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abstract
During heavy rainfall and combined sewer overflow events, a lot of pathogenic microorganisms are released 
into our waterbodies. To be able to calculate the health risks properly, it is important to know the source of 
the contamination. While zoonoses such as Campylobacter, Cryptosporidium and enterohaemmorragic E. coli 
(EHEC) can be spread from animals to humans, human enteric viruses have a narrower host range and are 
mainly transmitted between humans. Further, faecal contamination leads to eutrophication and degradation 
of surface waters. Thus, it is also important to determine the source of pollution from an environmental point 
of view. Internationally a lot of research in the field of microbial source-tracking is taking place. The problems 
with the methods of today, however, are that they 1) only exists on a developing stage, 2) are expensive, 3) are 
not discriminative and 4) are not sensitive enough. In this article, different methods and their possibilities to be 
used as source-trackers are discussed, as well as what research that is recently taking place in Sweden.
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Sammanfattning
Vid kraftiga regn och översvämningar tillförs stora mängder sjukdomsframkallande mikroorganismer våra sjöar 
och vattendrag. För att kunna bedöma hälsoriskerna med föroreningen behöver man veta härkomsten av den. 
Medan zoonoser som Campylobacter, Cryptosporidium och EHEC kan spridas från djur till människa sprids 
humana tarmvirus i regel endast mellan människor, t.ex. genom bad i avloppsförorenat vatten. Förutom att 
fekal förorening innebär en hälsorisk leder mängden näringsämnen i avlopp och djurspillning till eutrofiering 
och degradering av sjöar och vattendrag. För en effektiv vattenhantering är det av stor vikt att kunna bestämma 
föroreningarnas härkomst. Internationellt pågår mycket forskning som syftar till att ta fram metoder för att 
kunna skilja mellan human och animal fekal förorening i ytvatten. Problemen med de metoder som finns idag är 
att de antingen: 1) befinner sig på ett forskningsstadium, 2) är dyra, 3) inte tillräckligt särskiljer mellan human 
och animal förorening, eller 4) har för dålig känslighet. I denna artikel diskuteras olika metoder och deras möj-
ligheter att användas för spårning av fekal förorening, samt vilken forskning som pågår i Sverige.
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introduktion

Från avloppsutsläpp och vid kraftiga regn och översväm-
ningar kan stora mängder sjukdomsframkallande mikro-
organismer, patogener, tillföras våra sjöar och vattendrag. 
Dessa är i huvudsak mag-, tarmorganismer som smittar 
fekal-oralt. Patogener förekommer inte naturligt i tar-
men och deras förekomst i avlopp beror på andelen sjuka 
människor i populationen. För en direktbestämning av 

patogener från miljöprov behövs ofta komplicerade ana-
lyser som är relativt dyra. Därför bedöms vattenkvalitet 
rutinmässigt vanligen baserat på förekomsten av indika-
torbakterier. En bra indikator på fekal förorening är na-
turligt förekommande i tarmen hos varmblodiga djur, 
men inte i andra miljöer. Den har samma överlevnads-
mönster i miljön och i reningsprocesser som de patoge-
ner den skall indikera och analysen av indikatorn skall 
vara relativt enkel att utföra (Stenström, 1985). De van-
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ligast använda indikatorerna för fekal förorening är  
E. coli, totalantalet koliforma bakterier och i marina 
 vatten enterokocker. Andra indikatorer, som bättre av-
speglar överlevnaden i vatten och mark eller avskilj-
ningen i behandlingsprocesser av speciella grupper av 
sjukdomsframkallande organismer, är t.ex. kolifager 
(virus som infekterar E. coli) och clostridiesporer. Indi-
katorerna kan inte i rutinutförande skilja på fekal förore-
ning mellan djur och människa. För att kunna bedöma 
den relativa inverkan av olika föroreningskällor behöver 
man veta var dessa härstammar ifrån. Medan zoonoser 
som Campylobacter, Cryptosporidium och EHEC kan 
spridas både från avloppsvatten och från djur till män-
niska har tarmvirus som Hepatit A snävare värdspektrum 
och sprids i regel endast mellan och till människor, t.ex. 
genom bad i avloppsförorenat vatten. Även bland andra 
grupper av patogener finns humanspecifika typer, t.ex. 
olika serogrupper av salmonella. Sammantaget leder 
detta till att fekal förorening från urbana avlopp i regel 
innebär en större hälsorisk än om den hade sitt ursprung 
från djurspillning (Scott m.fl., 2002).
 Förutom den direkta hälsorisken med fekal förore-
ning leder näringsämnen i avlopp och djurspillning till 
eutrofiering och försämrad vattenkvalitet i sjöar och vat-
tendrag. För en effektiv vattenhantering är det alltså 
också av stor vikt att kunna bestämma föroreningarnas 
ursprung. Insatser för att åtgärda många små avlopp kan 
bli dyrt i längden och motverka sitt syfte om det visar sig 
att avrinning från jordbruksmark och strandbete domi-
nerar påverkan, eller omvänt, ska strandbete kunna till-
låtas om andra föroreningskällor dominerar.
 Internationellt pågår forskning som syftar till att ta 
fram metoder för att kunna skilja mellan human och 
animal fekal förorening i ytvatten. Problemen med de 
metoder som finns idag är att de antingen: 1) befinner 
sig på ett forskningsstadium, 2) är dyra, 3) inte tillräck-
ligt särskiljer mellan human och animal förorening, eller 
4) inte tillräckligt känsliga (Simpson m.fl., 2002).
 Känslighet, särskiljande förmåga och analyskostnader 
kan sällan uppfyllas samtidigt. Nedan sammanfattas ett 
antal av de metoder som tagits fram för att spåra fekal 
förorening i ytvatten forskning som pågår och vad som 
görs i Sverige. Metodernas för och nackdelar diskuteras 
vidare med utgångspunkt från vårt »Kinderägg» (tre 
önskningar i en).

metoder för spårning
Att man med hjälp av mikroorganismer ska kunna spåra 
källan till en förorening kallas »mikrobiell käll-spårning» 
(engelska Microbial Source-Tracking). Metoderna som 
används kan grovt delas in i fyra kategorier: 1) värdspe-
cifika arter, 2) kvoter mellan arter/organismer, 3) fenoty-

pisk analys (uttryckta egenskaper) av mikrobiella popu-
lationer samt 4) genotypisk identifiering av mikrobiella 
grupper/organismer (Taylor, 2003). En del metoder kan 
grupperas inom fler av kategorierna. Vidare finns det 5) 
icke-mikrobiella, kemiska metoder, för spårstudier.

1) värdspecifika arter

Identifiering av värdspecifika stammar eller organismer 
diskriminerar mellan animal och human fekal förore-
ning. Problemet är att värdspecifika arter förekommer i 
låga halter i miljön och därför blir metoden okänslig.

Fager som infekterar Bacteroides

bacteroides spp. är anaeroba bakterier som förekommer i 
den normala tarmfloran hos både människor och djur. 
De har en kort överlevnad i miljön och möjligheten att 
använda bacteroides som indikator har ansetts begränsad 
(Stenström, 1985). Däremot föreslår flera författare att 
deras fager används som indikatorer, generellt och i spår-
ningssyfte (Puig m.fl., 1997). Olika värdstammar infek-
teras av olika fagtyper och därigenom kan man skilja de 
fager som representerar värdstammar från människor 
eller djur, och utsöndras av dessa. Fager som infekterar 
Bakteroides stam HSP40 har visat sig vara humanspeci-
fika (Puig m.fl. 1999). Problemet är dock deras låga före-
komst i många regioner i världen, däribland Sverige. 
Fager som infekterar Bacteroides stam RYC 2056 åter-
finns i högre halter i avloppsvatten, dock utsöndras de av 
flera olika djur, bl.a. gris och fjäderfä (Puig m.fl., 1999). 
Inom ett EU-projekt, Tracking the Origin of Faecal 
Pollution in Surface Water (TOFPSW, 2005) togs en ny 
värdstam, GA17, som har visat sig vara humanspecifik 
och vars fager återfunnits i höga halter i avloppsvatten, 
framför allt i medelhavsområdet. Med hjälp av kvoten 
mellan somatiska kolifager och fager som infekterar 
GA17 kunde 100 % av proven klassificeras korrekt 
(human respektive djur) (TOFPSW, 2005). Halterna 
var dock lägre i provmaterial från England och Sverige 
än från övriga Europiska länder som deltog i studien. En 
metod att ta fram nya värdstammar regionalt från av-
loppsvatten har publicerats (Payan m.fl., 2005).

Humana tarmvirus

Som nämnts i inledningen är tarmvirus mer värdspeci-
fika än de flesta bakterier och parasiter. Det gör att de-
tektion av flertalet av de över 100 virustyper som finns 
associerade med den humana tarmfloran kan användas i 
spårningssyfte. Motsvarande gäller också för olika typer 
av animalvirus. Många tarmvirus går dock inte att odla 
utanför sin värd (d.v.s. människan eller annat värd djur) 
utan måste detekteras med hjälp av andra metoder, t.ex. 
PCR (metod baserad på förekomst av specifika gen-
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sekvenser i en organism). Att detektera humanpatoga 
virus som en del i kontrollen av råvatten tar bort en del 
av osäkerheten kring de fekala indikatorerna och dess 
överlevnad i miljön. Detektion av bland annat adenovi-
rus (Jiang m.fl., 2001; Pina m.fl., 1998), enterovirus 
(Hot m.fl., 2003) och Polyomavirus (Bofill-Mas m.fl., 
2000) har föreslagits i övervaknings- och spårningssyfte. 
Samtidigt som ett positivt prov visar på human förore-
ning och dessutom risk för infektion innebär inte från-
varon av ett specifikt tarmvirus att det inte förekommer 
någon risk för övriga virus, då det finns ett stort antal 
övriga att detektera. Även om metodutvecklingen har 
gått fort och fler virus kan detekteras till en lägre kostnad 
än bara för några år sedan är ingen av dem så enkel och 
billig att detektera som indikatorerna.
 Andra organismer som föreslagits att användas i spår-
ningssyfte är bl.a. detektion av bovina enterovirus (Ley 
m.fl. 2002) eller streptococcus bovis (Geldreich, 1976; 
Oragui 1982) som båda är associerade med nötkreatur. 

2) kvoter mellan arter/organismer

Indikatororganismer förekommer normalt i detekter-
bara halter i ytvatten. Metoderna för detektion är billiga. 
Däremot är kvoterna mellan olika grupper av organis-
mer inte särskilt diskriminerande. Dessutom behöver en 
kvot vid källan inte nödvändigtvis vara stabil i miljön 
beroende på olika avdödningshastighet hos de olika 
grupperna/organismerna.

Fekala koliformer: enterokocker

Ett tidigt föreslaget spårverktyg var kvoten mellan fekala 
koliformer och enterokocker (Geldreich, 1978). En kvot 
> 4 ansågs indikera human fekal förorening medan om 
den var < 0,7 indikerades animal förorening. Kvoten gäl-
ler dock bara nyligen förorenat vatten (< 24 timmar) på 
grund av olika avdödningshastighet i miljön för de ingå-
ende parametrarna (Bitton, 1994). Möjligheten att kor-
rekt klassificera förorening av vatten med hjälp av denna 
och andra kvoter mellan indikatorer har visat sig vara 
begränsad (Blanch m.fl., 2004).

totala: sorbitolfermenterande bifidobakterier

Bifidobakterier är obligata anaeroba bakterier som ut-
söndras av varmblodiga djur i halter runt en miljard per 
gram feces och utgör en viktig del av den normala tarm-
floran. Att bifidobakterier inte används som indikatorer 
på fekal förorening beror på de dör mycket snabbare i 
miljön än koliforma bakterier (Resnick & Levin, 1981), 
framför allt vid temperaturer över 15°C (Rhodes & 
Kator, 1999). Däremot har användandet av bifidobakte-
rier som spårorganism för att bestämma ursprung av 
fekal förorening föreslagits av flera författare (Resnick & 

Levin, 1981; Mara & Oragui, 1983; Carrillo m.fl., 1985; 
Rhodes & Kator, 1999; Lynch m.fl., 2002; ; Nebra m.
fl., 2003; ; Bonjoch m.fl., 2004; Long m.fl., 2005). Hos 
människan finns det en typ som kan utnyttja sorbitol 
som kolkälla. Att denna fenotyp i regel återfinns hos 
människa men mer sällan hos djur beror på att sorbitol 
är ett sötningsmedel som ingår i många livsmedelspro-
dukter, men inte används i djurfoder (Long m.fl., 2005). 
Sorbitolfermenterande bifidobakterier kan skiljas från 
andra bifidobakterier vid tillväxt på ett näringssubstrat, 
Human Bifid Sorbitol Agar (HBSA), beskrivet av Mara 
& Oragui (1983). Metoden är enkel, billig och studier i 
Sverige (se nedan) har visat på god diskriminerande för-
måga. Problemet är att HBSA inte är ett särskilt selektivt 
medium utan tillåter tillväxt av andra organismer, t.ex. 
enterokocker. Kolonierna från den a-typiska tillväxten är 
dock signifikant mindre (< 1 mm) än de som bifidobak-
terierna ger upphov till (Nebra & Blanche, 1999). Long 
m.fl. (2005) rekommenderar ändå att en verifiering av 
kolonier isolerade på HBSA sker.
 Studier som utfördes på Smittskyddsinstitutet, SMI, 
inom ramen för TOFPSW, tydde på att kvoten mellan 
totala halten/sorbitol-fermenterade bifidobakterier på 
HBSA skiljer mellan human och animal fekal förorening 
(TOFPSW, 2005). I prover på svenskt avloppsvatten var 
kvoten 100.78±0.29, medan den i prov från djurspillning 
var > 102 Detta innebär att en kvot i ett vattenprov < 10 
tyder på avloppsförorening, 10 < x < 100 blandad för-
orening och > 100 på animal förorening (Ottoson, 2005). 
Antalet prov inom EU-projektet var begränsat och en 
mer omfattande systematisk genomgång behövs. Dess-
utom behöver avdödningshastigheten i vatten för de 
olika fenotyperna studeras då en kvot vid källan inte 
nödvändigtvis är stabil över tiden i miljön. Detta är 
forskning som pågår för tillfället och där resultat kom-
mer att publiceras under 2006 i VA-Forsks rapportserie.
 Metoden har använts framgångsrikt vid ett tillfälle på 
Gotland i samband med att flera brunnar i ett område 
var förorenade. Möjliga smittkällor var betande nötkrea-
tur eller undermåliga avlopp. Påvisandet av en hög andel 
sorbitolfermenterade bifidobakterier tydde på avlopps-
påverkan (figur 1).

3) fenotypning

Om värdspecifika organismer är svåra att hitta i miljön 
är det lättare att detektera vissa grupper eller typer av 
organismer som i huvudsak finns i animal respektive 
human tarmflora (Taylor, 2003). Genom att studera 
bakteriepopulationers fenotyper (egenskaper) och sedan 
jämföra dem med de vanligast förekommande hos djur 
respektive människa kan man bestämma ursprunget av 
populationerna. Full särskiljning är dock svårt att uppnå 
och typning av organismer är tidskrävande. Metoder där 
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hastigheten med vilken indikatorbakterier bryter ner 
olika sockerarter m.m (biokemiska test) har utvecklats i 
syfte att vidrareidentifiera och särskilja olika stammar av 
vanliga indikororganismer som isolerats från miljön,  
t.ex. ytvatten (Kühn m.fl., 1991; Kühn m.fl. 1995, se 
nedan).

Fenotypning av fekala koliformer och enterokocker

Bakterier kan artbestämmas med hjälp av att några av 
deras egenskaper undersöks, bl.a. vilka kolkällor de kan 
tillgodogöra sig. Detta görs ofta med hjälp av kommer-
siella kit som API 20 (bioMérieux, Marcy l’Etoile, 
Frankrike). För att kunna härleda en förorening krävs 
emellertid att man typar många isolat, vilket är väldigt 
tidskrävande. Fenotypning av koliforma bakterier och 
enterokocker med PhP-system (PhPlate; Stockholm, 
Sverige) görs i mikrotiterplattor som kan läsas av optiskt 
i en Elisaläsare. Med detta system tar man också hänsyn 
till hastigheten med vilken bakterierna bryter ner kolkäl-
lorna, vilket ger ytterligare information för särskiljning 
av stammarna (Kühn m.fl., 1991). Typning av koliforma 
bakterier från olika utsläpp jämfördes med dem som 
fanns i Göteborgs råvattentäckt och visade att den fekala 
föroreningen som påverkade råvattenintaget härrörde 
från utsläpp från massaindustrier, och i egentlig mening 
inte var fekal. Stammar av Klebsiella bakterier hade vuxit 
till i industrivattnet och förorenat råvattnet (Stenström 

& Kuhn, 1988). Detta fick till följd att utgående indu-
striavloppsvatten desinficerades. När samma problem 
dök upp några år senare kunde PhP-analyser visa på att 
föroreningen vid detta senare tillfälle inte kom från upp-
ströms liggande massaindustrierna, utan troligen från 
diffusa källor, såväl animala som humana (Kühn m.fl., 
1997). En typning av koliformer och enterokocker är 
dock inte särskilt diskriminerande, men kan tillhanda-
hålla viss kompletterande information (Blanche m.fl., 
2004). 

antibiotikaresistensmönster

Då olika antibiotika används för behandling av djur och 
människor kommer bakteriepopulationer från olika ur-
sprung att visa olika resistensmönster. Även i detta fall är 
det enterokocker och E. coli eller fekala koliformer som 
vanligen studeras (Wiggins, 1996; Parveen m.fl., 2001). 
Med hjälp av resistensprofiler på enterokockpopulatio-
ner hos människa och olika djurslag lyckades man klas-
sificera 72 % av proverna rätt i en studie i England 
(Blanche m.fl., 2004). Efter en modifiering av testet och 
samtidigt som man minskade antalet antibiotika ökades 
den korrekta klassificeringen till 86 % (Ebdon m.fl., 
2004). Ett problem med användningen av antibiotika 
resistensmönster är att man först måste bygga upp en 
databas med resistensprofiler som man sedan jämför re-
sultatet mot. Detta är kostsamt och det är viktigt att 
denna databas är tillräckligt stor för att kunna bestämma 
isolat som inte ingår i basen (Wiggins m.fl., 2003). 
Andra problem är att databasen främst är användbar för 
att bestämma regionala isolat. Gör man resistens data-
baser som täcker större områden tenderar möjligheten 
till korrekt klassificering att sjunka då antibiotikaan-
vändningen och trycket skiljer sig mellan nationer och 
regioner.
 Andra föreslagna metoder som bygger på fenotypning 
är bl.a. baserade på fettsyror hos E. coli (Duran m.fl., 
2006) eller fagkänslighet hos staphylococcus aureus 
(Zierdt m.fl., 1980).

4) genotypning

Metoder som bygger på genotypning är bland annat 
pulsfälts gelelektrofores (PFGE), typning baserad på ri-
bosomernas genuppbyggnad samt direktdetektion av art-
specifika gener (Scott m.fl., 2002). Genotypning av 
stora populationer kan vara än mer tidskrävande än 
 fenotypning. Direktdetektion av art- eller stamspecifika 
gener är dock möjligt, och skiljer mellan olika stammar, 
men leder till att man förlorar i känslighet (Ottoson, 
2005). Framstegen inom det här området går dock fort 
och utvecklingen av genchips-, microarray- och biosen-
sortekniker kommer att öka såväl känsligheten som möj-

Figur 1. Hundra ml brunnsvatten filtrerades på svart filter för att 
de gula kolonierna (sorbitolfermenterande bifidobaketrier) lätt 
skulle kunna räknas. Kvoten mellan totala antalet kolonier och 
gula kolonier kan ge svar på om föroreningen är human (< 10), 
animal (> 100) eller blandad (10 – 100). Det här brunnsvattnet 
var avloppsförorenat. Foto: Jakob Ottoson.
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ligheterna att detektera både populationer som enskilda 
markörer (Scott m.fl., 2002).

Genotypning av F-Rna fager

F-specifika RNA fager är bakteriella virus som infekterar 
E. coli stammar som uttrycker F-pili (ytprotein som an-
vänds vid »bakterie-sex») på cellytan och som bär sitt 
arvsanlag i form av RNA. Det finns fyra grupper av  
F-RNA fager: I, II, III och IV. Grupp II och III förknip-
pas med human fekal förorening medan grupp I och IV 
förknippas med animal (Schaper m.fl, 2000). Resultaten 
konfirmerades i EU-projektet när det gällde avloppsvat-
ten, men däremot dominerade andra typer än I och IV i 
27 % av djurproverna (Blanche m.fl., 2004). Vidare har 
olika avdödningshastighet mellan grupperna påvisats, 
vilket måste tas i beaktning vid spårstudier (Schaper  
m.fl., 2002).

Pulsfälts gelelektrofores (PFGE)

Genom att klyva bakteriellt DNA med hjälp av restrik-
tionsenzym får man olika storlekar av genomet som 
sedan kan visualiseras med hjälp av gelelektrofores  
(figur 2). På detta sätt kan man på molekylär väg gene-
rera avtryck hos populationer som sedan jämförs mot en 
databas. Metoden har använts med blandade resultat 
(Scott m.fl., 2003). Fördelarna är att de flesta stammar 
som isoleras går att typa och att metoden i, åtminstone 
en del, studier har visat sig vara reproducerbar. Nack-
delarna är tiden och kostnaden för analysen (Simpson 
m.fl., 2002).

art- eller stamspecifika molekylära kännetecken

Genom att direkt detektera specifika molekylära känne-
tecken från arter eller stammar med hög värdspecificitet 
från ett prov utan att först behöva odla fram organismer 
sparar en hel del tid, och därmed pengar. Målorganismer 
har varit anaeroba bakterier som bacteroides spp. (Bern-
hard & Field, 2000) och bifidobacterium spp. (Bonjoch 
m.fl., 2004). Fördelen med anaeroba bakterier är att de 
vanligen inte förökar sig i miljön, vilket är viktigt fram-
förallt i tropiska vatten, men inte av samma betydelse i 
Sverige med kallare vatten. Nackdelen är att de har sämre 
överlevnad än många patogeners (se ovan). Andra tänk-
bara markörer är resistens-, toxin- och adhesionsgener. 
Dessa bärs dock bara av en del av bakteriepopulationerna 
oavsett värdspecificitet (Scott m.fl., 2002).

5) ickemikrobiella metoder

Det finns också metoder för källspårning som bygger på 
kemiska substanser. Koffein finns i många drycker som 
kaffe, te och läsk, samt i flera läkemedel. Det utsöndras 

med urinen och påvisande av koffein i miljön är följakt-
ligen ett tecken på human förorening (Burkhardt m.fl., 
1999). Fekala steroler är ett samlingsnamn på de steroler 
och stanoler som utsöndras med avföringen. Beroende 
på diet och tarmflora utsöndrar olika arter fekala steroler 
i olika proportioner. Människan har ett förhållandevis 
högt kolesterolintag. I tarmen omvandlas delar av koles-
terolet till koprostanol, som är en kemisk markör för 
human fekal förorening (Leeming & Ashbolt, 1998). 
Problemen med de kemiska markörerna är låga koncen-
trationer, komplicerade och/eller dyra analyser samt att 
man har dålig kunskap om deras omvandling i miljön 
(Scott m.fl., 2002).

diskussion
Tillförlitligheten i en metod ligger i hur väl den kan 
skilja på human och animal fekal förorening (diskrepans) 
samt metodens detektionsnivå (känslighet). Utöver till-
förlitlighet är kostnaden per analys viktig för att meto-
den ska komma att användas mera allmänt och inte bara 
i forskningsprojekt.
 Metoderna för mikrobiell käll-spårning är många och 
olika till sin natur. Metoder som inte kräver en databas 
och bygger på odling av indikatororganismer, t.ex. kvo-
ter mellan indikatorer, sorbitolfermenterande bifidobak-
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Figur 2. Exempel på hur en pulsfältsgel kan se ut. Gelen är taget 
från en typning av Legionella isolat från en utredning i Malmö 
Stad. Publicerad med tillåtelse av Görel Allestam, Smitt-
skyddsinstitutet.
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terier eller detektion av bakteroidesfager behöver inte 
kosta mer än en vanlig badvattenanalys. Härifrån spän-
ner metoderna från sådana som bygger på att studera 
populationer fenotypiskt, till detektion av genmarkörer 
och genotypiska avtryck av populationer. Vissa forskare 
framhåller databasberoende metoder som framtiden 
inom källspårning, trots att de ofta begränsas till kor-
rekta klassificeringar av isolat endast inom specifika av-
rinningsområden. Mansour Samadpour hävdar att: »Har 
man bara ett tillräckligt stort bibliotek med E. coli isolat 
skulle det räcka för att klassificera fekala föroreningar 
över hela USA» (Malakoff, 2002). Kostnaden för att 
bygga upp ett sådant bibliotek beräknas till omkring $10 
miljoner (Malakoff, 2002). Vilka skulle bygga upp basen, 
och vilka ska ha tillgång till den? När det gäller resistens-
profiler finns det en övre gräns för hur pass omfattande 
en databas bör vara (Wiggins m.fl., 2003). I och med 
automatiseringen av delar av analyserna hamnar dock 
metoden kostnadsmässigt i mellanklassen (Ebdon m.fl., 
2004). Frågan om vem som ska bygga upp och vilka som 
ska få tillgång till databasen kvarstår dock.
 Kostnaden för provtagning och analys är viktig då det 
för att bestämma föroreningen inom ett avrinningsom-
råde knappast räcker med enstaka prov. Utsläpp och 
föroreningar varierar i såväl tid som rum. Detta innebär 
att stora provtagningsprogram som omfattar flera ut-
släppspunkter ibland är nödvändiga. Lokalt kan det 
handla om temporärt förorenade badplatser eller brunn-
nar (se exemplet ovan, Gotland) och där det behövs bil-
liga alternativ för privatpersoner som vill kontrollera sin 
vattenförsörjning. En spårmetod som erbjuds av ett 
kommersiellt vattenlaboratorium till ett rimligt pris 
borde alltså vara av intresse för såväl kommuner som 
 vattenvårdsförbund och VA-verk som ofta har problem 
med förorenade vatten, eller där analysen kan vara en del 
i det vanliga övervakningsprogrammet.
 Men för att det över huvud taget ska vara någon me-
ning med att använda sig av spårmetoder krävs det att de 
med en viss säkerhet kan skilja mellan animal och human 
fekal förorening. Ibland kan det vidare handla om att 
skilja på föroreningen mellan olika djurslag. Det vanli-
gaste sättet att mäta diskrepansen för olika metoder har 
varit genom att göra en blindtest på isolat eller prover 
och se hur stor del som klassificeras rätt. En del av dessa 
studier har rapporterats (ovan) under respektive metod. 
I regel ligger andelen korrekt klassificerade resultat mel-
lan 60 % och 90 %. I studier där högre andel korrekt 
klassificering erhållits har antingen isolaten redan ingått 
i databasen (Wiggins m.fl., 2003) eller, som i fallet med 
bacteroidesfager som infekterar stam GA17, proverna 
utgjorts av avloppsvatten och inte varit så pass utspädda 
som i miljön (TOFPSW, 2005). För att detektera bakte-
roidesfager i miljön krävs det att 100–1000 ml vatten 
koncentreras.

 Än så länge har ingen metod visat sig användbar vid 
alla tillfällen eller i alla miljöer. Taylor (2003) föreslår 
multivariatanalys av en »korg» med lämpliga metoder för 
att kunna uppskatta andelen human respektive animal 
förorening i ett prov. Detta kommer att bli väldigt kost-
samt och samtidigt finns andra problem, som att man 
kan få olika resultat beroende på vilken statistisk metod 
man använder. Detta gör att käll-spårning inte kan ut-
föras av vem som helst utan kräver expertis inom ett fler-
tal områden, både för att utföra analyserna, samt för att 
behandla och tolka resultaten (Simpson m.fl., 2002). 
Därför sätts det en stor tilltro till utvecklingen på detek-
tion av arter, gener och stammar som är värdspecifika 
och som ger en korrekt klassificering. Däremot är dessa, 
just på grund av sin specificitet, ovanliga i miljön och 
förekommer i låga halter, om de ens går att detektera. 
Allteftersom metodutvecklingen leder till allt bättre och 
känsligare analyser ökar möjligheterna till direktdetek-
tion av specifika markörer (Scott m.fl., 2002). Då dyker 
nästa problem upp. Om ett vattendrag är förorenat, 
höga halter av indikatorer förekommer, och man be-
stämmer sig för att använda sig av en ny känslig metod 
och får ett positivt svar på humanpåverkan. Innebär det 
att avloppsreningsverket behöver effektiviseras? Att man 
kvalitativt detekterar markören betyder inte nödvändigt-
vis att huvuddelen av föroreningen är human utan kan 
fortfarande vara animal. Man behöver alltså ha något att 
relatera resultatet mot, vilket är en fördel med de meto-
der som bygger på kvoter. Utvecklingen inom realtids 
(kvantitativ) -PCR (qPCR) förbättrar dock möjlighe-
terna till att kunna fördela föroreningen, men än så länge 
är överensstämmelsen mellan metoder som bygger på 
odling och molekylära metoder dåligt kartlagd (Simpson 
m.fl., 2002).

forskning i Sverige

PhP-systemet (PhPlate) är utvecklat på Karolinska 
Institutet för typning av bl.a. aeromonas, enterokocker 
och koliformer. Utveckling för typning av bifidobakte-
rier har också gjorts, men med vissa problem med repro-
ducerbarheten (Blanche m.fl., 2004). Detta beror dels 
på att bakterierna är strikt anaeroba, men också på att 
isolaten plockades från HBSA som inte är ett särskilt se-
lektivt medium och att många atypiska kolonier testas, 
vilket försvårar typningen. På SMI pågår ett projekt där 
kvoten totala:sorbitolfermenterande bifidobakterier följs 
i ytvatten och som syftar till att bestämma gränsvärden 
för att bäst kunna klassificera föroreningar. Vidare sker 
även utveckling inom koncentration och detektion av 
norovirus i vatten. Dessutom har humana tarmvirus be-
stämts från musslor på västkusten (Hernroth, 2002). Ett 
annat angreppssätt som är vanligt vid spårstudier är att 
tillsätta något vid den troliga källan – som salt, färg eller 
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radioaktivt inmärkta molekyler – för att följa transpor-
ten. På SMI används en metod där höga halter bakterio-
fager istället tillsätts. Metoden är billigare och känsligare 
än någon av de andra spårmetoderna samtidigt som 
 fagernas transport i miljön bättre överensstämmer med 
transport av humana tarmvirus.
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Kärlekshav
 
I synnerhet flödar kärleken starkast
Ett sådant hav får aldrig dra sig tillbaka
Inte torka ut
För då stannar bara saltet kvar
Ilskna halitkristaller svider och bränner i alla kroppsveck
Såväl förhud som ögonlocken
Påminner om det som varit men inte längre är
 
Befriande regn sköljer bort saltet
Späder och renar, ditt kärleksregn

                kenneth M Persson
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