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Sammendrag

Innsjger, med dypvannsinntak, er mye
brukt som drikkevannskilde i Norge.
Ved stort vannvolum som gir solid for-
tynning og en oppholdstid som tillater
utdeing og sedimentasjon, vil vannkilden
ofte fungere som en hygienisk barriere
mot smittestoffer som tilferes. I hvilken
grad sykdomsfremkallende bakterier,
virus og parasitter (patogener) kan tran-
sporteres fra forurensningskilde til dyp-
vannsinntak, avhenger blant annet av
veerforhold (sirkulasjon i vannmassene),
avstand fra forurensningskilde, og av
patogenenes overlevelsesevne og sedi-
mentasjon. Matematiske stremnings- og
spredningsmodeller kan vere nyttige
verktgy for & simulere hvordan patoge-
ner med ulike egenskaper transporteres i
drikkevannskilder. Simulering av spred-
ning av “tenkte” patogentilfersler i Mari-
dalsvannet viste at Escherichia coli ikke
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var en god indikator pa forekomst av pa-
togener med lengre overlevelse. Simule-
ringene viste dessuten at fa patogener
nadde vanninntaket dersom de var festet
til partikler med hey sedimentasjonshas-
tighet. Ved lavere sedimentasjonshastig-
het ble patogenene transportert lenger
og kunne pévirke vanninntaket selv i
perioder med sprangsjikt.

Summary
Mathematical current and water quality
models - useful simulation tools for asses-
sing the vulnerability of drinking water
sources with regard to microbial pollution.
Lakes, with deep-water intake, are often
used as drinking water sources in Nor-
way. Such water sources may act as hygi-
enic barriers against pathogens due to
dilution in large water volumes and re-



tention times allowing die-off and sedi-
mentation. To what extent microbial
pathogens (bacteria, viruses and parasi-
tes) may be transported from a faecal
source to the deep-water intake depends
on e. g. weather conditions (water circu-
lations), the distance from the faecal
source, and pathogen persistence and se-
dimentation. Mathematical models may
be useful for estimating the transport
and survival of different pathogens in a
water source. Simulations of the tran-
sport of pathogens in Maridalsvannet,
from a “thought” discharge to the drin-
king water intake, showed that E. coli
was not a good indicator of pathogens
with long persistence. The simulations
also showed that few pathogens reached
the water intake if the pathogens were
attached to particles with high sedimen-
tation rates. With lower sedimentation
rates the pathogens were transported a
longer distance and affected the water
intake even in periods with stratification.

Innledning

En rekke sykdomsfremkallende bakterier,
virus og parasitter (patogener) kan for-
arsake vannbarne utbrudd dersom de
forurenser drikkevannskilden og ikke
fiernes eller inaktiveres for drikkevannet
nar konsumentene. Giardia-utbruddet i
Bergen i 2004, der mer enn 1500 perso-
ner ble diagnostisert med sykdom, var
en alvorlig pdminnelse om dette. Kunn-
skap om mulig forekomst av patogener i
nedberfeltet, om hvilke forhold som kan
fore til at patogenene transporteres til ra-
vannsinntak for drikkevann, til hvilket
niva, er viktig for at vannverkseier skal

kunne avgjore hva som trengs av tiltak
for 4 sikre at ferdigbehandlet drikkevann
er hygienisk trygt til enhver tid. Nedven-
dige tiltak kan veere restriksjoner eller
andre tiltak i nedberfeltet for 4 unnga
forurensning, overvéaking av mulige foru-
rensningskilder og ikke minst en optimal
vannbehandling og desinfeksjon.

I arbeidet med & kartlegge og overva-
ke forurensningssituasjonen i en drikke-
vannskilde, utfores i dag hovedsakelig
mikrobiologiske analyser av ravannet.
Pavisning av spesifikke patogener i vann
er ofte komplisert og dyrt. Fraveer av en
patogen sier dessuten lite om risikoen
for forekomst av andre patogener, og en-
kelte patogener kan utgjore en risiko selv
ved lavere konsentrasjoner enn man kan
male. Den mikrobielle ravannkvaliteten
overvékes derfor rutinemessig ved & be-
stemme antall fekale indikatorbakterier.
Escherichia coli gir viktig informasjon om
i hvilken grad vannkilden er pévirket av
fersk fekal forurensning, og sier derfor
noe om risikoen for at det ogsa kan vaere
patogener i vannet.

Noen patogener (hovedsakelig virus
og parasitter) overlever lenger i vann enn
E. coli. Clostridium perfringens og intes-
tinale enterokokker har derfor veert
brukt som indikatorer for mulig neerveer
av patogener med lang overlevelse. Flere
studier viser liten korrelasjon mellom
indikatorbakterier og patogener i vann,
sa bruk av indikatorbakterier er ikke all-
tid palitelig for a angi reell helserisiko
(Astrdm m.fl. 2007; Costan-Longares m.
fl. 2008). Kun en liten del av vannmas-
sene blir dessuten analysert for eksempel
ukentlig/manedlig, slik at forurensnings-
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episoder kan forekomme uten & bli opp-
daget. I tillegg til a utfere vannanalyser,
er det derfor viktig at vannverkseier har
oversikt og kontroll med révannskvalite-
ten basert pa en risiko og sarbarhetsana-
lyse. I samsvar med drikkevannsforskrif-
ten ma vannverk med sérbare vannkilder
ha kjennskap til alle etableringer og akti-
viteter som finnes i nedberfeltet og i
hvilken grad disse kan pévirke drikke-
vannets hygieniske kvalitet.

Patogener som overlever lenge i vann-
miljoet, har lav infektiv dose og som er
motstandsdyktige mot ulike desinfek-
sjonsmetoder, utgjer en spesiell utfor-
dring for vannverk dersom de er til stede
i ravannet. Eksempler pé slike patogener
er parasitter som tolererer klor i de doser
som brukes i Norge i dag (VKM, 2009)
og enteriske adenovirus og delvis rota-
virus som til en viss grad kan overleve
UV-bestraling med dagens doser (Shin
m.fl. 2009; Li 2009). Ved planlegging av
fremtidig vannforsyning ma det tas hen-
syn til at endringer i samfunn og klima
kan pévirke utbredelsen av infeksjoner
(smittepresset) blant mennesker og dyr i
Norge. Klimaendringer i form av hyppi-
gere og mer kraftig nedber kan dessuten
fore til okt tilforsel av slike smittestoffer
til drikkevannskilder, pa grunn av ekt
avrenning fra omrader med dyrefekalier
eller gkte lekkasjer og overlgp fra kloakk-
anlegg i nedberfeltet.

Innsjoer, med dypvannsinntak, er mye
brukt som drikkevannskilde i Norge.
Ved stort vannvolum som gir solid for-
tynning, og en oppholdstid som tillater
utdeing og sedimentasjon, vil vannkilden
til en viss grad fungere som en hygienisk
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barriere mot smittestoffer som tilfores
vannkilden. Matematiske stremnings-
og vannkvalitetsmodeller kan vere nyttig
supplerende verktoy i risiko og sarbar-
hetsanalyser. NIVA benytter for tiden
den 3-dimensjonale modellen GEMSS
(http://www.erm-smg.com) for & simu-
lere forhold som bergrer vannkvalitet i
innsjger. Verforhold (lufttemperatur,
duggpunkt, globalstriling og vind),
vanntemperatur, vannfering i innlep,
vannfering i utlep og vanninntak, stoft-
konsentrasjoner i innlgp og stoffenes
egenskaper (bestandighet, sedimenta-
sjon), er input til modellen.

Modellen kan brukes med “dagens”
forhold eller fremtidige scenarier som
input. Slike modeller kan veere nyttig for
a simulere spredning av E. coli og pato-
gener fra ulike forurensningskilder. Det-
te kan veere til hjelp for 4 avgjore hvilke
forurensningskilder som pévirker ra-
vannsinntaket mest (Tjomsland m.fl.
2009a) og om ravannsinntaket er opti-
malt plassert med hensyn pa & minimere
pavirkningsgraden. Modellene kan kalib-
reres ved & méle E. coli i tilforselskilder
og ved vanninntak. De kan veere til hjelp
for & estimere grad av barrierevirkning i
kilden ved ulike arstider ved dagens
klima, og i et fremtidig klima der hoyere
temperaturer vil fore til lengre sirkula-
sjonsperioder utover hgsten og vinteren
(Tjomsland og Rohrlack 2008; Bomo
m.fl. 2008).

Det er selvfolgelig stor usikkerhet
heftet med slik modellering, og model-
lene er vanskelig & verifisere med malin-
ger. De kan likevel bidra til 4 gi en bedre
forstaelse av hvilke parametere og pro-



sesser som er avgjorende for forekomst
av patogener ved dypvannsinntak i inn-
sjoer. Modeller er kun en forenklet etter-
ligning av naturen, og kvaliteten pa re-
sultatene fra modellene er avhengig av
kvaliteten pa parametrene som brukes
som input. I denne artikkelen har vi
samlet og vurdert noe generell inputdata.
Dette er kun innledende arbeid. Mer
arbeid er pékrevd, ikke minst mé input-
data tilpasses lokale forhold.

Kvantitativ input pa tilfersler
av E. coli og patogener til
drikkevannskilder

For & modellere mulig spredning av E.
coli og patogener til dypvannsinntak i
innsjoer, trengs verdier pa hvor mye E.
coli og patogener som tilferes innsjoen.
Tilfersler av patogener er avhengig av at
det finnes syke individer eller friske smitte-
berere i nedberfeltet. Er det utelukkende
friske dyr og mennesker i nedberfeltet
kan det veere E. coli og avforing i vannet
uten at det er patogener til stede. Som
kvantitativ input pa tilfersler kan man
benytte mélte verdier eller estimerte ver-
dier:

Malte verdier

Her ber det analyseres for E. coli og aktu-
elle patogener i tilforselsbekker og punkt-
utslipp som man antar har betydning.
Slike analyser ber gjores ved ulike veer-
forhold, spesielt i situasjoner med kraftig
nedber og stor avrenning da man tenker
seg at forurensningsbelastningen er storst.
”Spontan” prevetaking under slike for-
hold vil kunne fange opp forurensnings-
episoder i storre grad enn prevetaking

pé faste dager. En ulempe med vannana-
lyser er uansett at kun en liten del av
vannmassene blir analysert, slik at foru-
rensningsepisoder kan forekomme og
betydelige mengder E. coli og patogener
tilfores drikkevannskilden uten a bli
oppdaget. Analyser er viktig for & verifi-
sere modellen.

Estimerte verdier

Her kan man starte med & lokalisere (i
den grad det er mulig) fekale forurens-
ningskilder i nedberfeltet (septiktanker,
andre avlgpsanlegg, gjodsellagre, ut-
spredt gjedsel, beiteomrader, luftegarder,
husdyr, ville dyr, fugler). For at fekal-
kilden skal kunne pévirke drikkevanns-
kilden mé det vaere en mulig transport-
vei (direkte utslipp, mulighet for overflate-
avrenning, transport under overflaten
osv.) mellom fekalkilden og drikke-
vannskilden eller tillopsbekker. For fe-
kalkilder med sannsynlig transportvei til
vannkilden ber man sa ansld mengde E.
coli og patogener i fekalkildene. Dette
kan gjores ved enten a analyse for pato-
gener i fekalkilden eller en estimering av
“mest sannsynlige” verdier basert pa
gjennomsnittsverdier fra litteraturen.
Fra norske og internasjonale studier finnes
noe informasjon om typiske mengder
patogener i avlgpsvann (Robertson m.fl.
2006; Astrom m.fl. 2009; Ferguson m.fl.
2009). Det finnes ogsa standardtall for
fekalproduksjon per individ, samt noe
informasjon om mengde patogener i dyre-
fekalier (ref i Ferguson m.fl. 2009).
Mengden patogener er avhengig av smitte-
situasjonen i dyrepopulasjonen og gjen-
nomsnittsverdier av mange dyr varierer
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gjerne fra ikke pévist til 10° per gram
dyrefekalier (ref i Ferguson m.fl. 2009).
Fremtidig overvéking av forekomst av
patogener blant norske dyr og mennesker
vil veere nedvendig for 4 fange opp end-
ringer i smittesituasjonen. For “worst
case”-simuleringer kan man anta at feka-
liene som stammer fra akutt syke indivi-
der skiller ut store mengder patogener,
eksempelvis 10" Cryptosporidium oocyster
eller Giardia cyster per degn per individ
(VKM, 2009). Personer smittet med rota-
virus kan i ekstremtilfeller skille ut opp
til 10" virus per gram, og beregninger
indikerer at septiktanker kan inneholde
opp til 10 virus per liter over en kort
periode dersom det er en infisert person
i huset (Ferguson m.fl. 2009).

I tillegg til storrelsen pa fekalkilden
(beregnet som antall E. coli eller patoge-
ner), er som sagt lokaliseringen sveert
viktig. Utslipp av (renset) avlgpsvann di-
rekte i vannkilde eller tillopselver vil
kunne gi store tilfersler av E. coli og pato-
gener. Fekalier fra dyr eller fugler som
slippes direkte i vannkilden kan ogsa gi
en betydelig “stottilforsel” av E. coli og
eventuelt patogener (dersom individene
er smittebeaerere) til vannkilden. I slike
tilfeller kan mengden tilforte E. coli eller
patogener til drikkevannskilden beregnes
som estimert mengde fekalier eller av-
lgpsvann multiplisert med mengde E.
coli/patogener per gram fekalier eller av-
lgpsvann. Mesteparten av dyrenes avfe-
ring slippes derimot ikke direkte i drik-
kevannskilden eller i tilferselsbekker,
men i landskapet. Parametere som lys-
forhold (UV), fuktighet og temperatur
pavirker overlevelsesevnen av mikro-
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organismer under slike forhold. I hvilken
grad E. coli og patogener fra fekalier i
landskapet vil transporteres til vannkilden
er blant annet avhengig av avstand til
bekker/vannkilde, terrenghelling og los-
massedekning og ikke minst veerforhold
som gir stor avrenning, som store ned-
bermengder og sngsmelting. I hvilken
grad patogenene er festet til partikler vil
ogsa pavirke transporten. Det er utviklet
flere modeller for estimering av tran-
sport av E. coli og patogener fra fekal-
kilder i landskapet til vannkilder. Noen
modeller baserer seg pa overflateavren-
ning, mens andre ogsd tar hensyn til
strommer under overflaten (Haydon og
Deletic 2006; Coffey m.fl. 2007; Oliver
m.fl. 2009). Det er gjort forsek i felt for &
male avrenning av patogener. Tate m.fl.
(2000) estimerte f.eks 1,2 % avrenning av
Cryptosporidium oocyster fra fersk kalve-
feces pé jord etter 90 minutter med intens
nedber. Generelt viser slike undersokel-
ser at nedber og avrenning er sentrale
parametere for mobilisering og transport
av patogener. Likevel vil hovedparten av
patogenene tilbakeholdes i landskapet.
Vegetasjonssoner er dessuten et effektivt
tiltak for & begrense avrenningen (Tate
m.fl 2006; Miller m.fl. 2007).

Noen norske drikkevannskilder har
septiktanker eller andre avlgpsanlegg i
nedberfeltet. Mengden E. coli og patoge-
ner som tilferes vannkilden fra disse av-
lgpssystemene er blant annet avhengig
av avlgpssystemenes renseevne, tilstand
(lekkasjer) og avstand fra kloakkutslipp/
overlop/lekkasjer til tillopsbekker eller
selve drikkevannskilden. Estimering av
hvor stor fraksjon av fekalkilden (dyre-



fekalier og avlepsvann) som faktisk nar
drikkevannskilden eller tillopsbekker er
forbundet med stor usikkerhet. Bruk av
reduksjonsfaktorer basert pa lokalkunn-
skaper og faglig skjenn, kan veere en til-
nerming. Ved beregninger i forbindelse
med risiko og sarbarhetsanalyser kan
man teste ut ulike "worst case”-scenarier:
f.eks konsekvens av at dyr i akutt syk-
domsfase gjor fra seg direkte i vannkilden,
konsekvens av lekkasje fra septiktank
eller avlgpsledning som mottar avfering
fra personer i akutt sykdomsfase osv.
Slike beregninger kan synliggjore mulig
effekt av tiltak i nedberfeltet, for eksem-
pel viktigheten av a rydde opp i usikre
avlgpslesninger, inngjerding av husdyr
for a4 unnga at dyrene slipper fekalier i
drikkevannskilde eller tilforselsbekker.
Andre tiltak kan vere forbud mot hold
av husdyr i nedberfeltet eller kontroll
med bestanden av ville dyr. Behovet for
slike tiltak vil avhenge av lokale forhold,
ikke minst hvor stor sikkerhet som er
bygget inn i vannforsyningen i form av
vannbehandling/desinfeksjon.

Simulering av hvordan
patogeners overlevelses-
evhe og sedimentasjon kan
pavirke konsentrasjonene
ved dypvannsinntak
Overlevelsesevnen til indikatorbakterier
og patogener kan blant annet beskrives
ved halveringstider, dvs. tiden det tar for
halvdelen er dede/inaktiverte. Halverings-
tiden i vann vil variere for en og samme
mikrobe, og pavirkes av en rekke fakto-
rer blant annet vanntemperatur og lys-
forhold, samt metoden som brukes for

10

pavisning. Ved sterk pavirkning av sol-
lys, samt i varmere vann, kan halverings-
tiden til E. coli vaere fa timer, mens i kaldt
vann uten lyspavirkning kan halverings-
tiden veere flere dager (ref i Hipsey m.fl.
2008). I modellberegninger brukes gjerne
en halveringstid for E. coli pa ca ett dogn
ved 20 °C, og modellene tar hensyn til at
halveringstiden gker ved synkende tem-
peratur. Enkelte virus og parasitter kan
overleve betydelig lenger enn E. coli
(Espinosa m.fl. 2008; Robertson og Gjer-
de 2006, Peng m.fl. 2008). Halveringstid
pé en uke eller en méned er ikke uvanlig.
Noen pévisningsmetoder for patogener
skiller ikke mellom infektive og ikke-
infektive stammer/varianter (for eksem-
pel for parasitter). I simuleringene kan
man tenke seg et utslipp av infektive pato-
gener, og estimere konsentrasjoner ved
révannsinntaket gitt ulike utdeingshastig-
heter.

Beiting (patogenene blir spist av sterre
organismer) og sedimentasjon er andre
faktorer som kan pavirke forekomst og
transport av patogener i vann. Sedimen-
tasjonen kan skyldes egen sedimenta-
sjonshastighet, som er lav, eller sedimen-
tasjonshastigheten til partikler som pato-
genene fester seg til. Flere studier har vist
at en stor andel av tarmbakterier og spesielt
virus er festet til partikler. Ogsa oocyster
av parasitten Cryptosporidium er vist &
kunne festes til partikler, men muligens i
mindre grad enn virus (referanser i Dor-
ner m.fl. 2006; Hipsey m.fl. 2008). Sedi-
mentasjonshastigheten er blant annet
avhengig av partiklenes storrelse og tett-
het. Hvilke sedimenterbare partikler
som er dominerende i en vannkilde vil
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Patogener per liter

variere fra vannkilde til vannkilde, med
sesong og med verforhold. For innsjger
kan det tenkes at sedimentering med
partikler hovedsakelig forer til at pato-
genene fjernes fra vannet, men sedimenter
kan ogsa vere en kilde til patogener i
vann dersom patogenene resuspenderes
(Wu m.1l. 2009).

For & synliggjore hvordan patogeners
ulike utdeingshastighet og sedimenta-
sjon kan pavirke muligheten for at pato-
genene transporteres til dypvannsinnta-
ket, ble det satt opp en stremnings- og
spredningsmodell for Maridalsvannet.
Den tredimensjonale strom- og vann-
kvalitetsmodellen GEMSS, ble benyttet.
Modellen ble kjort med vannferings- og
veerdata fra 2006. Effekten av "tenkte” ut-
slipp av patogener fra ulike lokaliteter i
nedberfeltet, ble simulert (Tjomsland,
2009b). I denne artikkelen viser vi kun
resultater fra “tenkte” utslipp fra Dausje-
elva. Dausjgelvas utlep er ca 2 km fra

vannverksinntaket og vanninntaket ligger
pé ca 36 meters dyp.

Eksempel 1

Det ble antatt kontinuerlige tilforsler av
patogener via Dausjoelva, 10 per degn
gjennom hele aret. Det ble antatt at pato-
genene var frittsvevende, dvs ingen sedi-
mentasjon. Spredning av patogener med
halveringstider pa 1 degn, en uke og en
maned, ble simulert gjennom hele éret.
Ikke uventet viste simuleringene at dyp-
vannsinntaket var mest utsatt for pavirk-
ning i sirkulasjonsperiodene om varen
og utover hesten/vinteren. Grad av pé-
virkning var sveert avhengig av pato-
genenes overlevelsesevne/halveringstid.
Tilfersler av patogener med halverings-
tid pa et dogn pavirket dypvannsinntaket
i mindre grad (Figur 1). Ved tilforsel av
patogener med halveringstid pa en ma-
ned, var de simulerte konsentrasjonene
ved dypvannsinntaket betydelige, dvs. 6

Kontinuerlige tilfgrsler i Dausjeelva
Konsentrasjoner som funksjon av tid og svinnrate
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Figur 1. Simulerte patogenkonsentrasjoner ved dypvannsinntaket i Maridalsvannet
gjennom et dr, etter kontinuerlige “tenkte” tilforsler fra Dausjoelva (10" per dogn) av
patogener med ulike overlevelsesevner/halveringstider.
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patogener per liter i sirkulasjonsperio-
dene (Figur 1). Ved & anta en mindre
kontinuerlig tilforsel fra Dausjoelva, for
eksempel 107 patogener per degn, kan de
simulerte verdiene reduseres tilsvarende,
dvs. med faktor 1000. Det samme kan
gjores for storre tilforsler. Historiske data
for E. coli og vannfering tilsier at “virke-
lige” verdier for tilfersler av E. coli fra
Dausjoelva til Maridalsvannet var gjen-
nomsnittelig ca 7x10" per dogn og mak-
simalt 2x10** per degn (Vogelsang, 2006).
Simuleringene demonstrerte, ikke uven-
tet, at E. coli med antatt halveringstid
(ved 20 °C) pa 1 degn ikke er en god in-
dikator for patogener med halveringstid
pa en maned. Informasjon om hvor lenge
aktuelle patogener kan overleve/vaere
infektive i vann, er viktig for & kunne
vurdere i hvilken grad kilden (dypvanns-
inntak i innsjg) fungerer som en hygie-
nisk barriere.

Eksempel 2

Det ble antatt tilforsler av patogener via
Dausjoelva, 10" per degn i en uke. Dette
kan for eksempel stamme fra et tenkt in-
divid som var akutt syk i en uke og der
all avfering havnet i utlopet av Dausjo-

elva. Effekt av to slike forurensningspe-
rioder; en uke i juni da det var velutviklet
sprangsjikt i Maridalsvannet og en uke i
november, uten sprangsjikt, ble simulert.
Det ble antatt at patogenene hadde lang
overlevelsestid, dvs halveringstid pa en
maned. Effekten av at patogenene var
festet til mindre og storre partikler, dvs
sedimentasjonshastigheter pa 0, 1 og 5
meter per degn ble simulert. Simule-
ringene viste at patogener som var festet
til storre partikler (sedimentasjonshastig-
het pa 5 meter per dogn) péavirket vann-
inntaket i mindre grad; Maksimum
simulert verdi ved drikkevannsinntaket
var 1 patogen per 1000 liter dersom ut-
slippet foregikk i juni da det var sprang-
sjikt i Maridalsvannet og opp til 1 pato-
gen per 100 liter ved utslipp i november.
Ved sd hoy sedimentasjonshastighet ble
patogenene i stor grad fjernet ved bunn-
felling for de nadde inntaket til drikke-
vann. Dersom patogenene hadde sedi-
mentasjonshastighet pa 1 meter per dogn
var inntaket betydelig mer pavirket; opp
til 1 patogen per liter ved utslipp i
november. Ved utslipp i juni (velutviklet
sprangsjikt) ble overflatevannet over
vanninntaket raskt pavirket, mens vann-

Max antall patogener

Sedimentasjonshastighet

Max antall patogener per
liter etter utslipp i juni

per liter etter utslipp
i november

0 meter per dggn 0,02 4
1 meter per dagn 0,2 1
5 meter per dagn 0,001 0,01

Tabell 1. Maksimalt antall patogener ved dypvannsinntak i Maridalsvannet etter
“tenkte” utslipp (10" per dogn fra Dausjeelva i en uke) av patogener med ulik

sedimentasjonshastighet.
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inntaket ble mest péavirket de etterfol-
gende ukene med et maksimum pa 20
patogener per 100 liter. Ved tilsvarende
utslipp i juni av patogener uten sedimen-
tasjon, sa holdt disse frittsvevende pato-
genene seg svevende over sprangsjiktet
utover sommeren og hesten og pavirket
vanninntaket forst og fremst da sirkula-
sjonen nddde tilstrekkelig dypt ned i
slutten av oktober, med maksimum 2 pato-
gener per 100 L. Utslipp i november av
frittsvevende patogener viste hoyest pa-
virkning av vanninntaket med opp til 4
patogener per liter, oppsummert i tabell 1.

Som vist i eksempelet er ogsa sedi-
mentasjon viktig for i hvilken grad pato-
gentilforsler til innsjeer vil pavirke dyp-
vannsinntaket. For a forsta dette bedre
anbefales det at det utferes studier for &
underseke i hvilken grad patogener fes-
tes til partikler, og hvilke sedimenta-
sjonshastigheter som kan veere typiske
under norske forhold. Dersom man ikke
har lokalt malte verdier kan et anslag
veere at 50 % av patogenene er partikkel-
bundet, at sedimentasjonshastigheten til
frittsvevende patogener er lav, ca 2 mm
per degn for Cryptosporidium oocyster,
og at sedimentasjonshastigheten til par-
tikler er opp til 5 meter per degn (Dor-
ner m.fl. 2006; Wu m.fl. 2009).

Simulering av patogen-
konsentrasjoner i ravann
kan gi nyttig input til
kvantitativ mikrobiell
risikovurdering

Kvantitativ mikrobiell risikovurdering
(QMRA) blir i okende grad brukt for &
bestemme risikoen for infeksjoner med

VANN | 01 2010

ulike patogener knyttet til konsum av
drikkevann. Basert pa informasjon om
mengden vann som drikkes, niva av in-
fektive patogener i drikkevannet og dose-
respons (karakteriserer forholdet mel-
lom dose og forekomst av infeksjoner
basert pa dyre- og menneskestudier), s&
kan risikoen for infeksjon per person per
ar beregnes. QMRA er blitt lansert som
et potensielt redskap for & ta beslutninger
angdende tiltak i vannforsyningssyste-
met, relatert til det & oppné kvantitative,
helsebaserte mal (Seidu m.fl. 2007; Fiks-
dal m.fl. 2008). Mindre enn ett tilfelle per
10 000 innbyggere per ar er for eksempel
foreslatt som akseptabelt niva av vann-
bérne infeksjoner. For a oppna si lav
risiko indikerer QMRA beregninger at
konsentrasjonen av patogener i ferdig-
behandlet drikkevann ma vere sveert lav.
I henhold til WHO (2004) aksepteres 6
oocyster av Cryptosporidium per 10 000
liter og 3 rotavirus per 100 000 liter i fer-
digbehandlet drikkevann.

En svensk modell er nylig utviklet der
vannverk ved & legge inn informasjon
om sitt ravann og vannbehandlingspro-
sess, kan beregne arlig risiko for infeksjon
med ulike patogener blant sine abonnen-
ter (http://www.svenktvatten.se). Med
denne modellen kan vannverkene fa en
indikasjon p& hvor sarbart vannforsy-
ningssystemet er for endringer i ré-
vannskvaliteten og for svikt i aktuelle
vannbehandlingsprosesser (Abrahamsson
m.fl. 2009). Ved bruk av innsjger som
drikkevannskilde, kan strem og spred-
ningsmodeller, som vist over, simulere
antall infektive patogener i ravannet etter
ulike utslippscenarier, veerforhold osv.
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Dette kan gi nyttige input til QMRA-
modeller, deriblant den svenske som al-
lerede er utviklet. Modellene kan vzere til
hjelp for & belyse hvordan infeksjonsrisi-
koen ved & drikke vann, kan pavirkes av
“worst case”-hendelser i nedberfeltet ved
ulike &rstider. Dette kan muligens gi nyt-
tige innspill i kommuner der det er kol-
liderende gnsker mellom kildebeskyttelse
og onske om etableringer og aktiviteter i
nedberfeltet. Modellene kan brukes som
supplerende redskap for & ta beslutninger
om nedvendige tiltak, for eksempel hvor
stor inaktivering som ma dimensjoneres
i vannbehandlingen for a oppna aksepta-
bel helserisiko.

I likhet med mange andre modeller er
det ogsa store usikkerheter knyttet til det
a skaffe gode inngangsdata for beregning
vha QMRA, og det blir gjort mange for-
enklende antagelser som er usikre. Re-
sultatene fra slike beregninger mé derfor
benyttes med forsiktighet og selvfolgelig
suppleres med faglig skjenn.
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