Norges miljg- og

|_ J biovitenskapelige

N universitet

Masteroppgave 2021 30 stp
Fakultet for realfag og teknologi

Nasjonalt estimat over sykdom fra
drikkevann i Norge basert pa
Kvantitativ Mikrobiell
Risikoanalyse (QMRA)

National Estimate of \Waterborne Diseases in
Norway based on Quantitative Microbial Risk
Assessment (QMRA)

Frieda Trones Lieungh
Vann- og miljgteknikk






Sammendrag

Det er ulike tilnserminger for & estimere omfanget av vannbarne sykdommer. Tradisjonelt sett har
det blitt benyttet epidemiologiske metoder med registrering i MSIS for a kartlegge sykdom fra
drikkevannet. Flere faktorer gjor imidlertid at det er vanskelig & ansla hvor mange som egentlig blir

syke av drikkevannet, og det antas & veere hgye mgrketall.

Folkehelseinstituttet (FHI) har na samlet inn data for Drikkevannsstudien, for a kartlegge hvor
mange som blir syke av drikkevannet i Norge. Dette er en spgrreundersgkelse som har pagatt mel-
lom 2018 og 2020 hvor hensikten er a avdekke en forbindelse mellom mage-tarm-symptomer og
drikkevannskonsum [1]. I flere land har man imidlertid tatt i bruk analyseverktgyet QMRA for &a
evaluere risiko i vannforsyningen. QMRA star for kvantitativ mikrobiell risikoanalyse, og er en
metode for & beregne risikoen forbundet med alle stegene i vannforsyningen basert pa dose-respons-
modeller. FoU-programmet Svensk Vatten Utveckling (SVU) har i samarbeid med Chalmers utviklet
et eget QMRA-program for & karakterisere den potensielle helsemessige risikoen i drikkevann, til-

passet nordiske vannforekomster.

Denne avhandlingen er basert pa beregninger og litteratur bak det svenske QMRA-verktgyet, samt
datasett fra Vannverksregisteret, for & lage et estimat over risiko for infeksjon i drikkevannet i
Norge. Hovedelementene i modellen er karakterisering av patogeninnhold i inntakspunktet, sam-
menstilling av rensemetoder, beregning av renseeffekter og estimat over antall infiserte ved hjelp av
dose-respons-modeller. Fra Vannverksregisteret ble datasett over mikrobiologiske analyseprgver av
ravann, vannbehandlingsmetoder og vanntransportsystemer (distribusjonsnettet) benyttet. Det ble
gjort to ulike estimater, ett med forventet log-reduksjon ved hygieniske barrierer fra Veiledning i
Mikrobiell Barriere Analyse (MBA) av (Odegaard, Osterhus og Melin [2], samt ett med en kombi-
nasjon av disse renseeffektene og renseeffekter fra en studie av Hijnen og Medema [3]. Estimatene
resulterte i hgye smittetall, henholdsvis i overkant av 300 000 arlige infeksjoner ved estimatet med
renseeffekter fra MBA-veilederen, og i overkant av 250 000 i estimatet med kombinasjonen av rense-
effekter. Den hgye smitterisikoen ved dette estimatet avviker med tidligere innrapporterte tall, men
pa grunn av antatt underestimering ved innrapportering, er det vanskelig & avgjore om resultatene
er realistiske. Det forekommer imidlertid variasjon og usikkerhet ved flere parametere i modellen
som ikke er tatt hgyde for. Videre fremgar det av resultatene at enkelte av vannforsyningssystemene
bidrar med en stor andel av smittetilfellene. Dette kan skyldes feil i sammenstillingen av datasettene,

eller mangelfull innrapportering data i Vannverksregisteret.




Abstract

A great number of approaches exist to estimate the scope of waterborne diseases. Traditionally,
epidemiological methods with registration in MSIS have been applied to estimate diseases in drin-
king water. Moreover, several factors make it difficult to determine the number of people becoming

infected by drinking water, thus it is assumed a high number of unrecorded cases.

The Norwegian Institute of Public Health (NIPH/FHI) has collected data for The Drinking Water
Study (Drikkevannsstudien). The study relies on a survey carried out between 2018 and 2020, whe-
re the main purpose was to detect a correlation between gastrointestinal symptoms and drinking
water consumption [1]. Several countries have utilized an analysis tool as a method to evaluate the
water supply, namely QMRA. This stands for Quantitative Microbial Risk Assessment, based on
a method in which it calculates the risk associated with all steps in the water supply based on
dose-response models. In cooperation with Chalmers, the Swedish program for research and devel-
opment, SVU (Svensk Vatten Utveckling), developed their own QMRA-tool to characterize the

potential health risk associated with drinking water, customized for Nordic water supplies.

This dissertation (thesis) is based on calculations and relevant literature behind the Swedish QMRA-
tool, in addition to data from Vannverksregisteret to propose an estimate of the risk of infections in
Norwegian drinking water. The main elements within the model are comprised of characterization
of pathogens in raw water, a compilation of treatment methods and calculation of treatment effects,
and finally, an estimate of the number of infected consumers applying dose-response models. Data
from Vannverksregisteret were utilized to determine the number of inhabitants associated with wa-
terworks and distribution networks. Two estimates were performed: an expected log-reduction by
hygienic barriers from the report on Microbial Barrier Analysis (Mikrobiell Barriere Analyse, MBA)
by Odegaard, Osterhus, and Melin [2], in addition to a combination of the expected log-reduction
from MBA and methods from a study by Hijnen & Medema [3]. As a result, the estimates showed a
significantly high number of infected inhabitants. The MBA study accumulated just above 300 000
expected infections annually, and just above 250 000 for the estimate with combined treatment
effects, respectively. Moreover, the high risk of infections by these estimates deviates from previous
reports. However, due to an assumed underestimation in reported cases, it is difficult to determine
the validity of the results. This may be due to variation and uncertainties of several unaccounted
parameters within the model. Furthermore, a few treatment plants accumulate high infection num-
bers, which may be due to errors in the compilation of data, or a lack of reporting of water treatment

in Vannverksregisteret.
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1 Problemstilling og formal

Vannbarne sykdomsutbrudd er et omfattende problem pa verdensbasis, ogsa i utviklede land. Selv
om drikkevannet i Norge generelt regnes som hygienisk trygt, antas det at forekomsten av vannbarne
sykdomsutbrudd er hgyere i Norge enn i sammenliknbare land pa grunn av et stort antall fritids-
eiendommer og private brgnner [17]. Okt overflateavrenning og temperaturendring som folge av
klimaendringer, urbanisering og befolkningsvekst kan gjgre at de naturlige barrierene i ravannskilder
reduseres. Dette vil gi hgyere risiko for forurensing av vannkilder og hgyere krav til vannbehand-
ling [4]. Pa bakgrunn av dette er det derfor essensielt a utarbeide metoder for a evaluere de hygieniske
barrierene i drikkevannet og estimere risikoen for infeksjon, bade for a4 avdekke risikoen i vannfor-

syningen som helhet og for a avdekke sarbare omrader.

Tradisjonelt er det epidemiologiske metoder med innrapporteringssystemer som har veaert praksis for
a avdekke vannbarne sykdommer i Norge. Disse tallene viser at antall innrapporterte sykdomstilfeller
forarsaket av drikkevannet har blitt fzerre de siste arene, noe som tyder pa at drikkevannskvaliteten
er forbedret [4]. Imidlertid antas det underrapportering av sykdomstilfeller fra drikkevann. Dette
skyldes at det er vanskelig & avgjgre om sykdommen skyldes drikkevannet eller andre faktorer.
Dessuten er tallene bak disse dataene er basert pa at personer med infeksjon oppsgker helsehjelp,

og dermed avhengig av alvorlighetsgraden av sykdommen.

I forbindelse med evaluering av hygieniske barrierer har Norsk Vann utarbeidet verktgyet Vei-
ledning i mikrobiell barriere analyse (MBA, tidligere god desinfeksjonspraksis) [2]. Dette verktgyet
gir ikke et estimat pa risiko forbundet med vannforsyningen, men en ngdvendig log-reduksjon utfra
kvaliteten pa ravannet, og hvilken renseeffekt som kan forventes ved de ulike behandlingsmetodene.
Fora avdekke risiko knyttet til vannforsyningen benytter i midlertid flere land i dag QURA (Kvan-
titativ Mkrobiell Risikoanalyse). Dette er et virkemiddel som ogsa gir en i ndikasjon pa risikoen f or

infeksjon basert pa dose-respons-modeller.




Malet med denne avhandlingen er a lage et estimat knyttet til risikoen for infeksjon av drikkevannet
i Norge. Estimatet er basert pa dose-responsmodeller som benyttes i QMRA-verktgyet utviklet av
Chalmers pa oppdrag fra Svensk Vatten Utveckling (SVU) [18]. Problemstillingen kan deles inn i
fglgende deler:

e Evaluering av gyldigheten til resultatene fra et estimat basert pa QMRA-metoden, data fra
Vannverksregisteret, samt data fra litteraturen om ravannskonsentrasjoner og renseeffekter.
Resulatene vil bli vurdert og sammenlignet med dagens tall pa sykdom fra drikkevann, og

akseptabel risiko.

e Evaulering av egnetheten til en QMRA-modell er for et slikt estimat. Videre vil det bli vurdert
om et slikt estimat kan veere relevant a benytte, basert pa data som er tilgjengelig i dag, eller

eventuelle endringer som ma gjores for a tilpasse disse dataene.




2 Bakgrunn

I denne delen beskrives teorien bak inn-dataene i modellen for estimatet, samt QMRA-metoden,
og elementene i denne. Det vil gis en innfgring i vannkildetyper, samt partikkelfjernings- og des-
infeksjonsmetoder, og hvilke som er relevante for Norge. Dette ligger til grunn for antagelser som
er gjort 1 modellen med hensyn til ravannskonsentrasjon vannbehandling. Deretter vil det gis en
innfgring i metoder for & estimere vannbarne infeksjoner som fglge av drikkevann. Til 4 begynne
med gis en oversikt over den mikrobiologiske helerisikoen i drikkevann. Dette innebaerer en oversikt
over dagens system for innrapportering av sykdomstilfeller, en oversikt over tidligere utbrudd, samt

aktuelle mikroorganismer for Norge.

2.1 Mikrobiologisk helserisiko i drikkevann

Med vannbarne infeksjoner menes sykdommer som skyldes patogene mikroorganismer som spres via
vann. Patogene mikroorganismer i vann stammer hovedsakelig fra fekal forurensing fra mennesker og
varmblodige dyr, og gir som regel mage-tarm-symptomer [4, 19]. I folge Folkehelseinstituttet (FHI)
sin rapport Vannforsyning og helse [17], er forurensing av vannkilde eller manglende desinfeksjon
hovedgrunnen til vannbarne sykdomsutbrudd. Det er fekal forurensing fra mennesker og dyr som
gir storst infeksjonsfare [20]. I tillegg har Norge store lekkasjer pa distribusjonsnettet pa grunn av
ledningsnett som er gammelt eller i darlig stand. I og med at avlgpsledningen ligger i samme groft
som drikkevannsledningene, kan dette fgre til lekkasje inn pa drikkevannsledningsnettet eller innsug

av forurenset vann [21].

2.1.1 Vannbarne sykdommer i Norge

I dag er praksis at alle smittsomme sykdomstilfeller skal innrapporteres av lege og laboratorier.
Folkehelseinstituttet definerer et smittsomt sykdomsutbrudd som <to eller flere tilfeller av samme
sykdom som mistenkes & ha felles kilde> eller <et antall sykdomstilfeller som klart overskrider det
man ville forvente innenfor et omrade i et gitt tidsrom> [17]. MSIS (Meldingssystem for smittsomme
sykdommer) er et sentralt helseregister som jobber forebyggende mot smittsomme sykdomstilfeller
ved analyse, tolkning og rapportering av opplysninger [22]. Siden 2005 har ogsa FHI og Mattilsynet

inngatt et samarbeid om et internettbasert utbruddsvarslingsystem, Vesuv [17].

For & fastsla at et utbrudd skyldes drikkevann, ma det imidlertid omfattende analyser som in-
tervjuer, prgvetakning, miljgundersgkelser og kartlegging, utfgres i etterkant av utbruddet. I tillegg
dreier ofte sykdomsutbrudd som fglge av drikkevann seg om mange som blir syke over en kort

periode, samt en kortvarig forurensning av kilden. Dette gjor det til en utfordring a fastsla at dis-




se sykdomsutbruddene faktisk skyldes forurensning av drikkevannet [17]. En annen faktor er ogsa
alvorlighetsgraden ved infeksjon. Ved milde symptomer er det mindre sannsynlighet at man vil
oppseke helsehjelp. Dette forer til at mange infeksjoner som fglge av drikkevann gar under radaren,

spesielt enkelttilfeller, da det er lettere a oppdage stgrre utbrudd der mange blir syke [4].

Siden ar 2000 har Norge hatt flere store sykdomsutbrudd; utbruddet av Giardia i Bergen i 2004,
samt to utbrudd av Campylobacter; i Rgros i 2007 og i Askgy i 2019 [23, 24]. I Guzman-Herrador et
al. [4] sitt studie over registrerte sykdomstilfeller fra drikkevann i Norge i perioden 2003-2012, ble
det totalt rapportert 8 060 sykdomstilfeller forarsaket av drikkevann. Figur 2.1 er hentet fra studiet
og viser antall innrapporterte tilfeller i lgpet av perioden. I figuren er det ogsa inkludert data fra en
tilsvarende undersgkelse av Nygard, Gondorsen og Lund [25] som ble gjort for perioden 1988-2003.
I denne perioden ble rapportert inn 10 616 sykdomstilfeller forarsaket av forurenset drikkevann. Fi-
guren viser ogsa at det ble rapportert inn vannbarne sykdomstilfeller hvert ar i perioden 1988-2012

med unntak av 2010.
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Figur 2.1: Antall registrerte vannbarne sykdomsutbrudd i perioden 1988-2012 (a) og antall syke i

samme periode (b). Hentet fra Guzman-Herrador et al. [4].

Bade i perioden 1988-2003 og fra 2003-2012 var det Norovirus, etterfulgt av bakterien Campylobacter
som oftest ble meldt som arsak til utbrudd. Videre var det ogsa meldt utbrudd som fglge av bakterien
Francisella tularensis (hareprest [26]) og parasittene Giardia og Cryptosporidium. I Norge er det
Campylobacter og Giardia som har forarsaket storre sykdomsutbrudd de siste arene [25, 4]. Figur 2.1
viser henholdsvis en synkende trend i antall sykdomstilfeller i nyere ar, med unntak 2004 og 2007,
som er arene for utbruddet i Bergen og Rgros. Utbruddet av Campylobacter jejuni pa Askgy i 2019
er imidlertid ikke representert, men det er anslatt at om lag 2 000 personer ble syke av drikkevannet

i forbindelse med dette [24].




2.1.2 Patogene mikroorganismer i drikkevann

De fleste mikroorganismer i vann er ufarlige, men noen virus, bakterier eller parasitter kan veere
patogene (sykdomsfremkallende) og fore til infeksjon hos mennesker [7]. Mikroorganismer som er
relevant i forbindelse med drikkvannforsyning omfatter virus, bakterier, protozoer og helminter.
Figur 2.2 viser World Health Organization (WHO) sin oversikt over patogene mikroorganismer som

kan spres via drikkevann [5].

Persistence Resistance Important
Health in water to Relative animal

Pathogen significance” supplies’ chlorine”  infectivity” source
Bacteria
Burkholderia pseudomalies High May multiply Low Low No
Campylobacier jejuni, C coli High Moderate Low Moderate  Yes
Escherichia coli - Pathogenic' High Moderate Low Low Yes
E. coli = Enterohaemorrhagic High Moderate Low High Yes
Legionella spp. High May multiply Low Moderate No
Mon-tuberculous mycobacteria Low May multiply High Low Mo
Pieudomeonas oeruginosa® Moderate May multiply Moderate Low Mo
Solmonella typhi High Moderate Low Low Mo
Other salmonellae High May multiply Low Low Yes
Shigella spp. High Short Low High Mo
Vibrio cholerae High Short to long" Low Low Mo
Yersinia enterocolitica Moderate Long Low Low Yes
Viruses
Adenoviruses Moderate Long Moderate  High Mo
Enteroviruses High Long Moderate  High Mo
Astroviruses Moderate Long Moderate  High Mo
Hepatitis A virus High Long Moderate  High No
Hepatitis E virus High Long Moderate  High Potentially
Moroviruses High Long Moderate  High Potentially
Sapoviruses High Long Moderate  High Potentially
Rotavirus High Long Moderate  High Mo
Protozoa
Acanthamoeba spp. High May multiply Low High Mo
Cryptosporidium parvum High Long High High Yes
Cyclospora cayefanensis High Long High High Mo
Entamoeba histolytica High Moderate  High High No
Giardia intestinalis High Maoderate High High Yes
Noegleria fowleri High May multiply’ Low Moderate No
Toxoplasma gondii High Long High High Yes
Helminths
Dracunculus medinensis High Moderate Moderate  High Mo
Schistosomna spp. High Short Moderate  High Yes

Figur 2.2: WHO sin oversikt over vannbarne patogene mikroorganismer [5].




Ikke alle mikroorganismene som er listet opp i figur 2.2 er relevante for norske vannkilder. Imidlertid
papekes det i studien over vannbarne sykdomsutbrudd i Norge av Guzman-Herrador et al. [4], at til
tross for at flere mikroorganismer ikke er utgjor et problem i Norge i dag, kan dagens klimaendringer
med gkt overflateavrenning, kombinert med gkt reiseaktivitet og eksponering for smittestoffer, fore
til eksponering ogsa her i landet. Dette er faktorer som vil gke kravene for dagens vannbehandling.

Nedenfor gis en oversikt over relevante mikroorganismer i forbindelse med drikkevann.

Virus er den minste mikroorganismen (20-200 nm) og bestar av arvestoff (DNA eller RNA) [7, 27],
ofte omgitt av en proteinkappe. Virus har mange ulike smitteveier, men i Folkehelseinstituttet sin
smitteveileder [28] fastslas det at de vannbarne virus kan komme fra fekal forurensning fra dyr eller
mennesker. Videre fremkommer det at fra virusene som er listet opp i figur 2.2, er det Enterovirus og
Norovirus som er mest betydelig for vannbarne sykdomsutbrudd i Norge, og forarsaker mage-tarm-
infeksjoner [29]. Videre er Hantavirus er et virus som kan forarsake musepest [26], og er forbundet
med mindre drikkevannsanlegg. Hepatittvirus kan gi gulsott, men har lav forekomst i Norge, og
fleste registrerte smittetilfellene av dette viruset kommer fra utlandet [29]. De resterende virusene
er ikke like relevant for sykdomsutbrudd her i landet pa grunn av immunitet gjennom vaksinasjon
eller tidligere infeksjon. Resistensen overfor ulike desinfeksjonsmetoder varierer mye med type virus,

men de fleste inaktiveres med klor [7]

Bakterier er prokaryote organismer med stgrrelse mellom 0,2-10 pm (typisk 1 pm) [7]. De bestar
av en cellevegg og cellemembran som inneholder cytoplasma med fritt arvestoff og ribosomer (pro-
teindannende strukturer) [30]. Noen bakterier, som Bacillus og Clostridium, kan danne sporer som
gjor dem sveert resistente. Det er imidlertid Campylobacter som forarsaker flest sykdomsutbrudd i
Norge, men det er ogsa meldte tilfeller av Francisella tularensis som gir harepest [4, 7]. I tillegg er
FEscherichia Coli (E. Coli) og Salmonella ogsa viktige sykdomsfremkallende bakterier. Bade desin-
feksjon med UV-bestraling, ozonering og klor har god effekt pa bakterier [7].

Parasitter kan veere protozoer eller helminter (parasittiske ormer) [7]. Protozoer er encellede
organismer med stgrrelse 1-10 pm med cellekjerne [7, 31]. Protozoer kan forarsake alvorlige syk-
domsutbrudd, og har vist seg & veere mer resistente overfor klor enn bakterier og virus [7]. Innenfor
patogener i drikkevannet er det hovedsakelig gruppene Giardia og Cryptosporidium som er aktuel-
le [32]. Helminter er ormer som har en parasittisk livssyklus, med mennesker og dyr som vert [33].

Disse organismene utgjor spesielt en fare i U-land hvor drikkevannet blir forurenset av avlgpsvann [7].




Indikatororganismer

Indikatororganismer er organismer som ikke ngdvendigvis utgjer infeksjonsfare i seg selv, men som
benyttes til & finne eventuell forurensing i vann, enten i ravannskilden, etter vannbehandling, pa
ledningsnettet eller ved vannuttak [17]. I Veiledning i mikrobiell barriere-analyse (MBA-veilederen)

av Odegaard, Dsterhus og Melin [2] gis folgende kriterier for indikatororganismer:
e Organismene som benyttes bgr vaere enkle & pavise
e Organismene ma finnes i store nok mengder til at de kan pavises med stor grad av sikkerhet
e Organismene ma gi en rimelig indikasjon for risikoen for sykdom

E. Coli-bakterier finnes i store mengder i tarmen hos mennesker og varmblodige dyr. FE. Coli har
ikke god evne til & vokse seg utenfor verten, og dersom denne bakterien pavises i vannprgver er
det derfor et tegn pa fersk fekal forurensning [17]. Bakterien i seg selv sier ikke noe om risikoen for
infeksjon, men det kan indikere om vannbehandlingen er vellykket og om det kan foreligge andre
patogene mikroorganismer i drikkevannet. Utover dette er det ikke pavist noen vitenskapelig sam-
menheng mellom forekomst av E. Coli og parasitter eller virus i vannet, samt Campylobacter, som

tidligere har forarsaket stgrre sykdomsutbrudd [2].

Ettersom E. Coli ikke regnes som en palitelig indikator for pavisning av protozoer og virus, be-
nyttes Clostridium perfringens. Imidlertid er ogsa sammenhengen mellom forekomsten av denne,
og tilstedeveerelse av andre patogene mikroorganismer, usikker [2]. I kombinasjon kan likevel disse
organismene gi en indikasjon pa om det foreligger ny (E. Coli) eller gammel (Clostridium) fekal
forurensing i ravannskilden [2]. Intestinale enterokokker finnes i likhet med E. Coli i avfgring hos
husdyr, og i noen grad hos mennesker. De er imidlertid mer overlevelsesdyktige enn E. Coli og

regnes som en noe bedre indikator pa virus [34].

Mye tyder pa stor usikkerhet ved analyse av vannprgver med indikatororganismer, og det er derfor
hensiktsmessig a gjore en helthetlig vurdering av drikkevannsanalysene [34]. Som nevnt tidligere er
det dessuten ofte snakk om kortvarige forurensinger, og derfor vanskelig & pavise og knytte det til
eventuelle sykdomsutbrudd [17]. Drikkevannsforskriften krever rutinemessige analyser av E. Coli,
uavhengig av hvor mange abonnenter som forsynes [13]. Tabell 2.1 viser kravene i Drikkevansfor-
skriften til antall prgver som skal ta etter produsert vann per dggn i m?. Dersom det produseres
mer enn 103 liter vann, er det krav til flere analyser. For mikrobiologiske analyser kan dette vaere

kimtall, koliforme bakterier, intenstinale enterokokker og Clostridium perfingens [12, 13].




Tabell 2.1: Krav om antall ravannsprgver per ar etter Drikkevannsforskriften § 20 [12].

Produsert vann per dggn (m3) Réavannsprgver per ar

a) Til og med 10 1
b) Fra 10 til og med 2 000 4
c¢) Fra 2 000 til og med 6 000 8
d) Fra 6 000 12

2.2 Drikkevannspraksis i Norge

Estimatet over vannbarne sykdommer som er gjort i denne avhandlingen er basert pa Vannverks-
registerets data, samt ravannskonsentrasjoner og renseeffekter fra litteraturen. I fglgende kapitler
gis det en overordnet oversikt vannforsyningssystem i Norge i dag, samt hvilke hygieniske barrierer
som kan innga i vannforsyningssystemene, og hvilken effekt disse har pa mikroorganismer. Hygie-
niske barrierer er barrierer som forhindrer forurensing av drikkevannet, og blir beskrevet nsermere
nedenfor. De hygieniske barrierene som i utgangspunktet benyttes i estimatet, er basert pa drikke-

vannskilder og behandlingsmetoder som er registrert i Vannverksregisteret.

2.2.1 Vannverksregisteret

I folge Veileder til drikkevannsforskriften [13] er vannforsyningssystemer som har produsert 10 m?
per dggn (tilsvarer 10 000 liter) palagt arlig rapportering til Mattilsynet. Veilederen definerer et
vannforsyningssystem som et system som produserer vann utover privat bruk. Et vannforsynings-
system bestar av vanntilsigsomrade og/eller ravannskilde kombinert med et vannbehandlingsanlegg
og/eller et vanntransportsystem [13]. I dag samles informasjon om vannverkene i Vannverksregisteret
(VREG) [35], som er en samling av innrapporterte data fra rapporteringspliktige vannforsynings-
systemer i Norge. Registeret inneholder generell informasjon om vannverkene, samt informasjon om
inntakspunkt, vannbehandling og analyser av ravannet. Folkehelseinstituttet hadde hovedansvaret

for innsamling av data til Vannverksregisteret frem til 2009, da Mattilsynet tok over.

Folkehelseinstituttet gir arlig ut en rapport der data fra vannverksregisteret sammenstilles. Den
siste, Rapportering av data for vannforsyningssystemer i Norge [6], ble utgitt i desember 2020 og
gjelder for innrapporterte data i 2019. I rapporten fremkommer det at det i 2019 var 1 391 registre-
ringspliktige vannforsyningssystemer. Disse forsyner rundt 90 % av befolkningen (eksakt verdi 88 %
12019), og disse leverer i stor grad tilfredsstillende vann. Tabell 2.2 og 2.3 er hentet fra rapporten til
FHI og viser en oversikt over vannforsyningssystemene med personer tilknyttet, bade etter eierform

og geografisk etter regioner inndelt av Mattilsynet. Regionene er vist i figur 2.3.




Tabell 2.2: Fra FHIs rapport over VREG fra 2019 med oversikt over vannforsyningssystemer, samt

eierform og personer tilknyttet disse [6].

Antall personer | Kommunale og interkommunale | Annen eierform Totalt

tilknyttet Antall VF Antall personer Antall VF Antall personer Antall VF Antall personer
tilknyttet* tilknyttet tilknyttet

51-500 468 95 900 337 58 100 805 154 000

501-5 000 327 560 400 78 119 900 405 680 200

5 001-50 000 132 2 018 300 3 24 200 135 2 042 500

50 001-500 000 | 12 1 180 400 0 0 12 1 180 400

500 001- 1 666 800 0 0 1 666 800

Hele landet 940 4 521 700 418 202 200 1 358 4 723 900

* Antall personer er rundet opp til neermeste 100 (befolkning per 1 januar 2019, SSB), og vannforsyningssystemer

som kun produserer vann er ikke medregnet her.

Tabell 2.3: Fra FHIs rapport over VREG fra 2019 med med regional fordeling av vannforsyningssys-

temer (VF) og antall personer tilknyttet, samt gjennomsnitt, median, befolkning og forsyningsgrad

for vannverk [6].

Region Antall VE* Antall personer | Gjennomsnittlig antall | Median antall personer Befolkning™* | Forsyningsgrad
tilknyttet** personer tilknyttet tilknyttet
Nord 361 424 900 1177 250 484 546 88 %
Midt 313 644 100 2 058 320 733 940 88 %
Sgr og Vest 325 1 214 400 3736 439 1423 654 85 %
Dst 283 902 900 3190 355 1 066 307 85 %
Stor-Oslo 76 1 537 600 20 232 4198 1659 133 93 %
Hele landet | 1 358 4 723 900 3479 350 5 367 580 88 %

* T tabellen inngar antall VF hvor det er tilknyttet mer enn 50 personer. ** Antall personer er rundet opp til neermeste 100.

*#* Befolkning per 1 januar 2019, SSB.

Den delen av befolkningen som ikke er forsynt av registreringspliktige vannverk (10 %) har ikke

FHI gode opplysninger om per i dag, og man kjenner derfor ikke til om disse leverer hygienisk

tilfredsstillende vann [21]. Det finnes imidlertid mange sma vannverk i Norge, og nesten halvparten

av de registrerte vannforsyningssystemene leverer til under 500 personer. Medianverdien (den typiske

verdien pa landsbasis) er 350 personer. Derimot er gjennomsnittet ca. 3 500 personer, fordi dette

blir pavirket av de stgrre vannverkene som forsyner mange personer [6].




| Region Nord

361 vannforsyningssystemer
Forsyningsgrad 88 %

Ca. 7 200 krm vannledningsnett

" Region Midt

313 vannfarsyningssystemer
Forsyningsgrad 88 %

Ca, 11 000 km vannledningsnett

M Region @st
283 vannforsyningssystermner
Farsyningsgrad 85 %

Ca. 12 300 km vannledningsnett

I Region Sor og Vest
325 vannforsyningssystemer
Forsyningsgrad 85 %
Ca. 12 700 km vannledningsnett

M Region Stor-Oslo

76 vannforsyningssystemer
Forsyningsgrad 93 %

Ca. 9 600 km vannledningsnett

Figur 2.3: Regioner etter inndelt av Mattilsynet, hentet fra FHIs rapport over VREG fra 2019 [6].

2.2.2 Hygieniske barrierer

I Drikkevannsforskriften § 13 [12] heter det at vannverkseieren skal sikre " trygt drikkevann”, og at
det skal innga en behandlingsmetode som ” fierner eller inaktiverer” sykdomsfremkallende mikro-
organismer. For at drikkevannet skal regnes som trygt ma det inneholde tilstrekkelige hygieniske
barrierer slik at kvaliteten pa vannet er hygienisk trygg. Tidligere har det veert krav om to hygienis-
ke barrierer i drikkevannsbehandlingen, men i Mattilsynets Veileder til Drikkevannsforskriften [13]
heter det na at man skal sikre ” tilstrekkelige hygieniske barrierer”. Drikkevannsforskriftens § 3 be-
skriver en hygienisk barriere som en ” naturlig eller konstruert hindring eller tiltak som fjerner eller
inaktiverer sykdomsfremkallende virus, bakterier, parasitter eller andre mikroorganismer (...) til et

niva hvor de ikke lenger utgjor en helserisiko-[12].

De hygieniske barrierene skal veere uavhengige av hverandre, slik at hvis en barriere svikter ma
det likevel veere en barriere som kan sikre trygt drikkevann [17]. Vannkilden i seg selv kan regnes
som en hygienisk barriere, for eksempel grunnvann, som omtales nedenfor. Ogsa i overflatevann
kan de beskyttende sjiktene ha en viss barriereeffekt. Imidlertid er det flere av disse ravannskildene
som har tilsig fra eiendommer og andre aktiviteter rundt kilden, som kan fgre til forurensing selv
pa dypt vann [17]. Av vannbehandlingsmetoder er partikkelseparasjonsmetoder som koagulering i
kombinasjon med filtrering, membranfiltrering eller ionebytte sammen med desinfeksjonsmetoder

som klorering, UV-bestraling og ozonering regnet som hygieniske barrierer [17, 13].
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2.2.3 Ravannskilder

I Norge er overflatevann den dominerende drikkevannskilden, og herunder utgjer innsjger og tjern
ca. 80 % av vannforsyningen. Den resterende andelen av befolkningen er forsynt av drikkevann fra
grunnvann (10 %) og elver og bekker (ca. 8 %) [6, 7]. Tabell 2.4 viser en oversikt over vannkilder
pr. 2019 fra FHI sin rapport [6].

Tabell 2.4: Vannuttak etter vannkildetype og stgrrelse pa drikkevannsanlegg. Hentet fra FHI sin

rapport over vannverksregisteret 2019 [6].

Vannuttak per vannkildetype (1 000 m?) *

Antall personer Innsjo Elv/bekk Bore-bronn Borebrgnn (fjell) | Kildeutspring | Grunnvann - annet Apent hav | Totalt
forsynt (lpsmasse)

51-500 16 884 | 11 949 6 952 3 287 2772 493 177 42 513
501-5 000 93 046 | 15113 46 846 1413 1 246 1841 0 159 506
5 001-50 000 305 335 | 12 387 24 121 1354 0 1618 0 344 815
50 001-500 000 | 228 144 | 17 336 0 0 0 0 0 245 479
500 001- 100 690 | O 0 0 0 0 0 100 690
Hele landet 744 099 | 56 785 77919 6 054 4018 3 952 177 893 004

* T tabellen inngar data for hoved- og reservekilder for 1 272 av 1 391 VF.

Overflatevannkilder

Med overflatevann menes grovt sett innsjger av ulik kvalitet, elver og bekker. Som det frekommer
av Tabell 2.4 er de fleste tilknyttet en vannforysningssystem som benytter innsjger som drikke-
vannskilde. Dype innsjger har et beskyttende temperatursprangsjikt i sommerhalvaret og is pa
vinterhalvaret, som begge kan fungere som en hygienisk barriere. Pa varen og hgsten fgrer imidler-
tid temperaturskifte og vind til omrgring i vannet, og i disse sesongene er det derfor stgrre fare for

forurensing [7].

Flere vannverk benytter seg ogsa av grunne innsjger, og disse far ikke det samme beskyttende
sjiktet og er dermed mer sarbare for forurensing. Av overflatevann er det likevel elver og bekker som
er mest utsatt for forurensing, og mest sarbare for sesongvariasjoner. Dette gjgr at vannbehandlingen

av overflatevann er mer omfattende enn for f. eks. grunnvann som beskrives under [7].

Grunnvannskilder

Grunnvannskilder omfatter blant annet vann fra borebrgnner, overflatebrgnner og kildeutspring [7].
En stor del av grunnvannverkene i Norge utgjgr sma vannverk med under 1 000 personer tilknyttet.
Fordelen med grunnvann er at det i seg selv kan utgjore en hygienisk barriere. For det fgrste er

reduseres mikroorganismer som bakterier og parasitter i stor grad i transporten gjennom jord. I

11



tillegg ligger vannet under bakken, og er dermed mer beskyttet mot forurensninger enn overflate-
vann. Dersom oppholdstiden i mettet sone er lang, vil dette ogsa fgre til inaktivering av mange
organismer. Det er vanlig a4 regne vann som har oppholdstid i grunnvannssonen pa over 60 dggn
som trygt, selv om noen virus og bakterier overleve lengre enn dette [7]. Imidlertid er det krav til
at all vannforsyning med over et visst antall abonnenter skal desinfiseres i Norge. En vanlig meto-
de for desinfeksjon av grunnvann i Norge er UV-bestraling, men ogsa andre desinfeksjonsmetoder

benyttes, f. eks. ozonering [36, 7, 2].

2.2.4 Behandling av drikkevann

Som nevnt i kapittel 2.2.2, og som beskrevet i MBA-veilederen [2], er det hovedsakelig tre punkter

det kan settes inn barrieretiltak mot mikroorganismer i vann;
e Nedslagsfelt/vannkilde
e Vannbehandling
e Distribusjonsnettet

I vannbehandlingen dreier dette seg hovedsakelig om partikkelseparasjonsmetoder og desinfeksjon.
Ved partikkelseparasjon er det snakk om a benytte en partikkelseparasjonsmetode for a fysisk fjerne
mikroorganismene, mens partiklene i desinfeksjonstrinnes oftest vil inaktiveres. P& distribusjonsnet-
tet er et barrieretiltak a forhindre kontaminering pa vei til forbruker [2]. Tabell 2.5 og 2.6 viser en
oversikt over ulike partikkelfjerningsmetoder og desinfeksjonsmetoder og effekt overfor ulike mikro-

organismer, hentet fra MBA-veilederen [2].

Tabell 2.5: Kvalitativ effekt av partikkelfjerningsmetoder pa mikroorganismer, hentet fra Veiledning

i Mikrobiell Barriere Analyse (MBA) [2].

Partikkelfjerningsmetode Bakterier Virus Parasitter
Sandfiltrering Darlig Sveert darlig | Darlig
Koagulering /sandfiltrering | God Ganske god God
Membranfiltering*

Sveert god | Sveert god Sveert god
RO og NF

God Ganske god Sveert god
UF

Ganske god | Ganske darlig | God
MF

Sveert god | Sveert god Sveert god
UF/MF m/koag.

*RO-omvendt osmose, NF-nanofiltrering (<5 nm), UF-ultrafiltrering (<40 nm), MF-mikrofiltrering (<100 nm)
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Tabell 2.6: Kvalitativ effekt av desinfeksjonsmetoder pa mikroorganismer hentet fra Veiledning i

Mikrobiell Barriere-Analyse(MBA) [2].

Desinfeksjonsmetode | Bakterier | Virus Parasitter
Klorering Sveert god | Ganske god | Darlig

Ozonering Sveert god | Sveert god | God/Ganske darlig*
UV-bestraling Sveert god | God** Sveert god

* God overfor Giardia, ganske darlig overfor Cryptosporidium ved normale ozondoser.

** God overfor de fleste virus som har helsemessig betydning. Darlig overfor Adenovirus

ved de UV-doser som vanligvis benyttes.

Partikkelseparasjon og renseeffekter

Ved partikkelseparasjonsmetoder fjernes mikroorganismene fra vannet i form av partikler [7]. Det

finnes flere ulike partikkelfjerningsmekanismer og metodene bgr tilpasses vannkilden.

Filtrering gjores i stor grad kombinert med koagulering og/ eller flokkulering. I elvevannverk eller

eutrofierte innsjger med hgyt partikkelinnhold benyttes ofte grovseparasjonsmetoder som sedimen-

tering eller flotasjon fgr filtrering. Dette kalles konvensjonell filtrering, og en skjematisk fremstilling

hentet fra boken Vann- og avlgpsteknikk av Odegaard et al. [7] er vist i figur 2.4. Dersom vannkil-

den har mindre partikkelinnhold, og slammet for det meste bestar av humus, er det mer vanlig &

benytte seg av direkte- eller kontaktfiltrering. I disse filtreringsmetodene vil enten grovseparasjons-

trinnet elimineres (direkte filtrering) eller bade flokkulerings- og grovseparasjonstrinnes elimineres

(kontaktfiltrering) [7]. Disse filtreringsmetodene er mest vanlig i Norge, vist i figur 2.4.
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Koagulant Flokk- Sediment./ Filtrering
tilsetting ulering flotasjon

P I
a) Konvensjonell QD‘(\] ﬂ : »

b) Direkte filtrering gl > )

c) Kontakt filtrering é [>

Figur 2.4: Skjematisk oversikt over filtreringsmetoder, hentet fra @degaard mfl. [7].

Selv om hovedhensikten med koagulering er a fjerne kolloidale partikler og humus, vil det ogsa
fjernes gvrige partikler, herunder mikrobielle forurensninger. Prosessen gar i korte trekk ut pa at
koagulanten reagerer med vannet, som fgrer til utfelling av et metallhydroksid der partiklene er bun-
det. Videre omrgring i flokkuleringstrinnet gjor at aggregatene kommer i kontakt med hverandre
og festes sammen til stgrre fnokker. Dersom vannbehandlingsanlegget benytter seg av konvensjonell
behandling separeres disse fnokkene ut, enten i grovseparasjonstrinnet, ved sedimentering (bunn-
felling) eller ved flotasjon, der fnokkene fester seg til luftbobler og legger seg som et teppe over
bassenget, og deretter gjennom filtreringstrinnet. Eller, dersom anlegget benytter seg av direkte-

eller kontaktfiltrering, kun i filtreringstrinnet [7].

Koagulering og grovseparasjon

Ved koagulering benyttes vanligvis en koagulanttype som bestar av positivt ladde salter av alumi-
nium (Al) eller jern (Fe). I Norge benyttes oftest aluminium i form av aluminiumsulfat
(Al2(S0Oy4)3 - 14 — 16 H30) eller prepolymerisert aluminiumklorid (PACI™) [7]. Koagulanten som

benyttes er imidlertid av betydning for renseeffekten ovenfor ulike mikroorganismer.

I Elimination of Microorganisms by water treatment processes av Hijnen & Medema [3] er det
omtalt en rekke studier som blant annet paviser en sammenheng mellom kjemikalier og eliminering
av mikroorganismer. Chalapati Rao et al. [37] paviser en forbindelse mellom renseeffekten av He-
patitt A-virus og koagulantdose og -type. Nar det gjelder parasitter er det i et studie av Dugan
et al. [38] vist at hgyere koagulantdose gir bedre renseeffekt overfor parasitter og bakteriesporer. I

tillegg er det ogsa vist i denne studien at bruk av jern fremfor aluminium gir bedre renseeffekt av
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Cryptosporidium.

For & oppna god koagulering er det ogsa viktig a ligge i riktig pH-omrade, og ettersom vannet
i Norge generelt er surt, tilsettes det ofte et alkalisk middel (f.eks. kalk). I MBA-veilederen [2] er det
gitt log-kreditt for partikkelseparasjonsmetoder som omfatter blant annet koagulering og filtrering,
vist i figur 2.5. Log-kreditten er den log-reduksjonen som kan forventes av de enkelte patogenene
ved barrieretiltak. Log-kreditten som er vist i figur 2.5 er basert pa forutsetningen om at koagu-
lantdoseringen er tilstrekkelig, og at det er god overvakning av turbiditeten i vannet. Dersom man

setter inn pH kontroll og forhgyet koagulantdose gker log-kreditten.

Vannbehandlingsmetode | Log-kreditt
Hurtigsandfiltrering uten koagulering (filterhastighet < 7.5 m/h)" 0,5b +0,25v +0,5p
Membran (MF) filtrering” 2,0b+1,0v +2,0p
Membran (UF) filtrering™ 2,5b+20v+25p
Membran (NF) filtrering® 3,0b+3,0v+30p
Langsomsandfiltrering (filterhastighet < 0,5 m/h) 2,0b+20v+20p
Koagulering /direktefiltrering (mediafilter)s 2,25b +1,5v + 2,25p
Koagulering /direktefiltrering (mediafilter)® 25b+20v+25p
Koagulering + sedimentering (evt. flotasjon) + filtrering® 2,5b +1,75v + 2,5p
Koagulering + sedimentering (evt. flotasjon) + filtrering® 2,75b + 2,25v + 2,75p
Koagulering/membran (MF) filtrering® 3,0b+ 2,5v+3,0p
Koagulering/membran (UF) filtrering® 3,0b+3,0v+30p

1) Gjelder ogsa biofiltre, ionebytter-filtre, aktivert kull filtre og marmor-filtre

2) Forutsatt nominell poredpning pd membran <100 nm

3) Forutsatt nominell poredpning pd membran < 40 nm

4} Forutsatt nominell poredpning pd membran < 5 nm

5) Forutsatt turbiditet | produsert vann < 0,2 NTU (sanntids maling)

&) Forutsatt at tilstrekkelig koagulant-dosering og god overvdkning slik at turbiditet i produsert vann < 0,1 NTU {sanntids maling)

Figur 2.5: Forslag til bestemmelse av log-kreditt for partikkelseparasjonsmetoder, hentet fra Veiled-

ning i Mikrobiell Barriere Analyse [2].

I Hijnen & Medema [3] omtales det ogsa en rekke andre faktorer som har pavirkning pa effekten
koagulering og partikkelseparasjon. Blant annet vil hgy turbiditet pa innkommende vann gke effek-
tiviteten for parasitter og lamellsedimentering og flokkulering med flotasjon fjerner mer organismer

enn sedimentering.

Koagulering og/eller flokkulering og ulike grovseparasjonsprosesser etterfalges som regel av et filtre-
ringstrinn. Som vist i figur 2.4 kan disse kombineres pa ulike mater. I forbindelse med drikkevann kan
filtreringsprosessene dreie seg om dybdefiltrering eller membranfiltrering. I det felgende gjennomgéas

selve prosessene.
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Dybdefiltrering

Dybdefiltrering er filtrering gjennom et granuleert medium, som normalt brukes etter koagulerings-
prosessene, og da i hovedsak sandfiltrering. Partiklene avsettes i filtersengen som typisk bestar av
filtermedier som sand, granatsand eller antrasitt. Filtreringsprosessen bestar av filtrering gjennom

mediet, og jevnlig tilbakespyling av filteret nar det er mettet [7].

Ved sandfiltrering er det flere partikkelseparasjonsmekanismer, blant annet siling, gravitasjon, og
adsorpsjon, der adsorpsjon er den viktigste. Malet med sandfiltrering er i hovedsak a fjerne partikler
og humus, der sistnevnte er mest aktuelt i Norge. Det bidrar imidlertid ogsa til & fjerne bade bak-
terier, virus og parasitter. Bakterier og parasitter kan fjernes gjennom silingsmekanisme. For virus

er imidlertid den viktigste mekanismen adsorpsjon [3, 7].

Prosessen er mer effektiv dersom det benyttes i kombinasjon med andre separasjonsmetoder, som
det vises i figur 2.5 fra MBA-veilederen. Figur 2.6, fra Hijnen & Medema sin gjennomgang av
renseeffekter som er rapportert i litteraturen [3], viser en sammenligning over forventet renseeffekt
ved de ulike filtreringsprosessene, og for et koagulering- /fnokkseparasjonstrinn alene. Fra figuren er
det tydelig at konvensjonell behandling er den mest effektive mot eliminering av mikroorganismer.

Renseeffektene er oppgitt som MEC-verdier (Microorganism Elimination Credit).

4 -
ERGFcoa
B Coagulation
O Conventional —
O RGFicoa
3 ] -
—
o
2 P
o
2
O
w
=
1 -
0 =
Viruses Bacteria Spores Cryptosporidium Giardia

Figur 2.6: Sammenlikning av MEC-verdier for koagulering alene og hurtigsandfiltrering enten som
konvensjonell behandling, direkte filtrering (RGFcoa) eller kontaktfiltrering (RGFicoa), hentet fra
Hijnen & Medema [3].
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Som det vises i figur 2.5 kan ogsa filtrering med aktivkull, ionebytte- og marmorfiltrering gi en
viss renseeffekt ved filtrering, selv om disse egentlig er ment til andre formal. Ved kullfiltrering,
der malet a fjerne organiske mikroforurensninger, blir renseeffekten imidlertid noe mindre [7, 2].
Figur 2.7 viser en oversikt over renseeffekter for filtrering hentet fra studiet til Hijnen & Medema [3]
som omtalt tidligere, ogsa her er renseeffektene oppgitt som MEC-verdier, som igjen kan benyttes

som utgangspunkt i en QMRA-analyse.

Data Conventional  Ceagulation/floc- RGF RGFeoa RGFicoa RGFgac Slore sand
dreatmienl! remopal filtration
Wiruses MEC 30 15 [LE.] 1.1 na 05 F
Range 1253 0243 0.1-3.8 0.2:2.5 0.1-15 020.7 0.6-4.0
FS 16 35 30 31 30 25 33
Q 248 3 270 2 Pt 24 43
Bacteria MEC 21 15 05 09 14 08 27
Range L-3.4 0.6-3.7 0.2-1.0 04-1.5 0.8-21 0.7-0.9 1.24.8
FS 3.1 30 8 3.0 30 3.0 34
Q 167 303 1268 180 9 45 58
Bacterial spores  MEC 24 14 07 16 23 07 15
Range 1447 0.5-3.2 0.0-1.4 05-29 1539 01-1.5 0.0-40
F5 47 4.8 4.1 4.1 a8 50 44
Q m 423 435 504 114 420 40
Cryptosporidium ~ MEC 32 19 1.1 11 a0 09 4.8
Range 1455 04-3.8 0,0-2.3 0.8-55 0.1-5.4 0.7-1.1 27565
FS 37 33 31 35 27 3.0 34
549 304 143 36 643 26 27
Giardin MEC 34 1.6 12 1.9 29 08 4.9
Range 2151 0.3-2.9 0.0-2.6 0341 0847 04-1.3 4.0-6.0
FS 43 39 35 32 30 30 37
8} 88 207 &l 307 315 10 11

Figur 2.7: MEC-verdier for vannbehandlingsmetoder med partikkelfjerning, hentet fra Hijnen &
Medema [3].

Membranfiltrering

Ved membranfiltrering presses vann gjennom poreapninger i en membran som er mindre en partik-
lene, slik at disse blir avsatt pa membranen. Materialet pa membranen er ofte plast, men kan ogsa

veere keramisk materiale. Membranfiltrering inndeles hovedsakelig i fire metoder [7];
e Mikrofiltrering med porestgrrelse 100-1 000 nm (0,1-1 pm)
e Ultrafiltrering med porestgrrelse 10-100 nm
e Nanofiltrering med porestgrrelse 1-10 nm
e Omvendt osmose med porestgrrelse > 1 nm

Mikrofiltrering og ultrafiltrering kan brukes i stedet for sandfiltrering etter koagulering og flokkule-
ring. Nanofiltrering benyttes primaert til a fjerne humus og ioner og omvendt osmose brukes primaert
til avsalting av havvann. Vannet kan enten presses vinkelrett pa membranen («Dead-end-filtrering)
eller langs membranen i en sakalt tverrstrgmsfiltrering, eller cross-flow-filtrering, som er vanlig i

blant annet omvendt osmose og nanofiltrering [7].

17



Tabell 2.7: Eliminering av mikroorganismer ved membranfiltrering fra Mattilsynets Veileder til

Drikkevannsforskriften [13].

Porestgrrelse (nm) Renseeffekt overfor mikroorganismer

< 10 Bakterier, parasitter, bakteriesporer og virus
< 100 Vanligvis hygienisk barriere overfor bakterier, bakteriesporer og parasitter
< 1000 Vanligvis hygienisk barriere overfor parasitter

Som det vises i tabell 2.7 fungerer membranfiltrering som en hygienisk barriere, og nanofiltrering
med porestgrrelse mindre enn 10 nm sammen med et desinfeksjonstrinn regnes som tilstrekkelig
tilstrekkelige barrierer overfor virus, parasitter og bakterier [7, 17]. Kvaliteten pa filtreringsmetodene
i tabell 2.7 og renseeffektene i figur 2.5, forutsetter at membranen er intakt. Ved membranfiltrering
er den stgrste utfordringen at membranen kan tettes igjen, kalt Fouling, og reduserer renseeffekten
betydelig [39, 7]. Dette kan skje fordi partikler blokkerer eller avsettes pa membranen, eller biologisk

vekst pa membranen. Tverrstromsfiltrering gir noe mindre risiko for gjentetting av membranen [7, 2].

Desinfeksjon og inaktivering

Den vanligste desinfeksjonsmetoden i Norge er UV-bestraling. Av de 1 133 vannforsyningssyste-
mene som rapporterte inn vannbehandlingsmetode til vannverksregisteret i 2019 oppga hele 881 at
de benytter UV-bestraling som desinfeksjonsmetode (se tabell 2.8). Tidligere har majoriteten av
vannbehandlingsanleggene benyttet klor som desinfeksjonsmetode, men dette er na i stor grad gatt
bort fra. Heller ikke desinfeksjon med ozon er mye benyttet i Norge, som man ser utfra tabell 2.9.

Derimot er det et gkende antall vannforsyningssystemer som benytter seg av ozonfiltrering [2, 6].
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Tabell 2.8: Antall vannbehandlingsanlegg og vannbehandlingsmetode sortert etter stgrrelse. Hentet
fra FHIs rapport over VREG for 2019 [6].

Antall behandlingsanlegg™

Antall personer | Membranfiltrering | Membranfiltrering UV-bestraling | Klorering | Ozon-desinfeksjon
forsynt (desinfeksjon) (filtrering)

51-500 4 48 491 30 1

501-5 000 3 39 287 48 1

5 001-50 000 0 6 81 42 0

50 001-500 000 | O 0 20 13 0

500 001- 0 0 2 2 0

Hele landet 7 93 881 135 2

* T tabellen inngar data for behandlingsanlegg koblet til hovedkilder for 1 133 av 1 391 VF. Ett

behandlingsanlegg kan ha flere av metodene overfor.

Tabell 2.9: Antall vannbehandlingsanlegg og vannbehandlingsmetode sortert etter stgrrelse, mer

utdypende om kombinasjon av prosesser. Hentet fra FHIs rapport over VREG i 2019 [6].
Antall behandlingsanlegg*
Ozonerings- UV-bestraling Klorering
Ozon- filtrering og (ev. med klorering | (ev. med Membranfiltrering
Koagulering og Annen eller
desinfeksjon desinfeksjon eller membranfiltrering, | (ikke koagulering,
desinfeksjon ikke oppgitt
Antall personer (ev. med UV- (UV-bestraling, membranfiltrering, | ikke koagulering, ozoneringsfiltrering,
(UV-bestraling, vann-
forsynt bestraling, klorering eller ikke koagulering, ozoneringsfiltrering, | ozondesinfeksjon,
klorering eller behandlings-
klorering eller membranfiltrering, | ozoneringsfiltrering | ozondesinfeksjon UV-bestraling
membranfiltrering) prosess
membranfiltrering) | ikke eller eller eller klorering)
ozondesinfeksjon) | ozondesinfeksjon ) | UV-bestraling)
51-500 47 1 3 443 15 9 135
501-5 000 48 1 13 229 10 3 92
5 001-50 000 37 0 4 43 5 0 24
50 001-500 000 | 10 0 1 9 1 0 3
500 001- 2 0 0 0 0 0 0
Hele landet 144 2 21 724 31 12 254

* 1 tabellen inngar data for behandlingsanlegg koblet til hovedkilder for 1 133 av 1 391 VF. Ett

behandlingsanlegg kan ha flere av metodene overfor.

I det fglgende gjennomgas de ulike desinfeksjonsmetodene som benyttes i Norge. Forst vil Ct-

begrepet gjennomgas, som er essensielt ved beregning av log-inaktiveringen ved desinfeksjonsmeto-

dene.
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Ct-begrepet

Som nevnt er Ct-begrepet sentralt ved drift og dimensjonering av desinfeksjonsanelgg, fordi det in-
dikerer hvilken log-reduksjon som kan forventes ved bestemt konsentrasjon av desinfeksjonsmiddel.

Begrepet omfatter konsentrasjonen (C) som mikroorganismene har vaert utsatt for over tid (t) [2].

For de kjemiske desinfeksjonsmetodene (klorering og ozon) avhenger Ct-verdien av konsentrasjons-
endringen av det kjemiske stoffet og hydraulisk oppholdstid i desinfeksjonsreaktoren. Kontakttiden,
t, er bade avhengig av desinfeksjonsreakorens volum og utforming og strgmningsforhold i reaktoren.
I desinfeksjonsresktorer med stempelstrom er kontakttiden lik den hydrauliske oppholdstiden, da
alle vannelementer oppholder seg i reaktoren like lenge [7]. Hydraulisk oppholdstid, T}, er da gitt
som:

Ty = — (2.1)

Hvor V er volum av kontakttanken i m3 og Q er dimensjonerende vannmengde (m3/tid) [7]. Des-
infeksjonsreaktorer med ideell blanding har imdilertid en stor variasjon av oppholdstider, ettersom
elementer av vann kan forlate reaktoren pa ulike tidspunkt [7]. I realiteten ligger stromningsbildet

ofte et sted mellom stempelstrgm og ideell blanding [2].

Konsentrasjonen (C) vil variere over tid som fglge av forbruk av desinfeksjonsmiddelet. Figur 2.8

viser en typisk konsetrasjonsendring for desinfeksjon med klor, og er hentet fra MBA-veilederen [2].

Ct = arealet under kurven

Kontakttid

Figur 2.8: Typisk konsentrasjonsendring for klor etter tilsetning til vann, hentet fra Veiledning i

Mikrobiell Barriere-Analyse [2].

Den bratte kurven i starten indikerer oksidering av organisk stoff og andre oksiderbare forbindel-
ser, som gir et hgyt forbruk av desinfeksjonsmiddel umiddelbart etter tilsetning til vannet. Dette

pavirker ikke Ct-verdien ettersom kontakttiden ved denne reaksjonen er tilnsermet lik null. Deretter

20



vil konsentrasjonen minke gradvis, og kan beskrives med som en eksponentiell funksjon. Ct-verdien

beregnes som arealet under kurven [2].

Ved UV-bestraling er konsentrasjonen (C) erstattet med intensitet (I) oppgitt i mW/em?, kon-
takttid med straletid (t) som oppgis i sekund. Ct-verdien blir dermed oppgitt som UV-dose (D)

som oppgis i mJ/em? eller mW/em?. Dette gir likningen:

D=1-t (2.2)

Der [ er straleintensitet gitt i som mW/em?, og t er stralingstiden gitt i sekunder. Som er ekvivalent
med Ct-verdien for kjemiske desinfeksjonsmetoder [7]. Dagens krav til UV-dose er 40 m.J/cm? (lik
40 mW s /cm?) dersom den skal fungere som en hygienisk barriere ovenfor bakterier, parasitter, virus
i tillegg til bakteriesporer. De de fleste stgrre vannverk benytter seg i dag av denne dosen eller noe

hgyere [40, 13].

Under fglger en kort beskrivelse av de ulike desinfeksjonsmetodene.

Klorering

Desinfeksjon med klor kan forega med klorgass (Cly), natriumhypokloritt (NaOC!) eller kalsium-
hypokloritt (Ca(OCI)3). Nar disse formene for klor tilsettes vann kan det dannes klorforbindelser,
som enten gir fritt tilgjengelig klor (underklorsyrling, hypoklorittion og molekyleert klor), bundet
tilgjengelig klor (monokloramin, dikloramin, nitrogenklorid) eller komplekse klororganiske forbin-

delser [2].

Fritt tilgjengelig klor er mest effektiv for desinfeksjon, og skal helst benyttes til primeer desinfeksjon.
Bundet tilgjengelig klor er ikke like effektiv for desinfeksjon, men fordi dette er mindre reaktivt enn
fritt tilgjengelig klor holder det seg lenger, og brukes derfor ofte pa distribusjonsnettet. Desinfeksjon
med klorering kan danne skadelige desinfeksjonsbiprodukter dersom det registreres restklor. Det er

derfor viktig a fjerne humus og bruke sa lave klordoser som mulig for a forebygge dette [7].
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Ozonering

Ozon er et kraftig oksidasjonsmiddel, og gir mer effektiv fjerning av alle typer mikroorganismer

sammenlignet med klor. Det er flere fordeler ved bruk av ozon;
e Oksidasjon av organiske og uorganiske forbindelser
e Reduksjon av lukt og smak
e Reduksjon av farge

Dersom ozon kun benyttes som desinfeksjon er vanlig dose 0,5-1,0 mg O3z/l. Som nevnt er bruken
av ozonering/biofiltrering i Norge gkende og dette er spesielt fordi det har vist seg effektivt overfor
humusfjerning. For humusfjerning kan det benyttes doser opp mot 5 mg O3/l, som gir sveert god
desinfeksjonseffekt. Biofilter er ngdvendig ved bruk av ozon pa humusholdig vann for a fjerne det
biologisk omsettbare stoffet som dannes ved ozonering. Figur 2.5 viser MBA-veilederens bestem-
melse av log-kreditt for partikkelseparasjon. I anlegg basert pa ozon/ biofiltrering vil ozoneringen

beregnes ved en Ct-verdi, mens biofilteret vil gi en liten renseeffekt som vist i figuren [2].

Ozon kan reagere med bromid i vann og danne bromat som er et helseskadelig stoff. Imidlertid
gjor sammensetningen av de fleste overflatevann i Skandinavia at bromatdannelse ikke er et nevne-

verdig problem [7].

UV-bestraling

Ved UV-bestraling produseres UV-lyset ved a sette elektrisk spenning pa en gassblanding av kvikksglv

som genererer fotoner. Kvikksglvdamp benyttes i desinfeksjon fordi det emitterer lys i et bolgelengdeomrade
som kan inaktivere mikroorganismer. Det kan benyttes lavtrykkslamper eller mellomtrykkslamper.
Lavtrykkslamper anvender moderate temperaturer og lave damptrykk av kvikksglv, mens mellom-

trykkslamper benytter hgyere temperaturer og gasstrykk [7].

UV-bestraling er den mest benyttede desinfeksjonsmetoden i Norge. Det skyldes blant annet at
UV-bestraling er den desinfeksjonsmetoden som klart har vist seg & veere best ovenfor parasitter

uten a gi desinfeksjonsprodukter [7].
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2.3 Metoder for i estimere infeksjonsrisiko i drikkevann

Det er utfordrende a finne ut hvor mange som blir syke av drikkevannet, og selv om det arlig rap-
porteres sykdomstilfeller vil det vaere mange endemiske tilfeller som ikke blir oppdaget og innrap-
portert. For & avgjgre risiko tilknyttet vannforsyningen kan det benyttes epidemiologiske metoder,
der den faktiske risikoen for hendelser males, eller metoder basert pa modellering av risiko, som for
eksempel QMRA (Kvantitativ mikrobiell risikoanalyse) der den potensielle risikoen for hendelser
bestemmes [8]. A gjennomfore epidemiologiske undersgkelser krever ofte mye tid og ressurser, og er
derfor vanskelig a gjennomfgre rutinemessig [8]. Dessuten er det ofte utfordrende & knytte sykdoms-
tilfeller opp mot drikkevann. QMR A-analyser gjennomfgres stort sett pa enkeltvannforsyninger, og
ikke pa nasjonalt niva. Disse faktorene gjor at man i Norge ikke har noe godt estimat pa hvor mange

som blir syke i dag, annet enn tilfellene som registreres i MSIS.

Folkehelseinstituttet har na gjennomfert Drikkevannsstudien [41] som omtales under, og dernest
omtales QMRA-metoden. Det svenske QMRA-verktgyet vil ogsa presenteres, som er modellen es-
timatet i denne avhandlingen baserer seg pa. I sammenheng med dette vil ogsa Kvotmodellen og
QMR A-modellen for grunnvann beskrives, som i likhet med QMR A-verktgyet ligger tilgjengelig pa
Chalmers sine nettsider [18]. Til slutt vil det gis en beskrivelse av Mikrobiell Barriere Analyse [2].
Fgrst vil imidlertid risikobegrepet presenteres under, samt hva som inngar i begrepet akseptabel

risiko.

2.3.1 Risikobegrepet

Risiko defineres som en mulighet for ugnskede hendelser eller hvor ofte en viss hendelse inntrer
og konsekvensen av dette, inkludert usikkerheter [42]. I forbindelse med vannbaren smitte vil en
ugnsket hendelse for eksempel veere forurensing eller svikt i vannbehandlingen, der konsekvensen vil
veere infeksjon og/eller sykdom, eventuell alvorlig sykdom. Ved analyse av risiko og sarbarhet er det

spesielt to sentrale spgrsmal; hvilken risiko er akseptabel risiko og hvordan risikoen avgjgres [43, 44].

Akseptabel risiko er et omstridt begrep, og vanskelig a definere. I Mattilsynets Veileder til drikke-
vannsforskriften heter det at ” drikkevannet ikke skal inneholde virus, bakterier eller parasitter i
antall eller konsentrasjon som utgjor en helsefare”[13]. Det er imidlertid bade kostbart og utford-
rende a sikte seg inn pa at ingen skal bli syke. WHO benytter seg av DALY (Disability-adjusted
life years). En DALY indikerer tapet av ett levear ved god helse, og tar dermed ogsa hensyn til
alvorlighetsgraden av sykdommen. WHO benytter en akseptabel grense pa 106 DALY [5]. USEPA

(United States Environmental Protection Agency) benytter 10~# infeksjoner per person per ar som
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akseptabel risiko [45] som i Norge tilsvarer rundt 500 arlige infeksjoner.

2.3.2 Drikkevannsstudien

Mellom 2018 og 2020 gjennomfgrte FHI Drikkevannsstudien [41]. Denne studien er en spgrreundersgkelse
som undersgker forekomst av gastroenteritt i forbindelse med drikkevannskonsum (betennelse i
tarmkanalen [46]). Hensikten var a avdekke om det forela en relasjon mellom drikkevannskonsum
og forekomst av mage-tarm-sykdommer utover tilfellene som innrapporteres til MSIS, da dette kun
er de mest alvorlige tilfellene. Drikkevannsstudien var ment & veere en landsdekkende undersgkelse,
med deltagere i alle aldersgrupper og lik fordeling mellom kjgnn. I tillegg var et kriterium at vann-
verkene som inngikk i undersgkelsen skulle vaere inkludert i vannverksregisteret (over 50 pe eller 20
husstander). Det var ogsa gnskelig med lik fordeling mellom sméa og store vannverk (hhv. under og

over 1 000 personer tilknyttet).

Videre ble spgrreundersgkelsen gjennomfgrt ved manedlige spgrreundersgkelser i en periode pa 12 maneder.
Sykdomstilfeller ble sammenlignet med vannkvaliteten, som ogsa ble overvaket over tid [41]. T FHI
sin prosjektbeskrivelse [41] fastslo de at det kreves 11 000 deltagere for & konkludere om smitten fra

drikkevann er av betydning.

2.3.3 QMRA (Kvantitativ mikrobiell risikoanalyse)

Kvantitativ mikrobiell risikoanalyse (QMRA) er et verktgy for & modellere konsentrasjonen av
patogener i vannforsyningen fra kilde til kran, og estimere risikoen for a bli smittet. En QMRA-
analyse kan benyttes til 4 modellere ulike risikoscenarier for 4 bestemme risikoutsatte omrader i
vannforsyningen, og dermed gjgre ngdvendige tiltak dersom dagens tiltak ikke holder mal [47, §].
Figur 2.9 viser rammeverket for QMRA-modellen, og er hentet fra WHO sin rapport Quantitative
Microbial Risk Assessment: Application for Water Safety Management [8]. Under folger en oversikt

over stegene i QMRA-analysen.
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1. Problem formulation

What are the scope and purposa of the assessment?

* Which hazards?

* Which exposure pathways (including hazardous events)?
= Which health cutcomes?

= What level of certainty is needed for risk management?

2. Exposure assessment 3. Health effects assessment

What is the estimated dose of pathogens for the defined ‘What are the expacted health effects of the defined hazards?
exposure pathway(s)? Dose-response
= Source conceniration llness and sequelas
* Pathogen reduction achieved by barriers/control measures Secondary transmission and immunity
and recontamination risks Impact on disease burden
* Magnitude and frequency of exposure

4. Risk characterization

What are the axpected health effects of the estimated dosa?
* Quantification of risk

+ Wariability and uncertainty analyses
* Saensitivity analysis

Figur 2.9: Rammeverk for QMRA-modellen, hentet fra WHO sin rapport [8].

Problemformulering innebeerer identifisering av risikomomenter i vannforsyningen, og tar for seg
hvilke patogene mikroorganismer som er aktuelle for vannforsyningssystemet. I dette steget ma det
redegjores for hvor mange som er eksponert for de eventuelle patogenene, og smitteveier for disse
identifiseres [8]. Dette er en helthetlig prosess der alt fra nedbgrsfelt og ravannskilde til vannbe-

handling og distribusjonssystem vurderes [47, §].

I eksponeringsvurdering er malet a bestemme antall personer som blir eksponert for patogener,
og i hvilket omfang. Det ma tas hensyn til patogenkonsentrasjonen gjennom hele vannforsynings-
systemet, fra eventuelle forurensningskilder ved inntakspunkt frem til inntaket av ukokt drikkevann
fra springen. Dette omfatter bestemmelse av gjennomsnittlig konsentrasjonen av patogene mikro-
organismer som er til stede i drikkevannskilden og hvor mye de hygieniske barrierene som finnes i
vannforsyningen reduserer forekomsten av disse. Den endelige konsentrasjonen, sammen med drikke-
vannkonsumet, sier hvilken mengde av patogener befolkningen er eksponert for, og betegnes som
dose [47]. 1 tillegg vurderes ulike smitteveier og varighet av hendelser. Ulike scenarier blir undersgkt,
som for eksempel hvilke hendelser i drikkevannsforsyningen som kan gke risiko for eksponering, og
usikkerheten av dataparametere [8]. Det er ulike tilnserminger for & bestemme patogenkonsentra-

sjonen i vann, men i henhold til Nilsen [47] kan disse deles inn i folgende metoder:
e Molekylaere metoder ved kvantifisering av nukleinsyrer
e Observasjon av vekst gjennom dyrking av mikroorganismer

e Direkte observasjoner gjennom mikroskop (lys- eller elektronmikroskop)
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Kvantifiseringen av mikroorganismer er ogsa en prosess som bringer med seg sveert mye usikkerhet,
og pa grunn av dette, er beregning av usikkerhet en viktig del av eksponeringsvurderingen. Generelt
vil stedsspesifikke data og analyser gi mer palitelige resultater ved en slik evaluering. Likevel er det

ikke alltid slik data foreligger, og det er derfor ngdvendig med data fra litteraturen [47].

Evaluering av helseeffekter innebzerer en dose-respons-modell som karakteriserer forholdet mellom
dose og sannsynligheten for infeksjon. Altsa vil dose-respons-modellene omsette sannsynligheten for
eksponering av mikroorganismer til helserisiko. De fleste dose-respons-modeller som benyttes i dag
er basert pa den sakalte ett-treffs-hypotesen (eng. Single hit theory) [47, 8]. Denne hypotesen, samt

dose-respons-modeller og tilpasning til disse gjennomgas mer detaljert i kapittel 2.3.4.

I trinn 4, risikokarakteriseringen, kombineres data fra foregaende trinn for & kvantifisere risiko-
en. Den enkleste metoden for dette er a benytte punktestimater, der inputverdiene i modellen er
punktverdier som resulterer i et punktestimat [47]. Imidlertid kan det ogsa benyttes estimater ba-
sert pa statistiske fordelinger, som tar hensyn til variasjon og usikkerhet ved modellparameterne.
Slike estimater oppnas typisk ved Monte-Carlo-metoden [48, 47]. Utfallet fra dette trinnet kan igjen
benyttes til & identifisere og forbedre sarbare deler av vannforsyningssystemet, i det som kalles

risikostyring. Dette kan benyttes til a undersgke om eventuelle oppdateringer vil gi bedre utfall [8].

2.3.4 Dose-respons-modeller

Pa bakgrunn av ett-treffs-hypotesen beregner dose-respons-modellene sannsynligheten for infeksjon
som funksjon av inntatt dose [8]. Ett-treffs-hypotesen baserer seg pa to antagelser; patogenene angri-
per uavhengig av hverandre og infeksjon oppstar dersom minst en av de patogene mikroorganismene

lykkes i a overvinne vertens forsvarsmekanismer (immunforsvar) [47].

Herunder beskrives fplgende dose-respons-modeller som ligger til grunnlag for estimatet som vi-
ses i resultatdelen; eksponentiell, Beta-Poisson modell og Fractional Poisson modell.
Den eksponentielle modellen

Den enkleste formen for ett-treffs-modellen er den eksponentielle modellen. Den baserer seg pa anta-
gelsen om at mikroorganismene er tilfeldig fordelte, det vil si Poisson-fordelte, og den doseavhengige

sannsynligheten for eksponering blir da [8]:

Ppp=1-—e<V (2.3)
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hvor ¢ er konsentrasjonen av patogener (antall/volum) og V' er inntatt volum, og ¢ -V er dose.
Videre kan det antas at sannsynligheten for infeksjon for hver enkelt patogen, i henhold til ett-

treffs-hypotesen, er r. Sannsynligheten for infeksjon blir da [8]:

Ppp=1—e" (2.4)

Som gir den eksponentielle modellen. Denne modellen kan ogsa uttrykkes ved hjelp av infeksigs

dose, Nsg, som er dosen som gjor at 50 % blir smittet [47]:

—r-cV

Py =1-2 Nso (2.5)

Beta-Poisson modellen

Ved a la sannsynligheten variere mellom verter (f. eks. pa grunn av immunforsvar), ma den ekspo-
nentielle modellen modifiseres for a ta hensyn til dette [8]. Det er vanlig a4 anta at sannsynligheten

(r) varierer med en beta-fordeling med parameterne « og 3, og kan beskrives som [8];

me(cV;a,ﬁ) =1— 1{Fia,a+ 8;—cV (26)

Dette er den sakalte eksakte beta-Poisson-modellen, der | F}, er en hypergeometrisk funksjon som
beregnes ved hjelp av et numerisk verktgy, hvor funksjonen er bygget inn [8]. For a forenkle bereg-
ningene brukes gjerne en tilnzerming til den eksakte beta-Poisson-modellen, som gjelder for a <<

B og B >>1[8, 49]. Funksjonen kan da skrives som;

Pznf:1—|:1+cv:|

B

Denne tilnsermingen til beta-Poisson-modellen kan, pa samme mate som den eksponentielle model-

(2.7)

len, uttrykkes ved hjelp av N5y [47], hvor 8 = 2127501;

Pinle_

Nso

1+(c-V)2a_1] (2.8)

Fractional Poisson modell

Fractional Poisson Modell er en modell utarbeidet i et studie av Messner, Berger og Nappier [50]. I
modellen antas det at personer som inntar et patogen enten er helt mottakelige for infeksjon, eller
helt immune. Dette medfgrer at sannsynligheten for infeksjon fra én enkelt organisme (r), enten
er 1, eller 0.

P)inf = Pyys - (1 - e—cV) (29)
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hvor Pg,s er andelen mottagelige personer, det vil si personer som ikke er immune mot Norovirus, og

Dose

ifglge modellen vil fa en infeksjon. Videre er e sannsynligheten for at mottaker far i seg akkurat 0

ePos¢ sannsynligheten for at personer far i seg minst en viruspartikkel. Dette

viruspartikler, og 1 —
medfgrer at dosen av partikler som inntas ikke er relevant sa lenge det er over null. P, vil veere
sannsynligheten for infeksjon, som ved bruk av denne modellen vil tolkes som sannsynligheten for

eksponering samt immunitet hos personen [50, 8, 49].

Tilpasning av mikroorganismer til dose-respons-modeller

Det finnes flere studier pa hvilke dose-respons-modeller og parametere som er best tilpasset hver
mikroorganisme i en QMRA-analyse. WHO har, i sin rapport Quantitative Microbial Risk Assess-
ment: Application for Water Safety Management [8], gitt en oversikt over under Published dose-
response relationships over studier som er relevante i forhold til hvilke dose-respons-modeller som
benyttes for de ulike mikroorganismer i dag. Disse studiene er ogsa listet opp under Table of Recom-
mended Best-Fit Parameters pa QMRAwiki sine sider [51]. En gjennomgang over disse studiene,
hvilke som er relevante i forhold til hva som benyttes i QMRA-analyser i dag [8], og hva som be-
nyttes i det svenske QMRA-verktgyet [49], blir gitt under.

For Norovirus blir to studier presentert i rapporten til WHO [8]; Tenius et al. [52] og Messner,
Berger og Nappier [50]. Begge har gjennomfort forsgk for a modellere den best tilpassede dose-
respons-modellen for til dette viruset. I Teunis et al. [52] er det foretatt tre ulike eksperimenter
pa friske, frivillige personer. To av eksperimentene benyttet aggregerte virussuspensjoner, mens i
det tredje eksperimentet ble det benyttet virus fra en av de infiserte personene fra det de to andre
studiene. Konklusjonene ved dette eksperimentet var fortrinnsvis at Norovirus er sveert smittsomt;
halvparten av personene som ble utsatt for viruset ble smittet, og 25 av disse igjen ble syke [8].
Imidlertid viste studiet at det var ulikheter i dose-respons-forholdet mellom de aggregerte virussus-
pensjonene og virusene som var hentet fra infiserte individer. Dette ble lgst ved a la studiene ha

samme - og [-verdier i en beta-Poisson-modell, men variere aggregatstorrelsen [52, 8].

Disse resultatene er videre benyttet av Messner, Berger og Nappier [50] for & gjennomfare et tilsva-
rende studie, med oppdaterte verdier for Norovirus [53, 54, 55]. I denne studien er Fractional Poisson
modellen (likn. (2.9)) utarbdeidet som et alternativ til beta-Poisson-modellen. Studien konkluderte
med at Fractional poisson modellen var enklere & anvende med kun en parameter, og samtidig en
bedre tilpasset modell for Norovirus [50, 8]. Denne modellen benyttes i det svenske QMRA-verktgyet
i dag [49]
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For Campylobacter benyttes det to ulike modeller i det svenske QMRA-verktgyet [49]. Den ene
er basert Medema et al. [56], som igjen baserer seg pa et studie fra Black et al. [57], der det er gjen-
nomfgrt et infeksjonsforsgk av Campylobacter pa mennesker i relativt hgye doser. Resultatene fra
dette studiet ble av Medema et al. [56] tilpasset beta-Poisson-modellen. Selv om konsentrasjonene
som ble gitt til denne testgruppen var betydelig hgyere enn det som ville forekommet i vann, er resul-

tatene av dette forspket i stor grad blitt benyttet i QMRA-analyser i forbindelse med drikkevann [8].

I en senere studie av Teunis et al. [58] er det benyttet data fra to utbrudd av Campylobacter
(hhv. ett i USA og ett i Nederland), for tilpasning til dose-respons-parametere. Dette studiet base-
rer seg bade pa lavere doser av Campylobacter. 1 tillegg kan diskuteres a vaere mer representativt
for en hel befolkning, ettersom det ogsa var barn blant de infiserte personene [8]. Verdiene i dette
studiet er tilpasset den eksakte beta-Poisson modellen (likn. (2.6)), fremfor tilnsermingen som er
vist 1 likning (2.7). Studien konkluderte med at infeksjonsrisikoen for Campylobacter var mye hgyere
enn det som tidligere hadde blitt vist, selv ved lave doser. Dette ga er betydelig hgyere sannsyn-
lighet for infeksjon enn det som er beskrevet i Medema et al. [56] sitt studie, pa henholdsvis 0,69,
fremfor 0,019 [8]. Begge disse studiene blir benyttet i dag [8], og i SVU sin QMRA-modell er begge

disse modellene tilgjengelig for Campylobacter [8, 49].

For Cryptosporidium foreligger det ogsa flere ulike studier, som blir presentert i WHO sin rap-
port [8]. Ett studie av Teunis et al. [59] benytter data fra et infeksjonsstudie pa mennesker [60],
som er tilpasset den eksponentielle modellen. I senere tid er det gjennomfert flere studier med til
sammen tre ulike isolater av Cryptosporidium [61, 62], som igjen er benyttet i en studie av Tenius et
al. [63]. I dette studiet ble variasjonen mellom ulike isolater av Cryptosporidium undersgkt. Data-
settene ble tilpasset bade den eksponentielle modellen og den eksakte beta-Poisson-modellen. Ett
av datasettene viste seg bedre tilpasset av den hypergeometriske beta-Poisson-modellen, mens de to
andre viste tilstrekkelige resultater med den eksponentielle modellen. I SVU sin QMRA-modell [49]
benyttes den hypergeometriske beta-Poisson modellen (likn. (2.6), mens pa QMRAwiki sine sider
anbefales den eksponentielle modellen (likn. (2.3)) [51].

For Giardia er den best tilpassede modellen den eksponentielle modellen [8], vist i likn. (2.4). Pa-
rameterne for denne modellen stammer fra forsgk pa 40 friske menn i et 50 ar gammelt studie [64],

og den eksponentielle modellen er senere tilpasset av Teunis et al. [65, 8.
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2.3.5 QMRA-modell fra Svensk Vatten Utveckling

Svensk Vatten Utveckling (SVU) utviklet i 2009 QMRA-verktoyet, og er senere videreutviklet av
Chalmers i forbindelse med drikkevannsprogrammet DRICKS pa oppdrag fra SVU [44]. Verktgyet

benytter seg av QMRA-metoden for vurdering av mikrobiologisk risiko i drikkevann.

Modellen er bygget opp av fglgende steg [66]:

e Valg av referansepatogener som innebarer bestemmelse av hvilke patogener som er aktuelle

og det skal gjennomfgres risikoberegninger av.

e Definere patogeninnhold i ravannet der patogeneninnholdet ved inntakspunktet behandles som

punktverdi eller som distribusjon.

e Beskrivelse av beredskap som innebaerer beskrivelse av vannbehandlingsmetodene (hygieniske

barrierer), ved vitenskapelige verdier for log-reduksjon av mikroorganismer eller ved egne data.

e Eksponering som innebaerer daglig inntak av drikkevann, ved lokale verdier eller verdier fra

litteraturen.

e Risikokarakteristering der den arlige infeksjonsrisikoen beregnes ved hjelp av dose-responsmodeller.

Kvotmodellen

Svensk Vatten Utveckling (SVU) kom i 2018 med rapporten Patogenhalter i svenska ytvattentikter
for QMRA [10], som ligger til grunn for den sakalte Kvotmodellen, som finnes tilgjengelig pa Chal-

mers sine nettsider [18].

I studien av Astrom [10] presenteres seks ravannskilder, hvor det perioden 2013-2015 ble gjen-
nomfert et provetagningsprogram med jevnlige analyser av indikatororganismer og patogener av
ravannet. De seks ravannskildene bestar av en elv og fem innsjger, og representerer ulike type over-
flatevannskilder med ulik geografisk lokasjon og ulike kilder til forurensningskilder. Det ble tatt
stikkprgver av indikatororganismer to ganger ukentlig, og av patogener annenhver uke. Patogenene
som er analysert i rapporten er henholdsvis Cryptosporidium, Giardia, Campylobacter, Salmonella
og shigatoxinproduserende E. Coli (STAC) som er de mest relevante i Nord-Europa, samt arsak til

vannbarne sykdomsutbrudd verden over [10].

Analysene av de aktuelle patogenene ble deretter tilpasset sannsynlighetsfordelinger (hhv. Gamma-

og Poisson-fordeling) for a viser variasjonen patogenkonsentrasjonen i kildene. Basert pa dette ble
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det utviklet en hypotesebasert tilnserming der det antas at det enten er kloakkutslipp, gjgdsel eller
beitedyr som er kilden til forurensing. Resultatene av studien er tilpasset et nettbasert verktgy
(Kvotmodellen) som kan benyttes til & bedgmme ravannskonsentrasjoner av patogener basert pa
toppnivaer av E. Coli-innhold i overflatevannkilder [10]. Dataene som ble utarbeidet, er vist i fi-
gur 3.3, og kan benyttes til & oppgi ravannskonsentrasjoner i det svenske QMRA-verktgyet, videre

vist i figur 2.10.

“Villn patogenhalter
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(AARA-verktyge!?~
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Figur 2.10: Modell for valg av patogeninnhold i ravannet for QMRA-analyse [9].

Det ble gjennomfgrt analyser av Norovirus i studien til Astrom [10], men fa eller ingen av disse
paviste viruset, og det er derfor ikke presentert i studien. I Kvotmodellen er derfor konsentrasjonen
av Norovirus basert pa studien til Petterson, Stenstrom og Ottoson [67], der det presenteres en
tilneerming mellom indikatororganismer og konsentrasjon av Norovirus basert pa data fra elven

Glomma i Norge.

QMRA-modellen for grunnvann

For grunnvann er det ogsa gjennomfort en studie av Astrom et al. [36] som ligger til grunn for
et eget QMRA-verktgy for grunnvann [18]. Dette verktgyet beregner infeksjonsrisikoen basert pa

log-reduksjonen som forekommer ved naturlige barrierer gjennom transport i grunnen, og eventuell
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desinfeksjon.

Studien til Astrém [36] baserer seg pa to anlegg; et grunnvannsanlegg i Alingsas og et anlegg med
bassenginfiltrasjon fra elvevann i Umea i Sverige. Begge anleggene hadde ulike forurensningskilder,
anlegget i Umead fra elvevann, og anlegget i Alingsas fra separate avlgpssystemer, spillvannsledning
og utjevningsmagasin. Det ble konkludert med at risikoen var hgyest i anlegget med basseng infil-
trasjon fra elvevann i Umea, og her ble det funnet at virus utgjorde hgyest infeksjonsrisiko. Ved
grunnvannsinntaket i Alingsas var infeksjonsrisikoen sveert lav, til tross for flere forurensningskil-

der [36].

2.3.6 Mikrobiell barriere analyse

Veiledning i mikrobiell barriere analyse (MBA) [2] (tidligere god desinfeksjonspraksis) er et verktgy
utarbeidet av Norsk vann som skal sikre tilstrekkelig god vannforsyning pa bakgrunn av vannverkets
stgrrelse, situasjon i ravannskilde og nedbgrsfelt og eventuelle overvakningstiltak, vannbehandling
og eventuell overvakning, og generell kunnskap om ulike behandling- og desinfeksjonsmetoder. Fi-

gur 2.11 er hentet fra veilederen og angir hvilke trinn som inngar i prosedyren.

Steg Bestemmelse av: Avhengig av:

Kvalitet pd ravann Historisk data for rdvannskvalitet
Nye data fra risiko-basert préveprogram

MNadvendig barrierehgyde Kvalitet pd rdvann
Starrelse pd vannverk

Barrierer | nedslagsfelt og Barrieretiltak | nedsslagsfelt og vannkilde
vannkilde Overvakning av ravannskvalitet

Partikkelseperasjonsbarrierer Vannbehandlingsmetoder
i vannbehandlingen Styring og overvikning av vannbehandling

Desinfeksjonsmetoder

Total barriere status Nedvendig barrierehgyde + kredit for tiltak
Steg 2 +steg 3 +s5teg 4 + steg 5

Figur 2.11: Trinn som inngar i MBA-veilederen, hentet fra Veiledning i Mikrobiell Barriere-
Analyse [2].
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I forhold til QMRA, gir denne analysen ingen verdi pa helserisiko i vannverket, men fungerer som
en evaluering av barrieretiltak. Den tar heller ikke hgyde for variasjon. MBA er imidlertid enklere
a anvende enn QMRA, og meningen med veilederen er nettopp at den ogsa skal kunne brukes
pa mindre til mellomstore vannverk som ikke alle har ressurser og anledning til & gjennomfgre en

QMR A-analyse. Dette er aktuelt for Norge, ettersom vi har en stor andel sma vannforsyningsanlegg

[2].
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3 Metode

Dette kapittelet beskriver datagrunnlaget og metoden bak modellen som er benyttet for estimatet.
For a kunne gjgre et nasjonalt estimat ble det laget en modell basert pA QMR A-metoden i Microsoft
Excel. Malet var et estimat pa landsbasis basert pa tilgjengelige data fra Vannverksregisteret, og
denne metoden. Antagelser og forenklinger er gjort for & best mulig tilpasse de tilgjengelige dataene
i Vannverksregisteret til Mattilsynet for beregning av ravannkonsentrasjoner og renseeffekter fra lit-
teraturen, uten a ga spesifikt inn pa detaljer rundt hvert vannverk. I hvert underkapittel beskrives
forenklinger og antagelser som er gjort for a tilpasse dataene fra vannverksregisteret til model-

len naermere. Figur 3.1 viser en oversikt over sammenstillingen av dataene og metoden benyttet i

modellen.
VREG Litteraturverdier Hovedmodell
Data om patogen- .
for kE it fL Pl
it 2 =
Data om _" _ . trasjon
inntaks- iulike —*|
’ ; lav patogener
punkt rivannskilder Bt
fra litteratur 4, Arlig
| | R Forventet
Analyse av Konsen- Dose- synlighet | ”‘"
E. Coli rasjon | .| respons- | __ .| foraren _'"TML ]
verdier ved av patogener modeller fra tilfeldig smittede
inntaks- i renset vann livteratur eErson drlig
punki blir smittet
Rense- Renseeffekter Total
metoder ved av ulike 2
" - renseeffekt
vann- — behandlings- = | i |
berwndiing.x- metoder = :
) . behandling
anlegg fra litteratur
Antall
personer
tilknyuet

Figur 3.1: Flytskjema over metode.
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Informasjonen om vannverkene i Norge benyttet i modellen, er basert pa data fra Vannverksregisteret
fra 2020 som ligger tilgjengelig pa Mattilsynet sin nettsider [16, 14, 68]. I tillegg ble det benyttet
et datasett over filtrering tilsendt av Mattilsynet [15], og et over vannforsyningssystemer fra 2019,

bearbeidet av FHI [69]. Det ble benyttet datasett om:

e Vannforsyningssystem (Bearbeidet av FHI)

Vanntransportsystem (Bearbeidet av FHI)

Inntakspunkt

Vannbehandlingsanlegg

Filtrering (Tilsendt av Mattilsynet)

e Analyser av inntakspunkt

I datasettene ligger alle vannforsyningssystemer, vannbehandlingsanlegg og inntakspunkt inne med
en tilknyttet identifikator. Dataene fra de ulike datasettene er sammenstilt og knyttet sammen ved

hjelp av disse id-ene.

For a bevare mest mulig konsistens i modellen er fremgangsmaten lagt nzert opp til det som er
beskrevet i SVU sitt QMRA-verktgy pa Chalmers sine nettsider [18]. Ravannskonsentrasjoner er
hovedsakelig bestemt ut fra rapporten studien av Astrém [10] om patogenforekomster i overflate-
vann, som ogsa ligger til grunn for den sékalte Kvotmodellen. Som beskrevet i kapittel 2.3.5, benyttes
denne modellen til & bestemme konsentrasjoner av patogener i ravannet og er basert pa studier av
svenske overvannskilder [10]. T Astrém sitt studie [10] er det imidlertid ikke redegjort for sammen-
hengen mellom FE. Coli-konsentrasjoner og ravannskonsentrasjoner av Norovirus. Kvotmodellen ble
derfor benyttet til & bestemme dette. Verdiene for Norovirus i Kvotmodellen er basert pa studiet til
Petterson, Stenstrom og Ottoson [67]. Denne studien presenterer en tilngerming mellom indikator-
organismer og konsentrasjon av Norovirus basert pa data fra elven Glomma i Norge. Kvotmodellen

finnes i likhet med QMRA-verktgyet tilgjengelig pa Chalmers sine nettsider [18].

Nar det gjelder renseeffekter, er det gjennomfert to parallelle beregninger. Den ene beregnin-
gen er gjort med renseeffekter for partikkelfjerningsprosesser og UV-bestraling fra studien til Hij-
nen & Medema [3] om eliminering av mikroorganismer ved ulike vannbehandlingsmetoder. Imid-
lertid inneholder ikke dette studiet renseeffekter for membranfiltrering eller desinfeksjon med ozon
og klorering, og det er derfor benyttet verdier for log-reduksjon fra MBA-veilederen [2] for disse
prosessene. Det andre estimatet er kun basert pa log-reduksjon fra MBA-veilederen. Videre er alle

beregninger og sammenstillinger gjort i MS Excel.
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3.1 Sammenstilling av data fra vannverksregisteret

Av datasettene i Vannverksregisteret er det hovedsakelig datasett over vannbehandlingsanlegg, fil-
trering, inntakspunkt og analyser av ravann [16, 15, 14, 68] som er aktuelt for dette estimatet.
Imidlertid var det ngdvendig med informasjon fra vanntransportsystemer for a kunne knytte sam-
men dataene best mulig matte. I dataene over vanntransportsystemene ligger ogsa informasjon om
hvor mange som er tilknyttet vannbehandlingsanleggene, som var ngdvendig for beregning av dose.
For vanntransportsystemer det benyttet et datasett for 2019 som var bearbeidet av FHI [69]. Her er
det fjernet vannforsyningssystemer som ikke er aktive, og antall tilknyttet vanntransportsystemene

(per 2019) er rettet opp [6].

I modellen tas det utgangspunkt i vannbehandlingsanlegg, og fglgende er gjort for tilpasning til

modellberegningene:
e Fjernet vannbehandlingsanlegg som er markert som ikke aktive, utgatt eller liknende.

e Knyttet vannbehandlingsanlegg til inntakspunkt, vannforsyningssystemer og vanntransport-

systemer.
e Fjernet vannbehandlingsanlegg tilknyttet krisekilder og reservekilder.

Det skal i teorien kun veere ett vanntransportsystem tilknyttet hvert vannbehandlingsanlegg. Dette
er essensielt for a telle opp antall personer tilknyttet vannbehandlingsanleggene, da denne informa-
sjonen foreligger som antall tilknyttet vanntransportsystem. Ved sammenstilling av disse dataene
forekom det flere duplikater av vanntransportsystem. For & ikke telle opp antall personer flere ganger,

er derfor antall personer tilknyttet disse behandlingsanleggene dividert pa antall duplikater.
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3.2 Inntakspunkt

I Vannverksregisterets data over inntakspunkt [14] er vannkildetypene klassifisert under ulike kate-
gorier av grunnvanns- og overflatekilder. For & tilpasse kategoriene i vannverksregisterets data til
modellene ble inntakspunktene delt inn i kategoriene grunnvann, overflatevann (innsjg) og elv/bekk,
som vist i tabell 3.1. Kildene i datasettet som er kategorisert som reservekilde og krisekilde, ble ikke

tatt med i beregningene.

Tabell 3.1: Kategorier i VREG [14] og tilsvarende kategorier benyttet i modell.

Vannkildetype i Vannverksregisteret Kategorier i modell

Borebrgnn (fjell) Grunnvann
Borebrgnn (lgsmasse) Grunnvann
Brgnn Grunnvann
Grunnvann - annet Grunnvann
Kildeutspring Grunnvann
Overflatebrgnn Grunnvann
Elv/bekk Elv/bekk
Innsjg Overflatevann
Regnvann Overflatevann
Apent hav Overflatevann

3.2.1 Kategorisering av inntakspunkt

For a kategorisere ravannet, ble datasettet over analyser av inntakspunkt benyttet [68]. I data-
settet foreligger det det resultater fra analyser av vannkvalitet og mikrobiologiske rutineanalyser.
Medianverdien for analyser av F. Coli-konsentrasjoner og konsentrasjoner av koliforme bakterier
ble benyttet som grunnlag for & kategorisere ravannskildene og deretter estimere konsentrasjoner
av patogener. Kategoriene for inntakspunktene er vist i figur 3.2, og hentet fra rapporten om pato-

geninnhold i svenske overvannskilder av Astrém [10].
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Medelvirde (spridningsintervall)

Fekala utslappskallor uppstréms Koliforma
vattenintaget, angivna i en enkat E. coli bakterier CoD Turbiditet
Punkt Tikttyp avvattenproducenterna {antal/ 100 ml) (antal/ 100 ml) (mgfl O, (NTU)
A 36 Reningsverk, avloppsutslipp, betes- 1,5 (0-15) a7 (0-241%9) 8.0(58-11) 2.9(1,2-4)
djur, gédsel, badande, dagvatten
B Al Reningsverk, avloppsutsldpp 31 (0-486) 95 (0-2 400) 4,3(3,4-6,1) 4,2(1,0-1%)
betesdjur, gidsel, enskilda avlopp,
dagvatten
C 56 Betesdjur, gbdsel, enskilda avlopp 0,1 (0-2) S7(1-530) 8.3 (46,8-11) 1,5(0,7-3,4) |
O 5j6 Avloppsreningsverk, avloppsut- 0.4 (0-9) 11,9 (0-340) 1.61(-2,5) 0.4 (0,2-1,4)"
slapp, betesdjur, gddsel, badvatten,
dagvatten
E 56 Avloppsreningsverk, betesdjur, 1,5 (0-32) 36 (0-1100) 3(-7.3)* 0,3{0,12-1)
gddsel, badande, enskilda avlopp,
dagvatten
F 56 Betesdjur, gddsel, faglar, badande, 5,0(0-200) F0(0-13 000) 9.1(6,6-13,4) 1,2 (0,45-3,2)
enskilda avlopp, dagvatten, avlopps
utslapp

Figur 3.2: Inntakspunkt kategorisert etter forurensningskilde, samt innhold av F. Coli, hentet fra

rapporten til Astrom [10].

For vannverk som benytter elver og bekker som inntakspunkt, ble kategorien B i figur 3.2 benyttet,
ettersom dette er den eneste kategorien med dette som definert inntakspunkt. Fordi det ikke fore-
ligger noe egen informasjon om inntakspunkt for grunnvann i studien til Astrém [10], ble kategorien

med lavest innhold av E. Coli benyttet, altsa kategori C.

De gvrige inntakspunktene ble kategorisert i modellen etter hvilken medianverdi fra Vannverks-
registeret [68] som la naermest middelverdi av E. Coli, vist i figur 3.2 under E. Coli (antall/100 ml).
Dersom kategorien falt pa A eller E, som har samme E. Coli-verdi, ble analyser av koliforme bak-
terier fra Vannverksregisteret benyttet til & bestemme hvilken kategori inntakspunktet tilhgrte.
Inntakspunkt med analyseresultater av koliforme bakterier over 36, ble derfor plassert i kategori A,
og de med kategori under 36 ble plassert i kategori E (vist under koliforme bakterier (antall/100 ml)
i figur 3.2). For de inntakspunktene som ikke hadde analysedata i Vannverksregisteret, ble gjen-

nomsnittet av F. Coli-konsentrasjonene for samme type inntakspunkt i samme region benyttet.

3.2.2 Patogeninnhold i ravann

Kategoriene som ble bestemt fra figur 3.2 ble benyttet for a bestemme forventet ravannskonsentrasjon
av de aktuelle patogenene. Patogenene som er tatt med i beregningene er Norovirus, Campylobacter,
Cryptosporidium og Giardia. Dette ble gjort ved hjelp av tabeller over de aktuelle ravannskonsentrasjoner
fra rapporten til Astrom, vist i figur 3.3 og 3.4. For Norovirus ble Kvotmodellen, som finnes til-
gjengleig pa Chalmers sine nettsider [18], benyttet for & bestemme ravannskonsentrasjon. Konsen-
trasjonene som benyttes i modellen er de som star under Passning til Gamma-modell, Forvintad

medelhalt (antall/liter).
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Passning till Poisson-modell Passning till Gamma-maodell
COrvre 95-
Férvintad percantil av
Prasumtiva Konfirmerade Konfirmerade medelhalt variaticnen
Punkt [* 1 o= 1] o a f Antalfliter Antal/liter
Crypto-
sporidium
A 1722 0,045 83.4 0,015 65,0 0,180 0,083 0,015 0,118
B 1343 0,030 &d, 4 0,012 534 0,214 0,055 0,012 8,63E-02
C 93.0 0,025 42,0 6,89E-03 361 0,128 0,053 &, T4E-03 &, 08E-02
o 393 7.55E-03 25,6 4. 31E-03 24,2 0.238 0,018 4,34E-03 3,05E-02
E 54,9 &,57E-03 2.1 5ATE-04 9.08 591 .25E-07 S ATE-04 5.92E-04
F 1251 0,038 61,9 0,013 51,8 2973 4,49E-06 0,013 0,014
Giardia
A 44,9 6,56E-03 10,2 §,.20E-04 10,2 1,51E+4 541E-08 8,20E-04 8,94E-04
B 54,3 %,03E-03 23,0 2, 1E-03 20,0 0,073 0,037 2,72E-03 0,029
c 27,5 3.464E-03 - - = - -
o 44,5 .98E-03 a7 9.98E-04 87 ary 1,14E-06 .98E-04 1.07E-03
E 1864 0,015 74,1 557E-03 324 0,040 0,149 5%1E-03 0,058
F a5,4 0,012 10.4 B,B3E-04 10,4 B18& 1.0BE-Dé& B B3E-04 7 44E-04
* Wiarder [} kan sigas motsvara avvikelsen mellan uppmina haleer och den antagna firdelningen ([} = <2 = Loglikelihood).

Figur 3.3: Estimat av ravannskonsentrasjoner av Giardia og Cryptosporidium, hentet fra rapporten

til Astrom [10].

Ovre 95-percentil
Passning till Gamma-modell Forvantad medelhalt av variationen

Punkt D a B Antal/liter Antal/liter
Campylobacter

A 72,2 0,403 3.196 1,28 714

B 152 0,512 5,366 2,74 13.7

C -137 1,51 0,044 0,070 0,214

D 2.6 0,394 1,204 0,475 2,66

E -119 1,48 0,045 0,066 0,206

F 219 0,375 16,707 6,26 35,9

Figur 3.4: Estimat av ravannskonsentrasjonen av Campylobacter, hentet fra rapporten til Astrom

[10].

I kapittel 2.3.5 gis en innfgring i hvordan disse tabellene er utviklet. Ravannskildene de er basert

pa, er relevant for et generelt nordisk klima, og dermed ogsé aktuelt for norske overvannskilder.

I kategori C er det ingen middelverdi for Giardia, vist i figur 3.3. Det er derfor gjort en tilpas-
ning i denne oppgaven ved & multiplisere gjennomsnittet av forholdstallene mellom konsentrasjonen
av Presumtiva ved Poisson-fordelingen og forventet middelverdi under gammafordelingen for de
andre kategoriene, med den antatte konsentrasjonen av i Giardia ved Poissonfordeling. Dette re-
sulterte i en verdi av Giardia i kategori C pa henholdsvis 0,000724 liter™!, som vist i tabell 4.2.

Konsentrasjonen av Norovirus ble bestemt ved & bruke Kvotmodellen, med middelverdiene av FE.
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Coli, som vist i figur 3.2. Kvotmodellen er vist i figur 3.5.

Calculating pathogen densities from the ratic pathogen bo E. coli concendration - a hypothesss kesting ool

Mol for the module

1) Poart ) redead of a comma () should be used o mdcale decimaly

Z) sers shousd replace the deliull value 10 wht o BpOEnse @ esch spechs cie
2} Place the mouse pointer gver the drop down menus for mone infonmation

Kl 1E. cok conces :ugnmm
Select bely taecal scirce of measuwred E cob concentration [ A) Sewage ditcharge '| - -

For thee selscted souce, Bcd nlcrmatan i the comespondng Bam ek, Press "Cak” 1 gt the results. Changs cumen Selall values 10 reflect the SRUSN 0 your watsr
source. You can try diffensnt sources if you want, but only the selected loely sowce i represented in the final raw water ooncentraion

Final raw water concentration due 1o sslected faecal sownce (g LY Cale_ L

A Azsuming a sngle sewage dscharge (raw o treated) i the source of the measured E. coll concentration Inactivaton rales

o i i W - -

B Assuming & single manure apphcation i the ssurce of the masuned E coli concentraion

Can you estmate probabilty of overland transport 10 waler ¥ . Ne -|

N you SIS ITAFTSPON DM o nd and N wisler? Mo = -
Rapar wisler manure-patngen concentration -h -

G ASSUIng B Singhs granng caie fock i the sounce of the measuned £ ool concenirataon

Can you estimate peobabilty of overland ransport to water? | Na v|

Can you estimane transport time: on kand and in water? | W |

Can you estemate number of grazing animals inthe flock? | No | -
Mumber of graBeg armals o th Nlock -

R witler arimal-pathogen conoentration (o/L)|_Cake |

Coinnt you estrvilte Irarmpon [arse in wter?

Caan you estmate no. of persons conneched o the sewer? Ha =

Persons conrachod 1o sewer

R wider Sevwape-pathogen concenration forgLl| Cale |I=

Figur 3.5: Kvotmodellen benyttet til a beregne konsentrasjoner av Norovirus [10].

Middelverdiene av E. Coli ble ogsa beregnet for de ulike forurensningskildene som vist i figuren [10];

A. Sewage discharge (Forurensning fra kloakk)
B. Manure application (Forurensning fra gjadsel)

C. Grazing cattle (Forurensning fra beitedyr)

Tabell 3.2 viser konsentrasjonene av Norovirus beregnet ved hjelp av Kvotmodellen. Som det fore-
kommer av modellen blir konsentrasjonen av Norovirus null for alle middelverdier av E. Coli dersom
antatt forurensningskilde er beitedyr eller gjgdsel. Konsentrasjonene av Norovirus ved avlgpsutslipp

som antatt forurensningskilde benyttes i modellberegningene.
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Tabell 3.2: Konsentrasjoner av Norovirus beregnet med Kvotmodellen.

Konsentrasjon av Norovirus ved Konsentrasjon av Norovirus

avlgpsutslipp som ved beitedyr eller gjgdsel som
forurensningskilde forurensningskilde

Kategori E. Coli Gjennomsnitt Gjennomsnitt

antall/100 ml antall/liter antall/liter

A 1,50 1,41 0,00

B 31,0 29,19 0,00

C 0,10 0,09 0,00

D 0,60 0,57 0,00

E 1,50 4,71 0,00

F 5,00 1,41 0,00
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3.3 Vannbehandling og renseeffekter

Dette kapittelet viser hvilke kombinasjoner av vannbehandlingsmetoder som er gjort i forkant av
modellen, og hvilke renseeffekter som er tillagt disse metodene. Behandlingsmetodene i Vannverks-
registeret [16] er sammenstilt med rensemetodene fra studiet til Hijnen & Medema [3] og MBA-
veilederen [2]. I modellen er det gjort ett estimat basert pa partikkelseparasjonsmetoder med en
kombinasjon av renseeffekter fra studien til Hijnen & Medema [3] og MBA-veilederen, og ett esti-
mat hovedsakelig med log-kreditt fra MBA-veilederen. Aktuelle renseeffekter som benyttes beskrives
naermere under. Vannbehandlingsanlegg som ikke hadde oppgitt behandlingsmetode, og dermed end-
te med en total log-reduksjon pa 0, ble det tillagt en gjennomsnittlig total log-reduksjon for de ulike

patogenene. Denne log-reduksjonen er basert vannbehandlingsanlegg med samme inntakspunkt.

Vannverksregisterets data over vannbehandlingsanlegg inneholder informasjon om hvilke rensepro-
sesser anleggene har, besvart med ja/nei. Folgende vannbehandlings- og desinfeksjonsmetoder fra

Vannverksregisteret ble tatt med i beregningene i modellen:
e Koagulering
e Flokkulering
e Flotasjon
e Sedimentering
e Ozonfiltrering
e Ionebytte
e Membranfiltrering
e Desinfeksjon med membran
e UV-bestraling
e Desinfeksjon med ozon
e Klorering

I tillegg ble data med mer detaljert informasjon om filtreringsprosesser tilsendt fra Mattilsynet [15],

da dette ikke foreligger offentlig i dataene om vannbehandlingsanlegg.
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3.3.1 Partikkelseparasjon

Tabell 3.3 viser en oversikt over filtreringsmetodene som er oppgitt i Vannverksregisteret og deres
tolkning i modellen. I studien til Hijnen & Medema [3] er de ulike filtreringsprosessene gitt log-
kreditt i form av Microorganism Elimination Credit (MEC). I MBA-veilederen [2] er disse oppgitt
som log-kreditt som kan oppnas ved ulike partikkelseparasjonsmetoder. Videre gir tabell 3.3 en
oversikt over kategoriene av partikkelseparasjonsmetoder som er oppgitt i Vannverksregisteret og

hva de betegnes som i modellen.

Behandlingsanlegg som har oppgitt filtrering med sand/antrasitt/granatsand, og ikke koagulering,
er ogsa tillagt en renseeffekt for koagulering i modellen, og inngar i kategoriene direkte filtrering
eller kontaktfiltrering. Behandlingsanlegg som har oppgitt ozonfiltrering er tillagt en renseeffekt for

hurtigsandfiltrering i tillegg til en renseeffekt for ozonering.

Sammenstillingen av behandlingsmetodene som er gjort for estimatet med kombinerte renseeffekter
vises tabell 3.4, med tilhgrende renseeffekter. Renseeffektene for Hijnen & Medema [3] er vist i
MEC-verdier, og renseeffektene fra MBA-veilederen [2] er vist i log-kreditt. Koagulering/ grovsepa-

rasjon omgfatter metodene koagulering, flokkulering, sedimentering og flotasjon.

Sammenstillingen som er gjort for estimatet med hovedsakelig log-kreditt fra MBA-veilederen [2]
er vist i tabell 3.5, ogsa med tilhgrende renseeffekter. I dette estimatet er renseeffekten for koa-
gulering/ grovseparasjon fra studien til Hijnen & Medema [3] benyttet, ettersom det ikke er en
egen kategori for dette i MBA-veilederen. I MBA-veilederen er log-kreditten gitt for bakterier (b),
virus (v) og parasitter (p) generelt, og er presentert tilsvarende i tabellen (3.5). Parasitter omfatter
da bade Giardia og Cryptosporidium. For dette estimatet ble det benyttet samme log-reduksjon for

kontaktfiltrering som for direktefiltrering.
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Tabell 3.3: Kategorier av filtrering fra Vannverksregisteret [15, 16].

Betegnelse i VREG Betegnelse og renseeffekt i modell
Kull Kull/filtrering (alle typer)

Sand Sandfiltrering

Granatsand Sandfiltrering

Antrasitt Sandfiltrering

Halvbrent dolomitt Filtrering (alle typer

)
Plastmateriale Filtrering (alle typer)
Alkalisk filtermasse Filtrering (alle typer)
Plastgranulat Filtrering (alle typer)
Marmor /kalkstein/radolomitt /kalsitt ~ Filtrering (alle typer)
( )

( )

( )

)

Annen filtermasse Filtrering (alle typer
Annen filtrering Filtrering (alle typer
Ozonfiltrering Filtrering (alle typer
Tonebytte Filtrering (alle typer
Langsomfilter (sand) Langsomfilter (sand)
Patronfilter Membranfiltrering (UF

Keramisk materiale Membranfiltrering (UF

(UF)
(UF)
Filtrering membran Membranfiltrering (UF)
(NF)

Desinfeksjon membran Membranfiltrering (NF
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Tabell 3.4: Sammenstilling av rensemetoder benyttet i estimatet med kombinerte renseeffekter fra

Hijnen & Medema [3] og MBA-veilederen [2], med tilhgrende renseeffekter vist som MEC-verdier

og log-kreditt.

Renseeffekt Renseeffekt Renseeffekt Renseeffekt
Vannverks- Betegnelse
Norovirus Campylobacter Cryptosporidium Giardia .
registerets etter littersere Kilde
(MEC/log- (MEC/log- (MEC/log- (MEC/log-
rensemetoder kilder
reduksjon) reduksjon) reduksjon) reduksjon)
Koagulering, Hjinen &
Conventional
flokkulering, sedimentering 3,0 2,1 3,2 3,4 Medema
treatment
eller flotasjon, sandfiltrering 3]
Hjinen &
Koagulering, flokkulering,
RGFcoa 1,1 0,9 1,1 1,9 Medema
sandfiltrering
3]
Hjinen &
Koagulering, sandfiltrering =~ RGFicoa 0,9 1,4 3,0 2,9 Medema
3]
Hjinen &
. . Coagulation/
Koagulering/grovseparasjon 1,8 1,5 1,9 1,6 Medema
flocremoval
3]
Hjinen &
Filtrering (alle typer) RGF 0,8 0,5 1,1 1,2 Medema
3]
Hjinen &
Kullfiltrering RGFgac 0,5 0,8 0,9 0,8 Medema,
3]
Hjinen &
Slow sand
Langsomfilter (sand) 2,2 2,7 4.8 4,9 Medema
filtration
3]
) ) Membranfiltrering Qdegaard et
Filtrering membran 2,0 2,5 2,5 2,5
(UF) al. [2]
Nanofiltrering Qdegaard et
Desinfeksjon membran 3,0 3,0 3,0 3,0
(NF) al. [2]
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Tabell 3.5: Sammenstilling av rensemetoder benyttet i estimatet med renseeffekter hovedsakelig fra

MBA-veilederen [2], med tilhgrende renseeffekter vist som log-kreditt.

Renseeffekt
Renseeffekt Renseeffekt
Vannverks- Betegnelse Cryptosporidium
Norovirus Campylobacter .
registerets etter litterzere og Giardia Kilde
(log- (log-
rensemetoder kilder (log-
reduksjon) reduksjon)
reduksjon)
Koagulering,
Koagulering,
sedimentering (Ddegaard et
flokkulering, sedimentering 2,25 2,75 2,75
(evt. flotasjon), al. [2]
eller flotasjon, sandfiltrering
filtrering
Koagulering/
Koagulering, flokkulering, (Ddegaard et
direktefiltrering 2,00 2,50 2,50
sandfiltrering al. [2])
(mediafilter)
Koagulering/
(Ddegaard et
Koagulering, sandfiltrering direktefiltrering 2,00 2,50 2,50
al. [2]
(mediafilter)
Hjinen &
. . Coagulation/
Koagulering/grovseparasjon 1,80 1,50 1,90 Medema
flocremoval
8]
Hurtigsand-
. . Ddegaard et
Filtrering (alle typer) filtrering 0,25 0,50 0,50
al. [2]
u/ koagulering
Hurtigsand-
. Ddegaard et
Kullfiltrering filtrering 0,25 0,50 0,50
al. [2]
u/ koagulering
Langsom- (Ddegaard et
Langsomfilter (sand) 2,00 2,00 2,00
sandfiltrering al. [2]
) . Membranfiltrering Odegaard et
Filtrering membran 2,00 2,50 2,50
(UF) al. [2]
Nanofiltrering (Ddegaard et
Desinfeksjon membran 3,00 3,00 3,00
(NF) al. [2]

3.3.2 Desinfeksjon

Desinfeksjonsprosessene fra Vannverksregisteret [16] som er representert i modellen bestar av UV-

bestraling, desinfeksjon med ozon og klorering. Desinfeksjon med ozon omfatter ogsa ozoneringsdelen

i ozonfiltrering, som er beskrevet i kapittel 3.3.1. For desinfeksjon er det pa samme mate som for

partikkelseparasjon, benyttet renseeffekter bade basert pa MBA-veilederen [2] og studien til Hijnen

& Medema [3]. For begge estimatene ble log-kreditten for klorering og ozon ble bestemt fra figur 3.6.

I Hijnen & Medema [3] er renseeffektene for desinfeksjon oppgitt i MIC-verdier (Microorganism
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Inactivation Credit).

Bakterier Virus Parasitter av gruppen Parasitter av gruppen
(3 log) (3 bog) Giardia Cryptosporidium
(2 log) (2 log)
4°C 05°C 4°C 0,5°C 4°C 0,5°C 4°C 05°C
Klor
pH<7? 10 15 4,0 6,0 75 100 ia. ia
pH7-8 15 20 6,0 9.0 100 150 ia. i
pH>8 20 30 80 12,0 175 250 ia. i.a
Kloramin 100 200 1500 2000 1750 2500 ia. ia
Klordioksid 1.0 15 0 15 20 30 >100 >150
Ozon 05 075 1.0 14 15 20 30 45

i.a. = ikke angitt. Ct-verdien er 54 hoy at den er uinteressant for alle praktiske formdl

Figur 3.6: Log-kreditt for desinfeksjon med ozon og klor i vannbehandlingsanlegg. Fra Veiledning i
Mikrobiell Barriere Analyse [2].

Figur 3.6 viser den teoretiske Ct-verdien som er ngdvendig for & oppna log-verdien som er anvist.
For klorering og desinfeksjon med ozon er det antatt at behandlingsanlegget driftes pa en slik mate
at de oppnar log-inaktiveringen, vist i figuren. For anlegg som har oppgitt at de bade har klorering
og UV-desinfeksjon, er det kun gitt renseeffekt for UV-desinfeksjon. Det antas videre at klorering i
mange av de aktuelle tilfellene er en reservelgsning. For estimatet med kombinerte renseeffekter ble

renseeffekten for UV-bestraling bestemt ut fra figur 3.7, fra studien til Hijnen & Medema [3].
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UV fluence (m]/cm?) requirements

MIC (log) required: 1 2 3 4
Bacillus subfilis 56 111 167 222
Adenovirus type 40 56 111 167 -
Clostridium perfringens® 45 95 145 -
Adenovirus type 2,15,40,41 42 83 125 167
Acanthamoebar 40 71 119 167
Adenoviruss (no type 40) 75 50 -d d
Calicivirus canine 10 21 31 41
Rotavirus SA-11 10 20 29 39
Calicivirus feline 9 19 28 38
Coxsackie virus B5 8 17 25 34
Streptococcus faecalis® 9 16 23 30
Legionella pnewmophila® 8 15 23 30
Poliovirus type 2 7 15 22 30
Shigella sonnei® 6 13 19 26
Salmonella typhis 6 12 17 51
Hepatitis A 6 11 17 22
Calicivirus bovine 5 11 16 21
E. coli O157% 5 9 14 19
E. colis 3 9 14 18
Cryptosporidium EPA< 3 6 12 -
Giardia EPA¢ 2 5 11 =
Campylobacter jejuni® 3 7 10 14
Yersinia enterocolifica® 3 7 10 13
Legionella pnewmophila® 3 6 8 11
Shigella dysenteriae® 3 5 8 11
Vibrio cholerae® 2 4 7 9

senvironmental spp. ; ¥ corrected for environmental spp. ; < no correction for
environmental spp. (research needed) ;  MIC,,. < 4 log ; © no value due to tailing

Figur 3.7: MIC-verdier for UV-desinfeksjon, hentet fra Hijnen & Medema [3]. Benyttede verdier er

markert i gult.

I figur 3.7 vises hvilken UV-dose som kreves for & oppna en viss MIC-verdi. De fleste UV-anlegg i
dag er biodosimetrisk testet med en dose pa 40 m.J/cm?. Som det vises i figuren, finnes ikke verdier
for UV-dosen som kreves for & oppna en log-inaktivering pa 4 for Cryptosporidium og Giardia. 1
tabell 3.6 er det vist at maksimal log-inaktivering ved denne dosen er fire for parasitter. Dette er
derfor benyttet i modellen. Videre er det antatt en log-inaktivering pa fire for alle patogener i dette

estimatet.
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Tabell 3.6: Maksimal log-reduksjon for UV-anlegg godkjent ved angitt UV-dose, hentet fra MBA-

veilederen [3].

Biodosimetrisk dose Virus eksl. Adenovirus

40 m.J/em? 4,0b + 3,5v + 4,0p
30 mJ/em? 3,5b + 3,0v + 3,5p
25 mJ/cm? 3,0b + 2,5v + 3,0p

3.4 Dose-respons-modeller

Dose-respons-modellene som er benyttet er beta-Poisson, likning (2.7) og (2.8), Fractional Poisson,
likning (2.9) og eksponentiell modell, likning (2.4). Modeller og parametere ble valgt etter de som
benyttes i SVU sin QMRA-modell [49], vist i kapittel 2.3.4.

For Campylobacter er beta-Poisson-modellen vist i likning (2.8) med parametere fra Medema et
al. [56] benyttet, selv om det i QMRA-verktgyet kan velges mellom denne og den eksakte beta-
Poisson-modellen fra Teunis et al. [58]. Videre er Fractional Poisson-modellen (2.9) valgt for Noro-
virus, i henhold til det svenske QMRA-verktayet [50, 49]. For praktisk bruk i risikomodeller antas det
at det ikke forekommer noe aggregering mellom virionene, og gjennomsnittlig aggregatsterrelse (u)

er derfor satt til 1.

Infeksjonsrisikoen for Cryptosporidium er beregnet med modellen fra Tenius et al. [63], ogsa i
henhold til den svenske QMRA-modellen, og likeledes er den eksponentielle modellen valgt for

Giardia [64, 65]. En samlet oversikt over hvilke dose-respons-parametere er vist i tabell 3.7.
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Tabell 3.7: Dose-respons-modell og parametere benyttet for mikroorganismer i estimatet.

Dose-
Mikroorganisme respons-modell Parametere Kilde
(modellreferanse)
) nw=1 Messner, Berger
Norovirus Fractional Poisson
Psus = 0,722 & Nappier [50]
N5o = 890
Campylobacter beta-Poisson Medema et al. [56]
a=0,144
Eksakt a=0,115
Cryptosporidium Tenius et al. [63]
beta-Poisson 68=0,176
o Rendtorff [64];
Giardia Eksponentiell k=0,0199

Teunis et al. [65]

3.4.1 Beregning av dose

Drikkevannskonsumet som er benyttet for beregning av dose, kommer fra studien til Westrell, An-

dersson and Stenstrom [11]. Studien omhandler drikkevannskonsum i Sverige, og det konkluderes

med at det gjennomsnittlig konsumeres 0,86 liter vann fra springen per dag, som vist i figur 3.8.

Average = Stdv Percentiles

(Ir'day) n 10th 50th 90th
Total 0.86 = 0.48 157 0.40 0.80 1.60
Women 0.95 = 0.50 79 0.40 0.80 1.80
Men 0.79 £ 0.44 74 0.20 0.80 1.40
Age 0-9 0.64 = 0.57 16 0.20 0.40 2.00
Age 10-19 0.59 = 0.19 18 0.40 0.60 0.82
Age 20-29 1.07 = 0.61 12 0.46 0.90 228
Age 30-39 097 = 0.57 21 0.40 0.80 2.00
Age 40-49 0.79 = 0.48 17 0.20 0.80 1.52
Age 50-59 1.01 = 0.52 21 0.40 0.80 1.76
Age 60-69 0.89 = 0.35 26 0.40 0.80 1.46
Age 70 + 0.94 = 0.36 23 0.48 1.00 1.32

Figur 3.8: Konsum av kaldt drikkevann fra springen i Sverige, hentet fra Westrell, Andersson og

Stenstrom [11].
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Drikkevannskonsumet, vist i figur 3.8, er ogsa benyttet i modellen, med antagelsen om at konsumet
i Norge er tilngermet likt Sverige. For a beregne arlig dose er dette igjen multiplisert med 365 dager.

Beregning av dose er vist i likning (3.1).

dose = <cr;wann <107 av log_red”ksjm) - 365 - daglig konsum (3.1)
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4 Resultater

Dette kapittelet presenterer resultatene av estimatet. Forst gis en oversikt over behandlingsanleggene
som er benyttet i modellen, og andelen av befolkningen som er representert. Videre vil det vises en
oversikt over andel av befolkningen tilknyttet ulike ravannskonsentrasjoner og hvilke renseeffekter
som er beregnet med modellen. Deretter presenteres et estimat pa antall infiserte. Det er gjort

estimat for to ulike kombinasjoner av renseeffekter i modellen som fglgende;

e Estimat med log-reduksjonsverdier fra MBA-veilederen [2] omtalt som renseeffekter fra MBA-

veilederen.

e Estimat med en kombinasjon av disse renseeffektene [2] og renseeffekter fra Hijnen & Mede-

ma [3], omtalt som kombinerte renseeffekter.

I estimatet med renseeffekter fra MBA-veilederen er det benyttet renseeffekter fra Hijnen & Med-
ema for koagulering/flokkseparasjon, ettersom det ikke forela en egen renseeffekt for dette i MBA-

veilederen [2]. Begge estimatene er basert pa samme ravannskonsentrasjon.

4.1 Oversikt over data fra vannverksregisteret

I dette delkapittelet gis en oversikt over data fra vannverksregisteret, og et innblikk i hvordan
dataene i modellen stemmer med den faktiske situasjonen i Norge, med hensyn til antall tilknyttet,
inntakspunkt og behandlingsmetoder. Tabell 4.1 viser en oversikt antall vannbehandlingsanlegg

benyttet i modellen, bade over og under 50 personer, og totalt.

Tabell 4.1: Oversikt over vannbehandlingsanlegg som er benyttet i modellen.

Behandlings- Vanntransport- Personer

Vannverksregisteret anlegg system tilknyttet
(Antall) (Antall) (Antall)
Til og med 50 pe 680 607 11 823
Over 50 pe 1241 1130 4274 132
Totalt 1921 1737 4 285 955

Det er et hgyere antall enn det som er rapportert av Steinberg et al. [6] i 2019, hvor det ble
rapportert 1 133 vannbehandlingsanlegg tilknyttet hovedkilder. I prinsippet skal det kun vaere ett
vanntransportsystem knyttet til hvert vannbehandlingsanlegg, men i modellen forela det 318 dupli-
kater av vanntransportsystemer. Derfor er dette feerre enn antall vannbehandlingsanlegg i tabellen.

Antall tilknyttet er delt pa antall duplikater, som beskrevet i kapittel 3.1.
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4.1.1 Inntakspunkt og ravannskonsentrasjoner

Figur 4.1 viser antall personer tilknyttet de ulike kategoriene for ravannskonsentrasjoner, beskrevet
i figur 3.2. Ravannskonsentrasjoner av de ulike patogenene innenfor hver kategori er vist i tabell 4.2.
Her vises ogsa den beregnede konsentrasjonen av Giardia for kategori C, som beskrevet i kapit-
tel 3.2. Tabell 4.3 viser hvor mange av hver vannkildetype som inngar i de ulike kategoriene av

ravannskonsentrasjoner, og tabell 4.4 viser antall personer tilknyttet de ulike vannkildetypene.

ﬁﬁﬁﬁﬁﬁﬁ

Antall tilknyttet
-4

£ O W
1WA U

e

JUU U
0 | l I |
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B C
Kategorn for inntakspunit

=

Figur 4.1: Antall tilknyttet kategori av inntakspunkt.

Tabell 4.2: Konsentrasjoner av mikroorganismer i de ulike kategoriene.

A B C D E F
Kategori (Antall/ (Antall/ (Antall/ (Antall/ (Antall/ (Antall/

liter) liter) liter) liter) liter) liter)
Norovirus 1,41 29,19 0,09 0,57 4,71 1,41
Campylobacter 1,28 2,74 0,07 0,48 6,26 0,066
Cryptosporidium 0,015 0,012 0,00676  0,00434 0,013 0,000547
Giardia 0,00082 0,00272 0,000724  0,000998  0,000883  0,00591
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Tabell 4.3: Antall av vannkildetyper som inngar i kategoriene.

A B C D E F
(Antall (Antall (Antall (Antall (Antall (Antall
Kategori
inntaks- inntaks- inntaks- inntaks- inntaks- inntaks-
punkt) punkt) punkt) punkt) punkt) punkt)
Overflatevann 3 1 469 62 114 11
Elv/bekk 0 372 0 0 0 0
Grunnvann 0 0 847 0 0 0
Tkke o itt
P8 0 0 15 15 12 0
inntakspunkt
Totalt 3 373 1331 77 126 11

Fra figur 4.1 er det tydelig at flest personer er tilknyttet inntakspunkt med ravannskonsentrasjonene
fra kategori C. Som det vises i tabell 4.3 er alle grunnvannsanlegg tilknyttet kategori C. Ettersom
alle grunnvannsanlegg ble satt i denne kategorien basert pa lavest middelverdi av E. Coli (vist i
tabell 4.2), forklarer dette noe av grunnen til at det er sa mange vannforsyningssystemer tilknyt-
tet denne kategorien. Imidlertid er det ogsa flest vannforsyningssystemer tilknyttet overflatevann i
kategori C. Dette indikerer at vannforsyningssystemene generelt har analyseprgver med lave median-
verdier av E. Coli. P4 samme mate som for grunnvann, er alle vannforsyningssystemer med inntaks-
punkt fra elv eller bekk satt i kategori B. Kun ett vannforsyningssystem med overflatevannkilde er

tilknyttet denne kategorien, som er basert pa hgyest middelverdi av E. Coli.

Tabell 4.4: Vannkildetype med antall vannverk og antall tilknyttet.

Behandlingsanlegg Personer tilknyttet Andel av befolkning

Vannkildetype

(Antall) (Antall) (%)
Overflatevann 664 3 409 765 79,8 %
Elv/bekk 372 370 917 8,7 %
Grunnvann 842 405 403 9,5 %
ke oppgitt 42 98 870 2,3 %

inntakspunkt

Fra tabell 4.4 fremkommer det at flest personer er tilknyttet vannbehandlingsanlegg med over-
flatevann som inntakspunkt. I Steinberg et al. [6] er det ikke oppgitt antall personer tilknyttet

inntakspunkt, men vannuttak i 1 000 m? per vannkildetype, vist i figur 2.4. I tabellen fremgar
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det at ravannskildene som star for stgrst andel av drikkevannsproduksjon i Norge er overflatevann,
etterfulgt av grunnvann og deretter elv/bekk, hvilket stemmer overens med dataene i tabell 4.4.
4.1.2 Vannbehandling og renseeffekter

Tabell 4.5 viser en oversikt over partikkelfjerningsmetodene behandlingsanleggene er registrert med

i modellen, og tabell 4.6 viser tilsvarende oversikt for desinfeksjonsmetoder.

Tabell 4.5: Antall behandlingsanlegg og personer tilknyttet behandlingsanlegg som benytter de ulike

partikkelfjerningsmetodene, i henhold til modellen.

Behandlingsanlegg Personer tilknyttet

Behandlingsmetode

(Antall) (Antall)
Partikkelfjerning
Konvensjonell behandling* 4 28 575
Direkte filtrering 174 1679 641
Kontaktfiltrering 152 204 728
Koagulering (m/ uten
flokkulering) /Sedimentering/ 37 353 657
Flotasjon™*
Andre filtreringsmetoder 560 2 674 248
Kullfiltrering 30 286 218
Langsomsandfiltrering 8 27 090
Membran UF 162 113 353
Membran NF 13 12 647
Tlcke oppeitt/ 1024 815 498

har ikke partikkelfjerning

* Konvensjonell behandling gjelder vannverk som har oppgitt koagulering,
flokkulering og sedimentering/flotasjon, samt filtrering.
** Vannverk som regnes med her har ikke oppgitt filtrering med sand/

antrasitt/granatsand.

Tabell 4.5 viser at de fleste vannverk benytter kontaktfiltrering som partikkelseparasjonsmetode,
ifglge sammenstillingen som er utfgrt i denne modellen, etterfulgt av membranfiltrering. En stor
andel personer er ogsa tilknyttet behandlingsanlegg som benytter seg av det som i denne modellen
er betegnet som ”andre filtreringsmetoder”. Under denne metoden inngar flere behandlingsmetoder

som egentlig er ment for andre formal, blant annet ionebytte, ozonfiltrering og marmorfiltrering.
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Disse kan gi en viss renseeffekt for mikroorganismer, og er tillagt renseeffekt for hurtigsandfiltrering.
Anleggene som har filtrering med sand, antrasitt eller granatsand er medregnet i filtreringsmetodene

konvensjonell, direkte- og kontaktfiltrering.

Tabell 4.6: Antall behandlingsanlegg og personer tilknyttet behandlingsanlegg som benytter de ulike

desinfeksjonsmetodene i henhold til modellen.

Behandlingsanlegg Personer tilknyttet

Desinfeksjon

(Antall) (Antall)
UV-bestraling 1295 3 624 536
Desinfeksjon med ozon™ 26 64 224
Klorering** 45 10 7959
Tlke oppgitt/ 579 550 474

har ikke desinfeksjon

* Omfatter ogsa anlegg med biofiltrering/ozon

** Kun anlegg som har oppgitt klorering uten UV-bestraling

Av desinfeksjonsmetoder fremgar det av tabell 4.6, at UV-bestraling er den som er mest benyttet
i Norge, etterfulgt av klorering og desinfeksjon med ozon. Det er imidlertid viktig & merke seg at
anleggene som star under kategorien Desinfeksjon med ozon omfatter behandlingsanlegg som har
oppgitt filtrering med ozon som rensemetode. Videre er anlegg som har oppgitt bade klorering og

desinfeksjon med UV, kun satt under kategorien UV-bestraling.

Det er 396 behandlingsanlegg (omfatter i overkant av 266 000 personer) som ikke har oppgitt

rensemetode. Disse vannbehandlingsanleggene er presentert i tabell 4.7 etter vannkildetype.

Tabell 4.7: Antall behandlingsanlegg som ikke har oppgitt vannbehandling etter vannkildetype og

totalt.
Tkke oppgitt
. Behandlingsanlegg totalt
Vannkildetype vannbehandling
(Antall behandlingsanlegg)
(Antall behandlingsanlegg)
Overflatevann 81 664
Elv/bekk 0 372
Grunnvann 239 842
Ikke oppgitt inntakspunkt 2 42
Totalt 396 1920
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Tabell 4.7 viser at de fleste vannbehandlingsanlegg som ikke har oppgitt vannbehandling, er grunn-
vannskilder. Grunnvann kan veere ubehandlet dersom det er gjennomfgrt en farekartlegging som
tilsier at vannbehandling ikke er ngdvendig, som beskrevet i Veileder til Drikkevannsforskriften [13].
Vannverkene benytter seg av overflatevann og som inntakspunkt er imidlertid palagt vannbehand-
ling, og dette tyder pa at noen behandlingsanlegg er registrert i Vannverksregisteret uten a ha

oppgitt behandlingsmetode.

I figurene 4.2-4.5 vises kumulative sammenstillinger over antall tilknyttet vannbehandlingsanlegg
med en viss renseeffekt. Det vises ogsa krav i henhold til den gamle drikkevannsforskriften om to

hygieniske barrierer (som na er endret til tilstrekkelig hygieniske barrierer [13]).

gamumelf kvav (log 6) = Norovirus (Kombinerfl — ====- Norovirus (MEBA)
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Figur 4.2: Kumulativt plot av antall tilknyttet behandlingsanlegg med en viss renseeffekt for Noro-

virus, i henhold til modellen.
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Figur 4.3: Kumulativt plot av antall tilknyttet behandlingsanlegg med en viss renseeffekt for Cam-
pylobacter, i henhold til modellen.
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Figur 4.4: Kumulativt plot av antall tilknyttet behandlingsanlegg med en viss renseeffekt for Crypto-

sporidium, i henhold til modellen.
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Figur 4.5: Kumulativt plot av antall tilknyttet behandlingsanlegg med en viss renseeffekt for Giardia,
i henhold til modellen.

I figurene 4.2-4.5 er det bade vist renseeffekter fra kun MBA-veilederen [2], og en kombinasjon av
renseeffekter fra Hijnen & Medema og MBA-veilederen [3, 2]. Det kan konkluderes med at flere
personer er tilknyttet en hgyere log-reduksjonen ved de kombinerte renseeffektene. Log-reduksjonen
for disse renseeffektene er generelt litt hgyere for Norovirus og Giardia enn MBA-veilederen. Imid-
lertid er flere tilknyttet en hgyere log-reduksjonen av Campylobacter. Log-reduksjonen for bakterier

er generelt hgyere ved bruk av renseeffekter fra MBA-veilederen (se tabell 3.4 og 3.5).

I figurene over Norovirus og Campylobacter er det en linje som markerer log-reduksjon pa 6 og
en tilsvarende linje figurene over Cryptosporidium og Giardia som viser log-reduksjon pa 4. Dette
indikerer to hygieniske barrierer som begge har en log-reduksjon pa 3 for virus og bakterier, og 2 for
parasitter. Denne reduksjonen oppfyller det opprinnelge kravet om at tiltakene i vannforsyningen
skal regnes som en hygienisk barriere, der 99,9 % av virus og bakterier og 99 % av parasitter fjernes
fra vannet [13]. Tabell 4.8 viser henholdsvis antall behandlingsanlegg som oppfyller de kravene om

fjerning eller inaktivering av 6 log av virus og bakterier og 4 log av parasitter i modellen.
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Tabell 4.8: Behandlingsanlegg som oppfyller krav for log-reduksjon av patogener, i henhold til

modellen

Vannkildetype Kombinerte renseeffekter*,** MBA-veilederen**
Antall behandlingsanlegg 180 66
Antall tilknyttet 182 777 76 746
(Andel av totalt antall) (4,26 %) (1,79 %)
Forventet antall infiserte

34 515 191
(Andel av totalt antall

(13,32 %) (0,06 %)
infiserte)
Ikke oppgitt inntakspunkt 2 42
Totalt 396 1920

* Hijnen & Medema [3], ** Odegaard, Osterhus og Melin [2]

Det er en stgrre andel tilknyttet vannbehandlingsanlegg som oppfyller kravene i estimatet med de
kombinerte renseeffektene. Imidlertid er det en hgyere andel av personer som er tilknyttet vann-
behandlingsanlegg som oppfyller kravene, som er forventet smittet, i forhold til estimatet med
renseeffekter fra MBA-veilereen. Dette tyder pa at de vannbehandlingsanleggene med estimatet fra
MBA-veilederen, som oppfyller rensekravene, utgjor en liten andel av de smittede. Det er imidlertid
feerre av anleggene ved estimatet med log-reduksjon av MBA-veilederen oppfyller dette kravet. Det

resulterer i at dette estimatet gir en hgyere andel smittet totalt, som beskrives i kapittelet under.

4.2 Estimat pa antall smittede

I dette delkapittelet vises resultatene over risiko for infeksjon og forventet antall infiserte beregnet
med dose-respons-modellene (vist i tabell 3.7). Det vil forst gis en generell oversikt over forventet
antall infiserte for begge estimatene, og deretter oversikt over forventet antall smittede i sammen-

heng med ravannskonsentrasjon, inntakspunkt og type patogen.

Estimatene er presentert med bade renseeffekter fra MBA-veilederen [2] og en kombinasjon av
denne og Hijnen & Medema [3]. Tabell 4.9 viser forventet antall infeksjoner ved begge estimatene,
og figur 4.6 viser et kumulativt plott over antall infiserte relativ til antall tilknyttet. Det er tatt

hgyde for begge estimatene i plottet.
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Tabell 4.9: Forventet antall infiserte etter type mikroorganismer.

Forventet arlig antall Forventet arlig antall
infiserte for kombinerte infiserte med renseeffekter
renseeffekter fra MBA-veilederen

(andel av totalt tilknyttet) (andel av totalt tilknyttet)

Norovirus 222 914 (5,20 %) 265 940 (6,20 %)
Campylobacter 24 029 (0,56 %) 16 672 (0,39 %)
Cryptosporidium 13 019 (0,30 %) 24 992 (0,58 %)
Giardia 109 (0,0025 %) 479 (0,011 %)
Totalt 259 207 (6,05 %) 306 829 (7,16 %)
— Antall ifiserte (Kombinert) = ====- Antall infiserte (MEBA)

Antall infizert
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Figur 4.6: Kumulativt plot av forventet arlig antall infiserte i henhold til dose-respons-modeller med

variasjon i log-reduksjon.

Bade tabell 4.9 og figur 4.6 viser at forventet antall infiserte ligger hgyere for estimatet med renseef-
fekter fra MBA-veilederen [2] enn for kombinerte renseeffekter fra studien til Hijnen & Medema [3]
og MBA-veilederen. Videre viser figur 4.6 at kurven over forventet antall infiserte relativ til antall
tilknyttet vannbehandlingsanlegget gker jevnlig, og flater deretter ut. Den viser imidlertid noen
”hopp”, hvilket indikerer at det eksisterer noen fa vannforsyningssystemer med sveert hgy smitteri-

siko.
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4.2.1 Antall smittede ved ravannskonsentrasjon og inntakspunkt

I figur 4.7 vises forventet antall smittede ved de ulike kategoriene for ravannskonsentrasjoner av
patogener, vist i tabell 4.3. Over sgylene er andelen av infiserte i forhold til hvor mange som er
tilknyttet denne kategorien av inntakspunkt, vist i prosent. Estimatene er presentert med bade

renseeffekter fra MBA-veilederen [2] og en kombinasjon av denne og Hijnen & Medema [3].
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Figur 4.7: Forventet antall infisert i henhold til dose-respons-modeller, samt andel av forventet antall

infiserte av totalt antall tilknyttet inntakspunkt med samme kategori vist i prosent.

Figur 4.7 viser at det er flest smittede i kategori C, som i tillegg har hgyest antall tilknyttet, som
vist i figur 4.1. Derimot er det en lavere andel av antall tilknyttet denne kategorien av inntakspunkt,
som er infisert, enn eksempelvis kategori B og C. Dette viser ogséa at vannforsyningssystemene med
inntakspunkt tilknyttet kategori A har hgy frekvens av smitte. Her er det riktignok kun tre vann-
forsyningssystemer som er tilknyttet, og heller ikke en hgy andel av befolkningen (se tabell 4.2 og
figur 4.1). T forhold til dette utgjor de et hgyt smittetall.

Videre viser figur 4.8 forventet antall smittede ved vannkildetypene, med andelen av antall tilknyt-
tet for er forventet infisert, vist som prosent over sgylene. Ogsa her er estimatene er presentert med

bade renseeffekter fra MBA-veilederen [2]) og en kombinasjon av denne og Hijnen & Medema [3].
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Figur 4.8: Forventet antall infiserte kategorisert etter inntakspunkt, med antall personer forventet

smittet som andel av personer tilknyttet type inntakspunkt vist i prosent.

Fra figuren er det tydelig at selv om personer tilknyttet overflatevann utgjegr det storste antall
forventet infiserte personer, er det en hgyere andel av de som er tilknyttet elv/bekk og grunnvann
som er smittet. Det er ogsa likt antall infiserte for grunnvann ved begge estimatene. Det kan komme
av at grunnvannsanlegg ofte benytter seg av desinfeksjon som rensemetode, og log-reduksjonen for

desinfeksjon er lik for det kombinerte estimatet for estimatet med renseeffekter fra MBA-veilederen.

4.2.2 Forventet risiko for infeksjon ved patogene mikroorganismer

Figur 4.9 viser et kumulativt plot over antall personer tilknyttet vannverk med en viss sannsyn-
lighet for infeksjon av Norovirus arlig, og tilsvarende figurer for Campylobacter er henholdsvis vist
i figur 4.10, og for Cryptosporidium og Giardia i figur 4.11 og figur 4.12. Sannsynligheten for a
bli smittet er basert pa dose-respons-modellene som beskrevet i kapittel 3.4. Figurene viser bade

infeksjonsrisiko ved kombinerte renseeffekter [3, 2] og renseeffekter basert pa MBA-veilederen [2].
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Arlig sannsynlighet for Norovirus-infekjson per person (Fractional Beta-FPoisson) med fombinerte
rensegffeiter
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Figur 4.9: Kumulativt plott over antall personer tilknyttet et vannbehandlingsanlegg som med en
viss infeksjonsrisiko for Norovirus med renseeffekter fra MBA-veilederen [2] og kombinerte renseef-

fekter [2, 3].

drlig sannsynlighet for Canpylobacter-infeizjon per person (beta-Poisson) med kombinerte
rensegffekter
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Figur 4.10: Kumulativt plott over antall personer tilknyttet et vannbehandlingsanlegg som med
en viss infeksjonsrisiko for Campylobacter med renseeffekter fra MBA-veilederen [2] og kombinerte

renseeffekter [2, 3].
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. {rlig semnsynlighet for Cryplosporidivm-infeicjon per person (beia-Poizson) med rombinerte

rensegffeiter
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Figur 4.11: Kumulativt plott over antall personer tilknyttet et vannbehandlingsanlegg som med en
viss infeksjonsrisiko for Cryptosporidium med renseeffekter fra MBA-veilederen [2] og kombinerte

renseeffekter [2, 3].

e Jrli g somnsynlighet for Giardia-infeizjon per person (Elsponentiell) med fombinerte
rensegffekter

----- Arlig sannsynlighet for Giardia-infeizjon per person (Eisponentiell) med MBA -renseeffeiter

0,0100
0,0080

&' 0,0060

mnsynlighet ()

&

¥l (0040

0,0020

0,0000
0 500000 10000001 5000002 0000002 500 0003 000 0003 500 000 4 000 0004 500 000

Antall tillnyttet

Figur 4.12: Kumulativt plott over antall personer tilknyttet et vannbehandlingsanlegg som med en
viss infeksjonsrisiko for Giardia med renseeffekter fra MBA-veilederen [2] og kombinerte renseeffek-

ter [2, 3].
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Som det er vist i figurene er det Norovirus som utgjer den hgyeste infeksjonsrisikoen, og Giar-
dia den minste. Figurene viser ogsa det er flere tilknyttet en hgyere sannsynligheten for infeksjon
av for virus og parasitter ved estimatet basert pa renseeffekter fra MBA-veilederen enn ved esti-
matet basert pa de kombinerte renseeffektene. Som nevnt har imidlertid MBA-veilederen en noe
hgyere log-reduksjon for bakterier enn de kombinerte renseeffektene. Dette vises i figur 4.10, hvor

det er flere tilknyttet en hgyere infeksjonsrisiko for Campylobacter ved de kombinerte renseeffektene.

I figurene under vises kumulative plot over antall infiserte relativ til antall tilknyttet for de uli-
ke patogener. Det er vist med bade kombinerte renseeffekter (figur 4.13) og ved renseeffekter fra

MBA-veilederen (figur 4.14).
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Figur 4.13: Forventet antall smittede ved de ulike patogenene for estimat med kombinerte renseef-

fekter [2, 3].
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Figur 4.14: Forventet antall smittede ved de ulike patogenene for estimat med renseeffekter fra

MBA-veilederen [2].

Som det vises i figur 4.13 og 4.14 er det Giardia som har lavest antall forventet infiserte. Figurene
viser ogsa at Norovirus utgjegr den stgrste infeksjonsfaren. De bratte kurvene pa slutten indikerer
at det er noen fa vannforsyningssystemer som utgjgr et hgyt antall smittede av Norovirus. Videre
vises ogsa en hgyere infeksjonsfare av Campylobacter ved de kombinerte renseeffektene enn ved

renseeffektene fra MBA-veilederen.
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5 Diskusjon

I denne oppgaven er det forspkt & gjennomfgre en QMRA-analyse basert pa data fra Vannverksre-
gisteret til Mattilsynet som folger stegene i det svenske QMRA-verktgyet [18]. Modellen er basert
pa log-verdier fra MBA-veilederen [2] og en kombinasjonen av disse og renseeffekten fra studien til
Hijnen & Medema [2, 3|. Det er i underkant av 4,3 millioner personer som er representert i estimatet,

og totalt 1 921 vannbehandlingsanlegg, som vist i tabell 4.1.

Totalt sett gjenspeiler inn-dataene den reelle situasjonen i Norge pa flere punkter. Blant annet
ved at den stgrste andelen av personer er tilknyttet overflatekilder, og deretter grunnvannskilder
og elv/bekk, vist i tabell 4.4. Videre er det realistisk at en stor andel av behandlingsanleggene be-
nytter seg av direkte- og kontaktfiltrering som partikkelseparasjon (tabell 4.5) [7] og UV-bestraling
som desinfeksjonsmetode, som er den mest benyttede desinfeksjonsmetoden i Norge (tabell 4.6), i

henhold til Steinberg et al. [6].

Estimatene resulterte i et relativt hgyt forventet antall smittede personer, med henholdsvis 6,05 %
av befolkningen smittet ved estimatet med kombinerte renseeffekter [3, 2], og 7,16 % ved bruk av
log-reduksjon av MBA-veilederen [2]. Dette bade i forhold til tidligere studier [25, 4] og til aksepta-
bel risiko, som i fglge USEPA er 10~ (0,01 %) [45], som tilsvarer i overkant av 500 personer i Norge.
Som det vises i figur 4.6, er det imidlertid noen "hopp”i kurven, og indikerer at noen behandlings-
anlegg utgjor en hgy andel av de smittede, samt bidrar til hgye smittetall. Dette kan skyldes at
noen vannbehandlingsanlegg er registrert i Vannverksregisteret, uten a ha oppgitt behandlingsme-
tode. Pa den annen side kan dette ogsa skyldes feil sammenstilling av renseeffektene, som gjor at
den reelle log-reduksjonen ikke blir tatt hgyde for. Dessuten er tallene fra tidligere studier basert
pa innrapporterte tilfeller av vannbaren smitte, og det forventes & veere store mgrketall som ikke

rapporteres inn.

Vannverksregisteret innebaerer store datasett, som krever tilpasning av flere verdier i modellen.
Generelt er det noe utfordrende & sammenstille dataen i Vannverksregisteret, noe som reflekteres
i dataene som er representert. Litt av problematikken ligger i identifikatorene som er tilknyttet de
ulike datasettene, som er unik for vannforsyningssystem, inntakspunkt, vannbehandlingsanlegg og
vanntransportsystem. Det er flere inntakspunkt som er tilknyttet flere vannbehandlingsanlegg, og
flere vannbehandlingsanlegg som er tilknyttet flere vanntransportsystem. Dette kan gjgre at enkelte
vannbehandlingsanlegg er presentert med feil inntakspunkt. Som nevnt tidligere, skal det i prin-

sippet kun veere ett vanntransportsystem tilknyttet ett vannbehandlingsanlegg, noe som ikke var
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tilfellet her. Dette vises i tabell 4.1 hvor det forela faerre vanntransportsystem enn vannbehandlings-
anlegg. Disse feilmomentene gjgr at sammenstillingen kan inneholde mangler, eller at noen anlegg er
under- eller overrepresentert etter metodene som er benyttet for sammenstillingen. I Rapportering
av data for vannforsyningssystemer i Norge [6] hevder FHI dessuten at dataene som rapporteres
inn om vannforsyningssystemene kan vaere mangelfulle, og noe feilregistrering kan forekomme. Det
er imidlertid forsgkt & bruke mest mulig korrekt data, og av den grunn bearbeidet data fra FHI
fra 2019 over vanntransportsystem og vannforsyningssystem [69] fremfor de nyeste datasettene som
ligger tilgjengelig pa Mattilsynet sine sider. Dette kan imidlertid fgre til at nyere data ikke er tatt

hensyn til i modellen.

Figur 4.7 viser at det hgyeste antallet smittede er innenfor kategori C. Det er imidlertid ogsa flest
personer tilknyttet denne kategorien, som vist i figur 4.1. Derimot er det Kategori A som har hgyest
andel smittede i forhold til antallet som er tilknyttet. Det er kun tre vannverk som er representert
her, og alle tre er overflatevannkilder (tabell 4.3). Bakgrunnen for at disse smittetallene er sapass
hgye innenfor denne kategorien, kan skyldes at kategorien har hgyere verdi av Campylobacter enn
de andre renseanleggene, som vist i tabell 4.2. Deretter er det kategori B som har hgyest antall
smittede. Dette omfatter alle vannforsyningssystemene som har elv eller bekk som inntakspunkt,
og er ogsa basert pa de overflatekildene som har hgyest verdi av E. Coli. Denne kategorien har
ogsa de hgyeste verdiene av Norovirus og Campylobacter. Ettersom det er flere smittede ved estima-
tet med renseeffekter fra MBA-veilederen her, og denne veilederen generelt har hgyere renseeffekt
for Campylobacter (figur 4.3), kan det indikere at konsentrasjonen av Norovirus har stor innflytelse

pa smittetallene her.

Videre er det grunnvannsanleggene som utgjor den stgrste andelen smittede med kombinerte rense-
effekter, og nest storste med MBA-renseeffekter. Dette kan skyldes at inntakspunktene er tillagt
en ravannskonsentrasjon utfra medianverdien av analyseprgver av E. Coli, vist i figur 3.3, men
ikke tillagt noen renseeffekt for fjerning og inaktivering av mikroorganismer i grunnen. Tabellen fra
studien til Astrom [10] (figur 3.2) er basert pa overflatevannkilder, men er i denne modellen ogsa
benyttet for grunnvannskildene er representert i Vannverksregisteret. Grunnvann er regnet som mer
hygienisk trygt enn overflatevann. I Astrom et al. [36], er det konkludert med at det er virus som
utgjor hgyest risiko i grunnvann, men i mindre grad bakterier og enda mindre grad parasitter. For
a kompensere for dette ble det derfor tillagt ravannskonsentrasjonen fra kategorien med lavest mid-
delverdi av E. Coli (kategori C). Det er imidlertid ikke tatt hensyn til log-reduksjon ved transport
i grunnen (utover a velge lavest ravannskonsentrasjon av E. Coli), som for eksempel kunne vaert

oppnadd ved en egen kategorisering av grunnvann basert pa QMRA-modellen for grunnvann [18].

69



Generelt er det ogsa knyttet en viss usikkerhet til E. Coli-verdiene som er benyttet for a kategori-
sere ravannskonsentrasjonene. F. Coli indikerer fersk fekal forurensing, men korrelasjonen mellom
indikatororganismene og patogenene som er benyttet i estimatet usikker [2]. Som beskrevet i ka-
pittel 2.1.2 er det ikke pavist noen vitenskapelig sammenheng mellom E. Coli og virus, og flere
bakterier og parasitter. Derfor er det i dette tilfellet antatt at E. Coli-konsentrasjonen stammer fra

forurensningskilder som igjen indikerer tilstedeveerelsen av visse patogener [10].

Nar det gjelder patogenene som er presentert er det tydelig at Norovirus utgjgr en stor andel
av smittetallene, som bade vises i tabell 4.9 og figurene 4.13 og 4.14. Som beskrevet i kapittel 3.2
ble konsentrasjonen av Norovirus beregnet ved hjelp av Kvotmodellen med antatt fekal forurens-
ningskilde fra avlgpsutslipp. Som det vises i tabell 3.2 gir dette hgye verdier av Norovirus, som
reflekteres i resultater over forventet antall smittede av denne mikroorganismen. I fglge rapportene
til Nygard, Gondorsen and Lund [25] og Guzman-Herrador et al. [4] er det imidlertid Norovirus
som i perioden 1988-2003 oftest ble meldt som arsak til utbrudd i Norge, som gjor at det ikke er

urealistisk at Norovirus utgjer den stgrste infeksjonsfaren.

Giardia har derimot en sveert lav smitterisiko i forhold til de andre mikroorganismene, som vi-
ses 1 figur 4.13 og 4.14. De fleste vannverk er tilknyttet kategori C der Giardia ikke er pavist i
henhold til studien til Astrém et al. [36]. Denne er derfor tillagt en verdi basert pa gjennomsnit-
tet av forholdet mellom antatt konsentrasjon fra Poissonfordelingen og paviste konsentrasjoner ved
Gamma-modellen. Forholdet mellom disse var imidlertid varierende, og korrelasjonen er derfor usik-
ker. Den beregnede konsentrasjonen av Giardia viste imidlertid ikke et stort avvik fra de de andre
paviste verdiene, som vist i tabell 4.2. I fplge rapporten til Guzman-Herrador et al. [4] er det heller
ikke Giardia som er den hyppigste kilden til vannbaren smitte. De hgye smittetallene av Giardia

fra tidligere ar skyldes stgrre utbrudd, som beskrevet i kapittel 2.1.1.

Nar det gjelder renseeffekter er det er tydelig fra figurene 4.2, 4.4 og 4.5 at log-kreditten for MBA-
veilederen [2] generelt er litt lavere for parasitter og virus, enn nar det benyttes en kombinasjon
av disse, og renseeffektene fra Hijnen & Medema [3]. Den er imidlertid noe hgyere for bakterier
(figur 4.3). Effektene av dette vises i figur 4.9, hvor smittetallene for estimatet med MBA-veilederen
ligger jevnt hgyere en for estimatet med de kombinerte renseeffektene. Fra tabell 4.9 er det tydelig
at dette hovedsakelig skyldes Norovirus, som utgjgr flest antall smittede. Det er imidlertid ogsa noe
hgyere for Cryptosporidium og Giardia, men lavere antall smittede av Campylobacter. Det er viktig

a merke seg at log-kreditten oppgitt i MBA-veilederen ikke i teorien er ment for et estimat som
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dette. I tillegg gis det ikke spesifikk log-reduksjon for type mikroorganisme, men spesifiserer kun

hvilken gruppe (virus, bakterier eller parasitter), som kan gi litt usikre verdier av patogenene.

Som det vises i tabell 4.7 var det 396 vannbehandlingsanlegg som ikke hadde oppgitt vannbehand-
ling. Stgrsteparten av disse var riktignok grunnvann, som kan fungere som en hygienisk barriere i seg
selv. Det inkluderer ogsa noen behandlingsanlegg med overflatevann og elv /bekk som inntakspunkt.
Dette er ikke realistisk i forhold til dagens krav til behandling av overflatevann, og kan skyldes at
noen vannforsyningssystemer har registrert behandlingsanlegget uten & registrere behandlingsme-
tode [6]. Disse ble derfor tillagt en gjennomsnittlig log-reduksjon, basert pa vannbehandlingsanlegg
med samme vannkildetype. Dette er en svaert generell verdi, som ikke ngdvendigvis er representativ
for den faktiske situasjonen ved vannbehandlingsanleggene. Dessuten er ogsa estimatet basert pa
at renseeffektene er konstante gjennom aret, og det tas ikke hensyn til driftsproblemer som kan
oppsta i vannbehandlingen. For eksempel vil gjentetting av membranen (Fouling”) gi betydelig la-

vere renseeffekt ved membranfiltrering [39].

I bade QMRA-verktgyet og i MBA-veilederen benyttes Ct-verdi for a bestemme log-kreditten ved
desinfeksjon med ozon og klor [2, 66]. Som forklart i kapittel 2.2.4 er Ct-verdien for ozonering og klo-
rering avhengig av flere faktorer, blant annet strgmningsforhold og reaktorvolum- og utforming [2].
Imidlertid var det ikke datagrunnlag for & beregne Ct-verdi for vannbehandlingsanleggene, og det
ble derfor antatt vannbehandlingsanlegg som benytter seg av disse metodene driftes pa en slik mate
at de oppnar log-verdiene, vist i figur 4.6. Ozon/biofiltreringsanlegg benytter dessuten sveert hgye
doser av ozon i forhold til desinfeksjon med ozon. Dette betyr at det ogsa kan forventes hgyere
log-reduksjon (> 3 log) av virus, bakterier og Giardia enn det som er forventet for ozonering, og
tilsvarende lavere for Cryptosporidium [2]. Ozonering og biofiltrering/ozon er tillagt samme desin-
feksjonsverdi i modellen. Ogsa for UV-bestraling kan Ct-verdien veere varierende. P4 samme mate
som for filtreringsprosessene er det heller ikke her tatt hensyn til driftsproblemer som kan oppsta

ved desinfeksjonsmetodene.

Dose-respons-modellene som er benyttet beregner risikoen for infeksjon basert pa konsentrasjo-
ner av patogener i vann. Ut fra figurene som viser antall tilknyttet en viss sannsynlighet for & bli
smittet (fig. 4.9-4.12) er det tydelig at Norovirus har hgyest sannsynlighet for infeksjon. Dette kan
riktignok skyldes at ravannskonsentrasjonene av Norovirus i estimatet var hgye, og dermed ga en
sveert hgy sannsynlighet infeksjon. Som beskrevet i kapittel 2.3.4, baserer dose-respons-modellene
seg pa mange studier som omhandler tilpasning av modellene til ulike organismer, der alle i varieren-

de grad har usikkerhet tilknyttet dose-respons-forholdet. Studiene er ofte basert pa sma, og det er
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usikkert hvor godt disse modellene reflekterer den reelle situasjonen. Modellene som er benyttet er
de samme som benyttes i det svenske QMRA-verktgyet (beskrevet pa Chalmers sine nettsider [49]).
Tabell 4.6 viser hvilke modeller og parametere som er benyttet. Norovirus er basert pa Fractional
Poisson modellen, vist i likning (2.9), ettersom dette i folge Messner et al. [50] har vist seg & veere

en enklere modell & benytte og har gitt en bedre tilpasning til parametere.

Videre ble den eksponentielle modellen benyttet for Giardia, med tilpassede parametere fra Te-
unis et al. [65]. For Campylobacter kan det 1 SVU sitt QMRA-verktgy velges mellom beta-Poisson-
modellen fra studiet til Medema et al. [56] og modellen fra studiet til Teunis et al. [58]. Teunis
et al. [58] gir sveert hgy sannsynlighet for smitte selv ved lave doser. Imidlertid kan det antas at
modellen fra Teunis et al. [58] kan veere mer representativ for en hel befolkning, ettersom det er
basert pa data fra sykdomsutbrudd med Campylobacter der ogsa barn ble syke. Til tross for dette
er estimatene i denne modellen gjort med modellen fra studien til Medema et al. [56]. For Crypto-
sporidium ble modellparameterne tilpasset den hypergeometriske beta-Poisson-modellen fra studien
til Herbert L. Dupont et al. [63] benyttet. Det kan diskuteres om denne modellen egentlig er bedre
tilpasset Cryptosporidum, ettersom kun ett av tre isolater i denne studien viste seg & vaere bedre
tilpasset beta-Poisson-modellen, fremfor den eksponentielle modellen. P& tilsvarende vis som for de

andre mikroorganismene, ble denne modellen valgt i henhold til QMRA-verktgyet til SVU [49].

Med hensyn pa overnevte betraktninger, foreligger en gjennomgaende usikkerhet i estimatene ved
at det ikke er tatt hgyde for variasjonen til inputparameterne i modellen. Det er antatt at patogen-
konsentrasjonene og renseeffektene foreligger konstant gjennom hele aret, ved at dose ble beregnet
med verdien for konsentrasjon i renset vann som en konstant verdi gjennom ett ar (365 dager). I
realiteten vil dette mest sannsynlig variere. Dette er noe som i stgrre grad kunne ha blitt vist ved
en Monte Carlo modell, som tar hgyde for variasjon og usikkerhet i modellen. Denne modellen er
ogsa vanlig & benytte i QMRA-analyser, nettopp fordi det er mye usikkerhet knyttet til inputpara-
meterne ved en slik analyse [8]. For en komplett analyse burde risikoen pa distribusjonsnettet blitt
tatt med i beregningene, ettersom det kan oppsta forurensning ved innlekkasje av fremmedvann pa

vei til forbruker [21].

Det vanskelig & fastsla om resulatene modellen er realistisk, da det ikke foreligger et godt estimat
pa hvor mange som faktisk blir syke av drikkevannet i Norge hvert ar. Den hgye infeksjonsrisikoen
som er estimert, avviker med det som er innrapportert tidligere. Dette er riktignok data som regnes
a veere sveert underestimert, men modellen som er benyttet er ogsa forbeholdt mange antagelser,

og tar ikke hgyde for usikkerhet ved parameterne. Dersom en slik analyse hadde veert implementert
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i system over tid, kunne det gitt verdifull informasjon om utvikling i infeksjonsrisiko. Det avhen-
ger imidlertid av at de innrapporterte dataene er tilstrekkelig kvalitetssikret, og blir sammenstilt
pa en pa en korrekt mate. Det burde ogsa tas hensyn til mer spesifikke verdier, som for eksempel
Ct-verdier for desinfeksjon. Dessuten bgr det gjennomfgres en analyse som tar hensyn til variabler

og usikkerheter ved parameterne, for eksempel ved en Monte Carlo modell.
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6 Konklusjon

Malet ned denne oppgaven var a lage et nasjonalt estimat basert pa Kvantitativ Mkrobiell Risiko-
analyse (QMRA), og validere gyldigheten av resulatene. Videre skulle egnetheten av QMIRA-metoden

til et slikt f ormal evauleres.

Estimatet gir en hgy infeksjonsrisiko, sammenlignet med tidligere innrapporterte tilfeller av vannbarne
sykdommer, hvor i overkant av 6 % og 7 % av befolkningen ble forventet infisert. Selv om dette
er et sveert hgyt tall i forhold til tidligere innrapportert tilfeller, er det vanskelig & avgjore om
tallene er realistiske. Bakgrunnen for dette, er at innrapporterte tall antas a veere underestimert,
som fplge av at det er vanskelig & avdekke om sykdomstilfeller er direkte knyttet til drikkevann. I
tillegg er disse tallene basert pa at personer som blir syke, oppsgker helsehjelp, og dermed av alvor-
lighetsgraden av sykdommen. Det vil vaere interessant 4 sammenligne et estimat basert pa QMRA

med Drikkevannsstudien til Folkehelseinstituttet, nar resultatene for denne undersgkelsen foreligger.

Det svenske QMRA-verktgyet er modellert for ett vannforsyningssytem, og ikke store estimater
som er gjennomfgrt i denne oppgaven. Dette krevde tilpasning av relevante parametere knyttet til
ravannskonsentrasjon og renseeffekter. Eksempelvis ble det tillagt en gjennomsnittlig renseeffekt
for vannverk som ikke hadde oppgitt vannbehandling. Mer kompatible datasett, samt mer detaljert
data rundt renseeffekt og inntakspunkt, kunne gitt et mer palitelig resultat. Dessuten vil bruk av
statistiske modeller, som Monte Carlo, ta hensyn til usikkerhet og variasjon ved parameterne, og gi
et mer palitelig estimat basert pa de tilgjengelige datasettene. Pa bakgrunn av dette kan QMRA-
metoden vaere egnet, spesielt om det benyttes over tid. Dette vil imidlertid innebzere en omfattende

modell, som tar hensyn til variasjon og usikkerhet, samt kvalitetssikret data.

Forslag til videre arbeid basert pa funnene i denne oppgaven:

e Gjennomfgre en egen bestemmelse av patogenkonsentrasjon for grunnvannsforekomster, basert

pa det svnske QMRA-verktgyet for grunnvann.

e Ta hensyn til variasjon og usikkerhet ved parameterne ved bruk av statistiske modeller, som

for eksempel Monte Carlo modellen.

e Evaluere risiko pa distribusjonsnettet og implementere det i en slik modellen.
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