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Monitoringstechnieken die gebaseerd zijn op het uitlezen van de genetische code van orga-
nismen hebben hun intrede gedaan in het waterbeheer. Deze nieuwe methoden bieden alter-
natieve mogelijkheden van het opsporen van organismen en het verkrijgen van inzicht in het
watersysteem en de waterketen. Dit rapport beschrijft de achtergrond van de techniek en gaat
in op een aantal toepassingen in het waterbeheer en hun haalbaarheid.

In het DNA is de genetische code van een organisme vastgelegd. Deze code is voor ieder organis-
me uniek. Na voorbewerking kan het DNA-profiel van organismen bepaald worden. Niet alleen
van de organismen die nu al routinematig geanalyseerd worden, zoals vissen, het fytoplankton,
blauwalgen en zodplankton, maar ook van andere organismen, die voorheen niet in de analyse
werden meegenomen. Denk aan bacterién en ziekteverwekkende organismen, die een belangrijk

aanvullend inzicht geven in het watersysteem en waterkwaliteit.

De DNA-technieken stellen waterbeheerders in staat sneller en vollediger een beeld te krijgen
van het ecologisch functioneren van watersystemen en van de mogelijke risico’s die kleven aan
het gebruik van oppervlaktewater voor recreatiedoeleinden en drinkwaterproductie. Een extra
dimensie vormt het analyseren van het ‘environmental DNA’, het eDNA. Hierbij worden losgela-
ten cellen van hogere organismen, zoals vissen en muskusratten geidentificeerd. Deze analyses
kunnen bijvoorbeeld worden benut bij monitoring voor de Kaderrichtlijn water, maar ook voor
het strategisch inzetten van muskusrattenbestrijders.

De in dit rapport beschreven technieken en toepassingen zijn grotendeels rijp voor gebruik in
het waterbeheer, maar dienen nog wel gestandaardiseerd en opgeschaald te worden. In de toe-
komst zullen wetenschappelijke ontwikkelingen en ervaringen met toepassing in de praktijk
aanleiding zijn de methoden verder aan te scherpen. Daarbij zal worden aangesloten bij de be-
vindingen van andere Europese landen, die verenigd in DNAqua.net ervaringen uitwisselen en
standaarden ontwikkelen. Hiermee bieden DNA-technieken binnen afzienbare tijd een belangrij-

ke bijdrage aan het waterbeheer.

Bij dit rapport is een Deltafact opgesteld en een korte animatie gemaakt. Beide zijn te benaderen
via de website van de STOWA.

JOOST BUNTSMA
Directeur
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DNA-technieken kunnen de monitoring in het waterbeheer drastisch veranderen. Vanuit een
behoefte-inventarisatie bij de waterschappen zijn voor de vier domeinen (watersystemen, af-
valwatersystemen, waterketen en waterweren) relevante thema’s geidentificeerd waarvoor
DNA-technieken kunnen worden ingezet. Per domein is vervolgens uiteengezet in hoeverre
DNA-technieken al klaar zijn voor de praktijk of welke tussenstappen gemaakt moeten wor-
den om dit te realiseren. Deze inventarisatie vormt de basis voor een visie op de toegevoegde
waarde van DNA-technieken in het waterbeheer en hoe deze het beste kunnen worden geim-

plementeerd.

WATERSYSTEMEN

Via DNA-technieken kan de biodiversiteit in watersystemen worden bepaald en beoordeeld. Ze
leveren echter wel een ander type informatie in vergelijking met de huidige methoden, die or-
ganismen aan de hand van hun morfologische kenmerken inventariseren. Hierdoor zijn de re-
sultaten van DNA-technieken en morfologische technieken slechts ten dele vergelijkbaar. Het is
daarom effectiever om de resultaten van een DNA-analyses als uitgangspunt te nemen voor wa-
tersysteemmonitoring. Hierdoor kunnen belangrijke voordelen van DNA-technieken optimaal
worden benut zoals opschaalbaarheid, beperkte monitoringsinspanning, kostenefficiéntie, een

completer inzicht in de biodiversiteit en eenvoudig reproduceerbare resultaten.

DNA-technieken hebben in onderzoek en pilotstudies al bewezen inzetbaar te zijn voor het
beoordelen van vervuilingsgradiénten of de ecologische toestand. De volgende stap is om een
verdere kalibratie tussen DNA-data en omgevingsfactoren te maken, zodat DNA-analyses een-
voudig vertaald kunnen worden naar ecologisch inzicht in het watersysteem. Hiervoor dient
ook gewerkt te worden aan een verdere standaardisatie van de toegepaste DNA-technieken, wat
bijdraagt aan reproduceerbare resultaten en een kostenefficiénte inzet. Zo kan de monitorings-
frequentie worden verhoogd en het monitoringsnetwerk worden verdicht, wat bijdraagt aan een
verbeterde systeemkennis en handelingsperspectief.

Naast ecologische systeemkennis kunnen DNA-technieken ook worden ingezet voor het opspo-
ren en kwantificeren van ziekteverwekkers in bijvoorbeeld zwemwater. Zo kunnen bronnen van
fecale bacterién worden opgespoord of blauwalgentoxineconcentraties worden ingeschat. Mo-
menteel loopt er onderzoek om deze analyses op locatie uit te voeren, waardoor in plaats van
wekelijks, dagelijks inzicht wordt verkregen in de waterkwaliteit. Zo dragen DNA-technieken bij

aan het verlagen van gezondheidsrisico’s rond zwemlocaties.

AFVALWATERSYSTEMEN

Afvalwatersysteembeheerders willen DNA-analyses inzetten om het zuiveringsproces op rwzi’s
te verbeteren. Hierin verschilt de vraag van de afvalwatertechnologen ten opzichte van watersy-
steembeheerders, met respectievelijk focus op het in kaart brengen van processen in plaats van
biodiversiteit als maat van het biologisch functioneren van een systeem. DNA-analyses hebben
bewezen uitermate geschikt te zijn om de microbiéle samenstelling op rwzi’s in kaart te brengen.
Om deze informatie in te kunnen zetten voor procesverbeteringen is het cruciaal om de verbin-

ding te leggen tussen microbiéle samenstelling en de zuiveringsprocessen. Hiervoor is aanvullend
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onderzoek noodzakelijk. Wel kunnen DNA-technieken nu al in de praktijk worden ingezet bij het
bepalen van de impact van effluentlozingen op het oppervlaktewater, het aantonen van rwzi-lekk-

ages naar het grondwater of het opsporen van ziekteverwekkers in het afvalwater.

WATERKETEN

DNA-analyses geven aanvullend inzicht in de processen die zich afspelen binnen een rioolsy-
steem. Toepassingen zijn het opsporen van rioolbuiserosie en het identificeren van pathogenen
in afvalwater. Deze pathogenen-analyses bieden zowel inzicht in ontwikkelingen in de volksge-
zondheid (aantonen COVID-19 coronavirus) als potentiéle gezondheidsrisico’s rond rioolwater.
Het routinematig inzetten van DNA-technieken biedt de mogelijkheid deze risico’s continue
te monitoren. Daarnaast kunnen DNA-technieken worden ingezet voor het opsporen van lozin-
gen als deze een onderscheidende biologische component bevatten (slachtafval, plantenmateri-

aal etc.).

WATERWEREN

De primaire functie van het domein waterweren is de waterveiligheid in Nederland te borgen.
Hierbij is het van groot belang een actueel beeld te hebben van de toestand van de dijken en of
er mogelijke risico’s zijn die leiden tot verzwakkingen. DNA-technieken worden nu al effectief
ingezet voor het opsporen van muskusratten en rivierkreeften, waarmee ze al praktisch bijdra-
gen aan het bestrijden van schade aan dijken. Mogelijk zijn DNA-technieken ook in te zetten om
een beeld te krijgen van de biologische processen die zich afspelen in dijken (zoals afbraakpro-
cessen), die van invloed kunnen zijn op de dijkstabiliteit. Ten slotte kan men ook met DNA-tech-

nieken de biodiversiteit op en rond dijken in kaart brengen.

VISIE OP DE TOEPASSING VAN DNA-TECHNIEKEN IN HET WATERBEHEER

Tussen de verschillende waterbeheerdomeinen zijn er gedeelde thema’s waarbij DNA-technie-
ken kunnen worden ingezet. Zo overlappen de domeinen watersystemen, afvalwatersystemen
en waterketen in hun ambitie om een beter inzicht te krijgen in de impact van afvalwater op
het oppervlaktewater. Ook willen deze domeinen een beter beeld krijgen in de aanwezigheid
van ziekteverwekkers in de waterketen. Deze gedeelde thema’s bieden kansen om gezamenlijk
DNA-methoden en faciliteiten te benutten en de samenwerking tussen de domeinen vanuit een
gedeelde techniek te vergroten. Ook kan vanuit één DNA-monster meerdere doelen worden be-
diend (bijvoorbeeld muskusratten opsporen en biodiversiteit analyseren). Hierdoor kunnen wa-
terbeheerders het monitoringsnetwerk domein-overstijgend inrichten, waardoor dit efficiénter
kan worden ingezet. Voor een verdere implementatie en kostenefficiénte inzet van DNA-tech-
nieken zal er ook op een verdere standaardisatie van de toegepaste methoden moeten worden

ingezet.

Uit de enquéte afgenomen voor deze studie blijkt dat waterbeheerders van de verschillende do-
meinen nog maar beperkt op de hoogte zijn van hoe DNA-toepassing werken en hun voor- of
nadelen. Daarom hebben zij aangeven een grote behoefte te hebben aan een basiscursus DNA
voor waterbeheerders. Vanuit deze kennisimpuls kan dit een goed startpunt zijn voor de ontwik-

keling van een gezamenlijk DNA-monitoringsprogramma.
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DNA-technieken kunnen onderzoek en monitoring binnen het waterbeheer drastisch veran-
deren. Door biotechnologisch en biomedisch onderzoek zijn DNA-technieken in hoog tempo
verder ontwikkeld, waardoor deze voor steeds diepgaandere analyses worden ingezet tegen
sterk gereduceerde kosten. Ook zijn de methoden steeds eenvoudiger toe te passen met aan-
toonbaar reproduceerbare resultaten (Aires-de-Sousa e.a. 2006). Door deze technologische ont-
wikkelingen in de afgelopen tien jaar worden DNA-technieken op steeds grote schaal toege-
past en ook in onderzoeksvelden als aquatische ecologie (Rees e.a. 2014; Goldberg, Strickler,
en Pilliod 2015; Deiner e.a. 2017), afvalwatertechnologie (Schmitt e.a. 2017) en zelfs in citizen

science projecten (Biggs e.a. 2015).

Onder andere geinitieerd door STOWA zijn de afgelopen jaren verschillende (pilotjonderzoeken
uitgevoerd om ervaring op te doen met DNA-technieken binnen het waterbeheer (van Weeren en
van der Wijngaart 2017; Bijkerk e.a. 2013; Herder en Kranenbarg 2017; van Loon, Ydenberg, en
Bos 2017; de Vos van Steenwijk 2018; Timmers e.a. 2019). Gebaseerd op deze studies zijn een aan-
tal nuttige toepassingen ontwikkeld (STOWA factsheet, Beentjes 2020). Als vervolg op de uitge-
voerde pilotstudies wil STOWA een visie ontwikkelen hoe DNA-technieken in de toekomst verder
kunnen bijdragen aan het waterbeheer in Nederland. Bij deze visieontwikkeling wil STOWA zo

goed mogelijk aansluiten bij de vragen die momenteel spelen bij de waterbeheerders.

SCOPE VAN DEZE STUDIE

In opdracht van STOWA zijn de waterschappen benaderd om hun huidige ervaringen met
DNA-technieken te delen en mogelijke gewenste nieuwe toepassingen te identificeren binnen de
vier domeinen van de waterschappen (watersystemen, afvalwatersystemen, waterketen en wa-
terweren). De waterschappen zijn hiervoor bevraagd via een digitale enquéte en interviews (zie
bijlage 1 t/m 3). Vanuit deze behoefte-inventarisatie zijn per domein relevante thema’s geidenti-
ficeerd en is verder uitgewerkt hoe het toepassen van een DNA-techniek hier specifiek aan kan
bijdragen. Hierbjj is per DNA-toepassing via beschikbare literatuur een inschatting gemaakt van
de actuele status voor toepassing in de praktijk, variérend van ‘nog beperkt onderzocht, toepassing in
de praktijk lijkt nog ver weg’ (label rood) tot ‘toepasbaar in de praktijk’ (label groen). Deze categorise-
ring komt terug in de figuren van deze studie.

De vier waterbeheerdomeinen komen in de eerste vier hoofdstukken achtereenvolgens aan
bod. In de uiteindelijke visieontwikkeling is gekeken wat de samenhang is tussen de verschil-
lende thema’s of er overlap is tussen de waterbeheerdomeinen en welke strategie het beste
lijkt om DNA-technieken optimaal te laten bijdragen aan een verbeterd inzicht in de Neder-
landse waterketen.

FACTSHEET DNA-TECHNIEKEN VOOR WATERBEHEER

Vanuit STOWA is onlangs een factsheet (Deltafact) ontwikkeld met een uitgebreide beschrij-
ving van de DNA-technieken. We verwijzen naar deze factsheet voor een algemene uitleg hoe
DNA-technieken werken en een beschrijving van de terminologie gebruikt rond DNA-tech-

nieken.
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2.1

MONITORINGSWENSEN WATERBEHEERDERS
Watersysteembeheerders monitoren het oppervlaktewater om de actuele toestand en trends/pro-
cessen binnen watersystemen te bepalen (zie bijlage 1). Dit inzicht moet vervolgens bijdragen
aan handelingsperspectief voor het verbeteren van de watersysteemkwaliteit. Ook is de huidige
monitoringsopzet (meetnetwerk en toegepaste methoden) er vooral op ingericht om te voldoen
aan de Nederlandse uitwerking van de Kaderrichtlijn Water (KRW). Een voordeel van de KRW-ver-
eisten is dat deze voorziet in een vastgesteld en gestandaardiseerd minimum voor de biologische
monitoring in alle aangewezen KRW-waterlichamen voor macrofauna, fytoplankton, overige wa-
terflora en vissen. Deze KRW-monitoring voor de toestandsbepaling vindt plaats met reguliere
monitoringstechnieken, met name morfologische identificatie. Monitoring met DNA-technieken
is hiervan nog geen onderdeel. De hoge kosten van de KRW-monitoring laten weinig ruimte voor
aanvullende monitoring, waardoor er beperkt specifiek onderzoek kan worden gedaan naar (lo-
kale) waterkwaliteitsvraagstukken (bijvoorbeeld voor diagnose van knelpunten in de waterkwa-
liteit).

Voor de toekomst zien watersysteembeheerders dan ook graag dat de kosten van de KRW-moni-
toring beperkt kunnen worden en er zo meer ruimte en prioriteit komt voor de door hun zelf

geformuleerde monitoringsambities (Bijlage 1).

CONVENTIONELE MONITORING

De conventionele biologische monitoringstechnieken maken gebruik van bio-indicatoren (BI) (Birk
e.a. 2012). Hierbij wordt ervanuit gegaan dat de aanwezigheid van een soort indicatief is voor de
kwaliteit van een waterlichaam. Deze analyses worden uitgevoerd door BI soorten te determineren
aan de hand van hun uiterlijke kenmerken (morfologie) en zijn sterk afhankelijk van de expertise
van individuele analisten. De resultaten worden door de waterbeheerders als voldoende betrouw-
baar geacht, maar de technieken zijn niet opschaalbaar, lastig verifieerbaar en variéren in kwaliteit
(Haase e.a. 2010). Daarnaast heeft morfologische identificatie de beperking dat alleen soorten die
morfologisch te identificeren zijn worden meegenomen, waardoor meiofauna en microbiéle taxa
geen deel uitmaken van de analyse. Van deze soortgroepen is bekend dat ze belangrijke bio-indi-
catoren kunnen zijn (Creer e.a. 2010; Payne 2013; Bouchez e.a. 2016).

Door de hoge kosten en vaak grote tijdsinspanning voor de analyse per monster (één enkel ma-
crofauna monster kost al snel 1200 euro), geeft de conventionele monitoring momenteel maar
beperkt invulling aan de totale informatiebehoefte van watersysteembeheerders. Ze hebben
voornamelijk behoefte aan een hogere monitoringsfrequentie en dichter monitoringsnetwerk
voor het verbeteren van hun systeemkennis en het hieruit volgende handelingsperspectief (bij-
lage 1). Er is dus een grote vraag naar een snellere, robuustere en kostenefficiéntere monitoring
die breed kan worden ingezet. Watersysteembeheerders staan daarom over het algemeen zeer
welwillend tegenover vernieuwende technieken, zoals DNA-analyses, die meer inzicht kunnen

geven in het watersysteem.
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2.2 TOEPASSINGEN VAN DNA-TECHNIEKEN IN WATERSYSTEEMMONITORING
DNA-technieken kunnen op verschillende manieren worden geimplementeerd in het waterbe-
heer. Zo kunnen ze worden toegepast om zoveel mogelijk aan te sluiten bij de conventionele
monitoring. Alternatief kunnen DNA-technieken worden ingezet om nieuwe bio-indicatoren te
ontdekken of meer inzicht te geven in de processen binnen een ecosysteem.

Kalibratie tussen morfologische bio-indicatoren en DNA-technieken

In deze toepassing van DNA-analyses worden huidige BI soorten aan de hand van hun DNA ge-
determineerd. Bij deze toepassing moeten DNA-technieken dus nauwgezet aansluiten bij de hui-
dige conventionele monitoringstechnieken voor morfologische identificatie. Dit is dus alleen

mogelijk voor BI soorten waarbij zowel de morfologie als de DNA-sequentie bekend is.

Het aantal specifieke Bl-soorten dat kan worden geidentificeerd aan de hand van hun DNA neemt
snel toe, doordat (internationale) referentie-databases zich in hoog tempo vullen met nieuwe
taxonomische groepen. Een van de grootste databases, de National Center of Biotechnology In-
formation database (NCBI), bevatte in 2012 al meer dan 10% van de gehele biodiversiteit in de
wereld (Federhen 2012). De compleetheid van de referentie-databases verschilt per soortgroep
(Hering e.a. 2018). Studies waarin DNA-analyses met morfologische analyses worden vergeleken,
hadden een overlap in soortdetectie tussen de 50-90% voor macrofauna (Hajibabaei e.a. 2011;
Elbrecht e.a. 2017) en diatomeeén (Kermarrec et al. 2014; Vasselon et al. 2017). Daarnaast identifi-
ceerden DNA-analyses ongeveer twee keer zoveel taxa ten opzichte van de morfologische analy-
ses voor macrofauna en vissen (Herder en Kranenbarg 2016). DNA resultaten kunnen ook worden
vertaald naar ecologische kwaliteitsratio’s (EKR’s) voor diatomeeén (Visco e.a. 2015; Kelly e.a.
2018) en macrofauna (Aylagas e.a. 2016; Elbrecht e.a. 2017). Hierbij lijkt het niet noodzakelijk om
de soortenabundantie te kwantificeren en is een EKR-score aan de hand van DNA aanwezigheid/
afwezigheid in veel gevallen voldoende (Kasemier 2015; Aylagas e.a. 2016; Elbrecht e.a. 2017; K. K.
Beentjes e.a. 2018).

Hoewel verschillende studies aantonen dat er overlap is tussen de conventionele monitoring en
DNA-technieken, zijn er technische en biologische redenen die een volledige kalibratie onmo-
gelijk maken. De belangrijkste is dat DNA-technieken en morfologische analyses fundamenteel
verschillende eenheden analyseren. DNA-technieken analyseren moleculen, morfologische tech-
nieken analyseren individuen. Het is belangrijk om te realiseren dat het aantal DNA-moleculen
van een specifieke soort niet één op één kan worden vertaald naar het aantal individuen geteld
met een morfologische analysetechniek. De discrepanties worden onder andere veroorzaakt
door verschillen in biomassa tussen organismen, cryptische diversiteit die met morfologische
technieken niet wordt opgemerkt, de aanwezigheid van DNA van dode of inactieve organismen
en de aanwezigheid van extracellulair DNA (Cordier e.a. 2020). Door dit fundamentele verschil
is het onbegonnen werk om te streven naar exact dezelfde resultaten bij DNA-technieken en
morfologische analyses. Het is nuttiger om de DNA-technieken te waarderen voor andere kwa-
liteiten zoals hun opschaalbaarheid, valideerbaarheid, reproduceerbaarheid, beperkte monito-

ringsinspanning en kostenefficiéntie.

DNA-analyses als basis voor de ontwikkeling van bio-indicatoren en ecosysteembeoordeling

In tegenstelling tot het inpassen van DNA-technieken in de huidige Bl-systematiek, kan ook op
basis van uitsluitend DNA een nieuwe Bl-set worden ontwikkeld. Dit kan gedaan worden aan de
hand van bijvoorbeeld “metabarcoding”, waarbij een brede range van biodiversiteit wordt geana-
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lyseerd binnen één DNA-monster. Deze zogenaamde community analyse geeft de mogelijkheid
tot een meer holistische monitoringsaanpak waarbij ook soortgroepen als bacterién en archaea
worden meegenomen, waarvan bekend is dat zij snel en sterk reageren op veranderingen binnen
een ecosysteem. Door de verdere ontwikkeling van nieuwe DNA-sequencing technieken is een
metabarcoding analyse tegenwoordig eenvoudig en goedkoop uit te voeren.

DNA-community profielanalyses hebben zeer succesvol nieuwe BI’s geidentificeerd voor de aan-
wezigheid en hoeveelheid van pesticiden (M. S. A. Thompson e.a. 2016; Andujar e.a. 2018), eutro-
fiering (Apothéloz-Perret-Gentil e.a. 2017; Martinez-Santos e.a. 2018; Li e.a. 2018; Simonin e.a.
2019; Tapolczai e.a. 2019) en andere landbouw- (Salis e.a. 2017) of afvalwatereffecten (Chonova
e.a. 2019; Timmers e.a. 2019). Deze studies tonen de kracht aan van deze community-analyses
en hun potentie om toegepast te worden in het waterbeheer. Bij deze studies wordt gebruik ge-
maakt van statistische analyses, die de relatie leggen tussen de soortensamenstelling en de mate
van verstoring (Dufréne en Legendre 1997). De verdere ontwikkeling van statistische analysetech-
nieken zullen het vertalen van DNA-community analyses naar een kwaliteitsbeoordeling verder
versterken en vereenvoudigen (Cordier e.a. 2019). DNA community-analyses kunnen voor een
accuratere bepaling van de ecologische status zorgen doordat van een groter aantal BI's gebruik

gemaakt wordt in vergelijking met conventionele monitoring (Cordier e.a. 2018).

In het STOWA-project “Toepassing eDNA voedselweb-analyses” wordt momenteel onderzocht
hoe DNA-metabarcoding analyses kunnen bijdragen aan een verbeterd inzicht in Nederlandse
aquatische ecosystemen (STOWA 2017; Schep 2019). Hierbij worden nieuwe BI’s geidentificeerd
voor zowel vissen, algen, zooplankton en bacterién. Het doel van dit project is om de interpreta-
tie van deze analyses te verbeteren en uiteindelijk tot een gestandaardiseerde methode te komen

voor grootschalige inzet.

DNA-analyses voor functionaliteit in plaats van biodiversiteit

Een andere manier om de ecologische kwaliteit van een watersysteem te bepalen is om te kijken
naar functionele genen. Simpel gezegd kijk je hierbij niet naar “wie of welke soort is er aanwe-
zig?” maar “wat kunnen/doen ze?”. DNA-technieken kunnen naast het identificeren van soorten
ook worden ingezet voor het bepalen van de aanwezige functionele genen die betrokken zijn bjj
metabole processen. Processen als bijvoorbeeld denitrificatie kunnen hiermee gedetailleerder
in kaart worden gebracht en ook weer worden gelinkt aan de aanwezige soortensamenstelling
binnen een waterlichaam (Veraart e.a. 2017). Binnen een ecosysteem veranderen de metabole ca-
paciteiten soms sneller dan de soortensamenstelling, waardoor het monitoren van functionele
genen een mogelijk betere “early warning” kunnen geven bij plotselinge veranderingen in het
milieu. Dit soort metagenomic studies kunnen de impact van specifieke vervuilingsstromen in
het oppervlaktewater bepalen (Cheaib e.a. 2018; Falk e.a. 2019).

Hoewel metagenomics steeds vaker wordt ingezet voor onderzoek, lijkt deze techniek nog niet
direct toepasbaar voor routinematige monitoring van het oppervlaktewater. Dit komt doordat
deze techniek nog sterk in ontwikkeling is en dat alternatieve analyses als proteomics mogelijk
nog beter inzicht geven in de metabole capaciteit en activiteit in het oppervlaktewater. De re-
sultaten die metagenomic-analyses leveren zijn zeer betrouwbaar, maar de interpretatie van dit
soort analyses zal nog verder moeten worden ontwikkeld en gestandaardiseerd. Metagenomics
en andere metabolische analysetechnieken zijn nu al inzetbaar om aanvullende informatie te

krijgen over het functioneren van een watersysteem.
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2.3

2.4

ZIEKTEVERWEKKERS IDENTIFICEREN IN HET OPPERVLAKTEWATER

In Nederland wordt tijdens het zwemseizoen twee wekelijks gemonitord op de aanwezigheid
van fecale bacterién Escherichia coli (E. coli), intestinale enterococcen en blauwalgen, omdat deze
een gezondheidsrisico vormen/signaleren voor zwemmers. Met de huidige meetmethoden kan
slechts beperkt een actueel beeld worden gegeven van de zwemwaterkwaliteit omdat de analy-
seresultaten vaak meerdere dagen op zich laten wachten. Ook wordt met de huidige methoden

maar beperkt inzicht verkregen wat de bron is van de verslechterde waterkwaliteit.

Via DNA-analyses met specifieke DNA-merkers, gericht op met name de Bacteroides bacterién, kan
de herkomst van E. coli en enterococcen worden gerelateerd aan specifieke diergroepen. Zo kan
er onderscheid gemaakt worden tussen mensen, runderen en andere herkauwers, paarden, var-
kens vogels, en honden (Heijnen e.a. 2014; Kardinaal 2017). In een vergelijkend onderzoek naar
nieuwe methoden voor het inschatten van blauwalgen toxine risico’s voor zwemmers, kwam het
analyseren van het aantal aanwezige toxine genen als een van de betere methoden naar voren
(Sollie en Kardinaal 2020). Voordelen voor het toepassen van een DNA-analyse waren dat deze
tegen relatief beperkte kosten kunnen worden uitgevoerd en dat ook andere DNA-analyses met
hetzelfde monster kunnen worden uitgevoerd (analyseren van zowel E. coli en enterococcen). Ook
kunnen DNA-technieken worden ingezet om ziekteverwekkers als zwemmersjeuk (Wanink en
Wolters 2013; de Lange, Bijkerk, en de Groot 2017), en de ziekte van Weil op te sporen (Becker e.a.
2017). Momenteel lopen pilotstudies (medio 2020, KWR) om de DNA-analyses zelf op locatie uit
te voeren. Zo kan een zeer actueel beeld worden gegeven wat de huidige status is van de zwem-

waterkwaliteit, wat essentieel is om een veilig zwemadvies van dag tot dag te kunnen geven.

IMPLEMENTATIE VAN DNA-TECHNIEKEN IN REGULIERE MONITORINGPROGRAMMA'S
Ecosysteemmonitoring

Veel actuele vragen van watersysteembeheerders kunnen onvoldoende worden beantwoord met
de huidige monitoringsopzet door methodologische beperkingen en kosten. DNA-technieken
kunnen voor veel van deze vragen een oplossing bieden door meer, sneller en goedkoper gevraag-
de informatie te leveren (figuur 2.1). Wel leveren DNA-technieken een ander type informatie over
een ecosysteem dan tot dusver met de conventionele monitoringsmethoden wordt verkregen. De
inzet van DNA-technieken vraagt dus niet zozeer om een verdere technische ontwikkeling maar

om een nieuwe manier van ecosysteem-analyse.

DNA-technieken kunnen het monitoren van de huidige standaard BI’s vereenvoudigen. Door de
uitbreiding van beschikbare referentiedatabases kunnen DNA-analyses steeds beter de met mor-
fologie geidentificeerde BI's analyseren. Hiermee kunnen DNA-technieken richting de toekomst
als een steeds betrouwbaarder alternatief worden ingezet voor het bepalen van deze huidige BI’s.
Echter, door fundamentele verschillen tussen de technieken zullen er altijd verschillen zijn in
de uitkomsten. Het kalibreren van DNA-technieken met morfologische methoden zou daarom
maar zeer beperkt gebruik maken van de voordelen van DNA-technieken en dus maar beperkt

prioriteit moeten krijgen.

Een betere manier om DNA-technieken toe te passen voor het beoordelen van de ecologische toe-
stand en processen is om de DNA-informatie zelf als uitgangspunt te nemen. Hierbij wordt op ba-
sis van DNA-analyses een uitgebreide Bl-set ontwikkeld, waarbij volledig gebruik wordt gemaakt
van de soortensamenstelling in de DNA-data. DNA-metabarcoding kan tegenwoordig eenvoudig
en kostenefficiént worden uitgevoerd. Wel zal er geinvesteerd moeten worden in het kalibreren
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tussen DNA-data en vervuilingsgradiénten of ecologische kwaliteit om tot beoordelingen te ko-
men. De keuze voor deze aanpak sluit goed aan bij de vraag naar een meer holistische analyse
van het watersysteem. Ook biedt deze strategie de mogelijkheid om de monitoringsfrequentie en
-locaties kostenefficiént uit te breiden.

Naast soortenidentificatie kunnen DNA-technieken ook worden gebruikt voor het identificeren
van functionele genen in aquatische ecosystemen. Het beoordelen van de ecologische kwaliteit
aan de hand van functionele genen wordt in onderzoek steeds vaker toegepast. Deze techniek
moet echter nog verder worden ontwikkeld om routinematig te worden ingezet. Ook zijn er
alternatieve technieken als proteomics, het bestuderen van eiwitten en hun biologische functie,
die mogelijk beter toepasbaar zijn om de processen in een ecosysteem in kaart te brengen. Toch
is het toepassen van deze technieken in bijvoorbeeld pilotstudies nu al zeer nuttig omdat hier-
mee aanvullende informatie kan worden gegenereerd om bijvoorbeeld metabarcoding analyses

beter te interpreteren.

Tot dusver zijn DNA-technieken voornamelijk toegepast binnen pilotstudies. Bij deze pilots zijn
veel verschillende protocollen gebruikt voor het opwerken, sequensen en analyseren van de data,
waardoor de resultaten beperkt vergelijkbaar zijn tussen studies. Doordat bij deze pilotstudies
maar een beperkt aantal monsters is genomen waren de kosten per monster vrij hoog. Hierdoor
is de belofte dat DNA-analyses veel kostenefficiénter kunnen worden uitgevoerd nog niet inge-
lost. Voor een betrouwbare en kostenefficiénte inzet is het daarom belangrijk om een universele
standaard af te spreken. Voor het toepassen van DNA-analyses zijn al verschillende standaarden
ontwikkeld als de MIGS, MIMARKS en MIxS (Field e.a. 2008; Yilmaz e.a. 2011). Er lopen momen-
teel al Europese initiatieven voor het ontwikkelen van een standaard voor het toepassen van
DNA-analyses voor de watersysteem monitoring (DNAqua-Net). Het is sterk aan te bevelen om
hierbij aan te sluiten voor de Nederlandse methodeontwikkeling. Zo kan de focus worden ver-

legd van DNA-methodeontwikkeling naar data interpretatie.

Ziekteverwekkers

DNA-analyses blijken effectieve methoden voor het analyseren van fecale bacterién, blauwal-
gentoxines en andere ziekteverwekKkers in het oppervlaktewater. Momenteel zijn deze DNA-ana-
lyses nog geen onderdeel van de standaard monitoring voor het bepalen van de waterkwaliteit
op zwemlocaties, al zijn veel van deze methoden er al klaar voor om routinematig te worden

ingezet.

Het uitvoeren van deze DNA-analyses van monstername tot uitslag duurt nu nog 1-2 dagen. Deze
tijd van monstername tot resultaat kan verder verkort worden tot een paar uur, hier worden
momenteel pilotstudies naar uitgevoerd. DNA-technieken kunnen zo bijdragen aan een veel ac-
tueler beeld van de zwemwaterkwaliteit ten opzichte van de huidige conventionele technieken.
Dit is van groot belang voor het voorkomen van gezondheidsrisico’s op zwemwaterlocaties en

evenementen zoals city-swims.
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FIG 2.1 DNA-TOEPASSINGEN IN HET WATERSYSTEEMBEHEER

DNA-technieken kunnen worden ingezet voor: 1. zwemwaterkwaliteitsbeoordelingen, 2. ecosysteem en ecolo-
gische impact beoordelingen. Voor iedere toepassing is een indicatormeter die aangeeft in welk stadium van
ontwikkeling deze toepassing zich bevindt. Rood (nog beperkt onderzocht, toepassing in de praktijk lijkt nog
ver weg), oranje (toepassing wordt onderzocht, toepassing in de praktijk lijkt nog ver weg), licht groen (toe-

passing wordt uitgetest in pilotstudies, een kleine stap is noodzakelijk voor toepassing in de praktijk), groen
(toepasbaar in de praktijk).
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3.1

3.2

MONITORINGSWENSEN AFVALWATERSYSTEEMBEHEERDERS

Beheerders van afvalwatersystemen zijn verantwoordelijk voor het optimaal laten verlopen van
het zuiveringsproces op de zuiveringsinstallaties die zij beheren. Hiervoor wordt in eerste instan-
tie ingezet op het verwijderen van organisch materiaal en nutriénten als stikstof (N) en fosfaat
(P). Ook is er toenemende aandacht voor het verwijderen van microverontreinigingen als bestrij-
dingsmiddelen en medicijnresten. Het afbraak- en verwijderingsproces is voor een groot gedeelte
afhankelijk van de microbiéle samenstelling en activiteit in het slib en overige zuiveringsstap-

pen in de rwzi.

Aanvullende monitoring zoals DNA-analyses zou er volgens afvalwaterzuiveraars in eerste in-
stantie aan moeten bijdragen om handelingsperspectief te bieden voor het verbeteren van het
zuiveringsproces (zie bijlage 2). Hierin verschilt de vraag van de waterzuiveraars ten opzichte van
bijvoorbeeld watersysteembeheerders, met focus op het in kaart brengen van processen in plaats
van biodiversiteit als maat van het biologisch functioneren van een systeem. Toch hebben beiden
een gedeelde missie dat uiteindelijk het oppervlaktewater aan de kwaliteitseisen voldoet om tot
een goede ecologische toestand te komen.

Doordat DNA-technieken voor afvalwaterzuiveringsbeheerders hoofdzakelijk aanvullende in-
zichten bieden en maar beperkt een alternatief zijn voor de huidige rwzi-monitoring, richt onze
visieontwikkeling voor afvalwaterbeheerders zich vooral op de meerwaarde van de verschillende
DNA-toepassingen.

DNA-ANALYSES EN ZUIVERINGSRENDEMENTEN

Het zuiveringsproces op rwzi’s is voor een groot deel een microbiologisch proces waarbij nitrifi-
ceerders als ammonia oxiderende bacterién (AOB’s), nitriet oxiderende bacterién (NOB’s) en de-
nitrificeerders stikstof verwijderen, en fosfaat-accumulerende organismen (PAO’s) fosfaat verwij-
deren. Om het rwzi ontwerpproces te versimpelen wordt er voornamelijk rekening gehouden met
de chemische en fysische processen als maat voor de uiteindelijke biologische afbraakcapaciteit
(Purohit e.a. 2016). Operators kunnen via (online) parameters als pH, O,, NH," NO_, redox, etc., het
actuele biologische proces volgen en zo nodig bijsturen. Het dagelijks beheer van de installatie
gebeurt op basis van deze monitoringsmethodiek en is voldoende om de primaire processen van

organisch materiaal afbraak, nitrificatie, denitrificatie, CZV en fosfaatverwijdering te sturen.

De huidige rwzi-parameters kennen ook beperkingen, vooral als er onderliggende biologische
processen zijn die hieraan ten grondslag liggen. Een verandering van populatie, slibkwaliteit of
de impact van een rioolvreemde stof wordt nu wel gesignaleerd in het rendement van het zuive-
ringsproces, maar de onderliggende oorzaak kan vaak niet worden achterhaald. Rwzi-operators
worden soms geconfronteerd met het plotseling wegvallen van nitrificatie (Tang and Chen 2015,
Kroiss et al. 1992, Nielsen et al. 2009a) en het ontwikkelen van schuim en drijflagen (Nielsen 2009b,
Pujol et al. 1991). Bij deze problematiek kan een uitgebreider inzicht in de microbiéle populatie

mogelijk bijdragen de oorzaak te achterhalen en het zuiveringsrendement te optimaliseren.

Uit de enquéte (zie bijlage 2) bleek dat waterzuiveringsbeheerders graag meer inzicht krijgen in
de volgende onderwerpen:

* Het verloop van de kwalitatieve slibsamenstelling.

* Verschillen in verwijderingsrendementen van microverontreinigingen gerelateerd aan de mi-

crobiéle samenstelling.
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* Devoorspellende waarde van veranderingen in de populatiesamenstelling voor het optimali-
seren van het zuiveringsproces op de lange termijn.

* De invloed van de populatiesamenstelling voor de productie van lachgas (N,0).

* Impact van rioolvreemde stoffen op de populatiesamenstelling en het zuiveringsproces.

DNA-community analyses geven ons de mogelijkheid om de biologische diversiteit van rwzi’s mi-
nutieus in kaart te brengen. Een community-analyse van geactiveerd slib resulteert in gemiddeld
104 unieke sequenties, onderverdeeld over 30 verschillende phyla en ~10* genera (Xia e.a. 2018).
Deze populatie kan vervolgens worden verdeeld in de verschillende functionele groepen (als
nitrificeerders, AOB’s, NOB’s, PAO’s en draadvormers). Om informatie over microbiéle diversiteit
en samenstelling in te kunnen zetten voor het beter begrijpen van het rwzi-zuiveringsproces en
verder te optimaliseren, is het cruciaal dat de relatie kan worden gelegd tussen microbiéle sa-
menstelling en de zuiveringsprocessen. In onderzoeksopstellingen worden deze relaties al veel-
vuldig aangetoond. Zo kan de abundantie van koolstof- en stikstof afbraakgenen worden gerela-
teerd aan het rendement voor het afbreken van organisch materiaal en stikstof (Xia et al. 2014)
en is de microbiéle samenstelling te relateren aan fenol verwijdering (Rosenkranz et al. 2013).
Verder zijn er indicaties dat actief slib met een hogere microbiéle diversiteit beter opgewassen is
tegen een verstoring met een rioolvreemde stof (Saikaly en Oether 2011). Een hogere microbiéle
diversiteit is ook positief gecorreleerd met een hogere metabolische diversiteit (Yang et al. 2011),
wat mogelijk bijdraagt aan de afbraak van een grotere verscheidenheid van moleculen als bij-

voorbeeld microverontreinigingen.

Op rwzi schaal zijn verschillende (verkennende) studies uitgevoerd om een relatie te leggen tus-
sen het zuiveringsproces en de bacteriéle samenstelling. Bij onderzoek naar biologische fosfaat-
verwijdering zijn DNA-technieken succesvol ingezet om fosfaat verwijderende bacterién te identifi-
ceren en kwantificeren (Heijnen, Kraan, en Janssen 2015). Hierbij is een relatie gevonden tussen de
aantallen fosfaat accumulerende organismen (PAO’s) en fosfaatafgifte in het zuiveringsslib. Echter,
DNA-studies leiden niet altijd tot een duidelijke conclusie over de ontwikkeling van het zuiverings-
proces. In een vergelijkende studie tussen de rwzi’s van Nieuwe Wetering en Nieuwveen, waarbij
op één locatie een nieuwe zuiveringstechniek werd toegepast, konden geen duidelijke conclusies
worden getrokken over de ontwikkeling van PAO’s. Ook kon er maar beperkt inzicht worden ver-
kregen in de ontwikkeling van draadvormers in deze rwzi’s (Timmers et al. 2019). Een belangrijke
conclusie uit deze studie is dat op het schaalniveau van een rwzi er veel processen tegelijk verlo-
pen die onvoldoende worden gemonitord met de huidige technieken. Hierdoor kan bij een kleine
DNA-monstername in combinatie met beperkte metingen van zuiveringsparameters (zuiverings-
rendementen etc.) maar zeer beperkt een relatie worden gelegd tussen de invloed van de microbi-
ele samenstelling op het zuiveringsproces. Ook is het belangrijk te beseffen dat een DNA-analyse
inzicht geeft in biodiversiteit en metabole capaciteit, waardoor deze dus alleen indirect inzicht
geeft in de metabole activiteit binnen een rwzi. Zo kunnen DNA-analyses geen onderscheid maken
welk deel van de microbiéle populatie ook daadwerkelijk actiefis (Franklin en Mills 2006). Mogelijk
is een groot gedeelte van de community helemaal niet actief, wat de verklaring kan zijn waarom
sommige afbraakprocessen niet plaatsvinden ondanks dat de DNA-analyse wel de potentie hier-
voor aantoont. Ook kan het voorkomen dat de populatie niet in omvang verandert, maar wel vari-
eert in metabole activiteit (K. Yu en Zhang 2012), waardoor er alsnog fluctuaties kunnen zijn in het
zuiveringsproces. Daarom lijken aanvullende analyses als transcriptomics of proteomics, die een
directer beeld geven van de actuele metabole activiteit (zie ook uitleg 2.2.3), noodzakelijk te zijn

om de bacteriéle samenstelling/activiteit te relateren aan rwzi zuiveringsrendementen.
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3.3

3.4

VAN RWZI NAAR HET MILIEU

Het uiteindelijke doel van het optimaliseren van deze zuiveringsprocessen is het verminderen

van de impact van het effluent op het oppervlaktewater. Doordat de rwzi zelf ook een ecosysteem
is dat in verbinding staat met het oppervlaktewater is het van belang om te weten in hoeverre
de microbiéle samenstelling van de rwzi wordt overgedragen naar het oppervlaktewater. Verder
zijn effluentlozingen ook van invloed op de biologische waterkwaliteit en de processen in het
ontvangende oppervlaktewater. DNA-technieken geven de mogelijkheid om met één integrale

methoden de biodiversiteit binnen rwzi’s en aanliggende watersystemen te analyseren.

Oppervlaktewater DNA-community profielen langs een gradiént van rwzi effluent geven inzicht
in hoever de invloed van een rwzi benedenstrooms rijkt en impact heeft op de biodiversiteit en
processen in het oppervlaktewater (Martinez-Santos et al. 2018; Timmers et al. 2019; Chonova et
al. 2019). Martinez-Santos et al. (2018) laten zien dat het effluent ook van grote invloed is op de
processen die plaatsvinden in het benedenstroomse ecosysteem, door het potentieel veroorza-
ken van een verhoogde N,O emissie benedenstrooms. N,O is een zeer krachtig broeikasgas wat

bijdraagt aan de opwarming van de aarde.

Naast de impact van rwzi’s op oppervlaktewater kan afvalwater door lekkages van de installatie
ook in het grondwater terecht komen. In een pilotstudie uitgevoerd door KWR (Timmers et al.
2019) wordt aangetoond dat DNA-technieken de vervuiling van het grondwater vanuit een rwzi
aantonen, ondanks dat andere parameters als ammoniumconcentraties en chemisch zuurstof-
verbruik geen indicatie opleveren voor een lekkage naar het grondwater. Een DNA-analyse kan
dus als “early-warning” dienen voor het detecteren van een lekkage. Deze voorbeelden laten zien
dat DNA-technieken al kunnen worden ingezet om inzicht te krijgen wat de impact is van een

rwzi op het omliggende milieu.

GEZONDHEIDSRISICO’S

Naast de relatie met zuiveringsrendementen zijn er ook andere biologische componenten in
de waterzuivering van belang, waar met DNA-technieken op kan worden gemonitord. Rwzi’s
leveren een belangrijke bijdrage aan het voorkomen van gezondheidsrisico’s doordat schadelijke
stoffen uit het water zijn gezuiverd en zo niet op bijvoorbeeld zwemlocaties terecht komen. Toch
kunnen rwzi’s zelf een bron van gezondheidsrisico’s zijn, bijvoorbeeld door de ontwikkeling van
antibioticaresistentie en Legionella binnen de zuivering (Schmitt et al. 2017; de Vos van Steenwijk
et al. 2017) (Bartels e.a. 2019; Vermeulen e.a. 2019).

Via het afvalwater van ziekenhuizen en huishoudens komen antibioticaresistente bacterién in
de waterketen terecht die deze resistentie weer kunnen overdragen op rwzi-bacterién. Het me-
rendeel van de rwzi-bacterién is geen direct gezondheidsrisico omdat zij zelf niet ziekmakend
zijn. Toch is het ongewenst dat antibioticaresistentie zich ontwikkelt in rwzi’s omdat bacterién
gemakkelijk deze resistentie kunnen overdragen op ziekmakende bacterién als Legionella. Ook
is het ongewenst dat mensen zelf worden blootgesteld aan antibioticaresistentie. DNA-analyses
zijn een zeer effectieve methode om antibioticaresistentie op te sporen en zelfs onderscheid te
maken voor welke specifieke antibiotica resistentie is opgebouwd. Uit Nederlands onderzoek
blijkt dat op een groot gedeelte van de rwzi’s antibioticaresistentie wordt aangetroffen (Schmitt
et al. 2017; de Vos van Steenwijk et al. 2017).

DNA-TECHNIEKEN IN HET WATERBEHEER | 21



3.5

Rwzi’s kunnen ook een bron van legionella besmettingen zijn, doordat deze bacterién zich van-
uit de rwzi in de lucht verspreiden (Bartels e.a. 2019; Vermeulen e.a. 2019). Via DNA-onderzoek
kon de rwzi als bron worden geidentificeerd voor besmettingen.

IMPLEMENTATIE VAN DNA-TECHNIEKEN IN REGULIERE MONITORINGPROGRAMMA'S

Functioneren zuiveringssysteem

Binnen een experimentele opzet geven DNA-technieken nieuwe inzichten in het zuiveringspro-
ces door het in kaart brengen van variaties in de microbiéle samenstelling en hun metabolische
potentieel. Daarmee kunnen DNA-technieken een belangrijke toevoeging zijn voor het begrijpen
en optimaliseren van het zuiveringsproces op rwzi’s. Op het schaalniveau van een operationele
rwzi heeft het toepassen van DNA-analyses tot dusver beperkt succes opgeleverd om aanvullend
inzicht te krijgen in het zuiveringsproces (figuur 3.1). Dit heeft er onder andere mee te maken
dat op een rwzi het zuiveringsproces minder gecontroleerd verloopt en variaties in het zuive-
ringsrendement vaak meerdere oorzaken kunnen hebben. Daarom kan de verklarende potentie

van deze techniek nog niet volledig in de praktijk worden benut.

Om de rwzi DNA-analyse resultaten beter te kunnen interpreteren lijkt een tussenstap daarom
nog noodzakelijk. Zo kunnen DNA-analyses worden uitgevoerd binnen een experimentele opzet
op rwzi schaal, waarbij ook een zeer uitgebreide monitoring van andere relevante parameters
plaatsvindt. Daarnaast kan een uitgebreide set aan DNA-monsters in deze experimenten bijdra-
gen als basis voor het beter interpreteren van DNA-resultaten op andere rwzi’s. DNA-technieken
kunnen ook worden toegepast in combinatie met andere moleculaire technieken als RNA- en
proteomics-analyses, die een directer inzicht geven in de zuiveringsactiviteit van de microbié-
le community (Hansen et al. 2014). Proteomics en RNA-analyses zijn momenteel nog maar zeer
beperkt toegepast voor het verbinden van metabole activiteit t.0.v. zuiveringsrendementen. Dit
heeft er voornamelijk mee te maken dat er momenteel nog onvoldoende DNA-referentiedata-
bases zijn waarmee betrouwbaar de enzymen en eiwitten, die met RNA-analyses en proteomics

worden geanalyseerd, kunnen worden geidentificeerd.

Effluent en milieu

Het toepassen van DNA-technieken voor het bepalen van de rwzi-impact op het milieu is nu al
zeer succesvol. In het oppervlaktewater kan bepaald worden hoe ver de rwzi-community zich
benedenstrooms verspreidt en of het effluent invloed heeft op processen in het oppervlaktewa-
ter. Ook kunnen DNA-technieken eerder een lekkage naar het grondwater aantonen dan andere
meetmethoden. Doordat DNA-technieken ook kansen bieden voor de oppervlaktewatermonito-
ring, biedt dit de mogelijkheid rwzi-monitoring en oppervlaktewatermonitoring met elkaar te
verbinden middels een gedeelde biologische monitoringstechniek. Dit biedt kansen om in de
routinematige monitoring de impact van rwzi’s op het milieu te integreren. Hierbij kan er ook
op zoek worden gegaan naar gedeelde bio-indicatorsoorten, die indicatief zijn voor de impact

van de rwzi op oppervlaktewaterecologie.

Gezondheidsrisico’s

DNA-technieken leveren nieuwe inzichten in mogelijke gezondheidsrisico’s rond rwzi’s, door het
aantonen van pathogenen en antibioticaresistentie. Het routinematig inzetten van DNA-tech-
nieken biedt de mogelijkheid deze risico’s continue te monitoren en inzicht te geven wanneer

ingrijpen gewenst is.
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FIG 3.1 DNA-TOEPASSINGEN IN HET AFVALWATERSYSTEEMBEHEER
DNA-technieken kunnen worden ingezet voor: 1. het optimaliseren van het zuiveringsproces, 2. opsporen van
lekkages naar het grondwater, 3. aantonen van ziekteverwekkers, 4. het in kaart brengen van de impact van
effluentlozingen op het oppervliaktewater. Voor iedere toepassing is een indicatormeter die aangeeft in welk
stadium van ontwikkeling deze toepassing zich bevindt. Rood (nog beperkt onderzocht, toepassing in de
praktijk lijkt nog ver weg), oranje (toepassing wordt onderzocht, toepassing in de praktijk lijkt nog ver weg),
licht groen (toepassing wordt uitgetest in pilotstudies, een kleine stap is noodzakelijk voor toepassing in de

praktijk), groen (toepasbaar in de praktijk).

3. AANTONEN ZIEKTEVERWEKKERS

1. OPTIMALISEREN ZUIVERINGSPROCES 0/

4. IMPACT EFFLUENTLOZINGEN

2. OPSPOREN LEKKAGES NAAR GRONDWATER
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4.2

4.3

MONITORINGSWENSEN WATERKETENBEHEERDERS
Waterketenbeheerders beschouwen de gehele waterketen: van waterwinnen voor drinkwater-
productie, het gebruik (door industrie, huishoudens) en het uiteindelijk lozen van gezuiverd
afvalwater in het milieu. Hierbij waken zij ervoor dat het gebruik van het water verderop in de
waterketen niet tot onmogelijke opgaven leidt op het gebied van waterkwaliteit. Ook beoordelen
zij of de afvalwaterketenfaciliteiten als het rioolsysteem en waterzuivering nog voldoen om deze
taken te faciliteren. Hierbij is het van groot belang dat waterketenbeheerders een goed beeld

krijgen van de afvalwaterstromen die uiteindelijk moeten worden geloosd.

Vragen waar de waterketenbeheerders meer inzicht in willen krijgen via DNA-technieken liggen
vooral op het gebied van de ruwe afvalwater aanvoer (influent). Graag krijgen zij meer inzicht of
ziekteverwekKkers via het ruwe afvalwater naar de rwzi’s worden gevoerd (bijlage 3). Verder zou-
den DNA-technieken ook kunnen bijdragen aan het detecteren van foutaansluitingen of illegale
lozingen van bijvoorbeeld biologisch materiaal (slachtafval) of zuivering verstorende stoffen. Ook
wordt er gevraagd of DNA-technieken inzicht kunnen geven in de impact van een overstort op het
oppervlaktewater en of de kwaliteit van effluent in kaart kan worden gebracht met het oog op
hergebruik voor andere doeleinden. Een aantal van deze doelstellingen overlappen met die van
de afvalwaterzuivering en oppervlaktewaterbeheerders. Op deze onderwerpen kan het inzetten
van gedeelde technieken zoals bijvoorbeeld een DNA-analyse dus een gedeeld instrument zijn.

DNA-ANALYSE VOOR RIOOLSTELSELBEHEER

Ruw afvalwater of rioolwater heeft verschillende componenten waar DNA-analyses meer inzicht
in kunnen geven. In het riool zelf wordt het afvalwater al voor een gedeelte afgebroken door de
aanwezigen bacterién. Binnen een rioolsysteem is de bacteriéle samenstelling op te delen tussen
de bacterién in het afvalwater zelf en de bacterién die een laag (biofilm) vormen op de rioolbuizen
(Jensen e.a. 2016). De samenstelling van de biofilm bacterién is sterk te relateren aan de biochemi-
sche processen die plaats vinden in het riool, zo dragen ze bij aan de aerobe afbraak van organisch
materiaal (Hvitved-Jacobsen, Vollertsen, en Matos 2002). Verder heeft de bacteriéle biofilm ook een
groteinvloed op de zwavel cyclus binnen hetriool, door onder andere de productie van zwavelzuur,
waardoor betonnen rioolbuizen met millimeters per jaar kunnen corroderen. Via DNA-analyses
is aangetoond dat een specifieke bacteriéle samenstelling voorkomt op de meest gecorrodeerde
plaatsen van rioolbuizen (Vincke, Boon, en Verstraete 2001). Hiermee geeft een DNA-analyse dus
aanvullend inzicht in de staat van het rioolstelsel en of lekkages op termijn te verwachten zijn.

DNA-ANALYSE VOOR HET IDENTIFICEREN VAN GEZONDHEIDSRISICO’S

De samenstelling van het afvalwater is een afspiegeling van de maatschappij die het produceert.
Naast de afvalstromen van industrie of het gebruik in het huishouden bestaat een belangrijk
deel van het afvalwater uit menselijke ontlasting. Met DNA-technieken kan er inzicht worden
verkregen in de volksgezondheid, wat voor levensstijl wordt aangehouden en hoe epidemieén
zich ontwikkelen. Bij infectieziekten die zich onder de bevolking verspreiden worden pathoge-
nen uitgescheiden via menselijk vocht of uitwerpselen en komen deze dus uiteindelijk ook in
het afvalwater terecht. Met DNA-studies is aangetoond dat zelfs wanneer slechts een klein per-
centage van de populatie geinfecteerd is dit kan worden gedetecteerd (Sinclair e.a. 2008), voor
zowel pathogene bacterién als ook virussen (Gilbride, Lee, en Beaudette 2006; de Vos van Steen-
wijk e.a. 2017). Ook coronavirussen, die Severe Acute Respiratory Syndrome (SARS) kunnen ver-
oorzaken, worden aangetroffen in lichaamsvocht en uitwerpselen (Louie e.a. 2006). Onderzoek
van het RIVM en KWR hebben ten tijde van de 2020 coronavirus pandemie het virus aangetroffen

DNA-TECHNIEKEN IN HET WATERBEHEER | 25



4.4

4.5

in het rioolwater van verschillende Nederlandse steden (onder andere Amsterdam en Tilburg)
(RIVM 2020). Deze toepassing wordt als zeer belangrijk gezien om de ontwikkeling van het virus
in Nederland te kunnen volgen, waardoor de analyses zijn uitgebreid tot meer dan 300 locaties.
Hiermee wordt in de praktijk ook aangetoond dat DNA-studies eenvoudig kunnen worden opge-
schaald wanneer hier een noodzaak voor is.

Een analyse van bacterieel DNA afkomstig van het afvalwater in de Harnaschpolder (Delft) liet
zien dat deze gedomineerd werd door de fecale bacterién Escherichia coli (E. coli), Bacteroides spp.
en Enterobacteriaceae (de Vos van Steenwijk e.a. 2017). Deze bacterién komen van nature voor in
uitwerpselen van mens en dier en zijn over het algemeen niet schadelijk. Wel is de aanwezigheid
van deze bacterién in het oppervlaktewater indicatief dat er pathogenen aanwezig kunnen zijn.
Via de DNA-analyse konden vervolgens ook pathogene bacterién zoals Acrobacter butzleri, Klebsiella
pneumoniae en Acinetobacter baumannii worden geidentificeerd (de Vos van Steenwijk e.a. 2017).

Het aantal aanwezige pathogene bacterién nam af nadat het water was gezuiverd op de rwzi.

Naast pathogenen kan ook antibioticaresistentie zich via het afvalwater verspreiden (zie ook
paragraaf 4.4) en uiteindelijk ook het oppervlaktewater bereiken. Deze antibioticaresistentie is
opgebouwd bij bacterién vanuit het ziekenhuis of huishoudens en kan vervolgens weer worden
overgedragen op bacterién in de waterketen. DNA-analyses zijn een zeer effectieve methode om
antibioticaresistentie op te sporen en zelfs onderscheid te maken voor welk specifieke antibioti-
ca er resistentie is opgebouwd (de Vos van Steenwijk e.a. 2017; Schmitt e.a. 2017).

DNA-ANALYSE VOOR HET IDENTIFICEREN VAN RIOOLVREEMDE STOFFEN EN LOZINGEN

Het (illegaal) lozen van rioolvreemde stoffen kan grote consequenties hebben, zoals het versto-
ren van het zuiveringsproces op rwzi’s, milieuschade en gezondheidsrisico’s. Rioolvreemde stof-
fen zijn bijvoorbeeld chemische producten uit de industrie maar kunnen ook biologische pro-
ducten zijn zoals slachtafval. Voor het identificeren en monitoren van chemische stoffen worden
momenteel andere methoden toegepast dan DNA-analyses, zoals massa spectrometrie analyses.
Deze technieken kunnen tot zeer lage concentraties detecteren en kunnen zowel worden ingezet

voor het aantonen van specifieke stoffen als het uitvoeren van een brede screening.

Wanneer biologische verontreinigingen onderdeel uitmaken van de lozingen kunnen DNA-technie-
ken worden ingezet om deze te identificeren. Voor zwemwaterlocaties is momenteel al een metho-
den ontwikkeld om (indirect) de herkomst van E. coli en enterococcen bacterién te achterhalen (zie
ook paragraaf2.3). Met de methode die zich richt op bacterién van de Bacteroides familie kan worden
onderscheiden of fecale verontreinigingen afkomstig zijn van mensen, runderen, paarden, varkens,
vogels en honden (Heijnen e.a. 2014; Kardinaal 2017). Deze DNA-methode kan verder worden uit-
gebreid om het DNA van specifieke dieren of planten in het geloosde afvalwater te identificeren.

IMPLEMENTATIE VAN DNA-TECHNIEKEN IN MONITORINGPROGRAMMA'S

Rioolstelselbeheer

DNA-analyses geven aanvullend inzicht in de processen die zich afspelen binnen een rioolsy-
steem. Zo kunnen ze worden gebruikt voor het opsporen van mogelijke zwakten in het rioolstel-
sel als het gevolg van rioolbuiserosie. Het nut van het toepassen van deze technieken zijn direct
verbonden met de mogelijke vragen die er zijn rond een specifiek rioolstelsel. Het controleren op
mogelijke lekkages als gevolg van erosie is bijvoorbeeld vooral van toepassing bij oude betonnen
rioolsystemen. Momenteel is deze toepassing succesvol ingezet binnen individuele onderzoek-
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studies, waarmee hun praktisch applicatie is bewezen. Gebaseerd op de huidige resultaten lijkt
nog een stap noodzakelijk om tot consistente resultaten en interpretaties voor toepassing in de
praktijk te komen (figuur 4.1).

Gezondheidsrisico’s

DNA-technieken zijn nu al direct toepasbaar voor het identificeren van pathogenen in afvalwa-
ter. Deze analyses kunnen snel en betrouwbaar worden uitgevoerd om specifieke pathogenen te
identificeren of voor een bredere screening. Ook bieden deze analyses inzicht in mogelijke ont-
wikkelingen in de volksgezondheid (aantonen COVID-19 coronavirus) als potentiele gezondheids-
risico’s op en rond rwzi’s of de ontwikkeling van antibioticaresistentie binnen de waterketen.
Het routinematig inzetten van DNA-technieken biedt de mogelijkheid deze risico’s continue te

monitoren en inzicht te geven wanneer ingrijpen gewenst is.

Rioolvreemde stoffen en lozingen

Voor het direct identificeren van chemische rioolvreemde stoffen zijn andere analysetechnieken
momenteel de standaard. DNA-technieken kunnen nu wel worden ingezet wanneer een lozing
een biologische component heeft. Bijvoorbeeld wanneer het om dierlijk of plantaardig afval
gaat. Deze DNA-analyses zijn al ontwikkeld en kunnen desgevraagd direct worden ingezet.

FIG 4.1

DNA-TOEPASSINGEN IN HET WATERKETENBEHEER

DNA-technieken kunnen worden ingezet voor: 1. opsporen rioolsysteemerosie, 2. rioolvreemde lozingen, 3.
aantonen van ziekteverwekkers, 4. het in kaart brengen van de impact van lozingen op het oppervliaktewater.
Voor iedere toepassing is een indicatormeter die aangeeft in welk stadium van ontwikkeling deze toepassing
zich bevindt. Rood (nog beperkt onderzocht, toepassing in de praktijk lijkt nog ver weg), oranje (toepassing
wordt onderzocht, toepassing in de praktijk lijkt nog ver weg), licht groen (toepassing wordt uitgetest in
pilotstudies, een kleine stap is noodzakelijk voor toepassing in de praktijk), groen (toepasbaar in de praktijk).

2 o RIOOLVREEMDE LOZINGEN

1. 0PSPOREN RIOOLSYSTEEMEROSIE

4, IMPACT LOZINGEN

3. AANTONEN ZIEKTEVERWEKKERS
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5.1

5.2

5.3

MONITORINGSWENSEN WATERWERENBEHEERDERS
De primaire functie van het domein waterweren is dat de waterveiligheid in Nederland wordt ge-
borgd. Hiervoor worden dijken en kunstwerken aangelegd en onderhouden om overstromingen
en wateroverlast te voorkomen. Hierbij is het voor waterwerenbeheerders van groot belang om in
te spelen op toenemende overstromingsrisico’s als gevolg van klimaatverandering. Ook willen zij
een actueel beeld hebben van de toestand van de dijken die zij onderhouden en of er mogelijke
risico’s zijn die bijdragen aan de verzwakking van de dijken. Wanneer de veiligheid is geborgd
kunnen ook andere medefuncties rond waterweren worden ingepast zoals het verbeteren van de
biodiversiteit op en rond dijken. Vanuit de waterwerenbeheerders is vooral een vraag naar een
directe praktische toepassing van nieuwe technieken als DNA-analyses bij het beheren van dijken

en uiterwaarden.

Voor het onderhoud van dijken worden momenteel al DNA-technieken ingezet bij het opsporen
van muskusratten die de dijken kunnen verzwakken. Momenteel zijn andere DNA-toepassingen
die kunnen bijdragen aan een verbeterde waterveiligheid of modelfunctie nog maar beperkt
onderzocht.

OPSPOREN VAN MUSKUSRATTEN EN RIVIERKREEFTEN

Muskusratten kunnen door hun graafgedrag schade aan dijken veroorzaken, waardoor deze
verzwakken. In Nederland wordt de populatie muskusratten daarom continue onder controle
gehouden door deze actief weg te vangen. Om dit effectief te doen is het van groot belang om de
populatie muskusratten in kaart te brengen, waardoor het duidelijk wordt waar muskusratten
voorkomen en waar ze moeten worden weggevangen. Doordat muskusratten voor een groot deel
van de tijd in het oppervlaktewater verblijven laten zij hier ook DNA achter. Met een DNA-analy-
se kan vervolgens worden aangetoond of er ook daadwerkelijk muskusratten voorkomen in een
specifieke waterloop (Ootes 2018). Naast het in kaart brengen van de aanwezigheid van muskus-
ratten kunnen ook individuele muskusratten of verschillende (sub)populaties worden geiden-
tificeerd. De eerste resultaten met dit soort DNA-studies hebben in Nederland geen specifieke
subpopulaties aangetroffen, maar individuen lijken zich binnen een aantal kilometers vrij te
verspreiden (de Groot en Bos 2018). Deze onderzoeken leveren een belangrijke bijdragen aan het
inzicht hoe de muskusrattenpopulatie zich in Nederland ontwikkelt. Deze informatie is dan ook
van grote waarde voor het verbeteren van modellen die de muskusrattenpopulatie voorspellen
en om te bepalen waar vangkooien het beste kunnen worden geplaatst (van Loon, Ydenberg, en
Bos 2017).

In de afgelopen jaren is het aantal (invasieve) rivierkreeften in de Nederlandse wateren dras-
tisch toegenomen. Deze rivierkreeften veroorzaken schaden aan ecosystemen door bijvoorbeeld
waterplanten te verwoesten. Ook graven ze in de oevers waardoor ze kunnen bijdragen aan het
verzwakken van kades en dijken. Met een DNA-analyse van het oppervlaktewater kunnen de ver-
schillende soorten rivierkreeften worden opgespoord en daarmee in kaart worden gebracht op
welke locaties mogelijk maatregelen dienen te worden getroffen om beschadiging van oevers en

dijken te voorkomen (de Groot e.a. 2014).

DIJKSTABILITEIT EN BIOLOGISCHE PROCESSEN

Dijken van klei of veen bestaan voor een gedeelte uit organisch materiaal, wat mede bijdraagt
aan hun sterkte. In Nederland wordt de sterkte van een dijk voornamelijk gemonitord aan de
hand van fysische parameters als de dichtheid van het materiaal en watergehalte. Zelden worden
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ook parameters als organische gehalte en organische afbraak meegenomen in het bepalen van

de sterkte van dijken (den Haan en Feddema 2013).

In veendijken wordt het organisch materiaal door micro-organismen sneller afgebroken als het
watergehalte afneemt en zuurstofconcentraties toenemen (Maljanen, Hyténen, en Martikainen
2001). Dit heeft vooral effect op de bovenste laag van dijken en wordt versneld wanneer er scheu-
ren optreden (Borys 1998).

DNA-technieken hebben laten zien dat het afbraakproces van organisch materiaal gerelateerd
kan worden aan de microbiéle samenstelling in de bodem en dat deze samenstelling verandert
aan de hand van het watergehalte (Potter e.a. 2017). Het uitvoeren van een DNA-analyse kan zo
dus bijdragen om een beeld te krijgen welke afbraakprocessen zich afspelen binnen dijken en

daarmee aanvullend inzicht geven in de sterkte van dijken.

BIODIVERSITEITSMONITORING OP EN ROND DIJKEN

Dijken zijn vaak levende kunstwerken begroeid met vegetatie en vormen de grens tussen een
natuurgebied aan de ene zijde en een cultuurlandschap aan de andere. Daarmee zijn ze zowel
onderdeel van het cultuurlandschap als het natuurgebied en dragen ze dus bij aan de biodiversi-
teit (zie bijvoorbeeld (Sirks e.a. 2020). In het programma ”"Ruimte voor de rivier” is in uiterwaar-
den de vegetatie opnieuw ingericht om de afvoer bij hoogwater efficiént te laten verlopen. Het
in kaart brengen van de vegetatiesamenstelling en ontwikkeling is daarom zowel gelinkt aan de
biodiversiteit als de waterveiligheid.

Vegetatiekarteringen worden voornamelijk met de hand uitgevoerd en moeten soms in het
groeiseizoen worden herhaald omdat verschillende planten op andere momenten bloeien.
DNA-studies voor vegetatiekarteringen laten zien dat deze goed in staat zijn om vergelijkbare en
soms meer soorten in een gebied te identificeren tegen relatief lage kosten (De Mattia e.a. 2012;
K. A. Thompson en Newmaster 2014). Ook kan via DNA-monsters van de waterbodem een recon-

structie worden gemaakt van de vegetatiesamenstelling langs en op oevers (Alsos e.a. 2018).

IMPLEMENTATIE VAN DNA-TECHNIEKEN IN MONITORINGPROGRAMMA'S

Muskusratten en rivierkreeften

DNA-analyses worden nu al zeer effectief ingezet bij het opsporen van muskusrattenen en rivier-
kreeften (figuur 5.1). Een verdere uitbreiding van de DNA-analyses naar verspreidingspatronen
van individuen en (sub)populaties levert waardevolle informatie om de ontwikkeling en ver-
spreiding van de populaties te kunnen voorspellen. Hiermee leveren DNA-technieken nu al een
belangrijke praktische bijdragen aan het bestrijden van schade aan dijken. Mogelijk kan deze

toepassing van DNA-technieken verder worden uitgebreid voor andere (plaag)soorten.

Dijkstabiliteit

Biologische processen binnen dijken kunnen effect hebben op hun stabiliteit. Het verder onder-
zoeken van de relatie tussen de microbiéle populatie van dijken en wat dit vertelt over de pro-
cessen die zich binnen de dijk afspelen zou hier meer inzicht in kunnen geven. DNA-technieken
zijn zeer effectief om microbiéle populaties eenvoudig in kaart te brengen. Vervolgens zal meer
onderzoek noodzakelijk zijn om deze populatiesamenstellingen te relateren aan inzicht in de
dijkstabiliteit.
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Biodiversiteitsmonitoring

Onderzoeken laten zien dat DNA-technieken effectief kunnen worden ingezet voor het analy-
seren van de vegetatiebiodiversiteit. In pilotstudies zou verder kunnen worden uitgezocht hoe
deze technieken effectief kunnen worden ingezet voor het monitoren van de vegetatieontwik-
keling rond Nederlandse dijken en uiterwaarden. Dit inzicht kan zowel van belang zijn voor het
verbeteren van de biodiversiteit als de waterveiligheid.

FIG 5.1

DNA-TOEPASSINGEN IN HET WATERWERENBEHEER

DNA-technieken kunnen worden ingezet voor: 1. In kaart brengen dijkstabiliteit, 2. opsporen muskusratten en
rivierkreeften, 3. in kaart brengen vegetatieontwikkeling op dijken en in uiterwaarden. Voor iedere toepas-
sing is een indicatormeter die aangeeft in welk stadium van ontwikkeling deze toepassing zich bevindt. Rood
(nog beperkt onderzocht, toepassing in de praktijk lijkt nog ver weg), oranje (toepassing wordt onderzocht,
toepassing in de praktijk lijkt nog ver weg), licht groen (toepassing wordt uitgetest in pilotstudies, een kleine
stap is noodzakelijk voor toepassing in de praktijk), groen (toepasbaar in de praktijk).

2. OPSPOREN MUSKUSRATTEN EN RIVIERKREEFTEN

1. prIksTABILITEIT

3. VEGETATIEONTWIKKELING
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6.1

TABEL 6.1

GEDEELDE THEMA'S

Uit de enquéte, interviews en literatuuronderzoek blijkt dat er tussen de verschillende domei-
nen van het waterbeheer (zie tabel 6.1) gedeelde thema’s zijn waarbij DNA-technieken kunnen
worden ingezet. De domeinen watersystemen, afvalwatersystemen en waterketen hebben een ge-
deelde ambitie om te bepalen hoe afvalwater van invloed is op het oppervlaktewater (paragraaf
2.1, 3.3 en 4.4). Hiervoor kan een gedeelde DNA-methodiek worden ontwikkeld waar de specifieke
vragen mee kunnen worden beantwoord. Vanuit een gedeelde methode kunnen deze domeinen
met elkaar communiceren in een gedeelde taal, waardoor directer gestuurd kan worden op wa-

terkwaliteitsverbetering.

TOEPASSINGEN VAN DNA-TECHNIEKEN VOOR DE VERSCHILLENDE WATERBEHEERDOMEINEN

Thema Watersystemen [Afvalwatersystemen aterketen aterweren
Lo e : : :
Gezondheidsrisico’s/-onderzoek X X X

Rioolvreemde stoffen X X

Biodiversiteit en plaagsoorten X X
Zuiveringsrendementen X

Rioolstelselbeheer X

Dijkstabiliteit en veiligheid X

De domeinen watersystemen, afvalwatersystemen en waterketen delen de ambitie om de aanwe-
zigheid van ziekteverwekkers in kaart te brengen. Wel verschillen voor dit thema de relevante
onderwerpen per domein. Zo is het bijvoorbeeld voor watersystemen van belang om inzicht te
krijgen in blauwalgenbloei, voor afvalwatersystemen legionella, en voor waterketen een algehe-
le afspiegeling van aanwezige ziekteverwekkers. Voor specifieke ziekteverwekkers zijn specifie-
ke DNA-analyses beschikbaar om zowel aanwezigheid als concentratie te bepalen. Ook vraagt
DNA-extractie uit afvalwater of oppervlaktewater om aangepaste protocollen, doordat de extrac-
tie-efficiéntie bij afvalwater variabel is (Lemarchand e.a. 2005). Wel kunnen voor deze analyses
gedeelde faciliteiten worden gebruikt waardoor het opzetten van deze analyses efficiént en tegen
lagere kosten kan worden gerealiseerd. Dat DNA-technieken hiervoor zeer goed kunnen worden
ingezet in de praktijk en vervolgens ook makkelijk kan worden opgeschaald wordt aangetoond
door het toepassen van DNA-technieken voor het opsporen van het COVID-19 virus bij rwzi’s in

heel Nederland (zie paragraaf 4.3).

Een ander thema waarbij een samenwerking mogelijk is tussen domeinen met een potentiéle
gedeelde methodiek is de DNA-analyse ontwikkeld voor het achterhalen van de bron van fecale
bacterién. Deze wordt nu ingezet op zwemwaterlocaties, maar zou ook kunnen worden ingezet
door waterketenbeheerders om meer inzicht te krijgen in de bron van bepaalde afvalstromen

binnen het afvalwatersysteem.
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NIEUWE KIJK OP MONITORING IN HET WATERBEHEER

DNA als basis voor systeembegrip

Voor afvalwatersystemen, waterketen en waterweren leveren DNA-technieken vooral nieuwe
mogelijkheden om inzicht te krijgen in de waterketen. Zo worden DNA-technieken ingezet om
muskusratten op te sporen, kunnen ziekteverwekkers worden aangetoond en kan de bron van

lozingen achterhaald worden.

Voor watersystemen vormen DNA-technieken een mogelijk alternatief voor de huidige reguliere
monitoringstechnieken. Tot dusver wordt voornamelijk ingezet om DNA-technieken met de hui-
dige reguliere monitoring te kalibreren. Hierdoor wordt de kracht van DNA-technieken onvol-
doende benut door maar van een fractie van de informatie die DNA-technieken kunnen leveren
gebruik te maken (zie ook papragraaf 2.1). Vergelijkingen blijven steken in technische bezwaren,
zoals het ontbreken van een vergelijkbare kwantificering van aantal individuen. DNA-technie-
ken kunnen alleen ten volle worden benut als deze ook de basis vormen voor het systeembegrip
en de informatie die wordt verkregen ook ten volle wordt benut. Bijvoorbeeld hangen processen
en de biologische status van een oppervlaktewater sterk samen met de microbiéle samenstelling,
waar juist met DNA-technieken een volledig beeld van kan worden gegeven. Het gebruik van
deze DNA-informatie is essentieel voor zowel watersysteem-, afvalwatersysteem- en waterketen-
beheerders om te begrijpen hoe lozingen doorwerken op een oppervlaktewatersysteem en hier
dus beter beleid voor te ontwikkelen.

Een basiscursus DNA

Het toepassen van DNA-technieken vraagt om nieuwe vaardigheden om deze informatie goed te
interpreteren. Inhoudelijke kennis over DNA-methoden en het begrijpen wat de voor- en nadelen
zijn van deze technieken is essentieel om deze goed toe te passen en volledig te benutten in het
waterbeheer. Onder andere bij de waterschapslaboratoria AQUON, Aqualysis en het lab van Wet-
terskip Fryslan wordt expertise opgebouwd voor het uitvoeren van DNA-analyses. Uit de enquéte
afgenomen bij de waterschappen kwam naar voren dat zij graag zouden deelnemen aan een
basis DNA-cursus om inhoudelijk op de hoogte te zijn hoe DNA-technieken werken en hoe deze
het beste kunnen worden toegepast. Deze basiscursus zou een belangrijk startpunt kunnen vor-
men voor het uiteindelijk ontwikkelen van een gedeelde DNA-monitoringsfilosofie en gedeelde

aanpak tussen waterschappen en de verschillende watersysteemdomeinen.

Eén monster voor meerdere vragen

DNA-monsters bevatten vaak meer dan voldoende materiaal om verschillende DNA-analyses op
één monster uit te voeren. Daarom zou verkend moeten worden welke DNA-analyses op één en
hetzelfde monster kunnen worden uitgevoerd, om zo tegen beperkte kosten meer inzicht te krij-
gen in de waterketen. Bijvoorbeeld wanneer waterwerenbeheerders DNA-monsters verzamelen
voor het opsporen van muskusratten kan dit monster ook direct worden geanalyseerd op de ove-
rige biodiversiteit in een waterlichaam. Doordat vanuit één monster meerdere doelen kunnen
worden bediend zou het monitoringsnetwerk domein-overstijgend kunnen worden ingericht.

Hiermee kan efficiént het monitoringsnetwerk worden uitgebreid en verbeterd.

Via standaardisatie naar kostenefficiénte monitoring

Tot dusver zijn DNA-technieken voornamelijk toegepast binnen kleinschalige pilotstudies. Bij
deze pilots zijn veel verschillende protocollen gebruikt voor het opwerken, sequensen en ana-
lyseren van de data. Hierdoor zijn de resultaten tot dusver maar beperkt vergelijkbaar tussen
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studies (de Vos van Steenwijk 2018). Daarnaast is bij deze pilotstudies maar een beperkt aantal
monsters genomen, waardoor de kosten per monster ook vrij hoog waren. Hierdoor is de belofte
dat DNA-analyses opschaalbaar zijn en daardoor veel kostenefficiénter kunnen worden uitge-

voerd nog niet ingelost.

De huidige kosten voor het uitvoeren van een DNA-analyse liggen rond de € 40-80 per monster
voor zowel specifieke DNA-analyses (bijvoorbeeld het aantonen van blauwalgentoxinegenen) als
metabarcoding (voor het in kaart brengen van meerdere soortgroepen). Hierbij zijn de monster-
name, data interpretatie en dataopslag buiten beschouwing gelaten. Het morfologisch analyse-
ren van een monster is vaak veel kostbaarder, zo kost het uitzoeken van een macrofauna monster
rond de € 1200,- vanwege de tijdsinspanning van een analist. Voor DNA-technieken kan een ver-
dere kostenefficiéntieslag worden gemaakt wanneer een specifieke DNA-analyse op grote schaal
wordt uitgevoerd. Zo kan het DNA-extractie en analyseproces verder worden geautomatiseerd

waardoor het aantal noodzakelijke manuren per monster drastisch kan worden teruggebracht.

Voor een betrouwbare en kostenefficiénte inzet van DNA-technieken is het belangrijk om univer-
sele standaarden af te spreken. Voor het toepassen van DNA-analyses zijn al verschillende stan-
daarden ontwikkeld als de MIGS, MIMARKS en MIxS (Field e.a. 2008; Yilmaz e.a. 2011). Daarnaast
is er een Europees samenwerkingsverband om tot een gestandaardiseerde DNA-watersysteem-
monitoring te komen (DNAqua-Net). Het is sterk aan te bevelen om hierbij aan te sluiten voor
de Nederlandse methodeontwikkeling. Het vaststellen van deze standaard zorgt voor opschaal-
baarheid van DNA-monitoring en daarmee een kostenreductie. Hierdoor wordt het voor markt-
partijen interessanter om te investeren in DNA-technieken en kunnen deze tegen concurreerde
prijzen worden aangeboden. Zo kan de focus binnen pilotstudies worden verlegd van methode
ontwikkeling naar data interpretatie, waarmee volwaardige systeemkennis kan worden opge-

bouwd aan de hand van DNA-analyses.
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BIJLAGE 1
WATERSYSTEMEN

Voor het STOWA-domein watersystemen hebben 33 waterbeheerders van 18 verschillende wa-
terschappen de enquéte DNA-technieken in waterbeheer ingevuld. Aanvullend zijn er voor het
domein watersystemen verschillende interviews afgenomen met experts bij de verschillende
waterschappen die ook hebben deelgenomen aan deze enquéte.

1.1 DOELEN EN AMBITIES VAN DE BIOLOGISCHE MONITORING

1.1.1 Huidige doelen en ambities
Bij de huidige reguliere biologische monitoring ligt de focus voornamelijk op inzicht krijgen
in de toestand van het watersysteem, gevolgd door inzicht krijgen in de trends/processen in het
watersysteem.

Het voornaamste doel van de huidige reguliere biologische monitoringsopzet is:(Rangschik
onderstaande antwoorden van belangrijkst (1) naar minst belangrijk (7))

Inzicht krijgen in de toestand van het watersysteem. [ 6,13
Inzicht krijgen in de trends/processen van het watersysteem. [ 5,09
Handelingsperspectief bieden voor het verbeteren van het I 3 96
watersysteem. ’
Het voldoen aan wet- en regelgeving zoals de KRW. [N 3.83
Toetsen van getroffen maatregelen. [N 3.7
Controleren van de gezondheidsrisico's (bijvoorbeeld

Zwemwater). I 3,17
Impact van verontreinigingen bepalen. [ 2,13

1.1.2 TOEKOMSTIGE DOELEN EN AMBITIES
Ook voor de toekomst lijken toestand bepaling en inzicht krijgen in de trends/processen de be-
langrijkste doelen. Aan deze prioriteitsvolgorde zouden DNA-technieken moeten bijdragen aan

de monitoring.

In de toekomst zie ik graag dat de requliere monitoring het voornaamste doel heeft om...
(Rangschik onderstaande antwoorden van belangrijkst (1) naar minst belangrijk (7))

Inzicht te krijgen in de toestand van het watersysteem. [ 5,91
Inzicht te krijgen in de trends/processen van het I 568
watersysteem. s
Handelingsperspectief te bieden voor het verbeteren van het I 427
watersysteem. ’
Te toetsen van getroffen maatregelen. S 4
Controleren van de gezondheidsrisico's (bijvoorbeeld T E
zwemwater). ’
De impact van verontreinigingen te bepalen. [N 2,59

Te voldoen aan wet en regelgeving zoals de KRW. |GG 2,36
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KWANTITATIEVE VERSUS RELATIEVE AANTALLEN

Binnen de huidige biologische monitoring worden de meeste soorten kwantitatief uitgewerkt,
onder andere omdat dit wordt gevraagd voor het uitrekenen van de ecologische kwaliteitsratio
(EKR-scores) voor de beoordeling vanuit de KRW. Via DNA-technieken is het echter niet mogelijk
om soortenmonitoring op dezelfde wijze kwantitatief uit te voeren. DNA-technieken zijn juist
sterk in het aantonen van de aan of afwezigheid van soorten en de relatieve aantallen tussen
soorten.Watersysteembeheerders vinden over het algemeen dat kwantitatieve soortenmonito-
ring essentieel is voor zowel het uitvoeren van de KRW-beoordeling als ook in algemene zin om
een goed inzicht te krijgen in de toestand, trends of processen binnen een watersysteem. Wel zijn

er monitoringsonderdelen waarbij soorten aan- of afwezigheid en relatieve aantallen voldoende

Kwantitatieve soortenmonitoring (van bijvoorbeeld macrofauna) is een essentieel onderdeel

om een goed beeld te krijgen van de toestand van een watersysteem.

Neutraal [N 8,33%

Mee eens 41,67%

Geheel mee eens | 50,00%

1.3
informatie opleveren.
Geen mening/weet ik niet = 0,00%
Geheel mee oneens = 0,00%
Oneens  0,00%
1.4

UITBREIDEN BIOLOGISCHE MONITORINGSFREQUENTIE

Het uitbreiden van de biologische monitoring wordt als een belangrijke verbetering gezien om
een beter beeld te krijgen van de toestand en de processen in watersystemen. Veel KRW-waterli-
chamen worden eenmaal per jaar bemonsterd op slechts één locatie. Door de biologische bemon-
stering uit te breiden meer meerdere locaties en herhalingen in het jaar kan er een ruimtelijk
inzicht worden verkregen in variaties in de ecologische toestand binnen een waterlichaam. Dit
verbetert ook de informatiepositie waarop maatregelen voor het verbeteren van de waterkwali-
teit kunnen worden gebaseerd. Ook zou een hogere meetfrequentie bijdragen aan een actueler
beeld van ziekteverwekKkers bij zwemlocaties of evenementen (bijvoorbeeld city-swim). Hierbijj is
het belangrijk dat er niet alleen regelmatig monsters worden genomen maar dat deze ook snel

worden geanalyseerd en geinterpreteerd.

Verschillende waterbeheerders geven aan dat in stromende wateren een hogere meetfrequentie
van grote waarde kan zijn voor de toestand bepaling, omdat deze locaties sterk worden bein-
vloed door gebeurtenissen bovenstrooms. Ook is er de ambitie om de monitoring uit te breiden
naar wateren die buiten de KRW vallen maar wel in verbinding staan met KRW-wateren. Hiermee
kunnen veranderingen in het KRW-waterlichaam beter worden verklaard wanneer er verande-

ringen in de aanliggende wateren optreden.

In het huidige monitoringsprogramma moeten er keuzes worden gemaakt waar en welke mo-

nitoringsinspanningen er geleverd kunnen worden gebaseerd op de beperkingen in het monito-
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ringsbudget. Een uitbreiding/aanpassing van de monitoring met technieken zoals DNA-analyses
zouden dus ook kostenefficiént moeten zijn.

Het uitbreiden van de biologische monitoringsfrequentie zou een belangrijke bijdrage leveren
aan onze kennis van ons systeem en het verbeteren van de aquatische ecologie.

Geen mening/weet ik niet 8,33%

Geheel mee oneens  0,00%

Oneens 12,50%
Neutraal [N 12,50%
Mee eens 25,00%

Geheel mee eens | 41,67%

1.5 POPULATIE ISOLATIE/UITWISSELING
Naast dat met DNA-technieken soorten kunnen worden geidentificeerd, kan met andere analyses

ook de verwantschap worden bepaald. Hiermee kan de uitwisseling en isolatie van een populatie
worden bepaald, wat een maat is voor populatie robuustheid voor bijvoorbeeld een veranderd
ecosysteem. Een sterk geisoleerde populatie kan natuurlijk moeilijk een gebied verlaten wan-
neer omstandigheden verslechteren. Een hoge genetische uitwisseling met andere populaties
kan ook bijdragen aan de vitaliteit van een populatie.

De watersysteembeheerders geven aan dat ze het er eens mee zijn dat technieken die kunnen
helpen bij het bepalen van de populatie isolatie/uitwisseling een belangrijke bijdrage leveren
aan hun kennis en het verbeteren van de aquatische ecologie. Deze techniek kan mogelijk nuttig

worden ingezet om de isolatie en uitwisseling tussen vissenpopulaties te bepalen.

Inzicht krijgen in de populatie isolatie/uitwisseling zou een belangrijke bijdrage leveren aan
onze kennis en het verbeteren van de aquatische ecologie.

Geen mening/weet ik niet 8,33%
Geheel mee oneens = 0,00%
Oneens  0,00%
Neutraal [ 8,33%
Mee eens 62,50%

Geheel mee eens [ 20.83%

1.6 DNA-TECHNIEKEN EN KRW-MAATLATTEN

Voor het bepalen van de KRW-toestand wordt momenteel uitgegaan van een bepaald type mo-

nitoring waarvoor aansluitende maatlatten zijn ontwikkeld om de EKR-scores te berekenen.
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DNA-technieken verschillen van deze huidige KRW-monitoring, waar enerzijds meer informatie
kan worden gegenereerd (uitgebreidere biodiversiteitmonitoring) en anderzijds DNA-technieken
beperkter zijn (geen telling van het aantal individuen). Daardoor zullen DNA-technieken infor-

matie van een andere aard verschaffen dan nu met de huidige monitoring wordt verkregen.

De helft van de waterbeheerders die deze enquéte hebben ingevuld geven aan dat wanneer er
mogelijkheden zijn om de KRW-monitoring (aanvullend) met DNA-technieken uit te voeren, hier-
voor er ook passende maatlatten dienen te worden gemaakt. 20% van de waterbeheerders heeft
aangegeven dat DNA-technieken zoveel mogelijk dienen aan te sluiten bij de huidige maatlatten.
Dit is onder andere gemotiveerd omdat het ontwikkelen van maatlatten in het verleden zeer

kostbaar is geweest, door bijvoorbeeld de noodzaak van het vergelijken met referentiewateren.

Hoe moeten DNA-technieken binnen de KRW worden toegepast?

Anders, namelijk... _ 29,17%
KRW-maatlatten moeten worden aangepast zodat 50.00%
DNA-technieken optimaal kunnen worden benut. oue
DNA-technieken moeten aansluiten op de huidige 20 83%
KRW-maatlatten. e

1.7 MONITORINGSBETROUWBAARHEID
De huidige monitoring wordt door de waterbeheerders over het algemeen als voldoende be-
trouwbaar beschouwd. Daarmee worden de huidige monitoringstechnieken ook als voldoende
robuust ervaren om de toestand van een waterlichaam te bepalen en om beleid voor maatregelen

hierop te baseren.

De huidige conventionele monitoring geeft betrouwbare informatie over ons watersysteem:

Geen mening/weet ik niet = 0,00%
Geheel mee oneens | 0,00%
Oneens 8,33%
Neutraal [ 29.17%
Meeeens [ 51T %
Geheel mee eens [N 8.33%

1.8 MONITORINGSKOSTEN
Naast dat waterbeheerders over het geheel genomen positief zijn over de kwaliteit van de conven-

tionele monitoring, zijn ze minder positief over de huidige kostenverhouding en de inzichten
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die worden verkregen. De motivatie waarom dit momenteel geen goede verhouding is lopen
uiteen. Een aantal waterbeheerders geeft aan dat binnen hun waterschap er te weinig budget ter
beschikking worden gesteld voor het uitvoeren van de monitoring. Ook wordt aangeven dat een
aantal onderdelen van de huidige monitoring zeer belangrijk en waardevol zijn maar ook zeer
kostbaar (bijvoorbeeld macrofauna bemonstering). Daarnaast laten de resultaten van een aantal
conventionele methoden lang op zich wachten nadat de monsters zijn genomen. Ook wordt door
een aantal waterbeheerders aangeven dat de monitoring sterk inzet op slechts een fractie van de
biologische/chemische data binnen een watersysteem. Aanvullende investeringen in de huidige

biologische monitoring worden door de meeste waterbeheerders als zeer noodzakelijk gezien.

De huidige kosten van de conventionele monitoring staan in goede verhouding tot de inzich-
ten die wij verkrijgen over het systeem:

Geen mening/weet ik niet 8,33%

Geheel mee oneens [ 4.17%

Oneens 41,67%
Neutraal [N 25,00%
Mee eens 12,50%

Geheel mee eens [N 8.33%

Aanvullende investeringen in de biologische monitoring zijn noodzakelijk:

Geen mening/weet ik niet 4.17%

Geheel mee oneens | 0,00%

Oneens 12,50%
Neutraal [N 25.00%
Mee eens 45,83%

Geheel mee eens [N 12.50%

1.9

DNA-COMMUNITY ANALYSE

Aan de hand van een voorbeeld voor het toepassen van community analyses (zie box) is gevraagd
of deze techniek een nuttige toevoeging is aan het waterbeheer. De mogelijkheden voor het uit-
voeren van een DNA-community analyse worden door waterbeheerders als nuttig tot zeer nuttig
beschouwd. Met deze techniek zou mogelijk vooral meer inzicht worden verkregen in de proces-
sen binnen een waterlichaam, doordat een DNA-community-analyse inzicht geeft in het voedsel-

web en momenteel onderbelichte domeinen als bacterién.
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UITLEG COMMUNITY ANALYSE MET DNA VOOR MAATREGEL-EFFECT ANALYSES

DNA kan gebruikt worden voor het analyseren van complete communities die in het water leven, waarmee
het effect van bepaalde maatregelen of druk op de watersystemen kan worden bepaald. Dat kan zowel
met generieke DNA-merkers die zoveel mogelijk taxonomische groepen tegelijk oppikken, als met merkers

gericht op een bepaalde groep.

In een onderzoek uitgevoerd door Naturalis en CLM naar de effecten van agrarische activiteiten op zoet-
water communities, door de introductie van insecticide en meststoffen, is gekeken naar veranderingen
in drie taxonomische groepen, die verschillende trofische niveaus vertegenwoordigen in een ecosysteem:
chironomiden, phytoplankton en bacterién. De samenstelling van deze groepen is bepaald op diverse
punten voor en na de toediening van insecticiden en meststoffen in een modelsysteem. De samenstelling
van deze taxonomische groepen veranderen relatief snel als gevolg van een verontreiniging en zijn dus

zeer indicatief voor de processen die zich afspelen.

DNA helpt ons zo met het ontsluiten van informatie over deze groepen, die met traditionele monitorings-
methoden niet of lastig toegankelijk zijn voor snelle analyses, en levert kennis op over mogelijke nieuwe
bio-indicatoren om verontreinigingen die het ecosysteem kunnen beinvloeden snel te kunnen detecteren.

De toepassing van DNA-community analyse voor maatregel-effect analyses wordt door u inge-
schat als:

Geen mening/weet ik niet = 0,00%
Zeer beperkt nuttig = 0,00%
Beperkt nuttig 417%

Neutraal = 0,00%

Nuttig & T083%
Zeer nuttiy | 25.00%

DNA-technieken als community analyse kunnen voor ons: (Rangschik onderstaande antwoor-
den van belangrijkst (1) naar minst belangrijk (7))

Een goed inzicht geven in de processen binnen het I 6,14
system. !
Meer inzicht geven in de voedselweb opbouw. [ 4,91
Onze kennis over andere relevante domeinen e
(bacterién en archaea) vergroten. ’
Impact van verontreinigingen bepalen. [N 4.45
Zorgen voor een hogere monitoringsfrequentie. [ 3,36
Helpen bij het bepalen van KRW-maatlatten. [ 2,67

Reguliere monitoring vervangen. [ 1.9
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1.10

SPECIFIEKE SOORTENIDENTIFICATIE

Aan de hand van een voorbeeld voor het toepassen van soort specifieke DNA-analyse binnen wa-

terlichamen (zie box) is gevraagd of deze techniek een nuttige toevoeging is aan het waterbeheer.
Het inzetten van DNA-technieken voor het opsporen van specifieke soorten wordt als een (zeer)
nuttige toepassing beschouwd.

SPECIFIEKE SOORTDETECTIE VAN QUAGGAMOSSELEN MET DNA:
Sinds 2004 komt de Quaggamossel (Dreissena burgensis) voor in de Nederlandse wateren. Deze soort komt

van oorsprong uit Oost-Europa en staat onder meer bekend om zijn invasieve karakter op plekken waar hij
van oorsprong niet voorkomt, zoals in Noord-Amerika. In Nederlandse wateren wordt deze mossel steeds
meer waargenomen, waar het potentieel voor grote verschuivingen in het systeem kan zorgen, met gevol-

gen voor de kwaliteit van het water.

Mosselen zijn filter feeders en filteren vaak algen en andere microscopische organismen uit grote volumes
water. Daarmee kunnen ze zowel een sterk positief als een negatief effect hebben op watersystemen.
Hiervoor is het belangrijk om de aanwezigheid en verspreiding van deze mosselsoort goed te monitoren.
Doordat de mosselen vaak op substraat op de bodem van waterlichamen leven is het echter moeilijk om
een beeld te krijgen van hun verspreiding en dichtheden met behulp van visuele inspectie. Tevens lijken
Quagga mosselen enorm op de naast verwante Driehoeksmossel waardoor het moeilijk is om een scherp
beeld te krijgen van de verspreiding van de Quagga alleen. Daarom kunnen DNA-technieken i.p.v. een
visuele inspectie worden ingezet om te onderzoeken waar de Quagga voorkomen en kunnen ook relatieve
verschillen in Quagga dichtheden worden vastgesteld tussen verschillende waterlichamen. Tevens kunnen
we met deze DNA-techniek inzicht krijgen in hun voortplantingsgedrag. Bijvoorbeeld door DNA-technieken
toe te passen in tijdreeksen kunnen voortplantingsmomenten, waarbij grote hoeveelheden DNA vrijkomen,
worden vastgesteld. Deze techniek is uiteraard ook voor andere specifieke soorten geschikt die een sterke
link hebben met de waterkwaliteit of die van grote invloed zijn op watersystemen.

Specifieke soortdetectie met DNA-technieken wordt door u ingeschat als:

Geen mening/weet ik niet = 0,00%

Zeer beperkt nuttig  0,00%

Beperkt nuttig 4.17%
Neutraal [ 4.17%
Nuttig 45,83%

zeernutty | s o3
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DNA-technieken als specifieke soortdetectie kunnen voor ons:

Een goed inzicht geven in de processen binnen het [
system. ’
Meer inzicht geven in de voedselweb opbouw. [N 4,83
Onze kennis over andere relevante domeinen I 8
(bacterién en archaea) vergroten. ’
Impact van verontreinigingen bepalen. [ 3,95
Zorgen voor een hogere monitoringsfrequentie. [III 3,68
Reguliere monitoring vervangen. [ 3.25

Helpen bij het bepalen van KRW-maatlatten. [N 3

1.11

DNA-DATABEHEER
Bij het toepassen van DNA-technieken wordt er een grote hoeveelheid data gegenereerd, met
name bij community analyses, die als basis dienen voor de uiteindelijke resultaten. Tot dusver is

bij deze pilots het beheer van de data door de uitvoerende partijen uitgevoerd.

Wanneer DNA-technieken structureler onderdeel gaan uitmaken van het waterbeheer moeten
er oplossingen komen hoe de DNA-data moet worden opgeslagen en welke partijen hier verant-
woordelijk voor zijn. Momenteel zijn de waterbeheerders maar zeer beperkt op de hoogte welke
ICT-infrastructuur er bijvoorbeeld dient te worden opgezet om DNA-gegevens te beheren. Wel ge-
ven de geénquéteerde aan dat de data bij voorkeur makkelijk uitwisselbaar moet zijn met andere
organisaties zodat de data voor verschillende toepassingen en met verschillende methoden kan

worden geanalyseerd. Dit vraagt dus om een standaardisering van het databeheer.

Met DNA-community analyses wordt een grote hoeveelheid data gegenereerd die voor het
beantwoorden van meerdere vragen kan worden ingezet (maatregel-effect analyse, voedsel-
web opbouw). Hiervoor is het essentieel dat de gegenereerde data goed wordt opgeslagen en
beheerd, wat om bepaalde ICT-infrastructuur vraagt. Ik ben voldoende op de hoogte van de
benodigde ICT-infrastructuur voor het toepassen en beheren van DNA-community data.

Geen mening/weet ik niet 4.17%
Geheel mee oneens |GG 37.50%
Oneens 50,00%

Neutraal [ 4.17%
Mee eens 4.17%

Geheel mee eens | 0,00%

52 | DNA-TECHNIEKEN IN HET WATERBEHEER



De interpretatie van community DNA-profielen kan sterk verbeteren wanneer meerdere pro-
fielen met elkaar vergeleken kunnen worden. Doordat DNA-community analysemethoden sterk
gestandaardiseerd kunnen worden, kunnen ook vergelijkingen worden gemaakt met elders
gegenereerde profielen. Hiervoor is het wel noodzakelijk dat DNA-resultaten met andere par-
tijen worden uitgewisseld.Bent u het er mee eens dat voor het verbeteren van de interpretatie
van resultaten, DNA-gegevens met andere partijen moeten kunnen worden uitgewisseld.

Geen mening/weet ik niet = 0,00%
Geheel mee oneens  0,00%
Oneens = 0,00%
Neutraal = 0,00%
Mee eens [ 33,33%
Geheel mee eens [ 66,67%

1.12

VERVOLGSTAPPEN VOOR INTEGREREN REGULIERE MONITORING

Om de kansen voor het integreren van DNA-technieken te vergroten moet volgens de water-

beheerders meer worden ingezet op het uitvoeren van pilotstudies en fundamenteel onder-
zoek. Ook wordt wet- en regelgeving als een mogelijk struikelblok gezien voor het inzetten van
DNA-technieken als onderdeel van de KRW-beoordeling of zwemwaterkwaliteit. In dit kader zou
dus ook naar deze huidige wet- en regelgeving moeten worden gekeken zodat nieuwe technieken
makkelijker geintegreerd kunnen worden.

Wat is volgens u nodig om nieuwe technieken (zoals DNA-technieken) te integreren in het
reguliere waterbeheer:(Rangschik onderstaande antwoorden van belangrijkst (1) naar minst
belangrijk (5))

Pilotstudies | 3. 79
Fundamenteel onderzoek [N 3,67
Ruimte in wet en regelgeving [N 3,08
Voorlichting over beschikbare nieuwe technieken [ NNRER-RDIIE : 33
Subsidiemogelijkheden |GGG 163

1.13

VOORLICHTING

De kennis over DNA-technieken en hoe deze zijn toe te passen, varieert sterk tussen de verschil-
lende watersysteemexperts. Hierdoor zijn er veel misverstanden over de technische uitvoering
van DNA-technieken. Ook lijken de voor- en nadelen van DNA-technieken niet geheel duidelijk

uiteen te zijn gezet. Verder mist er momenteel sturing en kennis om de vertaalslag te maken
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van een DNA-community analyse naar wat dit betekent voor de toestand/processen binnen een
watersysteem.

Meer dan 60% van de watersystemenexperts heeft aangegeven behoefte te hebben aan een cursus
die vanaf de basis uitlegt hoe DNA-technieken werken en hoe resultaten moeten worden geinter-
preteerd.

Zou u geinteresseerd zijn in een basiscursus DNA in het waterbeheer?

Nee _ 37,50%
_ 62,500/0

54 | DNA-TECHNIEKEN IN HET WATERBEHEER



BIJLAGE 2
AFVALWATERSYSTEMEN

Voor het STOWA-domein afvalwatersystemen hebben 10 waterbeheerders van 10 verschillen-
de waterschappen de enquéte DNA-technieken in waterbeheer ingevuld. Aanvullend zijn er
voor het domein afvalwatersystemen verschillende interviews afgenomen met experts bij de
verschillende waterschappen die ook hebben deelgenomen aan deze enquéte.

De geénquéteerde waterbeheerders gaven aan dat met DNA-technieken inzicht moet worden
verkregen in trends/processen binnen waterzuiveringen en dat deze ook handelingsperspectief

De toepassing van DNA-technieken zouden als volgt moeten bijdragen aan de anaylses van
waterzuiveringen:(Rangschik onderstaande antwoorden van belangrijkst (1) naar minst be-

Handelingsperspectief bieder_l voor het verbeteren S R
van de waterzuivering. ’
Inzicht krijgen in de trgnd_s/processen binnen I - 33
waterzuiveringen. ’
Zuiveringsresultaten van specifieke stoffen I
verbeteren. ’
Gezondheid_srisico's (aanwezigheid van I 250
ziekteverwekkers) ’
op het opperviaktewater. I— 2,89
Toetsen van getroffen maatregelen. [ 2,44

2.1 DOELEN EN AMBITIES VAN DNA-MONITORING
moet bieden voor het verbeteren van de waterzuivering.
langrijk (6))
Inzicht krijgen in de impact van afvalwaterzuivering
2.2 RWZI-COMMUNITY ANALYSE

Aan de hand van een voorbeeld voor het toepassen van RWZI-community analyses (zie box) is ge-
vraagd of deze techniek een nuttige toevoeging is aan het afvalwaterbeheer. De geénquéteerde wa-
terbeheerders hebben deze toepassing als nuttig tot zeer nuttig bestempeld. Deze toepassing zou

vooral moeten bijdragen aan handelingsperspectief voor het verbeteren van de waterzuivering.

VOORBEELD RWZI-COMMUNITY ANALYSE

Afvalwaterzuiveringen (RWZI's) verwijderen stikstof, fosfaat en microverontreinigingen zoals pesticiden

en medicijnresten. In de RWZI zijn bacterién voor een groot deel verantwoordelijk voor de verwijdering
van deze stoffen. Echter, is er momenteel beperkt inzicht in hoe de bacteriéle samenstelling van RWZI's
bijdraagt aan het zuiveringsrendement. DNA-technieken kunnen routinematig de gehele microbiéle sa-
menstelling van een RWZI in kaart brengen wat nieuwe inzichten in het zuiveringsproces geeft en nieuw
handelingsperspectief geeft voor het optimaliseren van het zuiveringsproces.
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Community analyse van RWZI's met DNA-technieken wordt door u ingeschat als:

Geen mening/weet ik niet  0,00%

Zeer beperkt nuttig  0,00%
Beperkt nuttig  0,00%

Neutraal =~ 0,00%
Nuttig ] 50,00%
zeer nuttiy | 50.00%

De toepassing van DNA-community analyse zouden als volgt moeten bijdragen aan de moni-
toring van waterzuiveringen:(Rangschik onderstaande antwoorden van belangrijkst (1) naar
minst belangrijk (6))

Handelingsperspectief bieden voor het verbeteren I
van de waterzuivering. ’
Inzicht krijgen in de trends/processen binnen e
waterzuiveringen. ’
Zuiveringsresultaten van specifieke stoffen I
verbeteren. )
Toetsen van getroffen maatregelen. [ 2.9
Inzicht krijgen in de impact van afvalwaterzuivering I 27
op het opperviaktewater. ’

Gezondheidsrisico's (aanwezigheid van I
ziekteverwekkers) ’

2.3

DNA-DATABEHEER

Wanneer DNA-technieken zoals community analyses structureler onderdeel gaan uitmaken van het
waterbeheer moet ook worden nagedacht hoe DNA-data moet worden opgeslagen en welke partijen
hier verantwoordelijk voor zijn. Momenteel zijn de waterbeheerders maar zeer beperkt op de hoogte
welke ICT-infrastructuur er bijvoorbeeld dient te worden opgezet om DNA-gegevens te beheren.

Met DNA-community analyses wordt een grote hoeveelheid data gegenereerd die voor het
beantwoorden van meerdere vragen kan worden ingezet (bv. maatregel-effect analyse). Hier-
voor is het essentieel dat de gegenereerde data goed wordt opgeslagen en beheerd, wat om
bepaalde ICT-infrastructuur vraagt. Ik ben voldoende op de hoogte van de benodigde ICT-in-
frastructuur voor het toepassen en beheren van DNA-community data.

Geen mening/weet ik niet = 0,00%

Geheel mee oneens | EEG_—_—— 30.00%

Oneens 40,00%

Neutraal [ 10.00%
Meeeens [ 20,00%

Geheel mee eens = 0,00%
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2.3.1

Specifieke soortenidentificatie

Aan de hand van een voorbeeld voor het toepassen van soort specifieke DNA-analyse binnen
RWZI’s (zie box) is gevraagd of deze techniek een nuttige toevoeging is aan het afvalwaterbeheer.
De geénquéteerde waterbeheerders hebben deze toepassing over het algemeen als nuttig bestem-
peld. Deze techniek zou voornamelijk moeten bijdragen aan een verbetering van het inzicht in

trends/processen binnen de waterzuiveringen.

VOORBEELD SPECIFIEKE SOORTENIDENTIFICATIE

Naast een gehele community analyse kan men op de zuivering met DNA-technieken ook op zoek gaan
naar specifieke bacteriéle groepen. Hierbij kan men denken aan het identificeren van draadvormers in het
slib die drijflagen kunnen vormen in de bezinkingstank. Door deze draadvormers in een vroeg stadium te
identificeren kan men gericht maatregelen treffen om de groei van draadvormers in toom te houden, denk

hierbij aan de juiste chemicaliéndosering (nadat procesmatige maatregelen zijn uitgeput).

Soort-specifieke analyse met DNA-technieken wordt door u ingeschat als:
Geen mening/weet ik niet  0,00%
Zeer beperkt nuttig = 0,00%
Beperkt nuttig 20,00%
Neutraal = 0,00%
Nutlig S 60,00%
zeer nuttig [ 20.00%

Het identificeren van specifieke soorten met DNA-technieken zou als volgt moeten bijdragen
aan de analyses in waterzuiveringen:(Rangschik onderstaande antwoorden van belangrijkst
(1) naar minst belangrijk (4))

Inzicht krijgen in de trends/processen binnen _ 343
waterzuiveringen. ’
Handelingsperspectief bieden voor het verbeteren _ 3
van de waterzuivering.
Toetsen van getroffen maatregelen. _ 2,14

Gezondheidsrisico's (aanwezigheid van
ziekteverwekkers)

N
~
@
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2.3.2

Identificatie functionele genen

Naast soortenidentificatie kunnen DNA-technieken ook worden ingezet om functionele genen
te identificeren, bijvoorbeeld de aanwezigheid van antibioticaresistentie. Aan de hand van een
voorbeeld over het identificeren van functionele genen (zie box) is vervolgens gevraagd of deze
techniek als een nuttige toevoeging wordt gezien. Over het algemeen zien deze waterbeheerders
dit als een nuttige toepassing, die vooral moet bijdragen aan het in kaart brengen van mogelijke
gezondheidsrisico's (aanwezigheid van ziekteverwekkers/antibioticaresistentie).

IDENTIFICATIE FUNCTIONELE GENEN

Locaties waar veel antibiotica worden gebruikt (bijvoorbeeld ziekenhuizen) kunnen ook veel bacterién
met antibioticaresistentie verspreiden. Andere bacterién in bijvoorbeeld RWZI's kunnen deze resistentie
overnemen via horizontale gentransfer. Hierdoor kunnen RWZI's een potentiele hot-spot worden voor an-
tibioticaresistente genen, wat mogelijke gezondheidsrisico’s oplevert wanneer deze resistentie zich verder
in het milieu verspreid. Naast dat met DNA-technieken taxonomische informatie kan worden verzameld,
kunnen ook specifieke eigenschappen van organismen in kaart worden gebracht aan de hand van hun
functionele genen. Zo kan bijvoorbeeld antibioticaresistentie worden geidentificeerd en gekwantificeerd.
Hierdoor geven DNA-technieken inzicht in het risico voor de verspreiding van antibioticaresistentie via
afvalwater en afvalwaterzuiveringen.

Bronidentificatie met DNA-technieken wordt door u ingeschat als:

Geen mening/weet ik niet = 0,00%
Zeer beperkt nuttig = 0,00%

Beperkt nuttig 10,00%

Neutrac! | 20,00%
Nuttig F . 30,00%
zeernutis | <0.00%

De toepassing van functionele genen met DNA-technieken zouden als volgt moeten bijdragen
aan de analyses in waterzuiveringen:

Gezondheidsrisico's (aanwezigheid van I
ziekteverwekkers) ’
Inzicht krijgen in de impact van afvalwaterzuivering _ 49
op het opperviaktewater. ’
Inzicht krijgen in de trends/processen binnen _ 34
waterzuiveringen. ’

Handelingsperspectief bieden voor het verbeteren _ 31

van de waterzuivering. ’

Toetsen van getroffen maatregelen. [ 2,9

Zuiveringsresultaten van specifieke stoffen 25
verbeteren, I 2.
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2.4

VERVOLGSTAPPEN VOOR INTEGREREN REGULIERE MONITORING

Om de kansen voor het integreren van DNA-technieken te vergroten moet volgens de afvalwa-

terbeheerders meer worden ingezet op het uitvoeren van pilotstudies en voorlichting over de
beschikbare technieken. Ook wordt aanvullend fundamenteel onderzoek als noodzakelijk ge-
acht om DNA-technieken in te kunnen zetten voor het beantwoorden van vragen die momenteel
relevant zijn voor. Subsidiemogelijkheden en ruimte in wet en regelgeving worden als minder

relevant gezien voor het inzetten van DNA-technieken.

Wat is volgens u nodig om nieuwe technieken (zoals DNA-technieken) te integreren in het
reguliere waterbeheer:(Rangschik onderstaande antwoorden van belangrijkst (1) naar minst
belangrijk (5))

Voorlichting over beschikbare nieuwe technieken [N 4.1
g
Fundamenteel onderzoek [N 3
Subsidiemogelikheden [ 2.3
Ruimte in wet en regelgeving _ 1,8

2.5

VOORLICHTING

Bij de afvalwaterbeheerders is het inzicht in de biologische samenstelling van waterzuiveringen
beperkt. Ze zijn op de hoogte dat DNA-technieken hier een bijdrage aan kunnen leveren maar
hebben maar beperkte kennis en ervaring met het gebruik van deze techniek. 70% van de geén-
quéteerde waterbeheerders heeft aangegeven interesse te hebben in een basiscursus DNA voor

waterbeheerders.

Zou u geinteresseerd zijn in een basiscursus DNA in het waterbeheer?

Nee _ 30’00%
Ja _ 70100%)
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BIJLAGE 3
WATERKETEN

Voor het STOWA-domein waterketen hebben 5 waterketenbeheerders van 5 verschillende wa-
terschappen de enquéte DNA-technieken in waterbeheer ingevuld. Aanvullend zijn er voor
het domein waterketen verschillende interviews afgenomen met experts bij de verschillende

waterschappen die ook hebben deelgenomen aan deze enquéte.

3.1 DOELEN EN AMBITIES VAN DNA-MONITORING
De geénquéteerde waterbeheerders gaven aan dat DNA-technieken een belangrijke bijdrage kun-
nen leveren aan onze kennis over de waterketen. DNA-technieken moeten voornamelijk worden
ingezet om inzicht te krijgen in de mogelijke aanwezigheid van ziekteverwekkers in het afvalwa-

ter en het detecteren van illegale lozingen.

DNA-technieken zouden een belangrijke bijdrage kunnen leveren aan onze kennis over de
waterketen.

Geen mening/weet ik niet 20,00%
Geheel mee oneens = 0,00%
Oneens  0,00%

Neutraal = 0,00%

Mee eens EE L 80,00%

Geheel mee eens  0,00%

De toepassing van DNA-technieken zouden als volgt moeten bijdragen aan de monitoring van
de waterketen:(Rangschik onderstaande antwoorden van belangrijkst (1) naar minst belang-

rijk (6))

Aanwezigheid en bron van ziekteverwekkers in het _ 5
afvalwater.
Detecteren illegale lozingen (bijvoorbeeld slachtafval). [ 4
Drinkwaterkwaltietscontrole (aanwezigheid van _ 34
ziekteverwekkers). ’
Opsporen bron voor verschil werkelijke vuilbelasting vs. _ 39
zuiveringsheffing. ’

Inzicht krijgen in de trends/processen binnen het _ 28
rioleringsnetwerk. ’

Opsporen foutaansluitingen (vuilaansluitingen op _ 26
hemelwaterriool). ’
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Bij bepaalde verontreinigingen in het rioolwater of lozingen op het oppervlaktewater, kunnen
DNA-technieken worden ingezet om de bron van de lozing te achterhalen. De waterketenbeheer-

ders zien deze toepassing van DNA-technieken als nuttig.

Bronidentificatie met DNA-technieken wordt door u ingeschat als:

Nuttig 100,00%

Wanneer DNA-technieken structureler onderdeel gaan uitmaken van het waterbeheer moet
ook worden nagedacht hoe de DNA-data moet worden opgeslagen en welke partijen hier verant-
woordelijk voor zijn. Momenteel zijn de waterbeheerders maar zeer beperkt op de hoogte welke

ICT-infrastructuur noodzakelijk is om DNA-gegevens te beheren.

Met DNA analyses wordt een grote hoeveelheid data gegenereerd die voor het beantwoorden
van meerdere vragen kan worden ingezet (bv. bronidentificatie). Hiervoor is het essentieel
dat de gegenereerde data goed wordt opgeslagen en beheert, wat om bepaalde ICT-infrastruc-
tuur vraagt. Ik ben voldoende op de hoogte van de benodigde ICT-infrastructuur voor het

Geheel mee oneens | EEEG_—_—MEEEEEE 20.00%

Oneens 40,00%

Neutraal - I £0.00%

3.2 BRONIDENTIFICATIE MET DNA-TECHNIEKEN
Geen mening/weet ik niet  0,00%
Zeer beperkt nuttig  0,00%
Beperkt nuttig = 0,00%
Neutraal =~ 0,00%
Zeer nuttig | 0,00%
3.3 DNA-DATABEHEER
toepassen en beheren van DNA-community data.
Geen mening/weet ik niet  0,00%
Mee eens  0,00%
Geheel mee eens  0,00%
3.4

VERVOLGSTAPPEN VOOR INTEGREREN REGULIERE MONITORING

Om de kansen voor het integreren van DNA-technieken te vergroten moet volgens de waterke-
tenbeheerders worden ingezet op een verbeterde voorlichting over beschikbare technieken en
fundamenteel onderzoek worden uitgevoerd. Ook worden pilotstudies noodzakelijk geacht om

DNA-technieken in te kunnen zetten voor het beantwoorden van vragen die relevant zijn voor
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waterketenbeheerders. Subsidiemogelijkheden en ruimte in wet en regelgeving worden als min-
der relevant gezien voor het inzetten van DNA-technieken.

Wat is volgens u nodig om nieuwe technieken (zoals DNA-technieken) te integreren in het
reguliere waterbeheer:(Rangschik onderstaande antwoorden van belangrijkst (1) naar minst
belangrijk (5))

Voorlichting over beschikbare nieuwe technieken _ 3,8
Fundamenteel onderzoek [N 32
Piosudes I
Ruimte in wet en regelgeving [ NN 26
Subsidiemogelikheden [N 2 4

3.5

VOORLICHTING

Bij de waterketenbeheerders is de kennis over DNA-technieken en hun toepassingen beperkt. 80%
van de geénquéteerde waterbeheerders in het domein waterketen heeft aangegeven interesse te
hebben in een basiscursus DNA voor waterbeheerders.

Zou u geinteresseerd zijn in een basiscursus DNA in het waterbeheer?

Nee 20,00%

Ja 80,00%
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STOWA IN HET KORT

STOWA is het kenniscentrum van de regionale waterbeheerders (veelal de waterschappen) in Ne-
derland. STOWA ontwikkelt, vergaart, verspreidt en implementeert toegepaste kennis die de wa-
terbeheerders nodig hebben om de opgaven waar zij in hun werk voor staan, goed uit te voeren.
Deze kennis kan liggen op toegepast technisch, natuurwetenschappelijk, bestuurlijkjuridisch of

sociaalwetenschappelijk gebied.

STOWA werkt in hoge mate vraaggestuurd. We inventariseren nauwgezet welke kennisvragen
waterschappen hebben en zetten die vragen uit bij de juiste kennisleveranciers. Het initiatief
daarvoor ligt veelal bij de kennisvragende waterbeheerders, maar soms ook bij kennisinstellin-

gen en het bedrijfsleven. Dit tweerichtingsverkeer stimuleert vernieuwing en innovatie.

Vraaggestuurd werken betekent ook dat we zelf voortdurend op zoek zijn naar de ‘kennisvragen
van morgen’ - de vragen die we graag op de agenda zetten nog voordat iemand ze gesteld heeft -

om optimaal voorbereid te zijn op de toekomst.

STOWA ontzorgt de waterbeheerders. Wij nemen de aanbesteding en begeleiding van de geza-
menlijke kennisprojecten op ons. Wij zorgen ervoor dat waterbeheerders verbonden blijven met
deze projecten en er ook ‘eigenaar’ van zijn. Dit om te waarborgen dat de juiste kennisvragen
worden beantwoord. De projecten worden begeleid door commissies waar regionale waterbe-
heerders zelf deel van uitmaken. De grote onderzoekslijnen worden per werkveld uitgezet en
verantwoord door speciale programmacommissies. Ook hierin hebben de regionale waterbe-

heerders zitting.

STOWA verbindt niet alleen kennisvragers en kennisleveranciers, maar ook de regionale water-
beheerders onderling. Door de samenwerking van de waterbeheerders binnen STOWA zijn zij
samen verantwoordelijk voor de programmering, zetten zij gezamenlijk de koers uit, worden
meerdere waterschappen bij één en het zelfde onderzoek betrokken en komen de resultaten

sneller ten goede van alle waterschappen.

DE GRONDBEGINSELEN VAN STOWA ZIJN VERWOORD IN ONZE MISSIE:
Het samen met regionale waterbeheerders definiéren van hun kennisbehoeften op het gebied
van het waterbeheer en het voor én met deze beheerders (laten) ontwikkelen, bijeenbrengen,

beschikbaar maken, delen, verankeren en implementeren van de benodigde kennis.

64 | DNA-TECHNIEKEN IN HET WATERBEHEER



STOWA
Postbus 2180
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Trefwoorden

DNA, monitoring, innovatie, watersystemen, afvalwatersystemen, waterketen, waterweren, metagenomics,
proteomics, metabarcoding, sequencing, toestand & diagnose oppervlaktewater, gezondheidsrisico’s, riool-
vreemde stoffen, biodiversiteit, plaagsoorten, zuiveringsrendementen, rioolstelselbeheer, dijkstabiliteit.

Referaat

DNA-technieken kunnen de monitoring in het waterbeheer drastisch veranderen. Vanuit een behoefte-in-
ventarisatie bij de waterschappen zijn per domein (watersystemen, afvalwatersystemen, waterketen en
waterweren) relevante thema’s geidentificeerd waar DNA-technieken voor kunnen worden toegepast. Per
domein is vervolgens uiteengezet in hoeverre de DNA-technieken al kunnen worden ingezet in de praktijk
of welke tussenstappen noodzakelijk zijn om dit te realiseren. Gebaseerd op deze inventarisatie is een
DNA-visie opgesteld voor de implementatie van DNA-technieken in het waterbeheer.

De belangrijkste bevindingen zijn:

» DNA-technieken bieden via een gedeelde methoden kansen voor een betere
samenwerking tussen de verschillende waterbeheerdomeinen.

» Een basiscursus DNA voor waterbeheerders is een goed startpunt voor de ontwikkeling
van een DNA-monitoringsprogramma.

» Het inzetten van DNA-technieken vraagt om standaard protocollen, zodat deze
opschaalbaar zijn en kostenefficiént.
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