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Sammendrag

Det er lite informasjon om sykdom i drikkevann i Norge. For & kunne gjen-
nomfgre en QMRA trenger man konsentrasjon av patogene mikroorganismer
i ravannet. I Sverige har Chalmers tekniska hogskola utviklet et QMRA-
verktgy, men mange brukere av verktgyet hadde ikke informasjon om pato-
genkonsentrasjoner i ravannet. Svenskt Vatten Utveckling ga ut en rapport
i 2018 for & hjelpe brukere av QMRA-verktgyet til & velge patogenkonsen-
trasjoner i ravannet.

Hovedformélet med denne oppgaven er a undersgke om norske ravann-
skilder kan kategoriseres pa en mate som kan benyttes sammen med den
svenske rapporten. Det ses ogsa pa hvordan man kan bruke den svenske
rapporten sammen med norske ravannskilder.

For a undersgke dette ble data fra Vannverksregisteret om ravannsprgver
og inntakspunkter for norske ravannskilder hentet inn. Disse dataene ble
undersgkt med PCA og clusteranalyse med Ward’s metode.

Resultatene fra disse metodene viste at det er vanskelig a kategorisere
de norske ravannskildene inn i kildetypene fra den svenske rapporten. Fra
clusteranalysen finner man fire grupper blant de norske ravannskildene. PCA
gir en indikasjon pa at norske grunnvannskilder kanskje ikke er sa mikrobielt
rene som tidligere antatt. Om man gnsker & bruke den svenske rapporten er
et alternativ & plukke tilfeldige statistiske fordelinger for hver av de norske
ravannskildene. Man kan deretter gjennomfgre en Monte Carlo-simulering
for a fa et overslag over patogenkonsentrasjoner.

Det mangler en del kunnskap om patogene mikroorganismer i norske
ravannskilder, og det er fortsatt behov for flere undersgkelser for a kartleg-
ge dette. Et forslag til videre undersgkelser er & finne en mulig korrelasjon

mellom variablene i Vannverksregisteret.
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Summary

Information about disease in Norwegian drinking water is scarce. The concen-
tration of pathogen’s in raw water is of absolute necessity when conducting
a QMRA. Chalmers technical college in Sweden has developed a framework
for application of QMRA in Swedish raw water sources. Many users of the
framework didn’t have the necessary information about pathogen’s in their
raw water sources. Svenskt Vatten Uteveckling published a report in 2018
to help users of the QMRA framework selecting pathogen concentrations.

The main purpose of this thesis is to examine the possibility to cate-
gorize Norwegian raw water sources for usage with the Swedish report. In
addition, how to use the Swedish report with Norwegian raw water sources
is examined.

Intake point data and results of raw water analysis was collected from
Vannverksregistret. A PCA and Ward’s method cluster analysis was con-
ducted.

The results imply difficulty categorizing Norwegian raw water sources for
usage with the Swedish report. The clustering shows four possible groups of
Norwegian raw water sources. The PCA indicate more microbial contamina-
tion in ground water sources than previously assumed. Choosing at random
statistical distributions for each raw water source is a possible use of the
Swedish report. Monte Carlo simulations may yield estimates of concentra-
tion of pathogen’s.

There’s still a lot we do not know about concentration of pathogen’s in
Norwegian raw water sources. The need for more research in this field of
study is urgent. Further studies might examine the correlation of variables
in Vannverksregisteret to expand the knowledge about Norwegian raw water

sources.
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1. Introduksjon

1.1 Hvorfor rent drikkevann er viktig

Rent drikkevann er en menneskerett. Ifglge WHO (2022) hadde 74% av verdens befolk-
ning tilgang pa trygt drikkevann i 2020, men det er fortsatt 2 milliarder mennesker som
ikke har tilgang pa trygt drikkevann. (Li og Wu, 2019) Utrygt drikkevann er knyttet til
spredning av sykdommer som kolera, diaré, dysenteri, tyfoidfeber, hepatitt A og polio.
(WHO, 2022) WHO estimerer at 829 000 mennesker dgr hvert ar av diaré knyttet til
utrygt drikkevann og darlige saniteere forhold. Mange av disse dgdsfallene kunne veert
forhindret. Dette gjelder saerlig dgdsfall blant barn under 5 ar. Det antas at man kunne
unngatt 297 000 av disse barnedgdsfallene hvis drikkevannskvaliteten og de sanitaere
forholdene hadde blitt forbedret. (WHO, 2022)

1.2 Vannkvalitet i Norge

Det antas at drikkevannskvaliteten i Norge er god. I Norge har over 92% av befolk-
ningen det man beskriver som god vannforsyning og 90% av befolkningen far vann fra
godkjenningspliktige vannbehandlingsanlegg. (Hyllestad, 2017) Réavannskildene har lite
tungmetaller, miljogifter, plantevernmidler og andre ugnskede stoffer. Allikevel finnes
det lite informasjon om hvor mange som faktisk blir syke i Norge av drikkevann. Ut-
fordringene i den norske vannforsyningen er at det er mange sma vannbehandlingsanlegg
fordi befolkningne bor spredt, det brukes mye overflatevann og ledningsnettet er gam-
melt og lekker mye. (Hyllestad, 2017)

E. coli og leveringsstabilitet er grunnlaget for a kunne si om drikkevannskvaliteten er
god. T Forskrift om vannforsyning og drikkevann (drikkevannsforskriften) (2016) blir
kravet for antall prgver av drikkevannet som ma analyseres for E. coli gitt. Det kan ikke
veere pavist E. coli i minst 95% av prgvene i lgpet av et ar for at drikkevannskvaliteten
skal veere god. I tillegg kan det ikke vaere mer enn 30 minutter med ikke-planlagte

avbrudd i i vannforsyningen i lgpet av et ar.(Hyllestad, 2017)

Vannbehandlingen i Norge har blitt kraftig forbedret de siste 20-30 arene. Den stgrs-
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2 KAPITTEL 1. INTRODUKSJON

te forbedringen skjedde mellom 1995 og 2001, da et statlig program med gkonomisk
stgtte for & oppgradere vannbehandlingsanlegg ble satt igang. I lgpet av de seks arene
ble 350 vannbehandlingsanlegg oppgradert. Disse leverte vann til ca. 800 000 personer.
(Hyllestad, 2017)

Man kan dele vannforsyningssystemene i Norge inn i to grupper:
o Vannforsyningssystemer som leverer drikkevann til minst 50 personer
» Enkeltforsyninger som leverer drikkevann til feerre enn 50 personer

Vannforsyningssystemer som leverer drikkevann til minst 50 personer ma godkjennes av
Mattilsynet. (Hyllestad, 2017) I 2020 var det over 1300 slike godkjente vannforsynings-
systemer i Norge (Steinberg mfl., 2021). Informasjon om disse anleggene kan man finne
i VREG.

Informasjonen i VREG blir registrert selv av eierene av vannforsyningssystemene gjen-
nom MATS. Dette er pakrevd av helsemyndighetene. Opprinnelig hadde FHI ansvaret
for innhenting av data, men ansvaret ble overfort til Mattilsynet i 2009. (FHI, 2022)
Utvalgte data fra VREG er tilgjengelig pa Mattilsynets nettsider hvor man kan finne

flere Excel-filer med informasjon om forskjellige deler av vannforsyningssystemene.

/\
N N

Figur 1.1: Antatt hieriarki for hvordan et vannforsyningssytem er bygd opp. VF er
vannforsyningssystem, VT er vanntransportssystem, VB er vannbehandlingsanlegg
og IP er inntakspunkt.

De fire hovedgruppene med data pa Mattilsynets nettside er:
« Vannforsyningssystem

« Vannbehandlingsanlegg
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o Inntakspunkter
« Distribusjonsnett (vanntransportsystem )

Det antatte hieriarkiet for disse fire hovedgruppene med data er vist i figur 1.1. I tillegg
finner man pa Mattilsynets nettsider historiske data over f.eks. ravannsprgver, drikke-

vannsprgver, fornying av ledningsnettet m.m.

Enkeltforyninger ma ikke godkjennes av Mattilsynet og det finnes derfor lite informaj-
son om disse anleggene. Enkeltforsyninger leverte vann til ca. 525 000 personer i 2017.
(Hyllestad, 2017)

De norske vannkildene kan deles inn i to hovedtyper med flere undertyper. Disse er:
« overflatekilder
— innsjg
— elv
— bekk
— tjern
o grunnvannskilder
— grunnvann i lgsmasser
— grunnvann i fjell
— grunnvann fra infiltrert overvann

15% av den norske befokningen far drikkevann fra grunnvannskilder. Dette er en lav
andel grunnvannskilder sammenlignet med resten av Norden. 85% far drikkevannet sitt
fra overflatekilder. Andelen av vannbehandlingsanlegg som leverer vann fra grunnvann-
skilder er 40%. Forskjellen mellom denne andelen og hvor mange personer som far
drikkevann fra grunnvannskilder kan forklares med at mange vannbehandlingsanlegg
som bruker grunnvann er sméa. De store vannbehandlingsanleggene bruker overflatevann
som ravannskilder. (Kvitsand og Fiksdal, 2010)

I VREG registreres indikatorbakterier og Cryptosporidium i enkelte grunnvannskilder.
Dette stemmer ikke med tidligere oppfatning om kvaliteten pa grunnvann. I perioden
2003-2012 ble 43% av registrerte utbrudd i Norge knyttet til grunnvann nar ravannskil-
den ble gitt. Nar det ble tatt hensyn til hvor mye vann som ble produsert, sto grunnvann
for 32% av utbruddene. Hvis man tar ut utbrudd knyttet til distribusjonsnett ble andelen
rundt 15%. (Kvitsand og Fiksdal, 2010)
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I enkelte grunnvannskilder er det ogsa hgye konsentrasjoner av fluor og radon. Radon
er knyttet til lungekreft og store mengder fluor pavirker tannutvikling. Det finnes ingen
oversikt over hvor mange grunnvannskilder disse problemene gjelder, men det viser at
drikkevannskvalitet ikke bare er forbundet med patogene mikroorganismer. (Hyllestad,
2017)

Det har veert store sykdomsutbrudd knyttet til drikkevann i Norge selv om drikkevanns-
kvaliteten regnes for a veere god. I 2004 var det et utbrudd av Giardia i Bergen hvor det
er estimert at mellom 4000-6000 mennesker ble syke. Man antar at arsaken var en lekka-
sje av avlgp til ravannskilden. Vannbehandlingsanlegget var ikke bygd for desinfisering

av parasitter. (Guzman-Herrador mfl., 2016)

I 2007 var det et utbrudd av Campylobacter i Rgros. Det antas at 1500 mennesker ble
syke. Man antar at arsaken var forurensing fra fugler etter at det gvre beskyttende laget
over brgnnen var blitt fjernet for a grave ut en reservebrgnn. Det var ogsa problemer

med distribusjonsnettet. Utbruddet i Rgros var i en grunnvannskilde. (Guzman-Herrador
mfl., 2016)

I 2019 var det et utbrudd av Campylobacter i Askgy. Over 2000 personer ble syke.
Arsaken er gitt som forurensing i et av hgydebassengene som skal sikre trykk i distribu-
sjonsnettet. (FHI, 2019)

Disse tre utbruddene viser at ogsa vannforsyningen i Norge kan veere sarbar for mikrobi-
ell forurensing. Samtidig er det ogsa flere mindre utbrudd. I lgpet av perioden 2003-2012
ble det rapportert om 28 vannbarne utbrudd med 8060 syke. Mange av disse utbruddene
er i sma vannforsyningssystemer, men mange av de syke tilhgrte utbruddene i Bergen

og Rgros som nevnt tidligere. (Guzman-Herrador mfl., 2016)

Ved de store vannbehandlingsanleggene var klorering den mest brukte desinfeksjons-
metoden, men etter utbruddet i Bergen har flere vannbehandlingsanlegg tatt i bruk
UV-bestraling. Av utbruddene fra overflatekilder i perioden 1984-2007, var 42% av dem
knyttet til svikt i desinfiseringen. (Kvitsand og Fiksdal, 2010)

Vannkvaliteten vil ogsa endres ved klimaendringer. Klimaendringene kan gi kraftigere
nedbgrsperioder som vil gke avrenningen til ravannskilder. Temperaturendringer kan
senke barrierevirkningene i vannkildene. Nye og ukjente smittestoffer kan komme inn i

vannforsyningssytemet. (Guzman-Herrador mfl., 2016)

1.2.1 Patogene mikroorganimser i norske vannkilder

De fleste mikroorganismer i ravann er ikke patogene ((ddegaard mfl., 2014), men de som

er patogene kan i verste fall veere dgdelige. Sykdommer som er et stort problem i resten
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av verden, er ikke sa omfattende i Norge. Bekymringen er knyttet til enkelte patogene

mikroorganimsmer som ofte gir mage-tarmsykdom.

Med mikroorganismer menes det parasitter, bakterier og virus. Virus er de minste av
disse mikroorganismene, bakterier er stgrre og parasitter er de stgrste. Virus er en mikro-
organisme som bestar av arvestoff, enten som RNA eller DNA. (Klein, 2022) De kan ikke
formere seg utenfor en vertcelle. Den vanligste arsaken til vannbaren sykdom i Norge av

virus er Norovirus. De fleste virus inaktiveres som oftest godt med klor.

Bakterier er prokaryote celler som finnes overalt pa jorden. Siden de er prokaryote har
de ikke cellekjerne og arvematerialet ligger derfor lgst inne i cellen. Stgrrelsen varier
mellom 0,2-10 mikrometer. (Sirevag, 2022) Den vanligste vannbarne bakterien som gir

sykdom i Norge er Campylobacter.

Parasitter i norske vannkilder er protozoer. Protozoer er encellete dyreorganismer. De er
innvendige parasitter, noe som betyr at de lever i vevet pa mennesker som blir smittet.
(Tenjum, 2020) Parasittiske protozoer er mye mer resistente mot klor enn bakterier og

virus. De to vanligste i vannbehandling er Giardia og Cryptosporidium.

For & pavise patogene mikroorganismer i vann brukes indikatororganismer. Koliforme
bakterier og E. coli brukes som indikator pa fersk fekal forurensing. F. coli er derimot
ikke en god indikator for virus, Cryptosporidium, Giardia eller Campylobacter. Det er

ingen rutine for a teste for virus og det er heller ikke lovpélagt. (Odegaard mfl., 2014)

Noen patogene mikroorganismer som finnes i norske ravannskilder er norovirus, F. coli,
C. jejuni, Cryptosporidium og Giardia. Noen kjennetegn ved disse mikroorganismene vil

bli beskrevet litt nsermere.

Norovirus

Norovirus er en betegnelse pa en gruppe virus. Viruset gir mage-tarminfeksjon hos men-
nekesker. (Klein, 2020)

Norovirus finnes i norske grunnvannskilder. En arsak til det kan veaere at norske grunn-
vannnskilder har lave temperaturer, noe som gker levetiden til virus. De stgrste utbrud-

dene av Norovirus er i manedene desember og januar. (Kvitsand og Fiksdal, 2010)

E. coli

E. coli er en bakterie som lever naturlig i tarmfloraen til dyr. Den er viktig for for-
dgyelsen. Den brukes derfor som en indikatororganisme for a kunne pavise fersk fekal
forurensing sammen med koliforme bakterier. (Ddegaard mfl., 2014) Bakterien er i seg

selv ikke sykdomsfremkallende, men noen typer kan gi mage-tarmsykdom. Det er da
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STEC E. coli som man er bekymret for. (Sirevag, 2019) I Norge er sykdom knyttet til

E. coli vanligere i neeringsmidler enn i drikkevann.

C. jejuni

C. jejuni er en termofil bakterie. Den forarsaker mage-tarmsykdom hos mennesker.
Sykdomsformlgpet kan ogsa veere asymptomatisk, men i verste fall kan den gi fulminant
sepsis og dgd. De mest alvorlige sykdomsforlgpene er som oftest knyttet til personer med
nedsatt immunforsvar. Bakterien finnes f. eks. i fulger siden de har hgy kropstemperatur.
(Snelling mfl., 2005)

I Norge skjer de fleste utbruddene fra mars til november. Toppen for utbrudd er fra juli
til semptember. Dette korrelerer med gj@dsling i landbruk og stemer med rapportering
fra de andre nordiske landene.(Kvitsand og Fiksdal, 2010) Siden sykdomsforlgpet er sa

forskjellig antas det at antall utbrudd er underrapportert.

Cryptosporidium

Cryptosporidium er en parasitt som kan gi mage- tarmsykdom hos mennesker. Parasitten
er den vanligste arsaken til sykdom i drikkevann fra parasitter. Sykdom fra smitte av
parasitten kan gi diaré hos personer med godt immunforsvar, men sykdom kan veere

livstruende for personer med nedsatt immunforsvar. (Sunnotel mfl., 2006)

Cryptosporidium kan fjernes i drikkevann med konvensjonelle rensemetoder. Parasit-
ten kan enten fjernes mekanisk med filtrering, sedimentering eller med kombinasjonen
koagulering og flokkulering.(Sunnotel mfl., 2006) Klorering er lite effektivt mot Crypto-
sporidium siden den er en parasitt, men den kan desinfiseres med UV-straling eller

ozonering. (Ddegaard mfl., 2014)

Man kan ikke dyrke Cryptosporidium. Dette er fordi den trenger en vert for a overleve
og reprodusere seg. For a pavise parasitten ma man altsa finne den i avfgringsprgver hos

smittede personer. (Sunnotel mfl.; 2006)

Giardia

Giardia er en parasitt som gir mage-tarmsykdom hos mennesker. Smitte skjer som oftest
gjennom kontaminert drikkevann. (Otterholt, 2021) Som andre parasitter er klor lite
effektivt for & desinfiserer den. (Odegaard mfl., 2014) Det antas at parasitten er kommet
til Norge ved importsmitte siden den oppdages blant personer som har veert pa reise i
utlandet. (Guzman-Herrador mfl., 2016)
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1.3 Tidligere kartlegging av sykdom i drikkevann

Det finnes lite informasjon om tidligere kartlegging av sykdom i drikkevann i Norge. FHI
har gjennomfgrt drikkevannsstudien som har som mal a kartlegge sykdom i drikkevann.
Studien gjennomfgres med selvrapportering av mage-tarmsykdom og drikkevannskon-
sum over en periode pa 12 maneder. Datainnsamlingen ble avsluttet i starten av 2021,

men det foreligger ingen resultater fra denne studien nar denne oppgaven skrives.

Det finnes enkelte rapporter som ser pa utbrudd som har blitt rapportert inn til Vesuv.
Et eksempel pa dette er rapporten av Guzman-Herrador mfl. (2016) som sa pa sykodms-
utbrudd i drikkevann mellom 2003-2012. Et annet eksempel er artikkelen av Kvitsand og
Fiksdal (2010) som sa pa vannbarne utbrudd i Norge mellom 1984-2007 med et hoved-
fokus pa grunnvannskilder. Siden disse undersgkelsene kun ser pa rapporterte utbrudd

sier de ikke noe om hvor mange som blir syke av drikkevann.

Petterson mfl. (2016) utferte en studie for & se om det er mulig & lage en modell for
Noroviruskonsentrasjoner til eventuell bruk i en QMRA. Noroviruskonsentrasjoner ble
estimert ved to avlgpsutlgp som 1a oppstrgms et drikkevannsinntak. De estimerte ver-
diene av Norovirus skulle komplimentere allerede eksisterende funn av patogene mikro-

organismer.

Grgndahl-Rosado mfl. (2014) sa pa konsentrasjonen av Norovirus og Adenovirus i avlgps-
vann og ravannskilder til drikkevann. Vannprgver ble gjennomfgrt mellom januar 2011
og april 2012. Det ble funnet betydelige konsentrasjoner av virus i ravannet, men det
ble ikke gjort flere undersgkelser for a se hvilken helserisiko disse viruskonsentrasjonene

kunne ha for konsumenter.

Lieungh (2021) estimerte i sin masteroppgave at det kan vaere rundt 300 000 personer
som blir syke av drikkevann i aret i Norge. Dette estimatet ble funnet med en QMRA. For
a kunne gjennomfgre QMRA ble E. coli-konsentrasjoner i vannprgver som er registrert
i VREG sammenlignet med ravannstyper i Astrom (2018) og kategorisert. Det ble da
mulig & estimere konsentrasjon av patogene mikroorganismer i ravannskildene. 300 000
er et tall som FHI har benyttet tidligere, men som na er blitt gatt bort fra. Det finnes

derfor ikke offisielle tall pa hvor mange som blir syke av drikkevann i Norge.

1.3.1 Metoder for kartlegging av sykdom i drikkevann

Kartlegging av sykdom i drikkevann er en omfattende prosess. For & kunne finne ut
hvor mange som blir syke trenger man & vite risikoen for sykdom. Det finnes ulike
metoder for risikoanlyse i drikkevann. Omfanget varier fra visuell kartlegging av mulig

risiko for kontaminering av vannkilden til statistiske modeller for & kvantifisere eventuell
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mikrobiell risiko.

Inspeksjon av saniteere forhold er den enkleste metoden for risikoanalyse. Metoden bestar
i & kartlegge visuelt for hvilke risikoer som kan oppsta. I sma vannforsyningssystemer
er dette en enkel og effektiv mate a kartlegge risiko pa. Metoden er standardisert med
sjekklister. En ulempe med metoden er at den ikke kan ta hensyn til spesifikke forhold
rundt en kilde og metoden er kun visuell.(WHO, 2016)

En risikomatrise er en annen metode for risikoanalyse av drikkevann. Denne metoden er
en firestegs metode som identifiserer risiko i et vannforsyningssytem og bruker en matrise
til & identifisere alvorlighetsgraden til denne risikoen. Fordelen med denne metoden er
at den fanger opp flere typer risiko. Ulempen er at det er vanskelig a bruke metoden
konsekvent siden det kan bli uenighet i hva som er risiko og hvor alvorlig den er. (WHO,
2016)

QMRA

QMRA er en metode for a estimere sykdom i drikkevann. Et verktgy for QMRA har
blitt utarbeidet av WHO (2016) for & standardisere metoden. Metoden bruker en sys-
tematisk vitenskapelig tilnserming for risikoanalyse. Dette gjgr at metoden kan lettere
brukes til & sammenligne mulige mater a forbedre handtering av mulig risiko i vannfor-

syningssystemer.

I WHOs QMR A-verktgy er det fire hovedsteg med flere understeg som ma gjennomfgres.

Disse er:

1. Formulering av problem
(a) Identifiser mulige farer
(b) Identifiser mulige méater for eksponering
(c) Identifiser mulige helseutfall

2. Evaluering av eksponering
(a) Definer matene for eksponering
(b) Kvantifiser komponentene i matene for eksponering
(c¢) Karakteriser eksponeringen

3. Evaluering av helseeffektene
(a) Dose-respons

(b) Sannsynlighet for sykdom
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(c) Sannsynlighet for fglgetilstand av sykdom
(d) Sykdomsbyrde
(e) Sekudeersmitte
4. Karakterisering av risiko
(a) Hensikten med evaluering av risiko
(b) Kvantitative malinger for risiko
(c) Variasjon og usikkerhet
(d) Sensivitetsanalyse

En av fordelene med QMRA er at man far kvantitative resultater for risiko. Noen av
ulempene med en QMRA er at metoden er veldig ressurskrevende a gjennomfgre. Man
trenger mye bakgrunnskunskap og man trenger data som kan veere vanskelig & finne.
Mange vannforsyningssystemer har ikke prgver av patogeninnholdet i ravannskilden som

man trenger for a kunne gjennomfgre analysen.

I Sverige er det utviklet et QMRA-verktgy som man kan finne pa nettsiden til hgyskolen
Chalmers. For a kunne gjennomfgre en QMRA trenger man patogenkonsentrasjoner i
ravannet. Dette kan veere vanskelig. Rapport SVU 2018-3 av Astrém (2018) skal hjelpe
brukere av QMRA-verktgyet til & velge patogenkonsentrasjoner i ravannskilden. Rap-
porten bruker man ved a sammenligne ravannskilden sin med en av de seks kategoriene

som er vist i figur 1.2. Disse kategoriene er tilpasset overflatekilder.

Medelvirde (spridningsintervall)
Fekala utzldppskillor uppstréms Keliforma
vattenintaget, angivna i en enkat E. coli bakterier coD Turbiditet
Punkt Takttyp av vattenproducenterna (antal/100 ml) (antal/100 ml) (mg/1 Q,) (NTU)
A 5je Reningsverk, avloppsutslapp, betes- 1,5(0-15) 87(0-2419) 8,0(5,8-11) 2,9(1,2-6)
djur, godsel, badande, dagvatten
B Aly Reningsverk, avloppsutslapp, 31 (0-486) 95 (0-2 400) 43(3,4-6,1) 4,2(1,0-19)
betesdjur, gédsel, enskilda avlopp,
dagvatten
Sj6 Betesdjur, gédsel, enskilda avlopp 0,1(0-2) 57 (1-530) 8,3(6,8-11) 1,5(0,7-3,4)
Sj6 Avloppsreningsverk, avloppsut- 0,6 (0-9)= 11,9 (0-360)= 1.6(-2,5) 0,4(0,2-1,6)°
slapp, betesdjur, gédsel, badvatten,
dagvatten
E Sj6 Avloppsreningsverk, betesdjur, 1.5(0-32) 36 (0-1 100) 3(-7.3)" 0,3(0,12-1)
goédsel, badande, enskilda avlopp,
dagvatten
F Sj6 Betesdjur, g&dsel, faglar, badande, 5,0 (0-200) 70(0-13 000) 2.1(6,6-13,4) 1,2 (0,46-3,2)
enskilda avlopp, dagvatten, avlopps-
utslapp

* Data frin Vattentiktsarkiver vid SGU.

Figur 1.2: Tabell 2.1 fra SVU 2018-3 av Astrém (2018)

Estimatene for patogenkonsentrasjonene har bakgrunn i en undersgkelse gjennomfert
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av det svenske Livsmedelverket i perioden 2013-2015. Data fra seks geografisk spredte
inntakspunkter ble valgt ut til & veere representanter for svenske overflatekilder. Disse

inntakspunktene er markert med svarte sirkler i figur 1.3.

37 =1 Toliforms
turgqu,r

E. coli

. ? Stockholm i
~ Ostersund

Y@ °
= Q ~ O rainfall
~ -‘I o () &)

y D) - o o ) o2 Y] o == ce

& 0P o Trollhdttan

Partili; X K3 ©

Boras

-3 -

Figur 1.3: Biplot for PCA fra Sdve-Séderbergh mfl. (2014) som er bakgrunnen
for de svenske ravannskategoriene

Det ble gjennomfert utvidede tester for patogene mikroorganismer i ravannsprgvene.
Samtidig ble prgver tatt etter store nedbgrsmengder for a se pa om det var gkte kon-

sentrasjoner av patogene mikroorganismer (Save-Soderbergh mfl., 2014).

Nar man har funnet hvilken av de seks typene fra figur 1.2 ravannskilden passer inn i ut
fra min-, max- og gjennomsnittsverdi for F. coli, koliforme bakterier, COD og tubiditet,
kan man bruke tabellene gitt i figur 1.4 og figur 1.5 til & finne konsentrasjon av patogene
mikroorganismer i ravannskilden. Disse tabellene gir verdier for tilpassede statistiske

fordelinger for konsentrasjon av patogene mikroorganismer i hver ravannstype.

Patogene mikroorganismer som det er laget fordelinger for er Cryptosporidium, Giar-
dia, Campylobacter, Salmonella og STEC E. coli. Statistiske modeller ble brukt til a
estimerer patogeninnhold for Cryptosporidium og Giardia med Poisson-modeller og for
Cryptosporidium, Giardia, Campylobacter, Salmonella og STEC E. coli med Gamma-

modeller.

Poisson-modellen brukes nar man har data for hvor mange ganger en hendelse inntreffer,
men man ikke vet hvor mange ganger hendelsen ikke har inntruffet (Crawley, 2013).
Denne modellen brukes derfor for konsentrasjon av patogene mikroorganismer siden

den tar hensyn til at de fleste prgvesvarene vil veere negative.
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Pazzning till Poiszon-meodell Pazzning till Gamma-modell
Ovre 95-
Férvantad percentil av
Presumtiva Keonfirmerade Konfirmerade medelhalt variationen
Punkt D= M D= M D= a B Antal/liter Antal/liter
Crypto-
sporidium
A 172,2 0,045 834 0,015 65,0 0,180 0,083 0,015 0,118
B 134,3 0,030 64,4 0,012 534 0,216 0,055 0,012 8,63E-02
(o 93,0 0,025 42,0 6,89E-03 36,1 0,128 0,053 6,76E-03 6,08E-02
D 39,3 7.55E-03 25,6 4,31E-03 242 0,238 0,018 4,34E-03 3,05E-02
E 54,9 6,57E-03 9.1 547E-04 9.08 A 9,25E-07 547E-04 5,92E-04
E 1251 0,038 61,9 0,013 61,8 2973 4,49E-06 0,013 0,014
Giardia
A 449 6,56E-03 10,2 8,20E-04 10,2 1,51E+4 5,41E-08 8,20E-04 8,94E-04
B 54,3 9,03E-03 23,0 2,71E-03 20,0 0,073 0,037 2,72E-03 0,029
C 27,5 3,64E-03 - - - - -
D 445 9,98E-03 8,7 9,98E-04 8,7 877 1,14E-06 9,98E-04 1,07E-03
E 186 0,015 741 5,57E-03 324 0,040 0,149 5,91E-03 0,068
F 65,6 0,012 10,4 8,83E-04 10,4 818 1,08E-06 8,83E-04 9,44E-04

* Virdet D kan sdgas motsvara avvikelsen mellan uppmitta halter och den antagna Férdc]ningcn (D=-2x Loglikclihood].

Figur 1.4: Tabell 3.2 fra SVU 2018-3 av Astrom (2018)
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Ovre 95-percentil

Pazzning till Gamma-medell Férvantad medelhalt av variationen
Punkt D= a B Antal/liter Antal/liter
Campylobacter
A 72,2 0,403 3,196 1,28 7.14
B 152 0,512 5,366 2,74 13.7
Cc -137 1,51 0,046 0,070 0,216
D -9.6 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
Salmoneila
A - - - ED -
B -179.2 2,118 0,023 0,050 0,136
C - - - ED -
D - - - ED -
E - - - 0,14¢° -
F -117.2 0,671 0,159 0,106 0,468
STEC
A -184,1 21 0,022 0,047 0,128
B 7.5 0,255 5,22 1,33 2,06
s -157.9 1.44 0,037 0,053 0,168
D - - - 0,08~ -
E -96,3 0,642 0,150 0,096 0,433
F -66,3 0,612 0,327 0,200 0,919

* Virdet D kan sdgas motsvara avvikelsen mellan uppmitta halter och den antagna ﬁ':'rdc]ningcn D=-2=x Loglikclihaod}.
b Salmonella typhimurium pivisad i ctt prov.
¢ VT2 pavisad 1 ett prov (i en av tre brunnar).

Figur 1.5: Tabell 3.3 fra SVU 2018-3 av Astrom (2018)
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1.4 Hovedmal

Ravannskvalitet har stor pavirkning pa drikkevannskvalitet, men det finnes lite infor-
masjon om patogene mikroorganismer i norsk drikkevann. Vi vet heller ikke hvor mange
som blir syke av drikkevannet. For a fa gjennomfgrt en QMRA som kan gi et esti-
mat pa sykdom trenger man konsentrasjoner for patogene mikroorganismer i ravannet.

Hovedmalsetningen med denne oppgaven er derfor:

1. Kan norske ravannskilder kategoriseres pa en mate som kan benyttes sammen med
Tabell 2.1 fra SVU 2018-3 som er vist i figur 1.27

2. Gitt utfall av spgrsmal 1: Hvordan kan SVU 2018-3 best brukes for a velge ra-

vannskonsentrasjoner i Monte-Carlo-analyser for en norsk QMRA-studie?

For a svare pa disse spgrsmalene vil to statistiske metoder bli brukt. For det fgrste vil
det bli gjennomfert en PCA. Man gjennomfgrer gjerne en PCA pa store datasett hvor
variablene er avhengige av hverandre og korrelerte. ¥nsket er & redusere dimensjonen i
datasettet slik at det blir lettere & analysere. Man beholder dermed kun den viktigste
informasjonen. (Abdi og Williams, 2010)

For det andre vil det bli gjennomfgrt en clusteranalyse. Den spesifikke metoden for
clusteranalyse er Ward’s metode. Denne clustermetoden analyserer for varians istedenfor
avstandsberegninger. Den starter med n-antall clustere med stgrrelse 1 og kombinerer

observasjoner til man star igjen med 1 cluster. (14.7 - Ward’s Method 2022)






2. Metode

Metoden som er brukt i analysen er satt sammen av metoden fra SVU 2018-3 og mas-
teroppgaven til F. T. Lieungh. I figur 2.1 ser man beslutningstreet som er gitt i vedlegg
31 SVU 2018-3. Dette beslutningstreet beskriver hvordan man skal bruke rammeverket

Nater:

Gatilc. | 1%e

L e Ime s sed svfcentrum, dricks/gmr:
' ® Kontakta gdrna forfattaren till denna SVYU-rapport for tps
Me
o AL Har patogenanalyser gjorts av ditt Ja | Harfynd gjorts av parasiter, Ja | Genomfor statistisk passning® av |

ravatten, inklusive virsta forhallanden? bakterier eller virus ¥

Nej T
v

B. Finns planer pd att gora F. Genomfar provtagning for

dessa fynd till limplig fardelning

patogenanabyser pd rdvattnet, inklusive la »| analys av parasiter ach om ‘:é ﬁ'”cF’
varsta forhdllanden? mojligt dven for analys av a i’ -
patogena bakterier ach virus, Ja
Mej )
v
X . ) [ . . . Saknas referens
C. Finnsdet farhajda halter av E. coli la | G.Kartddgg fekala fororenings Knappa in parametervirdeni " d
fri 3 i "kl ch anvind » QMRA for berdkning av dagl patoganer som Cu
n gingna drens provtagningar? or uppstroms och @nvin Or berakning & daglie bedamer viktiga i
kvatmodellen® for att berdkna och drliginfektionsrisk. ditt rivatten?
MNej hypotetiska patogennivier x
¢ Nej
Anwvind dessa parametervarden |
QOMRA? far berdkning av enbart
daglig infektionsrisk.

v
[, Kan du hivda att ditt révatten liknar Ja | Ml en tikttyp (Tabell 2.1),

ndgon av de tikityper som redovisas i * direfter virden frin statistisk [~
denna SVU-rapport (Tabell 2.1)7 fardelning (Tabell 3.2 och 3.3)

Knappa in utspddningsfaktor far
aktuellt avioppsutslapp i QM RA*

MNej

E. Finns det utsldppspunkter for orenat
eller behandlatavioppsvatten ach behov
av att analysera riskan far parasiter?

Kan utspidningsfaktorn frin
utslippspunkt till evattenintag

Vil fraktion ach systemtyp

(Tabell 2,2), ddrefter matsy,
parametervirden [Tabell 3.5)

Mij

beriknas/modelleras?

Mej |

Y -
Figur 2.1: Beslutningstre for bruk av QMRA-verktgyet fra Sverige
ut fra hvilken situasjon man er i. Man starter forst i A hvor man svarer pa om det

er gjort patogenanalyser for vare ravann. Siden man ikke har spesifikk informasjon om

hvert enkelt ravann i VREG er svaret nei og man gar til punkt B.

[ punkt B sparres det om det finnes planer for & gjgre en analyse av patogeninnhold i
ravannet. [gjen s har man ikke informasjon for hvert enkelt ravann og svaret blir derfor

nei. Man gar da videre til punkt C.

I punkt C blir det spurt om det er forhgyede verdier av F. coli de siste arene i ravannet.

15
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Dette har man heller ikke ngyaktig informasjon for og svaret er derfor nei. Man gar sa

videre til punkt D.

I punkt D er spgrsmalet om ravannskilden ligner pa noen av overflatetypene som finnes
i tabell 2.1 1 SVU 2018-3. Det er dette som skal undersgkes og det er her man stanser i

beslutningstreet for denne analysen.

I figur 2.2 er flytskjemaet som ble brukt av F. T. Lieungh. Fra dette flytskjemaet vil data

VREG Litteraturverdier Hovedmodell
Data om patogen- .
". ‘ . pasoge Konsen-
Data om Io-rdu.um.\l trasjon
inntaks- i ulike - av patogene
: patogener
punkt rdvannskilder i ¢
) i rilvann Arlig
fra litteratur L ] 'R Arllg
. . . sann- F -
. i ) orvenlte
Analyse av i pose Snipeet i t‘-llt
E. Coli trasjon o 1B respons- | o | foraten |—» _'m_ 5
verdier ved av patogener modeller fra tilfeldig smittede
& . i rensel vann livteratur person arlig
punkt T | blir smittet
L J .
Rense- Renseeffekier R
) Total
metoder ved av ulike
renseellekt
vann- — behandlings- % :
behandlings- metoder e vanae
_ . behandling
anlegg fra lineratur
Antall
FN_‘(M}I'IL‘]'
tilknyttet

Figur 2.2: Flytskjema fra masteroppgave til F. T. Lieungh

om inntakspunkt og data om patogenforekomst i ulike ravannskilder fra litteraturen bli
fulgt. Istedenfor kun analyser av E. coli-verdier ved inntakspunktene vil ogsa verdier
for koliforme bakterier og turbiditet bli brukt. Resten av dette flytskjemaet vil ikke bli

brukt i denne oppgaven.

I figur 2.3 ser man en oversikt over metoden som er brukt for denne analysen.
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inntakspunkt iR data med PCA iR resultatene
fra VREG
Hcent da|t<a flc_itr . Slend data Itll || Motta redusert
ravannskvalite clusteranalyse i datasett
fra VREG MATLAB
Motta

clusteranalyse

Figur 2.3: Flytskjema som viser arbeidsmetode for masteroppgaven
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2.1 Data Wrangling

Full kode er tilgjengelig i vedlegg A. Analysen er gjort med Excel og R versjon 4.0.3.

Data for norske ravannskilder ligger tilgjengelig pa Mattilsynets sider. (Mattilsynet,
2021) Der ligger et utvalg av variabler fra VREG i flere ulike Excel-filer. Disse filene
er lagret som semikolindelte csv-filer. Filene som har blitt brukt i denne oppgaven er
filen for inntakspunkt og filen for ravannskvalitet. Disse filene ble lastet ned og lagret i
xlsx-format. Disse filene ble sa lastet inn i R med readxl-pakken og lagret som to tabeller
i formatet tibble.

Kun et utvalg av variablene og datapunktene skal brukes i analysen. Filene ma derfor
ryddes opp i, altsa data wrangling. Ved & bruke de innebygde funksjonenen as.numeric()
og as.character() blir kolonner lagret i riktig format. Numeriske verdier lagres som tall

og kolonner med tekst lagres som characters.

I datsettet for ravannsverdiene brukes pakken stringr til 4 endre bokstaver og tegn i celler
som ikke er formatert riktig. Her brukes str_ replace()-funksjonen til & fjerne parenteser
i celler siden R hopper over disse nar kommandoer blir utfgrt. Bokstaver som ikke er
lastet inn riktig blir ogsa endret slik at de er lesbare bade for brukeren, men ogsa i R.
Dette gjores ved a bruke stri_replace all_regex()-funksjonen fra stringi-pakken. Denne

funksjonen tillater & endre flere tegn og bokstaver samtidig.

Ravannsdata reduseres til kun rader som har data om FE. coli, koliforme bakterier og

turbiditet med den innebygde funskjonen subset(). Samtidig i subset()-funksjonen fjernes

Tabell 2.1: Utdrag fra ravannsdata etter variabelreduksjon

mtid__ip periode  analysetype verdi_max  verdi_min verdi_ gjsn

1 70804221329513033252NQTQA 2013  Turbiditet 0.81 0.00 0.30
2 7Z0804221329513033252NQTQA 2013  E.coli 0.00 0.00 0.00
3 7Z0804221329513033252NQTQA 2013  Koliforme_ bakterier 39.00 0.00 44635.00
4 Z0804221329513033252NQTQA 2014  Koliforme bakterier 0.00 0.00 0.00
5  7Z0804221329513033252NQTQA 2014  Turbiditet 0.37 0.00 0.20
6  7Z0804221329513033252NQTQA 2014  E.coli 0.00 0.00 0.00
7 7Z0804221329513033252NQTQA 2015 E.coli 0.00 0.00 0.00
8  7Z0804221329513033252NQTQA 2015  Koliforme_ bakterier 0.00 0.00 0.00
9  7Z0804221329513033252NQTQA 2015  Turbiditet 0.27 0.12 0.00
10 7Z0804221329513033252NQTQA 2016  E.coli 0.00 0.00 0.00

variabler som ikke skal brukes slik at man star igjen med variablene mtid_ ip, periode,

verdi_max, verdi_min og gjennomsnittsverdi.

Med funksjonen pivot_wider fra pakken tidyr blir max.-verdi, min.-verdi og gjennom-
snittsverdi utvidet med E. coli, koliforme bakterier og turbiditet. Tabell 2.1 viser de 10
forste radene i datasettet og de 6 gjenveerende variablene i datasettet etter fjerning av
ungdvendige variabler. Tabell 2.2 viser de 10 fgrste radene i datasettet, samt de 5 forste

variablene i datasettet etter kolonneutvidelsen.
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Tabell 2.2: Utdrag fra ravannsdata etter kolonneutvidelse

mtid__ip periode  max_ Turbiditet max_E.coli ~max_ Koliforme_ bakterier

1 Z0804221329513033252NQTQA 2013 0.81 0.00 39.00
2 70804221329513033252NQTQA 2014 0.37 0.00 0.00
3 70804221329513033252NQTQA 2015 0.27 0.00 0.00
4 70804221329513033252NQTQA 2016 0.16 0.00 0.00
5  Z0804221329513033252NQTQA 2017 0.27 0.00 0.00
6  Z0804221329513033252NQTQA 2018 0.17 0.00 0.00
7 70804281101301470158IDBUT 2010 NA 0.00 0.00
8  7Z0805071317095220114EEKWW 2010 45658.00 NA NA
9  Z0805071317095220114EEKWW 2011 1.00 2.00 4.00
10  Z0805071317095220114EEKWW 2012 44743.00 1.00 4.00

Til slutt blir ravanndataene over flere ar kombinert. Dette gjores ved a ta maksimums-

Tabell 2.3: Utdrag fra ravannsdata etter kombinering av max-, min- og gjennom-

snittsverdier

mtid__ip Gjsn_E.coli Max_E.coli Min_E.coli Gjsn_Koli.b Max_Koli.b

1 7Z0804221329513033252NQTQA 0.00 0.00 0.00 7439.17 39.00
2 Z0804281101301470158IDBUT 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00
3 Z0805071317095220114EEKWW 11166.04 6.00 0.00 32146.42 19.00
4 Z0805072258204441189TLXPI 0.07 1.00 0.00 1.25 8.00
5  7Z0805072258204461189JEJBW 0.10 1.00 0.00 2.33 8.00
6  Z0805072258204511189CLSAF 0.20 2.00 0.00 7465.26 29.00
7 Z0805072258204531189ZEGTS 0.00 0.00 0.00 6385.14 25.00
8  Z0805072258215881190BGXPG 0.28 3.00 0.00 3733.62 200.00
9  Z0805072258234531194KTQBB 59.10 490.00 0.00 169.77 2400.00
10  Z0805072258253681194FFYEL 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00

verdien av max-verdi for E. coli, kolforme bakterier og turbiditet, minimumsverdien for
min-verdi av FE. coli, koliforme bakterier og turbiditet og gjennomsnittsverdien av FE.
coli, koliforme bakterier og turbiditet for hvert inntakspunkt med funksjonen setDT()][]
fra pakken data.table. I tabell 2.3 kan man se et utdrag hvor perioden ikke er en variabel
lenger, og hvert inntakspunkt har kun én rad. Datatabellen blir s& gjort om til en tibble
med funskjonen as_ tibble() fra pakken tibble.

Tabell 2.4: Utdrag fra ferdig inntaksdatatabell

mtid__ip vannkildetype
708032514073135401161YKIB Innsjg
70804091015571000171ZIHTZ Borebrgnn lgsmasse

70805071317095220114EEKWW  Innsjg
70805072258215881190BGXPG Innsjg
70805072258234531194KTQBB Elv/bekk
70805072258330671189ZDEBA Innsjg
70805072258389941195ACMMC  Innsjg
70805072258393861195SNOIT Innsjg
70805072258443711195GYTJD Innsjg
70805072258452601195YHHCL Innsjg

O © 000Uk W

—_

I datasettet for inntakspunkter blir ungdvendige variabler fjernet med funksjonen sub-
set() samtidig som kun inntakspunkter som er aktive og tilhgrer en hovedkilde blir tatt
vare pa. Deretter blir funksjoenen gsub() som er innebygd i R brukt til & fjerne pa-
renteser fra kolonneverdiene i vannkildetyper. Funksjonen stri_replace_all_regex() blir
brukt til a endre flere tegn og bokstaver slik at de blir lesbare. Etter dette fjernes va-

riablene "aktiv” og "vannkildefunksjon” siden disse variablene ikke skal brukes videre i
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oppgaven. I tabell 2.4 vises et utdrag av de 10 fgrste radene fra dette datasettet.

Tabell 2.5: Utdrag fra ferdig datasett

mtid_ ip vannkildetype Gjsn_E.coli Max E.coli Min_E.coli

1 Z0805071317095220114EEKWW  Innsjg 11166.04 6.00 0.00
2 7Z0805072258215881190BGXPG Innsjg 0.28 3.00 0.00
3 Z0805072258234531194KTQBB Elv/bekk 59.10 490.00 0.00
4 Z0805072258330671189ZDEBA Innsjg 0.30 14.00 0.00
5  Z0805072258389941195ACMMC  Innsjg 0.42 4.00 0.00
6  Z0805072258393861195SNOIT Innsjg 3435.08 8.00 0.00
7 70805072258443711195GYTJD Innsjg 0.02 2.00 0.00
8  Z0805072258452601195YHHCL Innsjg 0.14 2.00 0.00
9  Z0805072258455811189MNEGQ  Innsjg 3437.12 6.00 0.00
10  7Z0805072258455821189KSSML Innsjg 3437.24 6.00 0.00

Tabellene kombineres med hverandre med funksjonen left_join() fra pakken dplyr. Dette
gjores gjennom ngkkelen mtid_ip. For & kunne gjennomfgre enkelte av analysene i R
ma rader med manglende verdier fjernes. Celler som inneholder verdier som -Inf, Inf og
NaN blir gjort om til NA-verdier med dplyr-funksjonen na_ if. Rader med manglende
verdier blir etter det fjernet med funksjonen na.omit(). Tabell 2.5 viser et utdrag fra det

ferdige datasettet.

2.2 Metode for analyse

Det ble utfort en PCA pa det ferdige datasettet med den innebygde funksjonen prcomp()
i R. Resultatene fra anlysen ble hentet ut og plottet med autoplot()-funksjonen.

Datasettet ble sendt til Knut Kvaal for a gjgre en clusteranalyse. Datasettet ble lagt
inn i MATLAB og PLS/Toolbox ble brukt til & redusere datasettet til 500 represen-
tative datapunkter slik at en analyse ble lettere & gjennomfgre. En clusteranalyse med
Ward’s metode ble gjennomfert. Disse resultatene, samt det reduserte datasettet ble
sendt tilbake for videre analyse. Det ble gjennomfgrt en PCA pa samme mate som for
hele datasettet.



3. Resultater

[ denne delen vil resultatene fra PCA og clusteranlyse bli presentert. De viktigste funnene

fra analysene vil bli presentert og tolkning av resultatene vil bli gitt i kapittel 4.

3.1 Resultater fra analyse av hele datasettet

[ figur 3.1 ser man resultatene fra analysen. Her ser man at tre komponenter beskriver

> summary (pca_full)
Importance of components:

PCl PC2 PC3 Pc4 PC5 PC6 PC7 PC8
standard deviation 1.2588 1.2424 1.0924 1.0385 1.0005 0.91827 0.86233 0.75971
Proportion of variance 0.1761 0.1715 0.1326 0.1198 0.1112 0.09369 0.08262 0.06413
Cumulative Proportion 0.1761 0.3476 0.4802 0.6000 0.7112 0.80491 0.88753 0.95166

PCY

standard deviation 0.65959
Proportion of variance 0.04834
Cumulative Proportion 1.00000

Figur 3.1: R-utskrift av standardavvik, proposjon av varians forklart av de ulike
komponentene samt kumulativ proposjon av varians for hele datasettet fra VREG

ca. 48 % av variansen i datasettet. For a beskrive over 90 % av variansen i datasettet
trenger man 8 komponenter. Komponent 1 beskriver 17,61 % av variansen og komponent
2 beskriver 17,15 % av variansen. I figur 3.2 ser man en grafisk framstiling av Proportion

of Variance fra figur 3.1.

I figur 3.3 ser man hvor mye hver variabel bidrar med til hver komponent. Her ser
man at maksimumsverdi av E. coli og maksimumsverdi av koliforme bakterier er de
to variablene som har stgrst pavirkning pa PC1 med verdiene 0,3962 og 0,3798 hhv.
Minimumsverdi av E. coli og koliforme bakterier har stgrst pavirkning i negativ retning
med verdiene -0,4811 og -0,4576 hhv.

For PC2 har minimumsverdi av E. coli og minimumsverdi av koliforme bakterier stgrst
pavirkning med verdiene 0,5162 og 0,5373 hhv. Det er kun én verdi som er negativ i

PC2 og det er verdien for gjennomsnittlig tubiditet, men den er naer 0.

Gjennomsnittsverdi av F. coli og gjennomsnittsverdi av koliforme bakterier har stgrst

21
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Figur 3.2: Plot av fordeling av variasjon som er forklart av hver komponent
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pavirkning pa PC3 med verdiene 0,4582 og 0,4425 hhv. Maksimumsverdi av F. coli
og koliforme bakterier har stgrst pavirkning i negativ retning med verdiene -0,4534 og
-0,5002 hhv.

Grafisk framstilling av resultatene fra figur 3.1 og 3.3 for de tre fgrste komponentene er
i figur 3.4, figur 3.5 og figur 3.6.

I figur 3.4 ser man hvordan de ulike vannkildetypene ligger langs PC1 og PC2. Pilene
med variablene viser hvordan disse pavirker komponentene. Hvis et punkt ligger naerme
starten av pilen er verdiene for disse variablene lave. Hvis punktet ligger mot tuppen av

pilen er verdiene for disse variablene hgye.

Vannkildetyper som ligger langt fra hverandre pa x-aksen skilles av minimumsverdi av F.
coli og koliforme bakterier pa venstre side, og av maksimumsverdi av E. coli og koliforme

bakterier, samt gjennomsnittsverdi for E. coli og koliforme bakterier pa hgyresiden.
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> pca_full$rotation
PCl PC2 PC3 PC4 PC5
Gjsn_E.coli 0.303379726 0.319052067 0.458266850 0.23883115 0.029681995
Max_E.colid 0.396212787 0.352285347 -0.453443565 -0.04372280 -0.011319233
Min_E.coli -0.481192401 0.516254322 -0.018456929 -0.02630954 -0.002545778
Gjsn_Koli.b 0.321643445 0.295100730 0.442527262 0.24037944 -0.030890848
Max_Koli.b 0.379860254 0.329272851 -0.500217495 -0.09571488 -0.019563465
Min_Koli.b -0.457620000 0.537349616 0.007993112 -0.01082492 0.003820301
Gjsn_Turb -0.001467717 -0.002813995 0.022530490 0.02239739 -0.996345288
Max_Turb 0.249324525 (0.152517708 0.339376376 -0.48799740 0.045612108
Min_Turb -0.010039221 0.007940818 0.149144267 -0.79665043 -0.053370478
PCH PC7 PCS8 PC9
Gjsn_E.coli 0.224261570 -0.60695558 0.332032423 0.096451099
Max_E.coli 0.095245708 -0.29836814 -0.641826730 -0.034967717
Min_E.colid 0.002044468 0.07839690 -0.073067112 0.699576272
Gjsn_Koli.b 0.199154125 0.67001527 -0.245648703 -0.077253110
Max_Koli.b -0.039542476 0.28517941 0.635093075 0.035914479
Min_Koli.b -0.080896710 -0.05337758 0.058365808 -0.699173549
Gjsn_Turb -0.065217090 -0.04396725 0.008174521 0.004849558
Max_Turb -0.742448725 -0.03230885 -0.067497556 0.048450887
Min_Turb 0.580841798 0.01901044 0.027537382 -0.039936615

Figur 3.3: R-utskrift av hvordan variablene pavirker hver komponent i analysen
for hele datasettet

Vannkildetypene som ligger lagt fra hverandre pa y-aksen skilles av minimumsverdi av E.
coli og koliforme bakterier gverst i plottet og av minimumsverdi og gjennomsnittsverdi

av turbiditet nederst i plottet.

I figur 3.5 ser man hvordan de ulike vannkildetypene ligger langs PC2 og PC3. Vann-
kildetyper som ligger langt fra hverandre pa x-aksen skilles av minimumsverdi av F.
coli og koliforme bakterier pa hgyre side, og av minimumsverdi og gjennomsnittsverdi

av turbiditet pa venstresiden.

Vannkildetypene som ligger lagt fra hverandre pa y-aksen skilles av gjennomsnittsverdi
for E. coli og koliforme bakterier, samt maksimumsverdi for tubiditet gverst i plottet og

av maksimumsverdi av F. coli og koliforme bakterier nederst i plottet.

I figur 3.6 ser man hvordan de ulike vannkildetypene ligger langs PC1 og PC3. Vann-
kildetyper som ligger langt fra hverandre pa x-aksen skilles av minimumsverdi av F. coli
og koliforme bakterier pa venstre side, og av maksimumsverdi for E. coli og koliforme

bakterier pa hgyresiden.

Vannkildetypene som ligger lagt fra hverandre pa y-aksen skilles av gjennomsnittsverdi
for E. coli og koliforme bakterier, samt maksimumsverdi for tubiditet gverst i plottet og

av maksimumsverdi av E. coli og koliforme bakterier nederst i plottet.
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Figur 3.4: Biplot av PC1 og PC2 for hele datasettet. PC1 langs x-aksen og PC2

langs y-aksen og vannkildetyper for hvert datapunkt er farget inn
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Figur 3.5: Biplot av PC2 og PC3 for hele datasettet. PC2 langs x-aksen og PC3
langs y-aksen og vannkildetype for hvert datapunkt er farget inn
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Figur 3.6: Biplot av PC1 og PC3 for hele datasettet. PC1 langs x-aksen og PC3

langs y-aksen og vannkildetype for hvert datapunkt er farget inn
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3.2 Resultater av analyse for redusert datasett

I figur 3.7 ser man resultatene fra analysen. Her ser man at tre komponenter beskriver

> summary (pca_500)
Importance of components:

PCl PC2 PC3 PC4 PC5 PC6 PC7 PC8
Standard deviation 1.3223 1.1868 1.0673 1.0381 0.9839 0.9599 0.91943 0.77399
Proportion of Variance 0.1943 0.1565 0.1266 0.1197 0.1076 0.1024 0.09393 0.06656
Cumulative Proportion 0.1943 0.3508 0.4774 0.5971 0.7047 0.8070 0.90096 0.96752

PCY

standard deviation 0.54063
Proportion of variance 0.03248
Cumulative Proportion 1.00000

Figur 3.7: R-utskrift av standardavvik, proposjon av variasjon forklart av de ulike
komponentene samt kumulativ proposjon av variasjon for redusert datasett

nesten 48 % av variasjonen i datasettet. For & beskrive over 90 % av variasjonen i
datasettet trenger man 7 komponenter. De to fgrste komponentene beskriver 19,43 %
og 15,65 % av variasjonen hhv. I figur 3.8 ser man en grafisk framstiling av Proportion

of Variance fra figur 3.7.

[ figur 3.9 ser man hvor mye hver variabel bidrar med til hver komponent. Her ser man at
maksimumsverdi av turbiditet og E. coli er de to variablene som har stgrst pavirkning
pa PC1 med verdiene 0,1682 og 0,1344 hhv. Minimumsverdi av F. coli og koliforme
bakterier har stgrst pavirkning i negativ retning med verdiene -0,6833 og -0,6700 hhv.

For PC2 har maksimumsverdiene av E. coli og koliforme bakterier stgrst pavirkning med
verdiene 0,6419 og 0,6711 hhv. Gjennomsnittsverdien for F. coli og koliforme bakterier
har stgrst pavirkning i negativ retning med verdiene -0,2705 og -0,1979 hhv.

Gjennomsnittsverdi av F. coli og gjennomsnittsverdi av koliforme bakterier har stgrst
pavirkning pa PC3 med verdiene 0,6180 og 0,5369 hhv. De to variablene med pavirkning
i negativ retning er gjennomsnittsverdi av turbiditet og minimumsverdi av turbiditet
med verdiene -0,2226 og -0,4122 hhv.

Grafisk framstilling av resultatene fra figur 3.7 og figur 3.9 for de tre ferste komponentene
er i figur 3.10, figur 3.11 og figur 3.12.

I figur 3.10 ser man hvordan de ulike vannkidletypene ligger langs PC1 og PC2. Vann-
kildetyper som ligger langt fra hverandre pa x-aksen skilles av minimumsverdi av F. coli

og koliforme bakterier pa venstre side, og av resten av variablene pa hgyre side.

Vannkildetypene som ligger lagt fra hverandre pa y-aksen skilles av maksimumsverdi av
E. coli og koliforme bakterier gverst i plottet og av gjennomsnittsverdi av E. coli og

koliforme bakterier nedersti plottet.
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Figur 3.8: Plot av fordeling av variasjon som er forklart av hver komponent
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I figur 3.11 ser man hvordan de ulike vannkildetypene ligger langs PC2 og PC3. Vann-
kildetyper som ligger langt fra hverandre pa x-aksen skilles av gjennomsnittsverdi av F.
coli og koliforme bakterier pa venstre side, og av maksimumsverdi av E. coli og koliforme
bakterier pa hgyresiden.

Vannkildetypene som ligger lagt fra hverandre pa y-aksen skilles av gjennomsnittsverdi
for E. coli og koliforme bakterier gverst i plottet og av minimumsverdi og gjennom-

snittsverdi av turbiditet nederst i plottet.

I figur 3.12 ser man hvordan de ulike vannkildetypene ligger langs PC1 og PC3. Vann-
kildetyper som ligger langt fra hverandre pa x-aksen skilles av minimumsverdi av E. col

og koliforme bakterier pa venstre side, og av resten av variablene pa hgyresiden.

Vannkildetypene som ligger lagt fra hverandre pa y-aksen skilles av gjennomsnittsverdi
for E. coli og koliforme bakterier gverst i plottet og av minimumsverdi og gjennom-

snittsverdi av turbiditet nederst i plottet.
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> pca_500$rotation
PCl PC2 PC3 PC4 PC5 PC6

Gjsn_E.coli 0.07737193 -0.27052114 0.61802376 -0.09294852 -0.15334986 -0.24260340
Max_E.coli 0.13448182 0.64195384 0.21623372 -0.04466849 -0.13652077 -0.01659398
Min_E.coli -0.68334565 0.09596309 0.10224487 -0.06401421 -0.07046664 0.02864075
Gjsn_Koli.b 0.10003144 -0.19794765 0.53692539 0.08599394 -0.34161818 0.58338425
Max_Koli.b  0.13287458 0.67117660 0.11849814 -0.01280544 -0.10115107 0.09937135
Min_Koli.b -0.67000754 0.09942324 0.17812385 -0.07180333 -0.04586269 -0.11610039
Gjsn_Turb  -0.01171273 -0.02876982 -0.22266012 0.51300736 -0.75237382 -0.34434467
Max_Turb 0.16822131 -0.03970715 0.08507907 -0.66580781 -0.22823215 -0.50015335
Min_Turb -0.06292300 -0.05961567 -0.41226306 -0.51582578 -0.45352637 0.45566453
PC7 PC8 PC9

Gjsn_E.coli -0.63000251 -0.21819164
Max_E.coli -0.23316155 0.66913025 -

.057928838
.006687671

Min_E.coli 0.04937301 0.01856848 .707608409
Gjsn_Koli.b .43276180 0.09723235 -0.036736100
Max_Kol1i.b

Min_Koli.b .05965132 -0.02149130 -

0

0

0 .696217096
Gjsn_Turb 0.03765871 -0.01268726

0

-0

.007891235
.059748941
.076603036

Max_Turb .46105742 0.03463053

0
0
0
0
.07701239 -0.70092908 0.017940060
0
0
0
Min_Turb .36814500 -0.04164736 -0

Figur 3.9: R-utskrift av hvordan variablene pavirker hver komponent i analysen
for redusert datasett

I figur 3.13 ser man at det gjennom clusteranalysen er blitt funnet fire grupper av vann-
kidletyper i det reduserte datasettet basert pa maksimums-, minimums- og gjennom-
snittsverdier for FE. coli, koliforme bakterier og turbiditet. Disse fire gruppene kommer

fra to hovedgrupper.

I figur 3.14 ser man hvordan de fire gruppene ligger i et scoreplot. Her ser det ut til
at vannkildetypene som ligger i gruppen til hgyre bestar i hovedsak av elv/bekk og

innsjger. Gruppen som ligger gverst i plottet bestar i hovedsak av borebrgnner i fjell.

I figur 3.15 ser man hvordan variablene pavirker de ulike gruppene. F.eks. har gruppen
til hgyre i figur 3.14 hgye verdier av maksimumsverdier av E. coli og koliforme bakterier
og lave verdier av maksimumsverdier for turbiditet. Gruppen gverst i figur 3.14 har hgye
verdier av minimumsverdier for F. coli og lave verdier for gjennomsnittsverdier for F.

coli og koliforme bakterier.
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Figur 3.10: Biplot av PC1 og PC2 for redusert datasett. PC1 langs x-aksen og

PC2 langs y-aksen og vannkildetyper for hvert datapunkt er farget inn
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Figur 3.11: Biplot av PC2 og PC3 for redusert datasett. PC2 langs x-aksen og
PC3 langs y-aksen og vannkildetyper for hvert datapunkt er farget inn
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Figur 3.12: Biplot av PC1 og PC3 for redusert datasett. PC1 langs x-aksen og
PC3 langs y-aksen og vannkildetyper for hvert datapunkt er farget inn
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Figur 3.13: Dendrogram for clusteranalyse gjort pa det reduserte datasettet med
Ward’s metode. Fargene representerer de ulike grupperingene i datasettet. Figuren
er laget av Knut Kvaal.
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Figur 3.14: Scoreplot av clusteranalysen for det reduserte datasettet som viser

hvordan de fire gruppene ligger langs niva 1 og niva 3. Figuren er laget av Knut
Kvaal.
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Figur 3.15: Vekting for clusteranalysen som viser hvordan variablene pavirker
gruppene. Figuren er laget av Knut Kvaal.
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3.3 Resultater for data kun bestdende av innsjger

og elver

I figur 3.16 ser man resultatene fra analysen. Her ser man at tre komponenter beskriver

> summary(pca_inel)
Importance of components:

PCl PC2 PC3 PC4 PC5 PC6 PC7 PC8
standard deviation 1.345 1.2125 1.1113 1.0179 0.9997 0.9501 0.88934 0.74327
Proportion of variance 0.201 0.1633 0.1372 0.1151 0.1110 0.1003 0.08788 0.06138
Cumulative Proportion 0.201 0.3644 0.5016 0.6167 0.7278 0.8281 0.91595 0.97734

PC9

Standard deviation 0.45164
Proportion of variance 0.02266
Cumulative Proportion 1.00000

Figur 3.16: R-utskrift av standardavvik, proposjon av variasjon forklart av de
ulike komponentene samt kumulativ proposjon av variasjon for kun innsjger og
elver

omtrent 50 % av variasjonen i datasettet. For & beskrive over 90 % av variasjonen i
datasettet trenger man 7 komponenter. De to fgrste komponentene beskriver 20,1 % og
16,33 % av variasjonen hhv. I figur 3.17 ser man en grafisk framstiling av Proportion of

Variance fra figur 3.16.

I figur 3.18 ser man hvor mye hver variabel bidrar med til hver komponent. Her ser
man at minimumsverdi av E. coli og koliforme bakterier er de to variablene som har
stgrst pavirkning pa PC1 med verdiene 0,6969 og 0,6946 hhv. Verdien som har stgrst

pavirkning i negativ retning tilhgrer maksimumsverdi av turbiditet og er pa -0,1203.

For PC2 har maksimumsverdi av E. coli og koliforme bakterier stgrst pavirkning med
verdiene 0,6438 og 0,6437 hhv. Det er to verdier som pavirker PC2 negativt. Det er

gjennomsnittsverdi og minimumsverdi av turbiditet, men disse verdiene er neer 0.

Maksimumsverdi av FE. coli og koliforme bakterier har stgrst pavirkning pa PC3 med
verdiene 0,2706 og 0,2856 hhv. Gjennomsnittsverdi av E. coli og koliforme bakterier
har stgrst pavirkning i negativ retning med verdiene -0,6278 og -0,5818 hhv. Grafisk
framstilling av resultatene fra figur 3.16 og figur 3.18 for de tre fgrste komponentene er
i figur 3.19, figur 3.20 og figur 3.21.

I figur 3.19 ser man hvordan innsjger og elver/bekker ligger langs PC1 og PC2.

Vannkildetyper som ligger langt fra hverandre pa x-aksen skilles av minimumsverdi av

E. coli og koliforme bakterier pa hgyre side, og av resten av variablene pa venstresiden.

Vannkildetypene som ligger langt fra hverandre pa y-aksen skilles av maksimumsverdi av

E. coli og koliforme bakterier gverst i plottet og av minimumsverdi og gjennomsnittsverdi



3.3. RESULTATER FOR DATA KUN BESTAENDE AV INNSJOER OG ELVER 37

Figur 3.17: Plot av fordeling av variasjon som er forklart av hver komponent
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av turbiditet nederst i plottet.

I figur 3.20 ser man hvordan innsjger og elver/bekker ligger langs PC2 og PC3. Vann-
kildetyper som ligger langt fra hverandre pa x-aksen skilles av maksimumsverdier av F.
coli og koliforme bakterier pa hgyre side, og av minimumsverdi og gjennomsnittsverdi

av turbiditet pa venstresiden.

Vannkildetypene som ligger lagt fra hverandre pa y-aksen skilles av maksimumsverier
for E. coli og koliforme bakterier gverst i plottet og av gjennomsnittsverdi av E. coli og

koliforme bakterier, samt maksimumsverdi av turbiditet nederst i plottet.

I figur 3.21 ser man hvordan de ulike vannkildetypene ligger langs PC1 og PC3. Vann-
kildetyper som ligger langt fra hverandre pa x-aksen skilles av minimumsverdi av E. coli

og koliforme bakterier pa hgyre side, og av resten av variablene pa venstre side.

Vannkildetypene som ligger lagt fra hverandre pa y-aksen skilles av maksimumsverdier
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> pca_inel$rotation

pPcl PC2 PC3 PCc4 PC5 PC6
Gjsn_E.coli -0.033636036 0.22455861 -0.62788831 -0.08253999 0.014498649 -0.212086755
Max_E.coli -0.073891383 0.64388735 0.27068150 -0.02963679 0.008014225 -0.073575628
Min_E.coli 0.696915964 0.09911347 -0.03349957 0.02450433 0.008048996 0.027093042
Gjsn_Koli.b -0.069044831 0.24985670 -0.58183185 -0.17627070 0.070646257 -0.262191483
Max_Koli.b -0.076526544 0.64371843 0.28569110 -0.00540194 0.014187864 -0.001059916
Min_Koli.b  0.694666122 0.10774274 -0.05031968 0.04301556 0.008630737 0.057545709
Gjsn_Turb 0.002781182 -0.03288857 0.04253099 -0.37261690 0.897619390 0.222705630
Max_Turb -0.120329990 0.18614120 -0.32435870 0.48473071 0.034448136 0.776347891
Min_Turb -0.006727262 -0.03191462 0.04084543 0.76482041 0.432997520 -0.473815314

PC7 PC8 PC9
Gjsn_E.coli -0.68569081 0.175182750 0.036518262
Max_E.coli -0.18179531 -0.683554807 -0.005293341
Min_E.coli 0.05078703 -0.018101351 0.706439081
Gjsn_Koli.b 0.68609980 -0.133112091 -0.031902234
Max_Koli.b  0.13171477 (0.693195680 0.007087939
Min_Koli.b -0.01130297 0.006984024 -0.705610049
Gjsn_Turb  -0.05412002 0.002647436 0.002002659
Max_Turb 0.05252965 -0.058436291 0.024956736
Min_Turb 0.01736224 0.005148311 -0.001356501

Figur 3.18: R-utskrift av hvordan variablene pavirker hver komponent i analysen
for kun innsjger og elver

for E. coli og koliforme bakterier gverst i plottet og av gjennomsnittsverdier av E. coli

og koliforme bakterier nederst i plottet.
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Figur 3.19: Biplot av PC1 og PC2 for kun innsjger og elver. PC1 langs x-aksen

og PC2 langs y-aksen og vannkildetypene innsjg og elv/bekk er farget inn for hvert
datapunkt
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Figur 3.20: Biplot av PC2 og PC3 for kun innsjger og elver. PC2 langs x-aksen
og PC3 langs y-aksen og vannkildetyper for hvert datapunkt er farget inn
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Figur 3.21: Biplot av PC1 og PC3 for kun innsjger og elver. PC1 langs x-aksen
og PC3 langs y-aksen og vannkildetyper for hvert datapunkt er farget inn






4. Diskusjon

Det ser ut til at det er vanskelig & kategorisere de norske ravannskildene inn i de svenske
kildetypene ut fra grafer og utskrifter i kapittel 3. Man kan se seks ulike kategorier i
tabell 2.1 fra SVU 2018-3 (Astrom, 2018) som er vist i figur 1.2. I figur 3.13 er det fire

grupper for det norske datasettet med ravannskilder.

Ved & bruke figur 3.14 sammen med figur 3.15 kan man se pa kjennetegnene for hver
enkelt gruppe. Deretter kan man sammenligne disse kjennetegnene med kjennetegnene
for de svenske ravannskildene som man finner i figur 1.2. Ut fra resultatene av cluster-

analysen kan man beskrive de fire gruppene som:

Turkis Hgye maksimumsverdier for F. coli og koliforme bakterier, men lave maximums-

verdier for turbiditet.

Bla Hgye minimumsverdier for E. coli, men lave gjennomsnittsverdier for E. coli og

koliforme bakterier.

Grgnn Hgye gjennomsnittsverdier for E. coli og koliforme bakterier, men lave mini-

mumsverdier for E. coli.

Rgd Hgye maksimumsverdier for tubiditet, men lave maksimumsverdier for E. coli og

koliforme bakterier.

Hvor mange grupperinger man far i clusteranalysen er avhengig av hvor man bestemmer
at terskelen for inkludering skal ga. I denne oppgaven er den satt ved ca. 68,5. Dette gir
fire clustere/grupper. Det som er sikkert er at det er minimum to grupper i det norske
datasettet. Det er derfor en klar forskjell mellom gruppen som er markert som rgd og

de andre gruppene, men det er mulig a se en forskjell mellom de fire gruppene.

Beskrivelsen av de fire gruppene som er nevnt tidligere og kategoriene i den svenske
tabellen har ikke noen tydelig sammenheng. Verdiene i figur 1.2 stemmer ikke godt med
verdiene fra clusteranalysen. Det er allikevel ikke helt sikkert at det ikke er mulig a
kategorisere de norske ravannskildene inn i de svenske kateogoriene. Dette er fordi det

ikke er kvantitativt bestemt hva som er hgye og lave verdier for hver variabel.

43
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SVU 2018-3 (Astrém, 2018) er kun beregnet pa overflatekilder, men i denne oppgaven
er grunnvannskilder ogsa tatt med i analysen. Det ble derfor ogsa gjennomfgrt en PCA
med kun overflatekilder. Resultatene fra figur 3.19, figur 3.20 og figur 3.21 gir ikke noe
klart skille mellom innsjg og elv/bekk. Ved a se pa kategoriene i figur 1.2 fra SVU 2018-3
(Astrom, 2018) er det mulig & skille mellom elven som er kategori B og innsjgene som

er resten av kategoriene.

En grunn til forskjellen mellom de norske ravannskildene og de svenske ravannskildene
kan veere pga. hvilke variabler som er brukt til & kategorisere. E. coli, koliforme bakterier,
turbiditet, COD og nedbgr er brukt for a klassifisere de svenske ravannskildene. Fra figur
1.3 kan man ogsa se at E. coli, koliforme bakterier, COD og turbiditet trekker i samme

retining, mens nedbgr trekker i en annen.

I analysen for de norske ravannskildene er kun F. coli, koliforme bakterier og turbidi-
tet brukt. Dette er fordi det ikke er palagt a teste COD for drikkevann, noe som gir
mangelfulle opplysninger i VREG om COD. Det er ogsa vanskelig & koble nedbgrsdata
mot VREG siden man ikke har kunnskap om hvilke vanntilsigsomrader inntakspunktene
ligger i. Siden man ikke har nedbgrsdata for de norske inntakspunktene er det vanskelig

a vite om dette hadde hatt mye a si for resultatene.

De seks kildene som brukes i Astrom (2018) er markert i figur 1.3. Det ser ut til at disse
ravannskildene er valgt ut for & dekke de fleste svenske overflatekildene, men det ser
ikke ut til at det er gjort noen klassifisering. Det er derfor vanskelig a vite om det ligger

noen statistisk metode for valg av de spesifikke ravannskildene som skulle bli brukt.

PCA-resultatene gir ikke noen klare grupperinger for vannkildetypene. Tendensen er
at overflatekidler har hgye gjennomsnittsverdier og maksimumsverdier for F. coli og
koliforme bakterier. Dette kan man se i alle tre PCA-plottene hele datasettet vist i figur
3.4, figur 3.5 og figur 3.6. I de samme figurene er det ogsa en tendens til at enkelte

grunnvannskilder har hgye minimumsverdier av E. coli og koliforme bakterier.

PCA-resultatene for det reduserte datasettet viser heller ikke noen klare grupperinger ut
fra vannkildetyper. Tendensen i det reduserte datasettet er at noen av grunnvannskildene
har hgye minimumsverdier og gjennomsnittsverdier for turbiditet. Overflatekilder ser
ut til & ha hgye gjennomsnittsverdier og maksimumsverdier for E. coli og koliforme

bakterier.

Andelen forklart varians er forskjellig mellom R og MATLAB for det reduserte data-
settet. En forklaring pa dette kan veere at R og MATLAB bruker forskjellige formler i

koden som kan resultere i litt avvikende resultater.

Tidligere har det veert antatt at grunnvannskilder har lav mikrobiell forurensing. Fra
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PCA-resultatene ser det ut til at forskjellen mellom mikrobiell forurensing i overflatekil-
der og grunnvanskilder ikke er sa klar som disse tidligere antagelsene. Dette nevnes av
Kvitsand og Fiksdal (2010) som ogsa har brukt VREG som datagrunnlag. Innrappor-
teringen viser at norske grunnvannskilder har hgyere konsentrasjon av mikroorganismer

enn tidligere antatt.

All data i VREG kommer fra selvrapportering. Det er defor ikke noen kvalitetskontroll
pa dataene, og man vet ikke hvor godt dataene stemmer. Om man undersgker datasettet
ser det ut til at ikke alle dataene er rapportert inn riktig. En av variablene i datasettet
for ravannsanalyser er pH. Noen av disse pH-verdiene ligger utenfor 0-14 pa pH-skalaen.
Man kan ogsa se at enkelte verdier av E. coli er veldig hgye. Det er mulig at disse
verdiene ogsa er feilrapporteringer. I PCAene er det ikke tatt hensyn til at noen av
verdiene kan veere statistiske utliggere. Disse verdiene kan derfor ha hatt pavirkning pa
resultatet. I PCA-plottene kan man se at noen ravannskilder ligger langt unna de andre

ravannskildene.

For clusteranalysen ble tre antatte statistiske utliggere fjernet. Begrunnelsen for ikke &
inkludere disse ble tatt visuelt. Det er derfor ikke noen formell statistisk metode som

ligger bak avgjgrelsen.

Dataene i VREG kan veere uoversiktlige. Det er derfor vanskelig a gjgre analyser med
datasettene. Dette problemet er ogsa nevnt av Steinberg mfl. (2021) i en rapport om

vannforsyningssystemer i Norge pa oppdrag fra Mattilsynet.

Screeplottene i figur 3.2, figur 3.8 og figur 3.17 viser visuelt hvor mye av variansen som
er beskrevet av hver komponent. Disse screeplottene har en jevn reduksjon av forklart
varians. Vanligvis ser man et drastisk fall i i forklart varians i disse screeplottene. Dette

kan veere et tegn pa at en av antagelsene for & gjennomfgre PCA kanskje ikke stemmer.

Grunnen til & gjennomfgre en PCA er for & redusere dimensjonene i et datasett. Man
gnsker derfor at hver komponent skal forklare sa mye av variansen som mulig. Blant de
norske ravannskildene ma man ta med nesten alle komponentene for a beskrive 90% av
variansen. Dette er kan veere et tegn pa at modellen ikke passer, eller at en antagelse
om datasettet ikke stemmer. Dette ser man ogsa ved at hver komponent forklarer lite

av variansen.

Man kan sjekke om funnene fra analysen stemmer ved a teste dem pa et eget datasett,
f.eks. plukke ut et ar og se om grupperingene fortsatt passer. Det er gjort analyser pa
bade hele datasettet og det reduserte datasettet, men det er ikke gjort noen egne tester

for & se om resultatene stemmer med hverandre.

En mulig méte & bruke SVU 2018-3 (Astrom, 2018) pa for & velge ravannskonsentrasjo-
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ner er a trekke en tilfeldig statistisk fordeling for patogene mikroorganismer fra figur 1.4
og figur 1.5. Med denne metoden antar man at sannsynligheten er lik for hvilken ravann-
stype den norske kilden tilhgrer. Man utfgrer en Monte Carlo-simulering med en tilfeldig
statistisk fordeling for hver ravannskilde. Monte Carlo-simuleringene gir intervaller for
patogenkonsentrasjoner som brukes videre i en QMRA. Til slutt star man igjen med et
intervall over hvor mange som blir syke av drikkevann i Norge. Dette vil ikke veere en

ngyaktig metode for a kunne gjennomfgre en QMRA, men man kan fa et overslag.

Et alternativ til & bruke tilfeldige statistiske fordelinger fra SVU 2018-3, er & lage disse
fordelingene selv. Dette vil veere ressurs- og tidkrevende. Siden det er lite informasjon
om konsentrasjon av patogene mikroorganismer i norske ravannskilder vil dette ta tid.
Det ma ogsa velges ut ravannskilder som kan gjennomfere analyser for patogene mikro-

organismer.

En mulig mate a bedre kategoriseringen av norske ravannskilder pa er ved & se ngyere pa
korrelasjonen mellom variablene fra ravannsanalysene i VREG. Det er antatt at det er
en korrelasjon mellom variablene i datasettet. Dette er ikke sjekket ordentlig. Dette gjor

det ogsa mulig a systematisk teste forskjellige hypoteser med ulike statistiske modeller.

Geografisk beliggenhet kan pavirke ravannskvaliteten. Informasjonen i VREG er ikke
blitt knyttet opp mot geografisk tilhgrighet. Det har derfor ikke blitt tatt hensyn til om
eventuelle forskjeller kan skyldes geografisk beliggenhet. Dette er ogsa noe det er mulig

a se naermere pa.

I et eventuelt videre arbeid er det ogsa mulig & knytte mer av dataene fra VREG sammen,
slik at det f.eks. er mulig 4 ta med lekkasjer og risiko knyttet til uventede avbrudd i
vanndistribusjonen. Feil i distribusjonsnettet kan gi sykdom. Flere av utbruddene i Norge

er fra distribusjonsnettet. Utbruddet i Askgy er et eksempel pa dette.

Noe som ogsa er mulig a se videre pa er om ravannskvaliteten i Norge har endret seg i
lppet av arene. I denne oppgaven ble det ikke tatt hensyn til arlige variasjoner. Verdiene
som er valgt er gjennomsnittet av alle gjennomsnittsverdiene, den stgrste maksimums-
verdien fra alle arene og den minste minimumsverdien for alle arene. Dette er for a

bevare dimensjonene til de hgye og lave verdiene.

Det er uvisst hvor mange inntakspunkter som tilhgrer samme vannbehandlingsanlegg.
Det er derfor mulig at noen av vannkildetypene fra resultatene er samme ravannskilde.
I et videre arbeid er det mulig & bruke mer av VREG til & redusere antall inntak ned
til antall ravannskilder. Sammenligning av inntakspunkter fra samme ravannskilde kan

ogsa gi et bilde pa om det er store variasjoner i ravannskvalitet.

Det er ogsa mulig a skille dataene mellom kommunale og private vannforsyninssyste-
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mer. Dette er ikke gjort i denne oppgaven, men det er en mulighet i et senere arbeid.
Datasettene for inntakspunkter og ravannskvalitet er kun brukt i denne oppgaven. Inn-

takspunkter som ble brukt er aktive.






5. Konklusjon

Det er vanskelig a kategorisere norske ravannskilder pa en mate som passer til kildety-
pene i SVU 2018-3 (Astrom, 2018). En mulig mate 4 kunne bruke SVU 2018-3 pa er
ved a trekke tilfeldige statistiske fordelinger fra tabellene vist i figur 1.4 og figur 1.5.
Clusteranalysen kategoriserer de norske ravannskildene inn i fire grupper. Resultatene
fra PCAene viser at grunnvannskildene er mer mikrobielt forurenset enn tidligere antatt.

Det er derfor ikke mulig & kategorisere norske ravannskilder ut fra vannkildetyper.

En mulig méte & bruke SVU 2018-3 pa (Astrém, 2018) er ved & trekke tilfeldige statistiske
fordelinger for hver ravannskilde og bruke disse til en Monte Carlo-simulering. Man kan

da fa et overslag for hvor mange som blir syke av drikkevann i Norge.

Det mangler mye kunnskap om norsk ravannskvalitet og da saerlig konsentrasjoner av
patogene mikroorganismer. For a kunne gjennomfgre en QMRA trenger man konsentra-
sjonene for patogene mikroorganismer. Det er utbrudd i norske ravannskilder selv om de
fleste vannforsyningssystemene i Norge leverer hygienisk trygt drikkevann. Hvor mange
som blir syke er vanskelig & vite, men det antas at mange utbrudd ikke blir rapportert.

Det hender ogsa at det blir store utbrudd i norske vannforsyningssystemer.

For a kunne estimere sykdom i drikkevann ma man fa mer kunnskap om forholdene i

norske ravannskilder. Forslag til videre arbeid er:

o Studere korrelasjonen mellom variablene i VREG og systematisk teste statistiske

modeller pa datasettene.
o Teste funnene fra denne oppgaven pa et uavhengig datasett.

e Finne ut om ravannskvaliteten i Norge har forandret seg gjennom arene
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Vedlegg A. R-kode
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Datasett

library(tidyverse)
library(readxl)
library(stringi)
library(data.table)
library(mix1lm)
library(ggfortify)

anraa <- read_excel("D://Dokumenter/2022/Masteroppgave/Masteroppgave/data/inntakspunkt_analyse_excel.

inntak <- read_excel("D://Dokumenter/2022/Masteroppgave/Masteroppgave/data/inntakspunkt_excel.xlsx")

anraa$analysetype <- str_replace(anraa$analysetype, "\\s*\\([T\\DI+\\D",
n ||)

anraa$analysetype <- stri_replace_all_regex(anraa$analysetype,
pattern = c("Kimtall 22A° C", "E. Coli", "Koliforme bakterier",
"Intestinale enterokokker", "Clostridium perfringens",
"Totalt organisk karbon", "Kjemisk oksygenforbruk, COD-Mn",
"Trihalometaner - total", "Plantevernmidler - total",
"1,2-dikloroetan", "Tetrakloreten og trikloreten", "KvikksA 1v",
"Polyaromatiske hydrokarboner", "Giardia lamblia", "Cryptosporidium parvum",
"Microcystin-LR", "UV-transmisjon 1 cm", "Total P", "Total N",
"Total indikativ dose", "UV-transmisjon 5 cm", "Temperatur - UTGA...TT KODE",
"Kimtall 36A° C - UTGA...TT KODE", "Plantevernmidler - enkeltvis - UTGA...TT KODE",
"Klorofyll - UTGA...TT KODE", "Bacillus cereus", "Bacillus - UTGA...TT KODE",
"Hydrokarboner, mineraloljer", "Patogene E.coli", "CO0&,,-fritt",
"PFAS-totalt", "Strontium-90", "Pseudomonas aeruginosa"),
replacement = c("Kimtall", "E.coli", "Koliforme_bakterier",

"Intestinale_enterokokker", "Clostridium_perfringens",
"TOC", "COD", "Trihalometaner_tot", "Plantevernmidler_tot",
"1 2 Dikloretan", "Tetrakloreten_trikloreten", "Kvikksglv",
"Polyaromatiske_hydrokarboner", "Giardia_lamblia", "Cryptosporidium_parvum",
"Microcystin_LR", "UV_transmisjon_1cm", "Tot_P", "Tot_N",
"Tot_indikativ_dose", "UV_transmisjon_5cm", "Temp_ UTGATT",
"Kimtall UTGATT", "Plantevernmidler UTGATT", "Klorofyll UTGATT",
"Bacillus_cereus", "Bacillus_UTGATT", "Hydrokarboner_mineraloljer",
"Patogene_E.coli", "CO2_fritt", "PFAS_tot", "Strontium_90",
"Pseudomonas_aeruginosa"), vectorize = FALSE)

anraa <- anraa %>
mutate_at(c(7:10), as.numeric)
anraa$periode <- as.integer (anraa$periode)

anal <- subset(anraa, analysetype == "Turbiditet" | analysetype ==
"E.coli" | analysetype == "Koliforme_bakterier", select = -c(mtid_vf,
ant_krav, ant_analyser, verdi_median))

ana2 <- anal %>
pivot_wider(names_from = analysetype, values_from = c(verdi_max,
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verdi_min, verdi_gjsn))

ana3 <- setDT(ana2) [, 1list(Gjsn_E.coli = mean(verdi_gjsn_E.coli,

na.rm = TRUE), Max_E.coli = max(verdi_max_E.coli, na.rm = TRUE),

Min_E.coli = min(verdi_min_E.coli, na.rm = TRUE), Gjsn_Koli.b = mean(verdi_gjsn_Koliforme_bakterier
na.rm = TRUE), Max_Koli.b = max(verdi_max_Koliforme_bakterier,
na.rm = TRUE), Min_Koli.b = min(verdi_min_Koliforme_bakterier,
na.rm = TRUE), Gjsn_Turb = mean(verdi_gjsn_Turbiditet,
na.rm = TRUE), Max_Turb = max(verdi_max_Turbiditet, na.rm = TRUE),

Min_Turb = min(verdi_min_Turbiditet, na.rm = TRUE)), by = mtid_ip]

as_tibble(ana3)

innl <- subset(inntak, aktiv == "ja" & vannkildefunksjon == "Hovedkilde",

select = -c(mtid_vf, mtid_parent, vannforsyningssystem, inntakspunkt,
kommunenr, kommune, periode, ant_dogn_egen_noedvannskilde,
noedvann_inggaar_alt_kilde, ant_fastb_egen_noedvannskilde))

inni$vannkildetype <- gsub("[()]", "", innl$vannkildetype)

inni$vannkildetype <- stri_replace_all_regex(inni$vannkildetype,

pattern = C(HA}II, |IA:II, ||A¥n, ||A\230u’ ||A©n’ IIA...II, IIA‘SII)’
replacement = c("g", "®", "a", "@", "e", "A", "’s"), vectorize = FALSE)
inn2 <- subset(innl, select = -c(aktiv, vannkildefunksjon))

komb <- inn2 %>%
left_join(ana3, by = "mtid_ip")

komb2 <- komb %>%
dplyr::na_if (-Inf)

komb3 <- komb2 %>
dplyr::na_if (Inf)

komb4 <- komb3 %>%
dplyr: :na_if (NaN)

komb5 <- na.omit(komb4) # For analyse med alle vannkildetyper uten utliggere

komb6 <- subset(komb5, vannkildetype == "Innsjg" | vannkildetype ==
"Elv/bekk", ) # For analyse med kun innsjger og elver uten utliggere

Analyse for alle vannkildetyper

pca_full <- prcomp(komb5[, 3:11], scale = TRUE)
summary (pca_full)

pca_full$rotation
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autoplot(pca_full,
xh =", # plot PC1 on the z-axts

y = 2, # plot PC2 on the y-azis
data = komb5,

scale = 0,

size = 2,

loadings = TRUE,
loadings.label = TRUE,
loadings.label.size = 4,
loadings.label.repel = TRUE,
loadings.label.colour = "grey70",
loadings.colour = "grey70",
colour = "vannkildetype") +
scale_colour_viridis_d() +
theme_minimal ()

autoplot(pca_full,
x =2, # plot PC1 on the z-axts

y = 3, # plot PC2 on the y-azis
data = kombb,

scale = 0,

size = 2,

loadings = TRUE,
loadings.label = TRUE,
loadings.label.size = 4,
loadings.label.repel = TRUE,
loadings.label.colour = "grey70",
loadings.colour = '"grey70",
colour = "vannkildetype") +
scale_colour_viridis_d() +
theme_minimal ()

autoplot(pca_full,

x =1, # plot PC1 on the z-azxts
y = 3, # plot PC2 on the y-azis
data = kombb,

scale = 0,

size = 2,

loadings = TRUE,
loadings.label = TRUE,
loadings.label.size = 4,
loadings.label.repel = TRUE,
loadings.label.colour = '"grey70",
loadings.colour = '"grey70",
colour = "vannkildetype") +
scale_colour_viridis_d() +
theme_minimal ()

plot(pca_full, main = "", col = "green")
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Analyse for innsjg og elv

pca_inel <- prcomp(komb6[, 3:11], scale

summary (pca_inel)

pca_inel$rotation

autoplot(pca_inel,

x =1,
y =2

TRUE)

# plot PC1 on
# plot PC2 on

the z-azts
the y-azis

data = komb6,
scale = 0,

size = 2,

loadings
loadings
loadings
loadings
loadings
loadings.
colour =

= TRUE,

.label = TRUE,

.label.size = 4,
.label.repel = TRUE,
.label.colour =

colour = "grey70",
"vannkildetype") +

scale_colour_viridis_d() +

theme_minimal ()

autoplot(pca_inel,
X = 2,
y=3

data = komb6,
scale = 0,

size = 2,
loadings
loadings
loadings
loadings
loadings
loadings
colour =

= 1010125

.label = TRUE,
.label.size = 4,
.label.repel = TRUE,
.label.colour =
.colour = "grey70",

"vannkildetype") +

scale_colour_viridis_d() +

theme_minimal ()

autoplot(pca_inel,
x =1,
y = 3,
data = ko
scale = 0
size = 2,
loadings
loadings
loadings
loadings
loadings
loadings.

mb6,

B

= TRUE,

.label = TRUE,

.label.size = 4,
.label.repel = TRUE,
.label.colour =

colour = "grey70",

ngrey7ou’

n grey7o n

ngrey7ou,

# plot PC1 on the
# plot PC2 on the

# plot PC1 on the
# plot PC3 on the
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colour = "vannkildetype") +
scale_colour_viridis_d() +
theme_minimal ()

plot(pca_inel, main = "", col = '"green")

Reduserte data

datab00 <- read_excel("D://Dokumenter/2022/Masteroppgave/Masteroppgave/data/norsk_datasett_uten_na_500_

pca_500 <- prcomp(data500[, 5:13], scale = TRUE)
summary (pca_500)

pca_500$rotation

autoplot(pca_500,
x=1, # plot PC1 on the z-azis

y = 2, # plot PC2 on the y-azis
data = data500,

scale = 0,

size = 2,

loadings = TRUE,
loadings.label = TRUE,
loadings.label.size = 4,
loadings.label.repel = TRUE,
loadings.label.colour = "grey70",
loadings.colour = "grey70",
colour = "vannkildetype") +
scale_colour_viridis_d() +
theme_minimal ()

autoplot(pca_500,

X =02 # plot PC2 on the z-azis
y = 3, # plot PC3 on the y-azis
data = data500,

scale = 0,

size = 2,

loadings = TRUE,
loadings.label = TRUE,
loadings.label.size = 4,
loadings.label.repel = TRUE,
loadings.label.colour = "grey70",
loadings.colour = "grey70",
colour = "vannkildetype") +
scale_colour_viridis_d() +
theme_minimal ()
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autoplot (pca_500,
x =1,
y =3
data
scale

loadings
loadings
loadings
loadings
loadings

colour =

= datab00,
=0,
size = 2,

= TRUE,

.label = TRUE,
.label.size = 4,
.label.repel = TRUE,
.label.colour =
loadings.

ugrey7ou’
colour = "grey70",
"vannkildetype") +

scale_colour_viridis_d() +

theme_minimal ()

plot(pca_500, main

5 00 el = ngreenn)

# plot PC1 on the z-axts
# plot PC3 on the y-azis
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