STRESZCZENIE

W celu oceny skutkéw oddziatywania zanieczyszczen glebowych zwigzkami fluoru na rosliny
wykorzystano wodne ekstrakty gleby pobranej w poblizu fermy brojlerow, w ktérej stosowano
ciprofloksacyne — antybiotyk z grupy fluorochinolonéw. Ekstrakty te zastosowano jako podioze
do uprawy roslin modelowych — rzesy drobnej (Lemna minor L.). W celu wykluczenia wptywu
innych potencjalnych zanieczyszczen rownolegle prowadzono hodowle L. minor na pozywkach
Murashige i Skoog’a (MS), zawierajacych stezenia jonow fluoru odpowiadajace wartoSciom
oznaczonym w ekstraktach glebowych. Analizie poddano cechy morfologiczne roslin, zawarto$¢
chlorofilu oraz aktywno$¢ enzyméw zaangazowanych w jego metabolizm. Dodatkowo
przeprowadzono eksperyment in vitro polegajacy na inkubacji komercyjnego chlorofilu a z NaF
w celu identyfikacji potencjalnych oddzialywan chemicznych miedzy chlorofilem a jonami
fluorkowymi.

Nie stwierdzono istotnych zmian morfologicznych ani u roslin uprawianych w ekstraktach
glebowych, ani w warunkach kontrolnych. W obu wariantach zaobserwowano jednak wyrazny
spadek zawartoSci chlorofilu oraz zaburzenia aktywnosci enzyméw uczestniczacych w jego
metabolizmie, w tym dehydratazy kwasu &-aminolewulinowego (enzymu biosyntezy chlorofilu)
oraz chlorofilazy (enzymu odpowiedzialnego za jego degradacje). Inkubacja chlorofilu a z NaF
in vitro prowadzila do przesunie¢ maksimum absorbancji w pasmach Soreta i Qy. Obserwowane
zmiany widmowe sg zblizone do opisanych w literaturze efektow substytucji fluoru przy atomie
wegla 3” czgsteczki chlorofilu.

Rukola (Eruca sativa L.) to przyklad powszechnie stosowanej ros$liny spozywczej.
Z tego wzgledu stanowi aplikacyjny w kontekscie epidemiologicznym model do badan
nad zmianami mikrobiomu roslin pod wplywem zanieczyszczen srodowiskowych. W celu
poréwnania wpltywu jonow fluorkowych oraz fluorochinolonu (pefloksacyny) na mikrobiom roslin
przeprowadzono czterotygodniowg uprawe FE. sativa na glebach wzbogaconych w NaF
lub pefloksacyne. Zastosowano stezenia NaF odpowiadajgce warto$ciom srodowiskowych stezen F-
oraz rownomolowe stezenia antybiotyku. Nastepnie przeprowadzono metabarcoding
ukierunkowany na 16S rDNA, co umozliwilo analize zmian w skladzie mikrobiomu ryzosfery
i fylosfery. NaF i pefloksacyna nie wywotaly istotnych zmian morfologicznych u E. sativa. Obie
substancje istotnie wplywaly jednak na strukture mikrobiomu zar6wno w ryzosferze,
jak i w fylosferze. Zmiany byly bardziej wyrazne w obrebie fylosfery, szczegdlnie w odniesieniu
do NaF, gdzie zaobserwowano wieksze wahania udzialu poszczeg6lnych taksonéw. W obu
wariantach doszto do zaniku grup bakterii zwigzanych ze wzrostem roélin oraz przyswajaniem

azotu. W probach z NaF odnotowano znaczacy wzrost liczebnosci przedstawicieli rzedu



Burkholderiales w fylosferze, natomiast we wszystkich wariantach badawczych zaobserwowano
zanik rodzaju Pedobacter. Oba taksony obejmuja liczne bakterie srodowiskowe, wsrdd ktérych
wystepuja rowniez gatunki oportunistycznie patogenne oraz szczepy mogace stanowic rezerwuar
genow opornosci na antybiotyki.

Ponadto przeprowadzono profilowanie funkcjonalne mikrobiomu z wykorzystaniem
narzedzia PICRUSt2 (Phylogenetic Investigation of Communities by Reconstruction of Unobserved
States). Najbardziej istotne zmiany dotyczyly liczebnosci gendw zwigzanych ze szlakami
metabolicznymi, w szczegdlnosci zaangazowanymi w metabolizm wegla, co wskazuje na istotne
zaburzenia funkcjonowania centralnych proceséw metabolicznych.

Na podstawie uzyskanych wynikéw mozna stwierdzi¢, ze skladowanie odchodéw drobiu
pochodzacego od zwierzat poddawanych antybiotykoterapii prowadzi do uwalniania zwigzkéw
fluoru w ilosciach szkodliwych dla roslin. Negatywne efekty ich dziatania ujawniaja sie gléwnie
na poziomie fizjologicznym i biochemicznym, co wskazuje, Ze ocena morfologiczna roslin
bioindykatorowych jest niewystarczajaca do pelnej oceny toksycznosci tych zanieczyszczen.
Uzyskane wyniki sugeruja ponadto mozliwos¢ bezposrednich oddziatywan chemicznych jonow
fluorkowych z chlorofilem. Zar6wno pefloksacyna, jak i jony fluorkowe wywierajq silng presje
selekcyjng na mikrobiom roslinny, prowadzac do eliminacji mikroorganizméw korzystnych oraz
selekcji taksonéw potencjalnie patogennych i lekoopornych. Zaobserwowane zmiany w profilach
funkcjonalnych mikrobiomu, szczeg6lnie w obrebie metabolizmu wegla, wskazuja na gleboki

wplyw tych zanieczyszczen na funkcjonowanie ekosystemoéw roslinnych.



