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SISSEJUHATUS

Veega levivad haigused ei ole mitte ainult arenguriikide probleem, vaid on senini aktuaalsed ka
arenenud maades. Seda probleemi hoiab tleval maailma avatus ning sellega kaasnev intensiivistuv
veetransport ja inimeste litkumine. Joogivee ja ka puhkeotstarbelise vee kvaliteeti hinnatakse siiani
valjaheidetega kokkupuudet kajastavate nn fekaalsete indikaatorbakterite esinemise alusel.
Nendeks indikaatoriteks on kolilaadsete bakterite arvukus, kolibakterite ttdpliigi Escherichia coli
arvukus ning seedetrakti algusosas ja inimese nahal esinevate enterokokkide arvukus. Enamik
tanapéeval vee vahendusel levinud nakkuslikke haiguspuhanguid pdhjustavad Escherichia coli
patogeensed tiived, Salmonella ja Shigella perekondade bakterid ning A ja B hepatiidi viirused
(kollatdve pdhjustajad). Lisaks bakteritele ja viirustele levib vee kaudu ka rida parasiite, kellest

olulisemad on parasiitsed algloomad ja soolenugilised ehk sooleussid.

Euroopa Liidu keskkonnapoliitikas on vee, sealhulgas ka suplusvee alase poliitika osatahtsus
aasta-aastalt kasvanud. Praegu kehtib 2006. aastal vastu voetud suplusvee direktiiv 2006/7/EU,
mis kehtestab nduded vee kvaliteedile, seirele, klassifitseerimisele ja hindamisele ning elanike
teavitamisele. Suplusvee direktiivi tdielikuks rakendamiseks oli litkmesriikidel aega kuni 2015.
aastani. Eestis reguleerib suplusvee valdkonda Rahvatervise seadus (RT | 1995, 57, 978) ja
Vabariigi Valitsuse maarus nr 74 “N6uded suplusveele ja supelrannale!. Rahvatervise seadus
(lhend - RTerS) mainib tervisekaitse, haiguste ennetamise ja tervise edendamise uhe
pohitlesandena (83, p.3) elukeskkonna uurimist ja selle ohutegurite hindamist. RTerS méérab
joogivee ja suplusvee valdkonnas pédevaks asutuseks Terviseameti, kes kogub ja to6tleb andmeid

joogivee ja suplusvee kvaliteedinfuetele vastavuse kohta, avalikustab teavet ja ndustab tarbijaid.

Terviseameti Ulesandeks on ka suplusvee profiilide koostamine. Profiilid peavad koondama
andmestikku, millele tuginedes saab tdhustada suplusvee kvaliteeti tagavaid meetmeid. Suplusvee
profiil peab sisaldama erinevaid andmeid suplusvee ja supluskoha kohta, nditeks informatsiooni
potentsiaalsete reostuse allikate erinevate reostuse esinemise tdendosuste, olemuse, kestvuse ja
sageduse kohta. Samuti sinivetikate (tsuanobakterite), fltoplanktoni ja makrovetikate olemasolu,

hulga ja leviku kohta.?

Koostatud profiilid ja nende pidev ajakohastamine aitavad kaasa supluskohtade vee kvaliteeti

halvendavate vdimalike reostusallikate tuvastamisele, nende md&ju ennetamisele ja/voi

! Nouded suplusveele ja supelrannale, vastu voetud 03.04.2008 nr 74 https://www.riigiteataja.ee/akt/13250886
2 http://www.terviseamet.ee/keskkonnatervis/vesi/suplusvesi/suplusvee-profiilid.html
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vahendamisele. Terviseameti, Keskkonnameti ja kohalike omavalitsuste keskkonnaspetsialistide
koostods valmisid esmased suplusvee profiilid ajavahemikul 2010-2011. Hiljem on profiile

vastavalt vajadusele ajakohastatud ja tapsustatud. Profiilid on saadaval Terviseameti kodulehel.®

Ladnemere seisundi ja kaitse seisukohalt on olulised 2008. aastal vastuvdetud Euroopa Parlamendi
ja Ndukogu Direktiiv 2008/56/EU* ja EL merestrateegia raamdirektiiv* (edaspidi MSRD), mis
satestavad EL liikmesriikidele kohustuse saavutada oma merealade hea keskkonnaseisund (HKS)
aastaks 2020. MSRD artikli 10 kohaselt tuleb liikmesriikidel koostada indikaatorite kogum, mis
vOimaldaks hinnata mere HKS saavutamist vastavalt artiklitele 8 ja 9. MSRD lisa 3-e ja EL
Komisjoni Otsust 2010/477/EL2° muudeti 2017. aasta alguses. Muudatus toob endaga kaasa seire-
ja hindamisstruktuuri uue tlesehituse, mille alusel riigid mere HKSi maaratlema hakkavad. Riigid
peavad 2018 hinnangute koostamisel lahtuma uuest muudetud EL Komisjoni otsusest
2017/848/EL3° ning uuest MSRD lisast 3°. Uus Komisjoni otsus kehtestab selgemad, lihtsamad,
tdpsemad ja Uhtsemad kaasajastatud hea keskkonnaseisundi kriteeriumid, millest liikmesriigid
peavad juhinduma merekeskkonna seisundi hindamisel. Uues direktiivi lisas 3’ on tapsustatud
survetegurid ja mdjud (tabel 2), mis on selgemalt seotud seisundit iseloomustavate elementidega
(tabel 1). Uhe survetegurina on lisa 3 tabelis 2a vilja toodud ,,Mikroobsete patogeenide juhtimine
veekokku®, mis on seotud bioloogiliste hairingutega ja ka keskkonnateenuste kasutamise ohuga.
Mikroobsetest patogeenidest osa ohustavad inimest voi teisi soojaverelisi, 0osa aga on ohtlikud
vesiviljelusele, pdhjustades kas vesiviljeluskultuuride havimist vai saastumist (néiteks karbi ja
vetikakasvatus) vOi kalade haigestumist ja surma. Merevee patogeenide pdohiallikateks on
pdllumajandus, laevandus (eelkdige reisilaevad) ja linnade/asulate reovesi.

MSRDs puudub tunnus, mis otseselt kasitleks mikroobseid patogeene. Ka Komisjoni otsuses ei
ole kriteeriumeid ja indikaatoreid tdpsustatud. Siiski, soovituslik on jalgida eelkdige klassikalisi
inimpatogeene nagu enterokokid, Escherichia coli, Salmonella spp., Vibrio spp., enteroviirused ja
parasiitsed algloomad. Varasemad hinnangud merevee patogeensete mikroobsete koosluste ja

seisundi kohta Eesti merealal puuduvad.

3 http://www.terviseamet.ee

4 Merestrateegia raamdirektiiv: http://eur-
lex.europa.eu/legalcontent/ET/TXT/HTML/?uri=CELEX:32008L0056&from=ET

5 Komisjoni Otsus 2010/477/EL.: http://eur-
lex.europa.eu/legalcontent/ET/TXT/PDF/?uri=CELEX:32010D0477(01) &from=ET

6 Komisjoni Otsus 2017/848/EL.: http://eur-
lex.europa.eu/legalcontent/ET/TXT/PDF/?uri=CELEX:32017D0848&from=EN

7 Lisa l11: http://eur-lex.europa.eu/legal-content/ET/TXT/HTML/?uri=CELEX:32017L0845&from=ET
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Maailma Tervishoiuorganisatsiooni (WHO) (2011) poolt heakskiidetud vee kaudu v6i vahendusel
levivad olulisemad haigustekitajad bakterid, kes pusivad vees piisavalt pika aja jooksul, et

pdhjustada tdsiseid haigusi, on loetletud jargnevalt esitatud tabelis (tabel 1).

Tabel 1. Maailma Tervishoiuorganisatsiooni (WHO) (2011) poolt heakskiidetud vee kaudu levivad
olulisemad haigustekitajad, nendest tingitud haigused, bakteri nakkavus ja vastupidavus veekeskkonnas
ehk pisivus.

Patogeen Haigusnahud Suhteline nakkavus | Pusivus vees

Campylobacter maosoolepdletik mdddukas mdddukas

jejuni, C. coli

Escherichia coli — | maosoolepdletik madal mdddukas

patogeenne tlvi

E. coli O157:H7 maosoolepdletik, kdrge mdddukas
hemoliutiline ureemia

Legionella spp. legionelloos mdddukas vOib paljuneda

Mittetuberkuloosne | Kopsuhaigused, madal vOib paljuneda

mukobakter nahahaigused

Pseudomonas Kopsuhaigused, madal vOib paljuneda

aeruginosa nahahaigused

Salmonella typhi tifoidne palavik madal mdbdukas

Salmonella salmonelloos madal vOib paljuneda

enterica

Shigella spp. shigelloos kdrge lUhike

Vibrio cholerae koolera madal bioakumuleerub

Yersinia maosoolepdletik madal pikk

enterocolitica

Kéesoleva uuringu eesmérk on anda esimesed andmed puuduoleva surveteguri kohta, mis

vOimaldaks hinnata patogeensete mikroobide tahtsust ja vOimalikku levikut Eesti merealal.
Pilootprojekti raames kasutati patogeenide tuvastamiseks erinevaid analllsivéimalusi, nii
klassikalist kultiveerimisel p6hinevat analiilisi (bakterite kasvatamine selektiivsetel sodtmetel),
mida praktiseerib supelrandade veekvaliteedi analtitisimisel Terviseamet kui ka kultiveerimisvaba
molekulaargeneetilist analliiisi, mida Eesti sanitaarmikrobioloogilises seires uldjuhul veel ei
kasutata. Molekulaargeneetiline analtlis on tdnapdeval mikrobioloogias vaga levinud, kuna
voimaldab tuvastada enamuses proovis esinevad mikroorganismid, ka need, mida kultiveerimise
puhul ei tuvastata. Kogu bakterite-viiruste genoomi teadmine annab vdimaluse vorreldamatult
laiema patogeenide diapasooni tuvastamiseks, vOimaldab kirjeldada rannikumere mikroobset

kooslust ning avastada voorliike (ka uusi ja oportunistlikke patogeenne).
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Pilootprojekti kaigus kogutud andmete pohjal on vGimalik teha ettepanekuid seirekava o0sas
merevee mikroobsete patogeenide seireks Eesti merealal. Lisaks vBimaldab mikrobioloogilise
seire rakendamine edaspidi kooskdlas naaberriikide ning HELCOM vérgustikuga Eesti-poolsele
mikrobioloogilisele merereostusele (patogeenide survele) objektiivse hinnangu andmist, mis
praegusel hetkel on andmete puudumise t6ttu vOimatu. Lisaks oleks saadav informatsioon vajalik
rannikumerele inimtegevusest pohjustatava surve ning selle ulatuse tapsemaks hindamiseks ning
ka sobilike vesiviljeluspiirkondade madratlemiseks. Patogeense seire puudumise tottu Eesti
rannikumeres tuli 2012. aastal Laanemere seisundile Eestipoolse koondhinnagu andmisel lahtuda

uksnes olemasolevast haiglastatistikast (registreeritud soolenakkustesse haigestumise statistikast).
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1. ULEVAADE EESTI RANNIKUMERE MIKROBIOLOOGILISEST
SEIREST

1.1 NOUDED SUPLUSVEE MIKROBIOLOOGILISELE KVALITEEDILE

Eestis reglementeerib vee kasutamist ja kaitset veeseadus. Veeseaduse jargi on suplemine,
ujumine, veesport ja veel liikumine veekogu avalik kasutamine. Avalikult kasutatavate
veekogude nimekirja on Kkinnitanud Vabariigi Valitsus keskkonnaministri ettepanekul.
Veekogu haldamist korraldab kohalik omavalitsus oma halduspiirkonnas. Omavalitsusel on digus
ajutiselt piirata veekogu vdi selle osa avalikku kasutamist inimese tervise ja turvalisuse

tagamiseks.

Nouded supelrandadele, sealhulgas ka suplusvee kvaliteedile, on kehtestatud Vabariigi Valitsuse

3. aprilli 2008. a médrusega nr 74 ,,Nouded suplusveele ja supelrannale”.

Mikrobioloogiline seire toimub praegu kehtiva seadusandluse kohaselt Uksnes avalikes
supluskohtades suplushooaja valtel. Ametlik suplushooaeg kestab Eestis 1. juunist kuni 31.
augustini. Ametliku suplushooaja kehtestamise eesmargiks on, et oleks tagatud, vahemalt
ametlikes supluskohtades, veekvaliteedi kontrollimine ja ranna hooldamine perioodil, Kkui
randadesse on oodata kdige rohkem suplejaid. 2017. aasta suplushooajal oli avatud ametlikult 52
supluskohta ja -randa. Nendest 19 on Euroopa supluskohtade nimekirja kuuluvad mererannad:
Narva-Joesuu supelrand, Kunda supluskoht, Karepa supluskoht, Vasu supluskoht, Pirita rand,
Pikakari rand, Pelgurand ehk Stroomi rand, Kakumae rand, Véaéana-Joesuu rand, Roosta rand,
Vana-Parnu rand, Raekila rand, Kabli rand, Kardla supluskoht, Luidja supluskoht, Liivalauka
supluskoht, Méandjala supelrand ja Kuressaare supelrand. Suplusvee seiret ehk suplusvee
vastavust kehtivatele nGuetele maaratakse Terviseameti poolt kahe mikrobioloogilise indikaatori
naitaja, soole enterokokkide ja Escherichia coli (E. coli) esinemise hulga ja visuaalse kontrolli
alusel. Suplushooaja valtel voetakse mikrobioloogilisteks analitisideks veeproove kdigist
avalikest ja ka monedes mitteametlikes supluskohtades. Kokku vdetakse hooaja jooksul (ihest

rannast vdhemalt 4 suplusvee proovi.

Vastavalt maarusele mdistetakse reostuse all nende kahe bakteri kehtestatud piirarvu letamist
(kasvdi 10 vorra) vbi mdne muu aine vOi jaatmete esinemist, mis vdivad mdjutada suplusvee
kvaliteeti. Suplusvee luhiajaliseks reostuseks nimetatakse juhtu, kui esineb eelpool nimetatud
mikrobioloogiliste nditajate piirvaartuste tletamine, kuid see ei mdjuta suplusvee kvaliteeti kauem

kui 72 tundi (selline olukord vdib tekkida peale tugeva (hoo-)vihma esinemist).
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1.2 AVALIKE SUPLUSKOHTADE MIKROBIOLOOGILINE KONTROLL

Lisaks avalikele supluskohtadele (http://www.terviseamet.ee/keskkonnatervis/vesi/suplusvesi/

suplusvee-profiilid.ntml) vobetakse veeproove veel suplusvee seirepunktidest, mis asuvad
kohtades, kus on varem asunud supelrand vdi kus inimesed on harjunud kéima suplemas, kuid
mida omavalitsus (vdi mdni muu organisatsioon voi ettevdte) ei ole soovinud korrastada ning

avada avaliku supluskohana.®

Voetud proovides madratakse kindlaks kahe indikaatorbakteri E. coli ja enterokokkide hulk.
Tegemist on tavaliste ja levinud bakteritega, kes elavad inimeste ja teiste soojavereliste loomade
soolestikus. Uldjuhul on need bakterid ohutud, kuid nende hulgas v&ib esineda m@ningaid
patogeenseid vorme voi nendega vOib kaasesineda ka teisi tervist kahjustavaid mikroorganisme
(patogeenseid baktereid, algloomi, viiruseid). Kuna soole enterokokid ja E. coli suudavad elada
monda aega valiskeskkonnas ning samas ei ole ohtlikud bakterid, siis on nad head
indikaatororganismid vdimaliku fekaalse reostatuse tuvastamiseks. Kuna E. coli hévib
véliskeskkonda sattudes suhteliselt kiiresti, on see bakter sobilik vérske fekaalse reostuse
indikaator. Soole enterokokid on véliskeskkonnas vastupidavamad ning seetdttu viitab nende
esinemine pigem varem toimunud vOi kaudsele fekaalsele reostusele, eriti juhul kui enterokokid
esinevad, aga kolibakterid puuduvad.

Iga aasta 18pus esitavad kbik EL liikmesriigid oma suplusvee andmed EL suplusvee aastaaruande
jaoks. Komisjon avaldab aruande kord aastas juuni alguses. Aruande eesmaérgiks ei ole pakkuda
reaalajas suplusveekvaliteedi andmeid, vaid vordlust eelmiste aastatega, mille pdhjal on voimalik
hinnata oodatavat suplusvee kvaliteeti ka algaval suplushooajal (European bathing water quality
in 2016). Eesti 27 meredarse avaliku supelranna vee kvaliteet oli 2016. aasta suplusperioodil (1.
juuni kuni 31. august) vaga hea 14 rannas, hea kuues rannas, rahuldav kahes rannas ja analliuside

vahesuse tottu jai hinnanguta kaks randa.®

1.3 SUPLUSVEE KVALITEEDI HINDAMINE PIRITA SUPLUSRANNA NAITEL

Pirita suplusvee kvaliteeti on aruandes késitletud eraldi, kuna Pirita suplusrand on k&esoleva
pilootprojekti theks uurimisobjektiks (proovivotu kohaks), mis langeb kokku Terviseameti poolt
labiviidava suplusvee seire proovivotukohaga. Kahe pilootprojekti raames uuritud sadama,

8 http://www.terviseamet.ee/keskkonnatervis/vesi/suplusvesi/suplusvee-kvaliteet.html
® European bathing water quality in 2016. EEA Report No 5/2017. European Environment Agency, 2017.
https://www.eea.europa.eu/publications/european-bathing-water-quality-in-2016
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https://www.eea.europa.eu/publications/european-bathing-water-quality-in-2016

Tallinna Vanasadama ja Muuga kaubasadama, vett pole teadaolevalt varem mikrobioloogiliselt
uuritud ning vorlusvdimalus puudub. Pilootuuringu kéigus voeti Pirita rannast proove kolmel
korral juulist septembri 16puni. Terviseamet vtab Pirita rannas veeproove suplushooajal 1. juunist
31. augustini vdhemalt iga kahe néadala tagant. Kuni 2007. aastani anallusiti suplusvees
mikrobioloogilistest nditajatest coli-laadsete ja fekaalsete coli-laadsete bakterite sisaldust ning ka
futsikalis-keemilisi naitajaid (nt pH, labipaistvus, mineraalGlide esinemist). Alates 2008. aastast
uuritakse suplusvees ainult mikrobioloogilisi néitajaid: soole enterokokkide ja E. coli olemasolu

ja arvukust.

Pirita supelrannast vGetud veeproovide analltsitulemused on viimasel viiel aastal vastanud VV 3.
aprilli 2008. a maarusega nr 74 ,Nouded suplusveele ja supelrannale” kehtestatud normidele,
esinenud on vaid mdned Uksikproovide sanitaarmikrobioloogilise reostuse indikaatorbakterite

normitletused.

Pirita ranna merevee kvaliteeti vdivad Tervisemeti hinnangul mdjutada suplejatele lisaks ka
inimtegevus lahedal asuvates linnaosades, merre voolavad pinna- ja sademeveed, illegaalsed
reoveelasud, samuti sadamad ja veeliiklus (laevad, purjekad jne). Pirita suplusvee kvaliteedi
mdjutajad on ennekdike Pirita joe vesi (joevee randa jdudmine sdltub tuultest) ja joe suudmes asuv
Pirita jahisadam ning Kalevi Jahtklubi sadam. Erakorraliselt vdib randa kanduda ka Merivélja

poolsest rannaotsast ca 2 km kaugusel asuv Miiduranna sadama vesi (mdju).

Pirita sadamas on kanalisatsioon ja vBimalused pilsivee utiliseerimiseks. Miidurannas kogutakse
pilsivett, kas spetsiaalsete laevade vOi autodega ning sadama reovesi juhitakse surve
kanalisatsiooniga Viimsi pumplasse ja edasi Gldkanalisatsiooni, kust see juhitakse vastavalt AS
Viimsi Vesi AS ja AS Tallinna Vesi vahelisele lepingule edasi Tallinna linna kanalisatsiooni ja

sealt Paljassaare reoveepuhatusjaama.

Terviseamet on hinnanud Pirita supelranna vee kvaliteedi suplusperioodil vaga heaks.
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1.4 ULEVAADE TERVISEAMETI HINNANGUTEST EESTI RANNIKUL
PAIKNEVATE SUPLUSKOHTADE VEE MIKROBIOLOOGILISELE
KVALITEEDILE

Ainus mikrobioloogiline seire, mida Eesti rannikumeres teostatakse, on Terviseameti poolt
labiviidav suvine supluskohtade vee sanitaarmikrobioloogiline kontroll. Kontrolli k&igus
analliusitakse merevees Eschrichia coli-t (E. coli-t) ja soole enterokokke. Patogeensete bakterite
olemasolu reeglina ei kontrollita. Avalike Euroopa supluskohtade nimekirja kuuluvate Eesti
supelrandade veekvaliteedi hinnangud edastatakse Uleeuroopalisse infoslisteemi. Terviseamet
raporteerib Eesti supluskohtade vee kvaliteedist nii Euroopa Komisjonile!® kui ka Euroopa
Keskkonnaagentuurile!!. Rannairsete kontrollsiisteemiga kaetud supluskohtade asukohti Eesti
rannajoonel illustreerib joonis 1. Nende supluskohtade vee sanitaarmikrobioloogilise kvaliteedi
hinnanguid ajavahemikul 2004-2016 kajastab joonisel 2. Detailset informatsiooni supluskohtade
vee sanitaarmikrobioloogilise kvaliteedi kohta saab vaadata Terviseameti kodulehelt
http://vtiav.sm.ee/index.php/?active_tab id=SV .

Kokkuleppeliselt hinnatakse supluskohtade vee mikrobioloogilist kvaliteeti l&htudes
indikaatorbakterite arvukusest, kas vaga heaks, heaks, piisavaks voi kehvaks. Terviseameti poolt
kasutatav hindamisskaala ja supluskohtadele antud hinnangud on esitatud aruande lisas (vastavalt
lisa 1 ja lisa 2). Terviseameti poolt kasutatava suplusvee kvaliteedi klasside nimetuste osas tekitab
kisimusi hinnanguline klass ,,piisav*. Jaab arusaamatuks mille jaoks saab indikaatorbakterite
arvukus olla piisav, ka haigestumise jaoks vdi veekvaliteedi kehvaks tunnistamise jaoks. kui
veekvaliteedi kehvaks tunnistamise jaoks, siis oleks mdistlik see klass, mis inglise keeles on
t&histatud sonaga ,,poor* (sobiv tolge ,.kehva‘“) ka kehvaks nimetada. Kuna mikrobioloogiliselt on
termin ,,piisav* vastuvotmatu, siis olen edaspidi kasutanud selle asemel sona ,,kehva* (K. Kiinnis-

Beres), mis on sisuliselt mdistetav.

Hinnangu kohaselt on enamiku rannadarsete suuremate supluskohtade mikrobioloogiline
veekvaliteet olnud seni vaga hea kuni hea, kehva (piisav) on olnud suplusvee kvaliteet aegajalt
sellistes supluskohtades nagu Kunda, Karepa, Raikila ja Vana-Parnu.

Koik tlalnimetatud hinnangud p6hinevad mittepatogeensete soolebakterite (indikaatorbakterite)
arvukuse méaaramisel. Vee kontroll-laborites hakatakse patogeensete bakterite olemasolu uurima
uksnes juhul kui vee kvaliteet on muutunud indikaatorbakterite analtiuside pohjal kehvaks ning

ranna kilastajatel on tuvastatud veest tingitud haigestumeid. Seda l&himinevikus esinenud ei ole,

10 http://ec.europa.eu/environment/water/water-bathing/index_en.html
1 https://www.eea.europa.eu/themes/water/status-and-monitoring/state-of-bathing-water
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mistottu pole olnud vajadust ka patogeensete bakterite olemasolu tuvastamiseks. Juhiksin
tdhelepanu asjaolule, et tavalaboris on patogeensete bakterite kasvatamine keelatud ja
patogeenidega tootamiseks tuleb taotleda eriluba. Loa puudumisel tuleb koérgete
indikaatorbakterite arvukuste puhul saata veeproov patogeenide olemasolu uurimiseks vastavat
luba omavatesse laboritesse. Selles seisneb kultiveerimisel pohinevate mikrobioloogiliste
analuisimeetodite piiratus.

ESTONIA

LATVIA

® Viga heaehk suurepdrane veekvaliteet (excellent water quality)
© Heavee valiteet (good water quality)

© Rahuldavveekvaliteet (sufficient water quality)

® Kehvaveekvaliteet (poor water quality)

° Klassifitseerimine pole voimalik analllside vdhesuse tottu voi

alles avatud supluskoha tdttu voi supluskoha sulgemise tottu

Joonis 1. Mikrobioloogilise kontrollseirealuste supluskohtade kaart. Kaardile kantud tingmérgid kajastavad
2016. aasta suplusvee kvaliteeti Escherichia coli ja soole enterokokkide leidumise (arvukuse) alusel. Vett
analGsiti suplusperioodil 1. juunist kuni 31. augustini.t?

12 Estonian bathing water quality in 2016. Country Report. May 2017. European environmental Agency
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Joonis 2. Eesti rannikuéarsete supluskohtade vee mikrobioloogiline kvaliteet kahe sanitaarhiigieenilise
indikaatori Escherichia coli ja soole enterokokkide arvukuse alusel ajavahemikul 2004-2016. Vett
analGusiti suplusperioodil 1. juunist kuni 31. augustini.t®

Kui analiitisida 2016 aasta veekvaliteeti rannikuéérsetest supluskohtadest detailsemalt, siis véga
hea ehk suurepdrane oli suplusvee kvaliteet indikaatorbakterite arvukuse alusel 52% randades,
vahemalt rahuldava kvaliteediga oli suplusvesi 93% randades (siia hulka on arvestatud ka
suureparase veekvaliteediga supluskohad), kehva veekvaliteediga ei olnud 2016. aastal Uhegi
supluskohta ja vdhese analiitiside arvu tottu ei olnud vGimalik hinnangut anda 7% supluskohale.*®

Terviseameti andmetel on viimastel suvedel eelnevate aastatega vorreldes suurenenud eriti soole
enterokokkide tlenormatiivse esinemese juhtude arv, st mittevastavate analttside hulk. Uheks
suurenenud mittevastavate proovide arvu pdhjuseks peab Terviseamet ilmastikku — jahedat, sajust

ja paikesevaest suve.

13 Estonian bathing water quality in 2016. Country Report. May 2017. European environmental Agency

14 Supluskohad ja suplusvee kvaliteet 2016. aastal. Terviseameti kokkuvéte.
http://www.terviseamet.ee/keskkonnatervis/vesi/suplusvesi/suplusvee-kvaliteet.html
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2. PILOOTUURING
2.1 UURIMISPIIRKOND ja METOODIKAD

Proovivotu aeg. Pilootprojekti raames koguti rannikumere veeproovid 2017. aasta suve teisel
poolel: 27. juulil, 29. augustil ja 25. septembril eesmargil saada esmast informatsiooni erinevalt

inimmajutatud piirkondade kohta merevee rekreatiivse kasutamise kdige aktiivsemal perioodil.

Proovivdtu kohad. Proovivotukohtadeks valiti Tallinna kesklinnas asuv reisisadam ehk Tallinna
Sadama vanasadam, Muuga kaubasadam ja Pirita suplusrand. Tallinna vanasadamas voeti
veeproovid Kruiisikailt (t&4his VKK), Muuga sadamas uhelt kaubakailt (td4his MKK) ja Pirita
suplusranna keskelt (tahis PSR). Proovid voeti kdigil juhtudel 0,5-1,0 m siigavuselt. Kokku

analusiti erinevate meetoditega 9 merevee proovi.

T
R \ P
LAy

Joonis 3. Proovivatu kohad Tallinna ja Muuga lahes.

Uurimismeetodid. Kogutud proovidest madrati mikroobide tldarvukus labivoolutsiitomeetri
meetodil  (FlowCytometer  Accuri  C6), soolebakterite ja patogeenide arvukused
kultiveerimismeetodil (Escherichia coli, Salmonella sp., soole enterokokid, Vibrio cholerae,

Staphylococcus aureus, Pseudomonas aeruginosa ja enteroviirused). Analiilsid teostati
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tellimustoona Terviseameti akrediteeritud laboris kasutades standardmeetodeid. Terviseametile
edastati samal pdeval kogutud ja jahedas hoitud veeproovid. Lisaks teostati veeproovides
molekulaargeneetiline uuring ehk veeproovide bakterikoosluse genoomi molekulaarne analiis,
hindamaks mikroobse tervikkoosluse struktuuri. Selle meetodi puhul kontsentreeritakse
veeproovis leiduv geneetiline materjal filtreerimisel 1abi steriilse ststlafiltri (filtri poori suurus 0,2
pum). Seejérel filtrid sigavkilmutatakse kuni DNA eraldamiseni. Edasised t66protseduurid olid
luhidalt jargmised. Proovide PA 0001 kuni PA 0009 filtritest ekstrahheeriti DNA kasutades
DNeasy® PowerSoil® eralduskomplekti (QIAGEN group), DNA kontsentratsioon maérati Qubit
3,0 fluoromeetriga (Invitrogen). rRNA geeni V3-V4 hiipervarieeruva ala amplifitseerimine viidi
labi kasutades praimereid 341F (CCTACGGGNGGCWGCAGQG) ja 805R
(GACTACHVGGGTATCTAATCC). PCR produktidest 18S rRNA geeni V9 hlpervarieeruva ala
amplifitseerimine  toimus praimerite  1391F (GTACACACCGCCCGTC) ja EukBr
(TGATCCTTCTGCAGGTTCACCTAC) abil. Mdlemal juhul toimus indeksite lisamine ning
raamatukogu koostamine. Proovidest PA_0001-PA_0009 amplifitseeritud V3-V4 piirkonnad
sekveneeriti Illumina MiSeq platvormil (PE 2 x 250 bp + dual index (2 x 8 bp) ja V9 piirkonna
Illumina MiSeq platvormil (PE 2 x 150 bp + dual index (2 x 8 bp). Mdélemal juhul kasutati v2

sekveneerimise komplekti.

Sekveneerimisandmete bioinformaatiline analtls teostati kasutades 16S V3-V4 piirkonna puhul
vabavara BION-meta ning konsensusjarjestused joondati taksonoomiliselt ksutades SILVA

referents 16S rRNA andmebaasi (versioon 128), vottes aluseks jarjestuste sobivuse vahemalt 90%.

18S V9 piirkonna puhul kasutati bioinformaatiliseks analliusiks lisaks vabavarale BION-meta veel
ka MOTHUR v1.36. Konsensusjarjestuste joondamine taksonoomiliselt toimus SILVA referents

16S/18S rRNA andmebaasi (versioon 132) pdhiselt, lahtudes jarjestuste sobivusest vahemalt 90%.

DNA eraldused viidi ldbi Toidu- ja Fermentatsioonitehnoloogia Arenduskeskuses

(http://www.tftak.eu). Sekveneerimise teostas Tatu Ulikooli Eesti Geenivaramu.
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2.2. ANALUUSIDE TULEMUSED

2.2.1 BAKTERITE ARVUKUS LABIVOOLUTSUTOMEETRILISEL MEETODIL

Bakterite arvukust on vGimalik mddrata erinevate meetoditega: kolooniate loendus kilvidel

mitteselektiivsetele sodtmetele, mikroskoopiline bakterirakkude loendus, l&bivoolutsiitomeetriline

loendus. Seire eesmérgil on neist kbige otstarbekohasem kasutada labivoolutsiitomeetriat. Selle

meetodi eeliseks on kdrge automatiseeritus, kiirus ja mikroskoopiaga vorreldes suhteliselt vdike

inimt6ojou kulu. Nimetatud eelistest l&htudes kasutati pilootprojekti raames bakterite Gldise

arvukuse loendamiseks labivoolutsiitomeetriat koos bakterirakkude eelneva markeerimisega

DNA-pdhise fluoresseeruva varvainega (SYBR Green). Anallusitulemused on esitatud tabelis 2

jajoonisel 4.

Tabel 2. Bakterirakkude loenduse tulemused voolutsiitomeetrilisel loendusmeetodil. Tabelis on esitatud
kordusloenduste keskmine ning sulgudes selle kérval standardhélve.

ProovivGtu koht ja bakterite arvukus, bakterit/ml

Kuupéaev
VKKY PSR? MKK?®
27.07.2017 7 269 889 (£ 72 960) 6 508 414 (£ 99 005) 13 947 340 (+ 2 88 160)
29.08.2017 4 477 000 (£ 77 810) 4 380 937 (£ 211 070) 5660 985 (+ 162 250)
25.09.2017 6 021 565 (£ 10 470) 6 637 202 (£ 238 120) 4 976 517 (+ 256 390)
UVKK - Vanasadama kruiisikai (Tallinna sadam)
2PSR - Pirita supelrand
¥MKK - Muuga kaubakai (Muuga sadam)
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Joonis 4. Prokariiootsete rakkude ehk bakterite arvukus kolmes uuritud rannikumere punktis 2017. aasta
juuli, augusti ja septembri 16pus.

Bakterite Uldarvukus (BUA) iseloomustab vee (ildist kvaliteeti, eelkdige orgaanilise aine
sisaldust ehk bakteriaalse substraadi hulka merevees. K&ik mittetoksilised heit- ja sademeveed
sisaldavad bakterite substraadiks sobivaid toitaineid ja ka baktereid, kellest osa suudab meres edasi
elada, osa aga mitte. Uldjuhul surevad meres, nii nagu ka muus valiskeskkonnas, vélja ennekdike
soojaverelistelt organismidelt parit bakterid: soole mikrofloora esindajad, sh E. coli ja haigusi

pbhjustavad bakterid, kes moodustavad tiihise osa BUA-sest.

Korge BUA viitab vee orgaanikarikkusele, mis kaasneb nii reostuse kui ka veekogu
eutrofeerumisega. Mida eutrofeerunum on veekogu, seda rohkem on seal baktereid ja teisi
mikroorganisme. Teisest kiiljest oleneb BUA-st vee isepuhastusvdime — bakterivaba vesi ei
isepuhastu. Isepuhastumise seisukohalt on mitmekesise bakteriaalse koostisega vesi oluliselt
reostusmahukam. Bakteririkkas vees havivad kiiremini ka sinna sattuvad patogeenid. Piisava toidu
olemasolul maarab bakterite hulga otseselt ja liigilise koostise kaudselt vee temperatuur. Vee
temperatuuri toustes tle kimne kraadi aktiveerub oluliselt bakterite kasv ja paljunemine, mis on

aktiivseim temperatuuril 20-30 °C.

Patogeensed bakterid merevees ldjuhul ei paljune ning sailitavad eluvdime kauem just madalatel
veetemperatuuridel. Madalate (talviste) veetemperatuuride puhul levivad patogeensed
mikroorganismid oma allikast seetdttu oluliselt kaugemale kui korgete (suviste)

veetemperatuuride puhul.
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2.2.2 PATOGEENSETE ja INDIKAATORBAKTERITE LEIUD KULVIPOHISTE
MEETODITEGA

Standardsetel kulvitehnikal pohinevatel analiitisimeetoditel saadud analliiside tulemused on

esitatud alljargnevalt (tabel 3).

Tabel 3. Patogeensete ja indikaatorbakterite arvukus uuritud mereveeproovides.

Analiiiiside tulemused 2017.a.
Niitaja Thik Meetod \'anasadalfua kruiisikai Pirita supelrand (PSR) Muuga konteinerkai
(VKEK) (MEK)
) 27.07. |29.08. |25.09. (27.07. (29.08. |25.09. [27.07. [29.08. [25.09.

Escherichia coli PMU/100ml  [EVS-ENISO9308| 65 66 5 7 9 0 240 7 7
Salmonella spp. Baki /1000 ml [EVS-EN 0 0 0 0 0 0 0 0 0

IS019250
Soole enterokokid ~ |[PMU/100ml  |[EVS-ENISO 7899 11 34 0 0 0 0 38 0
Vibrio cholerae Bakt /1000 ml  [KJ9.5 M10* 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Pseudomonas PMU/100ml  [EVS-EN 0 0 0 <4 0 0 0 0 =4
aeruginosa ISO16266
Stapiylococcus PMU/100ml  [EVS-ENISO6888 0 0 =4 0 0 5 0 0 5
qurens
Listeria Bakt /25 ml EVS-EN 0 0 0 0 0 0 0 0 0
monocytogenes ISO112%0
Enteroviirused* Esin./500 ml  |[KJ9.20 MI1* 0 0 0 0 0 0 0 0 0

KJ9 20 M4*

Tarniga (*) tahistatud meetod ei kuulu akrediteerimisulatusse.
Piirnormide alus: Vabariigi Valitsuse maarus nr. 74, 03.04.2008 "N&uded suplusveele ja supelrannale”.

Tabelist on ndha, et juuli I6pust septembri 18puni kogutud Uheksas merevee proovist esines
kaheksas indikaatorbakterit E. coli, neljas soole enterokokke, kolmes Staphylococcus aureus ja
kahes tinglikult Pseudumonas aeruginosa. Need tulemused on tabelis esitatud 100 ml merevee
kohta. Analliusitud bakterite osas osutus kdige puhtamaks Pirita supelranna vesi. Kdige kGrgem
E.coli arvukus registreeriti juuli 18pus Muuga sadama vees (240 PMU/100 ml), mis on siiski
iiksnes neljandik suplusveele kehtestatud piirnormist (1000 PMU/100 ml). Tdelisi patogeenseid
baktereid (Salmonella spp., Vibrio cholera ja Listeria monocytogenes) tiheski analttsitud proovis
ei tuvastatud. Tulemused on realistlikud kui arvestada meie kliimavdddet, haigestumisstatistikat
ja erakordselt jahedat suve. Jahedast suvest oli tingitud vahene suplejate arv Pirita supelrannas
ning sellest tulenev peaaegu olematu bakteriaalne reostus. Kuna E. coli puhul on piirnormiks 1000
E. coli-t 100 ml merevees, siis piirnormi tletamist ei esinenud. Uheski analttsitud proovis ei leitud
enteroviirusi.

Terviseameti hinnanguid Eesti supluskohtadena kasutatavate mererandade vee kvaliteedile,
sealhulgas ka Pirita supelranna vee kvaliteedile, mikrobioloogiliste analtitside pdhjal, on toodud

aruande lisas nr. 2.
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2.2.3 PATOGEENIDE ja OPORTUNISTLIKE PATOGEENIDE LEIUD
BAKTERIKOOSLUSE GENOOMI ANALUUSIL (SEKVENEERIMISMEETODIL)

Jargnevalt on esitatud bakterikoosluse genoomi analliisi tulemused. Kaoigist tuvastatud
mikroorganismidest on valja valitud kirjanduse ja muu kattesaadava informatsiooni pdhjal
bakterite liigid ja rihmad, mis kajastavad inimesega kokkupuudet (fekaalset, oraalset, jne) ning on
tbelised vOi oportunistlikud patogeenid (hingamisteede, seedetrakti, nahahaiguste tekitajad).

Valikusse on jaetud ka kalahaigusi pdhjustavad bakterid.

Patogeenid ehk haigustekitajad bakterid jaotatakse obligaatseteks (tGelisteks) ja oportunistlikeks
(potentsiaalseteks, tinglikeks). Obligaatsed patogeenid on bakterid, kes tavaliselt ei esine
normaalse mikrobioota koostises ning peremeesorganismi sattudes pdhjustavad alati haigestumist.
Obligaatsete patogeenide infektsioon on reeglina vaga nakkav. Oportunistlike patogeenide haigust
tekitava toime ilmnemiseks on vajalik organismi kaitsevdime langemine. Sellised soodustavad
tingimused on néiteks rasedus, menopaus, diabeet, kasvajad, immuunpuudulikkus, ioniseeriv
kiirgus, samuti on ohustatud vastsiindinud ja eakad inimesed. Tuleb arvestada ka tdnapéeval laialt
esinevat liigtundlikkust paljude olmekemikaalide, toitude ja ravimite vastu, mis tdéhendab h&irunud
immuunreaktsiooni ning paigutab need inimesed bakterite (oportunistlike patogeenide) poolt

enamohustatud inimeste gruppi.

Tabelite ja seal kasutatud margistuse selgitus:

Tabelitesse on sorteeritud konkreetses mereveeproovis tuvastatud bakterid registreeritud OTU-de
hulga jargi (OTU téhendab selle bakteri geenifragmendi tuvastust; mida rohkem OTU-sid on, seda

proportsionaalselt rohkem on proovis kindlat geeni kandvat bakterit)

e punases kirjas on patogeensed bakterid,;
e lillas kirjas on oportunistlikud patogeensed bakterid;
e sinises kirjas kalakasvatustele ohlikud haigustekitajad;

e mustas kirjas on seni ohutuks peetavad soole ja muud bakterid
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27.07.2017, MKK (proov PA-0001)

Selts/Order Sugukond/Family | Perekond/Genus | Liik/Species oTuU
Corynebacteriales | Mycobacteriaceae | Mycobacterium aubagnense 10
Corynebacteriales | Mycobacteriaceae | Mycobacterium pallens 9
Clostridiales Ruminococcaceae | Faecalibacterium | prausnitzii 9
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae |Escherichia- coli_86% / unclassified_3% / 8
Shigella flexneri_3% / sonnei_3% /
vulneris_3%
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae |Cedecea neteri_65% / timareta_31%/ 6
michiganensis_3%
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae |Enterobacter amnigena 6
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae |Serratia liquefaciens 5
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae |Serratia proteamaculans 5
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae |Enterobacter cloacae 3
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae |Serratia aquatilis 3
Legionellales Legionellaceae Legionella klassifitseerimata 3
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae |Pantoea agglomerans 2
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae |Klebsiella oxytoca 1
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae |Plesiomonas shigelloides 1
Vibrionales Vibrionaceae Vibrio cholerae 1
27.07.2017, PSR (proov PA-0002)
Selts/Order Sugukond/Family Perekond/Genus Liik/Species OoTuU
Legionellales Legionellaceae Legionella klassifitseerimata 25
Clostridiales Ruminococcaceae Faecalibacterium prausnitzii 15
Corynebacteriales | Mycobacteriaceae Mycobacterium sphagni_10%/ 8
mucogenicum_10% /
poriferae 10% /
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Kluyvera ascorbata 5
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Escherichia-Shigella | coli 2
Neisseriales Neisseriaceae Kingella oralis 2
Legionellales Legionellaceae Legionella tucsonensis 2
Bacillales Staphylococcaceae Staphylococcus equorum_27% / 2
subtilis_27% / pasteuri 9% /
warneri_9%
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27.07.2017, VKK (proov PA-0003)

Selts/Order Sugukond/Family Perekond/Genus Liik/Species oTuU
Corynebacteriales | Mycobacteriaceae Mycobacterium aubagnense 286
Corynebacteriales | Mycobacteriaceae Mycobacterium pallens 75
Legionellales Legionellaceae Legionella klassifitseerimata 33
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Escherichia-Shigella | coli
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Enterobacter cloacae
Clostridiales Ruminococcaceae Faecalibacterium prausnitzii 10
29.08.2017, MKK (proov PA-0004)
Selts/Order Sugukond/Family Perekond/Genus Liik/Species OoTuU
Legionellales Legionellaceae Legionella klassifitseerimata 288
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Cedecea Neteri 65% / timareta 31% / 6
michiganensis_3%
Vibrionales Vibrionaceae Enterovibrio Unclassified 85% / nigricans 2
7% / norvegicus 7%
Bacteroidales Bacteroidaceae Bacteroides faecis 1
29.08.2017, PSR (proov PA-0005)
Selts /Order Sugukond/Family | Perekond/Genus Liik/Species OoTuU
Legionellales Legionellaceae Legionella klassifitseerimata 24
Corynebacteriales | Mycobacteriaceae Mycobacterium aubagnense 16
Corynebacteriales | Mycobacteriaceae Mycobacterium pallens 16
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Serratia aquatilis 8
Vibrionales Vibrionaceae Vibrio anguillarum 7
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Serratia liquefaciens 7
Clostridiales Ruminococcaceae Faecalibacterium prausnitzii 5
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae |Serratia americana 5
Bacillales Staphylococcaceae | Staphylococcus equorum 27%;subtilis 27%; 3
pasteuri 9%;warneri 9%
Vibrionales Vibrionaceae Vibrio diazotrophicus 3
Vibrionales Vibrionaceae Enterovibrio norvegicus 1
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29.08.2017, VKK (proov PA-0006)

Selts/Order Sugukond/Family | Perekond/Genus Liik/Species oTuU
Corynebacteriales | Mycobacteriaceae | Mycobacterium pallens 48
Corynebacteriales | Mycobacteriaceae | Mycobacterium aubagnense 37
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Yersinia ruckeri 24
Legionellales Legionellaceae Legionella Klassifitseerimata 13
Aeromonadales | Aeromonadaceae Aeromonas salmonicida 4
Aeromonadales | Aeromonadaceae Aeromonas veronii 4
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Serratia fonticola 4
Aeromonadales | Aeromonadaceae Aeromonas allosaccharophila 2
Legionellales Legionellaceae Legionella tunisiensis 2
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae |Enterobacter cloacae 1
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Serratia odorifera 1
*|6hilaste haiguse pdhjustaja.
25.09.2017, MKK (proov PA-0007)
Selts/Order Sugukond/Family | Perekond/Genus Liik/Species oTuU
Corynebacteriales | Mycobacteriaceae Mycobacterium sphagni_10% / 741
mucogenicum_10% /
poriferae_10% /
Corynebacteriales | Mycobacteriaceae Mycobacterium pallens 307
Corynebacteriales | Mycobacteriaceae Mycobacterium aubagnense 189
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Serratia proteamaculans 78
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Yersinia ruckeri* 59
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae |Serratia liquefaciens_62% / 35
fonticola_25% /
aquatilis_10% /
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Yersinia aquatilis 35
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae |Cedecea neteri_65% / timareta_31% 34
Legionellales Legionellaceae Legionella adelaidensis 32
Clostridiales Ruminococcaceae Faecalibacterium prausnitzii 11
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Buttiauxella ferragutiae 9
Vibrionales Vibrionaceae Vibrio rumoiensis 7
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Escherichia-Shigella |coli 6
Clostridiales Ruminococcaceae Faecalibacterium klassifitseerimata_96% / 5
trichiura_3%
Aeromonadales Aeromonadaceae Aeromonas popoffii 3
Enterobacteriales |Enterobacteriaceae | Serratia psychrotolerans 3
Clostridiales Lachnospiraceae Roseburia faecis 2
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Yersinia enterocolitica 2
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Klebsiella dysenteriae 1
*|8hilaste haiguse pdhjustaja. Probleemne kalakasvatuses.
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25.09.2017 PSR (proov PA-0008)

Selts/Order Sugukond/Family |Perekond/Genus | Liik/Species oTuU
Corynebacteriales | Mycobacteriaceae | Mycobacterium pallens 573
Flavobacteriales | Flavobacteriaceae |Polaribacter 4 klassifitseerimata 131
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Serratia aquatilis 105
Corynebacteriales | Mycobacteriaceae | Mycobacterium sphagni_10% / 71

mucogenicum_10% /

poriferae_10%
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Serratia americana 13
Legionellales Legionellaceae Legionella klassifitseerimata 12
Legionellales Legionellaceae Legionella adelaidensis 8
Clostridiales Ruminococcaceae |Faecalibacterium | prausnitzii 6
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Dickeya dadantii_50% / phage_50% 5
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Serratia proteamaculans 5
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Yersinia enterocolitica 3
Lactobacillales Streptococcaceae | Streptococcus infantis 2
Legionellales Legionellaceae Legionella norrlandica 2
Aeromonadales Aeromonadaceae | Aeromonas schubertii 1
Aeromonadales Aeromonadaceae | Aeromonas sobria 1
25.09.2017, VKK (proov PA-0009)
Selts/Order Sugukond/Family Perekond/Genus | Liik/Species oTuU
Corynebacteriales | Mycobacteriaceae Mycobacterium | aubagnense 111
Legionellales Legionellaceae Legionella klassifitseerimata 29
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Serratia proteamaculans 18
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Citrobacter gillenii_46% / freundii_43% / 14

flexneri_9%
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Klebsiella pneumoniae 14
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Serratia americana 13
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Buttiauxella warmboldiae 12
Clostridiales Ruminococcaceae Faecalibacterium | prausnitzii 9
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Yersinia ruckeri 9
Legionellales Legionellaceae Legionella adelaidensis 7
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Escherichia- coli_86% / flexneri_3% / 5

Shigella sonnei_3% / vulneris_3%

Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Serratia aquatilis 4
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Kluyvera ascorbata 3
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Serratia liquefaciens 3
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Yersinia enterocolitica 3
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Vibrionales Vibrionaceae Vibrio aestuarianus

Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Enterobacter amnigena_40%/
aerogenes_26% / soli_15% /
cloacae_7%/
regensburgei_5% /

Aeromonadales Aeromonadaceae Aeromonas veronii

Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Enterobacter cloacae
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3. ~KULVIP(~)HISTE JA MOLEKULAARGENEETILISE ANALUUSI
VORDLUS

Vee mikrobioloogilise saastumise hindamiseks analiitsitakse coli-laadsete, fekaalsete coli-

laadsete, Escherichia coli (E. coli), soole enterokokkide (vana nimega fekaalsete streptokokkide)
olemasolu ja hulka vees. Kdik nimetatud bakterid on indikaatormikroorganismid — see tdhendab,
et nad uldjuhul ei ole patogeensed kuid parinevad seedetraktist, kus koos nendega véib haigel
inimesel esineda ka patogeenseid baktereid. Indikaatorbakteriteks valitud mikroobe on soolestikus
tavaliselt palju, vahemalt oluliselt ronkem kui haigustekitajaid. Kui fekaalsete indikaatorbakterite
hulk veeproovis on kodrge, siis viitab see otsesele fekaalsele reostusele ning on alust kahlustada, et
vette voib olla sattund ka tervist ohustavaid mikroobe.

Vastavalt kehtivale suplusvee direktiivile analilisitakse Euroopa Liidus suplusvees enterobakteri
E. coli arvukust (100 ml vees) ja soole enterokokkide arvukust (100 ml vees). Nende bakterite
tuvastamiseks ja arvukuse méaaramiseks on kehtestatud kindlad standardmeetodid, mis p6hinevad
veeproovis leiduvate bakterite kasvatamisel spetsiifilistel so6tmetel (s66tmetes). E. coli leidumist
vees peetakse suhteliselt vérske fekaalse reostuse naitajaks, soole enterokokkide, kes on
valistingimustele E. coli-st vastupidavamad, leidumist peetakse pigem varema reostuse
indikaatoriks, eelkdige juhul kui samas veeproovis E. coli-t ei leitud. Seega, kui mdlemad
indikaatorbakterid on vees olemas, on reostus fekaalne ja hiljuti toimunud, kui esineb ainult tiks

Harvad pole juhtumid kui on leitud E. coli pinnavees ja to6stuslikus heitvees, kus seda fekaalse
reostuse indikaatorbakterit olla ei saaks.™® Teisalt on esinenud patogeenseid mikroobe sellistes
veekogudes, kus E. coli arvukus on null.!5!" Varasematel aastatel on pdhjalikult uuritud coli-
laadsete bakterite ning E. coli arvukuse ja patogeenide esinemise korrelatsiooni vees ja leitud, et
seos on kas vdga nork vai puudub ldse.'®1° Seetbttu kestavad teadusringkondades siiani arutelud

selle indikaatori tdhususe teemal.

15 Niemi, R. M., Niemel4, S., Mentu, J. and Siitonen, A. 1987. Growth of Escherichia coli in a pulp and cardboard
mill. Can. J. Microbiol. 33:541-545.

16 payment, P., Berte, A., Prevost, M., Menard, B. and Barbeau, B. 2000. Occurrence of pathogenic microorganisms
in the Saint Lawrence River (Canada) and comparison of health risks for populations using it as their source of
drinking water. Can. J. Microbiol. 46:565-576.

7 Gofti, L., Zmirou, D., Seigle, M. F., Hartemann, P. and Potelon, J. L. 1999. [Waterborne microbiological risk
assessment: a state of the art and perspectives]. Rev. Epidemiol. Sante Publique 47:61-73.

18 Grabow, W. O. 1996. Waterborne diseases: Update on water quality assessment and control. Water SA 22:193-
202.

19 Goyal, S. M., Gerba, C. P. and Melnick, J. L. 1977. Occurrence and distribution of bacterial indicators and
pathogens in canal communities along the Texas coast. Appl. Environ. Microbiol. 34:139-149
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Soole enterokokkide soolataluvus on kolibakterite, sh E. coli, soolataluvusest suurem, mistdttu on
nad eelistatud fekaalse reostuse indikaatorbakterid merevees. Kuna Laanemeri on riimveeline
veekogu, siis see enterokokkide omadus siin erilist rolli ei

mangi ning mdlema

indikaatororganismi samaaegne analusimine on meie rannikumere puhul vajalik.

Patogeensete mikroobide tuvastamine molekulaargeneetilisel analtiusil, mille pdhietapiks on
sekveneerimine, ei eelda kultiveerimist ega nbua laborilt patogeensete bakteritega tegelemise luba
(tingimusi). Meetod on keerukam ja praegu veel ka klassikalisest kultiveerimismeetodist kallim.
Samas on meetodi informatiivsus vorreldes kultiveerimisel pohinevate analtitisidega niivord palju
suurem, et sellest on liuhikese ajaga saanud meremikrobioloogias domineeriv tehnika, mida
rakendatakse ning soovitatakse ballastvees ja sadamates patogeenide ja teiste mikomodtmetes

voorliikide tuvastamiseks.2°

Kultiveerimisel otsitakse tihte kindlat bakterite gruppi vGi liiki ning positiivse tulemuse annavad

uksnes elujoulised  (valiskeskkonnas ndérgestamata) enterobakterid vdi  patogeenid.
Sekveneerimisel tuvastatakse suur enamus kdigist veeproovis leiduvatest mikroorganismidest, ka

need, kes ei kasva so6tmetel voi on ndrgestunud.

Jargnevalt on esitatud Uksikproovide kaupa Kultiveerimismeetoditega (standardmeetodid) ja
molekulaargeneetilisel analliusil (sekveneerimisel) tuvastatud fekaalset reostust indikeerivad,

patogeensed ja oportunistlikud patogeensed bakterid.

27.07.2017, MKK (proov PA-0001)

a) Kultiveerimisel pdhinevad analliusid (Terviseamet)

SELTS SUGUKOND PEREKOND LIK
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Escherichia coli (240 PMU/100ml)
Lactobacillales | Enterococcaceae Enterococcus* - (38 PMU/100ml)

* soole enterokokid

b) Molekulaargeneetiline anallitis (sekveneerimine TU Eesti Geenivaramus)

Corynebacteriales | Mycobacteriaceae Mycobacterium aubagnense
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Escherichia-Shigella | coli_(86%)
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Enterobacter cloacae
Legionellales Legionellaceae Legionella klassifitseerimata
Enterobacteriales |Enterobacteriaceae | Klebsiella oxytoca

20 https://portal.helcom.fi/meetings/STATE%20-%20CONSERVATION%205-2016-363/MeetingDocuments/5J-

1%20Proposal%200n%20an%20integrated%20HELCOM%20NIS%20monitoring%20programme.pdf
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Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Plesiomonas shigelloides
Vibrionales Vibrionaceae Vibrio cholerae

27.07.2017, PSR (proov PA-0002)

a) Kultiveerimisel pdhinevad analliusid (Terviseamet)

SELTS SUGUKOND PEREKOND LIIK
Enterobacteriales Enterobacteriaceae | Escherichia coli (7 PMU/100ml)
Pseudomonadales | Pseudomonadaceae | Pseudomonas aeruginosa(<4 PMU/100ml)

b) Molekulaargeneetiline analiiiis (sekveneerimine TU Eesti Geenivaramus)

Legionellales Legionellaceae Legionella Klassifitseerimata

Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Escherichia-Shigella | coli

Legionellales Legionellaceae Legionella tucsonensis

27.07.2017, VKK (proov PA-0003)

a) Kultiveerimisel p&hinevad analtiisid (Terviseamet)

SELTS SUGUKOND PEREKOND LIIK
Enterobacteriales Enterobacteriaceae Escherichia coli (65 PMU/100ml)
Lactobacillales Enterococcaceae Enterococcus™ - (11 PMU/100ml)

* soole enterokokid

b) Molekulaargeneetiline analiiiis (sekveneerimine TU Eesti Geenivaramus)

Corynebacteriales | Mycobacteriaceae Mycobacterium aubagnense
Legionellales Legionellaceae Legionella klassifitseerimata
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Escherichia-Shigella |coli
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Enterobacter cloacae

29.08.2017, MKK (proov PA-0004)

a) Kultiveerimisel pdhinevad analliusid (Terviseamet)

SELTS SUGUKOND PEREKOND LIIK
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Escherichia coli (7 PMU/100ml)
Lactobacillales Enterococcaceae Enterococcus™ - (4 PMU/100ml)

* soole enterokokid

b) Molekulaargeneetiline anallitis (sekveneerimine TU Eesti Geenivaramus)

Legionellales Legionellaceae Legionella klassifitseerimata
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29.08.2017, PSR (proov PA-0005)

a) Kultiveerimisel pdhinevad analliusid (Terviseamet)

SELTS

SUGUKOND

PEREKOND

LIHK

Enterobacteriales

Enterobacteriaceae

Escherichia

coli (9 PMU/100mlI)

b) Molekulaargeneetiline analiiiis (sekveneerimine TU Eesti Geenivaramus)

Legionellales Legionellaceae Legionella klassifitseerimata
Corynebacteriales Mycobacteriaceae Mycobacterium aubagnense

29.08.2017, VKK (proov PA-0006)
a) Kultiveerimisel p&hinevad analtiisid (Terviseamet)

SELTS SUGUKOND PEREKOND LIK

Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Escherichia coli (66 PMU/100ml)
Lactobacillales | Enterococcaceae Enterococcus* - (34 PMU/100ml)

* soole enterokokid

b) Molekulaargeneetiline analiitis (sekveneerimine TU Eesti Geenivaramus)

Corynebacteriales | Mycobacteriaceae Mycobacterium aubagnense
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Yersinia ruckeri**
Legionellales Legionellaceae Legionella Klassifitseerimata
Legionellales Legionellaceae Legionella tunisiensis
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Enterobacter cloacae
** pdhjustab ohtlikku kalahaigust ,,redmouth*
25.09.2017, MKK (proov PA-0007)
a) Kultiveerimisel p&hinevad analtiisid (Terviseamet)
SELTS SUGUKOND PEREKOND LIIK
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Escherichia coli (7 PMU/100ml)
Pseudomonadales | Pseudomonadaceae Pseudomonas aeruginosa (<4 PMU/100ml)
Staphylococcus Staphylococcaceae Staphylococcus aureus (5 PMU/100ml)
b) Molekulaargeneetiline analiiiis (sekveneerimine TU Eesti Geenivaramus)
Corynebacteriales | Mycobacteriaceae Mycobacterium aubagnense
Legionellales Legionellaceae Legionella adelaidensis
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Escherichia-Shigella | coli

Enterobacteriales

Enterobacteriaceae

Yersinia

enterocolitica

Enterobacteriales

Enterobacteriaceae

Klebsiella

dysenteriae
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25.09.2017 PSR _(proov PA-0008)

a) Kultiveerimisel pdhinevad analliusid (Terviseamet)

SELTS SUGUKOND PEREKOND LIIK

Staphylococcus Staphylococcaceae Staphylococcus aureus (5 PMU/100ml)
b) Molekulaargeneetiline analiiiis (sekveneerimine TU Eesti Geenivaramus)

Legionellales Legionellaceae Legionella klassifitseerimata
Legionellales Legionellaceae Legionella adelaidensis
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae | Yersinia enterocolitica

25.09.2017, VKK (proov PA-0009)

a) Kultiveerimisel pdhinevad analliusid (Terviseamet)

SELTS SUGUKOND PEREKOND LIIK
Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Escherichia coli (5 PMU/100ml)
Staphylococcus Staphylococcaceae Staphylococcus aureus (<4 PMU/100ml)

b) Molekulaargeneetiline analiiiis (sekveneerimine TU Eesti Geenivaramus)

Corynebacteriales | Mycobacteriaceae Mycobacterium aubagnense

Legionellales Legionellaceae Legionella klassifitseerimata

Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Klebsiella pneumoniae

Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Yersinia ruckeri**

Legionellales Legionellaceae Legionella adelaidensis

Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Escherichia- coli_86% / flexneri_3% /
Shigella sonnei_3% / vulneris_3%

Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Yersinia enterocolitica

Aeromonadales Aeromonadaceae Aeromonas veronii

Enterobacteriales | Enterobacteriaceae Enterobacter cloacae

** pohjustab ohtlikku kalahaigust ,,redmouth*

Enterobacter aerogenes ja Enterobacter cloacae kuuluvad kolilaadsete bakterite riihma ja on selle
seltsi kaks kliinilise tahtsusega liiki. Enterobacter cloacae kuulub paljude inimeste normaalse
soolefloora hulka ja ei ole tavaliselt peamine haiguse, vaid kaasneva infektsiooni péhjustaja.

Legionella perekond on patogeensete gram-negatiivsete bakterite grupp, mille tuntuim esindaja L.
pneumophila on kopsupdletikusarnase haiguse legionelloosi ehk leegionéride haiguse pdhjustaja.
Praeguseks on kirjeldatud ronkem kui 58 Legionella liiki. Neist ligikaudu 25 on seotud haigustega.
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Teistel liikidel pole seni patogeenseid leide olnud, mis ei tdhenda, et nende patogeensus ei vOiks
mingil ajal avalduda.?

Legionella tucsonensis, patogeenseks tunnistatud litk. Esmaselt isoleeritud kunstneeruga
patsientidelt.??

Legionella adelaidensis, suhteliselt hiljuti avastatud liik, leidub jahutusvee sisteemides.
Patogeensust pole (veel) tuvastataud.?®

Legionella tunisiensis, suhteliselt hiljuti keskkonnast (Tuneesias asuvast soolase Sabkha jarve
veest) isoleeritud legionellabakter. Eripdraks amaoobiresistentsus ehk vdime séilitada elusana
amoobide sees (ei seedu. 22 Seega voivad amoobid legionellabakterit levitada ilma, et see oleks
analliusiga tuvastatav (analliis annab vale negatiivse tulemuse). Patogeensuse kohta andmeid
napib.

Vibrio cholerae on raske kdhuhaiguse koolera, millega kaasneb verine kéhulahtisus, veekadu jms.,
tekitaja.

Yersinia ruckeri on I6hekasvatuses esinev kalade seedetrakti haiguse, tuntud kui ,,redmouth®
(ERM) slindroomi pdhjustaja. See haigus voib pdhjustada vesiviljeluses suuri kahjusid

Yersinia enterocolitica on inimesele kdige ohtlikum Yersinia perekonna liik. P6hjustab rasket
haigust jersinioosi. Haigusndhud on vesine v@i verine kdhulahtisus ja palavik, mis sarnaneb
apenditsiidiga (pimesoolepdletikuga), salmonelloosiga vdi shigelloosiga (kdhulahtisusega ja
oksendamisega kulgevad seedetrakti haigused).

Aeromonas vOib pohjustada kergete kuni raskete haavapOletike teket. Infektsioon toimub
tavaliselt traumajargsel kokkupuutel veekeskkonnaga. A. hydrophila, A. veronii ja A. schubertii
on selle perekonna liigid, mida on kdige sagedamini haavapdletikest leitud.

Plesiomonas shigelloides'e tiived vdivad p8hjustada kdhulahtisust vastuvatlikkel inimestel, kuigi
nende roll haiguse tekitamisel vajab veel tapsustamist.

Klebsiella pneumoniae leidub suu, naha ja soolte normaalses mikroflooras, kuid veepiiskadega
kopsu sattudes vdib pdhjustada inimestel ja loomadel kopsuhaigust, millega kaasneb verine roga.
K. pneumoniae on kliinilises keskkonnas Enterobacteriaceae Klebsiella perekonna kdige olulisem
liik. Viimastel aastatel on Klebsiella liigid muutunud haiglanakkuste olulisteks patogeenideks.

Mycobacterium aubagnense on oportunistlik patogeen, vdib péhjustada kroonilist kopsupdletikku
ja sepsist, eelkdige siiski nérgenenud immuunsisteemiga inimestel. Samuti inimestel, kes viibivad
haiglas mdne muu haigusega. 2

21 https://www.specialpathogenslab.com/legionella-species.php

22 Thacker WL, et al.(1989) J Clin Microbiol. 27(8): 1831-1834.

23 Benson RF, et al. (1991) J Clin Microbiol. 29: 1004-1006

24 Campocasso A (2012) Int J Syst Evol Microbiol. 62, 12: 3003-3006.

25 Campocasso A, Boughalmi M, Fournous G, Raoult D, Scola BL (2012) Legionella tunisiensis sp. nov. and
Legionella massiliensis sp. nov., isolated from environmental water samples. International Journal of Systematic and
Evolutionary Microbiology, 62, 3003-3006

% Adekambi T, Berger P, Raoult D, Drancourt M (2006) rpoB gene sequence-based characterization of emerging
non-tuberculous mycobacteria with descriptions of Mycobacterium bolletii sp. nov., Mycobacterium phocaicum sp.
nov. and Mycobacterium aubagnense sp. nov. Int J. Syst. Evol. Microbiol., 56: 133-143.
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Pseudomonas aeruginosa on laialdase levikuga oportunistlik patogeen. Voimeline tekitama
infektsioone nii loomadel (sh inimesel) kui ka taimedel. Vdhendudlikkus toitainete suhtes
vBimaldab asustada vaga erinevaid keskkondi. On p6hiliseks haiglainfektsioonide pohjustajaks.?’

Staphylococcus aureus esineb looduses kdikjal, sealhulgas paljude inimeste nahal ja Glemistel
hingamisteedes. Kuuulub inimese normaalsesse mikrofloorasse, kuid teatud tingimustel ning
ndrga immuunsusteemi korral voib pdhjustada nahahaigusi (furunkul, karbunkul), lihasehaigusi
(puomiosiit), ka eluohtlikud haigusi, nagu kopsupdletik, endokardiit, toksiline Sokk ja sepsis.

Tuntud antibiootikumide resistentsuse poolest.

Saadud tulemuste otsene vordlemine on kasutatud meetodite olemusliku erinevuse tottu
komplitseeritud. Tuleb arvestada mdlema analtilisimeetodite erinevat sihtotstarvet. VVGrdlusest on
naha, et sekveneerimine tuvastas mitmed ohtlikud inimese patogeenid (Vibrio cholerae, Yersinia
enterocolitica Legionella tucsonensis) ja oportunistlikud patogeenid (Mycobacterium
aubagnens,e Klebsiella pneumoniae, Aeromonas veronii, Enterobacter cloacae, Plesiomonas
shigelloides) ning ka kaladehaigust pdhjustava Yersinia ruckeri. Patogeenseid perekondi
Salmonella (tudpliik S. typhi), Campylobacter (patogeenne liik C. jejuni) ja Listeria (tutpliik L.
monocytogenes) merevee proovides kummagi meetodi puhul ei tuvastatud. Seejuures tuleb
mainida, et Campylobacter-t kultiveerimismeetodiga ka ei analliisitud. Sekveneerimine ei
tuvastanud ka baktereid Staphylococcus aureus ja Pseudumonas aeruginosa, millede esinemise,
kuigi vaga vahesel mééral, tuvastas Terviseamet kultiveerimismeetodil. Oluliseks v8ib pidada aga
Vibrio cholerae mittetuvastamist kultiveerimismeetodil. Sekveneerimisel ilmnenud ohtlike
haiguste (koolera, thifus, paratutfus) Uksikud tekitajaid saavad Eesti rannikumerre sattuda

laevadega transporditult, mitte niivord reoveega maismaalt.

E. coli tuvastamise osas oli tulemuste kokkulangevus 63%, kusjuures sekveeneerimise tuvastus oli
kultiveerimise tuvastusest madalam. Soole enterokokkide, ebamé&arase ja mittetaksonoomilise
bakteririhma puhul, on sekveneerimise vaste leidmine keeruline, mist6ttu seda pilootuuringu

andmemahu pohjal ei saanud teha.

Kui tahetakse hinnata eelkdige suplejate poolt pdhjustatud veereostust, siis on otstarbekas kasutada
klassikalisi kultiveerimismeetoteid, mis kajastavad eelkdige fekaalset reostust ja on proportsioonis
suplejate arvuga. Kui on vajalik tuvastada suvaline potentsiaalselt ohtlik mikrobioloogiline
reostus, mis vOib périneda reoveepuhastusjaamade merrelaskudest (NB! merre juhitavat

puhastatud reovett mikrobioloogiliselt ei analulsita ega steriliseerita), laevadelt, sademe- ja

27 https://et.wikipedia.org/wiki/Pseudomonas_aeruginosa
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drenaazivee suublatest, illegaalstest reovee merrelaskudest jne., siis on ainuvdimalik kasutada
sekveneerimist, sest otsitavad mikroorganismid pole teada. Sekveneerimiseta poleks vdimalik
saada informatsiooni enamuse vees leiduvate vdi sinna juhuslikult sattuvate bakterite kohta.
Prokaruootide sekveneerimisel saadud tulemused h6lmavad ka tstianobaktereid ehk vana nimega
sinivetikaid, mille olemasolu ja liigilise koostise teadmine on suplusvee ohutuse maaratlemisel
vajalik ja oluline. Sekveneerimise puuduseks on selle kvalitatiivsus, kuid on alust arvata, et

meetodi arenedes selle kvantitatiivsus suureneb.
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4. PILOOTPROJEKTIST LAHTUV ESIALGNE HINNANG UURITUD
MEREALA SANITAARMIKROBIOLOOGILISELE SEISUNDILE

Pilootprojekti raames voetud proovidest oli bakterite tldarvukus (BUA) kérgeim Muuga sadama
kaubakailt (MKK) juuli 18pus voetud veeproovis (14 milj. bakterit/ml). Tallinna Vanasadama
kruiisikailt (VKK) samal ajal vbetud veeproovi bakterite sisaldus oli Muugalt leitust poole
madalam (7,2 milj. bakterit/ml). Kui need kaks kdrgemat arvukust valja jatta, siis oli kdigis uuritud
merevee proovides baktereid juuli I6pust septembri I6puni Usna sarnaselt 4,4 — 6,6 milj.

bakterit/ml, mis vastab rannikumere keskmisele BUA-le.?8

Kultiveerimismeetoditel saadud analtisitulemuste pohjal olulist mikrobioloogilist reostust tiheski

uuritud piirkonnas ei esinenud. Juuli I8pust septembri 16puni kogutud Uiheksast merevee proovist
esines kaheksas indikaatorbakterit Escherichia coli, neljas soole enterokokke, kolmes vahesel
maaral oportunistlikku patogeeni Staphylococcus aureus (ilhes <4 ja kahes 5 PMU/100 ml) ja
kahes jalgi oportunistlikust patogeenist Pseudumonas aeruginosa’st (<4 PMU/100 ml).
Analidsitud bakterite osas osutus kdige puhtamaks Pirita suplusranna vesi. Kdige kdrgem oli E.
coli suhteline arvukus Muuga sadama kaubakailt juuli 16pus vdetud veeproovis (240 PMU/100
ml), mis on siiski vaid (ks neljandik suplusveele kehtestatud piirnormist (1000 PMU/100 ml).
Samas on huvitav markida, et ka bakterite Gldarvukus oli juuli 18pus kérge just Muugal, mis viitab
olmevee reostusele. Toelisi patogeenseid baktereid (Salmonella spp., Vibrio cholera ja Listeria
monocytogenes) Uhestki Terviseameti poolt analliisitud veeproovist ei tuvastatud. Samuti ei

tuvastatud theski proovis enteroviirusi.

Sekveneerimine ehk bakterikoosluse genoomi molekulaarne analiiis, tuvastas rannaldhedases vees

suure bakterite mitmekesisuse. Uuritud proovikohtade 16ikes mitmekesisuses suuri erinevusi ei
tuvastanud. Kdige patogeenivabamaks osutus siiski Pirita suplusranna vesi. Muuga kaubasadama
kailt ja Tallinna Vanasadama kruiisikailt voetud vees leidus nii tbelisi kui oportunistlikke
patogeene liigiliselt ronkem. Muuga sadama kaubakailt (MKK) vdetud veeproovis tuvastati, kuigi
vaga vahesel maaral, selliseid ohtlikke patogeenseid baktereid nagu kooleratekitaja Vibrio
cholera, verise kohulahtisuse pohjustajad Yersinia enterocotica ja Klebsiella dysenteriae.
Tallinna Vanasadama kruiisikailt vOetud veeproovis esines Yersinia enterocotica ning
kopsupdletikku tekitav Klebsiella pneumoniae. Oportunistlike patogeenide hulka kuuluvatest

bakteritest (vOivad pdhjustada hingamisteede, seedetrakti ja nahahaigusi) tuvastati sadamatest

28 Klinnis K. Spatio-temporal regulation of bacterioplankton distribution and composition in marine habitats. PhD disserdation.
Tallinn 1999.
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voetud veeproovides perekonnad Mycobacterium (sisaldab kopsuhaigusi pdhjustavaid
mittetuberkulooseid mikobaktereid), Escherichia-Shigella, Legionella, Staphylococcus,
Aeromonas, Enterobakter (patogeen E. cloacea), Klebsiella (patogeenid K. dysenteriae ja K.
pneumoniae), Vibrio (ohtlik patogeen Vibrio cholera) ja Yersenia (ohtlik patogeen Yersinia
enterocotica). Pirita rannaveest leiti perekondade Mycobacterium, Escherichia-Shigella ja
Legionella liike ning septembri 18pus ka patogeenset bakterit Yersinia enterocotica. Huvitav on
markida, et Y. enterocotica esines septembri I16pus ka mdlemast sadamast vdetud veeproovides.
Patogeenseid perekondi Salmonella (tttpliik S. typhi), Campylobacter (patogeenne liik C. jejuni)
ja Listeria (taupliik L. monocytogenes) merevee proovides ei tuvastatud. Samuti ei tuvastatud
sekveneerimisel baktereid Staphylococcus aureus ja Pseudumonas aeruginosa esinemist, mille

jaljed tuvastas Terviseamet kultiveerimismeetodil.
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5. ETTEPANEKUD EESTI RANNIKUMERE MIKROBIOLOOGILISEKS
SEIREKS

Eesti rannikuvee mikrobioloogilist kvaliteeti mojutavad punktreostusallikad (puhastuse labinud ja
puhastamata reovee suublad, sademevee véljalasud), hajareostus (uhteveed linnadest, asulatest,
pdldudelt, karjamaadelt, jadatmehoidlatest) ja fekaalne reostus laevadelt (puhastamata vdi osaliselt
puhastatud fekaalvete merre juhtimine, reostus sadamatest). Eestis on vahemalt 42 asulat
reostuskoormusega tile 2 000 inimekvivalendi (ie). Ule 10 000 ie asulatest piirnevad merega
Narva, Kohtla-Jarve, Sillamde, Maardu, Tallinn, Parnu, Haapsalu ja Kuressaare. Kigis nendes
linnades on haiglad, mille reoveed sisaldavad vahemal vdi suuremal méaaral oportunistlikke ja
toelisi patogeene. Just raviasutuste reoveed on kdige olulisemad rannikumere patogeenide allikad.
Kuna Eestis haiglate reovett enne (hiskanalisatsiooni juhtimist ei desinfitseerita ning
desinfitseerimine pole ndutud ka linnade ja asulate reoveepuhastusjaamdes, siis on vdimlik
patogeensete bakterite ja algloomade jéudmine merevette. Kdige suurem on patogeenide
puhastuse labinud reoveega merre sattumise véimalus linnadest, kus on raviasutusi, nagu Tallinn,
Narva, Parnu, Sillamde, Haapsalu ja Kuressaare.

Nagu ka pilootprojekti tulemustest ndha, parineb mikrobioloogiline reostus veel ka sadamatest ja
laevadelt. Tallinn on muutumas jarjest populaarsemaks reisisadamaks ja kruiisilaevade
peatuskohaks. Kruiisilaevad, mis seilavad kogu maailmas, liiguvad talvel tavaliselt LBuna-
Ameerikas, Kariibi merel, Panama kanalil v0i Aasias, kevadel VVahemerel, suvel Ld&nemerel voi
Alaskas ning stigisel Kanadas v8i Vahemerel. Kruiisinooaeg La4dnemerel kestab tisna ltihikest aega
- mai keskpaigast septembri keskpaigani.?® Kdige rohkem tekib reovett just tuhandeid reisijaid
mahutavatel kruiisilaevadel. Regulaarselt sbitvad reisilaevad annavad oma fekaalveed reeglina
igapéevaselt Ule sadamatele (siiani on selleks kasutatud paakautosid). Kruiisilaevade merel
viibimise aeg on uldjuhul n&dalaid ja kuid, mistottu tekib seal suures mahus kontsentreeritud
fekaalvett, mida kuni siiani Tallinna sadamas v6imaluste puudumisel vastu ei vetud kuid dige
pea juba vastu vGtma hakatakse. Sellisel juhul satub Tallinna reoveepuhastusjaama hulgaliselt
meile v@0Oraid mikroorganisme, kelle hulgas vdib leiduda patogeene. Kuna reovee
mikrobioloogilist koostist jaama sisenemisel ja sealt véljumisel ei analiiiisita ning
reoveepuhastuses puudub desinfitseeriv tootlus, siis satuvad ellu jaé&dnud probleemsed mikroobid
merelasu kaudu Tallinna lahte. Kui enne kruiiisilaevade fekaalvete vastuvotmist oli patogeenide
merre sattumine kontrollitav haiglate statistika pdhjal, siis edaspidi see nii enam ei ole. Sellisel

moel vBivad siivalasu kaudu Tallinna lahte sattuda ning suplejaid v8i muul moel mereveega kokku

2 Tallinna Sadam.
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puutujaid ohustada meil mitteesinevate ohtlike nakkushaiguste (nditeks koolera, tulfus jne)
tekitajad.

Kuna ka pilootuuringu tulemused nditasid suuremat patogeensete mikroobide mitmekesisust just
sadamate piirkonnas, siis tuleks patogeenide seiret alustada eelkdige sadamatest ja
reoveepuhatusjaamade merrelaskuskudest voi merrelaskude piirkonnast. Erineva otstarbega
sadamad esinevad enamasti ametlike supelrandade laheduses ning seega on véimalik, et sadamate

piirkonna patogeenid kantakse lahedal asuvatele merealadele ja supluskohtadesse.

Rannikumere mikrobioloogiline seire oleks eelnevalt nimetatud pdhjustel ja anallisimeetodite

omadustest lahtuvalt otstarbekas korraldada jargmiselt:

e Rannikumere mikrobioloogilise seisundi ja patogeense surve maaramiseks tuleb kasutada
molekulaargeneetilist analitsimeetodit, mis vGimaldab saada samaaegselt informatsiooni
vBimaliku fekaalse reostuse, patogeenide, oportunistlike patogeenide, mikroobsete vdorliikide

ja toksiliste tsuanobakterite (sinivetikate) esinemise kohta.

o Patogeensete mikroobide seiret tuleks hakata teostama Eesti suuremate linnade (Narva,
Sillamée, Tallinn, Péarnu, vdimalusel ka Haapsalu ja Kuressaare) reoveepuhastitest merre
suunatava vee kontrollimiseks. Samuti tuleks seirepunktid sisse seada suurtesse sadamatesse
(Sillamde, Muuga, Tallinn, Paldiski, Parnu). Seire sagedus peaks olema juunist septembrini
minimaalselt 4 korda ning seejarel tiks kord stigisel, Uks kord talvel ja tiks kord kevadel (kokku
7 koda aastas). Tapne seiresagedus peaks selguma peale kogu Eesti mereala hdmava

prooviseire teostamist ja potentsiaalselt seiratavate kohtade tapsustamist.

e Patogeenide molekulaargeneetiline seire vdiks toimuda samal pdhimdttel nagu EL
liilkmesriikide poolt esitatav suplusvee kvaliteedi hindamine — andmeid ei véljastata reaalajas,
vaid pdhimaottel, et proove kogutakse erinevatest piirkondadest, analulsitake ja aasta 18puks
esitatakse rannikumere mikrobioloogilise seisundi koondhinnang.

o Fekaalsete indikaatorbakterite (E. coli, soole enterokokid) analutisimine peab supluskohtades
jatkuma senisel viisil, kuna see ndue kehtib kdigis EL litkmesriikides (Eestil on nende
parameetrite osas EL tasemel aruandluskohustus). Sellist seiret n&eb ette praegu kehtiv VV
midrus nr. 74 ,Nouded suplusveele ja supelrannale® (joustunud 14.04.2008) See
kultiveerimismeetoditel p&hinev seire on suunatud eelkdige merevee supluskdlblikkuse
operatiivseks hindamiseks. Molekulaargeneetilise analliiisiga Terviseameti poolt teostatavat

suplusvee suvist kontrolli lahitulevikus veel asendada ei saa.
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VV maéruse nr. 74 jargi tuleb suplusvee proove analliusida akrediteeritud laboris lisas 1
kirjeldatud meetodite ning lisas 4 sétestatud eeskirja kohaselt. Teisi meetodeid ja eeskirju voib
kasutada, kui on vBimalik tdestada, et saadud tulemused on vordvaérsed analttside tulemustega,
mille tegemisel on kasutatud lisas 1 Kirjeldatud meetodeid ja lisas 4 satestatud eeskirja ning
Terviseametile on esitatud kogu asjakohane teave kasutatud meetodite, eeskirjade ja valideerimise
kohta. [RT | 2009, 63, 415- jéust. 01.01.2010]

Sekveneerimine ei ole otseselt vorreldav kultiveerimismeetoditega. Lisaks tuleb mainida, et
akriditeeringu saamiseks peab laboril olema ette naidata piisav hulk positiivseid proove, mida pole
vOimalik saavutada patogeenide osas merevee proovide puhul ning seetdttu on akrediteeringu
saamine raskendatud ja mitteotstarbekohane. Ka see on (iks pdhjus, miks patogeenide seires on tle

mindud molekulaargeneetilisele meetodile.
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KOKKUVOTE

Pilootprojekti raames teostati paralleelselt kolm mikrobioloogilist uuringut: bakterite tldarvukuse
(BUA) loendamine labivoolutsiitomeetrilisel meetodil, soolebakterite ja patogeenide arvukuse
maaramine Kkultiveerimismeetodil (Escherichia coli, Salmonella sp., soole enterokokid, Vibrio
cholerae, Staphylococcus aureus, Pseudomonas aeruginosa ja enteroviirused) ning veeproovides
esineva geneetilise materjali sekveneerimine ehk bakterikoosluse genoomi molekulaarne analtis,
hindamaks mikroobse tervikkoosluse struktuuri. Kasutatud analtlisimeetoditest annab esimene,
BUA maaramine, valdavalt kvantitatiivse tulemuse, teine nii kvalitatiivse kui kvantitatiivse
tulemuse (teada bakteriperekonna voi -liigi arvukuse) ja kolmas kogu mikroobikooslust haarava
kvalitatiivse tulemuse (nimekirja vees leiduvatest mikroobide stistemaatilistest Uksustest kuni
lilgini vélja). Labivoolutsutomeetriline bakterite loendus ja molekulaargeneetiline analus
(sekveneerimine) on suhteliselt uued meremikrobioloogilised meetodid, mis haaravad k&ik voi
vahemalt suure enamuse veeproovis leiduvatest mikroorganismidest. Bakterite arvukuse
méaaramine nende kultiveerimisel s66tmetel vdimaldab tuvastada vaid piiratud hulga baktereid,
eelkdige neid, kelle tarbeks on kasvuso6tmed valja tootatud. Kultiveerimisel pohineva analusi
puuduseks on seegi, et tildjuhul maaratakse veest tiksnes indikaatorbaktereid, mis viitavad kaudselt
patogeenide esinemise vOimalusele, kuid ise patogeenid ei ole. Patogeenide anallsimisel
madratakse kultiveerimisel vaid etteantud patogeenide perekondi voi liike, kdik teised véimalikud
vees leiduvad patogeenid jddvad aga tuvastamata. Lisaks on tdnapéeval ildteada, et vaga paljud
bakterid sunteetilistel sootmetel ei kasvagi. Kdik nimetatud puudused langevad &ra sekveneerimise
puhul. Naiteks prokariiootide sekveneerimisel saadav geneetiliste leidude nimekiri sisaldab kui
mitte kdiki, siis suurt enamust seal leiduvatest bakteritest, sh ka tstianobaktereid. Hetkel on see
ainus meetod véhese arvukusega esinevate patogeenide ja voOrliikide avastamiseks. Kuna
sekveneerimine pole hetkel kvantitatiivne meetod, siis oleks otstarbekas kombineerida
sekveneerimise andmeid voolutsutomeetrilisel analiilisil saadava bakterite Uldise arvukusega
(BUA).

Saadud tulemuste otsene vordlemine on kasutatud meetodite olemusliku erinevuse tottu
komplitseeritud. Tuleb arvestada m6lema analliisimeetodite erinevat sihtotstarvet. Vordlusest on
néha, et sekveneerimine tuvastas mitmed ohtlikud inimese patogeenid (Vibrio cholerae, Yersinia
enterocolitica Legionella tucsonensis) ja oportunistlikud patogeenid (Mycobacterium aubagnens,
Klebsiella pneumoniae, Aeromonas veronii, Enterobacter cloacae, Plesiomonas shigelloides) ning

ka kalade haigust pdhjustava Yersinia ruckeri. Patogeenseid perekondi Salmonella (ttiupliik S.

TTU MSI 05.03.2018

Merevees esinevate voimalike patogeenide pilootseire
Leping nr 4-1/17/135



typhi), Campylobacter (patogeenne liik C. jejuni) ja Listeria (tulpliik L. monocytogenes) merevee
proovides kummagi meetodi puhul ei tuvastatud. Seejuures tuleb mainida, et Campylobacter-t
kultiveerimismeetodiga ka ei anallisitud. Sekveneerimine ei tuvastanud ka baktereid
Staphylococcus aureus ja Pseudumonas aeruginosa, millede esinemise, kuigi vaga vahesel méaral,
tuvastas Terviseamet kultiveerimismeetodil. Oluliseks voib pidada aga Vibrio cholerae

mittetuvastamist kultiveerimismeetodil.

E. coli tuvastamise osas oli tulemuste kokkulangevus 63%, kusjuures sekveeneerimise tuvastus oli
kultiveerimise tuvastusest madalam. Soole enterokokkide, ebamadrase ja mittetaksonoomilise
bakteririhma puhul, on sekveneerimise vaste leidmine keeruline, mistdttu seda pilootuuringu

andmemahu pdhjal ei saanud teha.

Kui tahetakse hinnata eelkdige suplejate poolt pBhjustatud fekaalset veereostust, siis on
otstarbekas kasutada praegu kehtivat fekaalsete indikaatorbakterite tuvastamise siisteemi. Kui on
vaja informatsiooni kdigi potentsiaalselt ohtlike mikroobide kohta, mis vodivad périneda
reoveepuhastusjaamade  merrelaskudest (NB! merre juhitavat puhastatud reovett
mikrobioloogiliselt ei analulsita ega steriliseerita), laevadelt, sademe- ja drenaaZivee suublatest,
illegaalstest reovee merrelaskudest jne., siis on ainuvdimalik kasutada uurimismeetodina

sekveneerimist, sest otsitavad mikroorganismid pole teada.

Bakterikoosluse genoomi molekulaarne analuls nditas rannaldhedase merevee suurt bakterite
mitmekesisust. Mikrobioloogiliselt kdige puhtamaks osutus Pirita suplusranna vesi, oluliselt
mitmekesisem oli patogeenide ja oportunistlike patogeenide nimekiri Muuga kaubasadama kailt
ja Tallinna Sadama vanasadama Kkruiisikailt vdetud vees. Molemast sadamast voetud
veeproovidest tuvastati, kuigi vaga vahesel méaral, selliseid ohtlikke patogeenseid baktereid nagu
kooleratekitaja Vibrio cholera, verise kohulahtisuse pdhjustajad Yersinia enterocotica ja
Klebsiella dysenteriae ning kopsupdletikku tekitav Klebsiella pneumoniae. Inimkaaslejatest soole
ja nahabakteritest ning oportunistlike patogeenide hulka kuuluvatest bakteritest (vGivad
pdhjustada hingamisteede, seedetrakti ja nahahaigusi) tuvastati uuritud veeproovides perekonnad
Mycobacterium, Escherichia-Shigella, Legionella, Staphylococcus, Aeromonas, Enterobakter,

Klebsiella, Vibrio ja Yersenia.

Kuna uuringutulemused nditasid suuremat patogeensete mikroobide esinemise tdendosust just
erinevate sadamate piirkonnas, siis oleks vajalik nende piirkondade jarjepidev seire. Erineva
otstarbega sadamad esinevad enamasti ametlike supelrandade laheduses ning seega on voimalik,

et sadamate piirkonna patogeenid kantakse l&hedal asuvatele merealadele. Esialgse ettepanekuna
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tuleks patogeensete mikroobide seiret hakata teostama Eesti suuremate linnade (Narva, Tallinn,
Parnu, vdimalusel ka Haapsalu ja Kuressaare) reoveepuhastitest merre suunatava vee segunemise
alas. Samuti tuleks seirepunktid sisse seada suurtesse sadamatesse (Sillamée, Muuga, Tallinn,
Paldiski, Péarnu).

Lisaks vBimaldab mikrobioloogilise seire rakendamine, edaspidi kooskdlas naaberriikide ning
HELCOM vdrgustikuga, MSRD-i nduetele vastava hinnangu andmist Eesti rannikult parinevale
mikrobioloogilisele  merereostusele  (patogeenide survele). Saadav  mikrobioloogiline
informatsioon on kasutatav nii Eesti mereala keskkonnaseisundi hindamisel, kui ka

vesiviljeluspiirkondade méaratlemisel.
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LISAD

[ ]

LISA 1.
SUPLUSVEE HINDAMISE/KLASSIFITSEERIMISE KRITEERIUMID AASTATEL
2009-2010
Vee kvaliteet Vagahea | (C Hea ) Kehv
Vahemalt 80% Vahemalt 95% Rohkem kui 5%

Escherichia coli

proovides peab
olema Escherichia

coli't vahem kui 100

(100 ml vee kohta)

proovides peab
olema Escherichia
coli't vdhem Kui
2000

(100 ml vee kohta)

proovides on

Escherichia coli't
rohkem kui 2000

(100 ml vees)

Soole enterokokid

Vahemalt 90%
proovides peab
olema soole
enterokokke vahem
kui 100

(100 ml vee kohta)
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LISA 2.

EESTI SUPLUSKOHTADENA KASUTATAVATE MERERANDADE VEE KVALITEET
SUVISTE MIKROBIOLOOGILISTE ANALUUSIDE POHJAL

Euroopa supluskohtade nimekirja kuuluvad rannad:

Narva-Joesuu supelrand — Narva laht (valdaja Narva-Joesuu Linnavalitsus, Ida-Viru maakond),
kuulub Euroopa supluskohtade nimekirja. Vee kvaliteediklass: vaga hea.

Kunda supluskoht — Kunda laht (valdaja Kunda Linnavalitsus, Laane-Viru maakond), kuulub
Euroopa supluskohtade nimekirja. Vee kvaliteediklass: piisav.

Karepa supluskoht — Soome laht (valdaja Tallinna Huvikeskus "Kullo", Karepa kila, Vihula vald,
L&ane-Viru maakond), kuulub Euroopa supluskohtade nimekirja. Vee kvaliteediklass: piisav.

Vosu supluskoht — K&smu laht (valdaja Vihula Vallavalitsus, Vihula vald, Ld&ne-Viru maakond
. Vee kvaliteediklass: hea

Pirita rand — Tallinna laht (valdaja Pirita Linnaosa Valitsus, Tallinn, Harju maakond. Vee
kvaliteediklass: vaga hea.

Pikakari rand — Tallinna laht (valdaja P6hja-Tallinna Valitsus, Tallinn, Harju maakond. Vee
kvaliteediklass: vaga hea.

Pelgurand / Stroomi rand — Kopli laht (valdaja P6hja-Tallinna Valitsus, Tallinn, Harju maakond).
Vee kvaliteediklass: hea.

Kakuma&e rand — Kakumée laht (valdaja Haabersti Linnaosa Valitsus, Harju maakond), kuulub
Euroopa supluskohtade nimekirja. Vee kvaliteediklass: vaga hea.

Vaana-Jéesuu rand (valdaja Harku Vallavalitsus, Harju maakond), Vee kvaliteediklass: vaga
hea.

Roosta rand — Soome laht (valdaja Noarootsi Vallavalitsus, Elbiku kiila, Noarootsi vald, Laane
maakond. Vee kvaliteediklass: ei ole voimalik hinnata.

Vana-Parnu rand — Parnu laht (valdaja Parnu Linnavalitsus, Parnu linn, Parnu maakond). Vee
kvaliteediklass: piisav.

Raekila rand — Parnu laht (valdaja Parnu Linnavalitsus, Parnu linn, Parnu maakond). Vee
kvaliteediklass: piisav.

Kabli rand (valdaja Haddemeeste Vallavalitsus, Kabli kila, Haéddemeeste vald, Parnu maakond).
Vee kvaliteediklass: vaga hea.

Kérdla supluskoht - Ké&rdla laht (valdaja  Hiiu Vallavalitsus, K&rdla linn, Kdrgessaare vald,
Hiiu maakond). Vee kvaliteediklass: hea

Luidja supluskoht - Luidja laht, Hiiu madala rannikuvesi (valdaja Hiiu Vallavalitsus, Luidja kiila,
Hiiu maakond). Vee kvaliteediklass: vaga hea

Liivalauka supluskoht - Tohvri laht (valdaja Emmaste Vallavalitsus; asukoht Tohvri kiila,
Emmaste vald, Hiiu maakond). Vee kvaliteediklass: vaga hea.
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Mandjala supelrand - Liivi laht (valdaja MTU Paikesepesa; asukoht Mandjala kiila, La4ne-Saare
vald, Saare maakond). Vee kvaliteediklass: vaga hea.

Kuressaare supelrand - Liivi laht (valdaja Kuressaare Linnavalitsus; asukoht Kaarma vald, Saare
maakond). Vee kvaliteediklass: hea.

Kohaliku tahtsusega rannad

Vasikaholmi supluskoht - Haapsalu laht (valdaja Haapsalu Linnavalitsus, Haapsalu linn, L&&ne
maakond). Vee kvaliteediklass: vaga hea

Kassari supluskoht - Kassari-6unakulahe rannikuvesi (valdaja Kéina Vallavalitsus, Kassari kiila,
Kéina vald, Hiiu maakond). Vee kvaliteediklass: vaga hea.

Torvanina supluskoht - Tareste laht, Hiiu madala rannikuvesi (valdaja Puhalepa Vallavalitsus,
Hiiu maakond). Vee kvaliteediklass: vaga hea

Kassari supluskoht - Kassari-dunakulaht (valdaja Kéina Vallavalitsus; asukoht Kassari kiila,
Kéina vald, Hiiu maakond. Vee kvaliteediklass: vaga hea.
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LISA 3.

I. Escherichia coli ja soole enterokokid KUl SANITAAR-HUGIEENILISTE
INDIKAATORBAKTERITE ISELOOMUSTUS

Escherichia coli, lihendatult E. coli (soolekepike ehk coli-bakter ehk kolibakter) on tiks paljudest
enterobakterite sugukonda kuuluvatest pulgakujuliste bakterite liikidest, kes elab pd&hiliselt
imetajate soolestikus E. coli on seedetrakti normaalse mikrofloora (iks tuntumaid esindajaid, kelle
kontsentratsioon jamesooles on 107—108 rakku/g. E. coli on seega inimese sooletrakti primaarne
fakultatiivne anaeroob, kes suudab elada nii hapniku juuresolekul kui ka hapnikuvaeguses. Kuna
bakterid ei omanda geneetilisi elemente, mis kodeerivad virulentsusfaktoreid, jadvad nad
healoomulisteks kommensalistideks.>® Nad suudavad oma geneetilist materjali horisontaalselt iile
kanda bakteriaalse konjugatsiooni, transduktsiooni ja transformatsiooni teel. Selle mehhanismiga
kandsid tle bakteriofaagid Shiga toksiini kodeerivad geeni Shigellalt Escherichia coli O157:H7

tivele.3!

Escherichia coli hdlmab véga suurt bakterite populatsiooni, millel on vaga kérge geneetiline ja
fenotulbiline mitmekesisus. E. coli isolaatide ja temaga suguluses olevate bakterite genoomide
sekveneerimine on andnud alust kaaluda taksonoomilist imberpaigutamist, kuid seda pole tehtud
tema meditsiinilise olulisuse tdttu. Escherichia coli on geneetiliselt kdige kirjum bakteriliik, kuna
ainult 20% genoomist on iihine kdikidele tiivedele.®? Evolutsiooniliselt peaksid Shigella perekonna
lilkmed Klassifitseeruma E. coli tivedena, kuid nad on margitud hoopiski parafileetilise
rihmana.®® Erinevad Escherichia coli tiived on sageli peremehespetsiifilised ja selle t6ttu on
vlimalik tuvastada keskkonnaproovidest fekaalireostust. Kui on teada, mis E. coli tivi esineb
veeproovis, on geneetilise analliisiga v8imalik selgitada, kas reostus on parit inimeselt, teistel

imetajatelt voi lindudelt.

Coli-laadsed bakterid ehk kolilaadsed bakterid (ingl. k. coliforms). See on heterogeenne grupp
soolebakterite sugukonda kuuluvatest erinevatest perekondadest (Escherichia, Citrobacter,
Enterobacter, Klebsiella jt). Neid leidub nii véljaheidetes kui ka valiskeskkonnas (toitaineterikkas

vees, reovees, pinnases, lagunevas taimses materjalis).

30 Doyle J. Evans Jr., Dolores G. Evans "Escherichia Coli in Diarrheal Disease", 2007

31 Briissow, H., Canchaya, C., Hardt, W-D. (2004)Phages and the Evolution of Bacterial Pathogens: from Genomic
Rearrangements to Lysogenic Conversion. Microbiol. Mol. Biol. Rev. September 2004 vol. 68 no. 3 560-602

32 Garrity, George M. Boone, David R.; Castenholz, Richard W. (Eds.) "Bergey's Manual of Systematic Bacteriology" First ed.,
1984

33 Peter Feng, Stephen D. Weagant, Michael A. Grant "BAM: Enumeration of Escherichia coli and the Coliform Bacteria", 2002
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Soole enterokokid ehk fekaalsed streptokokid elutsevad inimese ja soojavereliste loomade
soolestikus ja on dldjuhul ohutud. Taluvad hé&sti kuiva, kuuma, kilma ja korget soola

kontsentratsiooni, mille tottu sailivad valiskeskkonnas kauem kui E. coli.

Pdhilised inimesele patogeensed enterokokid on Enterococcus faecalis ja Enterococcus faecium.
Need nakatavad eelkdige eakaid vOi neid, kelle limaskest vOi epiteel on antibiootikumide
kasutamise tottu hdiritud. Enterokokkide hulka kuuluvad Staphylococcus aureus ja
Staphylococcus epidermidis vdivad esineda nii patogeenidena kui ka normaalse mikrobioota

0sana.

Il SEKVENEEIMISEL TUVASTATUD BAKTERITE ISELOOMUSTUS

Enterobacteriaceae on suur gram-negatiivsete bakterite perekond, mis lisaks paljudele kahjututele
simbiontidele sisaldab mitmeid tuntud patogeene, nagu Escherichia coli O157:H7, Shigella,
Klebsiella, Yersinia ja Salmonella. Sellesse perekonda kuuluvad teised haigust pdhjustavad
bakterid on Proteus, Enterobacter, Serratia ja Citrobacter.®*

Escherichia coli O157:H7 on bakteri Escherichia coli Uks serotitip, mis produtseerib Shiga
toksiini ja pohjustab seetdttu organismi sattudes toidumurgituse sarnast haigust, millega vdivad
kaasneda verine kdhulahtisus ja neerude kahjustused. Nii vaikelastel, alla viie aasta, kui ka

vanuritele vaib haigus olla surmav. Reeglina toimub nakatumine fekaal-oraalsel teel. %

Shigella on  gram-negatiivsete,  fakultatiivselt ~ anaeroobsete, = mittesporogeensete,
lilkumisvBimetute, pulga-kujuliste patogeensete bakterite perekond, mis on geneetiliselt vdga
tihedalt seotud Escherichia coli-ga. Nakkuse ajal pdhjustab Shigella rasket kdhulahtisust ehk
dusenteeriat, olles selle haiguse kbige sagedasem pdhjustaja maailmas. Hinnanguliselt on selle
bakteriga nakatumisest tingitud 80-165 miljonit haigusjuhtumit aastas. lga aasta pdhjustatud
surmajuhtumite arv on hinnanguliselt 74 000 kuni 600 000.% Shigella puhul on huvitav asjaolu, et

see bakter pdhjustab haigusi iiksnes primaatidel, mitte teistel imetajates.’

Geneetilise sarnasuse tottu on Shigella ja Escherichia eristamine raskendatud. Veelgi
keerulisemaks muutub Shigella ja E. coli eristamine kui arvesse votta ka enteroinvasiivne E. coli

(EIEC). Rihma EIEC kuuluvad tiived, millel on mdned E. coli biokeemilised omadused ja millel

3 Bergey's Manual of Systematic Bacteriology. 2B (2nd ed.). New York: Springer. p. 1108.

35 https://en.wikipedia.org/wiki/Escherichia_coli_0157:H7

3 Bowen A (2016). Chapter 3: Infectious Diseases Related to Travel. The Yellow Book: Health Information for International
Travel

37 Ryan, Kenneth James; Ray, C. George, eds. (2004). Sherris medical microbiology: an introduction to infectious diseases (4th
ed.). McGraw-Hill Professional Med/Tech. ISBN 978-0-8385-8529-0
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on ka vbime poOhjustada dusenteeriat, kasutades samasugust invasiivsuse mehhanismi nagu
Shigella.®® Seet6ttu on kasutusele voetud ka alternatiivne klassifikatsioon, mis p&hineb bakteri
antigeensetel omadustel. Antigeenide omadustest lahtuvalt jagatakse Shigella perekond neljaks
seroloogiliseks grupiks (A, B, C ja D), mis ei pohine geneetilistel seostel. Need grupid on
jargmised: grupp A - S. dysenteriae (15 serotliupi); B - S. flexneri (6 serotutpi); C - S. boydii (19
serotiitipi) ja D - S. sonnei (iiks serotiiiip).3®

Klebsiella pneumoniae on gram-negatiivne pulga-kujuline bakter, keda on leitud peamiselt suu,
naha ja soolte normaalses mikroflooras. Kopsu sattudes (nditeks veepiiskadega, aerosoolidega)
vOib pdhjustada inimestel ja loomadel kopsuhaigust, millega kaasneb verine roga. Kliinilises
keskkonnas on see Enterobacteriaceae Klebsiella perekonna kéige olulisem liik. Lisaks on
inimese Kliinilistest proovidest isoleeritud ka liike K. oxytoca ja K. rhinoscleromatis. Viimastel

aastatel on Klebsiella liigid muutunud haiglanakkuste olulisteks patogeenideks.

Klebsiella oxytoca on gram-negatiivne pulga-kujuline bakter, kes on oma omadustelt vdga sarnane
K. pneumoniae-ga. Nagu teised enterobakterid, on ta vdimeline omandama resistentsust
antibiootikumide suhtes. Antibiootikumiresistentse Klebsiella oxytoca tlivede pd&hjustatud
haiguspuhanguid on esinenud haiglates ja tervisekeskustes kogu maailmas. Infektsioonid vdivad

pohjustada nii koliiti kui sepsist.*°

Klebsiella alba on (gram-negatiivne aeroobne mittesporogeene pulga-kujuline bakter) on
isoleeritud raskesti saastunud pinnaseproovidest ja pestitsiididega saastunud muldadest Hiinas
Jiangsu provintsis. Osa tlvesid (tivi CW-D3) osutusid véga vastupidavaks selliste pestitsiidide
nagu kloorpurifoss ja atraasiin suhtes. Fillogeneetilised uuringud on ndidanud, et liik K. alba on
suures osas analoogne liigiga Klebsiella quasipneumoniae subsp. similipneumoniae.*!

Patogeensuse kohta informatsioon puudub.

Enterobakter on perekonna Enterobacteriaceae sugukond kuhu kuuluvad gram-negatiivsed,
fakultatiivselt anaeroobsed, mittesporogeensed pulgakujulised bakterid. Mitmed nende bakterite
tived on patogeensed ja pOhjustavad oportunistlikke infektsioone enamasti immuunpuudulikel
(haiglaravil olevatel) inimestel. Kuseteed ja hingamisteed on kdige levinumad nakkuskohad.

Perekond Enterobacter kuulub kolilaadsete bakterite riihma. Enterobacter liigid/tived ei ole

38 Van den Beld MJ, Reubsaet FA (2012) Differentiation between Shigella, enteroinvasive Escherichia coli (EIEC) and
noninvasive Escherichia coli. Eur J Clin Microbiol Infect Dis. 31(6): 899-904.

39 https://en.wikipedia.org/wiki/Shigella

40 Hogenauer C, Langner C, Beubler E, et al. (2006). Klebsiella oxytoca as a causative organism of antibiotic-associated
hemorrhagic colitis. N. Engl. J. Med. 355 (23): 2418-26.

4L LiY, Zhou JL, JJ, Gu CT (2016) Klebsiella alba is a later heterotypic synonym of Klebsiella quasipneumoniae subsp.
similipneumoniae. International Journal of Systematic and Evolutionary Microbiology, 66: 2406-2408.
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fekaal-kolibakterid (ehk termotolerantsete kolilaadsed bakterite) nagu seda on E. coli, kes on
voimeline kasvama ka sapphappe soolade juuresolekul temperatuuril 44,5 °C. Selle seltsi kaks
kliinilise tahtsusega liiki on ka Enterobacter aerogenes ja Enterobacter cloacae.*? Enterobacter

cloacae kuulub paljude inimeste normaalse soolefloora hulka ja ei ole tavaliselt peamine patogeen.

Serratia on sugukonda Enterobacteriaceae kuuluv gram-negatiivsete fakultatiivselt anaeroobsete
pulga-kujuliste bakterite perekond. Perekonna kdige levinum ja patogeensem liik on S.
marcescens, mis on ka ainus paris patogeen ja pdhjustab tavaliselt haigla nakkusi. Uuringute
kaigus on Kliinilistest proovidest 20 aasta jooksul isoleeritud kokku le 1 600 Serratia isolaadi,
millest Gle tuhandeneljasaja (1 409) olid Serratia marcescens ja ligi kakssada (172) S.
liquefaciens, muid Serratia liike esines oluliselt harvem. Haruldasemad on liikide S. plymuthica,
S. liquefaciens, S. rubidaea ja S. odoriferae tiivede poolt pdhjustatud haigestumised.* Kliiniliselt
vajab selgitamist, kas Serratia odorifera biogrupp on iseseisvalt inimesele patogeen, sest
enamikku isolaate ei ole invasiivse haigusega seotud. Varasemates publikatsioonides on
kirjeldatud 12 juhtumit, milles S odorifera biogrupp 1 on pdhjustanud sepsist.** Haiglas kalduvad
Serratia liigid tdiskasvanutel koloniseerima hingamisteid ja kuseteid, mitte seedetrakti. Serratia
nakkus pohjustab ligikaudu 2% taiskasvanud patsientidest veresoonkonna, perifeersete

hingamisteede, kuseteede, kirurgiliste haavade ning naha ja pehmete kudede infektsioone/haigusi.

Serratia fonticola leidub paljudes keskkondades, sealhulgas joogivees, pinnases ja
kanalisatsioonis.*>#¢ S. fonticola peetakse ebatavaliseks inimese patogeeniks. Teda on isoleeritud

patsientidelt peamiselt naha ja pehmete kudede traumajargsete infektsioonide puhul.*’

Pantoea aglomerans kuulub sugukonda Enterobacteriaceae, varem oli selle liigi nimeks
Enterobacter agglomerans ja ka Erwinia herbicola. P. aglomerans on laialt levinud bakter, mida
on koige sagedamini isoleeritud taimedelt, seemnetest, puuviljadest ja loomade vGi inimeste
valjaheidest. P. aglomerans v0ib esineda ka oportunistliku patogeenina, eelkBige
immuunpuudulikkusega patsientidele, pdhjustades haava, vere ja kuseteede infektsioone.
Meditsiinilises diagnostikas tavaparaselt kasutatavate biokeemiliste analtilisimeetoditega on raske

eristada P. aglomerans teistest sama perekonna liikidest v0i sarnaste perede liikmetest nagu

42 Cabral, JPS (2010). Water Microbiology. Bacterial Pathogens and Water. Int. J. Environ. Res. Public Health. 7 (10): 3657—
3703.

43 https://en.wikipedia.org/wiki/Serratia

4 Cook MA, Lopez JJ (1996) Serratia odorifera biogroup I: an emerging pathogen. J Am Osteopath Assoc. 98 (9):505-7.

45 Gavini F, Ferragut C, lzard D, Trinel PA, Leclerc H, Lefebvre B (1979) Serratia fonticola, a new species from water. Int J Syst
Evol Microbiol.29: 92-101.

46 Tasic S, Obradovic D, Tasic | (2013) Characterization of Serratia fonticola, an opportunistic pathogen isolated from drinking
water. Arch Biol Sci. 2013;65:899-904.

47 Abdullah A, Viau R, Castellino L, Jump RLP (2016) Serratia fonticola, pathogen or bystander? A case series and review of the
literature. IDCases. 5: 6-8.
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Enterobacter, Klebsiella ja Serratia spp.*® See on p6hjustanud tema patogeensust imbritsevat
segadust, kuna DNA jérjestuse pdhjal péhinevad molekulaarsetel uuringutel on mber lukatud
mitmed Kliinilised isolaadid, mis alguses esinesid P. aglomerans. Seet&ttu on nii selle liigi kui ka
nii monegi teise kliinilise tdhtsusega bakteri tdpseks identifitseerimiseks soovitatud tanapéaeval
kasutada eelkdige mittekultuurseid enk molekulaargeneerilisi meetodeid.**Citrobacter on gram-
negatiivsete kolibakterite ruhma kuuluv sugukonna Enterobacteriaceae perekond. Selle
perekonna liike leidub looduslikes vetes, pinnases, toidus ning loomade ja inimeste sooltes. Paljud
Citrobacteri nakkusi on saadud haiglatest. On leitud, et ligi 1% gram-negatiivsete bakterite
nakkusi on pohjustanud Citrobacter spp. Haiglanakkustest (hospitaalinfektsioon ehk haiglanakkus
ehk nosokomiaalne nakkus ehk tervishoiuteenuse osutamisega seotud nakkus) moodustavad
Citrobacter spp. nakkused aga 3-6%.%° Oraalse nakatumise korral koloniseerivad need bakterid
kdigepealt suuddne, seejarel seedetrakti vdi hingamisteed. Haigus v6ib avalduda erinevates

kohtades, sealhulgas ka kesknarvisusteemis (KNS).

C. koseri puhul on téheldatud kalduvust kahjustada kesknérvisusteemi, mille pdhjuseks peetakse
bakteri spetsiifilist valismembraanivalku, millel on tropism nérvirakkude suhtes. Tagajérjeks on

ajukelmepdletik enk meningiit ja abstsessid.>

Cedecea on sugukonna Enterobacteriaceae &armiselt haruldaste bakterite perekond. Kokku on
selles perekonnas tuvastatud 5 liiki: C. davisae, C. lapegei, C. neteri, Cedecea liik 001 ja Cedecea
liilk 012.52 Cedecea bakterid on gram-negatiivsed, pulga-kujulised, liikuvad, ilma kapslita ja
mittesporogeensed ning on teistest Enterobacteriaceae riilhmadest oluliselt erinevad olles kdige
sarnasemad Serratia tlvedega. Cedecea tiived eraldatakse harva keskkonnast vdi inimese
organismist (verest, siljest, haavadest ning haavandunud koest). Selle bakteri roll
haigustekitajatena pole veel selge. Kill on teada see, et Cedecea tiived on resistentsed paljudele

antimikroobsetele ainetele.535

48 Rezzonico F, Stockwell VO, Tonolla M, Duffy B, Smits THM (2012). Pantoea clinical isolates cannot be accurately assigned
to species based on metabolic profiling. Transplant Infectious Disease. 14 (2): 220-221.

4% Rezzonico F, Vogel G, Duffy B, Tonolla M (2010). Application of Whole-Cell Matrix-Assisted Laser Desorption lonization-
Time of Flight Mass Spectrometry for Rapid Identification and Clustering Analysis of Pantoea Species. Applied and
Environmental Microbiology. 76 (13): 4497-4509.

50 Lavigne JP, Defez C, Bouziges N, Mahamat A, Sotto A. (2007) Clinical and molecular epidemiology of multidrug-resistant
Citrobacter spp. infections in a French university hospital. Eur J Clin Microbiol Infect Dis, 26: 439-441.

51 Li J, Musser JM, Beltran P, Kline MW, Selander RK. (1990) Genotypic heterogeneity of strains of Citrobacter diversus
expressing a 32-kilodalton outer membrane protein associated with neonatal meningitis. J Clin Microbiol; 28: 1760-1765.

52 https://en.wikipedia.org/wiki/Cedecea

53 Abate G, Qureshi S, and Mazumder, S. A. (2011). Cedecea davisae bacteremia in a neutropenic patient with acute myeloid
leukemia. Journal of Infection 63: 83-85.

54 Mawardi H, Pavlakis M, Mandelbrot D, Woo SB (2010). Sirolimus oral ulcer with Cedecea davisae superinfection. Transpl
Infect Dis 12, 446-450.
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Yersinia Enterobacteriaceae perekond, kuhu kuuluvad gram-negatiivsete pulga-kujulised
bakterid. Sellesse perekonda kuulub 12 liiki: Y. enterocolitica, Y. pestis, Y. pseudotuberculosis, Y.
frederiksenii, Y. intermedia, Y. kristensenii, Y. bercovieri, Y. mollaretii, Y. rohdei, Y. aldovae, Y.
aquatilis ja Y. ruckeri. Neist kolm, Y. pestis, Y. pseudotuberculosis ja osa Y. enterocolitica tived,
on inimesele tdestatult patogeensed>, osade patogeensus vdib avalduda konkreetsetes
olukordades. Neist kdige ohtlikkum on Y. enterocolitica pdhjustades haigust jersinioosi.
Haigusnahud on vesine vOi verine kdhulahtisus ja palavik, mis sarnaneb apenditsiidiga,
salmonelloosiga voi shigelloosiga. Bakter levib loomadega (kariloomad, hirved, sead, linnud),
kellel haigusnéhtusi ei esine kuid kes on potentsiaalsed nakkusallikad inimesele. Temperatuuril
22-29 °C on bakter liikumisvGimeline (soodustab levikut veelises keskkonnas) ning kaotab

liilkumisvdime temperatuuri tdustes 35-37 °C-ni ehk inimese kehatemperatuurile.>®

Yersinia ruckeri on ldhekasvatuses esinev kalade seedetrakti haiguse ,,redmouth® (ERM)

pohjustaja. See haigus vdib pohjustada vesiviljeluses suuri kahjusid.®’

Kluyvera (Kluyvera ascorbata) on suhteliselt hiljuti kirjeldatud Enterobacteriaceae perekond,
mille liigid pdhjustavd harva inimestel infektsioone. Lastel on seda bakterit kirjeldatud seoses
Kliiniliselt oluliste infektsioonidega, alates kuseteede infektsioonidest kuni mitut organit haarava

sepsisega. >

Plesiomonas shigelloides on gram-negatiivne pulgakujuline bakter, keda varem Klassifitseeriti
perekonda Vibrionaceae, kuid nuldd ollakse arvamusel, et selle liigi Gigem koht on
Enterobacteriaceae perekonnas. P. shigelloides on isoleeritud pinnasest, veest, kaladest ja
karpidest ning mitmetest loomaliikidest, sealhulgas lammastest, veistest, kitsedest, sigadest,
kassidest, koertest.>® P. shigelloides esineb sagedamini magevees, kuid ka estuaarides ja riimvees,
mitte soolases merekeskkonnas. Seda soojalembelist bakterit esineb kdige sagedamini troopilistes
vOi subtroopilistes piirkondades, kuigi teda leidub ka Euroopa pinnaveekogudes kuni pohja

Rootsini vilja.%® Kohulahtisuse haiguspuhanguid on seostatud P. shigelloides’t sisaldava

55 https://en.wikipedia.org/wiki/Yersinia_enterocolitica

5 https://en.wikipedia.org/wiki/Yersinia_enterocolitica

57 Harun N. O., Wang T.., Secombes C. J. (2011) Gene expression profiling in naive and vaccinated rainbow trout after Yersinia
ruckeri infection. Insights into the mechanisms of protection seen in vaccinated fish. Vaccine 29, 4388-4399.

%8 Oncel EK, Ozsiirekci Y, Akydn Y, Giir D, Cengiz AB, Kara A (2015) Kluyvera ascorbata infections in children: a case series.
Turk Pediatri Ars. 50(2): 123-128.

59 Arai T, lkejima N, Itoh T, et al.(1980) A survey of Plesiomonas shigelloides from aquatic environments, domestic animals,
pets and humans. J Hyg (Lond), 84:203.

60 Jonsson I, Monsen T, Wistrém J (1997) A case of Plesiomonas shigelloides cellulitis and bacteraemia from northern Europe.
Scand J Infect Dis, 29: 631.
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saastunud vee joomise ja austrite soomisega.®1%? On tdendoline, et mdned P. shigelloides'e tiived
vOivadki pohjustada kdhulahtisust vastuvotlikkel inimestel, kuigi nende roll haiguse tekitamisel

vajab veel tapsustamist.6364

Staphylococcus perekonda kuulub 32 liiki. Nad on levinud tile maailma. Enamik neist on kahjutud
ning elavad loomade (sealhulgas inimese) nahal ja limaskestadel. Osa stafulokokke vdivad
inimestel ja teistel loomadel pdhjustada mitmesuguseid haigusi. Nad on tavalised toidumirgituse
pohjustajad. Kdige probleemsem liik on Staphylococcus aureus, mis on tuntud oma
antibiootikumiresistentsuse poolest, péhjustades nii haavanakkusi kui ka mitmesuguseid pdletikke

ja nahahaigusi.®

Staphylococcus caprae esineb inimese nahal kommensaalina, kuid bakterit on seostatud ka
vereringe, kuseteede, luude ja liigeste infektsioonidega. Kuna Kklassikliste laboratoorsete
analliusidega on S. caprae-t keeruline kui mitte véimatu tuvastada, siis on alust arvata, et selle liigi

tahtsust inimkaaslejana on seni puudulike leidude t6ttu alahinnatud.®®

Streptococcus sanguinis, varem tuntud kui Streptococcus sanguis, on gram-positiivne
fakultatiivselt anaeroobne koki-kujuline bakter, mis kuulub Viridans Streptococcus riihma. S.
sanguinis on terve inimese suuddne normaalne elanik, kdige rohkem esineb teda hambakatus.®’
Teine sama perekonna liik, mis elab suuddnes on S. mutans. Need bakterid suudavad lisaks
hammaste pinnale kleepumisele, kinnituda ka teineteise kiilge, eritada hammastele kahjulikku

piimhapet ja ise selles happelises keskkonnas ellu jaada.

Vibrio perekond kuulub klassi Gammaproteobacteria sugukonda Vibrionaceae. Vibrio perekonna
bakterid on gram-negatiivsed mittesporogeensed fakultatiivsed anaeroobid. Perekonnas on palju
lilke. Tuntuimad esindajad on koolerat péhjustav Vibrio cholerae ja gastroenteriiti tekitav Vibrio
parahaemolyticus. Vibrio perekonna esindajad pdhjustavad sageli toidumirgitusi, mida

seostatakse sageli ka vaheklpsetatud mereandidega.

61 Tsukamoto T, Kinoshita Y, Shimada T, Sakazaki R (1978) Two epidemics of diarrhoeal disease possibly caused by
Plesiomonas shigelloides. J Hyg (Lond), 80: 275.

62 Rutala WA, Sarubi FA Jr, Finch CS, et al. (1982) Oyster-associated outbreak of diarrhoeal disease possibly caused by
Plesiomonas shigelloides. Lancet, 1:739.

63 Okawa Y, Ohtomo Y, Tsugawa H, et al (2004) Isolation and characterization of a cytotoxin produced by Plesiomonas
shigelloides P-1 strain. FEMS Microbiol Lett, 239: 125.

64 Ciznar 1, Hostacka A, Gonzalez-Rey C, Krovacek K (2004) Potential virulence-associated properties of Plesiomonas
shigelloides strains. Folia Microbiol, 49: 543.

85 https://et.wikipedia.org/wiki/Staf%C3%BClokokk

% Seng P, Barbe M, Pinelli PO, Gouriet F, Drancourt M, Minebois A, Cellier N, Lechiche C, Asencio G, Lavigne JP, Sotto A,
Stein A (2014) Staphylococcus caprae bone and joint infections: a re-emerging infection?". Clin Microbiol Infect. 20 (12):
01052- 01058..

67 https://en.wikipedia.org/wiki/Streptococcus_sanguinis
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Vibrio cholerae on dgeda nakkushaiguse koolera tekitaja. Nad on gram-negatiivsed,
komakujulised bakterid, kes vajavad elutegevuseks aeroobset keskkonda. Nakatumine toimub
fekaal-oraalsel teel. Haigusetekitaja siseneb organismi suu kaudu ning Kinnitub seejérel soole
mikrohattudele, kus hakkab paljunema ning eritama enterotoksiini, mis viib vee ja elektrolliutide
kaole hlpersekretsiooni n&ol. Haigus algab enamasti kdhulahtisusega. Suur veekadu kutsub esile

tugeva janu, kuid vedelikku tarbides oksendatakse see lisna pea valja. Mineraalsoolade ja vee

Aeromonas perekond koosneb gram-negatiivsetest pulga-kujulistest bakteritest, mis on laialdaselt
levinud nii magevees, estuaarides kui ka merekeskkonnas.®® Perekond Aeromonas eraldati
sugukonnas Vibrionaceae eraldi seisvaks sugukonnaks Aeromonadaceae 1980. aastate keskpaiku,
kui molekulaargeneetilised uuringud olid selleks andnud piisavalt tGendusmaterjali.®®™
Aeromonas liigid on vdimelised kasvama vaga laias temperatuuri vahemikus, kuigi enamus
eelsistab pigem suviseid temperatuure. Osa liike pohjustavad loomadel, sealhulgas kaladel,
roomajatel, kahepaiksetel, imetajatel ja inimestel laia spektriga haigussiindroomi.”* Perekond
Aeromonas on jagatud kaheks peamiseks riihmaks: (1) liikuvad mesofiilsed liigid, kokku kaheksa,
mis vdivad pdhjustada haigusi inimestel; (2) liikumisvGimetud psihhrofiilsed liigid, mis

pbhjustavad iildiselt haigusi ainult kaladel.”

Aeromonaade ei peeta Uldiselt mereorganismideks, vaid neid v6ib leida merevees kui see on
segunenud mageveega, nditeks riimvees ja estuaarides. Ekstreemseid soolsusi aeromonaadid ei
talu. Aeromonas liigid taluvad saastatut keskkonda, sealhulgas keemilist reostust.”® Fekaalides
neid dldjuhul ei leidu, seega ei kajasta nende olemasolu ka fekaalset reostust. Kdige levinum
iniminfektsiooni allikas on kokkupuude vérske vdi riimveega. Nakkusohtu saab looduslike
veeallikate (jarved, j0ed, ojad, tiigid, aiad) seireks vahendada ettevaatusega, sh traumaatiliste
haavade ohu minimeerimiseks ja suu kaudu manustamiseks, eriti kuumemate suvekuudel.
Kohulahtisus on Aeromonas nakkuse kdige sagedasem ilming.”*" Hemoltilise ureemilise

siindroomiga (HUS) on seostatud liigi A. hydrophila tiivesid.”® Aeromonas v6ib pdhjustada

% Holmes P, Niccolls LM, Sartory DP. The ecology of mesophilic Aeromonas in the aquatic environment. In: The Genus:
Aeromonas, First Edition, Austin B, Altwegg M, Gosling PJ, Joseph SW (Eds), John Wiley & Sons, Ltd, Chicester 1996. p.127.
69 Martin-Carnahan A, Joseph SW. Aeromonas. In: Bergey's Manual of Systematic Bacteriology, Second Edition, Brenner,
Krieg, Staley, Garrity (Eds), Williams and Wilkins, New York 2005. Vol 2.

0 Colwell RR, MacDonell MR, De Ley J. Proposal to recognize the family Aeromonadaceae. Int J Syst Bacteriol 1986; 36:473.
"L Gosling PJ. Aeromonas species in diseases of animals. In: The Genus: Aeromonas, First Edition, Austin B, Altwegg M,
Gosling PJ, Joseph SW (Eds), John Wiley & Sons, Ltd, Chicester 1996. p.175.

72 https://www.uptodate.com/contents/aeromonas-infections

73 Seidler RJ, Allen DA, Lockman H, et al. Isolation, enumeration, and characterization of Aeromonas from polluted waters
encountered in diving operations. Appl Environ Microbiol 1980; 39:1010.

4 Parker JL, Shaw JG. Aeromonas spp. clinical microbiology and disease. J Infect 2011; 62:109.

75 Janda JM, Abbott SL. Evolving concepts regarding the genus Aeromonas: an expanding Panorama of species, disease
presentations, and unanswered questions. Clin Infect Dis 1998; 27:332.

6 Robson WL, Leung AK, Trevenen CL. Haemolytic-uraemic syndrome associated with Aeromonas hydrophila enterocolitis.
Pediatr Nephrol 1992; 6:221.
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kergete kuni raskete haavainfektsioonide teket. Infektsioon toimub tavaliselt traumajérgsel
kokkupuutel veekeskkonnaga. A. hydrophila, A. veronii ja A. schubertii on liigid, mis on kdige
sagedamini haavainfektsioonidest eraldatud.””’® Lisaks on dokumenteeritud aeroomonaadne
nekrotiseeriv fasiit, mis on seotud muude liikidega nagu A. veronii, A. schubertii ja A. caviae.”

A. dhakensis on seotud tdsiste inimeste nakatumistega Taiwanis, Malaisias ja Austraalias.®

Legionella perekond on patogeensete gram-negatiivsete bakterite grupp, mille tuntuim esindaja
L. pneumophila on kopsupdletikusarnase haiguse legionelloosi ehk Leegionéride haiguse
pdhjustaja. See grupp on levinud paljudes keskkondades, sealhulgas mullas ja veeslsteemides, kus
on tuvastatud vahemalt 58 liiki, millest vdhemalt 25 liiki on otseselt seotud haigestumistega.
Legionellasid vdib leida pinnaveelise tarbevee veetorustikest, kliimaseadmetest ja
soojaveeboilerites. Looduslikes veekogudes vGib Legionella elada ka amddbides (Acanthamoeba
spp., Naegleria spp., Vermamoeba vermiformis) vdi teistes algloomades nagu Tetrahymena
pyriformis.®! Nakatutakse eelkdige sissehingatavas 6hus olevate legionella baktereid kandvate
veepiiskade kaudu. Haigus ei levi inimeselt inimesele. Kdige sagedamini haigestuvad ndérgenenud
kaitsevbimega (immuunpuudulikkusega) lle 50-aastased mehed, eriti kui nad suitsetavad ja
pdevad naiteks kopsuhaigusi vOi suhkurtbbe voi kui neil esineb kasvajaid. Nakatumisriskiks on
puhastamata ventilatsiooni-, niisutus- ja kliimaseadmed majutusasutustes ning ujumine veekogus.
Legionelloosi peamisteks avaldusteks on iseparanev gripitaoline kopsumuutusteta palavikuline
haigus Pontiaci palavik vai agedalt kulgev kopsupdletik ehk tdeline legionelloos.®? Legionelloosi
esineb kogu maailmas 80-90% Uksikjuhtudena ja 10-20% puhangutena. Puhangutena esineb
legionelloosi eelkdige hotellides ja veekeskustes. Haiguspuhanguid registreeritakse ka haiglates,
kruiisilaevadel, kaubanduskeskustes, toostusettevotetes. Haiguste Eennetamise ja TGrje Euroopa
Keskuse (ECDC) andmetel registreeritakse enim legionelloosi juhte Hispaanias, Prantsusmaal,

Itaalias ja Suurbritannias. Eestis esineb legionelloosi iiksikjuhtudena.®

Legionella perekonna tuntuim liik L. pneumophila on kopsupdletikusarnase haiguse legionelloosi

ehk Leegiondride haiguse pohjustaja. Nii L. pneumophila serotltpe kui ka teisi Legionella liike

7 Janda JM. Recent advances in the study of the taxonomy, pathogenicity, and infectious syndromes associated with the genus
Aeromonas. Clin Microbiol Rev 1991; 4:397.

8 Vally H, Whittle A, Cameron S, et al. Outbreak of Aeromonas hydrophila wound infections associated with mud football. Clin
Infect Dis 2004; 38:1084.

" pPark SY, Jeong WK, Kim MJ, et al. Necrotising fasciitis in both calves caused by Aeromonas caviae following aesthetic
liposuction. J Plast Reconstr Aesthet Surg 2010; 63:€695.

8 Presley SM, Rainwater TR, Austin GP, et al. Assessment of pathogens and toxicants in New Orleans, LA following Hurricane
Katrina. Environ Sci Technol 2006; 40:468.

81 Swanson MS, Hammer BK (2000) Legionella pneumophila pathogesesis: a fateful journey from amoebae to macrophages.
Annual Review of Microbiology. 54: 567-613.

82 Lawrence K. Altman (2006) In Philadelphia 30 Years Ago, an Eruption of Illness and Fear. New York Times.

8 https://www.terviseamet.ee/fileadmin/dok/Nakkushaigused/nakkused/L egionelloos.pdf
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esineb nii jahutussiusteemide kui ka veejaotussiisteemide vees. Patogeensed on kdik L.
pneumophila liigi serogrupid. Ulejaanud Legionella liike (leitud vees ja pinnases) peetakse

mittepatogeenseteks seni, kuni nende patogeensus veel ilmnenud ei ole.34
Legionella tucsonensis sp. nov. isoleeritud kunstneeruga patsientidelt.®
Legionella adelaidensis, suhteliselt hiljuti avastatud liik, isoleeriti jahutusvee paagist.5®

Legionella norrlandica sp. nov.,isoleeritud puitu tootleva ettevdttebioloogilise puhastuse

slisteemist.?”

Legionella tunisiensis sp. nov. suhteliselt hiljuti isoleeritud keskkonnaa. Legionella tunisiensis
on isoleeritud Tuneesias asuva hupersaliinse Sabkha jarve veest. See bakter on huvitav selle
poolest, et ta on looduses amoobi-resistentne ehk sailib elusana amoobide sees (ei seedu). 889
Seega vOivad amodbid legionellabakterit levitada ilma, et see oleks analiilisiga tuvastatav (analulis

annab vale negatiivse tulemuse).

Mycobacterium on (ks perekond seltsist Mycobacteriaceae, kuhu kuulub kokku tle 190 liigi.
Mikobakterite hulgas on patogeenseid baktereid, mis pohjustavad nii inimestel kui teistel
imetajatel raskeid haigusi, sealhulgas tuberkuloosi (Mycobacterium tuberculosis) ja leeprat
(Mycobacterium leprae). Mikobaktereid jagatakse diagnoosimise ja ravimise eesméargil mitmeks
suuremaks rihmaks: M. tuberculosis kompleks, mis voivad pohjustada haigestumist tuberkuloosi:
M. tuberculosis, M. bovis, M. africanum, M. canettii, M. caprae, M. microti, M. mungi, M.
pinnipedii, M. suricattae ja M. microti; M. leprae, kes pdhjustab Hansen'i haigust ehk pidalitbe.
Mittetuberkuloossed mukobakterid (NTM) on kdik teised mikobakterid, mis vbivad teatud
juhtudel pdhjustada siiski ka tuberkuloosi sarnast kopsuhaigust vai siis Iimfi- ja nahahaigusi.®
Eestis on sagedaimaks mikobakterioosi tekitajaks liigid M. avium ja M. avium’i-intracellulare
kompleks, kuhu kuulus 76,4% veistelt ja 70,8% sigadelt isoleeritud NTM kultuuridest

Mycobacterium aubagnense (saanud nime linna Aubagne jérgi, kus see mikroob esmakordselt

patsiendi bronhide aspiratsioonist isoleeriti). Need organismid on grampositiivsed batsillid,

84 https://www.specialpathogenslab.com/legionella-species.php

8 Thacker WL, et al.(1989) J Clin Microbiol. 27(8): 1831-1834.

8 Benson RF, et al. (1991) J Clin Microbiol. 29: 1004-1006

87 Rizzardi K, Winiecka-Krusnell J, et al. (2015) Int J Syst Evol Microbiol. 65, 2: 598-603.

8 Campocasso A (2012) Int J Syst Evol Microbiol. 62, 12: 3003-3006.

89 Campocasso A, Boughalmi M, Fournous G, Raoult D, Scola BL (2012) Legionella tunisiensis sp. nov. and Legionella
massiliensis sp. nov., isolated from environmental water samples. International Journal of Systematic and Evolutionary
Microbiology, 62, 3003-3006

% https://et.wikipedia.org/wiki/M%C3%BCkobakter

%1 Sudakov, M., Kumar, J., Kokassaar, S. ja L. Hakkinen. 2003. Mittetuberkuloossete miikobakterite (NTM) poolt phjustatud
infektsioonide epidemioloogiast kodu- ja metsloomadel Eestis. http://agrt.emu.ee/pdf/2003_5_sudakov.pdf
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optimaalne kasvutemperatuur 30 °C, ei kasva 42 °C juures. See liik vdib pdhjustada kroonilist
kopsupdletikku ja sepsist. In vitro on tundlik amoksitsilliin, amoksitsilliin / klavulanaat,
cefoksitiin, imipeneem, minotsikliin, doksttsukliin, Klaritromatsiin, eritromutsiin, asitromatsiin,
amikatsiin, tobramutsiin, tsiprofloksatsiin, ofloksatsiin, sparfloksatsiin ja trimetoprim /

sulfametoksasool.

Neisseria perekond sisaldab gram-negatiivseid kokke ja diplokokke, mis on peamiselt imetajate
limaskestade kommensaalsed asustajad. Inimeselt on leitud 12 Neisseria liiki. Neist N.
meningitidis ja N. gonorrhoeae on olulised patogeenid, ulejaanuid liike v6ib pidada
oportunistlikeks (potensiaalseteks) patogeenideks. Neisseria liigi kaheksal tivel on leitud omadus
kaasa aidata suuddne ja/vdi hingamisteede poletikele.

Neisseriaceae Kingella rihm koosneb neljast liigist. Kingella kingae, neist kBige tavalisem, on
osa véikelaste kdhupiirkonna bakteriaalsest mikrofloorast. See bakter pohjustab laste haigestumist
juhul kui lapsel on eelnevalt esinenud stomatiit voi Glemiste hingamisteede infektsioon. Alla
kolme aasta vanused lapstel vdib K. kingae'ga nakatumise tulemusena areneda
selgroolllidevaheliste kbhrketaste pdletik koos luupdletikuga (spondylodiscitis), mis on seni
tuvastatud suhteliselt harva. Tulpilised simptomid sellise nakkuse puhul on seljavalu, kéhuvalu
ning luude ja liigeste kahjustused. Taiskasvanutel on K. kingae infektsioonid haruldased,
sagedamini esineb haigestumist immuunpuudulikkusega inimestel. Selle perekonna liike on
isoleeritud veel hambaravikabinettidest, kus on enamlevinud liikideks K.indologenes, K.
denitrificans (mdlemad pdhjustavad endokardiiti) ja K. oralis. Nendest bakteritest péhjustatud
infektsioonile aitavad kaasa limaskesta haavandid. Infektsioon vOib suuddnest kanduda edasi
hingamisteedesse voi siis pohjustada kuseteede pdletikku.®®

Clostridia on klass, kuhu kuuluvad gram-positiivsed, sporogeensed, anaeroobsed bakterid, kellele
on hapnik toksiline. Clostridia klassi bakterid on liikumisev@imelised, pulgakujulised voi
keerdunud.®* Mdned bakterid, naiteks C. butyricum ja C. pasteurianum fikseerivad lammastiku.
Bakterid fermenteerivad suhkruid orgaanilise hapete tekkimisega, néiteks pohilised produktid on

piim-, butaan-, etaan- ja metaanhaped. Clostridia klassi kuuluvad bakterid on rohkesti leitud

92 Adekambi T, Berger P, Raoult D, Drancourt M (2006) rpoB gene sequence-based characterization of emerging non-
tuberculous mycobacteria with descriptions of Mycobacterium bolletii sp. nov., Mycobacterium phocaicum sp. nov. and
Mycobacterium aubagnense sp. nov. Int. J. Syst. Evol. Microbiol., 56: 133-143.

9 Han XY1, Hong T, Falsen E (2006) Neisseria bacilliformis sp. nov. isolated from human infections. J Clin Microbiol. 44(2):
474-479.

% Rosenberg E, DeLong EF, Lory S, Stackebrandt E, Thompson F. The Prokaryotes: Firmicutes and Tenericutes [4 ed.]. Ik. 65-
75.
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mullas, aga osad neist on ka inimesele patogeensed liigid (nditeks C.botulinum, mis produtseerib

botulismi toksiini ja C.tetani produtseerib teetanus toksiini).%

Faecalibacterium prausnitzii on sugukonna Clostridiacea perekonna Faecalibacterium ainus
teadaolev liik ja kuulub soojavereliste soolestiku normaalse mikroobikoosluse hulka ehk
mikrobioomi.% F. prausnitzii, on inimese seedetrakti mikrobioomi kdige rikkalikum ja olulisem
kommensaalne bakter. Tervetel tdiskasvanutel moodustavad F. prausnitzii soolestiku mirofloorast

rohkem kui 5%.%" Normaalse soolemikrofloora esindajana fekaalse reostuse indikaator.

Leptospiraceae on spirohhetide perekond. Spirohheetideks nimetatakse pika pulga kujulisi
spiraalselt keerdunud, kruvijalt litkuvaid kemoheterotroofseid baktereid. Paljud spiroheetide liigid
on imetajatele haigustekitajateks®®. Leptospira perekond sisaldab samuti mitmeid patogeenseid
liike®®. Leptospira perekonda kuuluvad kolm klaadi, sealhulgas patogeensed liigid,

mitepatogeensed liigid ja teised, méaratlemata patogeensusega, liigid.

1l PATOGEENID, KEDA ANALUUSITUD VEEPROOVIDEST EI TUVASTATUD

SALMONELLAD. Salmonella serotuilipe on avastatud ligi 1700, nende hulgast on tuvastatud 10
kdige sagedasemat haigusetekitajat. Kdik salmonellabakterid on eluvdimelised né&dalaid nii vees,
jaas, heitvees kui ka toidus. Salmonella typhi pohjustatud haigus on eluohtlik kdhutttfus.
Inimene haigestub kdhutliufusesse, kui s66b toitu vdi joob vett, mis on saastunud haige inimese
valjaheidete voi uriiniga. Haiguse peiteaeg on 3-60 paeva. Haigust iseloomustab kérge palavik
(kuni 40 °C), valulik kurk, oksendamine, verepais rinnus, kdhulahtisus, 166ve nahal ja nérkus.
Haigus vdib kesta kuni kuus nddalat. Kohuttufus on levinud eelkdige viletsa hiigieenitasemega
piirkondades, nagu Aasia, Aafrika ja Ladina-Ameerika.!®® Salmonella enteritidis p&hjustab
haigust enterokoliit. Nakatunud inimestel ilmnevad kdhulahtisus, palavik, oksendamine ja
kdhukrambid 12—-72 tunni jooksul parast bakteri sattumist organismi. Enamasti kestab haigus 47

paeva ning suurem osa inimesi paraneb ravita. Raskematel juhtudel vdivad bakterid liikuda

% https://et.wikipedia.org/wiki/Firmikuudid

% Karlsson FH, Tremaroli V, Nookaew |, Bergstrom G, Behre CJ, Fagerberg B, Nielsen J, Backhed F. (2013) Gut metagenome
in European women with normal, impaired and diabetic glucose control. Nature. 498 (7452): 99-103.

97 Lopez-Siles M, Khan TM, Duncan S, Harmsen HIM, Garcia-Gil LJ, Flint HJ. (2012). Cultured Representatives of Two Major
Phylogroups of Human Colonic Faecalibacterium prausnitzii Can Utilize Pectin, Uronic Acids, and Host-Derived Substrates for
Growth. Applied and Environmental Microbiology. 78 (2): 420-428.

% Morey RE, Galloway RL, Bragg SL, Steigerwalt AG, Mayer LW, Levett PN (2006). Species-specific identification of
Leptospiraceae by 16S rRNA gene sequencing. J. Clin. Microbiol. 44: 3510-3516.

9 Morey RE, Galloway RL, Bragg SL, Steigerwalt AG, Mayer LW, Levett PN (2006). Species-specific identification of
Leptospiraceae by 16S rRNA gene sequencing. J. Clin. Microbiol. 44 (10): 3510-3516.
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sooltest vereringesse ja mujale — kui haige ei saa Kiiresti antibiootikume, voib haigus 16ppeda

surmavalt. Reeglina toimub nakatumine fekaal-oraalsel teel.

Pseudomonas aeruginosa. P. aeruginosa on gram-negatiivne pulga-kujuline bakter, kes vdib
pdhjustada taimede ja loomade, sealhulgas ka inimese haigestumist. P. aeruginosa on mitmete
ravimite, sh antibiootikumide, suhtes resistentne ning sellest tulenevalt meditsiiniliselt erilise
tdhtsusega liik, nn multiresistentne patogeen, millega vdib nakatuda haiglas. Bakteriga
nakatumisest tingitud haigusnahud on tema Kiire resistentsuse kujunemise tottu vaga raskesti
ravitavad. Samas on P. aeruginosa on véga laia levikuga ehk kosmopoliit. Teda leidub mullas,
vees, nahal ja enamikes inimtekkelistes keskkondades. Bakter on aeroob, kuid talub ka madala
hapnikusisaldusega keskkonda. Nimetatud omadused vdimaldavad tal koloniseerida paljusid
looduslikke ja kunstlikke keskkondi, sh inimesele paigaldatud transplantaate (kunstliigeseid

an).lOl

VIIRUSED.

A-hepatiidi viirus kandub edasi nii toidu kui veega, sellesse v6ib nakatuda ka ujumisel saastunud
vees. Selle viiruse poolt pdhjustatud haigus on A-hepatiit ehk kollatdbi. Kollatdbi on on
maksakahjustusega kulgev haigus, mille raskus vdib olla erinev, kuid reeglina A-hepatiidi puhul
maksapdletik krooniliseks ei muutu. A-hepatiit on vaga tavaline mitmes paigas maailmas ning
nakatumise oht on suurim neis piirkondades, kus higieeni- ja sanitaartingimused on

ebapiisavad.'%?

B-hepatiidi viirus pdhjustab A-viirusest tdsisemaid maksakahjustusi. B-hepatiit on tks kdige
levinumaid nakkushaigusi maailmas, olles 100 korda nakkavam kui HIV. B-hepatiidist vOib
kujuneda krooniline maksapdletik, mis vdib areneda maksatsirroosiks ehk maksavéhiks ning
pOhjustada surma. B-hepatiit levib nii kehavedelike (veri, higi, sperma, tupesekreet, sulg,

rinnapiim, uriin, pisarad) kui vee kaudu.%®
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