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Sammendrag

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

Hovedformålet med denne oppgaven er å undersøke om norske råvann-
skilder kan kategoriseres på en måte som kan benyttes sammen med den
svenske rapporten. Det ses også på hvordan man kan bruke den svenske
rapporten sammen med norske råvannskilder.

For å undersøke dette ble data fra Vannverksregisteret om råvannsprøver
og inntakspunkter for norske råvannskilder hentet inn. Disse dataene ble
undersøkt med PCA og clusteranalyse med Ward’s metode.

Resultatene fra disse metodene viste at det er vanskelig å kategorisere
de norske råvannskildene inn i kildetypene fra den svenske rapporten. Fra
clusteranalysen finner man fire grupper blant de norske råvannskildene. PCA
gir en indikasjon på at norske grunnvannskilder kanskje ikke er så mikrobielt
rene som tidligere antatt. Om man ønsker å bruke den svenske rapporten er
et alternativ å plukke tilfeldige statistiske fordelinger for hver av de norske
råvannskildene. Man kan deretter gjennomføre en Monte Carlo-simulering
for å få et overslag over patogenkonsentrasjoner.

Det mangler en del kunnskap om patogene mikroorganismer i norske
råvannskilder, og det er fortsatt behov for flere undersøkelser for å kartleg-
ge dette. Et forslag til videre undersøkelser er å 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. Ifølge WHO (2022) hadde 74% av verdens befolk-
ning tilgang på trygt drikkevann i 2020, men det er fortsatt 2 milliarder mennesker som
ikke har tilgang på 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 dør hvert år av diaré knyttet til
utrygt drikkevann og dårlige sanitære forhold. Mange av disse dødsfallene kunne vært
forhindret. Dette gjelder særlig dødsfall blant barn under 5 år. Det antas at man kunne
unngått 297 000 av disse barnedødsfallene hvis drikkevannskvaliteten og de sanitære
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 får vann fra
godkjenningspliktige vannbehandlingsanlegg. (Hyllestad, 2017) Råvannskildene har lite
tungmetaller, miljøgifter, plantevernmidler og andre uønskede 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 små 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 å kunne si om drikkevannskvaliteten er
god. I Forskrift om vannforsyning og drikkevann (drikkevannsforskriften) (2016) blir
kravet for antall prøver av drikkevannet som må analyseres for E. coli gitt. Det kan ikke
være påvist E. coli i minst 95% av prøvene i løpet av et år for at drikkevannskvaliteten
skal være god. I tillegg kan det ikke være mer enn 30 minutter med ikke-planlagte
avbrudd i i vannforsyningen i løpet av et år.(Hyllestad, 2017)

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

te forbedringen skjedde mellom 1995 og 2001, da et statlig program med økonomisk
støtte for å oppgradere vannbehandlingsanlegg ble satt igang. I løpet av de seks årene
ble 350 vannbehandlingsanlegg oppgradert. Disse leverte vann til ca. 800 000 personer.
(Hyllestad, 2017)

Man kan dele vannforsyningssystemene i Norge inn i to grupper:

• Vannforsyningssystemer som leverer drikkevann til minst 50 personer

• Enkeltforsyninger som leverer drikkevann til færre enn 50 personer

Vannforsyningssystemer som leverer drikkevann til minst 50 personer må 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 påkrevd av helsemyndighetene. Opprinnelig hadde FHI ansvaret
for innhenting av data, men ansvaret ble overført til Mattilsynet i 2009. (FHI, 2022)
Utvalgte data fra VREG er tilgjengelig på Mattilsynets nettsider hvor man kan finne
flere Excel-filer med informasjon om forskjellige deler av vannforsyningssystemene.

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 på Mattilsynets nettside er:

• Vannforsyningssystem

• Vannbehandlingsanlegg
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• Inntakspunkter

• Distribusjonsnett (vanntransportsystem)

Det antatte hieriarkiet for disse fire hovedgruppene med data er vist i figur 1.1. I tillegg
finner man på Mattilsynets nettsider historiske data over f.eks. råvannsprøver, drikke-
vannsprøver, fornying av ledningsnettet m.m.

Enkeltforyninger må 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

– innsjø

– elv

– bekk

– tjern

• grunnvannskilder

– grunnvann i løsmasser

– grunnvann i fjell

– grunnvann fra infiltrert overvann

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

I VREG registreres indikatorbakterier og Cryptosporidium i enkelte grunnvannskilder.
Dette stemmer ikke med tidligere oppfatning om kvaliteten på grunnvann. I perioden
2003-2012 ble 43% av registrerte utbrudd i Norge knyttet til grunnvann når råvannskil-
den ble gitt. Når 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 også høye konsentrasjoner av fluor og radon. Radon
er knyttet til lungekreft og store mengder fluor påvirker 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 vært store sykdomsutbrudd knyttet til drikkevann i Norge selv om drikkevanns-
kvaliteten regnes for å være 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 årsaken var en lekka-
sje av avløp til råvannskilden. Vannbehandlingsanlegget var ikke bygd for desinfisering
av parasitter. (Guzman-Herrador mfl., 2016)

I 2007 var det et utbrudd av Campylobacter i Røros. Det antas at 1500 mennesker ble
syke. Man antar at årsaken var forurensing fra fugler etter at det øvre beskyttende laget
over brønnen var blitt fjernet for å grave ut en reservebrønn. Det var også problemer
med distribusjonsnettet. Utbruddet i Røros var i en grunnvannskilde. (Guzman-Herrador
mfl., 2016)

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

Disse tre utbruddene viser at også vannforsyningen i Norge kan være sårbar for mikrobi-
ell forurensing. Samtidig er det også flere mindre utbrudd. I løpet av perioden 2003-2012
ble det rapportert om 28 vannbårne utbrudd med 8060 syke. Mange av disse utbruddene
er i små vannforsyningssystemer, men mange av de syke tilhørte utbruddene i Bergen
og Røros 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-bestråling. Av utbruddene fra overflatekilder i perioden 1984-2007, var 42% av dem
knyttet til svikt i desinfiseringen. (Kvitsand og Fiksdal, 2010)

Vannkvaliteten vil også endres ved klimaendringer. Klimaendringene kan gi kraftigere
nedbørsperioder som vil øke avrenningen til råvannskilder. 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 råvann er ikke patogene (Ødegaard mfl., 2014), men de som
er patogene kan i verste fall være dødelige. Sykdommer som er et stort problem i resten
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av verden, er ikke så 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 større og parasitter er de største. Virus er en mikro-
organisme som består av arvestoff, enten som RNA eller DNA. (Klein, 2022) De kan ikke
formere seg utenfor en vertcelle. Den vanligste årsaken til vannbåren sykdom i Norge av
virus er Norovirus. De fleste virus inaktiveres som oftest godt med klor.

Bakterier er prokaryote celler som finnes overalt på jorden. Siden de er prokaryote har
de ikke cellekjerne og arvematerialet ligger derfor løst inne i cellen. Størrelsen varier
mellom 0,2-10 mikrometer. (Sirevåg, 2022) Den vanligste vannbårne 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 på mennesker som blir smittet.
(Tønjum, 2020) Parasittiske protozoer er mye mer resistente mot klor enn bakterier og
virus. De to vanligste i vannbehandling er Giardia og Cryptosporidium.

For å påvise patogene mikroorganismer i vann brukes indikatororganismer. Koliforme
bakterier og E. coli brukes som indikator på fersk fekal forurensing. E. coli er derimot
ikke en god indikator for virus, Cryptosporidium, Giardia eller Campylobacter. Det er
ingen rutine for å teste for virus og det er heller ikke lovpålagt. (Ødegaard mfl., 2014)

Noen patogene mikroorganismer som finnes i norske råvannskilder er norovirus, E. coli,
C. jejuni, Cryptosporidium og Giardia. Noen kjennetegn ved disse mikroorganismene vil
bli beskrevet litt nærmere.

Norovirus

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

Norovirus finnes i norske grunnvannskilder. En årsak til det kan være at norske grunn-
vannnskilder har lave temperaturer, noe som øker levetiden til virus. De største utbrud-
dene av Norovirus er i månedene 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-
døyelsen. Den brukes derfor som en indikatororganisme for å kunne påvise fersk fekal
forurensing sammen med koliforme bakterier. (Ødegaard mfl., 2014) Bakterien er i seg
selv ikke sykdomsfremkallende, men noen typer kan gi mage-tarmsykdom. Det er da



6 KAPITTEL 1. INTRODUKSJON

STEC E. coli som man er bekymret for. (Sirevåg, 2019) I Norge er sykdom knyttet til
E. coli vanligere i næringsmidler enn i drikkevann.

C. jejuni

C. jejuni er en termofil bakterie. Den forårsaker mage-tarmsykdom hos mennesker.
Sykdomsformløpet kan også være asymptomatisk, men i verste fall kan den gi fulminant
sepsis og død. De mest alvorlige sykdomsforløpene er som oftest knyttet til personer med
nedsatt immunforsvar. Bakterien finnes f. eks. i fulger siden de har høy 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 gjødsling i landbruk og stemer med rapportering
fra de andre nordiske landene.(Kvitsand og Fiksdal, 2010) Siden sykdomsforløpet er så
forskjellig antas det at antall utbrudd er underrapportert.

Cryptosporidium

Cryptosporidium er en parasitt som kan gi mage- tarmsykdom hos mennesker. Parasitten
er den vanligste årsaken til sykdom i drikkevann fra parasitter. Sykdom fra smitte av
parasitten kan gi diaré hos personer med godt immunforsvar, men sykdom kan være
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-stråling eller
ozonering. (Ødegaard mfl., 2014)

Man kan ikke dyrke Cryptosporidium. Dette er fordi den trenger en vert for å overleve
og reprodusere seg. For å påvise parasitten må man altså finne den i avføringsprøver 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 å desinfiserer den. (Ødegaard mfl., 2014) Det antas at parasitten er kommet
til Norge ved importsmitte siden den oppdages blant personer som har vært på 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 gjennomført drikkevannsstudien som har som mål å kartlegge sykdom i drikkevann.
Studien gjennomføres med selvrapportering av mage-tarmsykdom og drikkevannskon-
sum over en periode på 12 måneder. Datainnsamlingen ble avsluttet i starten av 2021,
men det foreligger ingen resultater fra denne studien når denne oppgaven skrives.

Det finnes enkelte rapporter som ser på utbrudd som har blitt rapportert inn til Vesuv.
Et eksempel på dette er rapporten av Guzman-Herrador mfl. (2016) som så på sykodms-
utbrudd i drikkevann mellom 2003-2012. Et annet eksempel er artikkelen av Kvitsand og
Fiksdal (2010) som så på vannbårne utbrudd i Norge mellom 1984-2007 med et hoved-
fokus på grunnvannskilder. Siden disse undersøkelsene kun ser på rapporterte utbrudd
sier de ikke noe om hvor mange som blir syke av drikkevann.

Petterson mfl. (2016) utførte en studie for å se om det er mulig å lage en modell for
Noroviruskonsentrasjoner til eventuell bruk i en QMRA. Noroviruskonsentrasjoner ble
estimert ved to avløpsutløp som lå oppstrøms et drikkevannsinntak. De estimerte ver-
diene av Norovirus skulle komplimentere allerede eksisterende funn av patogene mikro-
organismer.

Grøndahl-Rosado mfl. (2014) så på konsentrasjonen av Norovirus og Adenovirus i avløps-
vann og råvannskilder til drikkevann. Vannprøver ble gjennomført mellom januar 2011
og april 2012. Det ble funnet betydelige konsentrasjoner av virus i råvannet, men det
ble ikke gjort flere undersøkelser for å se hvilken helserisiko disse viruskonsentrasjonene
kunne ha for konsumenter.

Lieungh (2021) estimerte i sin masteroppgave at det kan være rundt 300 000 personer
som blir syke av drikkevann i året i Norge. Dette estimatet ble funnet med en QMRA. For
å kunne gjennomføre QMRA ble E. coli-konsentrasjoner i vannprøver som er registrert
i VREG sammenlignet med råvannstyper i Åström (2018) og kategorisert. Det ble da
mulig å estimere konsentrasjon av patogene mikroorganismer i råvannskildene. 300 000
er et tall som FHI har benyttet tidligere, men som nå er blitt gått bort fra. Det finnes
derfor ikke offisielle tall på 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 å kunne finne ut
hvor mange som blir syke trenger man å 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 å kvantifisere eventuell
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mikrobiell risiko.

Inspeksjon av sanitære forhold er den enkleste metoden for risikoanalyse. Metoden består
i å kartlegge visuelt for hvilke risikoer som kan oppstå. I små vannforsyningssystemer
er dette en enkel og effektiv måte å kartlegge risiko på. 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 å identifisere alvorlighetsgraden til denne risikoen. Fordelen med denne metoden er
at den fanger opp flere typer risiko. Ulempen er at det er vanskelig å 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 å estimere sykdom i drikkevann. Et verktøy for QMRA har
blitt utarbeidet av WHO (2016) for å standardisere metoden. Metoden bruker en sys-
tematisk vitenskapelig tilnærming for risikoanalyse. Dette gjør at metoden kan lettere
brukes til å sammenligne mulige måter å forbedre håndtering av mulig risiko i vannfor-
syningssystemer.

I WHOs QMRA-verktøy er det fire hovedsteg med flere understeg som må gjennomføres.
Disse er:

1. Formulering av problem

(a) Identifiser mulige farer

(b) Identifiser mulige måter for eksponering

(c) Identifiser mulige helseutfall

2. Evaluering av eksponering

(a) Definer måtene for eksponering

(b) Kvantifiser komponentene i måtene for eksponering

(c) Karakteriser eksponeringen

3. Evaluering av helseeffektene

(a) Dose-respons

(b) Sannsynlighet for sykdom
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(c) Sannsynlighet for følgetilstand av sykdom

(d) Sykdomsbyrde

(e) Sekudærsmitte

4. Karakterisering av risiko

(a) Hensikten med evaluering av risiko

(b) Kvantitative målinger for risiko

(c) Variasjon og usikkerhet

(d) Sensivitetsanalyse

En av fordelene med QMRA er at man får kvantitative resultater for risiko. Noen av
ulempene med en QMRA er at metoden er veldig ressurskrevende å gjennomføre. Man
trenger mye bakgrunnskunskap og man trenger data som kan være vanskelig å finne.
Mange vannforsyningssystemer har ikke prøver av patogeninnholdet i råvannskilden som
man trenger for å kunne gjennomføre analysen.

I Sverige er det utviklet et QMRA-verktøy som man kan finne på nettsiden til høyskolen
Chalmers. For å kunne gjennomføre en QMRA trenger man patogenkonsentrasjoner i
råvannet. Dette kan være vanskelig. Rapport SVU 2018-3 av Åström (2018) skal hjelpe
brukere av QMRA-verktøyet til å velge patogenkonsentrasjoner i råvannskilden. Rap-
porten bruker man ved å sammenligne råvannskilden sin med en av de seks kategoriene
som er vist i figur 1.2. Disse kategoriene er tilpasset overflatekilder.

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

Estimatene for patogenkonsentrasjonene har bakgrunn i en undersøkelse gjennomført
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av det svenske Livsmedelverket i perioden 2013-2015. Data fra seks geografisk spredte
inntakspunkter ble valgt ut til å være representanter for svenske overflatekilder. Disse
inntakspunktene er markert med svarte sirkler i figur 1.3.

Figur 1.3: Biplot for PCA fra Säve-Söderbergh mfl. (2014) som er bakgrunnen
for de svenske råvannskategoriene

Det ble gjennomført utvidede tester for patogene mikroorganismer i råvannsprøvene.
Samtidig ble prøver tatt etter store nedbørsmengder for å se på om det var økte kon-
sentrasjoner av patogene mikroorganismer (Säve-Söderbergh mfl., 2014).

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

Patogene mikroorganismer som det er laget fordelinger for er Cryptosporidium, Giar-
dia, Campylobacter, Salmonella og STEC E. coli. Statistiske modeller ble brukt til å
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 når 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 prøvesvarene vil være negative.
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Figur 1.4: Tabell 3.2 fra SVU 2018-3 av Åström (2018)



12 KAPITTEL 1. INTRODUKSJON

Figur 1.5: Tabell 3.3 fra SVU 2018-3 av Åström (2018)
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1.4 Hovedmål
Råvannskvalitet har stor påvirkning på 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 å få gjennomført en QMRA som kan gi et esti-
mat på sykdom trenger man konsentrasjoner for patogene mikroorganismer i råvannet.
Hovedmålsetningen med denne oppgaven er derfor:

1. Kan norske råvannskilder kategoriseres på en måte som kan benyttes sammen med
Tabell 2.1 fra SVU 2018-3 som er vist i figur 1.2?

2. Gitt utfall av spørsmål 1: Hvordan kan SVU 2018-3 best brukes for å velge rå-
vannskonsentrasjoner i Monte-Carlo-analyser for en norsk QMRA-studie?

For å svare på disse spørsmålene vil to statistiske metoder bli brukt. For det første vil
det bli gjennomført en PCA. Man gjennomfører gjerne en PCA på store datasett hvor
variablene er avhengige av hverandre og korrelerte. Ønsket er å redusere dimensjonen i
datasettet slik at det blir lettere å analysere. Man beholder dermed kun den viktigste
informasjonen. (Abdi og Williams, 2010)

For det andre vil det bli gjennomført 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 størrelse 1 og kombinerer
observasjoner til man står 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
3 i SVU 2018-3. Dette beslutningstreet beskriver hvordan man skal bruke rammeverket

Figur 2.1: Beslutningstre for bruk av QMRA-verktøyet fra Sverige

ut fra hvilken situasjon man er i. Man starter først i A hvor man svarer på om det
er gjort patogenanalyser for våre råvann. Siden man ikke har spesifikk informasjon om
hvert enkelt råvann i VREG er svaret nei og man går til punkt B.

I punkt B spørres det om det finnes planer for å gjøre en analyse av patogeninnhold i
råvannet. Igjen så har man ikke informasjon for hvert enkelt råvann og svaret blir derfor
nei. Man går da videre til punkt C.

I punkt C blir det spurt om det er forhøyede verdier av E. coli de siste årene i råvannet.

15
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Dette har man heller ikke nøyaktig informasjon for og svaret er derfor nei. Man går så
videre til punkt D.

I punkt D er spørsmålet om råvannskilden ligner på noen av overflatetypene som finnes
i tabell 2.1 i SVU 2018-3. Det er dette som skal undersøkes 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

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

om inntakspunkt og data om patogenforekomst i ulike råvannskilder fra litteraturen bli
fulgt. Istedenfor kun analyser av E. coli-verdier ved inntakspunktene vil også 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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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 råvannskilder ligger tilgjengelig på 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 råvannskvalitet. Disse filene ble lastet ned og lagret i
xlsx-format. Disse filene ble så 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 må derfor
ryddes opp i, altså data wrangling. Ved å 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 råvannsverdiene brukes pakken stringr til å endre bokstaver og tegn i celler
som ikke er formatert riktig. Her brukes str_replace()-funksjonen til å fjerne parenteser
i celler siden R hopper over disse når kommandoer blir utført. Bokstaver som ikke er
lastet inn riktig blir også endret slik at de er lesbare både for brukeren, men også i R.
Dette gjøres ved å bruke stri_replace_all_regex()-funksjonen fra stringi-pakken. Denne
funksjonen tillater å endre flere tegn og bokstaver samtidig.

Råvannsdata reduseres til kun rader som har data om E. coli, koliforme bakterier og
turbiditet med den innebygde funskjonen subset(). Samtidig i subset()-funksjonen fjernes

Tabell 2.1: Utdrag fra råvannsdata etter variabelreduksjon

mtid_ip periode analysetype verdi_max verdi_min verdi_gjsn
1 Z0804221329513033252NQTQA 2013 Turbiditet 0.81 0.00 0.30
2 Z0804221329513033252NQTQA 2013 E.coli 0.00 0.00 0.00
3 Z0804221329513033252NQTQA 2013 Koliforme_bakterier 39.00 0.00 44635.00
4 Z0804221329513033252NQTQA 2014 Koliforme_bakterier 0.00 0.00 0.00
5 Z0804221329513033252NQTQA 2014 Turbiditet 0.37 0.00 0.20
6 Z0804221329513033252NQTQA 2014 E.coli 0.00 0.00 0.00
7 Z0804221329513033252NQTQA 2015 E.coli 0.00 0.00 0.00
8 Z0804221329513033252NQTQA 2015 Koliforme_bakterier 0.00 0.00 0.00
9 Z0804221329513033252NQTQA 2015 Turbiditet 0.27 0.12 0.00

10 Z0804221329513033252NQTQA 2016 E.coli 0.00 0.00 0.00

variabler som ikke skal brukes slik at man står 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
første radene i datasettet og de 6 gjenværende variablene i datasettet etter fjerning av
unødvendige variabler. Tabell 2.2 viser de 10 første radene i datasettet, samt de 5 første
variablene i datasettet etter kolonneutvidelsen.
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Tabell 2.2: Utdrag fra råvannsdata etter kolonneutvidelse

mtid_ip periode max_Turbiditet max_E.coli max_Koliforme_bakterier
1 Z0804221329513033252NQTQA 2013 0.81 0.00 39.00
2 Z0804221329513033252NQTQA 2014 0.37 0.00 0.00
3 Z0804221329513033252NQTQA 2015 0.27 0.00 0.00
4 Z0804221329513033252NQTQA 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 Z0804281101301470158IDBUT 2010 NA 0.00 0.00
8 Z0805071317095220114EEKWW 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 råvanndataene over flere år kombinert. Dette gjøres ved å ta maksimums-

Tabell 2.3: Utdrag fra råvannsdata 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 Z0804221329513033252NQTQA 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 Z0805072258204461189JEJBW 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 E. coli, koliforme bakterier og turbiditet og gjennomsnittsverdien av E.
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 så gjort om til en tibble
med funskjonen as_tibble() fra pakken tibble.

Tabell 2.4: Utdrag fra ferdig inntaksdatatabell

mtid_ip vannkildetype
1 Z0803251407313540116IYKIB Innsjø
2 Z0804091015571000171ZIHTZ Borebrønn løsmasse
3 Z0805071317095220114EEKWW Innsjø
4 Z0805072258215881190BGXPG Innsjø
5 Z0805072258234531194KTQBB Elv/bekk
6 Z0805072258330671189ZDEBA Innsjø
7 Z0805072258389941195ACMMC Innsjø
8 Z0805072258393861195SNOIT Innsjø
9 Z0805072258443711195GYTJD Innsjø

10 Z0805072258452601195YHHCL Innsjø

I datasettet for inntakspunkter blir unødvendige variabler fjernet med funksjonen sub-
set() samtidig som kun inntakspunkter som er aktive og tilhører en hovedkilde blir tatt
vare på. Deretter blir funksjoenen gsub() som er innebygd i R brukt til å fjerne pa-
renteser fra kolonneverdiene i vannkildetyper. Funksjonen stri_replace_all_regex() blir
brukt til å 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 første 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 Innsjø 11166.04 6.00 0.00
2 Z0805072258215881190BGXPG Innsjø 0.28 3.00 0.00
3 Z0805072258234531194KTQBB Elv/bekk 59.10 490.00 0.00
4 Z0805072258330671189ZDEBA Innsjø 0.30 14.00 0.00
5 Z0805072258389941195ACMMC Innsjø 0.42 4.00 0.00
6 Z0805072258393861195SNOIT Innsjø 3435.08 8.00 0.00
7 Z0805072258443711195GYTJD Innsjø 0.02 2.00 0.00
8 Z0805072258452601195YHHCL Innsjø 0.14 2.00 0.00
9 Z0805072258455811189MNEGQ Innsjø 3437.12 6.00 0.00

10 Z0805072258455821189KSSML Innsjø 3437.24 6.00 0.00

Tabellene kombineres med hverandre med funksjonen left_join() fra pakken dplyr. Dette
gjøres gjennom nøkkelen mtid_ip. For å kunne gjennomføre enkelte av analysene i R
må 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 utført en PCA på 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 å gjøre en clusteranalyse. Datasettet ble lagt
inn i MATLAB og PLS/Toolbox ble brukt til å redusere datasettet til 500 represen-
tative datapunkter slik at en analyse ble lettere å gjennomføre. En clusteranalyse med
Ward’s metode ble gjennomført. Disse resultatene, samt det reduserte datasettet ble
sendt tilbake for videre analyse. Det ble gjennomført en PCA på samme måte som for
hele datasettet.



3. Resultater

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

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 å 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 størst påvirkning på PC1 med verdiene 0,3962 og 0,3798 hhv.
Minimumsverdi av E. coli og koliforme bakterier har størst påvirkning i negativ retning
med verdiene -0,4811 og -0,4576 hhv.

For PC2 har minimumsverdi av E. coli og minimumsverdi av koliforme bakterier størst
påvirkning 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 nær 0.

Gjennomsnittsverdi av E. coli og gjennomsnittsverdi av koliforme bakterier har størst
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Figur 3.2: Plot av fordeling av variasjon som er forklart av hver komponent

påvirkning på PC3 med verdiene 0,4582 og 0,4425 hhv. Maksimumsverdi av E. coli
og koliforme bakterier har størst påvirkning 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 første 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 påvirker komponentene. Hvis et punkt ligger nærme
starten av pilen er verdiene for disse variablene lave. Hvis punktet ligger mot tuppen av
pilen er verdiene for disse variablene høye.

Vannkildetyper som ligger langt fra hverandre på x-aksen skilles av minimumsverdi av E.
coli og koliforme bakterier på venstre side, og av maksimumsverdi av E. coli og koliforme
bakterier, samt gjennomsnittsverdi for E. coli og koliforme bakterier på høyresiden.
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Figur 3.3: R-utskrift av hvordan variablene påvirker hver komponent i analysen
for hele datasettet

Vannkildetypene som ligger lagt fra hverandre på y-aksen skilles av minimumsverdi av E.
coli og koliforme bakterier øverst 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 på x-aksen skilles av minimumsverdi av E.
coli og koliforme bakterier på høyre side, og av minimumsverdi og gjennomsnittsverdi
av turbiditet på venstresiden.

Vannkildetypene som ligger lagt fra hverandre på y-aksen skilles av gjennomsnittsverdi
for E. coli og koliforme bakterier, samt maksimumsverdi for tubiditet øverst i plottet og
av maksimumsverdi av E. 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 på x-aksen skilles av minimumsverdi av E. coli
og koliforme bakterier på venstre side, og av maksimumsverdi for E. coli og koliforme
bakterier på høyresiden.

Vannkildetypene som ligger lagt fra hverandre på y-aksen skilles av gjennomsnittsverdi
for E. coli og koliforme bakterier, samt maksimumsverdi for tubiditet øverst 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

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 å beskrive over 90 % av variasjonen i
datasettet trenger man 7 komponenter. De to første 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.

I 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 størst påvirkning
på PC1 med verdiene 0,1682 og 0,1344 hhv. Minimumsverdi av E. coli og koliforme
bakterier har størst påvirkning i negativ retning med verdiene -0,6833 og -0,6700 hhv.

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

Gjennomsnittsverdi av E. coli og gjennomsnittsverdi av koliforme bakterier har størst
påvirkning på PC3 med verdiene 0,6180 og 0,5369 hhv. De to variablene med påvirkning
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 første 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 på x-aksen skilles av minimumsverdi av E. coli
og koliforme bakterier på venstre side, og av resten av variablene på høyre side.

Vannkildetypene som ligger lagt fra hverandre på y-aksen skilles av maksimumsverdi av
E. coli og koliforme bakterier øverst 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

I figur 3.11 ser man hvordan de ulike vannkildetypene ligger langs PC2 og PC3. Vann-
kildetyper som ligger langt fra hverandre på x-aksen skilles av gjennomsnittsverdi av E.
coli og koliforme bakterier på venstre side, og av maksimumsverdi av E. coli og koliforme
bakterier på høyresiden.

Vannkildetypene som ligger lagt fra hverandre på y-aksen skilles av gjennomsnittsverdi
for E. coli og koliforme bakterier øverst 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 på x-aksen skilles av minimumsverdi av E. coli
og koliforme bakterier på venstre side, og av resten av variablene på høyresiden.

Vannkildetypene som ligger lagt fra hverandre på y-aksen skilles av gjennomsnittsverdi
for E. coli og koliforme bakterier øverst i plottet og av minimumsverdi og gjennom-
snittsverdi av turbiditet nederst i plottet.
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Figur 3.9: R-utskrift av hvordan variablene påvirker 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 på maksimums-, minimums- og gjennom-
snittsverdier for E. 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 høyre består i hovedsak av elv/bekk og
innsjøer. Gruppen som ligger øverst i plottet består i hovedsak av borebrønner i fjell.

I figur 3.15 ser man hvordan variablene påvirker de ulike gruppene. F.eks. har gruppen
til høyre i figur 3.14 høye verdier av maksimumsverdier av E. coli og koliforme bakterier
og lave verdier av maksimumsverdier for turbiditet. Gruppen øverst i figur 3.14 har høye
verdier av minimumsverdier for E. coli og lave verdier for gjennomsnittsverdier for E.
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 på 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 nivå 1 og nivå 3. Figuren er laget av Knut
Kvaal.
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Figur 3.15: Vekting for clusteranalysen som viser hvordan variablene påvirker
gruppene. Figuren er laget av Knut Kvaal.
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3.3 Resultater for data kun bestående av innsjøer
og elver

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

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

omtrent 50 % av variasjonen i datasettet. For å beskrive over 90 % av variasjonen i
datasettet trenger man 7 komponenter. De to første 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
størst påvirkning på PC1 med verdiene 0,6969 og 0,6946 hhv. Verdien som har størst
påvirkning i negativ retning tilhører maksimumsverdi av turbiditet og er på -0,1203.

For PC2 har maksimumsverdi av E. coli og koliforme bakterier størst påvirkning med
verdiene 0,6438 og 0,6437 hhv. Det er to verdier som påvirker PC2 negativt. Det er
gjennomsnittsverdi og minimumsverdi av turbiditet, men disse verdiene er nær 0.

Maksimumsverdi av E. coli og koliforme bakterier har størst påvirkning på PC3 med
verdiene 0,2706 og 0,2856 hhv. Gjennomsnittsverdi av E. coli og koliforme bakterier
har størst påvirkning 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 første komponentene er
i figur 3.19, figur 3.20 og figur 3.21.

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

Vannkildetyper som ligger langt fra hverandre på x-aksen skilles av minimumsverdi av
E. coli og koliforme bakterier på høyre side, og av resten av variablene på venstresiden.

Vannkildetypene som ligger langt fra hverandre på y-aksen skilles av maksimumsverdi av
E. coli og koliforme bakterier øverst i plottet og av minimumsverdi og gjennomsnittsverdi
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Figur 3.17: Plot av fordeling av variasjon som er forklart av hver komponent

av turbiditet nederst i plottet.

I figur 3.20 ser man hvordan innsjøer og elver/bekker ligger langs PC2 og PC3. Vann-
kildetyper som ligger langt fra hverandre på x-aksen skilles av maksimumsverdier av E.
coli og koliforme bakterier på høyre side, og av minimumsverdi og gjennomsnittsverdi
av turbiditet på venstresiden.

Vannkildetypene som ligger lagt fra hverandre på y-aksen skilles av maksimumsverier
for E. coli og koliforme bakterier øverst 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 på x-aksen skilles av minimumsverdi av E. coli
og koliforme bakterier på høyre side, og av resten av variablene på venstre side.

Vannkildetypene som ligger lagt fra hverandre på y-aksen skilles av maksimumsverdier
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Figur 3.18: R-utskrift av hvordan variablene påvirker hver komponent i analysen
for kun innsjøer og elver

for E. coli og koliforme bakterier øverst 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 innsjøer og elver. PC1 langs x-aksen
og PC2 langs y-aksen og vannkildetypene innsjø og elv/bekk er farget inn for hvert
datapunkt
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Figur 3.20: Biplot av PC2 og PC3 for kun innsjøer 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 innsjøer 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 å kategorisere de norske råvannskildene 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 (Åström, 2018) som er vist i figur 1.2. I figur 3.13 er det fire
grupper for det norske datasettet med råvannskilder.

Ved å bruke figur 3.14 sammen med figur 3.15 kan man se på kjennetegnene for hver
enkelt gruppe. Deretter kan man sammenligne disse kjennetegnene med kjennetegnene
for de svenske råvannskildene som man finner i figur 1.2. Ut fra resultatene av cluster-
analysen kan man beskrive de fire gruppene som:

Turkis Høye maksimumsverdier for E. coli og koliforme bakterier, men lave maximums-
verdier for turbiditet.

Blå Høye minimumsverdier for E. coli, men lave gjennomsnittsverdier for E. coli og
koliforme bakterier.

Grønn Høye gjennomsnittsverdier for E. coli og koliforme bakterier, men lave mini-
mumsverdier for E. coli.

Rød Høye maksimumsverdier for tubiditet, men lave maksimumsverdier for E. coli og
koliforme bakterier.

Hvor mange grupperinger man får i clusteranalysen er avhengig av hvor man bestemmer
at terskelen for inkludering skal gå. 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 rød og
de andre gruppene, men det er mulig å 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 å
kategorisere de norske råvannskildene inn i de svenske kateogoriene. Dette er fordi det
ikke er kvantitativt bestemt hva som er høye og lave verdier for hver variabel.
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SVU 2018-3 (Åström, 2018) er kun beregnet på overflatekilder, men i denne oppgaven
er grunnvannskilder også tatt med i analysen. Det ble derfor også gjennomført en PCA
med kun overflatekilder. Resultatene fra figur 3.19, figur 3.20 og figur 3.21 gir ikke noe
klart skille mellom innsjø og elv/bekk. Ved å se på kategoriene i figur 1.2 fra SVU 2018-3
(Åström, 2018) er det mulig å skille mellom elven som er kategori B og innsjøene som
er resten av kategoriene.

En grunn til forskjellen mellom de norske råvannskildene og de svenske råvannskildene
kan være pga. hvilke variabler som er brukt til å kategorisere. E. coli, koliforme bakterier,
turbiditet, COD og nedbør er brukt for å klassifisere de svenske råvannskildene. Fra figur
1.3 kan man også se at E. coli, koliforme bakterier, COD og turbiditet trekker i samme
retining, mens nedbør trekker i en annen.

I analysen for de norske råvannskildene er kun E. coli, koliforme bakterier og turbidi-
tet brukt. Dette er fordi det ikke er pålagt å teste COD for drikkevann, noe som gir
mangelfulle opplysninger i VREG om COD. Det er også vanskelig å koble nedbørsdata
mot VREG siden man ikke har kunnskap om hvilke vanntilsigsområder inntakspunktene
ligger i. Siden man ikke har nedbørsdata for de norske inntakspunktene er det vanskelig
å vite om dette hadde hatt mye å si for resultatene.

De seks kildene som brukes i Åström (2018) er markert i figur 1.3. Det ser ut til at disse
råvannskildene er valgt ut for å dekke de fleste svenske overflatekildene, men det ser
ikke ut til at det er gjort noen klassifisering. Det er derfor vanskelig å vite om det ligger
noen statistisk metode for valg av de spesifikke råvannskildene som skulle bli brukt.

PCA-resultatene gir ikke noen klare grupperinger for vannkildetypene. Tendensen er
at overflatekidler har høye gjennomsnittsverdier og maksimumsverdier for E. 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 også en tendens til at enkelte
grunnvannskilder har høye 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 høye minimumsverdier og gjennomsnittsverdier for turbiditet. Overflatekilder ser
ut til å ha høye 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 på dette kan være at R og MATLAB bruker forskjellige formler i
koden som kan resultere i litt avvikende resultater.

Tidligere har det vært 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 så klar som disse tidligere antagelsene. Dette nevnes av
Kvitsand og Fiksdal (2010) som også har brukt VREG som datagrunnlag. Innrappor-
teringen viser at norske grunnvannskilder har høyere konsentrasjon av mikroorganismer
enn tidligere antatt.

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

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

Dataene i VREG kan være uoversiktlige. Det er derfor vanskelig å gjøre analyser med
datasettene. Dette problemet er også nevnt av Steinberg mfl. (2021) i en rapport om
vannforsyningssystemer i Norge på 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 være et tegn på at en av antagelsene for å gjennomføre PCA kanskje ikke stemmer.

Grunnen til å gjennomføre en PCA er for å redusere dimensjonene i et datasett. Man
ønsker derfor at hver komponent skal forklare så mye av variansen som mulig. Blant de
norske råvannskildene må man ta med nesten alle komponentene for å beskrive 90% av
variansen. Dette er kan være et tegn på at modellen ikke passer, eller at en antagelse
om datasettet ikke stemmer. Dette ser man også ved at hver komponent forklarer lite
av variansen.

Man kan sjekke om funnene fra analysen stemmer ved å teste dem på et eget datasett,
f.eks. plukke ut et år og se om grupperingene fortsatt passer. Det er gjort analyser på
både hele datasettet og det reduserte datasettet, men det er ikke gjort noen egne tester
for å se om resultatene stemmer med hverandre.

En mulig måte å bruke SVU 2018-3 (Åström, 2018) på for å velge råvannskonsentrasjo-
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ner er å 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 råvann-
stype den norske kilden tilhører. Man utfører en Monte Carlo-simulering med en tilfeldig
statistisk fordeling for hver råvannskilde. Monte Carlo-simuleringene gir intervaller for
patogenkonsentrasjoner som brukes videre i en QMRA. Til slutt står man igjen med et
intervall over hvor mange som blir syke av drikkevann i Norge. Dette vil ikke være en
nøyaktig metode for å kunne gjennomføre en QMRA, men man kan få et overslag.

Et alternativ til å bruke tilfeldige statistiske fordelinger fra SVU 2018-3, er å lage disse
fordelingene selv. Dette vil være ressurs- og tidkrevende. Siden det er lite informasjon
om konsentrasjon av patogene mikroorganismer i norske råvannskilder vil dette ta tid.
Det må også velges ut råvannskilder som kan gjennomføre analyser for patogene mikro-
organismer.

En mulig måte å bedre kategoriseringen av norske råvannskilder på er ved å se nøyere på
korrelasjonen mellom variablene fra råvannsanalysene i VREG. Det er antatt at det er
en korrelasjon mellom variablene i datasettet. Dette er ikke sjekket ordentlig. Dette gjør
det også mulig å systematisk teste forskjellige hypoteser med ulike statistiske modeller.

Geografisk beliggenhet kan påvirke råvannskvaliteten. Informasjonen i VREG er ikke
blitt knyttet opp mot geografisk tilhørighet. Det har derfor ikke blitt tatt hensyn til om
eventuelle forskjeller kan skyldes geografisk beliggenhet. Dette er også noe det er mulig
å se nærmere på.

I et eventuelt videre arbeid er det også mulig å knytte mer av dataene fra VREG sammen,
slik at det f.eks. er mulig å 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 Askøy er et eksempel på dette.

Noe som også er mulig å se videre på er om råvannskvaliteten i Norge har endret seg i
løpet av årene. I denne oppgaven ble det ikke tatt hensyn til årlige variasjoner. Verdiene
som er valgt er gjennomsnittet av alle gjennomsnittsverdiene, den største maksimums-
verdien fra alle årene og den minste minimumsverdien for alle årene. Dette er for å
bevare dimensjonene til de høye og lave verdiene.

Det er uvisst hvor mange inntakspunkter som tilhører samme vannbehandlingsanlegg.
Det er derfor mulig at noen av vannkildetypene fra resultatene er samme råvannskilde.
I et videre arbeid er det mulig å bruke mer av VREG til å redusere antall inntak ned
til antall råvannskilder. Sammenligning av inntakspunkter fra samme råvannskilde kan
også gi et bilde på om det er store variasjoner i råvannskvalitet.

Det er også mulig å 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 råvannskvalitet er kun brukt i denne oppgaven. Inn-
takspunkter som ble brukt er aktive.





5. Konklusjon

Det er vanskelig å kategorisere norske råvannskilder på en måte som passer til kildety-
pene i SVU 2018-3 (Åström, 2018). En mulig måte å kunne bruke SVU 2018-3 på er
ved å trekke tilfeldige statistiske fordelinger fra tabellene vist i figur 1.4 og figur 1.5.
Clusteranalysen kategoriserer de norske råvannskildene inn i fire grupper. Resultatene
fra PCAene viser at grunnvannskildene er mer mikrobielt forurenset enn tidligere antatt.
Det er derfor ikke mulig å kategorisere norske råvannskilder ut fra vannkildetyper.

En mulig måte å bruke SVU 2018-3 på (Åström, 2018) er ved å trekke tilfeldige statistiske
fordelinger for hver råvannskilde og bruke disse til en Monte Carlo-simulering. Man kan
da få et overslag for hvor mange som blir syke av drikkevann i Norge.

Det mangler mye kunnskap om norsk råvannskvalitet og da særlig konsentrasjoner av
patogene mikroorganismer. For å kunne gjennomføre en QMRA trenger man konsentra-
sjonene for patogene mikroorganismer. Det er utbrudd i norske råvannskilder selv om de
fleste vannforsyningssystemene i Norge leverer hygienisk trygt drikkevann. Hvor mange
som blir syke er vanskelig å vite, men det antas at mange utbrudd ikke blir rapportert.
Det hender også at det blir store utbrudd i norske vannforsyningssystemer.

For å kunne estimere sykdom i drikkevann må man få mer kunnskap om forholdene i
norske råvannskilder. Forslag til videre arbeid er:

• Studere korrelasjonen mellom variablene i VREG og systematisk teste statistiske
modeller på datasettene.

• Teste funnene fra denne oppgaven på et uavhengig datasett.

• Finne ut om råvannskvaliteten i Norge har forandret seg gjennom årene
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Datasett

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

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

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

anraa$analysetype <- str_replace(anraa$analysetype, "\\s*\\([^\\)]+\\)",
"")

anraa$analysetype <- stri_replace_all_regex(anraa$analysetype,
pattern = c("Kimtall 22Â° 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", "KvikksÃ¸lv",
"Polyaromatiske hydrokarboner", "Giardia lamblia", "Cryptosporidium parvum",
"Microcystin-LR", "UV-transmisjon 1 cm", "Total P", "Total N",
"Total indikativ dose", "UV-transmisjon 5 cm", "Temperatur - UTGÃ...TT KODE",
"Kimtall 36Â° C - UTGÃ...TT KODE", "Plantevernmidler - enkeltvis - UTGÃ...TT KODE",
"Klorofyll - UTGÃ...TT KODE", "Bacillus cereus", "Bacillus - UTGÃ...TT KODE",
"Hydrokarboner, mineraloljer", "Patogene E.coli", "COâ‚‚-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", "Kvikksølv",
"Polyaromatiske_hydrokarboner", "Giardia_lamblia", "Cryptosporidium_parvum",
"Microcystin_LR", "UV_transmisjon_1cm", "Tot_P", "Tot_N",
"Tot_indikativ_dose", "UV_transmisjon_5cm", "Temp_UTGÅTT",
"Kimtall_UTGÅTT", "Plantevernmidler_UTGÅTT", "Klorofyll_UTGÅTT",
"Bacillus_cereus", "Bacillus_UTGÅTT", "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)

ana1 <- subset(anraa, analysetype == "Turbiditet" | analysetype ==
"E.coli" | analysetype == "Koliforme_bakterier", select = -c(mtid_vf,
ant_krav, ant_analyser, verdi_median))

ana2 <- ana1 %>%
pivot_wider(names_from = analysetype, values_from = c(verdi_max,
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verdi_min, verdi_gjsn))

ana3 <- setDT(ana2)[, list(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)

inn1 <- 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))

inn1$vannkildetype <- gsub("[()]", "", inn1$vannkildetype)

inn1$vannkildetype <- stri_replace_all_regex(inn1$vannkildetype,
pattern = c("Ã¸", "Ã¦", "Ã¥", "Ã\230", "Ã©", "Ã...", "Â´S"),
replacement = c("ø", "æ", "å", "Ø", "é", "Å", "’s"), vectorize = FALSE)

inn2 <- subset(inn1, 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 == "Innsjø" | vannkildetype ==
"Elv/bekk", ) # For analyse med kun innsjøer 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,
x = 1, # plot PC1 on the x-axis
y = 2, # plot PC2 on the y-axis
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 x-axis
y = 3, # plot PC2 on the y-axis
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 = 1, # plot PC1 on the x-axis
y = 3, # plot PC2 on the y-axis
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()

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

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

summary(pca_inel)

pca_inel$rotation

autoplot(pca_inel,
x = 1, # plot PC1 on the x-axis
y = 2, # plot PC2 on the y-axis
data = komb6,
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_inel,
x = 2, # plot PC1 on the x-axis
y = 3, # plot PC2 on the y-axis
data = komb6,
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_inel,
x = 1, # plot PC1 on the x-axis
y = 3, # plot PC3 on the y-axis
data = komb6,
scale = 0,
size = 2,
loadings = TRUE,
loadings.label = TRUE,
loadings.label.size = 4,
loadings.label.repel = TRUE,
loadings.label.colour = "grey70",
loadings.colour = "grey70",
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colour = "vannkildetype") +
scale_colour_viridis_d() +
theme_minimal()

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

Reduserte data

data500 <- read_excel("D://Dokumenter/2022/Masteroppgave/Masteroppgave/data/norsk_datasett_uten_na_500_ward_clusters.xlsx")

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

summary(pca_500)

pca_500$rotation

autoplot(pca_500,
x = 1, # plot PC1 on the x-axis
y = 2, # plot PC2 on the y-axis
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 = 2, # plot PC2 on the x-axis
y = 3, # plot PC3 on the y-axis
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, # plot PC1 on the x-axis
y = 3, # plot PC3 on the y-axis
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()

plot(pca_500, main = "", col = "green")
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