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Sammanfattning

Den snabba utvecklingen inom DNA-teknik har 6kat behovet av en effektiv och valintegrerad
infrastruktur for DNA-streckkodning, det vill sdga framtagandet av referenssekvenser som kan
anvandas vid genetisk analys av bland annat miljoprover. | samarbete med SweBOL, den svenska
noden i det internationella natverket for DNA-streckkodning, byggs nu en sadan infrastruktur upp pa
Naturhistoriska riksmuseet, inklusive bade ett digitalt och ett fysiskt DNA-arkiv. Kopplingen mellan de
tva arkiven sker genom en rutinméssig skanning av DNA-extrakt, och en modul fér registrering av
digitala data, SeqDB. For att mota en 6kande mangd analyser ar systemet dven utformat for att
kunna automatiseras i framtiden. DNA-extrakt samlas nedfrysta i ett eget arkiv i Miljoprovbanken,
medan DNA-data sparas och integreras i det nya digitala systemet fér samlingshantering, DINA-Web.
| samband med detta kopplas dessa DNA-arkiv for den svenska floran och faunan ocksa till relevanta
internationella natverk.
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Bakgrund

Sverige har idag mycket goda forutsattningar for storskalig och hogkvalitativ DNA-streckkodning av
den inhemska floran och faunan (Hovmoller et al. 2017). Med DNA-streckkodning avser vi har
framtagandet av referensbibliotek for standardiserad genbaserad bestamning. Vid Naturhistoriska
riksmuseet (NRM) ar en modern infrastruktur for insamling, sekvensering och lagring av DNA-
streckkoder och andra DNA-markérer under uppbyggnad. Manga delar anvands redan, medan andra
haller pa att etableras. Infrastrukturen bestar av bade digitala och fysiska system for hantering,
lagring och tillgangliggdrande av streckkodsdata. Vi beskriver har dagslaget for infrastrukturen, samt
den mer integrerade infrastruktur som ar under etablering.

Utvecklingen av infrastrukturen for DNA-streckkodning vid Naturhistoriska riksmuseet sker i
samarbete med SweBOL (Swedish Barcoding of Life), som har sitt sekretariat vid museet. SweBOL
samordnar det svenska arbetet med streckkodning inom ramen fér de internationella initiativ som
finns inom omradet. SweBOL drivs idag med sma resurser, vilket tyvarr innebar att det svenska
streckkodningsarbetet for ndrvarande till stor del bestar av sma isolerade forskardrivna projekt.
Nagra storre streckkodningsprojekt har dock genomforts de senaste aren.

Dagslaget

Grunden for verksamheten vid Naturhistoriska riksmuseet ar samlingarna, som idag uppgar till 6ver
elva miljoner enskilda foremal. Samlingarna utgér ocksa grunden fér den forskning som bedrivs vid
museet. Materialet i samlingarna ar inte minst vardefullt for de projekt som anvander genetiska
analysmetoder. Aven om dessa metoder férvisso har varit etablerade sedan lange, har de utvecklats
snabbt pa senare tid och gjorts billigare och mer effektiva. Resultatet dr en viaxande betydelse for
DNA-analyser som metod, inte bara for forskningen, utan ocksa for tillampningar inom
miljoovervakning och forvaltning. Har har DNA-streckkoder en stor betydelse, eftersom de mojliggor
en effektiv identifiering av arter och, tillsammans med andra DNA-data, populationer. Analyserna kan
exempelvis handla om sokandet efter en specifik rodlistad eller invasiv art, eller om att identifiera
artsammansattningen i olika typer av miljoprover.

DNA-laboratoriet vid NRM

Idag DNA-analyseras en stor mangd material vid museet. Prover kan tas fran vavnader av olika typer
och av olika alder, fran moderna till historiska, och till och med fran subfossila lamningar. Analyserna
sker vid museets DNA-laboratorium, som drivs av Enheten for bioinformatik och genetik (BIO), och
som fungerar som en resurs fér hela museet. Aven forskare fr&n andra institutioner anvander ofta
laboratoriet. Har finns utrustning och kapacitet for de flesta typer av analyser, inklusive DNA-
streckkodning. | dagslaget sker en stor del av sekvenseringen med traditionell Sanger-teknik. Allt fler
projekt anvander ocksa sekvensering med den nya NGS-tekniken (”Next Generation Sequencing”),
exempelvis for analyser av miljoprover — sa kallad “metabarcoding”. Vid NGS-analyser utférs sjalva
sekvenseringen i samarbete med ScilLifeLab, medan de forberedande stegen och analyserna av
resultaten utfors vid museet.

DNA-laboratoriet har deltagit i eller drivit flera storre streckkodningsprojekt, bland annat fokuserade
pa den internationella fiskfaunan (FishTrace; https://fishtrace.jrc.ec.europa.eu/project), svenska
faunan av ryggradsdjur (http://dna-nyckeln.se), och delar av svenska faunan av fjagdermyggor (Brodin
et al. 2013; www.boldsystems.org sék BSCHI).
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Centrum for genetisk identifiering (CGl)

En resurs som ar knuten till DNA-laboratoriet och BIO dr Centrum for genetisk identifiering (CGl)
(http://www.nrm.se/forskningochsamlingar/centrumforgenetiskidentifiering.18738.html). CGlI
startades 2013 och ar en serviceverksamhet som vander sig till andra myndigheter och som erbjuder
hjalp med olika typer av DNA-analyser. Verksamheten ar uppdragsfinansierad, och kan ocksa ata sig
uppdrag inom museet, t.ex. gallande DNA-streckkodning eller analyser av miljéprover. | och med att
manga av uppdragen involverar just artidentifiering, finns en stor erfarenhet av arbete med olika
streckkodsmarkorer och matchning av dessa mot referensdatabaser.

Fysiskt DNA-arkiv

Redan idag finns en stor mangd provtaget material och DNA-extrakt lagrade pa laboratoriet. For att
lagringen ska kunna ske langsiktigt med maximalt bevarande av DNA, forvaras extrakten nedfrysta.
CGl har ett sarskilt ansvar for de DNA-extrakt som anvants specifikt for DNA-streckkodning, och dessa
forvaras i ett separat DNA-arkiv (Fig. 3). FOr att kunna expandera arkivet, har mer omfattande
lagringsutrymme nyligen erhallits i Miljoprovbanken (MPB), som annars framst lagrar biologiskt
material som analyseras for miljogifter. MPB drivs av Enheten fér miljéforskning och -6vervakning pa
museet.

Digitalt DNA-arkiv

De DNA-sekvenser och -data som genereras fran samlingsmaterial har tidigare inte rutinmassigt
inkluderats i ndgra av museets arkiv eller samlingssystem. For att mojliggora detta, pagar nu ett
arbete i samband med att de digitala samlingssystemen uppdateras. Malet ar att all information om
samlingsobjekt ska vara digitalt tillganglig och 6ppen. For DNA-streckkoder ar det har av yttersta vikt,
da det kravs en tydlig koppling till ett voucher-exemplar (beldgg-exemplar), som kan lokaliseras och
verifieras med avseende pa art och ursprung. Att kunna koppla samlingsobjekt till DNA-extrakt har
ocksa ett stort varde, da detta maojliggor replikering av DNA-analyser eller att analysera extrakt med
nya metoder.

| ett forsta steg i den har processen har de befintliga DNA-streckkoderna (sekvenser och data 6ver
voucher-exemplaren) framtagna vid museet importerats till “DINA-Specify”, det centrala
samlingshanteringssystem som idag anvands for ett antal av museets delsamlingar. DINA-Specify har
tagits fram av DINA-projektet (DINA star for Digitalt Informationssystem fér NAturhistoriska
samlingar: https://www.dina-project.net), som syftar till att bygga upp en nationell digital
infrastruktur for naturhistoriska samlingar. Utvecklingsarbetet inom DINA-projektet ar idag inriktat
pa att ta fram nasta generation av systemet, kallat "DINA-Web”, vilket bland annat omfattar betydligt
battre funktionalitet for hantering och tillgangliggérande av DNA-data for forskare och andra
nyttjare. Utvecklingsarbetet drivs tillsammans med internationella partners, daribland Museum fiir
Naturkunde i Berlin och Agriculture and Agri-Food Canada (AAFC) i Ottawa.

DINA-Web beskrivs i storre detalj nedan; har fokuserar vi pa den nuvarande versionen, DINA-Specify.
DINA-Specify (ocksa kallad "DINA-Light” eller "DINA-Hybrid”) bestar av ett antal komponenter
utvecklade av DINA-projektet runt en karna bestdende av det amerikanska
samlingshanteringssystemet Specify (http://www.sustain.specifysoftware.org/). Datalagringen sker i
huvudsak i Specify-databasen, och dagligt samlingsarbete sker genom Specify-klienten, en Java-klient
som kors pa den lokala datorn. Till detta kommer fler web-gréanssnitt utvecklade for att
tillgdngliggbra samlingsdata, daribland samplingsportalen Naturarv (http://naturarv.se) samt
streckkodsportalen Svenska DNA-nyckeln (http://dna-nyckeln.se). DINA-projektet har ocksa utvecklat
en specialiserad klient for inventeringsprojekt, vilken idag anvands for Svenska Malaisefalleprojektets
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inventering av den svenska insektsfaunan (http://www.stationlinne.se/sv/forskning/the-swedish-
malaise-trap-project-smtp/).

Vid registrering av samlingsféremal noteras, utover ett individuellt katalognummer, vanligtvis dven
datum fér insamling och registrering, geografiskt ursprung, samt vem som samlade in féremalet. Ofta
finns ytterligare metadata, sdsom koordinater, och dven fotografier bifogat (Fig. 1). Fér DNA-
streckkodade féremal, sa kallade "voucher-exemplar”, stalls extra hoga krav pa de data som
registreras. Bland annat ska lokalen koordinatsattas, foremalet ska fotograferas, och bestamningen
av foremalet ska vara utforligt dokumenterad.

Naturarv och Svenska DNA-nyckeln

| andra dndan av systemet, dar digitala data fran samlingarna gors tillgangliga och sékbara, finns i
dagens DINA-Specify ett system som innefattar en mangd naturhistoriska samlingar fran hela Sverige,
samlade i s6kportalen Naturarv (http://naturarv.se). Naturarv omfattar alla foremal registrerade i
DINA-Specify, inklusive de foremal som har DNA-streckkodats. En sarskild portal, Svenska DNA-
nyckeln (http://dna-nyckeln.se), har skapats for de streckkodade foremalen. Genom portalen kan
man bland annat s6ka med DNA-sekvenser mot det referensbibliotek for svenska ryggradsdjur som
togs fram i ett FORMAS-finansierat projekt lett av museet. DNA-nyckeln tillater ocksa s6kningar mot
internationella databaser 6ver streckkoder, som BOLD (www.boldsystems.org) och GenBank
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/).

Internationella databaser

Samtliga data fran svenska samlingar som finns i Naturarv, exporteras regelbundet till det
internationella natverket GBIF (Global Biodiversity Information Facility) tillsammans med en mangd
andra biodiversitetsdata fran Sverige (se http://www.gbif.se/portal/#/index och
https://www.gbif.org/country/SE/summary). GBIF samlar information fran en mangd databaser och
fynddata ar representerade bade i form av museiféremal, men dven som inrapporterade
observationer. GBIF har nyligen introducerat mojligheten att dela information om eller lank till
eventuella DNA-data kopplade till foremalen. GBIF Norge har redan borjat utnyttja den nya
funktionaliteten (se www.gbif.no) och andra lander beraknas félja under de kommande aren,
daribland Sverige.

De DNA-data som tas fram fran museiféremal rapporteras vanligtvis i foérsta hand till de etablerade
internationella databaser som ingar i INSDC-samarbetet (International Nucleotide Sequence
Database Collaboration, mest kdant fér amerikanska GenBank), dar de gors tillgdngliga och sokbara.
Ofta sker detta i samband med publicering av de projekt dar dessa data ingar. Fér DNA-streckkoder
erbjuder BOLD (Barcode of Life Data Systems) och INSDC databaser som exklusivt dgnas dessa, och
dar man kan s6ka med t.ex. artnamn, katalognummer eller med en streckkodssekvens. Alla
streckkodssekvenser ges har ocksa ett specifikt sekvens-ID. DNA-streckkoder framtagna vid museet
laddas rutinmaéssigt upp till bade BOLD och INSDC.
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Ett DNA-streckkodat exempel fran samlingarna — NRM20036012

For att pa ett tydligare satt illustrera hur samlingsféremal som DNA-streckkodats idag representeras i
de olika systemen, anvands nedan som exempel en varfagel (Lanius excubitor) fran museets
ornitologiska samling med katalognummer NRM20036012 (Fig. 1). Fageln samlades in i Sjalevad,
Angermanland, i december 2002. Aret darpa preparerades skinnet (skinn, vinge och partiellt skelett)
pa museet och katalogférdes av Ingrid Cederholm.
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Figur 1: NRM20036012 i bild - fotografi av varfagelns preparerade skinn.

All denna data kan aterfinnas i DINA-Specify (Fig. 2), dar dven en del ytterligare detaljer finns
registrerade, som GPS-koordinater fér insamlingsplatsen och fotografier.

| samband med det Formas-finansierade initiativet att streckkoda alla arter av svenska ryggradsdjur,
extraherades DNA fran varfageln i november 2006. DNA-streckkoden (648bp fran CO1) som togs
fram, registrerades i BOLD (sekvens-ID: BISE353-08.COI-5P) och Genbank (GU571937) foljande ar.
Den gjordes ocksa sokbar i Svenska DNA-nyckeln.

Forutom faglar, sa DNA-streckkodades dven en mangd fiskar och daggdjur i samma projekt. Alla DNA-
extrakt samlades i provror som méarktes med rérnummer och ursprungsféremalens katalognummer.



Samlingen av extrakt forvaras nedfrysta som en del av museets fysiska DNA-arkiv. Varje DNA-extrakt
ar kopplat till motsvarande voucher-foremal genom det ursprungliga katalognumret (Fig. 3).

| samband med DNA-streckkodningen lades information om DNA-extrakten till i Specify (Fig. 2). Pa sa
satt blev det majligt att hitta féremal som i samlingarna inte bara bestod av fysiska vavnader (skinn
mm), utan ocksa utvunnet DNA.
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Figur 2: Data om varfageln (NRM20036012) registrerade i Specify. DNA-extraktet finns
noterat har (rod pil).



Figur 3: Dagens nedfrusna arkiv for DNA-streckkodat material fran museet. Till hoger ses
DNA-extraktet tillhorande varfageln, markt med latinskt namn, katalognummer och datum
for extraktionen (2007-11-03).

Den digitala informationen om varfageln fran Specify finns tillgdnglig genom sokportalen Naturarv,
dar den bland annat &r beskriven som ett "foremal med DNA-sekvens” (Fig. 4). For att hitta den
sekvenserade DNA-streckkoden kan man till exempel s6ka med fagelns katalognummer i BOLDs
databas. Har hittar man inte bara den 6vergripande informationen om varfageln, som
insamlingsdatum och -plats (Fig. 5a), utan aven ingadende information om DNA-streckkoden, som har
ett specifikt sekvens-ID (BISE353-08.COI-5P) (Fig. 5b), och som enkelt kan laddas ned.

Varfagelns DNA-streckkod gar ocksa att hitta genom den Svenska DNA-nyckeln (Fig. 6). Har kan man
soka direkt med en fragesekvens, som jamférs med en referensdatabas med data fran svenska
ryggradsdjur, men dven med BOLDs och GenBanks databaser. Pa det har sattet kan man latt via
lankar hitta all data som finns i de olika databaserna for en viss art. De sekvenser som harror fran
samlingsforemal listas med katalognummer lankade till Naturarv.
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Figur 4: Data om varfageln i s6kportalen Naturarv.

| GenBank aterfinns varfagelns DNA-streckkod enklast via dess unika GenBank-ID ("GenBank
accession number”), som bade listas och lankas i Svenska DNA-nyckeln och i BOLDs databas. |
GenBanks databas finns ocksa mojlighet att soka med fragesekvenser, artnamn och andra ID-
nummer. Databasen ar dock inte begrdnsad till streckkodssekvenser, utan innehaller en stor
variation av olika typer av DNA-sekvenser. Standardiserade streckkodssekvenser identifieras dock
genom nyckelordet '‘BARCODE’.

| och med att nya DNA-sekvenser gors tillgangliga i GenBank vid publicering av vetenskapliga projekt,
hittar man ofta ytterligare sekvensdata fran en viss individ eller ett visst voucher-exemplar. Nar det
galler varfagelns streckkodssekvens sa ar den i GenBank kopplad till en publicerad artikel (Johnsen et
al. 2010). Genom att s6ka med museets katalognummer och det latinska namnet kan man aven hitta
ytterligare tva DNA-sekvenser fran varfageln, som tillsammans ingar i en annan artikel (Olsson et al.
2010).



RESOLRCES

Record Details For B1 Back to Search: Record
IDENTIFIERS SPECIMEN IMAGES: N/A
COLLECTION SITE:
Karts i
Tags -
Comments I\.\I
TAXONOMY o/ i
7 - ' - t Sweerlligeﬁ
' ) Suomi
Finland
N v
Bi J Vielainks / £
oslo hainceol ¥ ©
. T
Stockholm Lo ! +
¢ et Eesti ¢ ~
Gocgle i R (5509) B it Dot M R

SEQUENCE: COI-5P [Funding Source: N/A]

AT S
T 000 000000 T R A0 B
O O 1 EEORAELE ~
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Figur 6: Genom att s6ka med streckkodssekvensen i Svenska DNA-nyckeln kunde varfageln
hittas, med lankar till Naturarv, BOLD och GenBank.

Ny infrastruktur for DNA-streckkodning

Bade den fysiska och digitala infrastrukturen for DNA-streckkodning vid museet uppgraderas for
narvarande. Nar det galler den fysiska infrastrukturen sa syftar uppgraderingen framfor allt till att
forbattra mojligheterna till rationell och i framtiden héggradigt automatiserad hantering av stora
mangder DNA-prover. Pa den digitala sidan ar syftet att skapa verktyg for smidig hantering av
sekvensdata. Specify-systemet erbjuder idag inget grafiskt granssnitt for hantering av sekvensdata,
utan sekvensdata maste laddas in i databasen av databasexperter. Publicering av och lankning till
sekvensdata i BOLD och INSDC/GenBank maste ocksa skotas helt manuellt. Vi beskriver i korthet de
viktigaste nyheterna nedan.

Uppgradering av det fysiska DNA-arkivet

Museet har nyligen férvarvat ett nytt system for rationell hantering av stora mangder prover
producerat av Micronic (https://www.micronic.com/). Systemet bygger pa att sma provrér med
fortryckta identifierare (QR-koder) samlas i plattor som rymmer 96 ror vardera. Samtliga ror i en
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platta skannas och registreras digitalt, direkt i laboratoriet, med hjalp av en speciell scanner (Tracxer
Code Reader R$210 CRYO) och tillhérande mjukvara (Traxcer Code Reader Software) (Fig. 7).

Vid skanningen tilldelas varje provror/extrakt pa detta satt automatiskt ett individuellt ID-nummer
(NRM-DNA-XXXXXX). ID-numret knyts automatiskt till data som tidigare registrerats pa laboratariet i
samband med DNA-streckkodningen, omfattande katalognummer pa samlingsforemalet fran vilket
extraktet kommer, samt grundldggande data som datum och namn pa den som genomfoért
extraktionen. Dessa data importeras sedan automatiskt till DINA-Webs modul for DNA-data, SeqDB
(se nedan), dar foremalsdata och DNA-data knyts samman.

Micronic-roren ar forsedda med proppar som tillater att man i efterhand kan féra in en injektionsnal
och ta ut en del av DNA-extraktet for ytterligare analyser utan att behéva 6ppna sjalva réren.
Darmed minimeras risken for hopblandning och kontaminering av extrakten. Plattorna kan dven
hanteras av robotsystem, vilket gor att framtida analyser av DNA-extrakten kan automatiseras.

Digitala arkiv
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(A XXX NN
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PPP0COPOOPOIOS®
ee0PQ000QOQRQRQ®Y®

Figur 7: 1) DNA-extrakt i rér med individuella QR-koder samlas pa en platta, ocksa den ar markt
med en streckkod. 2) Skannern ldser av bade streckkod och QR-koder. 3) Allt registreras digitalt
med programmet Traxcer. 4) | SeqDB sker en koppling till katalognummer samt 6vrig data. DNA-
data kan ocksa registreras i olika format och direkt skickas till internationella databaser. 5) All
digital data sparas och gors tillganglig inom DINA-Web. 6) Plattorna med DNA-extrakt fryses ner
och samlas i det nya DNA-arkivet i Miljoprovbanken.
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Det nya systemet for registrering av DNA-extrakt innebar ocksa inférandet av nya rutiner. Praktiska
beskrivningar finns redan nu samlade i en instruktionsmanual i DNA-laboratoriet, med utrymme for
framtida korrigering och komplettering. En sarskild manual gallande registrering av DNA-streckkoder
utarbetas ocksa av foretradare for SweBOL, for att sdkerstélla att all n6dvéandig information
inkluderas i dessa fall.

Plattorna med DNA-extrakt placeras i det nya fysiska DNA-arkivet i Miljoprovbanken. Eftersom de ar
bade smé& och kompakta, finns en kapacitet att lagra hundratusentals extrakt har. Aven det befintliga
arkiv som idag lagras i vanliga provror (Fig. 3) kommer successivt att 6verféras till de nya plattorna
och inkorporeras i DNA-arkivet. Den forsta plattan med befintliga DNA-extrakt har nyligen forts éver
till det nya systemet, men det kommer att ta tid innan hela DNA-arkivet har gatts igenom.

Uppgradering av det digitala DNA-arkivet

Inom ramen for DINA-Web utvecklas en sarskild modul for hantering av DNA-sekvensdata. Den
bygger pa ett befintligt system, SeqDB, ursprungligen utvecklat av AAFC. SeqDB integreras nu av
DINA-konsortiet med samlingshanteringen i DINA-Web, och anpassas for de behov av funktionalitet
som finns pa bland annat Naturhistoriska riksmuseet, dar SeqDB redan &r i drift sedan en tid. SeqDB
kommer darmed att utgdra navet for den framtida digitala registreringen av DNA-sekvenser
framtagna pa museet.

SeqDB ar redan fran borjan fokuserat pa datahanteringen i laboratorier for DNA-analyser av
naturhistoriska samlingsféremal och miljoprover. Till skillnad fran Specify har SeqDB grafiska, web-
baserade granssnitt, och granssnitten stoder de flesta aktuella arbetsfléden (Fig. 8). SeqDB stoder till
exempel bade DNA-streckkodning och NGS-analyser av miljoprover, inklusive automatisk
uppladdning av data till BOLD och INSDC/GenBank.

| samarbete mellan AAFC och Naturhistoriska riksmuseet har SeqDB nyligen fatt stod fér automatisk
import av data fran Micronic-systemet. CGl anvdnder ocksa sedan en tid SeqDB i arbetet med det sa
kallade bjornprojektet, dar genotypning anvands for att identifiera individuella djur. Parallellt med
arbetet pa SeqDB haller DINA-konsortiet pa att ta fram ett modernt, helt web-baserat system for
samlingshantering, som kommer att ersatta Specify-delen i det nuvarande DINA-Specify-systemet.
Arbetet med denna Collection Manager (CM) inom DINA-Web drivs av Naturhistoriska riksmuseet.
Idag utvecklas en pilot-version av systemet fér daggdjurssamlingen pa museet, varefter andra
samlingar runtom i Sverige star pa tur. Malet &r att utvecklingsarbetet pa sikt kommer att omfatta
samtliga svenska samlingar inom DINA-konsortiet.

All data som registreras och samlas i SeqDB, kommer dven att kopplas till CM-delen av DINA-Web
(Fig. 9). Forutom de funktioner for samlingshantering som redan finns i det nuvarande systemet,
DINA-Specify, kommer det pa sa satt bli mojligt att fa tillgang till och arbeta med all DNA-data som &r
knutna till samlingsforemalen.
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Figur 8: Exempel fran SeqDB:s publika s6kportal med variabler som artnamn, geografiskt omrade
och tidsperiod for insamling.

Nya publika granssnitt och internationella databaser

Pa sikt kommer omdaningen av den digitala infrastrukturen att innebara nya publika granssnitt. Inom
ramen for DINA-projektet utvecklas nu en publik sékportal for genotypdata framtagna av CGl, vilken
kopplas direkt till data i SeqDB. Pa sikt kommer Svenska DNA-nyckeln ocksa att behéva omstopas sa
att den kopplar till sekvensdata i SeqDB. | samband med detta ar ambitionen att lagga till nya
sokfunktioner, som att soka i DNA-streckkodsbiblioteken med artnamn och katalognummer.

Vetenskapsradet har nyligen givit Naturhistoriska riksmuseet i uppdrag att samordna inférandet av
en ny forskningsinfrastruktur for svenska biodiversitetsdata. Infrastrukturen gar under namnet
Svensk biodiversitetsatlas eller Biodiversity Atlas Sweden (BAS) (se http://bioatlas.se) och bygger pa
internationellt samarbete inom GBIF-natverket och med gruppen av lander, institutioner och
utvecklare runt Atlas of Living Australa (http://ala.org.au). BAS-systemet innehaller manga av de
funktioner som finns i Naturarv, och det ar sannolikt att Naturarv pa sikt ersatts av BAS, eller
funktionalitet som utvecklas inom ramen for BAS-projektet. Genom BAS blir det maijligt att fa tillgang
inte bara till naturhistoriska samlingar, utan manga andra typer av biodiversitetsdata, fran
artobservationer och fotografier fran allmanheten till molekyladra biodiversitetsdata (Fig. 9).

DINA-Web kommer precis som DINA-Specify att kontinuerligt gora data tillgdngliga genom ett antal
relevanta internationella natverk. Publicering av sekvensdata till BOLD och INSDC/GenBank kommer
att underlattas genom SeqDB-modulen, som beskrivits ovan. SeqDB innehaller ocksa funktioner for
att publicera data om vilka DNA-extrakt som finns tillgangliga i det lokala DNA-arkivet till natverket
GGBN (Global Genome Biodiversity Network). Detta internationella natverk bildades 2011 just for att
gora DNA-data mer tillgdnglig, med tydliga kopplingar mellan publikationer, DNA-data och voucher-
exemplar (Droege et al. 2013).

Data kommer ocksa fortsattningsvis att gora tillgangliga via GBIF, och vi férvantar oss att GBIF
framover kommer att gora det mojligt att dela betydligt fler datatyper &n man gor idag, inte minst
olika typer av DNA-data.

14


http://bioatlas.se/
http://ala.org/

DINA-Specify

[]Foremaisdata []JDNA-data Publika granssnitt L
TERYY
Digitala arkiv Ifternationelit iz

ﬁ J:} E*j
Specify |, —  Naturarv GBIF
R a

;-I-II:[I”]:]II:I'III"IIZII::II:III III .I:[[ I.I]I:I-I SvenSka
‘ -II] IR NN RN : DNA‘nkaeln
: BOLD
‘.: E
& = :,E enBan

'DNA-arkiv |

DINA-Web

[[]Foreméisdata []DNA-data Publika granssnitt .
fFEAN
Digitala arkiv Internationellt\. 4

-
Collection BioAtlas
Manager q “Sweden(BAsy‘{ GBIF \

SeqDB publikt

( SeqDB —_—
e —— [ Svenska BOLD
5 [T S ’ l DNA-I’IYCKB'“ )
)
! g Miljoprovbanken GenBank
A/ - ..\'. .. e —— LI
| RV | ||| DNA-arkiv S
g D _ Ny version GGBN
N k) (DNA-extrakt)
4] o | _ \ J

Figur 9: Jamforelse av hur foremals- och DNA-data hanteras i dagens system (DINA-Specify), och i
de nya system som etableras (DINA-Web)
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Slutord

Redan idag kan Naturhistoriska riksmuseet erbjuda en omfattande fysisk och digital infrastruktur for
DNA-streckkodning, och betydande erfarenhet av stérre DNA-streckkodningsprojekt. Pa senare ar
har mycket av den svenska DNA-streckkodningen skett utomlands, eftersom stora
streckkodningsprojekt i bland annat Norge och Tyskland har kunnat erbjuda mycket férdelaktiga
villkor och nagon samlad finansiering for svensk streckkodning inte funnits. | en del av dessa projekt
deponeras DNA-extrakt, foremal och tillhérande metadata pa ett adekvat satt i de fysiska och digitala
arkiven pa Naturhistoriska riksmuseet. Detta ar dock upp till de enskilda forskare som driver
projekten. Det finns saledes behov for ett nationellt program for streckkodning.

Genom arbete pa fler fronter moderniseras nu den fysiska och digitala infrastrukturen for DNA-
streckkodning pa museet successivt. Delar av den nya infrastrukturen ar redan implementerade och
andra foljer successivt efter under de kommande aren. Framférallt kommer den nya infrastrukturen
att innebara betydligt battre mojligheter for museet att pa ett rationellt sitt hantera stora mangder
prover och darmed ocksa kunna genomfoéra storre projekt omfattande DNA-analyser, inte minst
DNA-streckkodningsprojekt.
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