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SAMMENDRAG/SUMMARY:

Denne rapporten er skrevet pd oppdrag fra Fredrikstad kommune i forbindelse med prosjektet
«Kildesporing av fekal vannforurensning: Fekal kildesporing i vannprevene analysert for
Fredrikstad kommune i 2019». Formalet med prosjektet var primaert & benytte molekylarbiologiske
metoder for sporing av fekale forurensningskilder i Vispen badeplass og noen bekker rundt
Hunnebunn.

Prosjektet omfatter et begrenset antall vannprever per lokalitet og derfor ble ikke en omfattende
vurdering av vannkvaliteten iht. EUs badevannsdirektivet utfart. Likevel ble prosjektsresultatene av
E. coli sammenlignet med EUs krav, og dessuten ble en generell badevannskvalitet
evaluert.Resultatene fra prosjektet viser at fekal forurensing med E. coli ble funnet i alle
ferskvannspraver og i de fleste salt-/brakkvannsprever. Noen fa enkeltpraver viste hgye (over
analysegrenseverdi) E. coli konsentrasjoner men generelt kunne vannet klassifiseres pa et utmerket
og god kvalitetsniva definert iht. EUs badevannsdirektiv.

En generell trend ble observert mht. fekal forurensingstilforsel ved at den dominerende kilde til
forurensingen i Vispen badeplass og utvalgte bekker rundt Hunnebunn stammer fra
zoologiske/naturlige kilder, hovedsakelig fra dyrearter som f.eks. hund, katt, fugler og ville dyr.
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This report is written on behalf of the municipality of Fredrikstad in connection with the project
“Source tracking of faecal water pollution: Faecal source tracking in water samples tested for the
municipality of Fredrikstad 2019”. The purpose of the project was primarily to use molecular
methods for tracking faecal contamination sources in the Vispen bathing area and some streams
around Hunnebunn.

The project comprises a limited number of water samples per site and therefore a comprehensive
assessment of water quality in accordance with the EU Bathing Water Directive was not carried out.
Nevertheless, the results of E. coli derived from the project were compared with the EU requirement.
and further a general bathing water quality status was evaluated. The results of the project
demonstrate that faecal contamination with E. coli was found in all freshwater samples and in most
coastal- and transitional water samples. A few single samples showed high (above the detection
limit) E. coli concentrations but in general, the water could be classified at an excellent and good
quality level defined in accordance with the EU Directive.

A general trend was observed with respect to the faecal contamination input that the predominant
source of contamination in the Vispen bathing area and selected streams around Hunnebunn
originates from zoological/natural sources, mainly from animal species such as e.g. dogs, cats, birds
and wild animals.
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Forord

Denne rapporten er skrevet pa oppdrag fra Fredrikstad kommune i forbindelse med prosjektet
«Kildesporing av fekal vannforurensning: Fekal kildesporing i vannprevene analysert for
Fredrikstad kommune i 2019». Formélet med prosjektet var primaert 4 benytte molekylarbiologiske
metoder for sporing av fekale forurensningskilder i Vispen badeplass og noen bekker rundt
Hunnebunn. Rapporten oppsummerer dette prosjektet og gir en generell oversikt over resultatene for
hvert av prgvepunktene, samt en vurdering av analyseresultatene. Funn fra prosjektet har ogsé blitt
fortlapende rapportert til oppdragsgiver i korte analyserapporter (Vedlegg 1 — 6).

Analysearbeidet samt data sammenstilling som rapporten bygger pa er i sin helhet finansiert av
Fredrikstad kommune. Vare kontaktpersoner i kommunens Miljg- og byutviklingsetaten har vert
Solveig Kolberg, Reidun Ottosen og Hanna Tangvald. Prevetaking og proveforsendelse ble utfort av
Reidun Ottosen. Mikrobiologiske analyser (koliforme bakterier og Escherichia coli - E. coli) og
molekylerbiologiske DNA-tester ble utfert pd NIBIO laboratorier i As av henholdsvis Adam M. Paruch
(seniorforsker) og Lisa Paruch (forsker). Rapporten er kvalitetssikret i henhold til NIBIOs rutiner av
Eva Skarbevik, Forskningssjef Avdeling Hydrologi og vannmiljg, Divisjon Miljg og naturressurser.

Jeg vil rette en takk til var samarbeidspartner, Fredrikstad kommune, som har stilt resultatene til
radighet og finansiert analysene og rapporten.

e e LN VAN h ;7;:;;;.@.-‘ t 1\ A
Adam M. Paruch, prosjektleder

As, 31.10.2019
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1 Innledning

Tarmen hos varmblodige dyr og mennesker er et leveomrade for billioner av forskjellige organismer
blant hvilke bakterier dominerer med omtrent 500 forskjellige arter (Marotz og Zarrinpar 2016;
Quigley 2013). Tarmbakteriene utgjor hovedtallet av mikrober i hele menneskekroppen og betegner
omtrent 10 ganger mer enn alle kroppens celler (Quigley 2013). Disse mikrobene tar en viktig del i den
metabolske prosessen; derav defekeres de kontinuerlig, og derfor inneholder fekalt materiale en
overflod av levende mikroorganismer (Marotz og Zarrinpar 2016). Generelt er det bakterier (f.eks.
Escherichia coli — E. coli, og Campylobacter jejuni), viruser (f.eks. enterovirus og rotavirus), protozoer
(f.eks. Cryptosporidium parvum og Giardia intestinalis) og helminter (f.eks. Ascaris lumbricoides)
som havner i avfgringen hos friske eller smittede individer (Paruch & Paruch 2018). Det er derfor fekal
vannforurensning en av de vanligste arsakene til sykdommer hos mennesker (WHO, 2004).

De viktigste helsetruslene assosiert med fekal vannforurensning refererer til infeksjoner, sykdommer
og i mange tilfeller dedsfall forarsaket av enteriske patogener (smittestoffer som forarsaker
sykdommer), spesielt de som forarsaker vannbérne zoonoser (zoonotiske infeksjoner og sykdommer
overfort mellom dyr og mennesker gjennom vann) (Paruch & Paruch 2018). Det har derfor stor
betydning & benytte efekitve metoder som raskt kan oppdage og spore kilder til fekal
vannforurensning, vurdere tilstand i vannforekomstene, og gi informasjon om
patogener/sykdomsfremkallende mikroorganismer. Identifisering av fekale forurensningskilder bistar
i & iverksette effektive tiltak mot tilforsler av fekale mikrober til vannforekomster og dermed redusere
eksponering og minimalisere helserisiko for miljg og mennesker.

For a spore hva som er kilden, har NIBIO testet ut en DNA-basert metode (Mikrobiell Kildesporing av
Fekal Forurensning) som avslgrer om forurensningen skyldes avfgring fra mennesker eller dyr. Videre
kan metoden skille i hvilken grad fekal forurensningen kommer fra mennesker eller fra hvilke
dyrearter og spesielt kan metoden fremheve den dominerende kilden til fekal forurensning. Metoden
skaffer interesse hos miljginstanser og kommuner som sliter med fekalforurensede vannforekomster.
Den er spesielt interessant i forhold til bruk av vann der hygienisk/mikrobiologisk kvalitet er
fundamentalt, som f.eks. drikkevann, badevann og vanningsvann samt vann til matproduksjon. Derfor
ber ogsa metoden vare av interesse for myndigheter som har ansvar for miljg, helse og trygg mat.

1.1 Fekal vannforurensning

Generelt refererer fekal forurensning til enhver form av forurensning forarsaket utelukkende eller
delvis av fekalt materiale, eller forurensning som inneholder noen deler av dette materiale (Paruch &
Paruch 2018). Fekalstoff er avfall fra metabolske prosesser som defekeres som avfgring (fast/halvfast
stoff) gjennom anus (i de fleste pattedyr) eller som utskillelse (avfering og urin) gjennom kloakk (hos
fugler, krypdyr og amfibier). Derfor har fekal vannforurensning enten antropogent eller zoologisk
opphav (Fig. 1), dvs. kommer fra mennesker eller dyrs avfering (f.eks. husdyr, vilt eller fugler).

Fekal vannforurensning kommer fra bade diffuse og punktkilder (Fig. 1) og det er ingen begrensing pa
hvilken type kilden som er fast bestemt av human eller animalsk fekal opprinnelsen. Det er godt
dokumentert at utslippet fra punktkilder skjer bade i urbane vassdrag og skog- jordbrukslandskap, og
dette skyldes primeert lekkasjer fra avlgpsnettet, avlgpsanlegg eller husdyrdrift (Blankenberg m. fl.
2015; Paruch m. fl. 2017a). Ogsé i byer og tettsteder kan dyr gi et betydelig bidrag til vannforurensning
(Paruch & Paruch 2018). Fra alle disse kildene kan fekale smittestoff forurense ulike vannkilder
(drikkevann, vanning og bading) direkte eller indirekte fra jord og vegetasjon (gjennom
jordbruksavrenning, vanning og organisk gjadsling) serlig etter hyppig og kraftig nedber med
péfelgende avrenning.

Forskjellige indikatorbakterier er benyttet for pavisning av fekal forurensning men en av de mest
anvendte er E. coli (den viktigste bakteriegruppen innenfor termotolerante koliforme bakterier — TKB,
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som er en undergruppe av koliforme bakterier — KB). E. coli er til stede i stort antall i avferingen med
konsentrasjoner pa milliarder per gram av fekalstoff (Paruch & Paruch 2018). I motsatt til KB og TKB
(som representerer bade tarmbakterier og frittlevende «miljgbakterier») har E. coli en eksklusiv fekal
opprinnelse siden disse bakterier vanligvis vokser i tykktarmen hos varmblodige dyr og mennesker, og
formerer seg ikke nevneverdig i miljoet utenom tarmen (Paruch & Mahlum 2012). Derfor er E. coli
inkludert i EUs badevannsdirektiv som en av to obilgatoriske parametre for & definere vannkvalitet
(EU Directive 2006).

Fekal forurensing karakteriseres av to hovedopphav:
antropogent og zoologisk

dvs. lekkasje fra dvs. dyrs
avlgpsledninger, avfering (f.eks.
mangelfulle husdyr, vilt eller
renseanlegg for fugler) og
spredt bosetting og husdyrgjedsel
avlgpsslam

(human fekal opprinnelse) (animalsk fekal opprinnelse

.!\
i

Foto: &m. Partich ¥ =Jfoto: Am.Paruch

Fe
i i,

Figur 1. Opprinnelser og kilder til fekal vannforurensning. Bilde: https://www.nibio.no/tema/miljo/kildesporing-av-
fekal-forurensing-i-vann

De fleste stammer av E. coli er ufarlige, men det er ogsa mange typer som forarsaker sykdommer (ogsa
dadelige) hos mennesker og dyr, som f. eks. shigatoksinproduserende E. coli (STEC). Det er ganske
vanlig at dyr, saerlig storfe (f.eks. kuer) og smafe (f.eks. sauer), baerer STEC i tarmen. De skiller disse
patogener ut i avferingen som videre kan spres ukontrollert i miljoet. Dette kan utgjere en helserisiko
siden STEC representerer de patogene bakterier som overfgres mellom dyr og mennesker (zoonotiske
bakterier) gjennom mat- og vannbéren smitte (Bolton m. fl. 2009, WHO 2004). Likevel er det viktig &
forsta at forekomsten av E. coli bakterier i miljoet ikke nedvendigvis medferer en helsetrussel, men
den indikerer definitivt at fekal forurensning er til stede.

1.2 Mikrobiell kildesporing av fekal forurensning

Vannforurensninger kan ha en kjemisk og/eller biologisk signatur og derfor omfatter kildesporing
ulike kjemiske og biologiske analysemetoder. Koffein, fekal steroler og stanoler, gallesyrer,
vaskemidler, legemidler og parfymer kan brukes som kjemiske indikatorer av fekal tilfarsel. Imidlertid
er det stor variasjon i bruken av slike stoffer og mange miljefaktorer kan pavirke forekomsten. Derfor
anbefales det at analyser av kjemiske indikatorer anvendes i kombinasjon med mikrobiologiske tester,
seerlig med mikrobiell kildesporing (Tran m. fl. 2015).

Mikrobiell kildesporing (microbial source tracking — MST) er et fagomrade som har etablert seg over
de siste dekadene (Hagedorn m. fl. 2011). Metodikk for mikrobiell kildesporing baserer hovedsakelig
pa molekylar diagnostikk ved bruk av genetiske markgrer. Blant dem er DNA-markgrer avledet fra
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Bacteroidales 16S rRNA gener som det mest anvendte. Bacteroidales er en bakteriegruppe som er
svert vanlig i tarmsystemet hos mennesker og andre varmblodige dyr. Spesielt arter av slekten
Bacteroides utgjor den sterste populasjonen av gastrointestinale mikrober. De utgjgr normalt omtrent
30% av totale fekale bakterier (Layton m. fl. 2006); dessuten denne prosentandelen kan strekke seg til
over 50% av menneskets fekalflora (Dick m. fl. 2005), med konsentrasjoner pa milliarder celler per
gram avfering (McQuaig m. fl. 2012). I tillegg er disse bakteriene obligatorisk anaerobe og har lite
potensiale for vekst i miljget (Dick m. fl. 2005; USEPA 2005). Bacteroidales genetiske markarer er
godt dokumentert gjennom faglige og vitenskapelige internationale undersgkelser som effektivt og vel
validert til & identifisere forurensningskilder (Foley m. fl. 2009, Layton m. fl. 2006, Reischer m. fl.
2006, Shanks m. fl. 2008). Metodikken selv imidlertid kan ikke tilsi den dominerende kilde til fekal
forurensning.

For a definere den mest dominerende forurensningskilden har NIBIO utviklet en analyseplattform ved
bruk av bioinformatikk til & utformere et bidragsprofil av identifiserte fekale verter, altsa a profilere
bidragssamspill fra hver forurensningskilde. Hvor det er flere kilder til fekal forurensning i en
vannforekomst angis bidraget i prosent fra hver kilde der prgven tas ut. Nivaet gir en indikasjon pa
hvilke fekale bidrag som er viktige under de forhold hvor og nar pregven tas. Denne metodikken ble
forst testet ut og benyttet av NIBIO i forskjellige vannkvalitetstester (Paruch m. fl. 2015; Paruch m. fl.
2016a,b,c; Paruch m. fl. 2017a,b; Paruch & Paruch 2018). Den NIBIOs metoden bestér av tre steg, som
folgende:

1. Mikrobiell pavisning av fekal forurensning

Dette gjennomfores med hurtigmetoden Colilert®-18/Quanti-Tray (IDEXX Laboratories
Incorporated, Westbrook, Maine, USA) som paviser og kvantifiserer bade E. coli og koliforme
bakterier. Metoden oppfyller internasjonale standarder, er EU og US EPA godkjent og inkludert
i ”Standardmetoder for Undersgkelse av Vann og Avlgp” ("Standard Methods for Examination
of Water and Wastewater”). Den internasjonale standardiseringsorganisasjonen ISO
(International Organization for Standardization) har trukket tilbake ISO metoden 9308-2: 1990
(MPN regrmetode - multiple tube method, MPN - most probable number - mest sannsynlig
antall) og erstattet den med Colilert®-18/Quanti-Tray, den nye verdens ISO-standarden 9308-
2: 2012. Metoden setter et krav til fortynning av salt-/brakkvann med en minimal faktor pa 10
og derfor er det minste malbare antallet 10 MPN/100ml. I en slik type vann, er det bare E. coli
malt. Normalt sett er 200.5 MPN/100ml som malegrense for ufortynnet prove. Colilert®-18
Quanti-Tray metoden ble benyttet for undersgkelser av mikrobiologisk vannkvalitet i Norge i
mange ar og er beskrevet bla. i Paruch (2011).

2. Molekylerbiologiske DNA-tester

Bare provene som har slatt ut pasitivt for fekal forurensning (steg 1) er testet ut i steg 2. E. coli
er ikke egnet for ytterligere identifikasjon av den bestemte forurensningskilden siden de ikke
oppfyler kravene for en kildeidentifikator pa en tilfredsstillende méate pa grunn av sin lave
vertsspesifisitet, replikasjon i miljeet og geografisk og tidsmessig variasjon (Farnleitner m. fl.
2010, Field and Samadpour 2007, USEPA 2005). Derfor, brukes det Bacteroidales bakterier
som er vertsspesifikke og har fremvist geografisk stabilitet i blant annet USA, Canada, Europa,
New Zealand og Japan (Sowah m. fl. 2017; Mieszkin m. fl. 2013; Kobayashi m. fl. 2013). DNA-
tester baserer pa sanntid kvantitativ polymerasekjedereaksjon (real-time quantitative
polymerase chain reaction — qPCR) ved anvendelse av vertsspesifikke genetiske markgrer som
stammer fra Bacteroidales 16S rRNA gener for sporing av fekale forurensningskilder. Disse
DNA-markgrer har blitt testet og dokumentert med hgy sensitivitet og spesifisitet i mange
internasjonale forsgk, bade i laboratorieskala og i feltstudier globalt (Dick m. fl. 2005,
Lamendella m. fl. 2009, Layton m. fl. 2006, Reischer m. fl. 2007, Shanks m. fl. 2008, Tambalo
m. fl. 2012).
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3. Bidragsprofil av genetiske markeorer

Det er ikke noen gode korrelasjoner mellom Bacteroidales vertsspesifikke markerer og E. coli
(Harwood m. fl. 2014). Derfor er bidragsprofilen benyttet i NIBIOs metodikk basert pa
kvantitative resultater av enhver DNA-marker identifisert i undersgkt proven (steg 2), dvs. alle
resultatene fra mikrobiell kildesporing er derfor presentert som bidragsprofil i prosent av
markgrer (altsa ikke E. coli) i fekale vannforurensninger. NIBIO har etablert et sett med fem
genetiske markerer for fire vertsspesifikke kilder, som:

1) mennesker,

2) hester,

3) griser,

4) drevtyggere, dvs. samlegruppe for storfe (kyr), smafe (sau og geit), og hjortedyr (f.eks.
radyr, rein, hjort, og elg),

og en uspesifisert kilde,

5) andre dyrearter, dvs. samlegruppe for gvrige varmblodige dyr (f.eks. hund, katt, fugler,
ville dyr, osv.).
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2 Prosjektomradet og pregvematerialet

Fredrikstad kommune har serlig fokus
pa fekal vannforurensning i Hunnebunn
(Fig. 2) som er et populert omréde for
rekreasjon og friluftsliv for Fredrikstads
innbyggere. Hunnebunn er en
brakkvannspoll (et marin basseng med
begrenset vannutskiftning p grunn av en
trang og grunn terskel ved munningen),
og ligger pa grensen mellom Fredrikstad o Hunfebonn
og Sarpsborg kommuner i @stfold, / £
Sydest-Norge (Fig. 3). {

Stordal

« Sondre

\ Brandstorp

Pollen utgjor delvis en innsje og en grunn
fjord (med vannet lagdelt pa ca. 2-4 m
dyp med sterste dyp pa 11 meter) som
tilhgrer vanntypen «sterkt
ferskvannspavirket fjord»
(Handlingsplan Hunnebunn 2019). Den
er pavirket av kystvannet utenfor via en
lang (2 km) og trang (med terskeldyp pa
ca. 1,2 m) kanal gjenom Talbergsundet:

whaaq®l

ad) ‘79\/ St

Talberg

Kanalen forbinder Hunnebunn
med sjgomradet via Tosekilen
og videre med fjordomradet giennom
Singlefjorden (Fig. 3). Bade Tosekilen,
kanalen i Talbergsundet og Hunnebunn
danner grensen mellom Fredrikstad og
Sarpsborg kommuner (Fig. 2 og 3).

Tose varde
Fredrikstad kommune valgte en rekke :
provetakingssteder (syv
provetakingspunkter, Fig. 3) for &

gjennomfore prosjektet i omrédet rundt Ve
Hunnebunn. Ved seks lokaliteter ble

ferskvannsprever tatt ut mens ett

provetakingspunkt ble brukt for salt-
/brakkvannspraver.

Pravene ble tatt ut ved seks proverunder

(11 juni, 25 juni, 6 august, 20 august, 3

september og 17 september 2019). I hele
prosjektperioden (juni - september 2019) iz |
ble det tatt ut til ssmmen 28 vannprover , . L \
hvorav seks var salt-/brakkvannsprever. ) \

fomiekjdarmyra . \

- ) . f Myra \
/ z } furu- ¢ slevilesy
rd A
Sekkemyra | |
\ . | |
Figur 2. Hunnebunn, Talbergsundet og Tosekilen.
Kart: https://kilden.nibio.no
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Figur 3. Lokalisering av prosjektomradet og syv prgvetakingssteder (‘). Kart: https://kilden.nibio.no
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2.1

Prgvetaking, -handtering og -forsendelse

Alle vannprever ble tatt ut med hensyn til spesielle restriksjoner for mikrobiologiske analyser, som
omfatter bla. godkjent emballasje, preservering (om nedvendig), oppbevaring og sikkert
transportering. Dette ble gjennomfart etter folgende rutiner:

Vannprgven (500 ml) tas direkte i en steril flaske.

For vann som er klorbehandlet (desinfisering av vannet, vanligvis drikkevann/kranvann) méa
flasken inneholder thiosulfat til & ngytralisering rester av klor).

Flasken fylles med vann nesten helt opp (ca. 4/5 full).

Flasken merkes pa vanlig mate (navn/prevested og dato).

Flasken merkes med pravetype, f.eks. ferskvann, saltvann eller drikkevann.

Preven oppbevares nedkjelt ved 4-8 grader Celsius og mé ikke fryses.

Vannproven leveres laboratoriet sa snart som mulig, helst innen 24 timer.

Vannprover ble sent som ekspresspost til NIBIO i As for & teste om fekal vannforurensning kommer
fra mennesker, drovtyggere eller andre dyrearter.

2.2

Ferskvannsprever

I lopet av prosjektperioden ble tre provetakingssteder bestemt (en i Brandstorpbekken og to i
Hunnbekken) for alle seks praverunder. I tillegg ble det tatt ut enkelte stikkprever fra tre andre steder
(en i Talbergsundet og to i Korsbergbekken). Disse seks provetakingslokaliteter ble merket som
folgende:

Brandstorpbekken (BR)

Hunnbekken oppstrgms pumpestasjon (HO)
Hunnbekken nedstrgms pumpestasjon (HN)
Korsbergbekken (KB)

Korsbergbekken IT (KBII)

Talbergsundet II (TII).

12
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2.2.1 Brandstorpbekken

Lokaliteten BR ligger ca. 400 meter oppstrems utlgpet av Brandstorpbekken ved Langvika i Sarpsborg
kommune (Fig. 4). Vannprgvene fra BR ble tatt ut ved alle anledninger, dvs. seks praver ble testet ut
gjennom mikrobiell kildesporing av fekal forurensning.

Figur 4. Lokalisering av prgvepunkt i Brandstorpbekken (BR ‘). Kart: https://kilden.nibio.no
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2.2.2 Hunnbekken

I nzerheten av Hunnbekkens utlgp (ca. 200 meter oppstrem) ligger Fredrikstad kommunes
pumpestasjon. Overlgpsvannet fra Hunn pumpestasjonen ledes til Hunnbekken. Stasjonen er utstyrt
med fordregyningstank (med kapasitet til avlepsmengder tilsvarende ett dogn i terrveer) som reduserer
overlgpsdriften (Handlingsplan Hunnebunn 2019). Vannprgvene fra Hunnbekken ble tatt ut ved alle
anledninger fra to prevepunkter lokalisert oppstrems (HO) og nedstrems (HN) pumpestasjon (Fig. 5).
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""""""f

*Ho S
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Figur 5. Lokalisering av prgvepunkter i Hunnbekken (HO og HN *). Kart: https://kilden.nibio.no
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2.2.3 Korsbergbekken

Vannet fra Korsbergbekken ble tatt fra to pravepunkter (KB og KBII, Fig. 6) ved to siste proverunder
(3 september kun fra KB og 17 september 2019 fra begge lokaliteter).

2.2.4 Talbergsundet

Provetakingspunkt TII ble undersgkt kun en gang ved siste anledning (17 september 2019). TII ligger
ved kanal i Talbergsundet naer Tosekilen (Fig. 6).

NSD
I
—
(4

o
Y

iy
SN,

2
ahy
AN
2
Y 4=

»
‘.l ’a
f2

.._n..‘.
™~
G
BT
1'31_‘.

b

e ot T8 % o e po
R L AT RS, o~ . | L%

Figur 6. Lokalisering av prgvepunkter i Korsbergbekken og Talbergsundet (KB, KBIl og TlI ‘ )-
Kart: https://kilden.nibio.no
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2.3 Salt-/brakkvannsprgver fra Vispen badeplass

Ved hver provetakingsrunde ble det tatt ut vann fra Vispen badeplass, dvs. seks salt-
/brakkvannsprgver (VI). Badeplassen ligger innerst i Hunnebunn (Fig. 7), den har bade svaberg og
sandstrand, og er et viktig rekreasjonsomrade for narmiljeet (Handlingsplan Hunnebunn 2019).

Figur 7. Lokalisering av prgvepunkt i Vispen badeplass (VI ‘). Kart: https://kilden.nibio.no
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3 Resultater

Funn fra prosjektet har blitt fortlepende rapportert til oppdragsgiver i korte analyserapporter etter
hver preverunde (Vedlegg 1 — 6). I hver analyserapport ble det presentert data fra undersgkelsen
gjennomfert ved bruk av mikrobiell kildesporing av fekal forurensning (dvs. NIBIOs tre stegs metode
med mikrobiologiske analyser og molekylarbiologiske tester).

I denne rapporten presenteres sammenstilling av data fra alle undersgkelser i lapet av
prosjektperioden juni - september 2019. I tillegg gir rapporten en generell oversikt over resultatene for
hvert av provepunktene (BR, HO, HN, KB, KBII, TII og VI). Folgelig er resultatene fra bade
mikrobiologiske analyser og molekylerbiologiske tester presentert separert for:

— Brandstorpbekken (BR) ved seks prgverunder (11 og 25 juni, 6 og 20 august, og 3 og 17
september 2019)

— Hunnbekken oppstrems pumpestasjon (HO) ved seks prgverunder (11 og 25 juni, 6 og 20
august, og 3 og 17 september 2019)

— Hunnbekken nedstrems pumpestasjon (HN) ved seks proverunder (11 og 25 juni, 6 og 20
august, og 3 og 17 september 2019)

— Korsbergbekken (KB) ved to prgverunder (3 og 17 september 2019)

— Korsbergbekken II (KBII) ved siste proverunde (17 september 2019)

— Talbergsundet II (TII) ved siste preverunde (17 september 2019)

— Vispen badeplass (VI) ved seks prgverunder (11 og 25 juni, 6 og 20 august, og 3 og 17 september
2019)

En slik datapresentasjon gjenspeiler variasjon av fekal vannforurensning i den aktuelle lokaliteten over
tid. Den viser ogsa en trend med hensyn til fekal forurensingstilforsel og den dominerende kilde med
et klart bidrag i forurensingen.

3.1 Ferskvannsprgver

Ved de to forste proverundene (11 og 25 juni 2019) ble alle vannprgvene analysert uten fortynning,
mens i de gvrige anledninger (6 og 20 august, og 3 og 17 september 2019) ble alle prgvene fortynnet
107 fgr hver mikrobiologiske analyse.

Resultatene fra mikrobiologiske analyser (steg 1 i mikrobiell kildesporing-metoden) viste at alle
ferskvannsprever var fekalforurenset, iht. E. coli pavisning og kvantifisert konsentrasjon. Derfor ble
alle testet videre med fokus pa om forurensningen (generell fekal, ikke E. coli konsentrasjoner)
kommer fra mennesker, drevtyggere og andre dyrearter (steg 2 i metoden). Til slutt ble det definert
hvem av disse som utgjer den dominerende kilde til fekal vannforurensning (steg 3 i metoden).
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3.1.1 Brandstorpbekken

Resultatene fra mikrobiologiske
analyser (Fig. 8) viser at proven
tatt ut 6 august ble mest fekalt
forurenset (iht. hayest E. coli
konsentrasjon pa 945
MPN/100ml). Lavest
konsentrasjon av E. coli (69.7
MPN/100ml) ble malt 25 juni.

I tillegg viste koliforme bakterier
hgyere konsentrasjoner enn
malegrense ved alle prgverunder.

Funn fra molekylarbiologiske tester
avslgrer at dominerende kilde til
fekal forurensing ikke stammer fra
mennesker (Fig.9). Dominerende
bidrag til fekal forurensing fra
andre dyrearter (65%-100%) ble
definert ved alle anledninger,
unntatt siste proverunde da
drovtyggere bidro mest (76%). Selv
om dyr var den mest dominerende
kilden til fekal forurensing i alle
prover ble det ogsa funnet
antropogen fekal opprinnelse i
forste prove tatt ut 11 juni.

Sammenstilte resultater fra
molekylaerbiologiske tester (Fig.
10) viser en generell trend om at
fekal forurensing i
Brandstorpbekken ved preovepunkt
BR kommer fra zoologiske kilder,
hovedsakelig (77%) fra andre
dyrearter, f.eks. hund, katt, fugler
og ville dyr. Videre utgjorde
drevtyggere opp til 22% av totalt
bidrag, mens mennesker hadde et
lite bidrag p& kun 1%.

W Escherichia coli (E. coli)

M Koliforme bakterier

2000
1800
1600
1400
1200
1000
800
600
400
200

. &

11. jun. 25.jun.

Konsentrasjon {(MPN/100ml)

6.aug. 20.aug.

Prgvetakingsdato

3.sep. 17.sep.

Figur 8. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og Escherichia coli (E. coli)

B Mennesker B Drgvtyggere M Andre dyrearter

100
90
80
70
60
50
40
30
20
10

Bidragsprofil (%)

11.jun.  25.jun. 6.aug. 20.aug. 3.sep. 17.sep.

Prgvetakingsdato

Figur 9. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning

M Mennesker W Drgvtyggere W Andre dyrearter

Figur 10. Total bidragsprofil av markgrer i fekalt forurenset vann
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3.1.2 Hunnbekken

Vann fra to prevepunkter (HO og HN) ble testet ut og resultatene er presentert for hvert provepunkt.

3.1.21

Mikrobiologiske undersgkelser
viste at alle prover tatt fra punkt
HO inneholdt et hoyt antall (over
analysegrenseverdi) av koliforme
bakterier (Fig. 11). P4 samme nivé
var ogsa E. coli konsentrasjoner i
to prover fra 25 juni og 6 august.
Lavest konsentrasjon av E. coli
(50.4 MPN/100ml) ble mélt i 11
juni.

Molekylaerbiologiske tester
indikerte at det var andre dyrearter
som bidro mest (68%-95%) i fekale
utslipp til vann (Fig. 12). Det ble
ogsa funnet spor av genetiske
markerer for drovtyggere ved alle
anledninger (hgyest bidrag pa 29%
den 17 september) og fra
mennesker (hayest bidrag pa 9%
den 11 juni), mens proven fra 6
august ikke inneholdt bidrag fra
mennesker.

Generell, ble det definert at den
fekale vannforurensingen ved
provepunkt HO hovedsakelig
kommer fra andre dyrearter (totalt
bidrag pa 84%, Fig. 13). Det var
ogsa noen bidrag fra drevtyggere
(13%) og et lite bidrag fra
mennesker (3%).

Hunnbekken oppstrgms pumpestasjon

M Koliforme bakterier

W Escherichia coli (E. coli)
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1800
1600
1400
1200
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800
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200

Konsentrasjon (MPN/100ml)

11.jun. 25.jun. 6.aug. 20.aug.

Prgvetakingsdato

3.sep. 17.sep.

Figur 11. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og Escherichia coli (E. coli)

B Mennesker B Drgvtyggere M Andre dyrearter
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11.jun.  25.jun. 6.aug. 20.aug. 3.sep. 17.sep.

Prgvetakingsdato
Figur 12. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning
B Mennesker

M Drgvtyggere M Andre dyrearter

Figur 13. Total bidragsprofil av markgrer i fekalt forurenset vann
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3.1.2.2

Alle vannprgver tatt fra punkt HN
inneholdt et hgyt antall (over
analysegrenseverdi) av koliforme
bakterier (Fig. 14). Tilsvarende
verdier av E. coli ble ogsé mélti to
prover fra 25 juni og 6 august.
Lavest konsentrasjon av E. coli
(73.8 MPN/100ml) ble funnet ved
forste proverunde i 11 juni.

De fleste vannprgvene viste at
dominerende kilde til fekal
forurensing ikke var fra mennesker
(Fig.15). Likevel ble det definert et
viktig antropogent bidrag (55%)
ved siste prgverunde. Dessuten ble
det funnet genetisk spor av
mennesker ved alle anledninger
unntatt 6 august. Ellers ble det
definert at det dominerende bidrag
i fekal vannforurensing er fra
andre dyrearter (72%-96%). 1
tillegg ble ogsa fekalt bidrag fra
dregvtyggere funnet (4%-24%).

Generelt var andre dyrearter den
starste tilforselskilde for fekal
vannforurensing (totalt bidrag pa
77%) ved provepunkt HN (Fig. 16).
Ovrig bidrag var fra mennesker
(12%) og drevtyggere (11%).

Konsentrasjon (MPN/100ml)

Hunnbekken nedstrgms pumpestasjon

m Koliforme bakterier

W Escherichia coli (E. coli)
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200 >200,5

11.jun. 25.jun. 6.aug. 20.aug.

Prgvetakingsdato

3.sep. 17.sep.

Figur 14. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og Escherichia coli (E. coli)

Bidragsprofil (%)
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Figur 15. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning

M Mennesker M Drgvtyggere W Andre dyrearter

Figur 16. Total bidragsprofil av markgrer i fekalt forurenset vann
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3.1.3 Korsbergbekken

Korsbergbekken ble undersgkt i to lokaliteter (KB og KBII) ved to siste pragverunder. Resultatene er

presentert for hvert lokalitet.

3.1.3.1  Korsbergbekken KB

Begge vannprover tatt fra lokalitet
KB viste haye konsentrasjoner
(over analysegrenseverdi) av
koliforme bakterier (Fig. 17), men
E. coli antallet var adskillig lavere.
Hoyeste E. coli konsentrasjon (885
MPN/100ml) var malti 17
september.

Det ble funnet spor av genetiske
markerer for andre dyrearter (med
en dominant trend, dvs. hgyest bi-
drag pa 87% og 84%), dravtyggere
(bidrag pa 8% og 6%) og
mennesker (bidrag pa 5% og 9%).

Totalt fekalt bidrag fra mennesker
og dravtyggere var pa 7% hver (Fig.
19), mens det dominerende bidrag
i fekal vannforurensing ved
lokalitet KB var fra andre dyrearter
(86%)
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1200
1000
800
600
400
200

Konsentrasjon (MPN/100ml)

B Escherichia coli (E. coli)

M Koliforme bakterier
17. sep.

Prgvetakingsdato

Figur 17. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og Escherichia coli (E. coli)
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3. sep.

B Mennesker

W Drovtyggere

® Andre dyrearter
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Figur 18. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning

H Mennesker

W Drgvtyggere W Andre dyrearter

Figur 19. Total bidragsprofil av markgrer i fekalt forurenset vann
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3.1.3.2  Korsbergbekken KBII

Kun en prove ble tatt ut fra lokalitet KBIIL. Den viste hgyt antall (over analysegrenseverdi) av koliforme
bakterier og E. coli konsentrasjon pa 164 MPN/10oml (Fig. 20). Molekylarbiologiske tester avslgrte at
kilden til fekalforurensing i preven ikke var fra mennesker, dvs. antropogent fekal vannforurensing ble
ikke funnet (Fig. 21). Det ble funnet spor av genetiske markerer for drovtyggere (bidrag pa 16%) og
andre dyrearter (bidrag pa 84%).

100
90
= 1800
E 80
& 1600
= 70
2 1400 -
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e 1200 % 50 B Drgvtyggere
.5‘ 1000 g
8 800 & 40
e [
c o
600 L . ) 2 30
E W Escherichia coli (E. coli) m = Andre dyrearter
o 400 20
b4
200 10
0 164 ® Koliforme bakterier 0
17.09.2019 17.09.2019
Prgvetakingsdato Prgvetakingsdato
Figur 20. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og Figur 21. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning

Escherichia coli (E. coli)

3.1.4 Talbergsundet

Vannprgven som ble tatt fra Talbergsundet (punkt TII) ved siste anledning (17 september) viste hgyt
antall (over analysegrenseverdi) av koliforme bakterier og E. coli konsentrasjon pa 192 MPN/100ml
(Fig. 22). Antropogen fekal vannforurensing ble ikke funnet i preven (Fig. 23). Forurensingen ved
provepunkt TII var fra to zoologiske kilder, hovedsakelig (98%) fra andre dyrearter (f.eks. hund, katt,
fugler og ville dyr) og dravtyggere (2%).
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g_ 1200 % 50 W Drgvtyggere
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8 800 @ 40
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0 m Koliforme bakterier 0
17.09.2019 17.09.2019
Prgvetakingsdato Prgvetakingsdato
Figur 22. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og Figur 23. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning

Escherichia coli (E. coli)
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3.2 Salt-/brakkvannsprgver fra Vispen badeplass

Alle provene tatt ut ved alle seks 1400 1708
proverunder fra Vispen badeplass
(prevepunkt VI) ble fortynnet 10 for hver = 1200
. . . . £
mikrobiologisk analyse. Kun E. coli S 1000
bakterier ble testet ut i salt- ;'..
/brakkvannsprover. Ved de to forste S 800
proverundene (11 og 25 juni 2019) var pug
bakterier ikke pavist og derfor ble ikke 2 600
undersgkelsen pa sporing av fekale £
forurensningskilder gjort i disse pravene. § 400
Ved alle gvrige prover og anledninger ble é 200 164
fekal vannforurensning funnet (Fig. 24) - 31 20
med hoyest E. coli konsentrasjon pi 1298 0 R W——
MPN/100ml (mélt 6 august) og lavest p& 6.aug.  20.aug.  3.sep.  17.sep.

20MPN/100ml (mélt 17 september). Prgvetakingsdato

Figur 24. Konsentrasjoner av Escherichia coli (E. coli)

Fekalforurensede prover viste at den B Mennesker M Drgvtyggere M Andre dyrearter
dominerende kilden til vannforurensing 100
ikke var fra mennesker (Fig. 25). Likevel 90
ble det funnet antropogen fekal 80
opprinnelse i prgven tatt ut 6 august £ 70
(fekalt bidrag pa 5%). Ellers ble det .._3 60
definert at den mest dominerende kilden § 50
var andre dyrearter (med bidrag fra 81% til &
100%). 1 tillegg ble ogsa fekalt bidrag fra 2 40
drevtyggere (19% og 10%) funnet i vannet 30
ved de to siste prgverundene. 20
10
0

6. aug. 20. aug. 3. sep. 17. sep.
Prgvetakingsdato

Figur 25. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning

Det ble observert en generell trend ved at M Mennesker M Drgvtyggere M Andre dyrearter
den dominerende kilden til fekal
forurensing i Vispen badeplass ved
provepunkt VI kommer fra andre dyrearter
(92% totalt bidrag fra f.eks. hund, katt,
fugler og ville dyr, Fig. 26). De gvrige
kilder utgjorer mindre fekal
forurensingstilfarsel, dvs. 7% totalt bidrag
fra drevtyggere og et lite bidrag pa 1% fra
mennesker.

Figur 26. Total bidragsprofil av markgrer i fekalt forurenset
vann
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4 Diskusjon

Funn av E. coli bakterier indikerer fekal forurensing, men E. coli analysen alene kan ikke gi
informasjon om den faktiske forurensningskilden er mennesker eller dyr, dvs. hvor forurensingen
kommer fra (Paruch m. fl. 2017a). Tilfarsel av fekal forurensing til miljget kan spre ulike mikrober som
utgjor en helserisiko (Paruch & Paruch 2018). Derfor er informasjon om kildene ngdvendig for &
kunne iverksette effektive tiltak mot tilforsler og dermed redusere eksponering og helserisiko.
Dessuten er det viktig & finne ut hva som er den dominerende kilden (hgyeste fekale bidrag) for a
foreta de riktige tiltakene. NIBIOs DNA-baserte metode for mikrobiell kildesporing av fekal
forurensning kan finne den dominerende kilden til fekal forurensning. Derfor bestemte Fredrikstad
kommune seg for & undersgke alle fekalt forurensete vannpraver for & spore hva som er kilden til
forurensningen (dvs. antropogeniske eller zoologiske/naturlige drsaker) og videre skille i hvilken grad
fekal forurensningen kommer fra mennesker eller fra hvilke dyrearter.

En rekke sektorer (f.eks. naringsliv, bebyggelse og landbruk) bidrar til spredning av fekal
forurensning i miljeet (Paruch m. fl. 2015; Paruch m. fl. 2017b; Paruch & Paruch 2018). De mest
benyttede indikatorer pé fekal forurensning er E. coli bakterier (Paruch & Mahlum 2012). Disse finnes
utelukkende i fekalier fra varmblodige dyr og mennesker, og formerer seg ikke nevneverdig i miljoet.
Det er derfor E. coli (ikke koliforme bakterier eller termotolerante koliforme bakterier) naermest en
garanti for fekal forurensning. Ofte kan et hgyt antall av E. coli bli funnet ved hoyt antall av koliforme
bakterier, men en slik tendens ikke er en regel. Som vist i denne rapporten, er hoye konsentrasjoner av
koliforme bakterier ingen garanti for haye E. coli konsentrasjoner. Faktisk hadde flest vannprgver som
ble testet ut i lapet av dette prosjektet lave E. coli konsentrasjoner sammen med de hoye
konsentrasjoner (over analysegrenseverdi) av koliforme bakterier. Dette er et velkjent fenomen siden
koliforme bakterier finnes frittlevende i vann, jord og planter, og derfor omtales som «miljgbakterier»
(Paruch & Mahlum 2012). Informasjon om koliforme bakterier gir kun en generell bakteriell
bakgrunn, og derfor er det et viktig prinsipp for determinering av fekal vannforurensing at E. coli ber
veare i hovedfokus. Det er dermed E. coli som benyttes til reell fekal indikatorbakterie (Paruch &
Mahlum 2012). Derfor ble ogsa disse bakterier omfattet i EUs nye badevannsdirektiv (EU Directive,
2006) som erstatning for fekale koliforme bakterier i tidligere EU-regelverk.

Det var et begrenset antall vannprever per lokalitet, derfor ble ikke en omfattende vurdering av
vannkvaliteten gjort iht. EUs badevannsdirektiv. Likevel ble resultatene av E. coli fra prosjektet
sammenlignet med EUs krav, og dessuten ble en generell badevannskvalitet evaluert.

De hgyeste E. coli konsentrasjoner (over malingsgrensen i fortynnet preve, dvs. > 2005 MPN/100ml)
ble pavist i to ferskvannsprgver HO og HN tatt ut 6 august 2019 fra Hunnbekken henholdsvis
oppstrgms og nedstregms pumpestasjonen. Den dagen var det styrtregn og Fredrikstad kommune
registrerte overlgp fra pumpestasjonen i Hunnbekken. Kommunen opplyser om at avlgpssystemet i
omrédet rundt Hunnebunn er av typen separatsystem. Det betyr at overvannet og drensvannet ledes
ut til resipient, mens spillvannet (kloakken) fra husholdningene ledes til renseanlegget. Siden det er
separatsystem skal spillvannsledningene i utgangspunktet vaere upévirket av nedber og overvann.
Etter 4 ha utfert befaringer og omfattende kartlegging av tilstanden pa spillvannsledningsnettet i
omradet har kommunen avdekket flere skader og feilkoblinger som har fert til at fremmedvann finner
vei inn i spillvannsledningene og tilferer systemet mer vann enn det er dimensjonert for.
Konsekvensen av overbelastningen er at alt vann som pumpestasjonen ved Hunnbekken ikke klarer &
ta unna, gar via et overlgp og urenset ut i Hunnbekken. Styrtregnepisoden kan derfor forklare de hoye
verdiene i Hunnbekken denne dagen. Disse verdier var langt over kravet som er fastsatt i EUs
badevannsdirektiv (EU Directive, 2006) for hgyeste verdi av E. coli (1000/100ml ferskvann). Ellers,
generelt tilsvarte ferskvannet ved alle provetakingssteder den utmerket og god badevannskvaliteten,
iht. henholdsvis 500 E. coli/100ml og 1000 E. coli/100ml, definert i EUs direktivet.
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Nér det gjelder fekal forurensning i salt-/brakkvannsprever tatt ut fra Vispen badeplass ved punkt VI,
ble hgyest E. coli konsentrasjon funnet i prgven fra 6 august. Det var samme tidspunkt som den sterke
fekale forurensningen ble oppdaget i Hunnbekken etter kraftig nedber. Mikrobiell forurensning er
sterk pavirket av avrenningsvannet og kloakklekkasjer saerlig etter hyppigere og mer intense
nedbgrsepisoder som gker fare for oversvemmelser og péfelgende avrenning (Paruch m. fl., 2017a).
Dette kunne veert arsaken til det ekstreme E. coli antallet (1298 MPN/100ml). Denne verdi var over
dobbel s& hgy som EUs krav for badevannskvalitet i salt-/brakkvann, dvs. 500 E. coli/100ml (EU
Directive, 2006). Ved andre provetakingsrunder ved punkt VI hadde Vispen badeplass generelt
utmerket vannkvalitet, iht. 250 E. coli/100ml fastsatt i EU-direktivet.

Molekylerbiologiske tester ble utfort i vannet fra Vispen badeplass og noen bekker neer Hunnebunn
ved anvendelse av vertsspesifikke genetiske markerer som stammer fra Bacteroidales 16S rRNA
gener.Basert pa profilering av DNA-markgrer ble opprinnelsen av fekal vannforurensing definert,
herunder bidraget fra mennesker, dravtyggere (f.eks. stor- og sméfe, og hjortedyr) og andre dyrearter
(f.eks. hund, katt, fugler og ville dyr). Resultatene fra undersgkelsen viste en lik trend som ble
observert i omtrent alle vannprevene der det var et klart bidrag i fekal forurensing fra
zoologiske/naturlige kilder, nemlig at forurensningen hovedsakelig kom fra andre dyrearter. Likevel
ble det ogséa funnet genetisk spor av antropogeniske kilder, serlig i praver fra Hunnbekken og
Korsbergbekken. Spesielt ved siste anledning (17 september) i Hunnbekken nedstrgms pumpestasjon
(prevepunkt HN) ble det definert et viktig antropogent bidrag (55% fra mennesker).

Sammenstilte resultater fra DNA tester beviser den generelle trenden om at fekal forurensing i bade
ferskvann og salt-/brakkvann kommer fra zoologiske kilder med et klart dominert totalt bidrag fra
andre dyrearter, dvs. 77% i Brandstorpbekken (BR), 84% og 77% i Hunnbekken (HO og HN,
henholdsvis), 86% og 84% i Korsbergbekken (KB og KBII, henholdsvis), 98% i Talbergsundet (TII) og
92% i Vispen badeplass (VI).

Trenden som ble observert gjennom dette prosjektet stemmer bra med tidligere rapporterte/publiserte
data fra undersgkelser i andre deler av Norge (Blankenberg m. fl. 2015, Paruch m. fl. 2015, Paruch m.
fl. 20164, b, ¢). Altsé ble det funnet en sammenheng med fekal tilforsel og arstiden hvor i den varmeste
perioden kommer den mest dominerende fekal forurensning fra zoologiske kilder. Generelt er det flest
dyr (villdyr og husdyr, f.eks. beitedyr) i naturen i den varme perioden av aret. Med zoologisk fekal
opprinnelse kan en trussel om sykdomsfremkallende mikrober, f.eks. STEC, utgjore en helserisiko.
Dette skyldes at flere vill- og husdyrarter (bla. elg, hjort, méke, due, kyr, geit, sau, hest, gris, kanin,
kylling, kalkun, katt og hund) kan vare barere av STEC. De viktigste humanpatogene variantene av
STEC er enterohemoragiske E. coli (EHEC) som forarsaker hemoragisk kolitt med blodig diaré og
hemolytisk uremisk syndrom. STEC patogener kan vise en hay korrelasjon (R2= 0.928) med genetisk
marker for drevtyggende husdyr (Paruch m. fl. 2015). Ofte er drevtyggere hovedreservoar for EHEC og
selv om disse bakteriene ikke vanligvis forarsaker sykdom hos dyrene, anses bade stor- og sméfe som
viktige smittekilder til mennesker (Farrokh m. fl. 2013, WHO 2017). Til tross for de
sykdomsfremkallende varianter av E. coli er det viktig & vere klar over at forekomsten av E. coli
bakterier i miljget utvilsomt indikerer fekal forurensning, men ikke ngdvendigvis medferer en trussel
om sykdom da de fleste varianter av disse bakteriene er harmlase. Faktisk utgjer E. coli bakterier en
viktig og nyttig del av tarmfloraen og har viktige fysiologiske funksjoner sa lenge de forekommer i
tarmene til varmblodige dyr og mennesker (Paruch & Paruch 2018).
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5 Konklusjoner

Dette prosjektet omfatter et begrenset antall vannprgver per lokalitet. P4 grunn av dette ble ikke en
omfattende vurdering av vannkvaliteten iht. EUs badevannsdirektiv utfert. Likevel ble resultatene av
E. coli sammenlignet med EUs kravet og videre en generell badevannskvalitet av ferskvann og salt-
/brakkvann ble evaluert. Mikrobiologiske undersgkelser viser at ferskvann i bekker ner Hunnebunn
var forurenset av tarmbakterier. Mest fekalt forurenset vann (iht. hayeste E. coli konsentrasjoner som
var over analysegrenseverdi) ble funnet i to prever fra Hunnbekken oppstrgms og nedstrems
pumpestasjon tatt ut 6 august 2019. Ved samme tidspunkt ble en sterk fekal forurensning oppdaget i
Vispen badeplass. Dette ble mest sannsynlig forarsaket av kraftig nedber med pafelgende overlop fra
pumpestasjonen, avrenning og oversvgmmelser. Selv om alle ferskvannsprgver var fekalt forurenset
generelt, tilsvarte E. coli antall (unntatt de to prever fra Hunnbekken) «utmerket» og «god»
badevannskvalitet, som definert i EU-direktivet. Ogsa salt-/brakkvann fra badeplassen kunne generelt
Kklassifiseres pa et utmerket niva (unntatt en enkelt prove fra 6 august).

Molekylarbiologiske tester avslarer en generell trend som ble observert mht. fekal
forurensingstilfersel ved at den dominerende kilde til vannforurensingen kommer fra
zoologiske/naturlige kilder, hovedsakelig fra andre dyrearter som omfatter f.eks. hund, katt, fugler og
ville dyr. Likevel ble det ogsé definert et sporadisk dominert antropogent bidrag i Hunnbekken
nedstrgms pumpestasjon ved siste proverunde (17 september). En slik situasjon skulle veert undersgkt
videre (ved litt lengre provetakingsperiode) for & oppdage om dette var kun en sporadisk episode eller
at det faktisk oppstar enkelttilfeller med forurensning fra mennesker.

I denne rapporten er det ikke foretatt noen direkte sammenlikning av funn fra fekalkildesporingen og
registrert aktivitet i omradet rundt Hunnebunn, inkludert Vispen badeplass, i forhold til antall og type
husdyr og mulige kilder til fekalier fra hus, hytter og ledningsnett, alle som kan pavirke direkte eller
indirekte vannkvaliteten. Slike registreringer har ikke veert mal for dette prosjektet.

Funn av zoologisk fekal opprinnelsen kan medfgre en trussel om patogene bakterier som utgjor en
helserisiko. Det kan derfor vere viktig 4 teste ut om pavisning av ulike serogrupper hos patogene E.
coli finner sted dersom zoologiske kilder blir identifisert og saerlig med et klart dominert bidrag i fekal
forurensing fra drgvtyggere. NIBIO har etablert genetiske markarer for relevante patogener som
sammen med mikrobielle kildesporingsanalyser utgjore kraftfulle verktoy for overvakingsprogrammer
og gi stor nytteverdi i prioritering av tiltak som bedrer vannkvaliteten.
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Mikrobiologisk undersgkelse

En mikrobiologisk undersokelse av koliforme bakterier («miljebakterier» som repre-
sentere bade tarmbakterier og frittlevende koliforme bakterier) og Escherichia coli —
E. coli (en av de mest anvendte indikatorbakterier for fekal forurensing) er gjorti 4
vannprever (3 ferskvannsprever: Brandstorpbekken - BR, Hunnbekken oppstrems
pumpest. — HO og Hunnbekken nedstrems pumpest. — HN, og 1 salt- / b ranns-
prove Vispen badestrand — VI).

Ferskvannsprovene ble analysert uten fortynning, mens brakkvannspreven (VI) ble
fortynnet 10+ for analysen. Resultatene er presentert som konsentrasjoner av koli-
forme bakterier og E. coli i MPN/100ml. Dette tallet angir mest sannsynlige antall
bakterier (MPN - Most Probable Number) pr. 10oml vannprove.

Alle ferskvannsprevene viste fekal forurensing (Figur 1). Hoyeste konsentrasjoner av
E. coli (101,53 MPN/100ml) ble funnet i vannprave BR. Lavest konsentrasjon av E. coli
(50,4 MPN/100ml) ble funnet i vannpreve HO. I tillegg viste alle ferskvannsprevene
hoye konsentrasjoner av koliforme bakterier (over analysegrenseverdi for ufortynnet
prove, dvs. >200,5 MPN/100ml).

E. coli ble ikke pavist i brakkvannspreven (VI). Derfor ble ikke undersgkelsen pa spo-
ring av fekale forurensningskilder gjort i denne proven.

Molekylaerbiologiske tester

Fekalforurensede prover (tre ferskvannsprever BR, HO og HN) ble testet videre med
tanke pa om forurensningen kommer fra mennesker, drevtyggere (samlegruppe for

f.eks. kyr, sau og geit eller hjortedyr) og andre dyrearter (samlegruppe for evrige
varmblodige dyr som f.eks. hund, katt, fugler, ville dyr, osv.).
Resultatene fra de molekylaerbiologiske testene viser at i alle ferskvannsprever var
den dominerende kilde til fekal forurensing ikke fra mennesker (Figur 2). Andre dy-
rearter (uspesifisert) var den viktigste kilden til forurensningen, med bidrag pa 91% i
gmve BR, 86% iig;‘we HO og 80% i prove HN). I tillegg ble ogsa fekalt bidrag i vann-
orurensing fra drevtyggere definert 1 alle ferskvannsprevene (bidrag pa 3%, 5% og
10% i prever BR, HO og HN, henholdsvis).
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T var den mest dominerende kilden til fekal forurensingen i alle ferskvannspraver.
/el ble det ogsa funnet antropogen fekal opprinnelse 1 disse prevene (fekalt bi-
drag pa 6%, 9% og 10% 1 prever BR, HO og HN, henholdsvis).

® Escherichia coli (E. coli) m Koliforme bakterier

200
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160
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BR HO HN
Provetaking lokaliteter

Figur 1. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og Escherichia coli (E. coli).
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Figur 2. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning.
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Mikrobiologisk undersakelse

En mikrobiologisk undersokelse av koliforme bakterier («miljebakterier» som repre-
sentere bade tarmbakterier og frittlevende koliforme bakterier) og Escherichia coli —
E. coli (en av de mest anvendte indikatorbakterier for fekal forurensing) er gjort1i 4
vannprever (3 ferskvannsprever: Brandstorpbekken - BR, Hunnbekken oppstrems
pumpest. — HO og Hunnbekken nedstrems pumpest. — HN, og 1 salt- / b /anns-
prove Vispen badestrand — VI).

Ferskvannsprovene ble analysert uten fortynning, mens brakkvannspreven (VI) ble
fortynnet 10+ for analysen. Resultatene er presentert som konsentrasjoner av koli-
forme bakterier og E. coli i MPN/10oml. Dette tallet angir mest sannsynlige antall
bakterier (MPN - Most Probable Number) pr. 10oml vannprove.

Alle ferskvannsprevene viste fekal forurensing (Figur 1). Hoyeste konsentrasjoner av
E. coli (over anﬁysegenseverdi for ufortynnet prove, dvs. >200,5 MPN/100ml) ble
funnet i 2 vannprever HO og HN. Lavest konsentrasjon av E. coli (69,7 MPN/100ml)
ble funnet i vannpreve BR. I tillegg viste alle ferskvannsprevene haye konsentrasjo-
ner av koliforme bakterier (over analysegrenseverdi for ufortynnet preve, dvs. >200,5
MPN/100ml).

E. coli ble ikke pavist i brakkvannspreven (VI). Derfor ble ikke undersekelsen pa spo-
ring av fekale forurensningskilder gjort i denne proven.

Molekyleerbiologiske tester

Fekalforurensede prover (tre ferskvannsprever BR, HO og HN) ble testet videre med
tanke pa om forurensningen kommer fra mennesker, drevtyggere (samlegruppe for
f.eks. kyr, sau og geit eller hjortedyr) og andre dyrearter (samlegruppe for ovrige
varmblodige dyr som f.eks. Lund,‘katt, fugler, \-'ii]e dyr, osv.).

Resultatene fra de molekylerbiologiske testene viser at i alle ferskvannsprever var
den dominerende kilde til fekal forurensing ikke fra mennesker (Figur 2). Andre dy-
rearter (uspesifisert) var den viktigste kilden til forurensningen, med bidrag pa 91% i
prove BR, 89% i preve HO og 87% 1 preve HN). I tillegg ble ogsa fekalt bidrag i vann-
forurensing fra drovityggere definert i alle ferskvannsprevene (bidrag pa 9%, 9% og
12% i prover BR, HO og HN, henholdsvis).
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T var den mest dominerende kilden til fekal forurensingen i alle ferskvannspraver.
/el ble det ogsa funnet antropogen fekal opprinnelse 1 2 prever (fekalt bidrag pa
2% og 1% 1 prever HO og HN, henholdsvis).
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Figur 1. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og Escherichia coli (E. coli).
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Figur 2. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning.
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Prosjekttittel Kildesporing av fekal vannforurensing

Prosjektieder i NIBIO Adam M. Paruch, {lf: 92458374, adam.paruch@nibio.no

Oppdragsgiver Fredrikstad kommune

Kontaktperson hos oppdragsgiver | Reidun Ottosen, reot@fredrikstad. kommune.no

Prevetakingsdato 06. 08. 2019

Prevesteder Vispen badestrand, Brandstorpbekken, Hunnbekken opp-
strems pumpest. o2 Hunnbekken nedstrems pumpest.

Analysedato 07. 08. 2019

Mikrobiologisk undersgkelse

En mikrobiologisk undersokelse av koliforme bakterier («miljebakterier» som repre-
sentere bade tarmbakterier og frittlevende koliforme bakterier) og Escherichia coli —
E. coli (en av de mest anvendte indikatorbakterier for fekal forurensing) er gjort i 4
vannprever (3 ferskvannsprever: Brandstorpbekken - BR, Hunnbekken oppstroms
pumpest. — HO og Hunnbekken nedstrems pumpest. — HN, og 1 salt- / b ;anns-
prove Vispen badestrand — VI).

Provene ble fortynnet 10+ for analysen. Resultatene i ferskvannsprevene er presen-
tert som konsentrasjoner av koliforme bakterier og E. eoli (MPN/100ml), og i brakk-
vannspreven som konsentrasjon av E. coli (MPN/10oml). Dette tallet angir mest
sannsynlige antall bakterier (MPN - Most Probable Number) pr. 10oml vannpreve.

Alle provene viste fekal forurensing (Figur 1). Heyeste konsentrasjoner av E. coli
(>2 oo5 MPN/100ml) ble funnet i 2 ferskvannsprever HO og HN. Lavest konsentra-
sjon av E. coli (945 MPN/100oml) ble funnet i vannpreve BR. I tillegg viste alle fersk-
vannsprevene heye konsentrasjoner av koliforme bakterier (>2 oo5 MPN/100oml). I
brakkvannspreven ble det malt 1 298 MPN E. coli per 10oml.

Molekylaerbiologiske tester

Resultatene fra de mikrobiologiske analysene viste at alle 4 prover var fekalforuren-

sede. Derfor ble alle testet videre med tanke pa om forurensningen kommer fra men-

nesker, drovtyggere (samlegruppe for f.eks. lgvr, sau og geit eller hjortedyr) og andre

gyrearte; (samlegruppe for evrige varmblodige dvr som f.eks. hund, katt, fugler, ville
yT, OsV.).

Resultatene fra de molekylerbiologiske testene viser at i alle vannprever var den do-
minerende kilde til fekal forurensing ikke fra mennesker (Figur 2). Andre dyrearter
(uspesifisert) var den viktigste kilden til forurensningen, med bidrag pa 95%, 100%,
95% og 96% i prever VI, BR, HO og HN, henholdsvis). I tillegg ble ogsa fekalt bidrag i
vannforurensing fra droviyggere definert i 2 ferskvannsprever (5% 1 HO og 4% i HN).

Dyt var den mest dominerende kilden til fekal forurensingen i alle vannprever. Like-
vel ble det ogsa funnet antropogen fekal opprinnelse i b; rannspreve VI (fekalt

bidrag pa 5%).
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Figur 1. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og Escherichia coli (E. coli).
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Figur 2. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning.
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Prosjekttittel Kildesporing av fekal vannforurensing

Prosjektieder i NIBIO Adam M. Paruch, {If: 92458374, adam.paruch@nibio.no

Oppdragsgiver Fredrikstad kommune

Kontaktperson hos oppdragsgiver | Reidun Ottosen, reot@fredrikstad. kommune.no

Prevetakingsdato 20. 08. 2019

Provesteder Vispen badestrand, Brandstorpbekken, Hunnbekken opp-
stroms pumpest. oz Hunnbekken nedstrems pumpest,

Analysedato 21. 08. 2019

Mikrobiologisk undersgkelse

En mikrobiologisk undersokelse av koliforme bakterier («miljebakterier» som repre-
senterer bade tarmbakterier og frittlevende koliforme bakterier) og Escherichia coli —
E. coli (en av de mest anvendte indikatorbakterier for fekal forurensing) er gjorti 4
vannprever (3 ferskvannsprever: Brandstorpbekken - BR, Hunnbekken oppstrems
pumpest. — HO og Hunnbekken nedstrems pumpest. — HN, og 1 salt- / b yanns-
prove Vispen badestrand — VI).

Provene ble fortynnet 10+ for analysen. Resultatene i ferskvannsprovene er presen-
tert som konsentrasjoner av koliforme bakterier og E. coli (MPN/100ml), og 1 brakk-
vannspreven som konsentrasjon av E. coli (MPN/10oml). Dette tallet angir mest
sannsynlige antall bakterier (MPN - Most Probable Number) pr. 10oml vannpreve.

Alle provene viste fekal forurensing (Figur 1). Hoveste konsentras%oner av E. coli (254
MPN/100ml) ble funnet i ferskvannspreve HN. I tillegg viste alle ferskvannsprevene
heye konsentrasjoner av koliforme bakterier (>2 oo5 MPN/10oml). I brakkvanns-
proven ble det méalt 164 MPN E. coli per 10oml.

Molekylarbiologiske tester

Resultatene fra de mikrobiologiske analysene viste at alle 4 prover var fekalforuren-
sede. Derfor ble alle testet videre med tanke pa om forurensningen kommer fra men-
nesker, droviyggere (samlegruppe for f.eks. kyr, sau og geit eller hjortedyr) og andre
dyrearter (sa.nﬁggmppe for m'r!ige varmblodige dyr som f.eks. hund, katt, fug%er, ville
dyr, osv.).

Resultatene fra de molekylazrbiologiske testene viser at i alle vannprever var den do-
minerende kilde til fekal forurensing ikke fra mennesker (Figur 2). Andre dyrearter
(uspesifisert) var den viktigste kilden til forurensningen, med bidrag pé 100%, 65%,
71% og 72% 1 prover VI, BR, HO og HN, henholdsvis). I tillegg ble ogsa fekalt bi gi
vannforurensing fra droviyggere definert i 3 ferskvannsprever (35% i BR, 27% 1 HO
og 24% 1 HN).

Dyt var den mest dominerende kilden til fekal forurensingen i alle vannprever. Like-
vel ble det ogséa funnet antropogen fekal opprinnelse i 2 ferskvannspraver (fekalt bi-
drag pa 2% og 4% 1 prever HO og HN, henholdsvis).

Xildesporing av fekal vonnforurensing Side 10v2

NIBIO RAPPORT 5 (125)



W Escherichia coli (E. coli) m Koliforme bakterier

>2 005 I >2 005 I >2 005

Konsentrasjon (MPN/100ml)

Vi BR HO HN
Provetaking lokaliteter

Figur 1. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og Escherichia coli (E. coli).
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Figur 2. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning.
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Oppdragsgiver Fredrikstad kommune

Kontaktperson hos oppdragsgiver | Reidun Ottosen, reot@fredrikstad. kommune.no

Prevetakingsdato 03. 09. 2019

Provesteder Vispen badestrand, Brandstorpbekken, Hunnbekken opp-
strems pumpest,, Hunnbekken nedstrems pumpest, og He-
nebekken

Analysedato 04. 09. 2019

Mikrobiologisk undersgkelse

En mikrobiologisk undersekelse av koliforme bakterier («miljebakterier» som repre-
senterer bade tarmbakterier og frittlevende koliforme bakterier) og Escherichia coli —
E. coli (en av de mest anvendte indikatorbakterier for fekal forurensing) er gjortisg
vannprever (4 ferskvannsprever: Brandstorpbekken - BR, Hunnbekken oppstrems
pumpest. — HO, Hunnbekken nedstrems pumpest. — HN og Henebekken — HB, og 1
salt- / brakkvarinsprwe Vispen badestrand — VI).

Provene ble fortynnet 10+t for analysen. Resultatene i ferskvannsprovene er presen-
tert som konsentrasjoner av koliforme bakterier og E. coli (MPN/100ml), og i brakk-
vannspreven som konsentrasjon av E. coli (MPN/10oml). Dette tallet angir mest
sannsynlige antall bakterier (MPN - Most Probable Number) pr. 10oml vannpreve.

Alle provene viste fekal forurensing (Figur 1). Hoveste konsentrasjoner av E. coli (697
MPN/100ml) ble funnet i ferskvannsprave HB. I tillegg viste alle ferskvannsprevene
hoye konsentrasjoner av koliforme bakterier (>2 oo5 MPN/10oml). I brakkvanns-
proven ble det méalt 31 MPN E. coli per 10oml.

Molekylaerbiologiske tester

Resultatene fra de mikrobiologiske analysene viste at alle 5 prover var fekalforuren-

sede. Derfor ble alle testet videre med tanke pa om forurensningen kommer fra men-

nesker, drovityggere (samlegruppe for f.eks. l?yr, sau og geit eller hjortedyr) og andre

gyrearte;' (samlegruppe for evrige varmblodige dyr som f.eks. hund, katt, fugler, ville
yT, OSV.).

Resultatene fra de molekylerbiologiske testene viser at i alle vannprever var den do-
minerende kilde til fekal forurensing ikke fra mennesker (Figur 2). Andre dyrearter
(uspesifisert) var den viktigste kilden til forurensningen, med bidrag pa 81%, 92%,
93%, 89% og 87% i prever VI, BR, HO, HN og HB, henholdsvis). I tﬁlegg ble ogsa fe-
kalt bidrag i vannforurensing fra drevtyggere definert i alle vannprever (bidrag pa
19%, 8%, 6%, 8% og 8% i prever VI, BR, HO, HN og HB, henholdsvis).

Dyr var den mest dominerende kilden til fekal forurensingen i alle vannprover. Like-
vel ble det ogsa funnet antropogen fekal opprinnelse i 3 ferskvannsprever (1% i HO,
3% 1 HN og 5% i HB).
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Figur 1. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og Escherichia coli (E. coli).
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Figur 2. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning.
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Analysedato 18. 09. 2019

Mikrobiologisk undersgkelse

En mikrobiologisk undersokelse av koliforme bakterier («miljebakteriers som repre-
senterer bade tarmbakterier og frittlevende koliforme bakterier) og Escherichia coli —
E. coli (en av de mest anvendte indikatorbakterier for fekal forurensing) er gjorti7
vannprever (6 ferskvannsprever: Brandstorpbekken - BR, Hunnbekken oppstroms
Egmpe;t‘ — HO, Hunnbekken nedstrems pumpest. — HN, Henebekken — HB, Hone-

kken IT — HBII og Thalbergsundet IT — THII, og 1 salt- / brakkvannspreve Vispen
badestrand — VI).

Provene ble fortynnet 10+ for analysen. Resultatene i ferskvannsprovene er presen-
tert som konsentrasjoner av koliforme bakterier og E. coli (MPN/100ml), og i brakk-
vannspreven som konsentrasjon av E. coli (MPN/100oml). Dette tallet angir mest
sannsynlige antall bakterier (MPN - Most Probable Number) pr. 10oml vannprave.

Alle provene viste fekal forurensing (Figur 1). Hoyeste konsentrasjoner av E. coli (885
MPN/100ml) ble funnet i ferskvannspreve HB. I tillegg viste alle ferskvannsprevene
have konsentrasjoner av koliforme bakterier (>2 oog MPN/100ml). I brakkvanns-
proven ble det malt 20 MPN E. eoli per 10oml.

Molekylaerbiologiske tester

Resultatene fra de mikrobiologiske analysene viste at alle 7 prever var fekalforuren-

sede. Derfor ble alle testet videre med tanke pa om forurensningen kommer fra men-

nesker, dms\a'tﬁgere (samlegruppe for f.eks. kyr, sau og geit eller hjortedyr) og andre

gyrearter (samlegruppe for gvrige varmblodige dyr som f.eks. hund, katt, fugler, ville
yT, OSV.).

Resultatene fra de molekylerbiologiske testene viser at i de fleste prevene var den
dominerende kilde til fekal forurensing ikke fra mennesker (Figur 2). I 5 prover (VI,
HO, HB, HBII og THII) var den dominerende kilden til fekal forurensing andre dyre-
arter (med bidrag pa hhv 90%, 68%, 84%, 84% og 98%). I prove BR var det domine-
rende bidrag fra rggere (76%). I prove HN var det dominerende bidrag fra men-
nesker (55%). I tillegg ble ogsa antropogen fekal opprinnelse funnet i 2 andre fersk-
vannsprever (3% 1 HO og 9% i HB).
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Figur 1. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og Escherichia coli (E. coli).
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Figur 2. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning.
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NIBIO

NORSK INSTITUTT FOR
BIO@KONOMI

Norsk institutt for biogkonomi (NIBIO) ble opprettet 1. juli 2015 som en fusjon av Bioforsk,
Norsk institutt for landbruksgkonomisk forskning (NILF) og Norsk institutt for skog og landskap.

Biogkonomi baserer seg pa utnyttelse og forvaltning av biologiske ressurser fra jord og hav,
fremfor en fossil gkonomi som er basert pa kull, olje og gass. NIBIO skal vaere nasjonalt ledende
for utvikling av kunnskap om biogkonomi.

Gjennom forskning og kunnskapsproduksjon skal instituttet bidra til matsikkerhet, baerekraftig
ressursforvaltning, innovasjon og verdiskaping innenfor verdikjedene for mat, skog og andre
biobaserte naeringer. Instituttet skal levere forskning, forvaltningsstgtte og kunnskap til
anvendelse i nasjonal beredskap, forvaltning, naeringsliv og samfunnet for gvrig.

NIBIO er eid av Landbruks- og matdepartementet som et forvaltningsorgan med szerskilte
fullmakter og eget styre. Hovedkontoret er pa As. Instituttet har flere regionale enheter
og et avdelingskontor i Oslo.
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