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Sztuczne nasniezanie jest niezbedne dla osrodkdéw narciarskich

zmagajgcych sie z niedoborem $niegu, ale budzi obawy

dotyczgce sSrodowiska | zdrowia. W obszarach o duzym
natezeniu ruchu turystycznego oczyszczalnie sSciekow czesto
nie usuwajg w petni antybiotykéw, co prowadzi do ich obecnosci
w rzekach. Te subinhibitorowe stezenia antybiotykéw mogg

przyczynia¢ sie do rozwoju lekoopornosci oraz modyfikowac

sktad spotecznosci bakteryjnych.

Przeanalizowano zmiany réznorodnosci i sktadu populaciji

bakterii w procesie produkcji $niegu technicznego =z
uwzglednieniem wptywu antybiotykéw obecnych w wodach.
Przeprowadzono  analize  metataksonomiczng opartg o

sekwencjonowanie NGS regionu V3-V4 16S rRNA probek
wody rzecznej, wody ze zbiornikow technologicznych oraz
Sniegu technicznego z pieciu goérskich osrodkéw narciarskich.

Oceniono wystepowanie i stezenia 21 antybiotykéw =z
wykorzystaniem  techniki UHPLC-MS/MS poprzedzonej
ekstrakcjg antybiotykéw do fazy statej (SPE). Wyznaczono

stezenia antybiotykéw [ng/L] powyzej granicy oznaczalnosci

Poland

R1 - stacja narciarska nr 1 w zlewni rzeki Raby
B1 - stacja narciarska nr 1 w zlewni rzeki Biatki
B3 - stacja narciarska nr 3 w zlewni rzeki Biatki

Ryc. 1. lokallzaCJa mlejsc poboru prébek. Kazde mlerce jest
kodowane skrétem nazwy rzeki (B — Biatka; BD - Biaty Dunajec; R
- Raba; W - Wista) i numerem/litera. Dodatkowo ikong krzyza
zaznaczono potozenie szpitali w poblizu stacji narciarskich.
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Chemical Group Antibiotic = BDF_.W  BDF_R BDE_S B1LW B1R BLS RW R S B3_W B3_S BDZW BDZS
ndgen. cefoxitin 0.00 0.00 11259 0.00 0.00 7347 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00
cephalosporins
ciprofloxacin 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 65.20 2431 0.00 0.00 0.00 15.37
fluoroquinolones enrofloxacin 0.00 0.00 0.00 1.67 6.09 3.04 626.28 34.95 3.38 0.95 2.94 0.00
ofloxacin 0.00 0.00 0.00 0.49 0.00 0.00 95.64 28.39 0.00 0.00 7.00 6.29
lincosamids clindamycin 0.51 0.00 0.00 1.83 <LOQ** 2.47 37.66 9.96 5.80 0.00 15.59 11.18
id erythromycin ~ 0.10 0.00 0.00 0.07 0.00 0.05 0.30 0.24 0.00 0.00 0.30 0.20
macrolides tylosin 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 56.59 10.23 0.00 0.00 0.00 0.00
doxycycline 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 68.26 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00
tetracyclines oxytetracycline  0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 13.47 0.00 0.00 0.00 0.00 61.36
tetracycline 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 9.23 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00
sulphonamids sulfamethoxazole 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 1.56 20.90 4.69 148 0.00 34.05 8.83
antifolates trimethoprim ~ 0.00 0.00 0.00 1.10 0.00 0.18 38.57 7.70 2.59 0.00 8.61 493
glycopeptides vancomycin 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 142.66 21.84 0.00 0.00 4.23 0.00
oxazolidinones linezolid 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 1.33 17.40 1.48 1.63 0.00 3.99 1.55
number of antibiotics detected 2 0 1 5 2 7 13 10 5 1 8 8
| total concentration of antibiotics 121 0 225.19 15.45 12.17 328.40 3559.06 431.37 29.77 1.90 230.14 329.10 |

Ryc. 4. Srednie stezenia [ng/L] $rodkéw przeciwdrobnoustrojowych w badanych miejscach (wartosci
przedstawiono jako srednie wszystkich pomiaréw) oraz suma stezen sSrodkéw przeciwdrobnoustrojowych w
badanych miejscach.

** <LOQ - Limit Of Quantification
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Ryc. 2. Sktad spotecznosci

bakteryjnych w prébkach wody

rzecznej, wody

zbiornikowej i wody z topniejgcego $niegu (A) na poziomie rodziny i (B) na poziomie

rodzaju.
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Ryc. 5. Wykresy stupkowe przedstawiajgce istotne réznice w liczbie odczytéw pomiedzy prébkami wody i $niegu
lub wody ze zbiornika na poziomie rodzaju (analiza przeprowadzona dla jednostek OTU > 100 odczytéw). Litery (A-F)
odnoszg sie do poszczegdlnych stanowisk. Zielone stupki oznaczajg taksony, ktérych liczba wzrosta, a zdétte stupki
oznaczajg taksony, ktérych liczba spadta pomiedzy dwoma typami probek (tj. woda rzeczna kontra woda ze
zbiornika lub woda rzeczna kontra woda z topniejgcego $niegu.

Ryc. 3. Réznice w indeksach r6znorodnosci alfa pomiedzy rodzajami probek (woda
rzeczna, woda zbiornikowa i $nieg techniczny) oraz pomiedzy badanymi miejscami.

Na poziomie rodziny dominowaty Flavobacteriaceae — zarowno w probkach z najbardziej dziewiczych miejsc (BDF,
B1_S), jak i z najbardziej dotknietych antropopresja (R). Enterobacteriaceae przewazaty w dwoch probkach $niegu:
jednej z miejsca silnie przeksztatconego (R) i jednej z relatywnie dziewiczego (B3).

Na poziomie rodzaju Deinococcus wyraznie dominowat w trzech prébkach (BDF_W, BDF_R, B1_S). Gatunki z rodzaju
Deinococcus sg znane ze swojej odpornosci na wiele czynnikow stresogennych (promieniowanie jonizujace,
ksenobiotyki, stres oksydacyjny itp.). Drugg najliczniejszym rodzajem byta grupa Escherichia-Shigella, ktora
dominowata w tych samych prébkach co rodzina Enterobacteriaceae.

Analiza réznorodnosci alfa wykazata najwyzsze wartosci wskaznikéw Shannon i Simpson dla wody rzecznej, a
najnizsze dla $niegu technicznego. W odniesieniu do réznych zlewni, zaréwno wskazniki Shannona, jak i Simpsona
zmniejszajg sie w nastepujacej kolejnosci: R > BDZ > B1 > B3 > BDF, co odpowiada antropopresji wywieranej na te
migjsca.

Liczebnos¢ Deinococcus i Truepera w miejscu B1 wzrosta istotnie w wodzie zbiornikowej i sniegu technicznym
(nawet ponad 4000%), natomiast w miejscu BDF spadta o 96%. Roznice te moga wynika¢ z wptywu Sciekow,
obecnosci antybiotykéw oraz lokalnych interakcji ekologicznych miedzy bakteriami.

Analiza PCA | korelacji wykazata, ze ciprofloksacyna, erytromycyna, klindamycyna, ofloksacyna i trimetoprim
najsilniej wptywajg na sktad mikrobiomu. Dodatkowo stwierdzono pozytywng korelacje miedzy stezeniem
wankomycyny a obecnoscig Rhodococcus, Glutamicibacter, Pseudarthrobacter i Pseudomonas.




