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TIIVISTELMA

Laidunnus on uhanalaisiin perinnebiotooppeihin kuuluvien merenrantaniittyjen tarkein ja
kustannustehokkain hoitomuoto. Merenrantalaidunnuksesta hydtyvat avoimilla niityilla
viihtyvien kasvien, lintujen ja hydnteisten lisaksi laiduntavat eldimet ja alueen maisema. On
kuitenkin herannyt huoli laiduntavien eldinten ulosteen vaikutuksesta alapuolisen vesiston ja
mahdollisesti lahella sijaitsevien uimarantojen hygieeniseen laatuun. Tassa tutkielmassa
selvitettiin nautojen ja lampaiden laiduntamien merenrantalaidunten vaikutusta lahistolla
sijaitsevien uimavesien hygieeniseen laatuun. Lisaksi tutkittiin merenpohjan pintasedimentin

roolia ranta-alueilla lannan ulosteperaisida mikrobeja pidattavana aineksena.

Naytteenottokohteita oli kaksi, jotka sijaitsivat Pohjois-Pohjanmaalla. Kummassakin kohteessa
otettiin vesi- ja pintasedimenttinaytteita laidunten edustojen pintavesistg, elainten juomavesista,
laidunten laheisyydessa sijaitsevilta uimarannoilta, seka kontrolliuimarannoilta, joiden
laheisyydessa ei laidunnettu. Naytteita otettiin kahden uimakauden aikana yhteensa kolme
kertaa kummastakin kohteesta. Naytteista analysoitiin suolistoperaista saastumista osoittavat

indikaattoribakteerit Escherichia coli ja suolistoperaiset enterokokit, zoonoottisista



taudinaiheuttajista lampdkestoiset kampylobakteerit, salmonella, enterohemorraaginen
Escherichia coli (EHEC) ja Cryptosporidium-alkueldin. Saastelahdejaljityksellad selvitettiin, miten
laiduntavat eldimet ja luonnon lintupopulaatiot vaikuttavat pintaveden hygieeniseen laatuun
tutkimuskohteissa. Uimarannoille tehtiin terveysriskinarviointi Uimavesiopas-tyokalun avulla
skenaarioissa, joissa uimaveden laatu vastasi laidunten edustojen pintavesia, eldinten

juomavesig, rantalaidunten laheisyydessa sijaitsevia uimavesia ja kontrolliuimavesia.

Indikaattoribakteerien lukumaarat jaivat kaikissa pinta- uima ja kontrolliuimavesissa alle
uimavesiasetuksissa maaritellyn yksittaisen valvontatutkimustuloksen toimenpiderajan. Eldinten
juomavesissa havaittiin suurempia lukumaaria indikaattoribakteereita verrattuna muihin
naytetyyppeihin (p<0,05). Kampylobakteereita havaittiin uimavesissa (1/6), kontrolliuimavesissa
(2/9) ja eldinten juomavesissa (6/9). Kontrolliuimavesista havaittiin myos salmonellaa (1/9). EHEC-
bakteeria ei havaittu vesinaytteista, kun taas Cryptosporidium-geenimarkkeria havaittiin kaikista
naytetyypeista, mutta l0yddksia ei voitu varmistaa. Tutkituista vesindytteista havaittiin lintujen,
lokkien ja marehtijoiden ulosteeseen viittaavia geenimarkkereita. Markkereiden
geenikopiolukumaarissa ei havaittu tilastollisesti merkitsevia eroja eri naytetyyppien valilla, paitsi
yleista ulosteperaista saastumista indikoivaa markkeria havaittiin enemman elainten

juomavesissa verrattuna pinta- ja kontrolliuimavesiin (p<0,05).

Laiduntavalla eldinlajilla (nauta ja lammas) ei havaittu olevan vaikutusta suolistoperdisten
mikrobien lukumaariin laidunten edustojen pintavesissa (p>0,05). Cryptosporidium-alkueldimen
geenimarkkeria ja yleista lintumarkkeria lukuun ottamatta kaikkia ulosteperaisia mikrobeja
havaittiin useammin vesindytteista verrattuna sedimenttindytteisiin. C. jejuni -bakteerin todettiin
aiheuttavan 0,4-1,2 tautitapausta paivassa 100 uimaria kohden hankkeessa mukana olleilla
uimarannoilla. Suurin infektioriski todettiin silloin, kun uimaveden C. jejuni lukumaarat vastasivat
eldinten juomavesia (1,5-2,4 tautitapausta/paiva/100 uimaria). Taman tutkielman tulosten
perusteella tutkimuskohteiden rantalaitumet eivat lisdnneet ulosteperaisten mikrobien maaraa
pintavesissa, ja laitumilta peraisin olevien taudinaiheuttajien aiheuttama infektioriski ldheisten
uimarantojen kayttdjille jai pieneksi normaalitilanteessa. Lisaa tietoa kaivataan kuitenkin

erilaisista kohteista ja runsaiden sateiden vaikutuksista laidunten mikrobipaastaihin.
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ABSTRACT

Grazing is the most important and cost-efficient way of maintenance in the coastal meadows,
which is a critically endangered biotope. Coastal grazing benefits plants, birds and insects that
thrive in open meadows. In addition to that, grazing benefits the livestock and improves the
landscape of the area. On the other hand, concerns have arisen about the impact of the faeces
of grazing animals on the hygienic quality of the nearby waterbody and possibly nearby bathing
areas. This thesis investigated the impact of coastal grazing sites on nearby bathing sites. In
addition to that, the role of the bottom sediment as a substance for the retention of faecal

microbes in coastal areas was studied.

Samples were collected from two locations from Northern Ostrobothnia, Finland. Surface water
samples and sediment samples were collected in front of the pastures, and from the drinking
water points of the animals, bathing sites located close to the grazing sites and control bathing
sites. Faecal indicator bacteria, thermotolerant campylobacters, salmonella, enterohemorrhagic

E. coli (EHEC) and Cryptosporidium spp. were analysed from the samples. Quantitative microbial



source tracking methods were used to investigate the effect of grazing animals and bird
populations on the microbial quality of the surface water. Quantitative microbial risk assessment
of bathing waters was conducted with Uimavesiopas web tool in scenarios where the pathogen
numbers of the bathing waters were equivalent to the pathogen numbers found in the surface
waters in front of the grazing sites, animal drinking waters, bathing sites located near the grazing

sites and control bathing sites.

The numbers of faecal indicator bacteria in surface and bathing waters were below the action
limits determined by finish bathing water regulations. In animal drinking waters, the numbers of
faecal indicator bacteria were higher compared to the other water types (p<0,05). Campylobacter
were detected in bathing waters (1/6), control bathing waters (2/9) and animal drinking waters
(6/9). Salmonella was detected from control bathing water (1/9). EHEC was not detected from
water samples, while Cryptosporidium gene marker was detected from all water sample types,
but these findings were not confirmed. Genetic markers referring to the faeces of birds, gulls

and ruminants were found in all the water sample types examined. No statistically significant
differences in gene copy numbers of faecal markers were found between sample types, except
the general faecal marker was found in higher gene copy numbers in animal drinking water

compared to the surface waters and control bathing waters (p<0,05).

The species of the grazing animal had no statistically significant effect on the numbers of faecal
microbes in the surface waters in front of the grazing sites (p>0,05). All faecal microbes were
found more frequently in water samples compared to the surface sediment samples, except for
the Cryptosporidium spp. gene marker and general bird faecal marker. In the studied bathing
sites, C. jejuni caused 0,4-1,2 infection cases in a day per 100 beach users. Risk of infection was
highest (1,5-2,4 cases of infection per day) when the C. jejuni numbers were equivalent to the
numbers in animal drinking water. This study indicates that the grazing sites in the study area
did not increase the numbers of faecal microbes in surface waters and the risk of infection
caused by the pathogens originating from grazing sites was low in normal conditions. However,
more information is needed from different sites and the impact of heavy rains on the microbial

emissions of grazing sites.
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Lyhenteet ja maadritelmat

cDNA Complementary DNA, komplementaarinen DNA

Cry18S Cryptosporidium-alkueldimen sukutason analyysi

DALY Disability adjusted life year, tautitaakka

DEUF Dead-end ultrafiltration, suuren tilavuuden ultrasuodatus
EU Euroopan unioni

GC Gene copy, geenikopio

GenBac3 Yleista ulosteperadista saastumista osoittava markkeri
GFD Yleinen lintumarkkeri

Gull4 Lokkimarkkeri

MALDI TOF MS Matrix-assisted laser-desorption-ionization time-of-flight mass spectrometry,

matriisiavusteinen laser-desorptio/ionisaatio-lentoaika massaspektrometria

MMM Maa- ja metsatalousministerio

MPN Most probable number, todennakdisin lukumaara

mtDNA Mitokondriaalinen DNA

PCR Polymerase chain reaction, polymeraasiketjureaktio

PMY Pesaketta muodostava yksikkd

QMRA Quantitative microbial risk assessment, kvantitatiivinen mikrobiologinen

riskinarviointi

gPCR Quantitative PCR, kvantitatiivinen PCR
rRNA Ribosomaalinen RNA

RT-gPCR Real Time qPCR, raaliaikainen qPCR
Rum2Bac Marehtijamarkkeri

SheepCytB Lammasmarkkeri

STM Sosiaali- ja terveysministerio

WHO World Health Organization, Maailman terveysjarjesto
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1(1)

1 Johdanto

Maatalouden tehostuessa 1900-luvun puolivalista alkaen laidunnuksen ja niiton avulla avoimena
pysyneiden niittyjen maara alkoi vahetd umpeenkasvun myota. Luontotyyppina tallaiset
perinnebiotoopit ovat suurimmaksi osaksi luokiteltu erittain uhanalaisiksi. Merenrantaniityt
kuuluvat naihin erittain uhanalaisiin perinnebiotooppeihin, ja niiden tarkein ja
kustannustehokkain hoitomuoto on laidunnus. Laidunnetut merenrantaniityt ovat
monimuotoisia elinymparistdja, joilla viihtyy useita uhanalaisia elidlajeja, kuten mustapyrstokuiri
ja nelilehtivesikuusi. Uhanalaisten lajien lisdksi merenrantaniittyjen laiduntamisesta hyotyvat

laidunelaimet, joille luonnonlaitumet mahdollistava lajityypillisen kayttaytymisen.

Laadultaan hyvat vesialueet ovat tarkeita seka talouden, ettd vaeston hyvinvoinnin ja terveyden
nakokulmasta. Suomessa suurin osa aikuisvaestosta harrastaa erilaisia vesiin liittyvia vapaa-
ajantoimintoja, kuten uintia ja kalastusta. Pintavesissa esiintyy kuitenkin erilaisia
taudinaiheuttajamikrobeita, joille voi altistua vesien virkistyskayton yhteydessa. Osa
taudinaiheuttajista esiintyy pintavesissa luonnostaan, mutta merkittava osa on kuitenkin
peraisin ulosteesta. Pintavesien ulosteperainen saastuminen voi olla peraisin useista lahteistg,
kuten yhdyskuntien jatevesista, maataloudesta ja villielaimista. Euroopassa uimavesien

mikrobiologista laatua valvotaan ulosteperaista saastumista osoittavien bakteereiden avulla.

Vaikka merenrantaniittyjen laidunnuksen maisemalliset hyddyt ovat merkittavat, laidunnuksen
mahdolliset vaikutukset alapuolisen vesistdn mikrobiologiseen laatuun ovat herattaneet huolta,
silla laiduntavien elainten ulosteen tiedetaan sisaltava inmisille infektiotauteja aiheuttavia
mikrobeja. Taman pro gradu -tutkielman tavoitteena oli selvittda millaisia vaikutuksia
merenrantalaitumilla voi olla 1ahelld sijaitsevien uimavesien hygieenisen laatuun, ja samalla
halventaa epatietoisuutta rantalaidunnuksen vaikutuksista alapuolisen vesiston

mikrobiologiseen laatuun. Lisaksi tavoitteena oli selvittaa vaikuttaako laiduntava eldinlaji



alapuoliseen vesistoon paatyvien suolistoperadisten mikrobien maaraan, seka tutkia

pintasedimentin roolia ranta-alueilla lannan ulosteperaisia mikrobeja pidattavana aineksena.



2 Kirjallisuuskatsaus

2.1 Rantalaidunnus

2.1.1 Merenrantaniityt

Perinnebiotoopit ovat perinteisen maa- ja karjatalouden muovaamia ymparistgja, joihin kuuluvat
muun muassa erityyppiset niityt, kuten merenrantaniityt, hakamaat, metsalaitumet ja nummet
(Vainio ym. 2001). Perinteinen hoito muodostuu paaosin niitosta ja laidunnuksesta ja useimmat
perinnebiotoopit tarvitsevat saanndllista ja pitkajanteista hoitoa sailyakseen.
Hoitotoimenpiteiden loppuminen ja heikkeneminen tarkoittavat perinnebiotoopille tyypillisen
monimuotoisen lajiston muuttumista ja jopa haviamista (Lehtomaa ym. 2018).
Perinnebiotooppien vahentyminen on ollut voimakasta Euroopassa erityisesti 1950-luvulta 2000-
luvun alkupuoliskolle (Joyce 2014). Syita voimakkaaseen vahenemiseen ovat maatalouspolitiikan
muutokset, perinnebiotooppien vahainen tuottavuus viljelijalle, seka maatalouden

tehostumisesta johtuva vahaisempi maa-alan tarve.

Merenrantaniityt kuuluvat perinnebiotooppeihin ja Euroopan neuvoston luontodirektiivin
92/43/EY mukaisiin ensisijaisesti suojeltaviin luontotyyppeihin (Luontodirektiivi 92/43/EY,
Lehtomaa ym. 2018). Ne ovat aiemmin sadanndllisesti laidunnettuja tai niitettyja, ja nykyisin
harvahkoja alle 1,7 m korkeita ruovikoita, joiden alla niittykasvillisuutta on jaljella vahintaan 30 %.
Hoidetulla merenrantaniitylla kasvillisuus on matalaa ja avointa muodostaen tyypillisesti
rantaviivan suuntaisia vyohykkeita, joita on aina enemman kuin yksi (kuva 1). Suomessa
merenrantaniittyja esiintyy mantereen rannoilla ja saarissa Suomenlahdelta Peramerelle, mutta
niiden hoito on keskittynyt paaosin Perameren rannikolle (Lehtomaa ym. 2018). Kokonaan tai
osin sdilyneitd merenrantaniittyja arvioidaan olevan 6 200 hehtaaria, yksittaisen alueen koon
vaihdellessa alle hehtaarista yli sataan hehtaariin. Perinteisen niiton ja laidunnuksen loputtua
merenrantalaidunten maara on vahentynyt noin 60 %, kun verrataan 1960-luvun tilanteeseen.
1990-luvulla maatalouden ymparistokorvauksen ansiosta uudelleen alkaneen rantalaidunnuksen

vuoksi niittyjen keskikoko on kasvanut Perameren rannikolla merkittavasti (Lehtomaa ym. 2018).



Laidunnus on todettu naiden niittyjen kustannustehokkaimmaksi hoitomuodoksi. Nykyaan
merenrannoilla laiduntavat eldimet ovat padosin lihakarjaa ja laidunnuspaine vaihtelee liian

suuresta liilan alhaiseen.

ra—

Kuva 1. Tyypillista maisemaa laidunnetulla merenrantaniitylla. Kuva: Marika Laurila,

Luonnonvarakeskus.

Merenrantaniityt ovat yleensa runsaslajisia ymparistdja, joille on kehittynyt niille ominainen
monimuotoinen elidstod, jota seka laidunnus etta niitto lisaavat (Lehtomaa ym. 2018).
Biodiversiteetin runsaus merenrantalaitumilla perustuu siihen, etta hoitotoimenpiteet
vahentavat valoa tarvitsevien matalakasvuisten kasvien kannalta haitallista kilpailua (Kose ym.
2021). Sen lisaksi, etta lajien runsaus kertoo merenrantalaitumen ennallistamisen
menestyksestd, myos kasvillisuuden tasaisuus on tarkea parametri. Monimuotoisen
kasvillisuuden lisaksi niityilla pesii ja ruokailee useita uhanalaisia ja silmallapidettavia lintulajeja,
ja avointa ymparistda pesinnalle vaativille vesi- ja rantalinnuille merenrantaniityt ovat tarkeita
pesimaymparistdja. Etelansuosirri ja mustapyrstokuiri ovat tyypillisia merenrantalaidunten
uhanalaisia lintulajeja (Satomaa 2021). Laiduntava karja voi olla myds uhka pesiville rantalinnuille
tallomisen vuoksi. Lintujen pesintaa voidaan kuitenkin suojella valitsemalla laidunnuksen

aloitusajankohta pesinta huomioiden ja laiduntamalla lohkoissa. Perameren rannikon



rantalaitumilla tutkijat ja lintuharrastajat ilmoittavat paikkatietona lintujen pesien paikat, jota
viljelija voi hyddyntaa laidunnusta suunnitellessa. Laidunten lantakasat houkuttelevat myds
monia hydnteisia, kuten lantakuoriaisia ja karpasia ravinnonhakuun ja lisdantymaan (Vainio
2022). Lantakuoriaisten ja karpasen toukkien ansiosta lantakasojen sisaltamat ravinteet paatyvat
nopeammin maaperaan ja samalla ne vahentavat lannasta aiheutuvia metaanipaastoja (Vainio
2022, Slade ym. 2016). Myds uhanalaisia hydnteislajeja, kuten heinasirkkoja, tavataan

perinteisilla laidunmailla (Schwarz ja Fartmann 2022).

On havaittu, etta karjan tyypilld ja laidunnuksen intensiteetilld on vaikutus perinteisten laidunten
biodiversiteettiin (Toth ym. 2016). Lampaiden laiduntamilla alueilla havaittiin olevan alhaisempi
lajien runsaus kuin nautalaitumilla, ja taman arvioidaan johtuvan eldinten eri
ruuanhankintatavoista: lampaat syévat tarkemmin ruohokasveja ja ruokailukorkeus on
matalampi, kun taas nautojen ruokailu ei ole kovin spesifia ja ne syévat vaihtelevilta korkeuksilta.
Hyldtyn merenrantaniittyjen ennallistamisen alkaessa biodiversiteetin runsastuminen alkaa
nakymaan vasta pidemmalla aikavalilla (Kose ym. 2021). Hoitamattomilla niityilla jarviruoko on
tyypillinen runsastuva kasvi (Huuskonen ym. 2022). Vaikka ennallistamisen paamaarana
pidetaan tyypillisesti uhanalaisten lintu- ja sammakkolajien suojelua, merenrantalaitumen
kasvillisuuden ominaisuudet kertovat kuitenkin tehokkaammin ennallistamisen onnistumisesta:
uhanalaiset eldimet palaavat alueelle vasta kasvillisuuden toiminnallisuuden palauduttua (Kose

ym. 2021).

2.1.2 Viljelijoiden elinkeino ja rantalaidunten ravinnekuormitus

Nykyaan merenratalaidunnuksessa on tarkeaa sovittaa yhteen biodiversiteetin hoito ja karjan
tuottavuus (Niemela ym. 2008). Merenrantalaitumilla ravinnon maara ja laatu ovat yleisesti
heikompia kuin hoidetuilla laitumilla, minka vuoksi on arvioitu, etta pienemmat nautakarjarodut
kuten Hereford, saattaisivat pystya paremmin hydédyntamaan laidunten ravintoa. Seka
biodiversiteetin, etta tuotannon tehokkuuden kannalta on tarkeaa, etta eldinten tiheys ja
laidunnuskauden pituus mitoitetaan oikein. Merenrantalaitumen yllapitoon riittava elaintiheys
voi olla 0,4 eldinta hehtaarilla, kun taas entisdintivaiheessa suurempi tiheys voi olla tarpeen

(Niemela ym. 2008). Laidunkauden aloitus kesakuun puolivalissa vaikuttaa olevan optimaalisin;



aikaisempi aloitus saattaa haitata lintujen pesintaa, mutta myoéhaisempi aloitus vaikuttaa

negatiivisesti ravinnon laatuun.

Laidunnetulla merenrantaniitylla karja kierrattaa ja vahentaa kasvillisuuden biomassaa ja
samalla siihen sitoutuneita ravinteita (Huuskonen ym. 2022). Vaikka osa ravinteista palaa
ulosteen ja virtsan mukana takaisin laitumelle, on osa ravinteista sitoutunut eldinten kasvuun.
Yhden hehtaarin kokoisella merenrantalaitumella kolmen kuukauden laidunkauden aikana
emolehma ja vasikka -parin kasvuun sitoutuu keskimaarin 2 kg typpea ja 0,6 kg fosforia.
Ymparistdsopimuksissa on lahtokohtaisesti kielletty lisarehun tuominen karjalle, joten kaikki
eldinten kdyttama ravinto on peraisin laitumelta, joskin valttamattomia kivennaisaineita voidaan
elaimille tarjota. Taulukossa 1 on vertailtu hoidetun ja hoitamattoman merenrantaniityn
biomassaan sitoutuneita ravinteita. Peramerella on aiemmin tutkittu ravinnepitoisuuksia
rantalaidunten vaikutusalueella (Soininen 2020). Rantalaidunkohteiden fosforipitoisuudet olivat
paaosin verrokkikohteita pienempig, typpipitoisuuksissa ei havaittu eroa. Vaikka tutkimuksen
aineiston perusteella ei voitu sanoa varmaksi, etta laitumet vahentaisivat vesiston
ravinnekuormitusta, tulokset antavat kuitenkin viitteita siita, etta laidunnuspaine ei ole liian
suuri. Liian suuri laidunnuspaine voi johtaa maaperan eroosioon, ja sita kautta lisata

ravinnevalumia vesistdoon (Niemela 2012, Julian ym. 2017).

Taulukko 1. Hoidetun ja hoitamattoman merenrantaniityn kasvillisuuteen sitoutuneet ravinteet

hehtaarin kokoisella laitumella. (Huuskonen ym. 2022)

Hoidettu merenrantaniitty | Hoitamaton merenrantaniitty

Biomassa (kuiva-aineen massa) | 2600 kg 10000 kg

Biomassaan sitoutunut typpi 37 kg 90 kg

Biomassaan sitoutunut fosfori 3,9 kg 9 kg




2.1.3 Rantalaidunnuksen ongelmakohdat

Soinisen (2020) opinnadytetydssa havaittiin, ettd merenrantalaitumet saattavat aiheuttaa
merkittavaa ulosteperadista saastumista lahella sijaitsevilla uimarannoilla erityisesti sateiden
aikaan. Tyossa tutkittiin kolmea Perameren rannikolla ja merenrantalaitumen |aheisyydessa
sijaitsevaa uimarantaa uimakausien 2018 ja 2019 aikana. Kahdella uimarannalla havaittiin
uimakauden 2019 aikana saastumistapahtuma, jossa suolistoperaisten indikaattorimikrobien
lukumaarat ylittivat uimavesiasetusten laatuvaatimukset (STM 2008a). Saastelahdejaljityksen
tulosten perusteella toisen saastumistapauksen todettiin olevan peraisin laheisella laitumella
laiduntaneiden nautojen ulosteesta. Tutkimus antoi lisaksi viitteita siita, etta
merenrantalaidunten laiduneldaimista peraisin olevien ulostebakteereiden maarat ovat
suurempia laidunkauden loppupuolella verrattuna laidunkauden alkuun (Soininen 2020). Osa
ulosteperaisista mikrobeista voi olla zoonoottisia eli ihmisille ja elaimille tauteja aiheuttavia.
Yleisimpia zoonoottisia taudinaiheuttajamikrobeja ovat kampylobakteerit, salmonella,
Cryptosporidium-alkueldimet ja enterohemorraaginen Escherichia coli -bakteeri (EHEC) (Caprioli

ym. 2005, Jacobsen ja Bech 2012, Santin 2013, Pitkanen ja Hanninen 2017).

Eldinten ulosteesta aiheutuvan uimaveden saastumisen aiheuttama terveysriski on yleensa
pienempi kuin ihmisen ulosteen aiheuttama terveysriski riippuen ulosteen alkuperasta (Soller
ym. 2010). Tuoreen karjan lannan aiheuttama riski ei nayta eroavan merkittavasti ihmisen
ulosteen aiheuttamasta riskistd, kun taas tuoreen lokin, kanan ja sian ulosteen aiheuttama riski
uimavesissa naytti olevan merkittavasti pienempi verrattuna ihmisperaiseen ulosteeseen. Ero
ihmisperaisen ja muista lahteista tulevan ulosteperaisen saastumisen aiheuttaman riskin valilla
johtuu luultavasti tautia aiheuttavien taudinaiheuttajamikrobien esiintymisen ja lukumaaran
eroista (Soller ym. 2014). Esimerkiksi ihmisten suolistovirukset ovat merkittava sairastumisten
aiheuttaja, mutta niita esiintyy paaosin vain ihmisen ulosteessa. Erona on myas se, etta
puhdistetun asumajateveden purkamisesta luonnonvesiin aiheutuva saastuminen on usein
jatkuvaa, kun taas elaimista peraisin oleva ulosteperainen saastuminen on yleensa ajoittaista,

liittyen esimerkiksi pintavalumiin rankkasateiden yhteydessa (Soller ym. 2015).



Laurilan (2022) tekemassa kyselyssa selvitettiin ihmisten suhtautumista rantalaidunnukseen.
Kysely oli kohdennettu henkilGille, jotka ovat tekemisissa rannikkoluonnon kanssa muun muassa
asuinpaikkansa, elinkeinonsa tai vapaa-ajan harrastusten vuoksi (Laurila 2022). Kyselyn tulosten
perusteella suurin osa vastanneista piti rantalaidunnusta positiivisena asiana, joskin
huolenaiheitakin nousi esille. Kyselyyn vastasi 195 henkil©a, joista 60 % oli sita mielt, etta
rantalaidunnus on hyva asia. Osin huonona tai huonona asiana sita piti 40 % vastaajista. Alueen
asukkaat ja mokkeilijat nayttavat suhtautuvan luontoharrastajia ja metsastajia suopeammin
merenrantalaitumiin. Kyselyssa laidunten positiivisiksi puoliksi koettiin maisemalliset hyddyt ja
positiiviset luontovaikutukset, kun taas negatiivisiksi puoliksi nahtiin veden laadun

heikkeneminen ja alueen kaytdn rajoittuminen.

2.2 Zoonoottiset taudinaiheuttajamikrobit pintavesissa

Zoonoottiset taudinaiheuttajat voivat aiheuttaa tautia seka elaimille etta ihmisille (Ruokavirasto
2022). Tartunta voi tapahtua suoraan yksilosta toiseen tai epasuorasti esimerkiksi veden,
elintarvikkeiden tai hydnteisten valityksella. Ihmiselle infektiotauteja aiheuttavista mikrobeista yli
puolet on zoonoottisia ja on arvioitu, etta uusista taudinaiheuttajista zoonoottisia on jopa 75 %
(Taylor ym. 2001). Tassa tydssa keskitytaan neljagan zoonoottiseen suolistomikrobiin, joiden

tiedetaan aiheuttaneen vesivalitteisia infektioita ja vesiepidemioita.

2.2.1 Kampylobakteeri

Kampylobakteerit ovat Campylobacteraceae heimoon kuuluvia gram-negatiivisia bakteereita,
jotka eivat muodosta itidita ja joita tunnetaan 29 lajia ja 12 alalajia (Pitkanen ja Hanninen 2017).
Campylobacter jejuni ja Campylobacter coli ovat tarkeimmat kampylobakteeri-infektioiden
aiheuttajat ihmisilla ja ne kuuluvat [ampdkestoisiin kampylobakteereihin. Myés Campylobacter
lari ja Campylobacter upsaliensis -1ajit ovat lampokestoisia, eli ne voivat kasvaa [ampétilan ollessa
30-42°C mikroaerofiilisissa olosuhteissa, jossa happea on 3-10 % ja hiilidioksidia 5-10 % ilman
tilavuudesta. Solut ovat ohuita kierteisia sauvoja. Kierteinen muoto ja solun toisessa paassa

sijaitseva siima saavat aikaa kampylobakteereille tyypillisen korkkiruuvimaisen liikkeen.



Suurin osa kampylobakteerilajeista elaa tasalampoisten eldinten suoliston alaosassa,
sukupuolielimissa ja suuontelossa (Pitkanen ja Hanninen 2017). Jotkin kampylobakteerilajit ovat
opportunisteja tai zoonoottisia taudinaiheuttajia, ja kampylobakteerit kuuluvatkin
maailmanlaajuisesti yleisimpiin bakteeriperaisiin vatsatautien aiheuttajiin. Kehittyneissa maissa
kampylobakteeri aiheuttaa akuutin vatsataudin, jonka tyypillisiin oireisiin kuuluvat ripuli, kuume,
pahoinvointi ja vatsakipu. Kampylobakteerin infektiivinen annos on alhainen, muutama sata
solua, ja taudin inkubaatioaika on yleensa 2-5 paivaa. Kampylobakteereita esiintyy globaalisti
seka ihmisillg, etta elaimilla, kuten naudoilla, lampailla ja linnuilla (Pitkdnen ja Hanninen 2017).
Yleensa leviaminen tapahtuu ulosteella saastuneen juomaveden tai elintarvikkeiden valityksella,
mutta myos luonnonvesissa uiminen voidaan laskea potentiaaliseksi tartunnan lahteeksi.
Suomessa kampylobakteerit ovat norovirusten lisaksi yleisin vesiepidemioiden aiheuttaja (THL

2023). Ihmisten valiset kampylobakteeritartunnat eivat ole yleisia (Pitkdnen ja Hdnninen 2017).

Vaikka jatevedella saastunut juomavesi onkin yleisin kampylobakteeri-infektion lahde, on
luonnonvesissa uiminen tunnustettu infektion riskitekija, vaikkakin uimisen ja infektion
yhdistaminen on haastavaa (Schénberg-Norio ym. 2004, Pitkdnen ym. 2013). Vedesta peraisin
olevien infektioiden alkupera on yleensa tuore ulosteperdinen saastuminen, joka on peraisin
tyypillisesti jatevedestd, karjan ulosteesta tai luonnon lintupopulaatioista, silla kampylobakteerit
eivat kykene lisaantymaan ymparistdssa (Pitkanen 2013). Kampylobakteeri-solut kestavat
huonosti epasuotuisia oloja isdannan ulkopuolella (Jones 2001). Eraan tutkimuksen mukaan C.
Jejuni ja C. coli sailyttivat 5 °C:ssa vesiymparistdssa hyvin viljeltavyytensa 60 paivan ajan, mutta
lampotilan noustessa 15 °C:een ylapuolelle, solut menettivat viljeltavyytensa nopeasti (Thomas
ym. 1999). Toisessa tutkimuksessa puolestaan havaittiin, etta kesaisin, jolloin suoran
auringonvalon maara on suurimmillaan, kampylobakteerien inaktivaatioaika jokivedessa oli
lyhyempi kuin talvella ja kevaalla (Rodriguez ja Araujo 2012). Heikosta sailyvyydesta huolimatta
kampylobakteereita esiintyy yleisesti pintavesissa (Hokajarvi ym. 2013). Eri puolilla maailma

kampylobakteerien esiintyminen pintavesissa on vaihdellut 30-80 % valilla (taulukko 2).
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Taulukko 2. Kampylobakteerin esiintyminen pintavesissa bakteeriviljelymenetelmalld

analysoituna.

Alue ja vesityyppi Positiivisten osuus Viite
(positiivisten/kaikkien

tutkittujen naytteiden Ikm.)

TSekki, pintavedet 38 % (21/56) Strakova ym. 2022
Alankomaat, uimavedet 33 % (10/30) Mulder ym. 2020
Alankomaat, pintavedet 80 % (24/30) Mulder ym. 2020

maatalouden vaikutusalueella

Suomi, uimavedet 58 % (29/50) Hokajarvi ym. 2013

Kanada, pintavedet 43 % (80/186) Jokinen ym. 2010

2.2.2 Salmonella

Salmonellat kuuluvat Enterobacteriaceae heimoon ja Salmonella sukuun, johon kuuluu kaksi
lajia: Salmonella enterica ja Salmonella bongori (Hasan ym. 2019). S. enterican alle kuuluu kuusi
alalajia, jotka on edelleen jaettu serotyyppeihin joita tunnetaan yli 2500. Ihmisia infektoivista
patogeeneista suurin osa kuuluu S. enterican alalajiin enterica. Salmonellat ovat gram-negatiivisia
ja fakultatiivisesti anaerobisia sauvoja, jotka eivat fermentoi laktoosia. Niilld on uintisiimoja,
joiden ansiosta suurin osa kannoista on liikkuvia, joskin liikkumattomia kantoja tiedetaan olevan
runsaasti. Suurin osa salmonelloista kasvaa lampatilan ollessa 5-47 °C, mutta optimilampadtila on

35-37 °C (Fatica ja Schneider 2011).

Salmonellojen aiheuttamat infektiot ovat joko yleis- tai suolistoinfektioita (Hasan ym. 2019).
Yleisinfektioita aiheuttavat S. enterica serotyypit S. typhi ja S. paratyphi ja naiden kantajana
toimii lahes yksinomaan ihminen (Eng ym. 2015). Muut S. enterica serotyypit aiheuttavat
suolistoinfektioita, joiden oireisiin kuuluvat muun muassa ripuli ja pahoinvointi. Naiden kantajiin
kuuluu laaja joukko tasalampaisia eldimia (Eng ym. 2015). Euroopan Unionin alueella salmonellat
ovat kampylobakteerin jalkeen toiseksi yleisin zoonoottista alkuperaa olevien infektioiden

aiheuttaja (EFSA ja ECDC 2018). Salmonellojen aiheuttaman suolistoinfektion inkubaatioaika on
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yleensa 12-72 tunnista jopa viikkoon infektiivisen annoksen ollessa suuri, jopa 100 000 solua
(Hasan ym. 2019). Suuren infektiivisen annoksen vuoksi saastumisen on oltava merkittavaa, jotta

vesivalitteisia salmonellainfektioita iimenee (Laine ym. 2011).

Salmonella paatyy ymparistdéon infektoituneen kantajan ulosteen mukana ja altistuminen
tapahtuu suun kautta (Hasan ym. 2019). Salmonellojen aiheuttamat suolistoinfektiot ovat
yleensa perdisin ulosteella saastuneesta ruuasta, kuten kanan lihasta, mutta myds vesivalitteisia
infektioita on raportoitu (Laine ym. 2011, Clayton ym. 2017, Christidis ym. 2020). Salmonella
sailyy hyvin vaharavinteisessa ymparistdssa ja silla tiedetaan olevan myos reservaatteja
ymparistossa (Hasan ym. 2019). Vedessa salmonella menettaa elinkykynsa tyypillisesti
kuukaudessa, mutta esimerkiksi biofilmien tiedetaan parantavan selviytymista vesiymparistossa
(Steele ja Odumeru 2004, Gaertner ym. 2011). Salmonellan on raportoitu selviytyvan hyvin
maaperassa, lannassa seka vedenpohjan pintasedimentissa (You ym. 2006, Islam ym. 2004,
Moore ym. 2003). Jokien korkea virtaaman ja runsaiden sateiden on havaittu olevan yhteydessa
salmonellahavaintoihin pintavesissa (Wilkes ym. 2011). On siis mahdollista, etta salmonellan
merkittavana lahteend pintavesissa toimii sadevesien valumat, minka lisaksi vapautuminen
vedenpohjan pintasedimentista on mahdollista. Uimavesissa salmonellojen esiintyvyys on ollut
alle 20 %, mutta esimerkiksi maatalouden vaikutusalueella salmonellan esiintyvyys on ollut jopa

80 % (taulukko 3).
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Taulukko 3. Salmonellan esiintyminen pintavesissa

Alue ja vesityyppi Menetelma Positiivisten osuus Viite
(positiivisten/kaikkien
tutkittujen naytteiden Ikm.)
EU, uimavedet Useita 18 % (178/990) Farrell ym. 2021
Kanada, pintavesi Rikastus ja 13 % (24/186) Jokinen ym. 2010
viljely
USA, maaseudun Rikastus ja 80 % (58/72) Haley ym. 2009
pintavedet viljely
Uusi-Seelanti, uimavesi | Rikastus ja 10 % (69/725) Till ym. 2008
ELISA
2.2.3 EHEC

Escherichia coli -bakteerit ovat Enterobacteriaceae heimoon kuuluvia gram-negatiivisia sauvoja,
jotka elavat paaasiassa kommensaaleina selkarankaisten isantien suolistossa (Garcia-Aljaro ym.
2017). Suolistoinfektioita aiheuttavat E. coli -bakteerit voidaan luokitella kuuteen paaryhmaan:
enteropatogeeninen EPEC, enterotoksinen ETEC, enteroaggregatiivinen EAEC, enteroinvasiivinen
EIEC, hajanaisesti tarttuva DAEC ja enterohemorraginen EHEC (Kaper ym. 2004). Naista EHEC on
zoonoottinen ja liittetty erityisesti kehittyneisiin maihin (Garcia-Aljaro ym. 2017). EHEC:n kyky
aiheuttaa infektioita perustuu kykyyn tuottaa shiga-toksiineja (Kaper ym. 2004) ja se on shiga-
toksiinia tuottavien E. coli -bakteereiden (Shiga toxin-producing E. coli, STEC) alaryhmg, joka
aiheuttaa verista paksusuolentulehdusta ihmisilla (Delannoy ym. 2013). Kaikki STEC kannat
tuottavat vahintaan toista shiga-toksiinityyppia (stx1 ja stx2) (Paton ja Paton 2002). Termeja EHEC
ja STEC kaytetaan usein sekaisin kirjallisuudessa. STEC:n serotyyppeja tunnetaan yli 400, ja

yleisin tartuntojen aiheuttaja on serotyyppi O157:H7 (Garcia-Aljaro ym. 2017 ja Ameer ym. 2023).

EHEC:n infektiivinen annos on alhainen, alle 100 solua riittaa aiheuttamaan infektion ja oireet

kehittyvat tyypillisesti kolmessa pdivassa (Ho ym. 2013). Tyypillisiin oireisiin kuuluvat vatsakivut,



13

seka ripuli tai verinen ripuli, mutta kantaja voi olla my6s oireeton. Osalle infektion saaneista
kehittyy vakava hemolyyttis-ureeminen oireyhtyma. EHEC, kuten myds E. coli, leviaa ymparistoon
infektoituneen kantajan ulosteen mukana, joihin kuuluvat muun muassa ihmiset, naudat, siat,
lampaat ja luonnon lintupopulaatiot (Garcia-Aljaro ym. 2017). Tarkeimmaksi kantajaksi on
tunnistettu marehtijat ja erityisesti nauta. Kotieldimet voivat toimia myds oireettomina kantajina
(Caprioli ym. 2005). Vaikka ruuasta peraisin olevat tartunnat ovat yleisimpia, myos vedesta
peraisin olevia tartuntoja on raportoitu (Garcia-Aljaro ym. 2017). Kanadan Walkertonissa E. coli
O157:H7 aiheutti suuren epidemian, kun nautojen ulosteesta peraisin olevia mikrobeja paatyi
kaivoon runsaiden sateiden ja tulvien vuoksi (BGOSHU 2000). My6s uimavesiin liitettyja

epidemioita on raportoitu (Rangel ym. 2005).

STEC voi sailya viikoista kuukausiin ulosteella saastuneessa vedessa (Wang ja Doyle 1997, Ferens
ja Hovde 2011). Vesiymparistossa sailymista suosivat alhainen l[ampédtila ja biofilmit (Wang ja
Doyle ym. 1998, Vogeleer ym. 2014). STEC:n sailymista lannassa ja maaperassa suosii
mikrobiyhteison alhainen diversiteetti (Vogeleer ym. 2014). Pintavesissa EHEC-bakteerien
esiintyvyyden on eri tutkimuksissa arvioitu olevan 2-8 % (Jokinen ym. 2010, Bonetta ym. 2011,
Cooley ym. 2014). Pintavesissa esiintymisen on havaittu olevan kausittaista ja yhteydessa
erityisesti sateisiin ja nautakarjan lasnaoloon valuma-alueella (Ahmed ym. 2009, Cooley ym.

2014, Xie ym. 2022).

2.2.4 Cryptosporidium

Cryptosporidium-suvun lajit ovat Cryptosporidiidae heimoon kuuluvia yksisoluisia alkuelaimia, joita
tunnetaan 44 lajia ja yli 120 genotyyppia (Betancourt 2019, Ryan ym. 2021). Cryptosporidium on
ehdoton suolistoloinen eli parasiitti, joka ottaa suurimman osan tarvitsemistaan ravinteista
isannaltaan (Chalmers ym. 2019). Sen elinkiertoon kuuluvat samassa isannassa tapahtuva
aseksuaalinen ja seksuaalinen vaihe, jonka jalkeen neljasta infektiivisesta sporotsoiitista
muodostuvat ookystat voivat levitd ymparistéon. Cryptosporidium-alkueldinten isantina toimii
laaja joukko selkarankaisia eldimia ja osa lajeista on varsin isantaspesifeja (Feng ym. 2018).
Ihmisten infektioista suurimman osan aiheuttavat lajit Cryptosporidium hominis ja

Cryptosporidium parvum (Feng ym. 2018). Naista C. parvum on zoonoottinen ja sen paaisantia
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ovat nuoret marehtijat, kuten nauta, lammas ja vuohi (Betancourt ym. 2019). Naudoille tyypillisia
lajeja ovat C. parvum, Cryptosporidium bovis ja Cryptosporidium ryanae, ja lampaille tyypillisia lajeja
puolestaan ovat C. parvum -lajin lisaksi Cryptosporidium xiaoi ja Cryptosporidium ubiquitum

(Vuorisalmi 2022).

Cryptosporidium-alkueldimen ookystat leviavat ymparistodn ulosteen mukana ja tartunta
tapahtuu suun kautta (Ryan ym. 2021). Tartuntareitti on tyypillisesti joko suora kontakti
ulosteeseen tai saastuneiden elintarvikkeiden, talousveden tai uimaveden valityksella
(Thompson ym. 2016). Cryptosporidium-alkueldin on yleisin vesiepidemioita aiheuttava alkuelain
ja sen osuus suolistotulehduksista maailmanlaajuisesti on merkittava (Betancourt 2019, Ryan
ym. 2021). Euroopassa Cryptosporidium-alkuelaimen aiheuttamat infektiot on liitetty padosin
eldinkontakteihin ja uimavesiin, mutta myds juomavesiin ja elintarvikkeisiin liitettyja infektioita
on tavattu (Widerstrom ym. 2014, Robertson ym. 2019, ECDC 2021). Euroopassa infektioiden
aiheuttaja on tyypillisesti C. parvum -laji (Betancourt 2019). Suomessa C. parvum -lajin
aiheuttamat infektiot ovat viime vuosina nousseet merkittavasti erityisesti Pohjanmaalla, ja
infektiot tapahtuvat paasaantdisesti maatiloilla (Suominen ym. 2023). Cryptosporidium-
alkueldimet aiheuttavat kryptosporidioosia (Betancourt 2019). Terveilla ihmisilld oireisiin kuuluu
akillinen ripuli, vatsakipu, huonovointisuus ja matala kuume, ja oireet kestavat 2-4 viikkoa
(Betancourt 2019). Lapsilla ja immuunipuutteisilla henkil6illd taudinkuva voi olla vakavampi.
Infektiivinen annos vaihtelee lajien valilla, C. parvum -lajilla sen on arvioitu vaihtelevan <10-1000
ookystaan (Okhuysen ym. 1999). Cryptosporidium-alkueldimen ookystia paatyy pintavesiin
jatevesien ja eldinten ulosteen mukana erityisesti voimakkaiden sateiden yhteydessa (Betancourt
2019). Ookystat ovat erittain kestavia; ne selviavat kuukausia kosteassa ymparistossa ja sietavat
korkeita klooripitoisuuksia (Chalmers ym. 2019). Cryptosporidium-ookystien esiintymisessa

pintavesissa on suurta vaihtelua eri tutkimusten valilla (taulukko 4).
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Taulukko 4. Cryptosporidium-alkueldimen esiintyminen pintavesissa

Alue ja Menetelma Positiivisten Lukumaara Viite

vesityyppi naytteiden osuus ookystaa/litra

Belgia, SO 95 % 5,2 (0,05-31,3) Burnet ym. 2014
jokivesi 15553:2006

Australia, gPCR 37 % (19/52) 0-80 Loganthan ym.
uimavesi 2012

Suomi, IC-PCR 7,4 % (4/54) NA Rimhanen-Finne
pintavesi ym. 2002

2.3 Uimavesien laatu ja monitorointi

Luonnonvesien virkistyskaytolla on paljon positiivisia vaikutuksia vaeston terveydelle ja
hyvinvoinnille (World Health Oraganization 2021). Virkistyskayttomahdollisuuksien lisaksi
luonnonvedet parantavat alueen maisema-arvoa. Uiminen kuuluu veneilyn ja kalastuksen ohella
suosituimpiin vapaa-ajan aktiviteetteihin Suomessa ja maailmalla (Cordell 2012, MMM 2016).
Uimavesien mikrobiologinen laatu heikkenee tyypillisesti ulosteperaisen saastumisen vuoksi,
jolloin luonnonvesissa uiminen voi aiheutta terveysriskin uimareille (WHO 2021). Ulosteperadinen
saastuminen voi olla peraisin useista erityyppisista kuormituslahteista, kuten jatevesien
purkamisesta, hulevesista, maatalouden valumista, uimareista tai villielainpopulaatioista
(Byappanahalli ym. 2012, Kauppinen ym. 2017). Uimaveden valityksella levidvat infektioriskit on
tunnettava ja veden laadun muutoksiin on reagoitava, jotta voidaan hyodyntaa uimisesta

aiheutuvat positiiviset vaikutukset vaestolle.

2.3.1 Uimaveden laadunvalvonta

Uimavesien mikrobiologista laatua valvotaan kansanterveyden suojelemiseksi useissa maissa,
mukaan lukien Euroopan unionin (EU) jasenvaltioissa (Tiwari ym. 2021). Euroopan unionin
uimavesidirektiivi 2006/7/EC velvoittaa jasenvaltioitaan maarittelemaan uimakauden pituuden,

kaikki alueellaan olevat uimavedet, joissa odotetaan kdyvan uimakauden aikana merkittava
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maara uimareita, seka ottamaan seurantanaytteitd ennen uimakautta ja sen aikana.
Uimakauden jalkeen uimaveden laatuluokka on maariteltava ja saadosten piirissa oleville
uimarannoille on laadittava uimavesiprofiili, jossa kuvataan uimaveden ominaisuudet ja tekijat,
jotka vaikuttavat haitallisesti sen laatuun. Myds kvantitatiivista mikrobiologista riskinarviointia
(quantitative microbiological risk assessment, QMRA) on ehdotettu sisallytettavaksi
uimavesiprofiiliin (Federigi ym. 2020, Valkama 2022). QMRA-menetelmassa mallinnetaan
matemaattisesti taudinaiheuttajamikrobien aiheuttamaa infektioriskia. Menetelman etuna on
nopeus ja edullisuus verrattuna epidemiologisiin tutkimuksiin, minka lisaksi riskia voidaan
arvioida myos alhaisilla riskitasoilla (WHO 2021). Sita on sovellettu talousveden yhteydess3, ja
Hollannissa lainsdaadanto vaatii, etta talousvesijarjestelmat kayvat lapi QMRA-menettelyn.
Uimavesien riskinhallinnassa sita on sovellettu esimerkiksi Australiassa ja Yhdysvalloissa.
Suomessa uimaveden laatuvaatimuksista ja valvonnasta saadetaan sosiaali- ja
terveysministerion (STM) asetuksessa 177/2008 yleisille uimarannoille, joilla arvioidaan
uimakauden aikana kdyvan paivittain vahintaan 100 uimaria paivassa ja STM:n asetuksessa
354/2008 pienille yleisille uimarannoille, joilla arvioidaan kayvan uimakauden aikana alle 100
uimaria paivassa. Uimavesidirektiivin mukaiset laatuluokitukset ja uimavesiprofiilit on

maariteltava asetuksen 177/2008 mukaisille yleisille uimarannoille.

Uimavedessa esiintyy useita erilaisia taudinaiheuttajia, jotka voivat olla peraisin jatevedesta,
eldinten ulosteesta tai ymparistosta (Tiwari ym. 2021). Ulosteella saastuneet uimavedet ovat
yhteydessa sairastumisiin, tyypillisesti suolisto- ja hengitystieinfektioihin (WHO 2021).
Mahdollisten taudinaiheuttajien lukumaaran seka tyolaiden ja kalliiden analyysimenetelmien
vuoksi suolistoperaisia indikaattoribakteereita, E. coli -bakteeria ja suolistoperaisia
enterokokkeja, kaytetaan laajasti uimavesien ulosteperaisen saastumisen ja uimareille
aiheutuvan terveysriskin arviointiin (Uimavesidirektiivi 2006/7/EEC, USEPA 2010, Tiwari ym. 2021)
Ideaalinen indikaattorimikrobi ei itse aiheuta tautia, se esiintyy laajasti ja suurina lukumaarina
tasalampaisten eldinten suolistossa, sailyy ymparistdssa kuten taudinaiheuttajat, eika lisaanny
ymparistossa (Ishii ja Sadowsky 2008). Lisaksi indikaattorimikrobin analysoimiseksi kaytettavissa
olevien maaritysmenetelmien on oltava nopeita ja vaivattomia, jotta ne soveltuvat

rutiinimonitorointiin. Uimavesidirektiivin mukaiset uimarannat luokitellaan neljaan luokkaan
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(erinomainen, hyva, tyydyttava ja huono) neljan viimeisimman uimakauden

indikaattoribakteerien valvontatutkimustuloksista laskettujen prosenttipisteiden perusteella

(STM 20083, taulukko 5). Lisaksi uimavesiasetuksessa 177/2008 on saadetty yksittaisen

valvontatutkimustuloksen toimenpiderajat, jotka patevat myos asetuksen 354/2008 mukaisilla

pienilla yleisilla rannoilla (taulukko 6). Vaikka indikaattoribakteerien raja-arvot on asetettu

erikseen rannikon ja sisamaan uimavesille, ne edustavat samaa riskitasoa, ja ero raja-arvoissa

johtuu indikaattoribakteerien erilaisesta sailymista rannikon suolaisemmissa ja sisaémaan

makeissa vesissa (Valvira 2008).

Taulukko 5. Uimaveden laadun arviointiin ja luokitukseen kaytetyt raja-arvot (STM 2008a).

Vesityyppi Muuttuja Erinomainen laatu | Hyva laatu Tyydyttava laatu
(pmy/mpn/100 ml) (pmy/mpn/100 ml) | (pmy/mpn/100 ml)

Sisamaan Suolistoperaiset | 200* 400* 330**

uimavedet enterokokit

Sisdmaan E. coli 500* 1000* 900**

uimavedet

Rannikon Suolistoperaiset | 100* 200* 185**

uimavedet enterokokit

Rannikon E. coli 250* 500* 500**

uimavedet

*Perustuu 95. prosenttipisteeseen.

**Perustuu 90. prosenttipisteeseen.




18

Taulukko 6. Yksittdisen valvontatutkimustuloksen toimenpiderajat (STM 2008a ja STM 2008b).

Vesityyppi Muuttuja Toimenpideraja, Menetelma

(pmy/mpn/100 ml)
Sisamaan Suolistoperaiset 400 SO 7899-1:1998 tai ISO 7899-2
uimavedet enterokokit
Sisamaan E. coli 1000 ISO 9308-3 tai ISO 9308-1
uimavedet
Rannikon Suolistoperaiset 200 ISO 7899-1 tai ISO 7899-2
uimavedet enterokokit
Rannikon E. coli 500 ISO 9308-3 tai ISO 9308-1
uimavedet

2.3.2 Suolistoperaisten indikaattorimikrobien valvontamenetelmat

Escherichia coli -bakteerit kuuluvat Enterobacteriaceae-heimoon ja ne ovat gram-negatiivisia
fakultatiivisesti anaerobisia sauvoja (kappale 2.2.3). Muista koliformisista bakteereista ne eroavat
sill, etta ne tuottavat B-D-galaktosidaasientsyymin lisaksi B-D-glukoronidaasientsyymia, johon
niiden standardoidut analyysimenetelmat perustuvat (Percival ja Williams 2014). E. coli -bakteeri
kuuluu tasalampdisten eldinten normaaliin suolistomikrobistoon, mutta myds patogeenisia
kantoja esiintyy, kuten EHEC (Harwood ym. 2017, kappale 2.2.3.). Uimavesidirektiivissa on
maaritetty kaksi analyysimenetelmaa E. coli -bakteerille: ISO 9308-1:2014 mukainen
kalvosuodatusmenetelma ja ISO 9308-3:1998 mukainen pienen mittakaavan MPN-menetelma
nestemaisella kasvualustalla (Uimavesidirektiivi 2006/7/EEC). Lisaksi EU:n jasenvaltiot voivat
kayttaa myos vaihtoehtoisia valvontamenetelmia, mikali ne on todettu yhta luotettavaksi kuin
uimavesidirektiivissa mainitut menetelmat (Uimavesidirektiivi 2006/7/EEC). Standardin ISO 9308-
2:2012 mukaisen Colilert-18 Quanti-Tray -menetelman on havaittu tuottavan vastaavia tuloksia
ISO 9308-3:1998 mukaisen menetelman kanssa, joten sita voidaan kayttaa uimavesien
laadunvalvontaan Suomessa (Tiwari ym. 2016). Kalvosuodatusmenetelmassa kaytetyn
kromogeenisen koliformiagarkasvualustan selektiivisyys on alhainen, minka vuoksi se soveltuu

heikosti paljon taustamikrobeita sisaltaville pintavesille (Tiwari ym. 2021). Pienen mittakaavan
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MPN-menetelma puolestaan sopii hyvin taustamikrobeita sisaltaville naytteille, mutta
ongelmana menetelmdassa on pieni naytetilavuus (10 ml), mika voi olla ongelma E. coli -bakteerin
lukumaarien ollessa alhaisia. Colilert-18 Quanti-Tray -menetelma soveltuu hyvin kaikenlaisille
vesille ja sen etuna ISO 9308-3:1998 mukaiseen MPN-menetelmaan on uimavesille soveltuvampi

naytetilavuus (100 ml) ja lyhyempi inkubaatioaika (18 h) (Tiwari ym. 2016).

Suolistoperaiset enterokokit ovat gram-positiivisia fakultatiivisesti anaerobisia kokkeja (Harwood
ym. 2017). Ne voivat kasvaa epasuotuisissakin olosuhteissa. Suurin osa suolistoperaisista
enterokokeista kuuluu useiden tasalampdisten eldainten normaaliin suolistomikrobistoon, mutta
my0Os ymparistossa eldvia lajeja tiedetaan esiintyvan (Byappanahalli ym. 2012). Useissa
tutkimuksissa on havaittu korrelaation enterokokkilukumaarien ja uimaveteen liitettyjen
vatsatautien valilla, kun ulosteperdinen saastuminen on perdisin pistelahteesta.
Uimavesidirektiivissa on maaritetty kaksi analyysimenetelmaa suolistoperaisille enterokokeille:
ISO 7899-1:1998 mukainen MPN-menetelma ja ISO 7899-2:2000 mukainen
kalvosuodatusmenetelma (Uimavesidirektiivi 2006/7/EEC). MPN-menetelma perustuu
suolistoperaisten enterokokkien kykyyn hydrolysoida 4-methylumbelliferyl-b-D-glukosidia
nestemaiselld alustalla talliumasetaatin, nalidiksiinihapon ja 2,3,5-trifenyylitetrazoliumkloridin
lasna ollessa (Tiwari ym. 2021). Menetelma soveltuu pinta- ja jatevesille (ISO 7899-1:1998).
Kalvosuodatusmenetelma on kuvattu tarkemmin kappaleessa 4.2.2, ja se soveltuu parhaiten
puhtaammille vesille, mutta on sovellettavissa kaikille vesille, joissa ei ole liiaksi kiinteda ainesta

tai taustamikrobeja (1ISO 7899-2:2000).

Suolistoperaisiin indikaattorimikrobien kayttoon liittyy kuitenkin rajoitteita. Uimavesissa
esiintyvia taudinaiheuttajia on runsaasti, ja ne voivat olla bakteereita, viruksia tai alkueldimia,
eika indikaattorimikrobien esiintymisen ei ole aina havaittu olevan yhteydessa
taudinaiheuttajamikrobien esiintymisen kanssa (Harwood ym. 2005, Ishii ym. 2014, Tiwari ym.
2021). Indikaattoribakteerien on havaittu joitain taudinaiheuttajamikrobeja pidemman
sailymisen lisdksi my6s mahdollisesti kykenevan lisdantymaan tietyissa ymparistéolosuhteissa,
kuten hiekassa, pintasedimenteissa ja vesikasvillisuudessa. Talldin valvontamittauksissa saadut

tulokset saattavat olla todellista ulosteperaista saastumista suurempia (Byappanahalli ym. 2012).



20

E. coli -bakteereja ja suolistoperadisia enterokokkeja esiintyy kaikkien tasalampoisten eldimien ja
ihmisten ulosteissa. Taman vuoksi ne eivat kerro mitaan ulosteen alkuperasta, ja siten ne
saattavat yliarvioida todellisen riskin, silla ulosteen alkuperalla on merkitysta terveysriskin
suuruuden kannalta (Soller ym. 2010). Lisaksi on havaittu, etta indikaattorimikrobien yhteys
terveysvaikutuksiin ei ole kovin hyva, mikali ulosteperainen saastuminen on peraisin

hajakuormituslahteista, kuten maatalouden valumista ja hulevesista (Fewtrell ja Kay 2015).

2.3.3 Saastelahdejaljitys

Mikali uimavedessa havaitaan ulosteperaista saastumista, ulosteen alkuperan tunnistaminen
auttaa hallintatoimien kohdistamisessa ja terveysriskin arvioinnissa (Harwood ym. 2007,
Valkama 2022). Saastelahdejaljityksella tarkoitetaan menetelmia, jotka pyrkivat maarittamaan
ulosteperaisen saastumisen alkuperan pintavesissa (Roslev ja Bukh 2011). Menetelmia on useita
erilaisia, ja ne voidaan jakaa kirjastosta riippuvaisiin ja rilppumattomiin menetelmiin. Suurin osa
menetelmista keskittyy jatevedesta perdisin olevan ulostekontaminaation erottamiseen muista
kontaminaatiolahteista, mutta myos eri eldinlajeille ja -ryhmille on kehitetty menetelmia

(Harwood ym. 2014).

Menetelmdakehityksen alkuvaiheessa kirjastosta riippuvaiset menetelmat olivat vallitsevia
(Boehm ym. 2013). Kirjastosta riippuvaiset menetelmat perustuvat siihen, etta ulosteperaisten
mikrobien tietyt feno- tai genotyyppiset ominaisuudet voidaan liittaa tiettyihin elaimiin tai
eldinryhmiin (Mott ja Smith 2011). Suurin osa kirjastosta riippuvaisista menetelmista hyédyntaa
E. coli -bakteeria ja suolistoperaisia enterokokkeja. Ensin muodostetaan kirjasto halutuista
ulostenaytetyypeistd, jonka jalkeen ymparistdsta eristettyja kantoja verrataan naihin. Kirjastosta
rilppuvaisia menetelmia ovat muun muassa antibioottiresistenssianalyysi, hiilen Idhteen
hyddyntaminen ja 16S rRNA geenin tyypitys. Naiden menetelmien etuna on mahdollinen
yhdistaminen ulosteperaisten indikaattorien rutiinimonitorointiin ja kirjaston koostaminen
valuma-aluekohtaisesti. Menetelmien suurimmat ongelmat liittyvat kirjastoihin: niiden
muodostaminen on ty6lasta, eika ole olemassa konsensusta siitd, miten kirjasto tulisi

muodostaa.
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Kirjastoista riippumattomiin menetelmiin kuuluvat kemialliset ja molekulaariset markkerit
(Harwood ym. 2017). Talla hetkelld lupaavaksi menetelmaksi on osoittautunut PCR-menetelmilla
havaittavat geneettiset markkerit, joihin tassa tydssa keskitytdan. Menetelman perustana on se,
etta tiettyyn isantaan liitettavien geneettisten markkereiden esiintyminen kertoo ulosteen olevan
peraisin tietysta isantalajista. Tama perustuu siihen, etta suoliston selektiivinen paine suosii
erityyppisia mikrobeja ja nilden ominaisuuksia isannasta riippuen (Roslev ja Bukh 2011).
Geneettiset markkerit voidaan luokitella esitumallisiin ja aitotumallisiin markkereihin, seka
virusmarkkereihin. Tyypillisia geneettisia esitumallisia markkereita ovat isantaspesifin bakteerin
16S rRNA -geenialue, joka on erittdin konservoitunut alue bakteerien genomissa, mutta myds
muita nukleiinihapposekvensseja voidaan kayttaa (Harwood ym. 2017). Isantaspesifilla
tarkoitetaan tassa yhteydessa sita, etta kyseisen markkerin ldsnaolo indikoi, etta
ulostekontaminaatio on peraisin tietysta isantalajista (McLellan ja Eren 2014). Isantaspesifilla
voidaan kirjallisuudessa myds viitata siihen, etta kyseista markkeria esiintyy kaikissa isantalajin
yksildissa, eika ollenkaan muiden lajien yksildissa. Isantaspesifisista bakteereista tyypillisimpia
ovat Bacteroidales-lahkon bakteerit, mutta myos esimerkiksi enterokokkeja, Helicobacter spp. ja
Catelicoccus spp. on kaytetty markkereina (Harwood ym. 2017). Tasalampaisten eldinten
ulosteessa on myds viruksia, jotka ovat tyypillisesti erittain isantaspesifeja, minka vuoksi niita
voidaan kayttaa saastelahdejaljitykseen (Roslev ja Bukh 2011). Virusmarkkereita on kehitetty
jatevedesta peraisin olevalle ulostesaastumiselle (CrAssphage ja paprikavirukset), seka eri
eldinlajeilta peraisin olevalle ulosteelle (sian adenovirukset ja nautojen polyomavirukset) (Ahmed
ja Harwood 2017). Aitotumalliset markkerit perustuvat siihen, etta ulosteen mukana
ymparistoon paaty myos isannan suoliston epiteelin soluja, joiden ansiosta isanta voidaan
havaita suoraan (Roslev ja Bukh 2011). Mitokondrio-DNA-sekvenssit (mtDNA) ovat eras
mielenkiintoinen aitotumallisten markkereiden tyyppi, silla ne voidaan suunnitella erittain
lajispesifisiksi. MtDNA-markkereita on kehitetty muun muassa ihmiselle, lampaalle ja koiralle

(Schill, Mathes 2008, Caldwell, Levine 2009, Stea ym. 2015).

Hyvaa saastelahdemarkkeria esiintyy laajasti kohdelajin tai -lajien suolistossa, ja sita ei esiinny
ollenkaan tai esiintyy merkittavasti vahaisemmassa maarin muiden lajien suolistossa ja sen

esiintyvyydessa ei ole ajallista tai paikallista vaihtelua (Roslev ja Bukh 2011, Harwood ym. 2017).
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Kaytanndssa tallaista ideaalista markkeria ei kuitenkaan ole, vaan naihin geneettisiin
markkereihin liittyy vield useita rajoitteita (Roslev ja Bukh 2011). Tasaldmpdisten eldinten
suoliston mikrobipopulaatio muuttuu yksilon elinian aikana, sukupolvien valilla ja
maantieteellisesti. Absoluuttista isantaspesifisyytta ei kdytanndssa tavata, vaan usein markkeria
esiintyy muissakin kuin kohdeisannassa hetkellisesti tai pienempina lukumaarina. Mitokondrio-
DNA puolestaan voi paatya ymparistoon ulosteen lisaksi muitakin reitteja pitkin. Vaikka
saastelahdejaljitykseen liittyy edelleen paljon avoimia kysymyksia ja menetelmia ei ole
standardoitu, se on oikein kaytettyna hyddyllinen osa uimavesien laadun valvontaan ja

monitorointiin kaytettavaa tydkalupakkia (Mott ja Smith 2011, Harwood ym. 2017).

Geenimarkkereiden havaitsemiseen voidaan kayttaa perinteista PCR-menetelmaa tai
kvantitatiivista PCR-menetelmaa (qPCR) ja viime vuosina suurin kiinnostus on kohdistunut qPCR-
menetelmiin (Harwood ym. 2014, Rytkdnen ym. 2021). Kvantitatiivisessa menetelmassa qPCR-
laite sisaltaa lampdblokin lisaksi fluoresenssia mittavaan sensorin, jonka avulla monistuvaa
kohde-DNA:ta mitataan koko monistumisreaktion ajan joko epaspesifin (SYBR) tai spesifin
(TagMan) fluoresenssileiman avulla (Harwood ym. 2017). Menetelma perustuu oletukseen, etta
kohde-DNA:n alkuperaisen maaran ja mitatun fluoresenssin valilla on logaritmisesti lineaarinen
suhde ja nukleiinihapon maara saadaan selville standardisuoran avulla. PCR-menetelmilla
voidaan monistaa ainoastaan DNA-molekyylia, jota on kritisoitu siitd, etta se sailyy ymparistossa
pitkaan ja se voidaan yhdistaa myos kuolleisiin soluihin (Keer ja Birch 2003). Ribosomaalista
RNA:ta (rRNA) pidetaan potentiaalisena kohdemolekyyling, silla sita on runsaasti
bakteerisoluissa, mika mahdollistaa suuremman havaitsemisherkkyyden, sen maara on
suurempi aktiivisissa soluissa ja se hajoaa nopeasti solun siirtyessa stationdarivaiheeseen tai
joutuessaan ymparistoon (Pitkanen ym. 2013). RNA voidaan kadantaa komplementaariseksi
DNA:ksi (cDNA) kaanteiskopiointientsyymin avulla, jonka jalkeen cDNA:ta voidaan monistaa PCR-
menetelmilld kuten DNA:ta (Rytkdnen ym. 2021). Tutkimuksissa on havaittu, etta rRNA-templaatti
tuottaa gPCR-menetelmassa suurempia kopiolukumaaria verrattuna DNA-templaattiin ja rRNA-
pohjaisen gPCR-menetelman huomattiin olevan yhtenevaisempia viljelymenetelmilla saatujen

tulosten kanssa (Pitkanen ym. 2013, Kapoor ym. 2015).
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3 Tyon tavoitteet

Tutkielman tavoitteena oli selvittaa millaisia vaikutuksia nautojen ja lampaiden laiduntamilla
merenrantalaitumilla voi olla |ahistolla sijaitsevien uimavesien hygieeniseen laatuun, seka
halventaa epatietoisuutta rantalaidunten hygieenisista vesistovaikutuksista. Tassa tutkielmassa
vesien hygieenista laatua arvioitiin zoonoottisten taudinaiheuttajamikrobien (Iampdkestoiset
kampylobakteerit, salmonella, Cryptosporidium spp. ja EHEC), suolistoperaisesta saastumisesta
kertovien indikaattorimikrobien, seka suolistoperadista saastumisen lahdetta osoittavien
saastelahdemarkkerien avulla. Tyon tuloksia hyddynnettiin arvioitaessa rantalaidunten vesistolle
aiheuttaman hygieenista riskia. Ty toteutettiin osana Luonnonvarakeskuksen koordinoimaa
"Merenrantalaidunnusta luonnon ja ihmisten hyvaksi - Rantalaidun” -hanketta.
Tarkastelukohteina oli kaksi uimarantaa Pohjois-Pohjanmaalla, joiden ldheisyydessa sijaitsi seka
lammas- etta nautalaidun. Mittauskertoja oli kummassakin kohteessa kolme, joista yksi oli

kesalla 2021 ja kaksi kesalla 2022.

Tyon yksityiskohtaiset tavoitteet (1-4) olivat:

1. Tutkia, paatyyko rantalaitumilta vesistoihin laiduntavien eldinten lannasta peraisin olevia
mikrobeja, seka selvittaa saasteldhdemarkkerien avulla lammas- ja nautalaidunten roolia
vesiston ulosteperaisessa saastumisessa.

2. Arvioida eroavatko vesistoihin paatyvien suolistoperaisten mikrobien lukumaarat lammas-
ja nautalaidunten valilla.

3. Selvittaa toimiiko merenpohjan orgaaninen aines ranta-alueilla lannan mikrobeja
pidattavana aineksena.

4.  Arvioida rantalaitumien laheisyyden vaikutusta uimavesien suolistoperaisten
taudinaiheuttajamikrobien aiheuttamaan uimarien terveysriskin suuruuteen

Uimavesiopas-tyokalun avulla.
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4 Aineisto ja menetelmat

4.1 Naytteenottopaikat ja naytteenotto

Naytteenottokohteet (2 kpl) sijaitsivat Perameren rannikolla. Kummassakin tutkimuskohteessa
oli nautalaidun, lammaslaidun, niiden |aheisyydessa sijaitseva yleinen uimaranta, seka laitumen
lapi kulkeva oja, jota elaimet kayttivat juomavetena. Lisaksi kummallekin kohteelle valittiin
kontrolliuimarannat, joiden Idheisyydessa ei ollut laidunnusta. Naytepisteet (21 kpl), seka niiden
vesiteitse mitatut etdisyydet laitumelle ja uimarannalle on esitetty taulukossa 7. Eldinten
juomavesipisteet olivat laitumen lapi kulkevia ojia, jotka laskivat Peramereen. Eldinten
juomavesipisteiden oli tarkoitus kuvastaa laitumelta peraisin olevaa kuormitusta, mutta
kaytanndssa naiden ojien kuormitus oli peraisin myds muista valuma-alueen kuormituslahteista.
Jokaisesta pisteesta otettiin nayte kolme kertaa: laidunkauden 2021 lopulla, laidunkauden 2022
alkupuolella ja laidunkauden 2022 lopulla. Kohteen 2 nautalaitumen edustan pisteesta 4 ei
tutkittu naytetta laidunkauden 2021 lopulla, silla se otettiin tutkimukseen mukaan vasta
laidunkauden 2022 naytteenottoja varten. Kaikista naytepisteista pyrittiin ottamaan
pintasedimenttindyte, vesindyte, seka suuren tilavuuden nayte DEUF (Dead-End ultrafiltration) -
menetelmalla (Smith ja Hill 2009). Kohteen 1 nautalaitumen juomavesipisteesta otettiin
ainoastaan vesinayte ja suuren tilavuuden nayte, silla pintasedimenttindytetta ei ollut
pohjakasvillisuuden vuoksi mahdollista ottaa, minka lisaksi kohteessa 1 ei ollut erillista
lammaslaitumen juomavesipistettd, silla lampaat saivat juomavetensa lammaslaitumen edustan
pisteessa 1. DEUF-naytetta ei saatu otettua ladunkauden 2022 alkupuolella kohteesta 1 ja
laidunkauden 2022 loppupuolella kummastakaan kohteesta. Naytteenottoja edeltavien
seitseman vuorokauden lampotila- ja sademaarahavainnot kerattiin limatieteen laitoksen sivuilta

kolmelta sadasemalta, jotka sijaitsivat kohteiden laheisyydessa (Ilmatieteen laitos 2022).
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Taulukko 7. Rantalaidun-hankkeen naytepisteet.

km-k-k

Etaisyys Etdisyys
Naytetyyppi Naytepiste lahimpaan [lahimpaan

laitumeen |uimarantaan
Pintavesi Lammaslaidun, kohde 1, laidunedustan piste 1 120 m 510 m
Pintavesi Lammaslaidun, kohde 1, laidunedustan piste 2 390 m 250 m
Pintavesi Lammaslaidun, kohde 1, laidunedustan piste 3 500 m 120 m
Pintavesi Nautalaidun, kohde 1, laidunedustan piste 1 260 m 2300 m
Pintavesi Nautalaidun, kohde 1, laidunedustan piste 2 260 m 1600 m
Pintavesi Nautalaidun, kohde 1, laidunedustan piste 3 190 m 850 m
Juomavesi Nautalaidun, kohde 1, eldinten juomavesipiste 0m 2300 m

630 m*/370
Uimavesi Uimaranta, kohde 1 0 m

m*-k
Kontrolliuimavesi | Kontrolliuimaranta 1, kohde 1 15000 m 15000 m
Pintavesi Lammaslaidun, kohde 2, laidunedustan piste 1 270 m 640 m
Pintavesi Lammaslaidun, kohde 2, laidunedustan piste 2 440 m 340 m
Pintavesi Lammaslaidun, kohde 2, laidunedustan piste 3 500 m 310
Juomavesi Lammaslaidun, kohde 2, eldinten juomavesipiste |0 m 750 m
Pintavesi Nautalaidun, kohde 2, laidunedustan piste 1 700 m 2400 m
Pintavesi Nautalaidun, kohde 2, laidunedustan piste 2 650 m 1700 m
Pintavesi Nautalaidun, kohde 2, laidunedustan piste 3 780 m 1200 m
Pintavesi Nautalaidun, kohde 2, laidunedustan piste 4 140 m 2700 m
Juomavesi Nautalaidun, kohde 2, eldinten juomavesipiste F110 m***  P0O00 m

340 m*/2
Uimavesi Uimaranta, kohde 2 0 m

km**

1,2 km*/3
Kontrolliuimavesi | Kontrolliuimaranta 2, kohde 2 1000 m

km**

16 km*/14
Kontrolliuimavesi | Kontrolliuimaranta 3, kohde 2 16 km
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*Etaisyys lammaslaitumeen
**Etdisyys nautalaitumeen

***Ndayte on otettu ojan yldjuoksulta ennen laidunta

Laiduneduspisteiden ja kohdeuimarantojen naytteet otettiin veneesta kasin, pois lukien kohteen
2 nautalaitumen edustan piste 4, josta ndyte haettiin kahlaamalla. Kontrolliuimarannoilta
naytteet otettiin kahlaamalla. Vesinadytteet ja suuren tilavuuden DEUF-naytteet otettiin kustakin
pisteesta yhtaaikaisesti kahden henkilén toimesta siten, etta ndytteenottajat olivat alle 2 metrin
etdisyydella toisistaan. Viljelyanalyyseja varten otettiin vesinaytteita noin 3 litraa steriloituihin
muovipulloihin ja molekyylibiologisia analyyseja varten otettiin naytteita noin 2 litraa steriileihin
kertakayttoisiin muovipulloihin. Naytteet otettiin 20 cm syvyydelta veden pinnasta, paitsi
kohteen 2 lampaiden juomavesipisteesta nayte jouduttiin ottamaan aivan pinnasta veden
mataluuden vuoksi. DEUF-naytetta varten otettiin ensin 10 litraa naytevetta kloorattuun ja
naytevedelld huuhdeltuun kanisteriin, josta se pumpattiin letkupumpun (Geopump™ Peristaltic
Pumps, Geottech Environmental Equipment, Colorado, Yhdysvallat) avulla DEUF-patruunan lapi
(Asahi Kasei Medical Europe, Saksa). Pintasedimenttindytteet otettiin samoista pisteista kuin
vesinadytteet vesindytteenoton jalkeen sedimenttinaytteenottimella, jonka naytteenottopinta-ala
oli 15x15 c¢cm (Petite Ponar®, WildCo, Florida, Yhdysvallat) tai metallilapiolla, mikali
sedimenttindytteenotinta ei ollut mahdollista kayttaa. Naytteenotin ja lapio puhdistettiin 80 %
etanolilla ennen jokaista naytetta. Pintasedimenttindytteet siirrettiin ensin 80 % etanolilla
puhdistettuun muoviastiaan, josta otettiin 50 ml:n osanayte kertakayttdisella muovilusikalla

kertakayttoiseen sentrifuugiputkeen (Thermo Fisher Scientific, Massachusetts, Yhdysvallat).

4.2 Naytteiden esikasittely

Vesi- ja DEUF-naytteet toimitettiin THL:n vesimikrobiologian laboratorioon Kuopioon
kylmalaukuissa siten, etta analyysit oli mahdollista aloittaa 24 tunnin sisalla naytteenotosta.
Vesinaytteista mitattiin lampotila niiden saavuttua laboratorioon, minka jalkeen kaikki naytteet

sailytettiin 4 °C:ssa pimedssa analyysien aloittamiseen asti. Viljelyanalyyseja varten vesinaytetta
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suodatettiin 0,45 pm kalvosuodattimelle (47 mm, 0,45 um, GN-6 Metricel®, PALL Corporation,
New York, Yhdysvallat). Analyysikohtaiset suodatustilavuudet on esitetty kappaleessa 4.3. Mikali
suodatettu tilavuus oli alle 50 ml, kaytettiin kantovetena fosfaattipuskuria (0,04 g KH2POg4, 0,25 g
MgS0a4 x 7 H,0, 0,008 g NaOH 1000 ml deionisoitu vesi ja 0,2 ml Tween 80). Kolmannen
naytteenoton yhteydessa vesindytteista suodatettiin lisaksi maksimitilavuus
polykarbonaattisuodattimelle (PC) (47 mm, 0,4 pm, Whatman, Iso-Britannia) molekyylibiologisia
analyyseja varten. Suuren tilavuuden naytteet saapuivat laboratorioon DEUF-patruunoissa, jotka
eluoitiin pumppaamalla eluointiliuosta naytteen kanssa vastakkaiseen suuntaan Inkinen ym.
(2019) mukaisesti (Inkinen ym. 2019). Eluaatin sisaltama biomassa suodatettiin Millipore Express
plus -suodattimille (Express) (47 mm, 0,22 pm, Merck, Saksa). PC- ja Express-suodattimet

sailytettiin -80 °C:ssa nukleiinihappojen eristykseen asti.

Pintasedimenttindytteet toimitettiin THL:n vesimikrobiologian laboratorioon ja Helsingin
yliopiston Elintarvikehygienian ja ymparistoterveyden osaston laboratorioon kuten vesi- ja DEUF-
naytteet. Viljelyanalyyseja varten pintasedimenttindytteet suspensoitiin 1:10 fosfaattipuskuriin,
jolloin 10 ml suspensiota vastasi 1 g pintasedimenttia. Kolmannella naytteenottokerralla
naytteista tehtiin lisaksi vastaava suspensio steriiliin deionisoituun veteen Colilert-18-
menetelmaa varten. Pintasedimenttindytteiden molekyylibiologiset analyysit tehtiin Helsingin
yliopiston laboratoriossa. Molekyylibiologisia analyyseja varten pintasedimenttindytteista
tallennettiin neljaan 1,5 ml Eppendorf-putkeen (Eppendorf, Saksa) 250 mg naytetta, jotka

sailytettiin -80 °C nukleiinihappojen eristykseen asti.

4.3 Suolistobakteerien havaitseminen ja lukumaaran maaritys

viljelymenetelmilla

4.2.1 Escherichia coli

Escherichia coli -bakteerin lukumaara maaritettiin kalvosuodatusmenetelmalla kayttaen
pintalevitykseen tarkoitettua varia muodostavaa kromogeenista alustaa, johon oli taustakasvun

inhiboimiseksi lisatty vankomysiinia ja kefsulodinia (Chromocult Coliform Agar with E. coli
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Coliform selective supplement, CC-VK) (Merck, Saksa). CC-VK-alustan saatavuusongelman vuoksi
elokuun 2022 naytteet analysoitiin Colilert® -18 Quanti-Tray -menetelmalla (Idexx Laboratories,
Yhdysvallat) (ISO 9308-2:2012). Vesinaytteita suodatettiin 10 ml ja 100 ml kalvosuodattimelle
(kappale 4.2), joka asetettiin CC-VK alustalle. Pintasedimenttindytesuspension
suodatustilavuudet olivat 1 ml ja 10 ml. CC-VK alustoja inkuboitiin 36 + 2 °C:ssa 21-24 h ajan,
jonka jalkeen E. coli -pesakkeiksi laskettiin siniset ja violetit pesdkkeet. Lopullinen tulos laskettiin
painotettuna keskiarvona ja ilmoitettiin vesinaytteille muodossa pesakkeen muodostavaa
yksikkoa (pmy)/100 ml. Mikali tulos jai alle havaitsemisrajan, se ilmoitettiin muodossa <1

pmy/100 ml. Pintasedimenttindytteiden tulokset ilmoitettiin muodossa pmy/g (markapaino).

Colilert®-18 Quanti-Tray -menetelmalla analysoitiin vesinaytteista 100 ml:n tilavuus ja
tarvittaessa 10 ml. Steriiliin deionisoituun veteen tehtya pintasedimenttisuspensiota otettiin
analyysiin 10 ml. Naytteisiin liuotettiin yksi ampulli/nayte Colilert®-18-reagenssia. Reagenssin
sisaltavat naytteet kaadettiin 100 ml:n Quanti-Tray/2000-liuskoihin (Idexx Laboratories,
Yhdysvallat), jotka suljettiin Quanti-Tray sealer -sulkijalaitteella (Idexx Laboratories, Yhdysvallat).
Liuskoja inkuboitiin 36 + 2 °C:ssa 18-22 h. E. coli -bakteereiksi laskettiin kaikki keltaiset, UV-
valossa (365 nm) fluoresoivat kaivot. Tulokset maaritettiin SFS-EN 1SO 9308-2:2012 standardissa
olevan todennakaisin lukumaara (most probable number, mpn) -taulukon mukaan ja lopullinen
tulos ilmoitettiin muodossa mpn/100 ml. Mikali tulos jai alle havaitsemisrajan, se ilmoitettiin
muodossa <1 mpn/100 ml, yli havaitsemisrajan oleva tulos ilmoitettiin muodossa >2419,6

mpn/100 ml. Pintasedimenttindytteiden tulokset ilmoitettiin muodossa mpn/g (markapaino).

4.2.2 Suolistoperaiset enterokokit

Suolistoperaiset enterokokit laskettiin standardin SFS-EN ISO 7899-2:2000 mukaisella
menetelmalla. Vesindytteista suodatettiin 10 ml ja 100 ml kalvosuodattimelle (kappale 4.2), joka
asetettiin Slanetz & Bartley -alustalle (S&B) (Oxoid, Iso-Britannia). Pintasedimenttinaytteiden
suspensiota suodatettiin tilavuudet 1 ml ja 10 ml. S&B alustoja inkuboitiin 36 + 2 °C:ssa 44 + 4 h
ajan. Inkuboinnin jalkeen suodattimilta laskettiin tyypilliset punaiset, punaruskeat ja

vaaleanpunaiset kohonneet pesakkeet. Heti laskennan jalkeen tyypillisia pesakkeita sisaltava
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suodatin siirrettiin steriileilld pinseteilld 44 °C:een esilammitetylle sappi-eskuliini-atsidi-alustalle
(BEA) (Merck, Saksa), jota inkuboitiin 44,0 + 0,5 °C kahden tunnin ajan. Suolistoperaisiksi
enterokokeiksi laskettiin pesakkeet, jotka muodostivat kullanruskeasta mustaan olevan
varireaktion BEA-alustalla. Lopullinen tulos laskettiin painotetulla keskiarvolla ja ilmoitettiin
vesinaytteille muodossa pmy/100 ml. Mikali tulos jai alle havaitsemisrajan, se ilmoitettuun
muodossa <1 pmy/100 ml. Pintasedimenttindytteiden tulokset ilmoitettiin muodossa pmy/g

(markapaino).

4.2.3 Lampoékestoiset kampylobakteerit

Lampokestoisten kampylobakteerien esiintyminen vesinaytteissa analysoitiin
rikastusmenetelmalla standardin ISO 17995:2019 mukaisesti, jolla on mahdollista saada
parhaimmillaan semikvantitatiivinen tulos. Laitumen edustojen naytteita suodatettiin
kalvosuodattimelle 117-1600 ml (mediaani 1100 ml). Uimarantanaytteista suodatettiin tilavuudet
10 ml, 100 ml ja 1000 ml. Suodattimia inkuboitiin Bolton- ja Preston-rikastusliemipulloissa
kaasunkehittimen (BD GasPak™ EZ Campy Container System Sachets, Becton, Dickinson and
Company, Yhdysvallat) sisaltamissa inkubointikolveissa mikroaerofiilisissa olosuhteissa 37 + 1
°C:ssa 44 + 4 h ajan. Rikastuksen jalkeen rikastuslienta siirrostettiin muunnellulle puuhiili-
kefoperatsoni-deoksikolaatti-agar-alustalle (modified charcoal-cefoperazone-ceoxycholate agar,
mCCDA) (Oxoid, Iso-Britannia) 10 pl hajotusviljelmana, jonka jalkeen alustoja inkuboitiin
mikroaerofiilisesti standardista poiketen 37 + 1 °C:ssa 44 + 4 h ajan. mCCDA-alustalta otettiin
tyypillisia litteita ja kiiltavapintaisia pesakkeita jatkoon verialustalle (Oxoid, Iso-Britannia).
Puhdasviljelmia inkuboitiin mikroaerofiilisesti standardista poiketen 37 + 1 °C:ssa noin 2

vuorokauden ajan.

Verialustalla kasvatetuille puhdasviljelmille tehtiin standardin ISO 17995:2019 mukaisista
varmistustesteista liilkkuvuus-, aerobisuus- ja hippuraattitestit. Lampdkestoisille
kampylobakteereille tehtiin lajintunnistus Ruokaviraston ohjeen mukaisesti 24 tunnin
puhdasviljelmistad matriisiavusteisella laser-desorptio/ionisaatio-lentoaika massaspektrometria -
menetelmalld MALDI Biotyper® smart -laitteella (MALDI-TOF MS) (Bruker, Yhdysvallat). Kaytetty

rikastusmenetelma on havaitsemismenetelma, joten lopulliset tulokset ilmoitettiin muodossa
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havaittu tai ei havaittu/naytetilavuus. Uimavesinaytteista tutkittiin kolme tilavuutta, joten niista

oli mahdollista saada standardin ISO 17995:2019 mukainen semikvantitatiivinen tulos.

4.2.4 Salmonella

Salmonella analysoitiin vesinaytteista standardiin ISO 19250:2010 perustuvalla
rikastusmenetelmalla. Laitumen edustojen vesindytteita suodatettiin kalvosuodattimelle 100-
825 ml (mediaani 520 ml). Uimarantanaytteista suodatettiin tilavuudet 10 ml, 100 ml ja 1000 ml.
Suodatin siirrettiin ei-selektiiviseen esirikastukseen lasipulloon, jossa oli 100 ml
huoneenlampdista puskuroitua peptonivetta (buffered peptone water, BPW) (Oxoid, Iso-
Britannia). Esirikastusliemia inkuboitiin 36 + 2 °C:ssa 18 + 2 h. Inkuboinnin jalkeen esirikastetta
siirrostettiin 100 pl kolmena pisarana muunnellulle puolikiintedlle Rappaport-Vasilliadis-alustalle
(modified semi-solid Rappaport Vassiliadis agar, MSRV) (Oxoid, Iso-Britannia), jota inkuboitiin
41,5 £ 1 °C:ssa 24 £ 3 h. Mikali maljalla ei esiintynyt tyypillista kasvua, jatkettiin inkubointia 24 h
ajan 41,5 + 1 °C:ssa. MSRV-maljalta otettiin salmonellalle tyypillisesta kasvustoa 1 pl siirrostukset
hajotusviljelyna selektiivisille ksyloosi-lysiini-deoksikolaatti- (Xylose-lysine-deoxycholate agar,
XLD) (Oxoid, Iso-Britannia) ja Brilliance Salmonella -alustoille (BRS) (Oxoid, Iso-Britannia), joita
inkuboitiin 36 £ 2 °C:ssa 24 + 3 h. XLD- ja BRS-maljoilta otettiin tyypillisia pesakkeita jatkoon ei-
selektiiviselle tryptoni-soija-agar-alustalle (tryptone soya agar, TSA) (Oxoid, Iso-Britatnnia). TSA-
alustoja inkuboitiin 36 + 2 °C:ssa 24 + 3 h. Tyypillisille pesakkeille tehtiin sukutason tunnistus
MALDI-TOF MS -menetelmalla kuten lampdkestoisille kampylobakteereille. Salmonella-tulokset
ilmoitettiin muodossa havaittu tai ei havaittu/naytetilavuus. Uimavesinaytteista tutkittiin
tilavuudet 10 ml, 100 ml ja 1000 ml, joten niista oli mahdollista saada standardin ISO 19250:2010

mukainen semikvantitatiivinen tulos.

4.4 Molekyylibiologiset analyysit

Vesinaytteiden molekyylibiologiset analyysit tehtiin THL:n vesimikrobiologian laboratoriossa
Kuopiossa. Express-suodattimelle suodatetusta DEUF-eluaatista tai PC-suodattimelle

konsentroidusta vesindytteesta eristettiin nukleiinihapot joko KingFisher mL -laitteella (KF-laite)



31

(Thermo Fisher Scientific, Yndysvallat) kayttdaen Chemagic DNA Plant Kit -eristyskittia (Perkin
Elmer, Yhdysvallat) tai ZymoBIOMICS DNA/RNA Miniprep Kit -eristyskitilla (Zymo Reserch,
Yhdysvallat). Express-suodattimille tallennettu naytetilavuus oli 380-6700 ml (mediaani 2800 ml),
kun taas PC-suodattimilla tallennettu naytetilavuus oli 25-200 ml (mediaani 74 ml). Ensimmaisen
naytteenottokerran naytteet eristettiin KF-laitteella ja Chemagic-eristyskitilla Inkinen ym. (2019)
mukaan. Toisen ja kolmannen naytteenottokerran naytteet eristettiin Zymo-eristyskitilla
valmistajan ohjeen mukaisesti. Eluointitilavuus oli 100 pl, josta otettiin 30 pl eluaattia DNAasi-
kasittelyyn RNA:n puhdistamiseksi kokonaisnukleiinihaposta TURBO DNA-free DNase -kitilla
(Thermo Fisher Scientific, Yhdysvallat) valmistajan ohjeen mukaan. Puhdistetulle RNA:lle tehtiin
cDNA-synteesi SuperScript IV VILO Master Mix -kitilla (Thermo Fisher Scientific, Yhdysvallat)
kahdelle RNA-tilavuudelle (8 pl ja 0,8 pl) Rytkdnen ym. (2021) mukaisesti.

Pintasedimenttindytteiden molekyylibiologiset analyysit tehtiin Helsingin yliopiston
Eldinlddketieteellisen tiedekunnan Elintarvikehygienian ja ymparistoterveyden osastolla.
Eristykseen otettiin 220-300 mg (mediaani 250 mg) pintasedimenttindytettd, josta eristettiin
nukleiinihapot ZymoBIOMICS DNA/RNA Miniprep Kit -eristyskitilla valmistajan ohjeen mukaan
kuten vesinaytteille. RNA:n puhdistus tehtiin samoin kuin vesindytteille. cDNA-synteesi tehtiin
SensiFAST™ cDNA Synthesis Kit -kitilla (Bioline, Yhdysvallat) kahdelle RNA-tilavuudelle (8 pl ja 0,8

pl) valmistajan ohjeen mukaisesti.

Vesinaytteiden RT-qPCR-analyysit tehtiin QuantStudio 6 Flex Real-time PCR system -laitteella
(Thermo Fisher Scientific, Yhdysvallat) ja pintasedimenttindytteiden RT-qPCR analyysit CFX96
C1000 Touch -laitteella (Bio-Rad Laboratories, Yhdysvallat). Taulukossa 8 on esitetty tassa tydssa
kaytetyt gPCR-analyysit. Vesindytteiden TagMan-analyyseille kaytettiin TagMan Environmental
Master Mix 2.0 -reagenssia (Thermo Fisher Scientific, Yhdysvallat) ja SYBR Green -analyyseille
Power SYBR Green PCR Master Mix -reagenssia (Thermo Fisher Scientific, Yhdysvallat).
Pintasedimenttindytteiden TagMan-analyyseille kaytettiin SensiFast Probe No-ROX Mix -
reagenssia ja SYBR Green -analyyseille SensiFAST Sybr No-ROX Mix -reagenssia (Bioline,

Yhdysvallat). Vesinaytteiden RT-qPCR-ajo-olosuhteet valittiin Rytkdnen ym. (2021) mukaan. Vesi-
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ja pintasedimenttindytteiden ajo-olosuhteet on esitetty taulukossa 9. Standardit, laimennokset,

tulosten tarkastelu ja laskeminen tehtiin kuten Rytkdnen ym. (2021).

Taulukko 8. Tydssa kaytetyt gPCR-analyysit.

Analyysi, kohde Templaatti Kemia Viite

GenBac3, yleinen Bacteroidales | DNA ja cDNA | TagMan Siefring ym. 2008
GFD, lintuspesifinen Helicobacter | DNA ja cDNA | SYBR Green Green ym. 2012
Rum-2-Bac, marehtijaspesifinen | DNA ja cDNA | TagMan Mieszkin ym. 2010
Bacteroidales

Gull4, lokkispesifinen DNA ja cDNA | TagMan Ryu ym. 2012
Catellicoccus marimammalium

SheepCytB, lampaan DNA TagMan Schill ja Mathes 2008
mitokondriaalinen sytokromi B

Cry18S, Cryptosporidium spp. DNA ja cDNA | TagMan Jothikumar ym. 2008
stx1, EHEC DNA TagMan ISO/TS 13136:2012
stx2, EHEC DNA TagMan ISO/TS 13136:2012
eae, EHEC/Enteropathogenic E. DNA TagMan ISO/TS 13136:2012
coli

invA, Salmonella spp. DNA TagMan Galan ym. 1992

Taulukko 9. Vesindytteiden ajo-olosuhteet TagMan- ja SYBR Green -analyyseille.

Vaihe TaqMan, vesi | SYBR Green, TaqMan, SYBR Green,
vesi pintasedimentti pintasedimentti
Polymeraasin | 10 min/95 °C 10 min/95 °C 2 min/95 °C 2 min/95 °C
aktivaatio
40 kierrosta:
Denaturaatio | 15s/95°0°C 15s/95°C 10s/95°C 5s/95°0C
Pidentyminen | 1 min/60 °C 1 min/60 °C 20 s/60 °C 20 s/60 °C
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4.5 Terveysriskinarviointi uimavesille

Terveysriskinarviointi suoritettiin molemmille tutkimuskohteille erikseen avoimen Uimavesiopas
verkkotyokalun avulla (Uimavesiopas 2021). Terveysriskinarviointi tehtiin kampylobakteerilla (C.
jejuni), silla muista Uimavesioppaan sisaltamista taudinaiheuttajamikrobeista ei tehty
varmennettuja havaintoja hankkeen aikana. Terveysriskinarvioinnin tavoitteena oli selvittaa
kuinka suuren infektioriskin C. jejuni aiheuttaa uimavedessa, jonka C. jejuni -bakteerin
lukumaarat vastasivat tassa tyossa havaittuja lukumaaria laitumen edustojen pintavesissa,

eldinten juomavesissa, laitumen |laheisyydessa sijaitsevissa uimavesissa ja kontrolliuimavesissa.

Uimavesiopas on vapaan lahdekoodin verkkopohjainen uimaveden kvantitatiiviseen
mikrobiologiseen riskinarviointiin tarkoitettu tyokalu (Merildinen ym. 2021). R-kielella tehty malli
perustuu todennakdisyyksiin ja se ottaa huomioon rannalla kavijoiden lukumaaran ja
ikajakauman, seka uimisen aikana niellyn veden maaran. lkdjakauma vaikuttaa niellyn veden
maaraan, vedessa vietettyyn aikaan ja sairastumisalttiuteen. Mallissa on mukana kuusi mikrobia
(kampylobakteeri, E. coli O1517:H7, rotavirus, norovirus, Cryptosporidium spp. ja Giardia spp.),
jotka aiheuttavat niellessa suolistoinfektioita (Uimavesiopas 2021). Malliin syétetaan uimarannan
paivittainen kavijamaara ja mikrobien arvioitu maara uimavedessa litraa kohden. Tuloksena
saadaan nieltyjen mikrobien maara ikaryhmittain, tautitaakka (disability adjusted life years,
DALY), uimaveden aiheuttamien tautitapausten maara paivassa, uimaveden mikrobeista

sairastuneiden osuus rannan kayttajista ja tautitapausten maara eri ikaryhmille.

Uimarantojen osalta uimavesioppaaseen syotetyt C. jejuni -bakteerin maarat perustuivat kunkin
uimarannan analyysituloksiin. Alle havaitsemisrajan olleille tuloksille maaritettiin ensin
alamaaritysraja 1000 ml kohden, ja lukumaarana kaytettiin kyseisen alamaaritysrajan puolikasta
(kaava 1) (Valkama 2022). Semikvantitatiiviset tulokset muutettiin kvantitatiivisiksi laskemalla
tuloksista vaihteluvalin keskiluku (Valkama 2022). Maaritetyista mikrobituloksista laskettiin
minimi-, maksimi- ja keskiarvo, joista kukin syotettiin erikseen Uimavesiopas-tyokaluun.
Tuloksista laskettiin keskiarvot ja -hajonnat jokaiselle skenaariolle. Laidunten edustojen
pintavesista ja eldinten juomavesista ei tehty semikvantitatiivista kampylobakteerianalyysia,

joten naissa naytteissa C. jejuni -lukumaarat arvioitiin E. coli -tulosten perusteella. E. coli -
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bakteeria on aiemmin kaytetty juomavesien QMRA-menettelyssa indikaattorina
kampylobakteereille (Valkama 2022). Laidunten edustojen pintavesien ja eldinten juomavesien E.
coli -tulosten keskilukua verrattiin uimavesien vastaavaan lukuun. Keskilukujen suhteen avulla
maaritettiin kerroin, jonka avulla laidunedustojen pintavesien ja eldinten juomavesien C. jejuni -
lukumaarat saatiin kertomalla uimavesien C. jejuni -lukumaarat kyseisella kertoimella. Tama

tehtiin kummallekin kohteelle erikseen.

Havaitsemisrajan alapuolella olevien tulosten muuttaminen (pmy/1000 ml):

0,5 x ((1/tutkittu tilavuus (ml)) * 1000) (Kaava 1)

4.6 Tilastolliset menetelmat

Aineiston kasittely ja pylvaskuvaajat tehtiin Microsoft Excel -ohjelmalla (Microsoft® Excel® for
Microsoft 365 MSO, version 2208). Muut kuvaajat ja tilastolliset analyysit tehtiin R-ohjelmalla
(versio 4.2.2). Kuvaajia ja tilastollista tarkastelua varten maaritysrajan ylittaneille tuloksille tehtiin
LOG1o-muunnos. Pintavesien, eldinten juomavesien, uimavesien ja kontrolliuimavesien
keskinaista eroavaisuutta tutkittiin ei-parametrisella Kruskall-Wallis-testilla, silla aineisto ei ollut
normaalisti jakautunut. Post-hoc analyysi tehtiin FSA-pakettiin (Ogle ym. 2023) kuuluvalla Dunn-
testilla ja Bonferroni-korjauksella. Pintasedimentti- ja vesindytteiden valinen vertailu, seka
lammas- ja nautalaidunten edustojen pintavesindytteiden vertailu tehtiin Kruskall-Wallis-testilla.

Tulos tulkittiin tilastollisesti merkitsevaksi, mikali p-arvo oli alle 0,05.
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5 Tulokset

5.1 Saatiedot ndytteenoton aikana

Lampotila- ja sadantatiedot kerattiin kolmelta ndytteenottokohteita lahimpana sijaitsevalta
havaintoasemalta. Laidunkauden 2021 lopulla sademaarat olivat suurempia verrattuna muihin
naytteenottoajankohtiin (kuva 2A). Myo6s laidunkauden 2022 lopun naytteenottoa kohteessa 2
edelsi runsaat sateet (kuva 2C). Laidunkauden 2022 alkupuolen naytteet otettiin kuivan ja

lampiman sadjakson aikana (kuva 2B).
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Kuva 2. Naytteenottojen ajankohdat ja saatiedot naytteenottoa edeltavalta seitsemalta
vuorokaudelta laidunkauden 2021 lopulla (A), laidunkauden 2022 alkupuolella (B) ja
laidunkauden 2022 lopulla (C). Musta yhtajaksoinen viiva kuvaa lampétilaa ja harmaat palkit
sademadraa. Kuvassa numero 1 tarkoittaa kohteen 1 naytteenottoa ja numero 2 kohteen 2

naytteenottoa.
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5.2 Indikaattorimikrobit vesi- ja pintasedimenttinaytteissa

Pintavesissa suurin havaittu E. coli -lukumaara oli 110 pmy/100 ml, elainten juomavesissa 3 600
pmy/100 ml, rantalaitumien ldheisyydessa sijaitsevien uimarantojen uimavesissa 32 pmy/100 ml|
ja kontrolliuimavesissa 24 pmy/100 ml. Eldinten juomavesien E. coli -lukumaarat olivat
tilastollisesti merkitsevasti suurempia verrattuna pinta-, uima- ja kontrolliuimavesiin (p<0,001)
(kuva 3A). Vesindytteista tehtiin E. coli -havaintoja useammin kuin pintasedimenttinaytteista
(kuva 4). E. coli -bakteerin lukumaarat vaihtelivat kummassakin matriisissa (kuva 3B). Lammas- ja
nautalaidunten edustalta otettujen pintavesindytteiden valilla ei havaittu tilastollisesti

merkitsevaa eroa E. coli -bakteerin lukumaarissa (Kuva 3C).
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Kuva 3. E. coli -bakteerin lukumaarat tutkituissa vesinaytteissa (A), pintasedimentti- ja
vesinaytteissa (B) ja lammas- ja nautalaidunten edustoilta otetuista pintavesinaytteista (C).
Kuvassa on esitetty maaritysrajan ylittavat tulokset. B-kuvassa on esitetty ainoastaan ne
naytteet, joista on maaritysrajan ylittava tulos kummastakin matriisista. C-kuvasta on poistettu

pisteen kohteen 1 nautojen juomavesipisteen tulokset, silla kyseisessa kohteessa ei ollut

lampaiden juomavesipistetta.
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E. coli Suolistoperéiset enterokokit
Vest Sedunentti Vesi Sedimmentt:
8 30 19 45

Kuva 4. Indikaattoribakteereille positiivisten ndytteiden lukumaarat vesi- ja
pintasedimenttinaytteissa. Ympyran ulkopuolella olevat luvut kuvaavat naytteita, joissa ei

kyseista bakteeria havaittu.

Pintavesista maaritetty suurin suolistoperaisten enterokokkien lukumaara oli 80 pmy/100 ml,
eldinten juomavesista 480 pmy/100 ml, rantalaitumen Idheisyydessa sijaitsevista uimavesista 23
pmy/100 ml ja kontrolliuimavesista 10 pmy/100 ml. Suolistoperaisten enterokokkien lukumaarat
olivat tilastollisesti merkitsevasti suurempia eldinten juomavesissa verrattuna uimavesiin
(p<0,05), seka pinta- ja kontrolliuimavesiin (p<0,01) (kuva 5A). Suolistoperaisia enterokokkeja
havaittiin useammin vesinaytteista kuin pintasedimenttinaytteista (kuva 4), mutta niiden
lukumaarat vaihtelivat enemman vesinaytteissa kuin pintasedimenttindytteissa (kuva 5B).
Lammas- ja nautalaidunten edustoilta otettujen pintavesindytteiden enterokokkitulosten valilla

ei havaittu tilastollisesti merkitsevaa eroa (kuva 5C).
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Kuva 5. Suolistoperaisten enterokokkien lukumaarat tutkituissa vesinadytteissa (A),
pintasedimentti- ja vesindytteissa (B) ja lammas- ja nautalaidunten edustoilta otetuista
pintavesindytteista (C). Kuvassa on esitetty maaritysrajan ylittavat tulokset. B-kuvassa on esitetty
ainoastaan ne naytteet, joista on maaritysrajan ylittava tulos kummastakin matriisista. C-kuvasta

on poistettu pisteen kohteen 1 nautojen juomavesipisteen tulokset, silla kyseisessa kohteessa ei

ollut lampaiden juomavesipistetta.

5.3 Zoonoottiset taudinaiheuttajat vesi- ja pintasedimenttindytteissa

Vesinaytteista havaittiin viljelymenetelmilla kampylobakteereita ja salmonellaa (kuva 6).
Taudinaiheuttajamikrobeita ei havaittu yhdestakaan laidunten edustoilta otetusta
pintavesinaytteesta (kuva 6). Eldinten juomavesista tehtiin kuusi (67 %)
kampylobakteerihavaintoa, joista kolme osoittautui C. jejuni -lajiksi ja loput C. lari -lajiksi.
Uimavesista (kohde 2) havaittiin yhdesta naytteesta C. jejuni -lajia (1-10 pmy/1000 ml).

Kontrolliuimavesien molemmat kampylobakteerihavainnot osoittautuivat lajintunnistuksessa C.



39

lari -lajiksi, ja lisaksi yhdessa kontrolliuimarannoilta otetuista naytteista havaittiin salmonellaa (1-

10 pmy/1000 ml). Pintasedimenttinaytteista ei analysoitu taudinaiheuttajia viljelymenetelmilla.
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Kuva 6. Viljelymenetelmilla havaittujen taudinaiheuttajien osuudet tutkituissa vesinaytteissa.

Yhdestakaan vesinaytteesta ei havaittu Cryptosporidium spp. DNA:ta (Cry18S DNA), mutta
Cryptosporidium spp. RNA-16ydoksia (Cry18S RNA) tehtiin jokaisesta vesindytetyypista (kuva 7).
Positiivisten naytteiden osuus oli suurin uimavesissa (80 %) ja pienin eldinten juomavesissa (13
%). Vesinaytteista saatiin kaksi maaritysrajan ylittanytta tulosta Cry18S RNA-pohjaisella
analyysilla nautojen juomavedesta (6 500 GC/100 ml) ja kontrolliuimavedesta (10 000 GC/100
ml). EHEC/STEC:iin liitettyja stx7- ja stx2-geeneja ei |0ydetty yhdestakaan vesinaytteesta, mutta
yksittaisia eae-geeniloyddksia tehtiin pinta- ja juomavesinaytteista (kuva 7). Salmonellan invA-
geenia ei havaittu yhdestakaan vesindytteesta. Pintasedimenttindytteissa havaittiin
vesindytteiden tapaan Cryptosporidium spp. RNA:ta ja eae-geenia, minka lisaksi havaittiin
Cryptosporidium spp. DNA:ta ja kolmesta naytteesta salmonellan invA-geenia (kuva 8). Cry18S
RNA-pohjaisella analyysilla tehtiin enemman havaintoja vesinaytteista verrattuna

pintasedimenttindytteisiin, mutta pintasedimenttindytteen ollessa positiivinen, oli todennakaista,
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ettd myds vesindyte oli positiivinen (kuva 9). Ege-geenia ei havaittu molemmissa matriiseissa

yhtaaikaisesti.
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Kuva 7. gPCR-menetelmilla havaittujen taudinaiheuttajien osuudet tutkituissa vesinaytteissa.

Cry18S = Cryptosporidium spp. sukutason analyysi, eae = EHEC/EPEC:n liitetty eae-geeni.
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Kuva 8. gPCR-menetelmilla havaitut taudinaiheuttajat vesi- ja pintasedimenttindytteissa. Cry18S
= Cryptosporidium spp. sukutason analyysi, eae = EHEC/EPEC:n liitetty eae-geeni, invA =

salmonellaan liitetty invA-geeni.
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Cry18S RNA eae

Vesi Sedimentti Vest Sedimentti

24 11 47 50

Kuva 9. Cryptosporidium sukutason RNA-pohjaiselle analyysille (Cry18S RNA) ja EHEC/EPEC:n
liitetylle eae-geenille positiivisten naytteiden lukumaarat vesi- ja pintasedimenttindytteissa.

Ympyran ulkopuolella olevat luvut kuvaavat naytteitd, joissa ei kyseista mikrobia havaittu.

5.4 Saastelahdejaljitys

Yleista ulosteperaista saastumista osoittavaa markkeria (GenBac3) havaittiin kaikista
vesinadytteista seka DNA-, ettd RNA-pohjaisella analyysilla (kuva 10). Lintu- ja lokkimarkkeria
havaittiin RNA-pohjaisella analyysilla huomattavasti useammin verrattuna DNA-pohjaiseen
analyysiin (kuva 10). Marehtijamarkkeria havaittiin DNA-pohjaisella analyysillda harvemmin tai
yhta usein kuin RNA-pohjaisella analyysilla (kuva 11). Pinta-, juoma- ja uimavesissa
marehtijamarkkerille positiivisten naytteiden osuus RNA-pohjaisella analyysilla oli 60-75 %, kun
vastaava luku kontrolliuimavesissa oli 25 %. DNA-pohjaisella analyysilla marehtijamarkkerille
positiivisten naytteiden osuus oli laidunten edustoilla sijaitsevilla uimarannoilla
kontrolliuimarantoja pienempi. Yleisen lintumarkkerin (GFD) DNA-pohjaisella analyysilla tehtiin
huomattavasti enemman havaintoja pintasedimenttindytteista verrattuna vesinaytteisiin, kun
taas RNA-pohjaisella analyysilld suurimmasta osaa naytepisteita havaintoja tehtiin kummastakin
naytematriisista (kuva 12). Lokki- ja marehtijamarkkeria havaittiin tyypillisesti pelkastaan
vesindytteesta (kuva 12). Lammasmarkkeria havaittiin kerran lampaiden juomavesipisteen

vesinaytteestd, jolloin myds pintasedimenttindytteesta tehtiin havainto.
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Kuva 10. Havaittujen yleista ulosteperaista saastumista osoittavan markkerin (GenBac3),

lintumarkkerin (GFD) ja lokkimarkkerin (Gull4) osuudet tutkituissa vesinaytteissa.
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Kuva 11. Havaittujen marehtijamarkkereiden (Rum2Bac) ja lammasmarkkereiden (SheempCytB)

osuudet tutkituissa vesinaytteissa.

GFD DNA GFD RNA Guli4 DNA
WVesi Sedimentti WVesi Sedimentti WVesi Sedimentti
46 24 9 15 31 51
Gull4 RNA Rum2Bac DNA Rum2Bac RNA
WVesi Sedimentti WVesi Sedimentti WVesi Sedimentti
18 43 31 48 16 48

Kuva 12. Eri saastelahdejaljitysmarkkereille positiivisten naytteiden lukumaarat vesi- ja
pintasedimenttindytteissa. Ympyran ulkopuolella olevat luvut kuvaavat naytteitd, joissa ei

kyseista markkeria havaittu.
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Kaikkien tutkittujen markkereiden osalta DNA:n geenikopiolukumaarat (gene copy, GC) olivat
pienempia verrattuna RNA:n geenikopiolukumaariin (kuvat 13-16). GenBac3 DNA-pohijaisella
analyysilla eldinten juomavesissa havaitut geenikopiolukumaarat olivat tilastollisesti
merkitsevasti suurempia verrattuna laidunten edustojen pintavesiin ja kontrolliuimavesiin
(p<0,001) (kuva 13A). RNA-pohjaisella analyysilla tehtiin vastaava havainto (p<0,05). Uimavesissa
havaitut geenikopiolukumaarat eivat eronneet tilastollisesti merkitsevasti muista tutkituista
vesinaytetyypeista (kuva 13A). Vesi- ja pintasedimenttindaytepareja tutkittaessa havaittiin, etta
molemmissa matriiseissa RNA-geenikopiolukumaarat olivat suurempia verrattuna DNA-
geenikopiolukumaariin (kuva 13B). Kummassakin matriisissa geenikopiolukumaarissa oli
vaihtelua naytteiden valilld. Lammas- ja nautalaidunten edustoilta otetuttujen vesindytteiden
osalta GenBac3-analyysilla saaduissa geenikopiolukumaarissa ei havaittu tilastollisesti

merkitsevaa eroa (kuva 130Q).
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Kuva 13. GenBac3-markkerin geenikopiolukumaarat tutkituissa vesinaytteissa (A),
pintasedimentti- ja vesinaytteissa (B) ja laidunten edustoilta otetuissa pintavesinadytteissa (C).
Kuvissa on esitetty maaritysrajan ylittava tulokset, joille on tehty LOG1o-muunnos. B-kuvassa on
esitetty ainoastaan ne naytteet, joista saatiin maaritysrajan ylittava tulos kummastakin
matriisista. C-kuvasta on poistettu kohteen 1 nautojen juomavesipisteen tulokset, silla kyseisessa

kohteessa ei ollut lampaiden juomavesipistetta.

Yleisen lintumarkkerin (GFD) geenikopiolukumaarissa ei havaittu tilastollisesti merkitsevia eroja
eri vesinaytetyyppien valilla (kuva 14A). Vesi- ja pintasedimenttindyteparien vertailussa havaittiin,
etta RNA-pohijaisella analyysilla lintumarkkerin geenikopiolukumaarissa oli suurempaa vaihtelua
vesinaytteissa verrattuna pintasedimenttinaytteisiin (kuva 14B). Yleisen lintumarkkerin DNA-
pohjaisella analyysilla maaritysrajan ylittavia tuloksia saatiin ainoastaan
pintasedimenttindytteista (25/59), joiden vaihteluvali oli 90-46 000 GC/100 mg (mediaani 2 100

GC/100 mg). Lammas- ja nautalaidunten edustoilta otettujen vesindytteiden
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geenikopiolukumadrissa ei havaittu tilastollisesti merkitsevaa eroa RNA-pohjaisella analyysilla

(kuva 14Q).
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Kuva 14. GFD-markkerin geenikopiolukumaarat tutkituissa vesinaytteissa (A), pintasedimentti- ja
vesinaytteissa (B) ja laidunten edustoilta otetuissa pintavesinaytteissa (C). Kuvissa on esitetty
maaritysrajan ylittava olevat tulokset, joille on tehty LOGio-muunnos. B-kuvassa on esitetty
ainoastaan ne naytteet, joista saatiin maaritysrajan ylittava tulos kummastakin matriisista. C-
kuvasta on poistettu kohteen 1 nautojen juomavesipisteen tulokset, sillad kyseisessa kohteessa ei

ollut lampaiden juomavesipistetta.

Lokkispesifista markkeria (Gull4) havaittiin enemman ja useammin RNA-pohjaisella analyysilla,
verrattuna DNA-pohjaiseen analyysiin (kuva 15). Laidunten edustojen pintavesien ja
kontrolliuimavesien geenikopiolukumaarat eivat eronneet tilastollisesti merkitsevasti DNA- ja
RNA-pohjaisilla analyyseilla (kuva 15A). Muiden ryhmien vertailua ei tehty, silla maaritysrajan

ylittaneiden positiivisten naytteiden lukumaara jai pieneksi. Lokkimarkkerista tehtiin nelja
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maaritysrajan ylittanytta havaintoa yhtaaikaisesti saman naytepisteen vesi- ja
pintasedimenttindytteesta (kuva 14B). Lammaslaidunten edustoilta otetuista pintavesinaytteista
Gull4-markkerin RNA-pohjaisella analyysilla saadut geenikopiolukumaarat olivat tilastollisesti

merkitsevasti suurempia verrattuna nautalaidunten edustojen pintavesiin (p<0,05) (kuva 15C).
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Kuva 15. Lokkispesifin markkerin (Gull4) geenikopiolukumaarat tutkituissa vesindytteissa (A),
pintasedimentti- ja vesindytteissa (B) ja laidunten edustoilta otetuissa pintavesinaytteissa (C).
Kuvissa on esitetty maaritysrajan ylittavat tulokset, joille on tehty LOG1o-muunnos. B-kuvassa on
esitetty ainoastaan ne pisteet, joista saatiin maaritysrajan ylittava tulos kummastakin matriisista.
C-kuvasta on poistettu kohteen 1 nautojen juomavesipisteen tulokset, silla kyseisessa kohteessa

ei ollut lampaiden juomavesipistetta.

Marehtijaspesifista markkeria (Rum2Bac) havaittiin enemman ja useammin RNA-pohjaisella
analyysilla verrattuna DNA-pohjaiseen analyysiin (kuva 16). Tutkittujen vesindytetyyppien valilla

ei havaittu RNA-pohjaisella analyysilla tilastollisesti merkitsevaa eroa geenikopiolukumaarissa



48

(kuva 16A). Laiduntavalla eldinlajilla ei havaittu olevan vaikutusta marehtijamarkkerin
geenikopiolukumaariin RNA-pohjaisella analyysilla laitumen edustojen pintavesissa (kuva 16B).
Marehtijamarkkerista tehtiin maaritysrajan ylittava havainto samasta naytepisteesta seka
vedesta, etta pintasedimentista otetusta naytteesta ainoastaan kerran RNA-pohjaisella
analyysill, jolloin vesindytteen geenikopiolukumaara oli 330 000 GC/100 ml ja
pintasedimenttindytteen vastaava luku oli 23 000 GC/100 mg. DNA-pohjaisella analyysilla tehtiin
kummastakin matriisista vain yksittaisia maaritysrajan ylittaneita havaintoja. RNA-pohjaisella
analyysilla tehtiin 33 maaritysrajan ylittanytta havaintoa vesinaytteistd, joissa
geenikopiolukumadrat olivat valilla 32-1 000 000 GC/100 ml (mediaani 7 000 GC/100 ml).
Pintasedimenteista tehtiin ainoastaan yksi maaritysrajan ylittanyt havainto RNA-pohjaisella

analyysilla.
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Kuva 16. Rum2Bac-markkerin geenikopiolukumaarat tutkituissa vesindytteissa (A) ja laidunten

edustoilta otetuissa pintavesindytteissa (B). Kuvissa on esitetty maaritysrajan ylittaneet tulokset,

joille on tehty LOG1o-muunnos. B-kuvasta on poistettu kohteen 1 nautojen juomavesipisteen

tulokset, silla kyseisessa kohteessa ei ollut lampaiden juomavesipistetta.

5.5 Kvantitatiivinen mikrobiologinen riskinarviointi

Terveysriskinarviointi tehtiin kummallekin kohteelle erikseen siten, etta vertailtiin

kampylobakteerin aiheuttaman suolistotulehduksen riskia skenaarioissa, joissa uimavesi vastasi

C. jejuni -bakteerin lukumaariltaan laidunten edustojen pintavesia, eldinten juomavesia,

laidunten |dheisyydessa sijaitsevia uimavesia, seka kontrolliuimavesia. Taulukossa 10 on kuvattu

terveysriskinarvioinnissa kaytetyt Iahtdarvot eri skenaarioissa. Kohteessa 1 E. coli -lukumaaran

mediaani oli 0,58-kertainen pintavesissa ja 12-kertainen eldinten juomavesissa verrattuna

uimavesiin. Kohteessa 2 E. coli -lukumaaran mediaani oli 1,1-kertainen pintavesissa ja 9-
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kertainen eldinten juomavesissa verrattuna kohteen uimavesiin. Naiden kertoimien avulla saatiin
arviot C. jejuni -bakteerin lukumaarista laidunten edustojen pintavesissa ja eldinten

juomavesissa.

Taulukko 10. Uimavesiopas-verkkotydkaluun syotetyt lahtdarvot eri skenaarioissa. K1=kohde 1,

K2=kohde 2.

pmy/1000 ml

Skenaario Kavijamaara Mikrobi

min ka max
K1: uimaranta 100 C. jejuni 0,23 0,23 0,23
K1: kontrolliuimaranta | 100 C. jejuni 0,23 0,23 0,23
K1: pintavesi 100 C. jejuni 0,13 0,13 0,13
K1: eldinten juomavesi | 100 C. jejuni 2,7 2,7 2,7
K2: uimaranta 100 C. jejuni 0,23 1,8 5,0
K2: kontrolliuimaranta | 100 C. jejuni 0,23 0,23 0,23
K2: pintavesi 100 C. jejuni 0,24 2,0 5,4
K2: eldinten juomavesi | 100 C. jejuni 2,0 16 45

C. jejuni -bakteerin aiheuttamat kokonaistautitapaukset ja tautitaakka paivassa kussakin
skenaariossa on kuvattu taulukossa 11. Kohteessa 1 kampylobakteerin aiheuttama infektioriski
oli samansuuruinen uimarannoilla ja kontrolliuimarannoilla (keskimaarin 0,4 tapausta/paiva/100
uimaria). Laitumen edustojen pintavesissa riski oli hieman pienempi (0,3 tapausta/paiva/100
uimaria), ja elainten juomavesissa suurempi (1,5 tapausta/paiva/100 uimaria). Kohteessa 2
kampylobakteerin aiheuttama terveysriski oli suurempi uimarannalla verrattuna
kontrolliuimarantaan. Kohteen 2 laidunten edustojen pintavesissa vastaavassa uimavedessa
infektioriski oli hieman uimavesia suurempi. Rannan kayttajalle kaikista suurin infektioriski
aiheutui, kun uimaveden C. jejuni -lukumaarat vastasivat eldinten juomavesia kohteessa 2 (2,4

tapausta/paiva/100 uimaria). Tautitaakka ei yhdessakaan skenaariossa ylittanyt 0,01 DALY/paiva.
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Taulukko 11. Kampylobakteerin aiheuttamat suolistotulehdukset ja tautitaakka eri

skenaarioissa. K1=kohde 1, K2=kohde 2.

Tautitapaukset/d | Tautitapaukset/d | DALY/d
Skenaario
keskimaarin enintaan enintaan
K1: uimaranta 04+0,2 1,1 0,0
K1: kontrolliuimaranta 04+0,2 1,1 0,0
K1: pintavesi 03+0,1 0,9 0,0
K1: eldinten juomavesi 1,5+0,3 2,7 0,01
K2: uimaranta 1,2+£0,3 3,1 0,01
K2: kontrolliuimaranta 04+0,2 1,1 0,0
K2: pintavesi 1,3+0,3 3.1 0,01
K2: eldinten juomavesi 24+04 4,6 0,01

6 Tulosten tarkastelu

6.1 Suolistomikrobilukumaarat tutkimuksen kohdealueilla

Suolistoperaisten indikaattoribakteerien lukumaarat pinta-, uima- ja kontrolliuimavesissa eivat
ylittaneet uimavedelle asetettua yksittaisen valvontatutkimustuloksen toimenpiderajaa, mutta
eldinten juomavesissa lukumaarat ylittivat seka yleisia, etta pienia yleisia rantoja velvoittavan
yksittaisen valvontatutkimustuloksen toimenpiderajan rannikon uimavesille neljassa naytteessa
(STM 2008a, STM 2008b, taulukko 6). Tassa tutkimuksessa mukana olleet uimarannat kuuluivat
pieniin yleisiin uimarantoihin, joille ei tehda uimavesiprofiilia ja silhen kuuluvaa uimaveden
laatuluokitusta (taulukko 5). Kampylobakteereja on havaittu Suomessa ja maailmalla yleisesti
uimavesista ja pintavesista (Hokajarvi ym. 2013, Mulder ym. 2020). My6s salmonellaa on havaittu
maailmalla pinta- ja uimavesista (Jokinen ym. 2010, Farrell ym. 2021). Tassa tutkimuksessa
eldinten juomavesistd, uimavesista ja kontrolliuimavesista tehdyt kampylobakteeri- ja
salmonellahavainnot voivat olla perdisin eldimista, silla naita bakteereita esiintyy monien eri

tasalampoisten eldinten suolistossa (Kingsley ja Baumler 2000, Pitkdnen ja Hanninen 2017). C.
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Jejuni -havainnot voivat olla peraisin laiduntavista eldimistg, silla tiedetaan, ettd naudat ja
lampaat voivat toimia C. jejuni -bakteerin kantajina (Stanley ja Jones 2003). C. /ari yhdistetaan
tyypillisesti luonnon lintupopulaatioihin, mutta sita on eristetty myds nautojen ulosteesta (Brown
ym. 2004, Pitkanen ja Hanninen 2017). C. lari -bakteerin tiedetdan aiheuttavan infektioita
ihmisilla, mutta sen osuus kampylobakteerien aiheuttamista infektioista on merkittavasti C. jejuni
-bakteeria pienempi (ECDC 2021). Vaikka nautojen ja lampaiden tiedetaan toimivan salmonellan
kantajina, tassa tydssa tehty salmonellahavainto on luultavimmin peradisin muista lahteista, silla
kyseinen havainto tehtiin kontrolliuimarannalta, jonka laheisyydessa ei ollut laidunnusta

(Hutchison ym. 2004).

Viljelymenetelmien lisaksi tassa tutkimuksessa hyodynnettiin molekyylibiologisia menetelmia.
DNA-pohjaisten analyysien lisaksi osa menetelmista (Cry18S, GenBac3, GFD, Gull4 ja Rum2Bac)
soveltui myos RNA-pohjaiseen analyysiin. RNA:n esiintyminen ndytteessa viittaa siihen, etta solut
ovat elinkykyisia ja aktiivisia, mutta toisaalta RNA:n esiintyminen ilman DNA-havaintoja viittaa
siihen, etta kyseisen markkerin esiintyminen on vain vahaista (Pitkdnen ym. 2015). Toisaalta
pelkan DNA:n esiintyminen viittaa vanhempaan ulosteperaiseen kontaminaatioon, silld DNA

sailyy ymparistossa RNA:ta paremmin (Keer ja Birch 2003).

Cryptosporidium-alkueldgimen RNA:ta havaittiin pinta-, uima- ja kontrolliuimavesista suuressa
osassa naytteita (= 50 %), mutta DNA:ta ei havaittu vesinaytteissa lainkaan. Cryptosporidium-
alkueldinten esiintymista rantalaitumilla on tutkittu hiljattain Suomessa, ja havaittiin, etta suurin
osa (81 %) ulostenaytteista oli Cryptosporidium-positiivisia sukutason tuloksia antavalla qPCR-
analyysilla, mutta sekvensoiduista naytteista ainoastaan 6,7 % oli positiivisia, mika viittaa siihen,
etta kyseinen analyysi antaa epaspesifisia tuloksia (Jothikumar ym. 2008, Vuorisalmi 2022).
Taman perusteella osa vesinaytteiden sukutason analyysilla tehdyista RNA-havainnoista saattaa
olla vaaria positiivisia havaintoja. Kirjallisuudessa Cryptosporidium-alkuelain on tyypillinen 16ydos
pintavesista (Betancourt 2019). EHEC on paaosin naudoista peraisin oleva taudinaiheuttaja,
jonka esiintymista tassa tydssa tutkittiin analysoimalla naytteista shiga-toksiinin (stx7, stx2) ja
intimiinin tuotantoon (eae) liitettyja geeneja (ISO/TS 13136:2012, Garcia-Aljaro ym. 2017).

Jommankumman shiga-toksiinin tuotantoon liitetyt geenin ja eae-geenin havainto samasta
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naytteesta olisi tulkittu EHEC-havainnoksi. Tassa tyossa ei havaittu yhdestakaan naytteesta shiga-
toksiinin tuotantoon liitettyja geeneja. Eae-geenildydoksia kuitenkin tehtiin, mika viittaa
enteropatogeenisen E. coli -bakteerin (EPEC) [asndaoloon naytteissa (Wani ym. 2009). Tyypillisia
EPEC-kantoja on tavattu ainoastaan ihmisilla, mutta epatyypillisia EPEC-kantoja tavataan myds
elaimilla, kuten lampailla, ja ne voivat myos aiheuttaa tautia ihmisissa (Moura ym. 2009, Croxen

ym. 2013).

Tassa tydssa kaytetyt yleista ulosteperaista saastumista osoittava markkeri (GenBac3), yleinen
lintumarkkeri (GFD), lokkimarkkeri (Gull4), marehtijamarkkeri (Rum2Bac) ja lammasmarkkeri
(SheepCytB) on aiemmin todettu toimiviksi Suomen vesialueilla (Rytkdnen ym. 2021). Jokaisella
markkerilla positiivisten naytteiden osuudet ja geenikopiolukumaarat olivat suurempia RNA-
pohjaisella analyysilla verrattuna DNA-pohjaiseen analyysiin, kuten kirjallisuuden perusteella oli
odotettavissa (Pitkanen ym. 2013, Rytkdnen ym. 2021). Rytkénen ym. (2021) mukaan yleista
ulosteperaista saastumista osoittava markkeri erottaa heikosti linnuista peraisin olevan
ulosteperaisen saastumisen, joten rinnalla suositeltiin kaytettavaksi yleista lintumarkkeria
tunnistamaan linnuista peraisin olevaa ulosteperaista saastumista. Tassa tyossa yleista
ulosteperaista saastumista osoittavaa markkeria havaittiin kaikista vesinaytteista seka DNA- etta
RNA- pohjaisilla menetelmilla. Yleista lintumarkkeria havaittiin RNA-pohjaisella analyysilla 75-88
% naytteita naytetyypista riippuen. Yleisin lintumarkkerin ominaisuuksiin kuuluu selvasti
heikompi herkkyys DNA-pohjaisella analyysilla, mika selittaa vahaiset havainnot (Rytkénen ym.
2021). Yleista ulosteperaista saastumista osoittavan markkerin geenikopiolukumaarat olivat
merkitsevasti suurempia eldinten juomavesissa verrattuna pinta- ja kontrolliuimavesiin, mika
viittaa siihen, etta juomavesissa oli enemman ulosteperaista kuormitusta kuin muissa
vesinaytepisteissa. Suurempi ulosteperainen kuormitus eldinten juomavesipisteina toimineissa

ojissa on peraisin laiduntavien eldinten lisaksi my6s muualta ojan valuma-alueelta.

Lokkispesifista markkerista (Gull4) saatiin varsin niukasti madaritysrajan ylittavia tuloksia, mutta
positiivisten naytteiden osuus pinta-, uima- ja kontrolliuimanaytteissa (DNA: 20-50 %, RNA: 63-
88 %), seka C. lari -havainnot viittaavat siihen, etta alueen lintu- ja lokkiyhdyskunnat vaikuttavat

pintaveden hygieeniseen laatuun ndytteenottokohteissa. Lokkien tiedetaan lisanneen
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suolistoperaisten enterokokkien lukumaaria ja C. lari -bakteerin havaintoja Suomen uimavesissa
(Pitkdnen ym. 2015, Tiwari ym. 2018). Tassa tydssa marehtijamarkkeria (Rum2Bac) havaittiin
RNA-pohjaisella analyysilla 75 % pintavesinaytteita ja 60 % uimavesinadytteita, kun Rytkénen ym.
(2021) vastaavat luvut ovat n. 60 % ja n. 40 %. Geenikopiolukumaarat olivat pintavesien osalta
samankaltaiset kummassakin tyossa. Vaikka marehtijamarkkerista tehtiin useita havaintoja RNA-
pohjaisella analyysilla, DNA-pohjaisella analyysilla tehtyjen havaintojen vahaisen maaran
perusteella marehtijoiden aiheuttama ulosteperainen saastuminen jai vahaiseksi pintavesissa.
Suomen pintavesissa ei aiemmassa tutkimuksessa havaittu kertaakaan lammasspesifia
markkeria (SheepCytB) (Rytkénen ym. 2021). Tassa tydssa kyseista markkeria havaittiin hankkeen
aikana yhdesta lampaiden juomavesindytteesta. Lintujen ja laiduneldinten ulosteen lisaksi
pintavesissa havaitut ulosteperaiset mikrobit tai niiden geenimarkkerit voivat paatya pintavesiin
esimerkiksi jatevesien, taajama-alueiden hulevesien ja valuma-alueen valumien mukana
(Byappanahalliym. 2012, WHO 2021). Lisaksi uimarannoilla rannan kayttajat voivat toimia

ulosteperaisten mikrobien |ahteena (Kauppinen ym. 2017).

6.2 Naudoista ja lampaista peraisin oleva ulosteperdinen vesistokuormitus

Indikaattorimikrobien lukumaarat eivat tassa tutkimuksessa eronneet toisistaan nauta- ja
lammaslaidunten edustoilta otetuista pintavesindytteissa. Laiduntavalla elainlajilla ei havaittu
olevan vaikutusta saastelahdejaljitysmarkkereiden havaintoihin tai geenikopiolukumaariin,
muuten kuin lokkimarkkerin RNA-pohjaisen analyysin osalta, jonka geenikopiolukumaarat olivat
suurempia lammaslaidunten edustojen pintavesissa. On kuitenkin huomattava, etta
lokkimarkkeri ei kuvaa laiduntavista eldimista peraisin olevaa ulosteperaista kuormitusta.
Erityisesti havaittiin, ettd marehtija markkerin (Rum2Bac) esiintymisessa ja
geenikopiolukumadrissa ei ollut tilastollisesti merkitsevaa eroa lammas- ja nautalaidunten valilla.
Marehtijamarkkerin on todettu havaitsevan seka naudan, etta lampaan ulosteen, mutta naudan
ulosteen on havaittu sisaltavan suuremmat geenikopiolukumaarat verrattuna lampaiden

ulosteeseen (Rytkdnen ym. 2021).
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Kirjallisuuteen verrattuna on yllattavaa, etta laiduntavalla eldinlajilla ei tassa tydssa havaittu
olevan vaikutusta laiduneldinten lannasta peraisin olevien ulosteperaisten mikrobien maaraan
pintavesissa. Tiedetaan, etta naudat tyypillisesti laiduntavat myds vesirajassa, menevat veteen ja
jopa ulostavat suoraan sinne, kun taas lampaat viihtyvat kuivilla alueilla, eivatka mene kovin
lahelle vesistoa (Niemela 2012). Naudat myds tuottavat ulostetta lampaita enemman, nautojen
arvioidaan erittavan ulostetta hieman alle 10 kg vuorokaudessa, kun lampailla vastaava luku on
alle kilogramman (Atwill ym. 1998). Toisaalta lampaiden ruokailutottumukset altistavat
maaperaa eroosiolle nautojen ruokailutottumuksia voimakkaammin, mika voi johtaa suurempiin

valumiin lammaslaitumilta (Julian ym. 2017).

6.3 Suolistoperaiset mikrobit ranta-alueiden pintasedimentissa

Taman tutkimuksen perusteella pintasedimentti ei padosin toiminut tutkimuskohteissa ranta-
alueilla voimakkaasti ulosteperaisia mikrobeja pidattavana aineksena. Ainoastaan
Cryptosporidium-sukutason ja yleisen lintumarkkerin DNA-pohjaisilla analyyseilla tehtiin
enemman havaintoja pintasedimenttindytteista verrattuna vesinaytteisiin. Loydos oli yllattava,
silla kirjallisuudessa on havaittu, etta indikaattoribakteerit ja taudinaiheuttajat selviytyvat
pidempaan pintasedimenteissa verrattuna vesimatriisiin (Korajkic ym. 2019). Myos
saastelahdejaljitysmarkkereissa on havaittu parempaa sailyvyytta pintasedimenteissa verrattuna
vesimatriisiin seka makeissa vesissa, etta merivesissa (Brown ja Boehm 2015, Kim ja Wuertz

2015).

Tyypillisesti ulosteperaiset mikrobit paatyvat pohjan pintasedimenttiin kiinnittyneena hiukkasiin,
joiden mukana laskeutuminen on tehokasta (Korajkic ym. 2019). Ulosteperaisten mikrobien
sailymista pintasedimentissa tukevat useat tekijat, kuten pintasedimentin pieni hiukkaskoko ja
korkea orgaanisen hiilen pitoisuus (Garzio-Hadzick ym. 2010, Chandran ym. 2011). Tassa tydssa
ei kuitenkaan otettu huomioon pintasedimentin ominaisuuksia. Suolistoperaisten Bacteroidales-
lahkon bakteerien solujen ja DNA:n on havaittu sailyvan parhaiten pintasedimentissg, jossa

olosuhteet ovat anaerobiset ja Iampétila alhainen (6 °C) (Kim ja Wuertz 2015). Suolistoperaisten
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mikrobien sailyminen pintasedimentissa mahdollistaa sen, etta pintasedimentti voi toimia

ulosteperaisten mikrobien Idhteena pintavesissa.

6.4 Infektioriski rantalaidunten laheisyydessa olevilla uimarannoilla

Tassa tyossa tutkittiin zoonottisen C. jejuni -bakteerin aiheuttamaa suolistotulehduksen riskia ja
sen aiheuttamaa tautitaakkaa uimarannan kayttdjille, silla muista Uimavesioppaan sisaltamista
taudinaiheuttajista ei tehty hankkeen aikana varmennettuja havaintoja. Infektioriskia tutkittiin
skenaarioissa, joissa uimavesi vastaisi C. jejuni -lukumaariltaan laidunten edustojen pintavetts,
eldinten juomavetts, laitumen laheisyydessa sijaitsevien uimarantojen vetta ja
kontrolliuimarantojen vetta. Kohteessa 2 rantalaitumen laheisyydessa sijaitsevan uimarannan
vesi aiheutti kontrolliuimarantoja suuremman, mutta eldinten juomavesia pienemman
infektioriskin. C. jejuni -bakteerin aiheuttama infektioriski oli samansuuruinen tai hieman
suurempi laidunten laheisyydessa sijaitsevilla uimarannoilla verrattuna kontrolliuimarantoihin.
Laitumen edustojen pintavesissa infektioriski oli samansuuruinen tai pienempi verrattuna

uimarantoihin.

Tassa tydssa havaitut infektioriskit olivat pienia ja samaa luokkaa kuin Suomen sisamaan
uimavesille aiemmin tehdyssa tutkimuksessa (Valkama 2022). On kuitenkin tarkeaa huomata,
ettd mikrobiologiselta laadultaan erinomainenkin uimavesi voi aiheuttaa infektioriskin rannan
kayttajille. Taman lisaksi on havaittu, etta indikaattoribakteerien lukumaara ei aina korreloi
taudinaiheuttajien lukumaaran kanssa (Kauppinen ym. 2017). Kohteen 1 uimavesista ei tehty
hankkeen aikana yhtaan C. jejuni -havaintoa, joten infektioriski oli pienin mahdollinen. Tassa
tydssa suurin keskimaarainen infektioriski aiheutui, mikali uimavesi vastaisi mikrobiologiselta
laadultaan kohteen 2 eldinten juomavetta (2,4 tautitapausta paivassa 100 uimaria kohden).
Tyypillisesti jatevedesta tai uimareista peraisin olevan noroviruksen on havaittu aiheuttavan

vastaavan suuruista infektioriskia Suomessa sisamaan uimarannoilla (Valkama 2022).

Vaikka rannan kayttdjille aiheutuva infektioriski nayttaa normaalitilanteessa olevan varsin pieni,

ei tdman tutkimuksen pohjalta voida sanoa mitaan esimerkiksi siita, miten erilaiset saan aari-
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iimiot, kuten rankkasateet vaikuttavat laitumelta vesistddn paatyvien taudinaiheuttajien
lukumaariin, jolloin myds uimareille aiheutuvan terveysriskin suuruus voi hetkellisesti muuttua.
Tiedetaan, etta esimerkiksi tulvien ja rankkasateiden yhteydessa pinta- ja uimavesien
mikrobiologinen laatu heikkenee (Ahmed ym. 2009, Federigi ym. 2017). IImastonmuutoksen
vuoksi on myos mahdollista, ettda sademaarat lisaantyvat erityisesti Pohjois-Suomessa, mika voi
johtaa my®os lisaantyviin valumiin rantalaitumilta (Ruosteenoja ja Jylha 2021). Myos hellejaksojen
odotetaan lisaantyvan ilmastonmuutoksen vuoksi ja helteiselld saalld uimarannan kayttajien
maaran voidaan odottaa kasvavan (Ruosteenoja ja Jylha 2021, Valkama 2022). Mikali uimaveden
hygieeninen laatu on heikkoa, hellejaksojen aikana uimavedessa esiintyville taudinaiheuttajille

altistuu suurempi maara ihmisia.

6.5 Tulosten luotettavuuteen vaikuttavat tekijat

Tassa tyodssa esitettyjen tulosten luotettavuuteen vaikuttavat tekijat on otettava huomioon
johtopaatoksia tehdessa. Ensinndkin naytteenottoja ei suoritettu samoin jokaisessa
naytepisteessa. Kontrolliuimarannoilta, eldinten juomavesipisteista ja kohteen kaksi
nautalaitumen edustan pisteesta 4 naytteita ei voitu ottaa veneesta kasin kuten muista pisteista,
vaan ne jouduttiin ottamaan kahlaamalla. Pisteista, joista ndytteet otettiin kahlaamalla,
jouduttiin pintasedimenttindytteet olosuhteiden pakosta ottamaan osaksi muovilapiolla
sedimenttinoutimen sijaan. Vesinaytteet otettiin kuitenkin samoin jokaisella
naytteenottokerralla, eldinten juomavesipisteiden sedimenttindytteenotossa oli vaihtelua
naytteenottokertojen valilla. Erilaisilla naytteenottotavoilla saattaa olla vaikutusta tuloksiin.
Lisaksi on huomattava, etta vesindytteenotto erosi uimavesiasetuksen vaatimuksista, jonka
mukaan uimavesinaytteet on otettava 30 cm:n syvyydelta kohdasta, jossa vesipatsaan syvyys on
vahintaan 1 metri (STM 2008a). Tassa tyossa vesindytteet otettiin 20 cm:n syvyydelta, eika
vesipatsaan syvyytta varmistettu. Suuren tilavuuden naytteet epdonnistuivat laidunkauden 2022
alussa kohteesta 1 ja laidunkauden 2022 lopussa molemmista kohteista. Laidunkauden 2022
lopun suuren tilavuuden naytteet korvattiin ottamalla talteen vesindytetta molekyylibiologisia

analyyseja varten, mutta tdma pienensi tutkittua naytetilavuutta merkittavasti.
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Naytteenottoon liittyvien tekijoiden lisaksi tuloksiin voivat vaikuttaa analyysimenetelmiin liittyvat
tekijat. Kasvatusalustan toimitusvaikeuksien vuosi E. coli -bakteerin analyysimenetelmaa
vaihdettiin kesken hankkeen. Lisaksi nukleiinihappojen eristysmenetelma jouduttiin vaihtamaan
kesalla 2022 otetuille naytteille. Indikaattoribakteerien viljelymenetelmissa kaytetty
kalvosuodatusmenetelma osoittautui haastavaksi tulkittavaksi pintasedimenttindytteiden osalta,
silld suodattimen pinnalle jdanyt sakka vaikeutti pesakkeiden laskentaa, ja mahdollisesti vaikutti
myds pesakkeiden kasvuun. Lisaksi pintasedimenttindytteiden molekyylibiologiset analyysit
tehtiin eri laboratoriossa kuin vesindytteiden vastaavat analyysit. Tilastollisten tarkastelujen
kannalta naytteiden lukumaara jai varsin pieniksi erityisesti rantalaitumen laheisyydessa

sijainneiden uimarantojen ja kontrolliuimarantojen osalta.

Tassa tyodssa ei ole tutkittu tai otettu huomioon muita tekijoita laidunelainten ja
lintupopulaatioiden lisaksi, jotka vaikuttavat pinta- ja uimavesien ulosteperdisen saastumisen
maaraan naytteenottokohteissa. Eldinten juomavesinaytteista saatuja tuloksia tulkittaessa on
huomioitava se, etta kyseessa on laitumen lapi kulkevat ojat, joiden ulosteperainen kuormitus on
peraisin koko ojan valuma-alueelta. Ne eivat siis kuvaa pelkastaan laitumilta peraisin olevaa
ulosteperaista kuormitusta kovin hyvin. Terveysriskin arvioinnissa laitumen edustojen
pintavesien ja elainten juomavesien osalta kaytettiin arviota C. jejuni lukumadrista perustuen E.
coli -bakteerin lukumaarien perusteella, silld kyseisista pisteista ei tehty semikvantitatiivista
kampylobakteerianalyysia. E. coli -bakteeria on kaytetty indikaattorina aiemmin C. jejuni -

bakteerille juomavesissa (Lund 1996, Valkama 2022).
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7 Johtopaatokset

Tutkimuskohteissa ei havaittu rantalaidunten aiheuttavan normaalitilanteessa merkittavaa
ulosteperaista saastumista lahistolla sijaitsevassa vesistdssa. Suolistoperadisten mikrobien
lukumaarat ja geenikopiolukumaarat eivat tassa tydssa eronneet tilastollisesti merkitsevasti
laidunten edustojen pintavesissa verrattuna uima- ja kontrolliuimavesiin. Lisaksi havaittiin, etta
tutkimuksessa mukana olleissa kohteissa laiduntavalla elainlajilla (lammas vs. nauta) ei ollut
vaikutusta suolistoperaisten mikrobien lukumaariin laidunten edustojen pintavesissa ja eldinten

juomavesissa.

Taman tutkimusten tulosten perusteella pintasedimentti ei toiminut tutkituilla ranta-alueilla
suolistoperaisia mikrobeja pidattavana aineksena. Cryptosporidium-alkuelaimen ja yleisen
lintumarkkerin DNA-pohjaista analyysia lukuun ottamatta kaikkia tutkittuja mikrobeja havaittiin
enemman vesinaytteista verrattuna pintasedimenttindytteisiin. Tulos oli ristiriidassa aiempien
tutkimusten kanssa ja vaatii lisaa tutkimusta useammanlaisissa kohteissa. Tulevissa

tutkimuksissa olisi tarkeaa ottaa huomioon myds pintasedimentin ominaisuudet.

Terveysriskinarvioinnin perusteella C. jejuni -bakteerin aiheuttama terveysriski jai
normaalitilanteessa vahaiseksi rantalaidunten laheisyydessa sijainneilla uimarannoilla, joissa C.
Jejuni aiheutti keskimaarin 0,4-1,2 tautitapausta paivassa 100 uimaria kohden. Tautitapausten
lukumaaraa oli samaa luokkaa, mikali uimaveden C. jejuni -bakteerin lukumaarat vastasivat
lukumaaria kontrolliuimavesissa ja laidunten edustojen pintavesissa. Eldinten juomavesia
vastaavissa uimavesissa infektioriski oli hieman suurempi, 1,5-2,4 tautitapausta paivassa 100

uimaria kohden.

Taman tutkimuksen perusteella rantalaidunten vaikutus alapuolisen vesiston hygieeniseen
laatuun jai vahaiseksi, mutta on otettava huomioon se, etta tulokset patevat tutkimuskohteissa
naytteenottojen aikaisissa olosuhteissa. Erityisen tarkeaa on huomioida mahdollisten saan aari-
ilmiodiden, kuten rankkasateiden, vaikutukset rantalaitumilta alapuoliseen vesistdon paatyvien
suolistoperaisten mikrobien lukumaariin. Tulevissa tutkimuksissa on tarpeellista tutkia erilaisten

saaolojen vaikutusta rantalaidunten valumiin.
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