | 736 (38 %) | 2023-06-13 | 2023-09-06
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Tabell 2. Jamférelse mellan biomassan, antalet arthypoteser och antalet DNA-lasningar
(reads) i de tio proverna. Biomassan &r vatvikten i gram efter 35 min dekantering av

etanolen och bakgrundsfargen ar kopplad till respektive viktkategori som avgér mangden
buffert vid DNA-extraktionen (se FAVIS-protokollet).

Prov ID Biomassa Arthypoteser | DNA-lasningar
(9)

Mt1-001 9,026 327 534 298
Mt1-002 474 488 825
Mt1-003 513 791 441
Mt1-004 437 521 359
Mt1-005 8,317 352 418 626
Mt2-001 8,711 389 498 669
Mt2-002 612 635 795
Mt2-003 535 371 230
Mt2-004 311 194 275
Mt2-005 8,406 412 778 331
Total Mt1 67,737 1332 2 754 549
Total Mt2 84,196 1 366 2 478 300
Total Mtl1 & Mt2 | 151,933 1962 5 232 849
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Total 001
Mtl Mitl
1332 736 1366 327 172 389
002 003
Mtl Mil
474 249 612 513 232 535
004 005
Mtl Mtl
437 170 311 352 194 412

Bild 3. Venn-diagram (skapade medmeta-chart.com) som visar antalet arthypoteser
noterade i proverna fran de bagge fillorna samt dverlappet. Overst till vénster totalt for
hela insamlingsperioden.
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Artsammanséttning

Aven om 6verlappet i arthypoteser mellan fallorna var relativt 1agt sa var
artsammansattningen, sett till andelen arthypoteser frén olika familjer, sldende lika
mellan de tva fillorna (Bild 4). Samma tio familjer dominerade dock
artsammansattningen i bagge fallor och i stor utstrackning i samma procentuella grad.
Den mest dominanta familjen var i bagge fallorna Chironomidae (fjadermyggor) som har
akvatiska larver och darmed en tydlig koppling till myrmark. Den nast mest dominanta
familjen var i bagge fallorna Ichneumonidae (brokparasitsteklar) vars larver ar
parasitoider pa andra insekter och ddrmed férekommer i alla terrestriska naturtyper.

Mt1 Syrphidae; 24 _ | imoniidae; 23 Mt2 Limoniidag; 22 ' I,Svrpmdae; 19

Muscidae; 35 . ‘
rat ni
R \

Muscidae; 40

Ceratopogonidae

A

|\

Bild 4. Antalet arthypoteser frdn de 10 artrikaste familjerna i falla Mt1 (stattermyren)
och Mt2 (den oslattrade myren).

Abundansuppskattning

For samtliga tio prover sammanfattas pa de foljande sidorna tabeller av den visuella
beddmningen tillsammans med 6versiktsbilder. For respektive prov redovisas

abundansuppskattningen foér de tio arthypoteser som producerade flest DNA-lIdsningar
(reads).

Klinth och Karlsson (Station Linné, 2026)
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Prov Mt1-001

(sldttermyr 2023-06-13 till 2023-06-20)

Stora blomsterflugor (Anthomyiidae) och andra “calyptrata” flugor dominerar biomassan.
Dessutom noterades 7 individer av den sdllan insamlade vattennatvingen Sialis sibirica.

Arthypotes Art (om mdjligt) Antal DNA-
individer lasningar

Anthomyiidae_cluster31 | Zaphne lineatocollis 100 81 367
Chironomidae_clusterl7 | Limnophyes natalensis 350-500%* 51 402
Hydroptilidae_clusterl Oxyethira mirabilis 150 27 424
Chironomidae_cluster199 | Paraphaenocladius sp. 350-500%* 25 679
Simuliidae_cluster8 Prosimulium hirtipes 50 22 302
Syrphidae_cluster? Dasysyrphus venustus 40 18 957
Culicidae_cluster?7 Aedes sp. 15 17 048
Calliphoridae_cluster2 Calliphora vicina 10 16 298
Scirtidae_cluster2 Cyphon sp. 250 16 220
Chironomidae_clusterl5 | Limnophyes sp. 350-500%* 13 293

*Abundansuppskattningen galler inte for den specifika arthypotesen utan for familjen den

tillhor.
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Metastreckkodning av insektsfaunan vid Py6rednoja sldttermyr stationLinne

Prov Mt2-001
(osldttrad myr 2023-06-13 till 2023-06-20)

Inte lika stor dominans av stora “clayptrata” flugor som i Mt1-001, snarare en blandning
av mindre insekter som utgdr biomassan. Bland stérre skalbaggar noteras 4 vivlar och 1
tradlopare (Rhagium). En individ av den sallan insamlade vattenndtvingen Sialis sibirica.
En guldstekel noterades visuellt som saknas i den molekylara datan.

Arthypotes Art (om mdojligt) Antal DNA-
individer lasningar

Chironomidae_clusterl?7 | Limnophyes natalensis 800-1000* 80 879
Chironomidae_clusterl115 | Parapsectra sp. 800-1000* 34 290
Chironomidae_clusterl5 | Limnophyes sp. 800-1000* 33 067
Simuliidae_cluster9 Simulium annulus 50* 21 147
Syrphidae_cluster? Dasysyrphus venustus 80 14 818
Nemouridae_clusterl Nemoura cinerea 10 14 509
Chironomidae_cluster199 | Paraphaenocladius sp. 800-1000* 12 656
Tortricidae_cluster5 Ancylis unguicella 10 12 585
Cantharidae_cluster21 Cantharis paludosa 25 12 583
Simuliidae_cluster6 Simulium sp. 50* 11 230

*Abundansuppskattningen galler inte for den specifika arthypotesen utan for familjen den
tillhor.
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Prov Mt1-002
(sldttermyr 2023-06-20 till 2023-07-03)

Biomassan domineras av bromsar (Tabanidae). Sex individer av vattennatvingen Sialis
sibirica. Tva individer rodbandad geting (Vespula rufa, 21 DNA-lasningar). Tva individer
av humleblomflugor (Volucella, 55 DNA-lasningar). Tva individer av humlor (Bombus)
noterades visuellt som saknas i den molekylara datan.

Arthypotes Art (om mojligt) Antal DNA-
individer lasningar

Chironomidae_cluster1?7 Limnophyes natalensis 800-1000%* 42 611
Chironomidae_cluster15 Limnophyes sp. 800-1000%* 31792
Tabanidae_cluster3 Hybomitra sp. 90 24 543
Nemouridae_clusterl Nemoura cinerea 10 22 642
Hydroptilidae_clusterl Oxyethira mirabilis 400 20 269
Ceratopogonidae_clusterl6 | Bezzia nigritula 300%* 19 781
Simuliidae_cluster6 Simulium sp. 80 17 524
Ceratopogonidae_cluster21 | Ceratopogon sp. 300%* 16 719
Ptychopteridae_clusterl Ptychoptera minuta 15 16 302
Anthomyiidae_cluster31 Zaphne lineatocollis 100 16 248

*Abundansuppskattningen galler inte fér den specifika arthypotesen utan for familjen den

tillhor.
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Metastreckkodning av insektsfaunan vid Pydrednoja slattermyr

Prov Mt2-002

(osldttrad myr 2023-06-20 till 2023-07-03)

Biomassan domineras av bromsar (Tabanidae) och 19 individer humlor (Bombus, dock

stationLinné

endast 10 DNA-lasningar av ljunghumla Bombus jonellus). En humleblomfluga (Volucella,
12 DNA-la@sningar). Tre individer takgeting (Dolichovespula saxonica, 32 DNA-lasningar).

Tva individer av vattennatvingen Sialis sibirica. Tva guldsteklar noterades visuellt som

saknas i den molekylara datan.

Arthypotes Art (om mdjligt) Antal DNA-
individer lasningar

Chironomidae_clusterl?7 Limnophyes natalensis 800-1000* 75 907
Chironomidae_clusterl5 Limnophyes sp. 800-1000* 74 497
Nemouridae_clusterl Nemoura cinerea 15 36 403
Chironomidae_cluster108 | Monopelopia tenuicalcar | 800-1000%* 32 858
Chironomidae_ cluster98 Limnophyes sp. 800-1000* 25 964
Ptychopteridae_clusterl Ptychoptera minuta 65 19 292
Syrphidae_cluster?7 Dasysyrphus venustus 150 16 946
Chironomidae_cluster115 | Parapsectra sp. 800-1000* 16 359
Tortricidae_cluster38 Tortricidae sp. 50 16 061
Tabanidae_cluster3 Hybomitra sp. 90 14 672

*Abundansuppskattningen galler inte for den specifika arthypotesen utan for familjen den

tillhor.
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En molekyldr jamforelsestudie av insektsfaunan pd Pydrednoja sldttermyr

Prov Mt1-003

(sldttermyr 2023-07-03 till 2023-07-19)

Fortfarande bromsar (Tabanidae) som dominerar men inte lika manga individer som i
foregaende prov. 10 individer humlor (Bombus, dock endast 4 DNA-ldsningar av
l[junghumla Bombus jonellus).

Arthypotes Art (om mojligt) Antal DNA-
individer lasningar

Nemouridae_clusterl Nemoura cinerea 10 72 231
Chironomidae_cluster1?7 Limnophyes natalensis 350-500%* 65 125
Chironomidae_cluster54 Ablabesmyia aspera 350-500%* 38 593
Dolichopodidae_ cluster6 Dolichopus nigricornis 15 38 167
Chironomidae_ cluster6 Limnophyes asquamatus | 350-500* 31 507
Tabanidae_cluster4 Haematopota sp. 65 30 183
Cicadellidae_cluster8 Edwardsiana sp. 50 28 669
Chironomidae_clusterl5 Limnophyes sp. 350-500%* 24 935
Muscidae_cluster65 Graphomya minor 50 22 894
Tabanidae_cluster3 Hybomitra sp. 15 18 534

*Abundansuppskattningen galler inte fér den specifika arthypotesen utan for familjen den

tillhor.

14

Klinth och Karlsson (Station Linné, 2026)

stationLinnée




Metastreckkodning av insektsfaunan vid Pydrednoja slattermyr

Prov Mt2-003

(osldttrad myr 2023-07-03 till 2023-07-19)

stationLinné

Fortfarande bromsar (Tabanidae) som dominerar men inte lika manga individer som i
foregdende prov. Fler fjddermyggor (Chironomidae) &n tidigare. 16 individer humlor (3
arter enligt DNA: lappsnylthumla Bombus flavidus, tajgahumla Bombus cingulatus och
ljunghumla Bombus jonellus med respektive 34, 18 och 9 DNA-ldsningar). Tva individer
rodbandad geting (Vespula rufa, 10 DNA-Iasningar). En guldstekel noterades visuellt som

saknas i den molekylara datan.

Arthypotes Art (om mojligt) Antal DNA-lasningar
individer

Chironomidae_clusterl?7 Limnophyes natalensis 1500-2000* 28 632
Nemouridae_clusterl Nemoura cinerea 20 28 417
Chironomidae_cluster15 Limnophyes sp. 1500-2000* 18 370
Dolichopodidae_cluster6 Dolichopus nigricornis 15 13 054
Dolichopodidae_clusterll Dolichopus stenhammari 15 12 859
Chironomidae_cluster54 Ablabesmyia aspera 1500-2000%* 12 676
Tabanidae_cluster3 Hybomitra sp. 60 11 954
unclassified.Diptera_cluster25 | Troligtvis Chironomidae 1500-2000* 10 530
Chironomidae_cluster108 Monopelopia tenuicalcar 1500-2000* 10 155
Scirtidae_cluster8 Contacyphon kongsbergensis | 10 9917

*Abundansuppskattningen galler inte fér den specifika arthypotesen utan for familjen den

tillhor.

Klinth och Karlsson (Station Linné, 2026)
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En molekyldr jamforelsestudie av insektsfaunan pd Pydrednoja sldttermyr

Prov Mt1-004

(sldttermyr 2023-07-19 till 2023-08-09)

Biomassan domineras inte ldngre av bromsar (Tabanidae) utan av tva individer
gungflymosaiksldnda (Aeshna subarctica). Gott om idgonfallande bldgréna stritar

stationLinnée

(Cicadella viridis). En humla och en rédbandad geting noterades visuellt som saknas i

den molekylara datan.

Arthypotes Art (om mojligt) Antal DNA-
individer Iasningar

Chironomidae_cluster1?7 Limnophyes natalensis 500%* 71 781
Chironomidae_cluster15 Limnophyes sp. 500%* 55 262
Tortricidae_clusterl Rhopobota naevana 40 53 504
Scirtidae_cluster8 Contacyphon kongsbergensis 150 49 396
Aeshnidae_clusterl Aeshna subarctica 2 35 479
Cicadellidae_cluster44 Cicadella viridis 60 24 386
unclassified.Psocoptera_cluster4 | Okdnd stovsldanda 10 16 813
Psocidae_cluster2 Metylophorus nebulosus 10 11 418
Chironomidae_cluster6 Limnophyes asquamatus 500%* 9 778

Sciaridae_cluster105 Corynoptera penna 150-200 8 907

*Abundansuppskattningen galler inte fér den specifika arthypotesen utan for familjen den

tillhor.
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Metastreckkodning av insektsfaunan vid Pydrednoja slattermyr

Prov Mt2-004

(osldttrad myr 2023-07-19 till 2023-08-09)

Biomassan domineras av myror (troligtvis skogsrodmyra Myrmica ruginodis) samt 6
storre fjarilar. En del bldgréna stritar (Cicadella viridis) men farre &n i Mt1-004. En

rodbandad geting noterades visuellt som saknas i den molekylara datan.

stationLinné

Arthypotes Art (om mdojligt) Antal DNA-
individer ldasningar
Chironomidae_clusterl?7 Limnophyes natalensis 350-500%* 51 396
Entomobryidae_cluster2 Lepidocyrtus sp. 150-200* 41 672
Chironomidae_cluster15 Limnophyes sp. 350-500%* 19 970
Entomobryidae_cluster4 Lepidocyrtus lanuginosus 150-200%* 13 857
Scirtidae_cluster8 Contacyphon kongsbergensis | 300 10 777
Nemouridae_clusterl Nemoura cinerea 10 6 957
unclassified.Psocoptera_cluster4 | Okand stovsldnda 10 4 876
Tortricidae_clusterl Rhopobota naevana 80 3931
Formicidae_cluster2 Myrmica ruginodis 500-800 2 876
Sciaridae_cluster95 Pseudolycoriella japonensis 200-300 1729

*Abundansuppskattningen galler inte for den specifika arthypotesen utan for familjen den

tillhor.

Klinth och Karlsson (Station Linné, 2026)
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En molekyldr jamforelsestudie av insektsfaunan pd Pydrednoja sldttermyr

Prov Mt1-005

(sl8ttermyr 2023-08-09 till 2023-09-06)

stationLinnée

Markant minskning i biomassa, nu dominerar sma fjarilar, myror och mjukbaggar. En

individ karrgrashoppa (Mecostethus grossum, 26 DNA-ldsningar). Tva individer

rodbandad geting (8 DNA-lasningar). En karrspindel noterades visuellt som saknas i den

molekylara datan.

Arthypotes Art (om mdojligt) Antal DNA-
individer ldsningar

Tortricidae_clusterl Rhopobota naevana 120 103 027
Oestridae_clusteril Cephenemyia trompe 1 89 896
Chironomidae_clusterl?7 Limnophyes natalensis 250-300%* 31799
Chironomidae_cluster53 Psilometriocnemus europaeus | 250-300%* 20 091
Entomobryidae_cluster2 Lepidocyrtus sp. 150-200%* 19 055
Entomobryidae_cluster4 Lepidocyrtus lanuginosus 150-200%* 17 458
Scirtidae_cluster8 Contacyphon kongsbergensis 500-600%* 12 268
Scirtidae_cluster3 Cyphon sp. 500-600%* 10 628
Scirtidae_cluster2 Cyphon sp. 500-600%* 9 985
Chironomidae_clusterl5 Limnophyes sp. 250-300%* 9 203

*Abundansuppskattningen galler inte for den specifika arthypotesen utan for familjen den

tillhor.
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Metastreckkodning av insektsfaunan vid Pydrednoja slattermyr

Prov Mt2-005

(osldttrad myr 2023-08-09 till 2023-09-06)

Markant minskning i biomassa, domineras av smafjarilar och stritar. En individ

vinbéarsfuks (Polygonia c-album, 13 DNA-lasningar). Tva larver av vanlig tallstekel
(Diprion pini, 2649 DNA-lasningar). En individ av guldégonslandan Chrysoperla carnea
(20 DNA-lasningar). En guldstekel noterades visuellt som saknas i den molekylara datan.

stationLinné

Arthypotes Art (om mojligt) Antal individer | DNA-
lasningar

Tortricidae_clusterl Rhopobota naevana 150 115 780
Chironomidae_cluster53 | Psilometriocnemus europaeus | 400-500%* 109 010
Entomobryidae_cluster2 | Lepidocyrtus sp. 300-400%* 83 842
Chironomidae_clusterl? | Limnophyes natalensis 400-500* 56 865
Entomobryidae_cluster4 | Lepidocyrtus lanuginosus 300-400%* 56 315
Muscidae_cluster65 Graphomya minor 15 55012
Scirtidae_cluster? Contacyphon punctipennis 150%* 25918
Scirtidae_cluster3 Cyphon sp. 150%* 17 816
Chironomidae_clusterl5 | Limnophyes sp. 400-500* 16 538
Scirtidae_cluster8 Contacyphon kongsbergensis 150* 16 226

*Abundansuppskattningen galler inte for den specifika arthypotesen utan for familjen den

tillhor.

Klinth och Karlsson (Station Linné, 2026)
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En molekylar jamforelsestudie av insektsfaunan pd Pydreénoja slattermyr station

Intressanta fynd och rédlistade arter

De 1 094 arthypoteser som kunde matchas med namn jamférdes med Artfakta.se for att
undersdka om de rapporterats fran landet. 997 av dem rapporterades som bofasta och
reproducerande, 9 med osdkerhet om de var patraffade, 21 som ej patraffade och
resterande 67 arter saknades. Av dessa 67 potentiellt nya arter for landet hade 47 d@ven
hittats i Sverige i projektet Insect Biome Atlas (Miraldo m.fl. 2025) som ocks& anvént sig
av metastreckkodade Malaisefdlleprover, men inte annu lagts in i Artfakta. Av de
resterande 20 arterna kunde fynd hittas fran andra nordiska lander i 15 fall.

N&gra arter att lyfta fram inkluderar den séllan insamlade vattenn&tvingen Sialis sibirica,
som hittades i bdgge fillorna men var talrikare pa slattermyren. Arten &r sedan tidigare
endast rapporterad fra@n en lokal vid Kiruna och &r rédlistad som DD (Data Deficient).
Foljande fran Artfakta.se: "I en sjo utanfoér Kiruna gjordes 2011 det forsta svenska fyndet
sedan 1800-talet. Arten var dessférinnan enbart kand genom ett exemplar (hane) taget
pa 1800-talet i mellersta Lappland (Tjeder 1937). Senare fynd pa Finska sidan av Torne
alv (Meinander 1962) har indikerat att arten skulle kunna finnas kvar ocksa i Sverige.
Artens troliga habitat ar daligt undersokt i Sverige. Faktaunderlaget bedéms vara
otillrackligt fér att avgora vilken av de olika rédlistningskategorierna som ar mest trolig.”

En annan rodlistad art som hittades i fallan pa sldttermyren &ar backslandan Xanthoperla
apicalis som listats som NT. Féljande fran Artfakta.se: “Kand fran ett fatal alvar i Vaster-
och Norrbotten. Arten patraffas oftare som adulter &n som larver méjligen p.g.a. av
forvaxlingsrisk i larvstadiet. Studier antyder att arten ar ganska kravande. Behov av nya
inventeringar &r pakallat. Antalet lokalomraden i landet skattas till 7 (5-20).
Forekomstarean (AOO) skattas till 28 (20-80) km2. De skattade vardena som
bedémningen baserar sig pa ligger alla inom intervallet for kategorin Nara hotad (NT).
Utbredningens storlek ar ndra gransvédrdena for Sarbar (VU) enligt D-kriteriet. Darfor
rodlistas arten som Nara hotad (NT). (D2).”

Aven den rodlistade arten rokdansfluga (Hormopeza obliterata) hittades i fallan pa
sldttermyren trots att arten inte har ndgon kand koppling till den typen av habitat.

Diskussion

Metabarcoding av Malaisefélleprover genererar enorma datamangder, och det ar
fortfarande mer regel an undantag att nya arter for landet, eller till och med for
vetenskapen, noteras i processade prover. Med stérsta sannolikhet representerar detta
framtidens metod vid inventeringar och évervakning av jordens biota, sarskilt nar det
kommer till insekter. Eftersom denna typ av studier fortfarande &r i sin linda och
referensvérden frdn andra sldttermyrar saknas, ar det dock svart att avgéra hur mycket
Pydrednoja sldttermyr, med sina cirka 1 350 arter, sticker ut vad géller artdiversitet och
de arter som forekommer i omradet. Men nér fangsterna fran de tva fallorna jamfors
med varandra s8 kan man konstatera att det &r ndgot fler arter noterade frén den
oslattrade myren i samtliga prover med undantag for inventeringens fjarde
insamlingsperiod (2023-07-19 till 2023-08-09).

I denna studie blir det dock tydligt att sl3tter har stor inverkan p& den lokala artstocken.
For trots att de tva fallorna i studien endast stdr ndgra hundra meter fran varandra sd &r
artdverlappet inte ens 40 % - ndrmare tva tredjedelar av arterna som férekommer pa
den sldttrade myren férekommer alltsd inte pa den oslattrade lokalen och vice versa. Det
bér dock beaktas att fangsten i en Malaisefélla till en inte obetydlig del styrs av slumpen.
Detta gor det svart att med sikerhet séga hur stor andel av arterna som patraffats i
endast en av fdllorna som faktiskt aven ar knutna till, eller gynnas av, habitatet som den
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stdr i. En mer omfattande provtagning, med flera fallor per habitat och gérna pa flera
olika sldttermyrar, kommer sannolikt att bidra till att klargéra detta dver tid.

Om man bortser fran siffrorna och ser till enskilda arter s& finns dock rikligt med
intressanta fynd: Den sallsynta vattennatvingen Sialis sibirica hittades i bagge fallorna,
men i stérre antal pd den sldttrade myren. Méjligtvis gynnas arten av slatter. Men om
den under hela sin livscykel &r knuten till sldttermyren eller om det endast &r de adulta
individerna som féredrar att flyga pa den slattrade myren som ju &r mer dppen atersta
att se. Aven for den rodlistade backslandan Xanthoperla apicalis som ocksd den hittades
pa den slattrade myren kan samma fragor stéllas. Men helt klart verkar det som denna
pilotstudie kan visa att traditionell sldtter har en avsevérd och avsedd effekt som gynnar
manga, ofta sallsynta eller hotade, arter. D& sldttermyrar blivit ett allt ovanligare inslag i
landskapet s har detta med stérsta sannolikhet fért med sig att arter knutna till dessa
miljoer tryckts undan och blivit alltmer utsatta och hotade. Inte minst tydliggér detta
vikten av att fortsatta slattra denna myr och andra &ven i framtiden.

Metastreckkodning som évervakningsmetod av insekter

Onekligen genererar metastreckkodning av Malaisefalleprover stora mangder data
samtidigt som metoden &ar kostnadseffektiv och kan appliceras pa samtliga
insektsgrupper utan att begrénsas av bristen pa taxonomisk expertis for traditionell
artbestamning. I denna studie kunde till exempel strax dver halften (56 %) av alla
arthypoteser matchas till ett artnamn, 37 % matchade fynd i referensdatabasen men
kunde inte matchas till ett arthamn och 7 % fick ingen traff alls. Detta kan jamforas med
att endast nagra tiotal arter oftast ingdr i traditionell inventeringsmetodik. Med detta sagt
sa bor det and3 lyftas att den taxonomiska expertis som finns pa Station Linné ofta kan
verifiera eller forkasta 6verraskande molekylara resultat fran metastreckkodningen. Till
exempel har nagra av dessa redan namnts tidigare i denna rapport.

Aven DNA fran individer som inte finns i provet kommer fram med metastreckkodning. I
denna studie hittades till exempel DNA fran bade &lg, ren och nétboskap i flera prover,
troligtvis fran blodsugande insekter som samlats in. Arthypoteser med endast ett fatal
DNA-lasningar skulle kunna uteslutas fran resultatet for att minska risken for att
inkludera kontaminationer men d& den visuella undersékningen i manga fall kunde
bekréfta arter i prov dar de resulterat i 1-10 DNA-lasningar s exkluderades inga sddana
fynd.

Tidigare undersdkningar som Klinth m.fl. (2023) och Karlsson m.fl. (opublicerat) har dock
visat att sma steklar kan vara svara att hitta med metastreckkodning. Detta d@ mangden
DNA blir s8 ringa av totalen i ett helt prov s att det férsvinner i méngden. Fér denna
studie innebér det att den faktiska diversiteten i proverna fran bigge lokaler med storsta
sannolikhet ar annu hégre an vad resultaten i denna studie indikerar.
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Appendix

”

Det huvudsakliga resultatet i form av en artlista presenteras under fliken "Artlista” i
Norrbotten_SIattermyr_Appendix1”. Dér presenteras samtliga arthypoteser (kluster) féljt
av antalet DNA-lasningar for respektive arthypotes fran de 10 proverna och 2
kontrollerna. Darefter foljer en sammanfattning av identifikationen av varje arthypotes
till olika taxonomiska nivaer (fran klass till art). Sedan information fran Artfakta om
artens status i Sverige och slutligen en unik kod for den sekvens eller "ASV” som
representerar respektive arthypotes.
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