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Sammendrag

Mageray, J.H., Leirflat, T., Lunde, J., Majaneva, M.A.M. & Fossgy, F. 2021. Bruk av miljg-
DNA til & identifisere forurensningskilder. Tiltaksanalyse for elvemusling i Ereviksbekken.
NINA Rap-port 1897. Norsk institutt for naturforskning.

Elvemuslingbestanden i Ereviksbekken i Strand kommune i Rogaland har hatt en negativ utvik-
ling, med nedgang i antall muslinger og rekruttering i senere ar. Denne utviklingen gjer det sveert
viktig & identifisere truslene mot muslingen og foresla tiltak som kan bedre forholdene i bekken.
En tiltaksanalyse i 2017 identifiserte lav vannfgring og forhgyet naeringstilfersel som de viktigste
truslene. For & identifisere hvor neeringsstoffer og partikler tilferes vassdraget og kildene til denne
tilfgrselen, ble vannkvalitet og miljg-DNA analysert i henholdsvis 2019 og 2020.

Vannkvalitetsanalysene viser at Ereviksbekken har for hay tilfarsel av naeringsstoffer, partikler
og tarmbakterier. Det viktigste tilfgrselsomradet i vassdraget er Ereviksvatnet, fulgt av hoved-
strengen rett nedenfor vannet, Nylandsbekken og hovedstrengen nederst mot sjgen. Hoved-
strengen mellom Nordravatnet og Ereviksvatnet er et mindre viktig tilferselsomrade. Dataene
tyder pa at naeringsstoffer og tarmbakterier i hovedsak tilfgres vassdraget om sommeren, mens
tilfgrselen av partikler er stgrst i forbindelse med hgy vannfaring om hgsten og vinteren.

Miljg-DNA-analysene tyder pa at landbruksforurensning er hovedkilden til forurensingen i Ere-
viksbekken, mens det ikke ble funnet tegn pa kloakkforurensning. Landbruksforurensningen
skyldes sannsynligvis i hovedsak storfebeite langs Nylandsbekken og gjgdsling med storfegjad-
sel av dyrket mark ved vannene i nedbgrfeltet. Det er sannsynlig at landbruksforurensningen
undervurderes, da det er vanskelig & fange opp forurensning som tilfares direkte til Ereviksvatnet
via miljg-DNA-analyser og forurensning knyttet til gjgdsling om véren ikke ville bli fanget opp pa
de datoene pravene ble samlet inn. Dette gjelder nok spesielt forurensning knyttet til sauehold.

For a redusere avrenningen fra landbruksomradene til Ereviksbekken burde man gjenopprette
buffersoner med naturlig vegetasjon langs vassdraget. | beiteomrader vil det vaere ngdvendig a
gjerde beitedyrene ute fra disse buffersonene. Et annet alternativ er & opprette gjgdselfrie buf-
fersoner med dyrket mark, men dette vil ikke ha like stor effekt pa avrenningen. | tillegg er det
viktig & opprettholde vegetasjonen som finnes langs vassdraget, for at avrenning fra de naerlig-
gende omradene ikke skal gke. Det vil vaere ngdvendig at disse tiltakene gjennomfgres i sam-
arbeid med grunneierne, og incentivordninger kan brukes for & fa til et godt samarbeid.

Vannkvalitets- og miljg-DNA-analysene gav noe motstridende indikasjoner nar det gjelder
kloakkforurensning i Ereviksbekken nedenfor Ereviksvatnet. For & veere fare var, bgr man kont-
rollere kloakksystemene langs denne delen av bekken og ngdvendige utbedringer ma gjeres.

Tiltakene nedenfor Ereviksvatnet bgr gis fersteprioritet i Ereviksbekken. Det er her elve-
muslingen finnes, og tiltakene i denne delen av vassdraget vil kreve minst ressurser. Det betyr
ikke at tiltakene i landbruksarealene lenger oppe i vassdraget ikke er viktige, men tiltakene vil
dekke store arealer og kreve mer ressurser.

Dette studiet, sammen med et studie i Nordre Follo kommune, har vist at det er mulig & identifi-
sere hovedkildene til forurensning i vassdrag ved hjelp av miljg-DNA. Studiene illustrerer meto-
dikkens store potensiale, men at det fremdeles er mange utfordringer knyttet til bruken av den.

Jon H. Mageray (jon.mageroy@nina.no), NINA, Sognsveien 68, 0855 Oslo. Trond Leirflat
(trond.leirflaat@strand.kommune.no), Strand kommune, Radhusgaten 2, 4100 Jarpeland. Jarle
Lunde (jarle.lunde@suldal.kommune.no), Ryfylke vassomrade, Eidsvegen 7, 4230 Sand.
Markus A. M. Majaneva (markus.majaneva@nina.no) og Frode Fossgy (frode.fossoy@nina.no),
NINA, Postboks 5685 Torgarden, 7485 Trondheim.
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Abstract

Magergy, J.H., Leirfldt, T., Lunde, J., Majaneva, M.AM. & Fossey, F. 2021. Using
environmental DNA (eDNA) to identify pollution sources. Action plan for the freshwater pearl
mussel in Ereviks-bekken Stream. NINA Report 1897. Norwegian Institute for Nature
Research.

The freshwater pearl mussel population in the Ereviksbekken Stream has experienced
declines in numbers and recruitment during the latter years. This development makes it very
important to identify threats against the mussel and actions that can be taken to improve the
conditions in the stream. In 2017, a conservation plan identified low waterflow and increased
nutrient input as the most important threats. To identify where nutrients and particles are
supplied to the stream and sources of this supply, water quality and eDNA was analyzed in
2019 and 2020, respectively.

The water quality analyzes show that Ereviksbekken has too high an input of nutrients,
particles and intestinal bacteria. The most important area of supply is Lake Ereviksvatnet,
followed by the mainstem right below the lake, Nylandsbekken Stream and the mainstem
closest to the sea. The mainstem between Lakes Nordravatnet and Ereviksvatnet is of less
importance. The data sug-gest that nutrients and intestinal bacteria mostly are supplied to the
watercourse during summer, while the supply of particles is highest during high flows in the fall
and winter.

The eDNA analyzes indicate that farming is the main source of pollution in Ereviksbekken,
while there were no signs of pollution from sewage systems. The pollution from farming is
likely to mainly be a result of grazing of cattle and the use of cattle manure on cultivated areas
along the lakes in the watershed. It is likely that the pollution from farming is
underestimated, since it is difficult to identify pollution that is supplied directly to
Ereviksvatnet and the spread of manure during spring would not have been detected due to
the timing of our sampling effort. This is likely to be especially important with regards to
pollution tied to sheep farming.

To reduce the runoff from the farmland to Ereviksbekken, one should ideally reestablish
buffer zones with natural vegetation along the watercourse. In pastures, it will require fencing
the graz-ing animals off from the zones. An alternative is to make buffer zones of fertilizer free
farmland, but this will not reduce the runoff as much. In addition, it is important to maintain
the current vegetation along the watercourse, to prevent an increase in runoff from the
farmland. It will be necessary to undertake these measures in collaboration with local farmers
and financial incen-tives can be used to encourage this collaboration.

The water quality and eDNA analyzes gave somewhat contradictory indications when it
applies to sewage pollution in Ereviksbekken below Ereviksvatnet. As a precaution, one
should inspect the sewage systems along this part of the stream and inadequate systems
should be improved.

Conservation measures below Ereviksvatnet should be given the highest priority in
Ereviks-bekken. It is in this area that the freshwater pearl mussel is found and the measures
in this part of the watershed require the least resources. This does not mean that the
measures on the farmland further up the watershed are not important, but they will cover
large areas and require more resources.

This study, along with another study from Nordre Follo Municipality, has shown that it is
possible to identify the main sources of pollution in a watercourse using eDNA. The studies
illustrate the methodology’s great potential, but there are still many challenges associated with
its application.

Jon H. Magergy (jon.mageroy@nina.no), NINA, Sognsveien 68, 0855 Oslo, Norway.
Trond Leirflat (trond.leirflaat@strand.kommune.no), Strand Municipality, Radhusgaten
2. 4100 Jegrpeland, Norway. Jarle Lunde (jarle.lunde@suldal.kommune.no), Ryfylke Water

Management Area, Eidsvegen 7, 4230 Sand, Norway. Markus A. M. Majaneva
(markus.majaneva@nina.no) og Frode Fossgy (frode.fossoy@nina.no), NINA, P.O. Box
5685 Torgarden, 7485 Trondheim, Norway.
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Forord

Elvemuslingbestanden i Ereviksbekken har gatt fra & vaere noenlunde livskraftig til & sta i fare
for & do ut, i tidsperioden mellom 2003 og 2010. P& grunn av denne utviklingen, ble bestanden
tatt inn i kultiveringsprogrammet for elvemusling for & bevare bestanden genetisk og for a pro-
dusere ungmuslinger for tilbakefaring til bekken. Dessverre tyder observasjoner, under innsam-
ling av stammuslinger i 2016, pa at bestanden har gatt enda mer tilbake sammenlignet med
2010. Dette tyder pa at miljgtilstanden er darlig i bekken.

Pa dette grunnlaget gjennomfarte Norsk institutt for naturforskning (NINA) en tiltaksanalyse med
henblikk pa elvemusling i Ereviksbekken i 2017, etter gnske fra Fylkesmannen i Rogaland (n&
Statsforvalteren i Rogaland). Malet var & gjere det mulig & identifisere tiltak for & forbedre milja-
forholdene i bekken, slik at de gjenvaerende muslingene og ungmuslinger fra kultiveringspro-
grammet skulle fa en bedre sjanse til a overleve. | 2019 ble det gjennomfart en omfattende pre-
vetaking og analyse med henblikk pa vannkvaliteten i vassdraget. Tiltaksanalysen ble oppdatert
basert pa resultatene av disse analysene.

Den oppdaterte tiltaksanalysen peker pa tilfarsel av naeringsstoffer, partikler og tarmbakterier
som trusler mot elvemusling i Ereviksbekken. Vannkvalitetsanalysene viser at tilfarselen av nee-
ringsstoffer var sterst via Ereviksvatnet, hovedstrengen i vassdraget rett nedenfor vannet og
sidebekken Nylandsbekken. Tilfarselen av partikler var sterst via Ereviksvatnet, men Nylands-
bekken var ogsa en viktig kilde. Tilfarselen av tarmbakterier var stgrst i hovedstrengen mellom
Ereviksvatnet og sjgen, men igjen var ogsa Nylandsbekken et viktig tilfarselsomrade. | tiltaks-
analysene foreslas det at avrenning fra landbruksomradene i nedbgrfeltet er den starste kilden
til tilfarselen av neeringsstoffer, partikler og tarmbakterier, men det papekes ogsé at kloakkutslipp
kan bidra til denne tilfarselen.

Undersgkelsene som er gjennomfart i Ereviksbekken, kan ikke med sikkerhet si om tilfgrselen
av neeringsstoffer, partikler og tarmbakterier i hovedsak stammer fra avrenning fra landbruksom-
radene eller kloakkutslipp. En ny metode for & indentifisere forurensningskilder er bruk av milja-
DNA. Ved & identifisere de organismene som bidrar med stgrst andel miljg-DNA ved en lokalitet,
kan man fa god informasjon om forurensningskilder ved den lokaliteten. Hvis man f.eks. finner
store mengder miljg-DNA fra sau, s& er det sannsynlig at det er avrenning av avfgring fra sau
som forarsaker de hgye verdiene av neeringsstoffer man har malt ved lokaliteten. Denne meto-
dikken har blitt tatt i bruk til & indentifisere forurensningskilder i flere studier i utlandet. | Norge
har NINA brukt metodikken til & identifisere forurensningskilder som forklarer tilfgrselsmeanstre i
nedbearfeltet til Gjersjgen, som er drikkevannskilde for Nordre Follo og As kommuner i Viken
fylke.

Med bakgrunn i dette sgkte NINA om tiltaksmidler for truede arter fra Miljadirektoratet i 2020, via
Fylkesmannen i Rogaland. Hovedmalet med prosjektet var a identifisere forurensningskildene
som forklarer tilfarselen av neeringsstoffer, partikler og tarmbakterier til Ereviksbekken, men et
viktig delmal var a videre teste ut bruken av miljg-DNA for a identifisere forurensningskilder som
forklarer tilfgrselen til vann og vassdrag. | denne rapporten beskrives resultatene av miljg-DNA-
undersgkelsene i Ereviksbekken, og tiltaksanalysen i vassdraget oppdateres med bakgrunn i
disse. | tillegg diskuteres erfaringene med bruk av miljg-DNA til & identifisere forurensningskilder.

Vi gnsker & takke Annette Fossa og Vegard Naess (begge hos Fylkesmannen i Rogaland) for
henholdsvis godt samarbeid gjennom utformingen og oppfglgingen av dette prosjektet. Hos
NINA gnsker vi & takke Hege Brandsegg og Ida Pernille Dystese Andersskog for laboratoriear-
beidet i forbindelse med miljg-DNA-analysene. Vi gnsker ogsa & takke Egil Byberg, som er
grunneier og forpakter i nedbgrfeltet til Ereviksbekken, for hans kommentarer til rapporten.

24.02.2021, Jon H. Magergy
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1 Innledning

Miljg-DNA-analyser er en ny metode for overvaking av arter og gkosystemer, der innsamling av
praver ikke er avhengig av langvarig innsats eller taksonomisk ekspertise i felt (f.eks. Thomsen
& Willerslev 2015, Valentini et al. 2016). Denne metoden har vist seg & veere sveert effektiv med
tanke pa overvaking av truede arter, samtidig som den muliggjer innsamling av prever ved hjelp
av medlemmer av den generelle befolkningen (f.eks. Biggs et al. 2015, Thomsen et al. 2012). |
Norge har metoden blant annet blitt brukt til pavisning av amfibier (Mjelde et al. 2019, Taugbgl
et al. 2018), edelkreps (Fossay et al. 2020a, Johnsen et al. 2017), fremmede ferskvannsfisk
(f.eks. Engesmo et al. 2019, Fossgy et al. 2017a; 2018, Gargan et al. 2019), fremmed patogen
sopp (Taugbgl et al. 2017; 2019), fremmede plantearter (Anglés d'Auriac et al. 2019, Demars et
al. 2018), zooplankton (Ekrem & Majaneva 2019) og elvemusling (f.eks. Fossgy et al. 2019;
2020b, Magergy et al. und. arb., Thaulow & d'Auriac 2018, Thaulow & Strand 2016, Wacker et
al. 2019).

Miljg-DNA kan ogsa brukes til & identifisere et vidt spektrum av organismer i en vannprgve gjen-
nom metastrekkoding (oppsummert i f.eks. Coble et al. 2019, Garlapati et al. 2019, Rees et al.
2014, se Ekrem and Majaneva 2019, Mo and Fossgy 2019 eller Aamodt 2020 for eksempler fra
Norge). Blant annet kan miljg-DNA-analyser, inkludert metastrekkoding, brukes til & overvake
utslipp av organisk materiale til vann og vassdrag (identifikasjon av kilder til tarmbakterier (f.eks.
Caldwell et al. 2011, Gonzalez-Saldia et al. 2019, Staley et al. 2018, Stoeckel & Harwood 2007,
Toranzos 1991) og bruk i forbindelse med skogsdrift (Coble et al. 2019)). | Norge er metastrek-
koding brukt for & identifisere kildene som forklarer tilfarselsmgnstre av forurensning i nedbgr-
feltet til Gjersjeen, som er drikkevannskilde for Nordre Follo og As kommuner i Viken fylke. Disse
undersgkelsene inkluderte ogsa referanseprgver fra drikkevannet i Beerum (Aamodt 2020, Frode
Fossay upubl. mat.).

| Rogaland er elvemuslingen forsvunnet fra ca. én tredel av de kjente historiske lokalitetene. |
tillegg er det bare funnet rekruttering av elvemusling ved ca. én tredel av de navaerende lokali-
tetene i fylket (Larsen & Magergy 2019). Det betyr at muslingen star i fare for & forsvinne fra ca.
to tredeler av de navaerende lokalitetene i fylket, hvis ikke noe gjgres for a bedre miljgforholdene.
Dermed er det sveert viktig & evaluere statusen til og truslene mot de navaerende bestandene av
elvemusling i Rogaland. Dette vil legge grunnlaget for & evaluere hvilke tiltak som er ngdvendige
for & ta vare pa de gjenvaerende bestandene.

| Ereviksbekken i Strand kommune (tidligere i Forsand kommune) ble elvemuslingen registrert
for fgrste gang i 1995 (Ledje 1996a; 1996b). Bestanden ble anslatt til & besta av et par hundre
individer, og undersgkelsene viste at 14 % av muslingene var mindre enn 50 mm. | 2003 ble
bestanden tatt inn i det nasjonale overvakingsprogrammet for elvemusling (Larsen & Berger
2005), og vassdraget ble undersgkt pa nytt i 2010 (Larsen 2011). Undersgkelsene i 2003, som
var grundigere enn undersgkelsene i 1995, anslo bestanden til ca. 4.100 individer, men bare
4 % av muslingene var mindre enn 50 mm. | 2010 ble bestanden anslatt til ca. 825 individer og
det ble ikke funnet noen muslinger mindre enn 50 mm (Larsen 2011). Undersgkelser i 2016, i
forbindelse med kultiveringsprogrammet for elvemusling (Mageray et al. 2019), tyder pa at be-
standen har gatt enda mer tilbake siden 2010 (Jon H. Magergy pers. obs.). Dermed har bestan-
den gatt fra & vaere noenlunde levedyktig, med rekruttering, til at den na star i fare for a bli
utryddet.

Larsen (2011) papeker at dadeligheten av elvemusling synes a vaere resultatet av en akutt hen-
delse i Ereviksbekken og foreslar sterk tarke i 2008 som den mest sannsynlige arsaken til dette.
Han papeker ogséa at sannsynlige arsaker til den manglende rekrutteringen i bekken er for hgy
tilfarsel av partikler og naeringsstoffer. Vannkvalitetsundersgkelser mellom 2003 og 2012 statter
en slik tolkning, da det har veert en gkning i verdiene for neeringsstoffer og turbiditet gjennom
perioden (Larsen 2011; 2017, Larsen & Berger 2005). Etter 2006 har nitratverdiene veert hgyere
enn verdiene man normalt sett finner i elvemuslingvassdrag med rekruttering (Larsen 2017, Lois
Lugilde 2015, Moorkens et al. 2007). Dette er tilfellet selv om beitetrykket og gjedslingen i
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nedbgrfeltet har blitt redusert fram mot ar 2000 (Norge i bilder 2020, Egil Byberg pers. med.), og
det ble gjennomfert tiltak for & redusere avrenningen av gjgdsel til vassdraget pa begynnelsen
av 1980-tallet (Egil Byberg pers. med.). Samtidig har det veert en gkning i arealet av dyrket mark
i nedbgrfeltet mellom 1973 og 2003 (Norge i bilder 2020), og det har blitt bygget mange nye
hytter i nedre del av nedbgrfeltet etter ca. &r 2000 (Larsen 2011, Mageray 2018, Norge i bilder
2020, Jon H. Magergy pers. obs.).

Med bakgrunn i den negative utviklingen for elvemuslingbestanden i Ereviksbekken ble det i
2017 gjennomfgrt en tiltaksanalyse for hele vassdraget og en kartlegging av musling i gvre del
av bekken, som ikke hadde blitt undersgkt far (Mageray 2018). Malet med undersgkelsene var
a identifisere trusler mot muslingen, vurdere tiltak som kunne forbedre forholdene for muslingen
i vassdraget, identifisere om det finnes muslinger i gvre del av vassdraget og evaluere om gvre
del av vassdraget er egnet for mellomlagring av muslinger mens tiltak gjennomfgres i nedre del
av vassdraget. Tiltaksanalysen stgtter forslagene til Larsen (2011) og viser at det er to hoved-
trusler mot muslingen i vassdraget: 1. Lav vannfering. 2. Forhgyet neeringstilfarsel. Basert pa at
forhayet naeringstilfgrsel er én av de to starste truslene i vassdraget, tilsier tiltaksanalysen at det
er sveert viktig a identifisere kildene til denne neeringstilfarselen. Det ble ikke funnet musling i
@vre del av vassdraget, og denne delen av vassdraget ble ikke ansett & veere egnet for mellom-
lagring av musling (Mageray 2018).

For & kunne identifisere kildene til nzeringstilfarselen i og oppdatere tiltaksanalysen for Ereviks-
bekken, ble det i 2019 gjennomfgrt omfattende prevetaking og analyse med henblikk pa vann-
kvaliteten i vassdraget (Magergy 2020). Undersgkelsene viser at vassdraget har for hay tilfarsel
av neeringsstoffer, partikler og tarmbakterier. Neeringsstoffer og partikler tilfares fgrst og fremst
via Ereviksvatnet, mens tarmbakterier tilfares fgrst og fremst nedenfor vannet. Funnene tyder
pa at landbruksforurensning er den stgrste kilden til forurensningen ovenfor og rundt Ereviksvat-
net, mens kloakkutslipp er den starste kilden nedenfor vannet. Likevel er det en del usikkerhet
knyttet til identifiseringen av kildene, spesielt forurensningen som tilfgres selve Ereviksvatnet.
Arsaken til denne usikkerheten er at vannkvalitetsundersgkelser bare kan gi en indikasjon pa
hva kildene er, ved & se pad sammenhengen mellom tilfarsel av naeringsstoffer, partikler og tarm-
bakterier.

| 2020 ble det gjennomfert omfattende prevetaking og analyse av miljg-DNA i Ereviksbekken.
Slike analyser kan brukes til a skille mellom de forskjellige forurensningskildene (f.eks. Caldwell
et al. 2011, Coble et al. 2019, Gonzalez-Saldia et al. 2019, Staley et al. 2018, Stoeckel &
Harwood 2007, Toranzos 1991). Metodikken fulgte i stor grad Aamodt (2020), ved & bruke me-
tastrekkoding av virveldyr (vertebrater) for a identifisere kildene. | det studiet ble det lagt vekt pa
virveldyr som kunne knyttes til landbruksforurensning (f.eks. landbruksdyr) eller kloakkforurens-
ning (f.eks. matprodukter), selv om DNA fra enkelte arter (f.eks. sau, storfe, gris, osv.) bade kan
komme fra landbruk eller kloakk. Hovedmalet med undersgkelsene var a identifisere kildene til
forurensningen i vassdraget med stgrre sikkerhet, for & kunne oppdatere tiltaksanalysen for el-
vemusling. Et viktig delmal var a videre teste ut bruken av miljg-DNA for & identifisere forurens-
ningskilder som forklarer tilfgrselen til vann og vassdrag. | denne rapporten sammenstilles fun-
nene fra miljg-DNA-analysene i 2020 med vannkvalitetsdataene fra 2019, for a f& en best mulig
forstaelse av forurensningskildene som forklarer tilfarselen av neeringsstoffer, partikler og tarm-
bakterier til vassdraget. P& dette grunnlaget oppdateres tiltaksanalysen for vassdraget. | tillegg
diskuteres erfaringer med bruken av miljg-DNA for & identifisere forurensningskilder tilknyttet
vann og vassdrag.
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2 Omradebeskrivelse

/\\

= NINA

‘r\ Norsk institutt for naturforskning

\ S

ordravatnet :
. \/

P

\\4,;./ "\\\‘ . J

Figur 2.1. Ereviksbekken med vann og omliggende omrader Kartet er hentet fra figur 2.1 i Magerray (2020).

Ereviksbekken (ogsa kjent som Skeiviksbekken, vassdragsnr. kystfelt 032.1) utgjer et eget vass-
drag som renner ut i Skeivik i Strand kommune (tidligere i Forsand kommune) i Ryfylke i
Rogaland (figur 2.1). Hovedstrengen i vassdraget er ca. 1,1 km lang, innsjger ekskludert. Den
starter ovenfor Nordravatnet (Nordre Ereviksvatnet) (34,6 moh.) og passerer gjennom
Ereviksvatnet (32.4 moh.), far bekken munner ut i sjgen i Indra (Indre Skeivik). | tillegg kommer
det flere mindre bekker inn i begge vannene. Vassdraget drenerer de umiddelbare naeromradene
tii vannene. Nedbegrfeltet er pa 2,7 km?, avrenningen er pa 34,0 I/s’lkm? og allminnelig
lavvannfgring er pa 1,2 I/s/km?. De to vannene utgjer 14,6 % av nedbearfeltet, mens resten av
nedbgrfeltet bestar av skog (46,4 %), dyrket mark (6,3 %), snaufjell (2,4 %) og uklassifiserbart
areal (30,6 %). Hgyeste punkt er 409 moh., men mesteparten av nedbgrfeltet ligger under 100
moh. (NEVINA 2020). Berggrunnen i nzeromradet bestar av naeringsfattig porfyrgranitt
(Berggrunn 2020).

Flyfoto viser at det har veert en gkning i arealet av dyrket mark i nedbgrfeltet mellom 1973 og
2003, men at beitetrykket har blitt redusert og at skogsdekke har gkt (Norge i bilder 2020). Blant
annet skal andelen storfe pa beite ha gatt kraftig ned. Rundt 1980 ble det slutt med at gjgdsel
ble kjart ut pa vinteren, for & redusere avrenningen til vassdraget. Fra 1980 til 2008 skal det ha
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veert griseproduksjon ved flere av gardene i nedbarfeltet, og hoveddelen av avfgringen fra denne
produksjone ble brukt som gjedsel i nedbgarfeltet (Egil Byberg pers. med.). Flyfotoene viser ogsa
at Ereviksvatnet har blitt senket (Norge i bilder 2020). | fglge grunneierene skal senkningen ha
skjedd rundt 1980 (Oletta Erevik og Egil Bygerg pers. med). Etter ca. ar 2000 har det blitt bygget
mange nye hytter nedenfor Ereviksvatnet (Larsen 2011, Magergy 2018, Norge i bilder 2020, Jon
H. Mageray pers. obs.).

| perioden mellom 2003 og 2012 ble det gjennomfgrt undersgkelser av vannkvaliteten i nedre
deler av Ereviksbekken, i forbindelse med overvakingen av elvemusling (Larsen 2011; 2017,
Larsen & Berger 2005). | tillegg har Forsand kommune foretatt vannkvalitetsovervaking ved den
offentlige badeplassen i Ereviksvatnet (Eurofins 2017; 2019).

Med et gjennomsnittlig fargetall pa 18 mgPt/l og et kalkinnhold pa 3,5 mg/l klassifiseres Ereviks-
bekken som «kalkfattig» og «klar» i henhold til vannforskriftens klassifiseringsveileder for milja-
tilstand i vann, og hgrer etter dette inn under elvetype R105 (Direktoratsgruppen vanndirektivet
2018).

Basert pa denne klassifiseringen hadde nedre del av Ereviksbekken «sveert god» tilstand mht.
pH og verdiene av labilt og potensielt giftig aluminium. Denne klassifiseringen ble gjennomfart
basert pa verdier fra vassdrag uten anadrom fisk, siden klassemal for disse to parameterne bare
er kjent for slike vassdrag. Siden Ereviksbekken er et anadromt vassdrag opp til Ereviksvatnet
(Espedal 2020) og kanskje til og med opp forbi Nordravatnet (Jon H. Magergy pers. obs.), er det
derfor noe usikkerhet rundt klassifiseringen.

Verdiene av totalt fosfor i Ereviksbekken tilsvarer «sveert god» tilstand, med unntak av perioder
med hgy vannfgring, da tilstanden ble redusert til «svaert darlig» under en flom i 2010.
Nitratverdiene tilsa «sveert god» tilstand i gjennomsnitt, men fra 2006 og utover tilsa de «god»
tilstand. | tillegg var tilstanden «darlig» under flommen i 2010 (Legg merke til at vannforskriften
baserer sin klassifisering pa totalt nitrogen. Siden nitrat bare utgjer en del av det totale nitrogenet,
kan klassifisering basert pa nitratverdiene gi bedre tilstand enn den relle tilstanden.). Selv om
nitratverdiene stort sett gav «god» eller bedre tilstand, var enkelte av verdiene fra 2003-2005 i
grenseland og de fleste av verdiene fra 2006 og framover var hgyere enn verdiene man normalt
sett finner i elvemuslingvassdrag med rekruttering (Larsen 2017, Lois Lugilde 2015, Moorkens
et al. 2007). | tillegg var turbiditeten i bekken hayere i perioder i 2010, spesielt i forbindelse med
flom, enn det som er gnskelig for & opprettholde rekruttering i elvemuslingbestander (Degerman
et al. 2009, Killeen 2012, Osterling et al. 2010). Redoksmalinger (en metode for & evaluere
habitatkvalitet for juvenile muslinger (Geist & Auerswald 2007, Killeen 2006, Larsen 2012)) i
2011 viser at oksygentilgjengeligheten i substratet i deler av bekken var lav. Dette er et tegn pa
at neerings- og/eller partikkeltilfarsel farer til nedslamming av substratet i bekken (Larsen 2012).
Dermed ser det ut til at for h@y naerings- og partikkeltilfgrsel er et problem i nedre del av bekken
og at gjennomsnittsverdiene av nitrat har gkt giennom undersgkelsesperioden, selv om det ikke
er tatt mange prever pr. ar.

Hvis man antar at Ereviksvatnet ogsa er «kalkfattig» og «klart» og at det er relativt grunt, tilsa
badevannsovervakingen i 2017 «god» tilstand basert pa totalt fosfor og «moderat» tilstand
basert pa totalt nitrogen i henhold til klassifiseringsveilederen for miljgtilstand i vann
(Direktoratsgruppen vanndirektivet 2018). Basert pa Statens Forurensningstilsyns (SFT; na
Miljgdirektoratet) klassifiseringssystem for miljgkvalitet (Andersen et al. 1997) tilsa innholdet av
termotolerante koliforme bakterier «god» tilstand gjennom hele sommeren. Unntaket var en
preve i slutten av mai som tilsa «darlig» tilstand. 1 2019 tilsa innholdet av termotolerante koliforme
bakterier «god» tilstand eller bedre ved de fleste av malingene, men malinger i bade juni og
august tilsa «mindre god» tilstand. Haye verdier om varen kan tyde pa at det tilfgres store
mengder husdyrgjedsel til vannet, i forbindelse med gjgdsling og/eller sngsmelting og hay
avrenning fra landbruksarealene, pa denne tiden av aret.
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Fiskesamfunnet i Ereviksbekken bestar av a@rret, al og skrubbe, men det er ogsa funnet ungfisk
av laks i bekken fra tid til annen (Larsen 2011; 2017, Larsen & Berger 2005, Larsen & Sgyland
2010, Jon H. Magergy pers. obs.). Som nevnt, strekker anadrom sone seg minst opp fil

Ereviksvatnet (Espedal 2020, Jon H. Magergy pers. obs.).
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3 Provetaking og analyse

o

Norsk institutt for naturforskning

Figur 3.1. Provestasjoner i Ereviksbekken. Stasjon 1-4 ligger i hovedstrengen i vassdraget, mens stasjon 5
ligger i en sidebekk (Nylandsbekken). For nagyaktig lokalisering av stasjonene, se tabell 3.1. Kartet er modifisert
fra figur 3 i Magergy (2018).

3.1 Vannkvalitet

Det ble samlet inn vannkvalitetsprgver fra fem stasjoner i Ereviksbekken i 2019, inkludert tre i
hovedstrengen nedenfor Ereviksvatnet, én i hovedstrengen mellom Ereviksvatnet og Nordra-
vatnet, og én i sidebekken Nylandsbekken (figur 3.1, tabell 3.1). Det ble samlet inn prgver
12.02.,15.04., 14.05., 19.06., 14.08., 24.09. og 16.10.2019. Pravene ble sendt til Eurofins Test-

Tabell 3.1. Pragvetakingsstasjoner i Ereviksbekken. Stasjon 1-4 ligger i hovedstrengen i vassdraget, mens sta-
sjon 5 ligger i en sidebekk (Nylandsbekken). Lokaliseringen av stasjonene er ogsé gitt i figur 3.1.

Stasjon UTM

1 32V 0330227 6535937
2 32V 0330465 6535822
3 32V 0330735 6535655
4 32V 0331210 6535755
5 32V 0331383 6535648

12
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ing Norway AS for analyse. De ble analysert med henblikk pa totalt fosfor, totalt nitrogen, totalt
organisk karbon, turbiditet, fargetall, suspendert stoff, suspendert stoff gladetap (mal pa suspen-
dert organisk materiale), Escherichia coli og koliforme bakterier. Basert pa resultatene for sus-
pendert stoff og suspendert stoff gladetap, ble ogsa suspendert stoff glgderest regnet ut (mal pa
suspendert uorganisk materiale). Resultatene for totalt fosfor, totalt nitrogen og totalt karbon vil
gi informasjon om hvor naeringsstoffer tilfgres vassdraget. Resultatene for turbiditet, fargetall,
suspendert stoff, suspendert stoff gladetap og suspendert stoff gladerest vil gi informasjon om
hvor partikler tilferes vassdraget. Resultatene for E. coli og koliforme bakterier vil gi informasjon
om bade hvor eutrofiering/partikkeltilfgrsel skjer og om tarmbakterier (fra husdyr eller mennes-
ker) er kilden til denne tilfarselen.

3.2 Miljo-DNA
Pravetaking

Det ble samlet inn miljg-DNA-praver i 2020 fra de samme fem stasjonene i Ereviksbekken som
det ble samlet inn vannkvalitetspraver fra i 2019 (tre i hovedstrengen nedenfor Ereviksvatnet, én
i hovedstrengen mellom Ereviksvatnet og Nordravatnet, og én i sidebekken Nylandsbekken, fi-
gur 3.1, tabell 3.1). Det ble samlet inn pragver 25.06., 20.08, og 10.11.2020. | tillegg ble det
gjennomfgart én innsamlingsrunde 24.09.2020. Denne runden matte avbrytes, etter innsamlingen
ved stasjon 3 og 4, pga. problemer med filtreringsutstyret. Innsamlingsrunden ble avsluttet
04.10.2020, med innsamling fra stasjon 1, 2 og 5. Fem liter vann ble filtrert gjennom et kapselfilter
(NatureMetrics) ved hjelp av en batteridrevet peristaltisk pumpe (Burkle Vampire, foto 3.1). Filt-
rene ble tilsatt ATL-buffer (Qiagen) frem til videre analyser pé laboratoriet.

Laboratorieanalyser

DNA ble isolert fra kapselfiltrene ved hjelp av en NucleoSpin Plant Il (Machery-Nagel) protokoll.
En sekvens av det mitokondrielle genet COI ble amplifisert ved hjelp av generelle markarer for
vertebrater (Reeves et al. 2018) i en standard to-trinns 16S-Illumina protokoll. En farste PCR
inkluderte primere med «overhang adaptor»-sekvenser, etterfulgt av en andre PCR for a tilsette
lllumina-indekser. PCR-produktene ble kvalitetssjekket pa en Tape Station (Agilent 4200) og
renset med magnetiske kuler (MAG-BIND RXN PURE PLUS) etter hver PCR. Til slutt ble prg-
vene normalisert og slatt sammen til et bibliotek for sekvensering pa en lllumina MiSeq maskin,
ved NTNU Genomics Core Facility (GFC) i Trondheim.

13
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Bioinformatiske analyser

Sekvenseringsresulatene ble analysert i programmet dada2 (Callahan et al. 2016) for & generere
ASV-er (Amplicon Sequence Variants). Ved & bruke ASVer kontrollerer man for usikkerheten i
DNA-sekvensen for hver analyse (bade innen og mellom sekvensmaskiner) og genererer biolo-
gisk meningsfylte DNA-sekvenser (genotyper) med faerre amplifiserings- og sekvenseringsfeil
(Callahan et al. 2017). Flere studier har vist at denne tilnaermingen reduserer antall grupper/arter
(OTUer (Operational Taxonomic Unit) eller ASVer) og, ikke minst, risikoen for falske genotyper.
Dermed reduserer man risikoen for feilaktig pavisning av arter som ikke finnes i praven (Caruso
et al. 2019). Hver ASV ble tilordnet et artsnavn ved hjelp av BLAST sgk mot NCBI (GenBank).
Bare de virveldyr-ASVene som var over 99% lik med et kjent virveldyr ble inkludert i analysene.

14
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4 Forurensningsbildet

| delkapitlene nedenfor beskrives gkologisk tilstand i Ereviksbekken basert pa vannkvalitetsana-
lysene, tilfarsel av forurensning basert pa vannkvalitetsanalysene og identifikasjon av forurens-
ningskilder basert pa miljg-DNA-analysene. @kologisk tilstand gir et overblikk over forurens-
ningsutviklingen i vassdraget. Tilfarsel av forurensning (naeringsstoffer, partikler og tarmbakte-
rier) viser hvor i vassdraget forurensning tilfares og gir en indikasjon pa forurensningskildene.
Identifikasjon av forurensningskilder vha. miljg-DNA gir en sikrere fastslaing av hva forurens-
ningskildene er.

4.1 Gkologisk tilstand

Ereviksbekken er klassifisert som «kalkfattign og «klar» i henhold til klassifiseringen gitt i
vannforskriften  (Direktoratsgruppen  vanndirektivet = 2018), basert pa tidligere
vannkvalitetsanalyser (Larsen 2011; 2017, Larsen & Berger 2005). Verdiene av totalt organisk
karbon fra pravene i 2019 (tabell 4.1) tilsier ogsa en klassifisering som «klar», men vi undersgkte
ikke parametere som gir grunnlag for a klassifisere kalkinnhold. Dermed evaluerer vi resultatene
fra vannkvalitetsanalysene i 2019 basert pa en klassifisering av bekken som «kalkfattig» og
«klar».

Gjennomsnittsverdien av totalt fosfor i Ereviksbekken i 2019 (tabell 4.1) tilsvarte «sveert god»
tilstand, men verdiene overskred klassegrensen for denne tilstandsklassifiseringen ved flere av
lokalitetene og i flere perioder. | den nedre delen av vassdraget (stasjon 1-3 nedenfor
Ereviksvatnet, der elvemuslingen finnes) tilsa gjennomsnittsverdien «god» tilstand. | lgpet av
sommer- og h@stmanedene (pravetaking i juni, august, september og oktober) oversteg verdiene
klassegrensen for «moderat» tilstand ved alle de fem stasjonene i vassdraget. Gjennomsnitts-
verdien av totalt nitrogen (tabell 4.1) tilsa «<moderat» tilstand, men ogsa for dette parameteret
var det stor variasjon i rom og tid. Nedenfor Ereviksvatnet tilsvarte gjennomsnittet «<moderat»
tilstand, men i hovedstrengen ovenfor Ereviksvatnet (stasjon 4) og i sidebekken Nylandsbekken
(stasjon 5) tilsa gjennomsnittsverdiene henholdsvis «sveert god» og «god» tilstand. | januar
tilsvarte verdiene i nedre del av vassdraget «darlig» tilstand, og om sensommeren (prgvetaking
i august og september) oversteg verdiene klassegrensen for «moderat» tilstand ved begge
stasjonene ovenfor Ereviksvatnet. Til sammen tilsvarte dette «moderat» gkologisk tilstand i
bekken inkludert nedre del av vassdraget, men tilstanden var henholdsvis «svaert god» og «god»
ved stasjon 4 og 5.

Basert pa Statens Forurensningstilsyns (SFT; na Miljgdirektoratet) klassifiseringssystem for
miljgkvalitet (Andersen et al. 1997) tilsa innholdet av termotolerante koliforme bakterier i
gjennomsnitt (tabell 4.1) «darlig» tilstand i Ereviksbekken. Dette var tilfellet for alle omradenne
i vassdraget, med unntak av hovedstrengen mellom Nordravatnet og Ereviksvatnet (stasjon 4)
der tilstanden var «mindre god». | februar og april var tilstanden for vassdraget «god» og i mai
var den «mindre god», mens ved de andre prgvetakingsdatoene var den «darlig».

4.2 Tilfersel av naeringsstoffer, partikler og tarmbakterier

| tabell 4.2 beskrives endringene i vannparameterne tilknyttet naeringsstoffer, partikler og tarm-
bakterier nedstreams i Ereviksbekken. Det vil si endringen i parameterne mellom en stasjon og
stasjonen nedstrams denne. Dette gir en oversikt over hvor i systemet naeringsstoffer, partikler
og tarmbakterier tilferes vassdraget.

Neeringsstoffer (her definert som totalt fosfor, totalt nitrogen og totalt organisk karbon) ble tilfgrt

Ereviksbekken stort sett via Ereviksvatnet (stasjon 3), i tillegg til via Nylandsbekken (stasjon 5)
og hovedstrengen mellom stasjon 3 og 2 i nedre del av vassdraget (tabell 4.2). Totalt fosfor ble
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tilfart i starst mengde til Ereviksvatnet, mens totalt nitrogen i tillegg ogsa ble tilfart hovedstrengen
mellom stasjon 3 og 2. Verdiene av totalt organisk karbon varierte lite i vassdraget og gir dermed
lite informasjon om tilfgrselen av naeringsstoffer til vassdraget.

Tabell 4.1. Resultatet av vannkvalitetsanalysene fra Ereviksbekken i 2019. Pragvene ble tatt ved stasjon 1-5,
mellom februar og oktober 2019. Tabellen viser resultatene for totalt fosfor (Tot-P), totalt nitrogen (Tot-N), totalt
organisk karbon (TOC), turbiditet (Turb), fargetall (Farge), suspendert stoff (SS), suspendert stoff gladetap (SS-
GT), suspendert stoff gladerest (SS-GR), E. coli (E. coli) og koliforme bakterier (Koliform). Ekstremverdier er

markert med gult. For lokalisering av stasjonene, se figur 3.1 og tabell 3.1.

Stasjon Dato Tot-P Tot-N TOC Turb Farge SS SS-GT SS-GR E. coli Koliform
pa/l pg/l mgll FNU mgPt/l mg/l mg/l mg/l MPN/100 mI MPN/100 ml
1 12.02. <3 790 31 0,87 18 <2 1,6 <0,4 4 44
15.04. 11 720 2,8 0,61 15 23 <15 >0,8 <1 50
14.05. 10 670 3,0 0,65 13 <2 <15 ~0,5 14 390
19.06. 23 620 34 0,88 15 <2 <1,5 ~0,5 83 920
14.08. 19 580 4,3 3,50 18 84 4,6 3,8 690 2000
24.09. 6 700 3,9 1,70 * 33 1,8 1,5 16 190
16.10. 15 690 4,0 1,70 23 21 3,8 > 40 370
Gj.snitt 12 680 3,5 1,42 17 <3,1 <2,3 ~1,3 <121 566
2 12.02. <3 780 3.1 0,60 18 77 54 2,3 6 55
15.04. 9 720 2,8 0,77 15 3,8 29 0,9 5 33
14.05. 9 660 2,9 0,69 13 <2 <15 ~0,5 17 200
19.06. 21 670 3,3 0,69 14 <2 <15 ~0,5 110 550
14.08. 19 560 4,4 4,80 17 70 55 1,5 510 1700
24.09. 7 710 4,7 1,70 * 32 21 1,1 22 170
16.10. 20 600 3,9 0,73 22 <2 51 > 55 250
Gj.snitt <12 670 3,6 1,42 16 <4,0 <3,5 ~1,1 104 422
3 12.02. 5 780 3.1 0,52 18 <2 1,5 <0,5 11 46
15.04. 10 730 29 1,10 15 <2 29 ** <1 8
14.05. 12 680 2,9 0,93 12 <2 1,9 <0,1 2 50
19.06. 4 620 3,2 0,86 12 <2 <1,5 ~0,5 58 130
14.08. 15 190 3,7 0,49 12 <2 <2 ~0,0 4 205
24.09. 26 560 4,7 14,00 * 21,0 11,0 10,0 46 550
16.10. 22 670 3,9 12,00 22 15,0 6,3 8,7 91 520
Gj.snitt 13 600 3,5 4,27 15 <6,6 <3,9 ~2,7 <30 216
4 12.02. <3 240 31 0,28 18 <2 1,8 <0,2 1 16
15.04. 8 190 31 0,42 16 25 21 0,4 1 50
14.05. 5 200 3,2 0,44 14 <2 <15 ~0,5 <1 70
19.06. <3 220 3,2 0,37 12 <2 <1,5 ~0,5 12 38
14.08. 20 580 4,2 0,76 13 23 <2 >0,3 39 730
24.09. <3 250 4,0 0,66 * <2 <1,5 ~0,5 19 180
16.10. 13 210 3,8 0,49 18 <2 <15 ~0,5 15 140
Gj.snitt <8 270 3,5 049 16 <2,1<1,7 ~0,4 <12 175
5 12.02. <3 450 2,3 0,14 15 <2 1,5 <0,5 10 54
15.04. 7 250 1,6 0,177 10 <2 <15 ~0,5 <1 82
14.05. 4 250 2,5 0,20 16 <2 <1,5 ~0,5 1 200
19.06. 4 280 5.1 1,10 37 <2 <15 ~0,5 180 690
14.08. 18 580 4,0 0,86 13 46 4,6 0,0 11 350
24.09. 24 720 44 1,60 * 3,7 37 0,0 30 310
16.10. 13 180 4.1 0,35 28 48 39 0,9 13 220
Gj.snitt <10 390 34 0,63 20 <3,0 <2,6 ~0,4 35 272
Gj.snitt  12.02. <34 610 29 0,48 17 <3,124 <0,7 6 43
15.04. 9 520 2,6 0,61 14 <2,5<2,2 ~0,7 <2 45
14.05. 8 490 29 0,58 14 <2 <16 ~0,4 <7 182
19.06. <11 480 3,6 0,78 18 <2 <15 ~0,5 89 466
14.08. 18 500 41 2,08 15 <4,9 <3,7 ~1,1 251 997
24.09. <13 590 4,3 3,93 * <6,6 <4,0 ~2,6 27 280
16.10. 17 470 3,9 3,05 23 <5,2 <41 ~3,4 43 300
Totalt <11 520 36 1,64 17 <3,7 <2,8 ~1,3 <61 331

*fargetall ble ikke malt. **SS-GR lot seg ikke kalkulere, da SS-GT var hgyere enn SS for denne datoen og SS-
GR skal utgjere differansen mellom SS og SS-GT. Arsaken til dette er ukjent.
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Verdiene av totalt fosfor og totalt nitrogen var hgyest om sommeren og hasten (pragvetaking i
juni, august, september og oktober) i Ereviksbekken, i tillegg til at nitrogenverdiene ogsa var
haye om vinteren (prgvetaking i februar) (tabell 4.1). Dette tilsier ikke ngdvendigvis at tilfarselen
av naeringsstoffer var sterst i denne perioden, da méalingene kan illustrere en akkumulering av
stoffene i vassdraget gjennom sommeren og tidlig hast.

Resultatene for partikkeltransport (her definert som turbiditet, fargetall, suspendert stoff, suspen-
dert stoff gladetap (et mal pa organisk suspendert stoff) og suspendert stoff glgderest (et mal pa
uorganisk suspendert stoff) tilsier at partikler stort sett ble tilfart Ereviksbekken via Ereviksvatnet,

Tabell 4.2. Endring i vannkvalitet mellom relevante stasjoner i Ereviksbekken i 2019. Tabellen viser endringene
for stasjon 1 mot 2, 2 mot 3, 3 mot 4, 3 mot 5, og 3 mot 4 og 5 (gjennomsnittet av de to stasjonene) mellom
februar og oktober 2019. Et positivt tall indikerer en okning i parameteret nedstroms i vassdraget. Et negativt tall
indikerer en reduksjon i parameteret nedstroms i vassdraget. Tabellen viser forskjellene for totalt fosfor (Tot-P),
totalt nitrogen (Tot-N), totalt organisk karbon (TOC), turbiditet (Turb), fargetall (Farge), suspendert stoff (SS),
suspendert stoff gladetap (SS-GT), suspendert stoff gladerest (SS-GR), E. coli (E. coli) og koliforme bakterier
(Koliform). Ekstremverdier er markert med gult. For lokalisering av stasjonene, se figur 3.1 og tabell 3.1.

Stasjon Dato Tot-P Tot-N TOC Turb Farge SS SS-GT SS-GR  E. coli Koliform
Mg/l pg/l mg/l FNU mgPt/l mg/l mgl/l mg/l MPN/100 MPN/100
mi ml
1 mot 2 12.02. ~0 10 0,0 0,17 0 <-5,7 -3,8 <1,9 -2 -11
15.04. 2 0 00 -016 O 1,56 <14 >0/1 <-4 17
14.05. 1 10 0,1 -0,04 O ~0,0 ~0,0 ~0,0 -3 190
19.06. 2 -50 0.1 0,19 1 ~0,0 ~0,0 ~0,0 -27 370
14.08. 0 20 -01 -1,3 1 1,4 31 23 180 300
24.09. 1 -10 -0,8 0,0 * 0,1 -0,3 0,4 -6 20
16.10. -5 90 0,1 0,97 1 >0,1 -1,3 > -15 120
Gj.snitt ~0 13 -0,17 -001 1 <-0,8 <-1,1 ~0,2 <18 144
2 mot 3 12.02. <2 0 0,0 0,08 0 >57 3,6 >1,8 -5 9
15.04. -1 -10 -0,1 -0,33 O >1,8 0,0 ** >4 25
14.05. -3 20 0,0 -024 1 ~0,0 <04 ~04 15 150
19.06. 17 50 0,1 -017 2 ~0,0 ~0,0 ~0,0 52 420
14.08. 4 370 0,7 4,31 5 >5,0 >3,5 ~1,5 506 1495
2409. -19 150 0,0 -1230 * -17,8 -8,9 -8,9 -24 -380
16.10. -2 70 0,0 -1127 O <-13 -1,2 > -36 -270
Gj.snitt <-1 70 01 -284 1 ~-2,6 ~-04 ~-06 >74 207
3 mot 4 12.02. >2 540 0,0 0,24 0 ~0,0 -0,3 ~0,3 10 30
15.04. 2 540 -0,2 0,68 -1 ~-0,5 0,8 ** ~0 -42
14.05. 7 480 -0,3 0,49 -2 ~0,0 >04 ~-0,4 >1 -20
19.06. >1 400 0,0 0,49 0 ~0,0 ~0,0 ~0,0 46 92
14.08. -5 -390 05 -0,27 1 ~-0,3 ~0,0 >-0,3 -35 -525
24.09. >23 310 0,7 1334 ~ >19 >9,5 ~9,5 27 370
16.10. 9 460 0,1 11,51 4 >13 >48 ~8,2 76 380
Gj.snitt >6 330 -0,1 378 0 ~45 ~22 ~2,9 ~18 41
3 mot5 12.02. >2 330 0,8 0,38 3 ~0,0 -0,3 ~0,0 1 -8
15.04. 3 480 1,3 0,93 5 >-0,5 >14 ** ~0 -74
14.05. 8 430 04 0,73 -4 ~0,0 >04 ~0,4 1 -150
19.06. 0 340 1,9 -024 -25 ~0,0 ~0,0 ~0,0 -122 -560
14.08. -3 -390 -0,3 -0,37 1 >26 >26 ~0,0 -7 -145
24.09. 2 -160 0,3 1240 ~* 17,3 7,3 10,0 16 240
16.10. 9 490 -02 1165 -6 102 24 7,8 78 300
Gj.snitt >3 220 0,1 3,64 -4 ~36 ~1,3 ~2,5 >-5 -57
3motd4og5 12.02. >2 440 04 0,31 2 ~0,0 -0,3 ~0,2 6 11
15.04. 3 510 0,6 0,81 2 ~-0,5 >11 ** ~0 -58
14.05. 8 470 0,1 0,61 -3 ~0,0 >04 ~0,0 >1 -85
19.06. ~1 390 -1,0 0,13 -13 ~0,0 ~0,0 ~0,0 -38 -234
14.08. -4 -390 04 -0,32 1 ~15 >13 ~0,2 -21 -335
24.09. 13 80 05 1287 * >18,2 >8,4 ~9,8 22 305
16.10. 9 480 -0,1 11,58 -1 >11,6 3,6 8,0 77 340
Gj.snitt >5 270 00 371 -3 ~4,1 ~1,8 ~2,3 ~6 -8

*fargetall ble ikke malt. **SS-GR lot seg ikke kalkulere, da SS-GT var hgyere enn SS for denne datoen og SS-
GR skal utgjere differansen mellom SS og SS-GT. Arsaken til dette er ukjent.
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men at noe av disse partiklene ble sedimentert ut av vannmassene i nedre del av hovedstrengen
i vassdraget (nedenfor stasjon 3) der bekken gar gjennom et myromrade (tabell 4.2). Verdiene
for turbiditet og suspendert stoff viser at dette mgnsteret gjaldt nar man ser pa alle former for
partikler under ett, og suspendert stoff gladetap viser det samme mansteret for organisk materi-
ale. Suspendert stoff glgderest tilsier ogsa at uorganisk materiale stort sett ble tilfgrt via Ereviks-
vatnet, men at det uorganiske materialet bare i liten grad ble sedimentert nedenfor vannet. Det
var sma forskjeller i fargetall innad i vassdraget, men verdiene var gjennomgaende hagyest i Ny-
landsbekken (stasjon 5). Det er lite sannsynlig at fargetallet indikerer en forhgyet partikkeltilfgrsel
i denne sidebekken, da ingen av de andre parameterne indikerte hay tilfarsel av partikler der.

At det ble funnet et tilfarselsmanster for partikler i Ereviksbekken forklares farst og fremst med
ekstremt hgye malinger av de forskjellige parameterne for partikkeltransport ved utlgpet av Ere-
viksvatnet (stasjon 3) 24.09. og 16.10.2019 (fargetall ble ikke malt 24.09.) (tabell 4.1). Dermed
kan det veere vanskelig & evaluere om dette mansteret er et kunstig resultat av ekstremverdiene
pa disse datoene eller om de er representative for vassdraget. Verdiene av turbiditet, fargetall
og de suspenderte stoffene var hgyest pd sensommeren og hgsten (pravetaking i august, sep-
tember og oktober), mens verdiene av de suspenderte stoffene ogsa var hgye om vinteren (pre-
vetaking i februar) (tabell 4.1). Dette sammenfaller med perioder med hay nedbar i omradet i
2019 (Yr 2020). Dermed kan man forvente at hayere verdier av disse parameterne er vanlig nar
vannfgringen er hgy. Nedbgrdata fra omradet for de siste fem ar (Yr 2020) viser at nedbgren
som regler er hgyest om hgsten og vinteren. Dermed er det sannsynlig at ekstremverdiene fra
september 2019 er vanligere enn vare data tilsier og ikke sa ekstreme likevel.

Forekomsten av tarmbakterier (her definert som E. coli og koliforme bakterier) tyder pa at avfg-
ring fra dyr (via beite eller gj@dsling) og/eller mennesker (via kloakkutslipp) ble tilfart Ereviksbek-
ken i nedre del av vassdraget, spesielt mellom stasjon 3 og 2, og fra Nylandsbekken (stasjon 5)
(tabell 4.2). Hovedstrengen nedenfor stasjon 2 er ogsa et tilfgrselsomrade, spesielt for koliforme
bakterier. Det er interessant at konsentrasjonen av begge bakterietypene var lavere nedenfor
Ereviksvatnet (stasjon 3) enn i Nylandsbekken. Dette forklares nok i hovedsak av at vannfa-
ringen i Nylandsbekken er mindre enn i hovedstrengen i vassdraget og at man far en fortyn-
ningseffekt. Likevel kan det ogsa tyde pa at det foregar biologiske prosesser i vannet som redu-
serer innholdet av disse tarmbakteriene i vannmassene.

Konsentrasjonen av tarmbakterier var hagyest i Ereviksbekken om sommeren (prgvetaking i juni
og august), og lavest om vinteren og varen (pregvetaking i februar og april) (tabell 4.1). Dette
tyder pa at tilfgrselen av avfgring fra dyr og/eller mennesker er hgyest pa sommeren. Dette
sammenfaller med nar hyttene i omradet er mest i bruk. Resultatet er imidlertid motstridende i
forhold til badevannsundersgkelsene i Ereviksvatnet i 2017, som hadde de hayeste verdiene pa
varen (Eurofins 2017). Haye verdier om varen sammenfaller sannsynligvis med sngsmelting og
hay tilfersel av husdyravfaring til vannet. Badevannsundersgkelser i 2019 gav heyest verdier i
midten av juni, men undersgkelsesperioden varte bare fra midten av juni til slutten av august
(Eurofins 2019).

4.3 Identifikasjon av forurensningskilder

Nar man skal vurdere resultatene av miljg-DNA-analysene fra Ereviksbekken er det viktig & vur-
dere metodiske utfordringer knyttet til slike analyser. Hvor mye miljg-DNA som fanges opp i pre-
vene avhenger ikke bare av biomassen til organismene i systemet, men ogséa av diverse miljg-
faktorer, som biologisk aktivitet, vannfaring, temperatur, osv. (f.eks. Barnes et al. 2014, Buxton
et al. 2017, Eichmiller et al. 2016, Jane et al. 2015, Pilliod et al. 2014, Strickler et al. 2015). |
tillegg kan forskjeller i sekvenseringseffektivitet for forskjellige organismer fgre til at samme
mengde DNA i praven ikke nadvendigvis fgrer til samme antall DNA-sekvenser. Dette gjelder
spesielt organismer med liten biomasse i pragvene (f.eks. Elbrecht & Leese 2015, Liu et al. 2020,
Thomas et al. 2016). Derfor bar resultatene av analysene farst og fremst benyttes til & identifisere
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arter eller artsgrupper. Store forskjeller i antall DNA-sekvenser som blir identifisert kan indikere
forskjeller i relativ biomasse, men det kan altsa ogsa skyldes metodiske utfordringer.

| tabell 4.3 gis det en fullstendig oversikt over de virveldyrene som ble pavist ved hjelp av milja-
DNA ved de forskjellige stasjonene i Ereviksbekken. Figur 4.1a gir en oversikt over andel iden-
tifiserte DNA-sekvenser for de forskjellige virveldyrene inkludert menneske, mens figur 4.1b gir
en oversikt over andel identifiserte DNA-sekvenser for de forskjellige virveldyrene ekskludert
menneske. DNA fra akvatiske organismer, som arret, trepigget stingsild, al og skrubbe, utgjorde
mestepartene av de identifiserte DNA-sekvensene, men menneskelig DNA utgjorde ogsa en stor
andel av sekvensene ved alle lokalitetene og alle provetakingsdatoene. Tilstedeveerelsen av
menneskelig DNA er vanskelig & evaluere med henblikk pa forurensning, da man ikke med sik-
kerhet kan avgjare om DNAet kommer fra lokalitetene som er blitt pravetatt eller om DNAet har
kommetinn i prgvene i forbindelse med prgvetaking og/eller analyse (se generell diskusjon rundt
problemer knyttet til kontaminering i Sepulveda et al. 2020). Derfor ma man benytte funn av
virveldyr som kan knyttes til landbruksforurensning (f.eks. landbruksdyr) og kloakkforurensning
(f.eks. matprodukter) for a evaluere forurensningskildene i vassdraget, selv om DNA fra enkelte
arter bade kan komme fra landbruk eller kloakk (Aamodt 2020). For eksempel vil funn av DNA
fra storfe, sau og/eller gris kunne vaere et resultat av landbruks- eller kloakkforurensning, mens
funn av DNA fra torsk, laks og/eller lyr vil vaere et resultat av kloakkforurensning. Dermed bgr
kunnskap om hvilke landbruksdyr som finnes i nedbgrfeltet og sikre tegn pa kloakkforurensning
benyttes for & evaluere miljg-DNA-analysene.

| to av prgvene fra Ereviksbekken gav analysene resultater som kan tyde pa feil under pragveta-
kingen eller behandlingen av prgvene. Dette gjelder praven fra september ved utlgpet av Ere-
viksvatnet (stasjon 3), der det kun ble indentifisert DNA-sekvenser fra menneske, og preven fra
august fra hovedstrengen ovenfor Ereviksvatnet (stasjon 4), der det ikke ble identifisert sekven-
ser fra noen virveldyr. Neermere undersgkelser (ved hjelp av «Tape Station»-figurer) tyder pa at
PCR ikke fungerte optimalt, sannsynligvis fordi det var for lite DNA i prgvene eller at noe inhiberte
PCR-prosessen.

Ved utlgpet av Ereviksbekken i sjgen (stasjon 1) utgjorde DNA-sekvenser fra grret, trepigget
stingsild, al og skrubbe det aller meste av de identifiserte sekvensene (figur 4.1b), i tillegg til at
menneskelig DNA var vanlig (figur 4.1a). Dette var det generelle mgnsteret for stasjonen, uav-
hengig av provetakingsdato. Det ble ogsa pavist hunde-DNA i juni (tabell 4.3). Dette tyder pa at
det tilfares avfgring fra hund til bekken, men andelen DNA var sveert lav (figur 4.1b) sa dette
utgjer sannsynligvis ikke et stort problem. Av fugler, som kan forekomme langs bekken, ble det
funnet DNA fra strandsnipe og brunsisik (tabell 4.3). Det ble ikke pavist DNA fra virveldyr som
tyder pa tilfarsel av forurensning, hverken fra landbruk eller kloakk.

| midtre del av hovedstrengen av Ereviksbekken (stasjon 2) utgjorde ogsd DNA-sekvenser fra
grret, trepigget stingsild, &l og skrubbe det aller meste av de identifiserte sekvensene (figur
4.1b), i tillegg til at menneskelig DNA var vanlig (figur 4.1a). Av fugler, som kan forekomme
langs eller i bekken, ble det funnet DNA fra stokkand og gransanger (tabell 4.3). Det ble ikke
pavist DNA fra virveldyr som tyder pa tilfgrsel av forurensning, hverken fra landbruk eller kloakk.

Ved utlgpet av Ereviksvatnet (stasjon 3) utgjorde DNA-sekvenser fra trepigget stingsild, grret og
al det aller meste av de identifiserte sekvensene (figur 4.1b), i tillegg til at menneskelig DNA
ogsa var vanlig (figur 4.1a). | november ble det pavist storfe-DNA (tabell 4.3), men andelen
sekvenser var sveert lav (figur 4.1b). Sannsynligvis kan dette knyttes til stor tilfgrsel av storfe-
DNA via Nylandsbekken (stasjon 5) i oktober og november. Se avsnittet om Nylandsbekken, for
diskusjon av dette. | tillegg kan dette nok ogsa knyttes til gjgdsling av dyrket mark langs Ereviks-
vatnet med storfegj@dsel i august (Egil Byberg pers. med.), da nedbgrdata (Yr 2020) tyder pa at
det ikke vil ha veert spesielt stor avrenning fra disse omradene far i september til november. Av
fugler, som det vil vaere naturlig & finne ved eller pa vannet, ble det funnet DNA fra stokkand
(tabell 4.3). Det ble ikke pavist DNA fra virveldyr som tyder pa tilfarsel av forurensning fra kloakk.
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Tabell 4.3. Paviste virveldyr i Ereviksbekken i 2020. Tabellen viser hvilke virveldyr som ble pavist ved hjelp av miljg-DNA ved de forskjellige stasjonene ved de forskjellige
provetakingstidsdatoene. Det ble tatt prover i juni, august og november ved alle stasjonene. | tillegg ble det tatt praver i slutten av september ved stasjon 3 og 4 og i
begynnelsen av oktober ved stasjon 1, 2 og 5. For andel identifiserte DNA-sekvenser for de forskjellige virveldyrene, se figur 4.1a&b. For lokalisering av stasjonene, se

figur 3.1 og tabell 3.1.

Stasjon 1
Jun Aug Okt Nov

Stasjon 2
Jun Aug Okt Nov

Stasjon 3
Jun Aug Sep Nov

Stasjon 4
Jun Aug Sep Nov

Stasjon 5
Jun

Aug Okt

Nov

Al (Anguilla anguilla) +
Trepigget stingsild (Gasterosteus aculeatus) +
Skrubbe (Platichthys flesus) -
Jrret (Salmo trutta) +
Nordpadde (Bufo bufo) -
Buttsnutefrosk (Rana temporaria) -
Stokkand (Anas platyrhynchos) -
Strandsnipe (Actitis hypoleucos) +
Ringdue (Columba palumbus palumbus) -
Kalkun (Meleagris gallopavo) -
Brunsisik (Acanthis cabaret) +
Bokfink (Fringilla coelebs) -
Gransanger (Phylloscopus collybita) -
Radstrupe (Erithacus rubecula) -
Maltrost (Turdus philomelos) -
Storfe (Bos taurus) -
Elg (Alces alces) -
Hjort (Cervus elaphus) -
Rein (Rangifer tarandus) -
Hund (Canis lupus familiaris) +
Dvergspissmus (Sorex minutus) -
Menneske (Homo sapiens) +
Markmus (Microtus agrestis) -

+
+

+ + +

+

+
+

+

+
+

+
+

+
+

+
+

+
+
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Figur 4.1. Andel av identifiserte DNA-sekvenser for de forskjellige virveldyrene i Ereviksbekken i 2020. Figuren
viser andel DNA-sekvenser for de péviste virveldyrene ved de forskjellige stasjonene ved de forskjellige prove-
takingsdatoene. a) Figuren inkluderer andel DNA-sekvenser fra menneske. b) Figuren inkluderer ikke andel
DNA-sekvenser fra menneske. Det ble tatt prover i juni, august og november ved alle stasjonene. | tillegg ble
det tatt prgver i slutten av september ved stasjon 3 og 4 og i begynnelsen av oktober ved stasjon 1, 2 og 5. For
en oversikt over hvilke virveldyr som ble pavist, se tabell 4.3. For lokalisering av stasjonene, se figur 3.1 og
tabell 3.1.

| hovedstrengen av Ereviksbekken mellom Ereviksvatnet og Nordravatnet (stasjon 4) utgjorde
ogsa DNA-sekvenser fra trepigget stingsild, grret og al det aller meste av de identifiserte sek-
vensene (figur 4.1b). | tillegg var menneskelig DNA vanlig (figur 4.1a), selv om det ikke ligger
hus eller hytter nzer bekkestrengen eller i nedbgrfeltet til Nordravatnet og det ikke er opparbeidet
badeplasser i vannet (i motsetning til i Ereviksvatnet) (Jon H. Magergy pers. obs.). Det ble pavist
DNA fra storfe og rein i juni, elg i september og hjort i november (tabell 4.3), selv om andelen
sekvenser var sveert lav for alle disse virveldyrene (figur 4.1b). DNA fra storfe er sannsynligvis
tilfart i forbindelse med at et omrade med dyrket mark innenfor Nordravatnet ble gjgdslet med
storfegjedsel i juni (Olav Lerang pers. med.). DNA fra rein, elg og hjort kunne veert DNA fra
matprodukter, men det er sveert usannsynlig at dette DNAet kommer fra kloakkforurensning pga.
mangelen pa bebyggelse i denne delen av nedbgrfeltet. Elg (Artskart 2021a) og hjort (Artskart
2021b) er vanlige dyr i omradet, og DNAet kommer nok fra avfgring fra individer som beveger
seg i nedbgrfeltet. Funn av rein-DNA er overraskende og skyldes nok en metodisk feil (se dis-
kusjon i kapittel 6). Av andre dyr, som det vil vaere naturlig & finne langs eller i bekken, ble det
funnet DNA fra nordpadde og buttsnutefrosk (tabell 4.3).
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I Nylandsbekken (stasjon 5) utgjorde DNA-sekvenser fra grret det aller meste av de identifiserte
sekvensene i juli, august og, i mindre grad, november, men det ble ogsa funnet DNA fra al (figur
4.1b). | tillegg var menneskelig DNA vanlig (figur 4.1a). Denne stasjonen skiller seg ut fra de
andre stasjonene ved at DNA-sekvenser fra storfe utgjorde ca. halvparten av de identifiserte
sekvensene (utenom sekvenser fra menneske) eller mer i oktober og november. Det ble ogsa
funnet en relativt stor andel ringdue-DNA i juni (figur 4.1b). | tillegg ble det pavist DNA fra kalkun
i juni, hund i juni og hjort i oktober og november (tabell 4.3), men i sma mengder (figur 4.1.b).
DNA fra storfe kan knyttes til at det gar kviger pa beite langs bekken, med tilgang til selve bek-
kelgpet (Egil Byberg pers. med.). Disse dyrene gikk pa beite fra mai til (og med) oktober. Starre
mengder storfe-DNA i bekken i oktober og november, enn juni og august, kan nok knyttes til
starre avrenning i forbindelse med sterre nedb@rmengder pa hasten, enn sommeren (Yr 2020).
Ringdue (Artskart 2021c) og hjort (Artskart 2021b) er vanlige dyr i omradet, og DNAet kommer
nok fra avfgring fra individer som beveger seg i nedbgrfeltet. Funnet av kalkun-DNA er overras-
kende. Det kunne tenkes a komme fra kalkun som blir holdt i omradet eller gjgdsling med kal-
kungjgdsel, men ingen av grunneierne eller forpakterne langs Nylandsbekken kjenner til at dette
skal ha veert tilfellet (Egil Byberg, Arild Erevik og Roald Fossmark pers. med.). Et alternativ er at
det kunne veere et resultat av kloakkforurensning, men mangelen pa andre «matdyr» (utenom
storfe) tyder pa at dette ikke er et problem i bekken. Kalkun brukes i produksjonen av kjemikalier
som brukes i PCR, og dette er nok den sannsynlige arsaken til funnet av kalkun-DNA (se disku-
sjon i kapittel 6). Avfgring fra hund er sannsynligvis et lite problem i bekken. Av andre dyr, som
kan forekomme langs eller i bekken, ble det funnet DNA fra nordpadde, buttsnutefrosk, bokfink,
redstrupe, maltrost, dvergspissmus og markmus (tabell 4.3).

Miljg-DNA-analysene tyder ikke pa at landbruks- eller kloakkforurensning er et problem ved fles-
teparten av lokalitetene i Ereviksbekken. Unntaket er Nylandsbekken, der analysene tyder pa at
kildene til forurensningen i denne bekken i hovedsak er kvigene som gar pa beite langs bekken
(Egil Byberg pers. med.). Samtidig viser vannkvalitetsanalysene at tilfgrselen av naeringsstoffer,
partikler og avfaring er farhayet til store deler av vassdraget. En mulig arsak til at vi ikke fanger
opp dette tydeligere i vare miljg-DNA-analyser er at vannkvalitetsanalysene viser at omradet
rundt Ereviksvatnet er det viktigste for tilfersel av neeringsstoffer og partikler til vassdraget. DNA
som blir tilfgrt direkte til vannet vil kunne sedimentere ut siden vannmassene er stillestdende
(Fossgy et al. 2017b), bade hvis kilden er landbruks- eller kloakkforurensning. Dermed reduserer
det sannsynligheten for at vi ville fange opp DNA knyttet til denne forurensningen ved prgveta-
kingsstasjonen ved utlgpet av vannet. Dette vil nok spesielt gjelde i perioder med lite nedbgr.
Dermed forklarer det kanskje hvorfor vi fanget opp storfe-DNA ved utlgpet i begynnelsen av
november, etter en periode med store nedbgrmengder (Yr 2020), men vi fanget ogséa opp storfe
DNA i bekkestrengen mellom Nordravatnet og Ereviksvatnet, etter gjgdsling innenfor Nordra-
vatnet (Olav Lerang pers. med.) i en periode med lite nedbar (Yr 2020). En annen mulig arsak
til at forurensningsbildet ikke er tydeligere er at gjgdslingen med naturgjgdsel i hovedsak foregar
pa varen i nedbgrfeltet (Egil Byberg, Gunnar Erevik, Roald Fossmark. Olav Lerang pers. med.).
Likevel foregar det en del gjedsling i juni og pa hgsten som burde kunne fanges opp av vare
analyser. Funn av storfe-DNA i bekkestrengen mellom Nordravatnet og Ereviksvatnet i juni og
ved utlgpet av Ereviksvatnet i november tyder pa at vi fanger opp dette. Arsaken til at vi valgte
de provetakingsdatoene som vi gjorde, er at dette sammenfaller med den tidsperioden som er
den viktigste forurensningsperioden i vassdraget (sommer og hgst). En tredje mulig arsak til at
forurensningsbildet ikke er tydeligere er at det ogsa gj@dsles noe med kunstgjadsel i nedbarfeltet
(Egil Byberg og Gunnar Erevik pers. med.). Dette vil ikke analysene vare kunne fange opp.

Et funn (eller heller mangel pa funn) som er uventet er at det ikke ble pavist DNA-sekvenser fra
sau ved noen av prgvetakingsstasjonene i Ereviksbekken. Sau er et vanlig beitedyr i nedbgrfeltet
til bekken. Det er sauebeiter i omradene ved utlgpet av Ereviksvatnet, rundt vannet, langs ho-
vedstrengen av bekken mellom Ereviksvatnet og Nordravatnet, og i gvre del av nedbgrfeltet til
Nylandsbekken. Disse dyrene gikk pa beite fra mai tom. oktober i 2020 (Gunnar Erevik og Roald
Fossmark pers. med.). Manglende funn av sekvenser fra sau tyder pa at tilfarselen av avfering
fra dette dyret var lav til bekken, i hvert fall i undersgkelsesperioden. Det er mulig at tilfarselen
fra avfgring fra sau undervurderes, da mye av den potensielt vil tilferes direkte til Ereviksvatnet
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(se diskusjon over). Det er ogsa mulig at tilferselen av avfgring fra sau, farst og fremst, er knyttet
til avrenning i forbindelse med gjedsling med sauegjadsel om varen, men mengden gjadsel som
blir brukt er liten (Gunnar Erevik pers. med.). Som diskutert, ville vare undersgkelser i sa fall ikke
kunne avdekke avrenning i forbindelse med gjedslingen. Manglende funn av DNA fra sau kan
ikke knyttes til problemer med & fange opp sau med den brukte metodikken, da det ikke var et
problem a fange opp saue-DNA i undersgkelsene i nedbarfeltet til Gjersjaen eller i drikkevannet
i Baerum (Aamodt 2020, Frode Fossgy upubl. mat.).
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5 Oppdatert tiltaksanalyse

| Ereviksbekken har fgrst rekrutteringen blant elvemusling og sa bestanden av musling gatt
kraftig tilbake, fra slutten av 1990-tallet og utover 2000-tallet (Larsen 2011; 2017, Larsen &
Berger 2005, Ledje 1996b, Jon H. Magergy pers. obs.). Sammen med tidligere
vannkvalitetsanalyser (Eurofins 2017; 2019, Larsen 2011; 2017, Larsen & Berger 2005), tyder
vare data pa at den gkologiske tilstanden i vassdraget har blitt darligere fra 2003 til 2019. Basert
pa vannforskriftens klassifiseringsveileder for miljgtilstand i vann (Direktoratsgruppen
vanndirektivet 2018) tyder fosfor- og nitrogenverdiene pa at tilstanden har blitt redusert fra
«sveert god» til «moderat». Fra 2006 har nitratverdiene ligget konstant hgyere en det man har
funnet i elvemuslingvassdrag med rekruttering, men ogsa i 2003-2005 var flere av verdiene i
grenseland til & veere problematiske (Larsen 2017, Lois Lugilde 2015, Moorkens et al. 2007). |
2019 var verdiene av totalt fosfor, totalt nitrogen og turbiditet hgyere enn det man har funnet i
vassdrag med rekruttering (Bauer 1988, Degerman et al. 2009, Killeen 2012, Larsen 2017, Lois
Lugilde 2015, Moorkens 2006). 1 tillegg tilsier innholdet av termotolerante koliforme bakterier
«darlig» tilstand, basert pa Statens Forurensningstilsyns (SFT; na Miljgdirektoratet)
klassifiseringssystem for miljgkvalitet (Andersen et al. 1997). Tilsammen tyder dette pa at
tilfgrselen av neaeringsstoffer, partikler og tarmbakterier er for hgy for elvemusling i
Ereviksbekken, og det kan bidra til & forklare hvorfor bade rekrutteringen, spesielt, og bestanden
av musling har gétt tilbake i lapet av de siste tidrene.

Vannkvalitetsanalysene fra Ereviksbekken i 2019 viser at neeringsstoffer farst og fremst tilferes
via Ereviksvatnet (stasjon 3). | tillegg er hovedstrengen rett nedenfor vannet (mellom stasjon 3
og 2) og Nylandsbekken (stasjon 5) viktige tilfarselsomrader. Konsentrasjonen av naeringsstof-
fene er hgyest om sommeren, hgsten og, til dels, vinteren, men dette kan representere en ak-
kumulering av stoffene gjennom sommeren og tidlig hast. Partikler tilferes ogsa ferst og fremst
via Ereviksvatnet, men Nylandsbekken er et annet viktig tilferselsomrade. Tilfgrselen av partikler
er sannsynligvis stgrst i forbindelse med hgy vannfering om hgsten og vinteren. Tarmbakterier
tilfgres farst og fremst nedenfor Ereviksvatnet, spesielt mellom stasjon 3 og 2, men ogsa via
Nylandsbekken. Tilfarselen ser ut til & veere stgrst om sommeren. Hovedstrengen mellom
Nordravatnet og Ereviksvatnet (stasjon 4) bidrar lite til tilfgrslene i vassdraget.

Miljg-DNA-analysene identifiserte storfe-DNA i Nylandsbekken (stasjon 5) ved alle prevetakings-
datoene, ved utlgpet av Ereviksvatnet (stasjon 3) i november og i hovedstrengen mellom Nordra-
vatnet og Ereviksvatnet (stasjon 4) i juni. Andelen DNA-sekvenser av storfe (sammenlignet med
alle de identifiserte sekvensene) var spesielt hay i oktober og november i Nylandsbekken. Det
er sannsynlig at storfe-DNAet er knyttet til kviger pa beite ved Nylandsbekken (Egil Byberg pers.
med.), og gjadsling med storfegjgdsel pa et omrade med dyrket mark innenfor Nordravatnet
(Olav Lerang pers. med.) og pa dyrket mark ved Ereviksvatnet (Egil Byberg pers. med.). Det er
sannsynlig at miljg-DNA-analysene undervurderer denne tilfarselen, da mye av den vil skje di-
rekte til Ereviksvatnet og sedimentering av DNAet i de stillestdende vannmassene (Fossgy et al.
2017b) vil fare til problemer med a fange opp dette ved pregvetakingsstasjonen ved utlgpet av
vannet. | tillegg er det mulig at mye av landbrukstilfgrselen er knyttet til gjgdsling om véren, da
det ikke ble tatt milig-DNA-praver. Arsaken til at det ikke ble tatt praver om varen er at vannkva-
litetsanalysene viser at forurensningsproblematikken er stgrst om sommeren og hasten. Det er
overraskende at det ikke ble identifisert saue-DNA i noen av pr@vene, siden det var sauer pa
beite langs Ereviksvatnet og flere av bekkestrengene i vassdraget i 2020 (Gunnar Erevik og
Roald Fossmark pers. med.). Manglende funn av sekvenser fra sau tyder pa at tilfarselen av
avfering fra dette dyret er lav til bekken, men denne tilfarselen er kanskje spesielt undervurdert
pga. problematikken rundt identifikasjon av tilfarsel til Ereviksvatnet og prevetakingsdatoene for
miljg-DNA. Analysene vil heller ikke kunne identifisere bruk av kunstgjedsel, som brukes noe i
nedbgrfeltet (Egil Byberg og Gunnar Erevik pers. med.). Uansett viser analysene igjen tegn pa
kloakkforurensning i vassdraget, men kloakkforurensning direkte til Ereviksvatnet vil veere vans-
kelig a identifisere, akkurat som landbruksforurensning til vannet. Til sammen tyder miljg-DNA-
analysene pa at landbruksforurensing er hovedarsaken til forurensningen i Ereviksbekken, mens
kloakkforurensning nok bidrar lite eller ingenting.
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Foto 5.1. Bilder fra Ereviksvéfnet. a) Lite kantvegetasjon langs vannet. b) Lite kantvegetasjon og planering av
et omrade ved vannet. c) Planering av et omradet ved vannet. Foto: Jon H. Magergy. Fotografiene er hentet fra
bilde 3 i NINA Rapport 1452 (Mageray 2018).

Basert pa funnene over er det viktig & gjennomfgre tiltak for & redusere tilfgrselen av naerings-
stoffer, partikler og avfgring/gjadsel til Ereviksbekken, spesielt knyttet til landbruksforurensning.
Slike tiltak vil kunne bidra til & forbedre forholdene for elvemusling i vassdraget, men det er viktig
a prioritere tiltak i de omraddene som er de viktigste tilfarselsomradene for neeringsstoffer, partik-
ler og tarmbakterier.

Ereviksvatnet (stasjon 3) er det viktigste tilfarselsomradet for naeringsstoffer og partikler til Ere-
viksbekken, mens det kan veaere at biologiske prosesser i vannet bidrar til & redusere tilfgrselen
av tarmbakterier til nedre deler av vassdraget. Hovedkilden til tilfarselen til vannet er sannsyn-
ligvis avrenning fra landbruksarealene rundt vannet, som bestar bade av husdyrbeite og dyrket
mark (Mageray 2018, Jon H. Magergy pers. obs.). Omradene med dyrket mark har gkt fra 1973
og fram mot 2003. | tillegg ble en del tilleggsareal tgrrlagt i forbindelse med senkningen av Ere-
viksvatnet (Norge i bilder 2020), som fant sted rundt 1980 (Oletta Erevik og Egil Byberg pers.
med.). P& grunn av landbruksaktiviteten finnes det nesten ikke kantvegetasjon langs store deler
av vannet (foto 5.1a&b, foto 5.2). Mengden kantvegetasjon har blitt redusert siden 2012. Sann-
synligvis har dette farst og fremst skjedd i lapet av 2017, da et skogsomrade ble hogget i juli.
Arbeid med planering av dette omradet forgikk mellom juli og november 2017 (foto 5.1b&c)
(Magergy 2018). Siden den gang har dette omradet blitt opparbeidet til forproduksjon (Jon H.
Magergy pers. obs.). Slik aktivitet fgrer til gkt avrenning til vannet under arbeidet. | tillegg farer
mangelen pa kantvegetasjon til at partikler og naeringsstoffer lettere tilfares vannet, selv etter at
omradet er dyrket opp. Miljg-DNA-analysene tyder pa at gjgdsling med storfegjgdsel langs van-
net bidrar til forurensning av vannet. Som diskutert ovenfor, undervurderer analysene nok land-
bruksforurensningen, spesielt knyttet til sau. | tillegg er det mulig at analysene ikke vil kunne
identifisere kloakkforurensning til vannet.

Det er viktig a redusere avrenningen til Ereviksvatnet fra landbruksarealene rundt dette, for a
forbedre forholdene for elvemuslingen i Ereviksbekken. | dette omradet vil det viktigste tiltaket
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Foto 5.2. Flyfoto av Ereviksvatnet. Bekkestrengene i Ereviksbekken er markert i gront. Stasjon 5 ligger i
Nylandsbekken, stasjon 4 ligger i hovedstrengen ovenfor vannet og stasjon 3 ligger i hovedstrengen nedenfor
vannet. Omrader der det bar opprettes buffersoner er markert med hvitt. Fotografiet er hentet fra foto 5.2 i
Mageray (2020).

veere a opprette buffersoner langs vannet (se foto 5.2). Ideelt sett burde en buffersone med
naturlig vegetasjon gjenopprettes (Blankenberg et al. 2017). | beiteomradene vil dette kreve gjer-
ding av denne buffersonen, for & hindre at beitedyrene holder vegetasjonen nede. | tillegg vil
beplantning med busker og treer fare til at naturlig vegetasjon etableres raskere. Et alternativ er
a opprettholde en buffersone med ugjgdslet mark ned mot vannet. Dette vil ikke ha like stor
effekt pa avrenningen som de naturlige buffersonene (Blankenberg et al. 2017), men vil redusere
avrenningen til vannet noe. | tillegg er det viktig a opprettholde vegetasjonen som allerede finnes
langs vannet, for at avrenning fra de naerliggende omradene ikke skal bli et st@rre problem. En
oppsummering av internasjonal og norsk litteratur tilsier at effekten av buffersoner gker mest opp
til 10 m, men at effekten i stor grad avhenger av helningsgraden pa terrenget (Blankenberg et
al. 2017). | Hordaland har man benyttet en sone pa 5 m langs elvemuslingvassdrag, men dette
var et kompromiss mellom hensyn til muslingen og jordbruksaktiviteten (Kalas et al. 2016). Lit-
teraturen viser at effekten av buffersoner er darligere pa fosfor enn partikler, nitrogen og plante-
vernmidler (Blankenberg et al. 2017). Siden fosfortilfarsel er et problem i Ereviksbekken, anbe-
faler vi soner pa 10 m, men soner pa 5 m vil ogsa ha en effekt. Det vil veere nadvendig at disse
tiltakene gjennomferes i samarbeid med grunneierne, og incentivordninger kan brukes for & fa
til et godt samarbeid, som utpregvd langs elvemuslingvassdrag i Hordaland (Kalas et al. 2016).
Grunneierne vil ogsa kunne gi innspill til hvilke omrader som bgr prioriteres, avhengig av bruken
av omradene (bl.a. gjgdsling og beitetrykk). Det er ogsa ngdvendig & gjennomfare en kontroll av
kloakksystemene ved gardene og hyttene som potensielt sett kan ha systemer med utlgp direkte
til Ereviksvatnet, for & forsikre seg om at ingen av disse bidrar til utslipp som pavirker vassdraget.
Systemer som bidrar til slike utslipp ma utbedres.

Hovedstrengen rett nedenfor Ereviksvatnet (mellom stasjon 3 og 2) er det viktigste tilfarselsom-
radet for tarmbakterier til Ereviksbekken. De hgye verdiene av tarmbakterier tyder pa at det til-
fares avfering fra dyr (via beite eller gjedsling) og/eller mennesker (via kloakkutslipp) til vann-
massene. | tillegg er omradet ogsa et viktig tilfarselsomrade for nitrogen, sannsynligvis fra denne
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Foto 53. Flyfotoav hoedstrengen nedenfor Ereviksvatnet (eIIo stason 3 og ). ekkestrengen er markert
i gront. Stasjon 3 ligger ved utlgpet av vannet og stasjon 2 ligger midterst i bekkestrengen nedenfor vannet.
Omrader der det bar opprettes buffersoner er markert med hvitt. Fotografiet er hentet fra foto 5.3 i Mageray
(2020).

avfgringen. Det er et beiteomrade for sau ved utlgpet fra vannet, og det kan veaere en kilde il
tarmbakteriene. Vegetasjonssonene har gkt langs denne delen av hovedstrengen mellom 1973
0g 2003 (Norge i bilder 2020), og er gode i dag (foto 5.3) (Magergy 2018, Norge i bilder 2020).
Dette gjar at beiteomraddene neppe er eneste kilde til tarmbakteriene i denne delen av hoved-
strengen. Det er nok mer sannsynlig at kloakk fra hyttene i dette omradet bidrar til de hgye
verdiene av tarmbakterier som ble funnet. Likevel tyder miljg-DNA-analysene pa at hverken land-
bruks- eller kloakkforurensning er et problem i denne delen av bekken. Som nevnt, er det mulig
at analysene ikke fanger opp en del av landbruksforurensningen i forbindelse med saueholdet
langs bekken. Derimot burde de fange opp tegn pa kloakkforurensning, hvis det finner sted, da
de ble gjennomfgrt over en periode da hyttebruken og sannsynligheten for utslipp vil veere stor.

Selv om vannkvalitetsundersgkelsene og miljg-DNA-analysene gir noe motstridende svar om

forurensningsbildet i hovedstrengen rett nedenfor Ereviksvatnet, er det viktig & forbedre forhol-
dene for elvemuslingen i Ereviksbekken. Dermed bgr man veere fore var og redusere avren-
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Foto 5.4. Ffoto av Nylandsbekken. Bkstrengen er markert i gront. Stasjon 5 ligger nederst vedutl@pet i
Ereviksvatnet. Omrader der det bar opprettes buffersoner er markert med hvitt. Fotografiet er hentet fra foto 5.4
i Mageray (2020).

ningen til hovedstrengen fra beiteomradene ved utlgpet av Ereviksvatnet og forhindre eventuelle
kloakkutslipp i omradet. Som diskutert for tiltakene ved vannet, er det viktig & opprette en buffer-
sone innenfor beiteomradet (se foto 5.3), ideelt sett gjiennom gjerding og reetablering av naturlig
vegetasjon. | tillegg er det viktig & opprettholde vegetasjonen som finnes langs denne delen av
hovedstrengen, for at avrenning fra de naerliggende omradene ikke skal bli et stgrre problem.
Man bgr ogsa gjennomfgre en kontroll av kloakksystemene ved hyttene i omradet og utbedre
eventuelle mangler.

Nylandsbekken (stasjon 5) er et viktig tilferselsomrade for naeringsstoffer og tarmbakterier til
Ereviksbekken. Dette tyder pa at neeringsstoffene i stor grad stammer fra avfaring fra husdyr
som gar pa beite langs bekken eller gjadsling. | nedre del er det dyrket mark langs bekken, mens
i gvre deler renner den gjennom beitemark. Flyfoto viser at vegetasjonen har gkt langs Nylands-
bekken mellom 1973 og 2003, men det er fremdeles lite vegetasjon langs sersiden av bekken
(foto 5.4) (Norge i bilder 2020). Det er ingen ting som tyder pa at kloakkutslipp fra garden pa
Nyland bidrar til tilfgrselen av naeringsstoffer og tarmbakterier til Nylandsbekken, da eventuelle
utslipp sannsynligvis gar direkte fra garden og ut i Ereviksvatnet (Jon H. Magergy pers. obs.).
Miljg-DNA-analysene tyder pa at kviger som gar pa beite langs bekken (Egil Byberg pers. med.)
er hovedkilden til tiffarselen av naeringsstoffer og tarmbakterier, spesielt siden det gjadsles lite
mot dette bekkelgpet (Egil Byberg pers. med.). Analysene viser heller ingen tegn til kloakkfor-
urensning av bekken.

Det er viktig & redusere avrenningen fra beiteomradet for kviger til Nylandsbekken, for a forbedre
forholdene for elvemusling i Ereviksbekken. Som diskutert over, er det viktig a opprette en buf-
fersone langs denne bekken (se foto 5.4). Ideelt sett bagr naturlig vegetasjon gjenopprettes in-
nenfor beiteomradene, der gjerding vil veere ngdvendig for & oppna dette. | hvert fall ber det set-

28




NINA Rapport 1897

e f

Foto 5.5. Pavirkning i nedre del av Ereviksbekken. a & b) Vegetasjon Ians bekken. c) Bekken kommer ut til
hayre i bildet. d-f) Hyttene ligger alle innen 50 m fra bekken. Foto: Jon H. Mageray. Fotografiene er hentet fra
bilde 4 i Magergy (2018).
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Foto 5.6. Flyfoto av hovedstrengen ned mot sjen (mellom stasjo 2 og 1). Bekkestrengen er markert i gront.
Stasjon 2 ligger midterst i bekkestrengen nedenfor Ereviksvatnet og stasjon 1 ligger ved utlgpet i sjgen. Foto-
grafiet er hentet fra foto 5.6 i Magergy (2020).

tes opp et gjerde langs bekken som begrenser tilgangen for kvigene, slik at de ikke har direkte
tilgang til hele bekkelgpet (Egil Byberg pers. med.). Dette vil kunne bidra til & redusere tilfgrselen
av storfeavfgring til bekken og erosjon i og langs bekkelapet.

Hovedstrengen nederst mot sjgen (mellom stasjon 2 og 1) er et viktig tilfgrselsomrade for tarm-
bakterier til Ereviksbekken. Dette tyder pa at det tilferes avfering til denne delen av hoved-
strengen. Siden vegetasjonssonene er gode (foto 5.5a&b) og det er lite landbruksarealer i dette
omradet, er det lite sannsynlig at tarmbakteriene stammer fra husdyravfaring eller gjgdsel. Derfor
er det mest sannsynlig at kloakk fra bebyggelsen i dette omradet bidrar til de haye verdiene av
tarmbakterier som ble funnet. Det finnes en del eldre bebyggelse i omradet som kan ha kloakk-
systemer som farer til utslipp i omradet, selv om det ikke er observert direkteutslipp til denne
delen av hovedstrengen. | tillegg er det bygget mange nye hytter i omradet (foto 5.5¢-f, foto 5.6)
(Larsen 2011, Mageray 2018, Norge i bilder 2020, Jon H. Magergy pers. obs.), men man ma
regne med at eventuelle utslipp fra de nyere hyttene gar uti sjgen. | forbindelse med hytteutbyg-
gingen ble det tilfgrt fyllmasser (foto 5.5e&f, foto 5.6) og det ble hogget traer ned mot bekken
(Larsen 2011, Larsen & Berger 2005, Magergy 2018). Senere har kantvegetasjonen reetablert
seg (foto 5.5a&b) (Mageray 2018), og vannkvalitetsanalysene tyder ikke pa at tilfarsel av nee-
ringsstoffer og partikler til denne delen av hovedstrengen er et stort problem. Miljg-DNA-
analysene tyder pa at hverken landbruks- eller kloakkforurensning er et problem. De burde fange
opp tegn péa kloakkforurensning hvis det finner sted, da de ble gjennomfart over en periode da
hyttebruken og sannsynligheten for utslipp vil vaere stor.

Selv om vannkvalitetsundersgkelsene og miljg-DNA-analysene gir noe motstridende svar om
forurensningsbildet i den nederste delen av hovedstrengen i Ereviksbekken, er det viktig & gjare
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tiltak som forbedrer forholdene for elvemuslingen i bekken. Dermed bgr man veere fgre var og
gjennomfgre en kontroll av kloakksystemene ved hyttene i omradet og utbedre eventuelle mang-
ler. | tillegg er det viktig & opprettholde vegetasjonen som finnes langs denne delen av hoved-
strengen, for at avrenning fra de neerliggende omradene ikke skal bli et problem.

Hovedstrengen mellom Nordravatnet og Ereviksvatnet (stasjon 4) er det minst viktige tilfarsels-
omradet blant de undersgkte delene av Ereviksbekken. Likevel er tilfgrselen av naeringsstoffer
sapass stor at den ligger i grenseland til & vaere problematisk for elvemusling, sammenlignet
med de nivdene man har funnet blant rekrutterende bestander av elvemusling i Norge (Larsen
2017), Skandinavia (Degerman et al. 2009) og resten av Europa (Bauer 1988, Killeen 2012, Lois
Lugilde 2015, Moorkens 2006). Eneste kilde til tilfarselen er avrenning fra landbruksarealene
langs bekken og oppstrems Nordravatnet. Flyfoto viser at vegetasjonen langs bekken og vannet
har gkt mellom 1973 og 2003, men andelen dyrket mark har ogsé gkt i omradet (Norge i bilder
2020). | dag renner selve bekken gjennom beitemark, og det er noe dyrket mark bade i naerheten
av bekken og oppstreams Nordravatnet (foto 5.7, foto 5.8) (Magergy 2018, Norge i bilder 2020,
Jon H. Magergy pers. obs.). Miljg-DNA-analysene tyder pa at gjgdsling av et omradet med dyrket
mark innenfor vannet har bidratt til tilferselen av naeringsstoffer til bekken. | tillegg er det mulig
at analysene ikke fanger opp en del av landbruksforurensningen i forbindelse med saueholdet
langs bekken.

Det kan vaere ngdvendig a redusere avrenningen fra beitene og omradene med dyrket mark
ogsa i den gvre delen av nedbgrfeltet, langs hovedstrengen mellom Nordravatnet og Ereviks-
vatnet og oppstrems Nordravatnet, for a forbedre forholdene for elvemusling i Ereviksbekken.
Som diskutert over, er det viktig & opprette en buffersone langs hovedstrengen (se foto 5.8).
Ideelt sett bagr naturlig vegetasjon gjenopprettes, og innenfor beiteomradene vil gjerding vaere
ngdvendig for & oppnéa dette. Det er gode vegetasjonssoner mellom de fleste omradene med
dyrket mark og bekken i denne delen av vassdraget, men det kan vaere aktuelt med en ugjgdslet
buffersone i omradene med dyrket mark som ligger ved nordenden av Nordravatnet. Det er ogsa
viktig & opprettholde vegetasjonen som finnes langs bekken og vannet, for at avrenning fra de
nzerliggende omradene ikke skal bli et starre problem.

Tilferselsomradene for naeringsstoffer, partikler og/eller tarmbakterier i Ereviksbekken, i rekke-
folge fra de viktigste til de minst viktige, er:

Ereviksvatnet (stasjon 3)

Hovedstrengen rett nedenfor vannet (mellom stasjon 3 og 2)
Sidebekken Nylandsbekken (stasjon 5)

Hovedstrengen nederst mot sjgen (mellom stasjon 2 og 1)
Hovedstrengen mellom Nordravatnet og Ereviksvatnet (stasjon 4)

Denne rekkefglgen er likevel ikke den riktige prioriteringsrekkefalgen for tiltak for elvemusling i
vassdraget. Muslingen finnes bare nedenfor Ereviksvatnet (Larsen 2011, Larsen & Berger 2005,
Mageray 2018), og tiltak i dette omradet bgr derfor prioriteres. Selv om miljg-DNA-analysene
ikke tyder pa at kloakkforurensning er et problem, bgr man veere fare var og gjennomfgre en
kontroll av kloakksystemene langs denne delen av bekken. Det bagr veere en relativt enkel jobb
a gjennomfare en slik kontroll. Til sammenligning vil det veere mer ressurskrevende & gjenopp-
rette buffersoner i store arealer langs Ereviksvatnet (og Nordravatnet), langs hovedstrengen
mellom vannene og langs Nylandsbekken. Selv om dette ogsa er sveert viktige tiltak, ber tilta-
kene nedenfor Ereviksvatnet prioriteres farst.

Tiltakene som foreslas her er basert pa tiltakene som ble foreslatt i den opprinnelige tiltaksana-
lysen for elvemusling i Ereviksbekken (Magergy 2018) og oppdatert basert pa vannkvalitetsana-
lysene fra 2019 (opprinnelig rapportert i Mageray 2020) og miljg-DNA-analysene i 2020. For
flere detaljer rundt andre trusler og tiltak, henvises det til den opprinnelige tiltaksanalysen. Den
fokuserer ogsa pa tiltak knyttet til lav vannfgring og fysiske inngrep i nedbgrfeltet. Flere av grunn-
eierne i nedbgrfeltet har uttalt at de er positive til & bidra til & bedre vannkvaliteten og miljgforhold-
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Foto 5.7. Beitemark langs Ereviksbekken mellom Nordravatnet og Ereviks
kekanten relativt 4pen. Foto: Jon H. Magergy. Fotografiene er hentet fra bilde 3 i Magergy (2018).

Foto 5.8. Flyfoto av hovedstrengen mellom Nordravatnet og Ereviksvatnet. Bekkestrengen er markert i gront.
Stasjon 4 ligger i @vre del av bekkestrengen. Omrader der det bar opprettes buffersoner er markert med hvitt.
Fotografiet er hentet fra foto 5.8 i Mageray (2020).
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ene i vassdraget, selv om de ser noen utfordringer knyttet til gardsdriften i nedberfeltet (Egil
Byberg pers. med., kontakt med andre grunneiere videreformidlet av Annette Fossa, Fylkesman-
nen i Rogaland (na Statsforvalteren i Rogaland)).
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6 Bruk av miljg-DNA til 4 identifisere
forurensningskilder

Forelgpig har bruken av miljg-DNA til identifikasjon av forurensningskilder farst og fremst foku-
sert pa a identifisere kildene til tarmbakterieforurensning (f.eks. Caldwell et al. 2011, Gonzalez-
Saldia et al. 2019, Staley et al. 2018, Stoeckel & Harwood 2007, Toranzos 1991). Slike under-
sokelser kan for eksempel skille mellom tarmbakterier fra mennesker og gardsdyr (f.eks.
Lamendella et al. 2007; 2008, Lee et al. 2010). | tillegg er det foreslatt at metoden kan brukes
for & vurdere effektiviteten av renseanlegg i forbindelse med temmerforedling (Coble et al. 2019).
Dette er forelagpig en relativt begrenset bruk av miljg-DNA til & identifisere forurensningskilder
nar metoden i prinsippet bar kunne brukes for a identifisere alle typer forurensningskilder som
kan knyttes til DNAet til en organisme. Man kan for eksempel identifisere om organiske partikler
i et vassdrag kommer fra terrestriske eller akvatiske kilder og bruke dette til a identifisere gkt
tilfarsel av partikler i forbindelse med skogbruk. Potensialet er spesielt stort siden man na relativt
enkelt kan identifisere store organismegrupper gjiennom DNA-metastrekkoding (oppsummert i
f.eks. Coble et al. 2019, Garlapati et al. 2019, Rees et al. 2014, se Ekrem and Majaneva 2019,
Mo and Fossgy 2019 eller Aamodt 2020 for eksempler fra Norge).

| Norge er metastrekkoding tidligere bare brukt til & identifisere kildene som forklarer tilfarsels-
mgnstre av forurensning i nedbearfeltet til Gjersjgen, som er drikkevannskilde for Nordre Follo og
As kommuner i Viken fylke (Aamodt 2020, Frode Fossgy upubl. mat.). | disse pravene fant man
at den klart sterste bidragsyteren til miljg-DNA fra virveldyr var menneske, men gris, sau (som
var vanskelig a skille fra geit), stokkand, rotte, vannspissmus og hund var viktige bidragsytere
avhengig av prgvetakingsstasjon og -dato. | tillegg ble det funnet DNA fra katt, radyr, kalkun,
torsk, rev og rein. Det ble ogsa tatt noen referanseprgver fra drikkevannet i Baerum. | disse pro-
vene fant man ogsa at den klart stgrste bidragsyteren til miljig-DNAet var menneske, men elg,
kylling, sau, rein og hund var viktige bidragsytere avhengig av prgvetakingsdato. | tillegg ble det
funnet DNA fra oter og kalkun. Disse miljg-DNA-analysene ville ikke kunne identifisere DNA fra
storfe, da storfeserum ble benyttet i analysene. Som nevnt er DNA fra menneske lite egnet til &
identifisere forurensningskilder, da man ikke med sikkerhet kan avgjgre om DNAet kommer fra
lokalitetene som er blitt prgvetatt eller om DNAet har kommet inn i prgvene i forbindelse med
pravetaking og/eller analyse (se diskusjon nedenfor).

DNA fra urbane dyr som rotte, hund og katt tyder pa urban- og/eller kloakkforurensning. Torsk
er et matprodukt som tyder pa kloakkforurensning. Funn av enkelte av de andre organismene
kan vaere vanskeligere a tolke, siden gris, sau og kalkun bade kan veere et matprodukt eller et
gardsdyr. Enkelte av pr@vene var tatt i mer landlige omrader og funn av gris og sau i disse tyder
pa utslipp eller avrenning fra gardsdrift, men de fleste pr@gvene ble tatt i urbane omrader der funn
av disse organismene tyder pa kloakkutslipp. Funn av kylling og sau i drikkevannet i Baerum
tyder pa at drikkevannet er pavirket av landbruksforurensning, siden drikkevannskildene ligger i
mer landlige omrader. Det ser ogsa ut som hunder blir luftet i naeromradet til drikkevannskildene.
At man finner rein-DNA i disse pravene er vanskelig & forklare, siden drikkevannskildene ligger
i landlige omrader der det hverken finnes rein (Artskart 2021d) eller man forventer kloakkutslipp.
Dette skyldes nok en feil i metodikken (se diskusjon nedenfor). Funn av kalkun-DNA, bade i
nedbgrfeltet til Gjersjgen og i drikkevannet, kunne tyde péa landbruks- og/eller kloakkforurens-
ning, men kalkun brukes ogsa til produksjon av kjemikalier som brukes i PCR. Dermed er dette
nok mer sannsynlig arsaken til funnet av kalkun-DNA (se diskusjon nedenfor). At man finner
organismer som stokkand, vannspissmus, radyr, rev, elg og oter er ikke overraskende, da disse
er organismer som man forventer & finne i naerheten av vare vassdrag. Alt i alt tyder pravene pa
at hovedkildene til forurensningen i nedbgrfeltet til Gjersjgen stort sett er urban og kloakkbasert,
mens landbruksforurensning dominerer ved én av provetakingsstasjonene i nedbgrfeltet og i
drikkevannet til Baerum.

| Ereviksbekken var DNA fra menneske én av de stgrste bidragsyterne til miljig-DNA fra virveldyr,
men grret, trepigget stingsild, storfe, al og ringdue var viktige bidragsytere avhengig av
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prgvetakingsstasjon og -dato. | tillegg ble det funnet DNA fra skrubbe, nordpadde, buttsnute-
frosk, strandsnipe, brunsisik, stokkand, gransanger, kalkun, bokfink, r@dstrupe, maltrost, hund,
rein, elg, hjort, dvergspissmus og markmus. Funn av storfe tyder pa landbruksforurensning, si-
den resultatene av analysene ikke tyder pa kloakkforurensning i vassdraget. At det ble funnet
kalkun er overraskende, siden det heller ikke er kjent at denne fuglen har blitt holdt eller at det
er brukt kalkungjadsel i den delen av nedbgrfeltet der kalkun-DNAet ble funnet (Egil Byberg,
Arild Erevik og Roald Fossmark pers. med.). Funn av rein var ogsa overraskende. Begge disse
funnene skyldes nok, som nevnt, metodiske utfordringer (se diskusjonene nedenfor). Mangel pa
funn av sau er ogsa overraskende siden den er et vanlig beitedyr langs vassdraget (Gunnar
Erevik og Roald Fossmark pers. med.).

Bruk av miljg-DNA til & identifisere forurensningskilder har stort potensiale (f.eks. Caldwell et al.
2011, Coble et al. 2019, Gonzalez-Saldia et al. 2019, Staley et al. 2018, Stoeckel & Harwood
2007, Toranzos 1991). Likevel er det ogsa en del utfordringer knyttet til at noen organismer
representerer flere forskjellige forurensningskilder (Aamodt 2020, Frode Fossgy upubl. mat.,
vare data), hvordan miljgforhold pavirker mengden DNA i prgvene (f.eks. Barnes et al. 2014,
Buxton et al. 2017, Eichmiller et al. 2016, Jane et al. 2015, Pilliod et al. 2014, Strickler et al.
2015), forskjeller i sekvenseringseffektivitet for forskjellige organismer (f.eks. Elbrecht & Leese
2015, Liu et al. 2020, Thomas et al. 2016), potensialet for kontaminering av prgvene
(oppsummert i Sepulveda et al. 2020), at sekvenser kan vaere knyttet til feil art i databaser (f.eks.
Bidartondo 2008, Hofstetter et al. 2019) og at markarene ikke alltid er sensitive nok til & skille
mellom neert beslektede arter (f.eks. Baekkelie et al. 2020, Fukumoto et al. 2015, Wilcox et al.
2013; 2015). De tre siste utfordringene kan ogsa fere til at man far sakalte falske positive resul-
tater. Det vil si at man identifiserer DNA fra organismer som ikke var tilstede i pravene (f.eks.
Ficetola et al. 2016, Lahoz-Monfort et al. 2016). Analysene fra nedbgrfeltet til Gjersjgen, med
referanseprgvene fra drikkevannet i Baerum, (Aamodt 2020, Frode Fossay upubl. mat.) og Ere-
viksbekken illustrerer bade dette potensialet og disse problemene.

Potensialet illustreres ved at pravene bidro til & identifisere de viktigste forurensningskildene i de
forskjellige prevetakingsomradene. Miljg-DNAet fra nedbegrfeltet til Gjersjaen tyder pa at kloakk-
forurensning er hovedkilden til forurensningen i nedbgrfeltet. Unntaket var én bekk i et landlig
omrade i nedbarfeltet, der DNAet tyder pa at landbruksforurensning er hovedkilden. | drikkevan-
net i Baerum ble det funnet miljg-DNA som tyder pa at drikkevannskildene er pavirket av land-
bruksforurensning og at folk gar tur med hunder i omradene rundt disse (Aamodt 2020, Frode
Fossgy upubl. mat.). Miljg-DNAet fra Ereviksbekken tyder pa at landbruksforurensning er ho-
vedkilden til forurensningen i bekken, mens det ikke ble funnet tegn pa kloakkforurensning.

Utfordringene knyttet til at noen organismer representerer flere forskjellige forurensningskilder
blirillustrert i studiene. | nedbarfeltet til Gjersjgen, med referanseprgvene fra drikkevannet i Bae-
rum, ble det funnet miljg-DNA fra gris, sau og kylling (Aamodt 2020, Frode Fossgy upubl. mat.).
| Ereviksbekken ble det funnet DNA fra storfe. DNA fra alle disse organismene kan veere en
indikasjon pa landbruksforurensning eller kloakkforurensning. Heldigvis er det likevel ofte mulig
a sannsynliggjere hva kilden til dette DNAet er. | nedbarfeltet fra Gjersjaen tyder tilstedeveerel-
sen av DNA fra rotte og torsk pa kloakkforurensning, mens i Ereviksbekken ble det ikke funnet
DNA fra organismer som bare kan knyttes til kloakkforurensning. Det er ogsa mulig & bruke
eksisterende kunnskap om nedbgrfeltene for & identifisere om det er sannsynlig at DNAet fra en
spesifikk organisme kommer fra landbruks- eller kloakkforurensning. For eksempel kommer
DNAet fra gris ngdvendigvis fra kloakkforurensning, hvis det ikke holdes gris eller gjgdsles med
grisegjgdsel ved noen av gardene i nedbgrfeltet til en prgvetakingsstasjon. Et alternativ hadde
ogsa veert & analysere miljg-DNA-prgvene med henblikk pa planter. Dette ville gitt ytterligere
informasjon om organismer som kunne knyttes til landbruksforurensing og/eller kloakkforurens-
ning. En slik tilnaerming ville krevd st@rre skonomiske ressurser for a gjennomfare prosjektene.
Pa lengre sikt vil denne problematikken sannsynligvis lgses ved at man far markerer som er
spesifikke pa organismer som bare kan knyttes til den ene eller den andre forurensningskilden.
Man har f.eks. utviklet markarer for a identifisere virus og bakterier som er spesifikke for avfa-
ringen til forskjellige organismer (f.eks. Ahmed et al. 2010, Lamendella et al. 2007; 2008, Lee et
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al. 2010), men mer forskning er nadvendig fgr disse metodene kan brukes som en generell
metodikk for & identifisere forurensningskilder vha. metastrekkoding av miljg-DNA.

Utfordringene knyttet til hvordan miljgforhold pavirker mengden DNA i prgvene (f.eks. Barnes et
al. 2014, Buxton et al. 2017, Eichmiller et al. 2016, Jane et al. 2015, Pilliod et al. 2014, Strickler
et al. 2015) blir ogsé illustrert i studiene. Bade i nedbgrfeltet til Gjersjgen (Aamodt 2020, Frode
Fossgy upubl. mat.) og i Ereviksbekken var det stor variasjon i andelen miljg-DNA avhengig av
provetakingsdato. Andelen DNA som kunne knyttes til landbruksforurensning var hgyere i perio-
der med hgy vannfaring, sannsynligvis pga. hgyere avrenning fra beiter og omrader med dyrket
mark. | begge studiene pavirket derfor prgvetakingsdato og miljgforholdene pa disse datoene
resultatene. | Ereviksbekken ble nok ogsa resultatene ved stasjonene ved utlgpet av Ereviksvat-
net og i hovedstrengen mellom Nordravatnet og Ereviksvatnet pavirket av at miljg-DNA sedi-
menterer i stillestdende vann i innsjger (Fossgy et al. 2017b). | tillegg er det diverse andre mil-
joforhold (f.eks. Barnes et al. 2014, Buxton et al. 2017, Eichmiller et al. 2016, Jane et al. 2015,
Pilliod et al. 2014, Strickler et al. 2015) som man ma vurdere nar man skal planlegge nar og hvor
man skal gjennomfare provetaking av miljg-DNA og hvordan man skal tolke resultatene av de
pafglgende analysene.

Utfordringene knyttet til forskjeller i sekvenseringseffektivitet for forskjellige organismer (f.eks.
Elbrecht & Leese 2015, Liu et al. 2020, Thomas et al. 2016) er ogsa tilstede i begge studiene
(Aamodt 2020, Frode Fossgy upubl. mat., vare data), men de gir ikke grunnlag for & vurdere
hvordan denne utfordringen pavirker resultatene.

Utfordringene knyttet til kontaminering av pr@vene (oppsummert i Sepulveda et al. 2020) illus-
treres ogsa i studiene. | begge studiene utgjorde DNA fra menneske en stor andel av det identi-
fiserte miljg-DNAet (Aamodt 2020, Frode Fossay upubl. mat., vare data). Siden det er vanskelig
a forsikre seg om at menneske-DNAet stammer fra prgvene og ikke har kommet inn i prgvene i
forbindelse med provetaking og/eller analyse, er det vanskelig & benytte dette DNAet til & iden-
tifisere forurensningskilder i de to studiene. Heldigvis er kontamineringsproblematikken mindre
nar det gjelder andre organismer, siden de ikke er involvert i hverken prgvetaking eller analyse
av pragvene. Likevel forklares nok funnet av kalkun i Ereviksbekken med kontaminering av prg-
vene med kalkun-DNA, da kalkun brukes til produksjon av kjemikalier som brukes i PCR. Kon-
taminering av prgvene i labben er nok den mest sannsynlige arsak til tilstedevaerelsen av kalkun-
DNAet, spesielt siden det ikke er kjent at denne fuglen har blitt holdt eller at det er brukt kalkun-
gjedsel i nedbgrfeltet (Egil Byberg, Arild Erevik og Roald Fossmark pers. med.). Funn av kalkun
i nedbgrfeltet til Gjersjgen og i drikkevannet i Baerum kan ogsa skyldes slik kontaminering, men
det er ogsa mulig at det kan skyldes landbruksforurensning knyttet til kalkunproduksjon.

Utfordringene knyttet til at det kan vaere feil i databasen(e) som brukes til 4 identifisere DNAet i
miljg-DNA-prgvene illustreres muligens ogsa i studiene. Som diskutert over, er funnet av rein-
DNA i drikkevannet i Beerum (Aamodt 2020, Frode Fossay upubl. mat.) sveert overraskende,
siden det er sveert lite sannsynlig at DNAet er kommet inn i prgvene som kloakkforurensning
eller fra rein i nedbgrfeltet (Artskart 2021d). Funnet av rein-DNA i Ereviksbekken er ogséa over-
raskende. Det finnes en reinstamme lenger gst i Strand kommune (Artskart 2021d), men gitt
vandringsvei og naturforhold er det sveert lite sannsynlig at ett streifdyr kom inn i nedbarfeltet
(Jarle Lunde pers. obs.) og at DNAet fra dette dyret ble identifisert i pravene vare. Rein-DNA er
ogsa tidligere identifisert i miljg-DNA prgver fra Norge der det ikke var forventet a finne slikt DNA
(Frode Fossay upubl. mat.). Det er derfor mulig at dette skyldes at noen referanse-sekvenser i
GenBank har blitt knyttet til feil art, men forelgpige undersgkelser tyder ikke pa dette. Uansett
tyder disse uventede funnene av rein-DNA pa at man ma veere klar over at man kan fa falske
positive resultater for denne arten.

Utfordringene knyttet til manglende spesifisitet av markgrene (f.eks. Baekkelie et al. 2020,
Fukumoto et al. 2015, Wilcox et al. 2013; 2015) som brukes til & identifisere DNAet i miljg-DNA-
prevene illustreres i studiet fra nedbarfeltet til Gjersjgen, med referansepraver av drikkevannet i
Baerum (Aamodt 2020, Frode Fossay upubl. mat.). | dette studiet var det, som nevnt, vanskelig
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a skille sau fra geit, men dette har lite pavirkning pa vurderingen om forurensningen skyltes
landbruks- eller kloakkforurensning. En slik problematikk forklarer uansett ikke mangelen pa funn
av sau i Ereviksbekken, siden det heller ikke ble identifisert DNA fra geit. Slik manglende spesi-
fisitet av markarer er knyttet til nzert beslektede arter (f.eks. Baekkelie et al. 2020, Fukumoto et
al. 2015, Wilcox et al. 2013; 2015). | de to studiene ble det ogsa funnet DNA fra andre arter som
kunne knyttes til landbruks- og/eller kloakkforurensning, som storfe, gris, rotte, hund, katt, kal-
kun, kylling, torsk og rein. For de fleste av disse artene finnes det ikke neert beslektede arter i
Norge. Gris kunne potensielt sett feilidentifiseres som villsvin, men villsvin finnes ikke i nedbgr-
feltet til Gjersjaelven eller i Beerum (Artskart 2021e). Hund kunne potensielt sett feilidentifiseres
som ulv, men hund er en mye mer sannsynlig kilde i disse omradene. Om rotte er brun- eller
svartrotte eller om torsk egentlig burde identifiseres som en annen torskefisk har ingenting a si
for tolkningen av resultatene.

Studiene fra Norge viser at man kan bruke metastrekkoding til a identifisere forurensningskilder.
I nedbgrfeltet til Gjersjaen ble kloakkforurensning identifisert som hovedkilden til forurensningen,
mens landbruksforurensning ble identifisert som hovedkildene til forurensningen i én av bekkene
i nedbgrfeltet og i drikkevannet i Baerum (Aamodt 2020, Frode Fossgy upubl. mat.). Landbruks-
forurensning ble ogsa identifisert som hovedkilden til forurensningen i Ereviksbekken. Likevel er
det en del utfordringer knyttet til metodikken. Noen av disse utfordringene vil besta, som hvordan
miljgforhold pavirker mengden DNA i pragvene (f.eks. Barnes et al. 2014, Buxton et al. 2017,
Eichmiller etal. 2016, Jane et al. 2015, Pilliod et al. 2014, Strickler et al. 2015). Andre utfordringer
vil reduseres ettersom teknologien utvikles videre, som at noen organismer kan knyttes til for-
skjellige forurensningskilder (Aamodt 2020, Frode Fossgy upubl. mat., vare data), forskjeller i
sekvenseringseffektivitet for forskjellige organismer (f.eks. Elbrecht & Leese 2015, Liu et al.
2020, Thomas et al. 2016), potensialet for kontaminering av prgvene (oppsummert i Sepulveda
et al. 2020), feil i referansedatabasene (f.eks. Bidartondo 2008, Hofstetter et al. 2019) og at
markgrene ikke alltid er sensitive nok til & skille mellom nzert beslektede arter (f.eks. Baekkelie
et al. 2020, Fukumoto et al. 2015, Wilcox et al. 2013; 2015). | Iapet av de kommende arene vil
metoden blir mer og mer anvendbar nar man gnsker & identifisere forurensningskilder i vare
vassdrag.
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