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ANTYBIOTYKOOPORNOSC W SRODOWISKU NATURALNYM - PRZYCZYNY
I KONSEKWENCJE

WSTEP

Antybiotyki  zrewolucjonizowaly  medy-
cyne, jednak ich coraz wieksze spozycie i
niewlaSciwe stosowanie, zwlaszcza w lecze-
niu pozaszpitalnym, rolnictwie i weterynarii,
a wczesniej w hodowli zwierzat (stymulato-
ry wzrostu), spowodowalo lawinowy wzrost
opornosc¢ bakterii (Gootz 2010). Wkrotce po
upowszechnieniu antybiotykéw, zaczely gwal-
townie pojawiaC sie i rozprzestrzeniac¢ szcze-
py oporne oraz wielooporne (ang. ang. mul-
tidrug resistance, MDR) (AMINOV 2009). Je-
dynym sposobem na efektywna walke z tym
zjawiskiem jest poznanie znaczenia antybio-
tykoopornosci w biologii i ewolucji bakte-
rii, a takze sposobow jej rozpowszechniania
oraz zidentyfikowanie genow i mechanizmow
opornosci. Obecnie stosowane antybiotyki
dzialajg wszechstronnie na komorki bakte-
ryjne, a ich celami sa kluczowe dla zycia
procesy np.: replikacja DNA, synteza RNA,
synteza Sciany komoérkowej, synteza biatek.
Dzialanie to jest procesem bardzo zlozonym.
Rozpoczyna sie od fizycznej interakcji cza-
steczek z celem ich dzialania, co w konse-
kwencji prowadzi do zahamowania wzrostu
(dziatanie bakteriostatyczne) i/lub do $mierci
komorki (dziatanie bakteriobdjcze) (CHOPRA i
BRENNAN 1998, BROTZ-OESTERHELT i BRUNNER
2008). Wydawaloby sie zatem, ze dysponu-
jemy ,bronig idealng” przeciwko bakteriom
patogennym. Jednak genow zwigzanych z
mechanizmami opornosci jest wielokrotnie
wiecej niz mechanizméw dzialania antybioty-
kow.

Znanych jest juz ponad 20.000 genéw
potencjalnie kodujacych opornosci na anty-
biotyki, nalezacych do niemal 400 réznych
typow (LIu i Pop 2009). Infekcje spowodowa-
ne bakteriami opornymi na antybiotyki sa
bardzo trudne, a czasami wrecz niemozliwe
do wyleczenia. W zwiazku z wszechobecno-
Scia antybiotykéw i innych farmaceutykéow
pojawiajg sie tez pytania o kierunek trans-
misji antybiotykoopornosci, zaleznosci tego
zjawiska od przemystowego zanieczyszczenia
Srodowiska i mozliwosci zapobiegania.

Rozprzestrzenianie opornosci zwigzane
jest glownie z obecnoscia genow oporno-
§ci na ruchomych elementach genetycznych
(ang. mobile genetic elements, MGE), do
ktérych naleza m.in. plazmidy i transpozony
(FrROST i wspotaut. 2005). Te male czastecz-
ki DNA sa przekazywane z jednej komorki
bakterii do drugiej na drodze horyzontalnego
transferu genow (ang. horizontal gene trans-
fer, HGT), z wykorzystaniem trzech proce-
sow: koniugacji (bakteria-bakteria), trans-
formacji (bakteria-wolne DNA) i transdukcji
(bakteria-bakteriofag). Jednak warunkiem
koniecznym do utrzymania w komorce bak-
teryjnej nowej informacji genetycznej i eks-
presji kodowanych tam biatek jest obecnosc¢
presji sekcyjnej w Srodowisku zycia bakte-
rii. Dla komorki produkcja okreslonych bia-
lek zwiazanych z konkretnym mechanizmem
opornosci wiaze sie z duzym wydatkiem
energetycznym. Tylko jezeli jest presja, czyli
obecnos¢ antybiotyku w Srodowisku, to ko-
morka za wszelka cene ,bedzie chciata prze-
zy¢” i bedzie syntetyzowac potrzebne bialka,
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jak i utrzymywac¢ nabyty material genetycz-
ny (LEVY i MARSHALL 2004).

Liczne wyniki prac badawczych wskazu-
ja, ze miejscem zapalnym rozprzestrzeniania
sie antybiotykoopornosci sa oczyszczalnie
Sciekéw, uwazane za istotny rezerwuar
genoéw opornosci (PIOTROWSKA i POPOWSKA
2014, 2015; MILLER i wspotaut. 2016). Spo-
wodowane jest to obecnoscia w Sciekach
bakterii opornych na antybiotyki, w tym pa-
togenow ludzi i zwierzat, jak réwniez anty-
biotykéw. Zrédlem tych czynnikéw sa Scie-
ki komunalne, szpitalne, przemyslowe, po-
chodzace z zakladéw farmaceutycznych czy
z rzezni. W reaktorze biologicznym panuja
warunki korzystne dla rozmnazania sie bak-
terii, wobec tego liczba bakterii jest bardzo
duza, co sprzyja wymianie materialu gene-
tyczny na drodze HGT (ZHANG i wspotaut.
2011). Warunkiem koniecznym do utrzyma-
nia sie danej cechy w komorce bakteryjnej
jest presja selekcyjna. Wigcksza czesé anty-
biotykéw nie ulega degradacji w tym sSrodo-
wisku i dlugo utrzymuje swoja aktywnosc
(THIELE-BRUHN 2003). Bakterie oporne i wie-
lolekooporne, jak i same antybiotyki, razem
ze Sciekami oczyszczonymi dostaja sie do
rzeki lub gleby, a stamtad moga rozprze-
strzenia¢ sie dalej, stanowiac realne zagroze-
nie dla zdrowia ludzi i zwierzat.

ZRODLA ANTYBIOTYKOW W
SRODOWISKU

GLEBA

Gleba pelni podstawowa role w ekosyste-
mie. Stanowi zrodlo pozywienia, jest siedli-
skiem dla roslin i innych organizmow, dzia-
ta takze jak wielki ,bioreaktor”, w ktérym
nastepuje degradacja zanieczyszczen i mo-
dyfikacja sktadnikéw odzywczych. Jest tak-
ze miejscem oddzialywania mikroorganizmow
autochtonicznych z antybiotykami, ktore do-
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Ryc. 1. Glowne zrodla antybiotykéow w czyszczalni
Sciekow i glebie.
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staly si¢ do niej z nawozami naturalnymi i
Sciekami. Wysokie zageszczenie mikroorgani-
zmow glebowych sprzyja wymianie genetycz-
nej na drodze HGT (DING i HE 2010, THAN-
NER i wspoélaut. 2016). Antybiotyki zostaja
wyplukane woda gruntowa i przemieszczaja
sie dalej. W konsekwencji dziatalnosci czto-
wieka, w ekosystemach naturalnych takich
jak gleba, notuje sie znaczny wzrost steze-
nia antybiotykéw (ALLEN i wspétaut. 2010).
Wiekszos¢ antybiotykow podawanych w celu
zapobiegania lub leczenia infekcji u ludzi i
zwierzat, po zmetabolizowaniu, jest uwal-
niana do Srodowiska niejednokrotnie w for-
mie niezmienionej (MARTINEZ 2009). Zroédia
antybiotykow w glebie pokazano na Ryc. 1.
Srednie stezenie antybiotykéw w glebie mie-
Sci sie w przedziale 0,8-2700 pg/kg;, naj-

Tabela. 1. Wykaz najwazniejszych antybiotykéw dodawanych do pasz w ciagu ostatnich kilkudziesie-

ciu lat (wg SARMAH i wspoélaut. 2006.).

L.p. Nazwa antybiotyku Lp. Nazwa antybiotyku
1 Awilamycyna 11 Neomycyna*

2 Bacytracyna 12 Nowobiocyna

3 Chlorotetracyklina* 13 Nystatyna

4 Erytromycyna* 14 Oksytetracyklina*
) Flawomycyna* = Bambermycyna 15 Oleandomycyna

6 Gryzeofulwina 16 Penicylina*

7 Hygromycyna 17 Salinomycyna

8 Kormogrizyna 18 Spiramycyna

9 Linkomycyna* 19 Tiamulina

10 Monenzyna 20 Tylozyna

*antybiotyki stosowane w leczeniu ludzi i zwierzat
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Tabela. 2. Antybiotyki stosowane w weterynarii i
w medycynie (wg LATHERS 2001).

Nazwa antybiotyku/ | Nazwa antybiotyku/
p

Lp.
grupy grupy
1 penicylina makrolidy
2 cefalosporyna nitrofurany
3 tetracyklina 10 nitroimidazole
4 chloramfenikol 11  sufonamidy
S aminoglikozydy 12 trimetoprim
6 spectinomycina 13 polimyksin
7 linkozamid 14 chinolony

wieksze stezenia obserwowane sa w glebach
nawozonych obornikiem (DE LA TORRE i
wspoétaut. 2012).

Niektore antybiotyki stosowane w era-
dykacji patogenow ludzkich, takie jak np.
amoksycylina i erytromycyna, sa rowniez
wykorzystywane w leczeniu chorob zwierzat,
lub byly stosowane jako promotory wzrostu
(Tabela 1, 2). Od 1.01. 2006 r. obowiazuje
zakaz sprzedazy pasz z dodatkiem antybioty-
kow jako stymulatorow wzrostu. Do 2006 r.
90% stosowanych w rolnictwie antybiotykow
bylo przeznaczonych do stymulacji wzrostu,
a tylko 10% do zwalczania choréb bakte-
ryjnych. Dane statystyczne pozwalaja osza-
cowac, ze w ciagu ostatnich 50 lat ponad
1 milion ton antybiotykow zostalo wprowa-
dzonych do srodowiska; 50% pochodzito z
weterynarii i rolnictwa. Niestety liczne do-
niesienia medialne i prowokacje dziennikar-
skie wskazuja na istnienie ,czarnego rynku”
w tym sektorze. Chec¢ zysku powoduje, ze
w rolnictwie antybiotyki sa stosowane bar-
dzo nierozwaznie (ALLEN i wspoétaut. 2010).
Zwiazki antybakteryjne nadal stosowane sa
w hodowli ryb (karp, losos, pstrag), rozpyla-
ne na pola uprawne i sady (streptomycyna,
tetracyklina), stosowane dla poprawy Swie-
z0S¢ warzyw, owocow i kwiatow (MCMANUS i
wspotaut. 2002, BERGER i wspotaut. 2010).

Zastosowanie antybiotykow w  rolnic-
twie promuje opornos¢, ktora jest istotna
zarowno dla leczenia infekcji zwierzecych,
jak i dla zdrowia cztowieka. Jest to przede
wszystkim zwigzane z patogenami przeno-
szonymi za posrednictwem pozywienia, np.:
Campylobacter jejuni, Escherichia coli, Salmo-
nella, Enterococcus faecium. Te same szczepy
moga bowiem kolonizowacé zwierzeta i ludzi,
a geny opornosci latwo rozprzestrzeniaja sie
pomiedzy blisko spokrewnionymi szczepami.
Dodatkowo, antybiotyki moga takze pozostac
w komoérkach zwierzat i jako zanieczysz-
czenie zywnosSci sprzyjaja rozwojowi reakcji
alergicznych i opornosci wsrod mikroflory
ludzi (MARTINEZ 2009).

Nalezy pamietac tez, ze w glebie wyste-
puja mikroorganizmy zdolne do syntezy an-
tybiotykow (THIELE-BRUHN 2003). Biorac pod
uwage fakt, iz jeden gram gleby zawiera
107+10° bakterii, ktore naleza do 4+10 ty-
siecy gatunkéw, a cze$¢ z nich jest zdolna
do syntezy kilkudziesieciu biologicznie ak-
tywnych czastek, mozna przewidzie¢ che-
miczna roznorodnos¢ zwiazkow wytwarza-
nych przez mikroorganizmy glebowe (WRIGHT
2010). Przykladem moga by¢ bakterie nale-
zace do klasy Actinobacteria, produkujace
biologicznie aktywne czasteczki. Wytwarzaja
one miliony takich zwigzkow (ALLEN i wspol-
aut. 2010, WEBER i wspotaut. 2015). Wyka-
zano, ze ponad polowa sposréd tych bakte-
rii posiada zdolnos¢ wytwarzania zwigzkow
antybakteryjnych. Wiekszos¢ tych zwiazkow
wystepuje w ryzosferze i osiaga stezenie

S pg/g gleby (THIELE-BRUHN 2003). Wsrod
nich zidentyfikowano rowniez antybiotyki
istotne klinicznie.

Generalnie, ws$réd organizméw wytwa-

rzajacych antybiotyki gléwnymi producenta-
mi sa drobnoustroje (Tabela 3). Ponad 60%
wszystkich antybiotykéw wytwarzaja bakte-
rie, w tym ponad 50% syntetyzuja promie-
niowce (glownie rodzaj Streptomyces) (PRO-
COPIO i wspoétaut. 2012), a pozostale wy-
twarzaja gléwnie laseczki z rodzaju Bacillus
(MANNANOV i SATTAROVA 2001). Grzyby wy-
twarzajg okolo 16-18% ogoélu antybiotykow,
przy czym grzyby niedoskonate 10-12%, a
podstawczaki i workowce okoto 6%. Pozosta-
le antybiotyki sa syntetyzowane przez poro-
sty, rosliny i zwierzeta.

W wyniku ekspozycji na antybiotyki,
zmianie moze ulec struktura populacji mi-
kroorganizmow, jak i ich aktywnosci (m.in.
wplyw na denitryfikacje, nitryfikacje, aktyw-
nos$¢ niektérych enzymow). Najczesciej stoso-
wanym wskaznikiem zmian w strukturze mi-
kroorganizmow jest proporcja: bakterie/grzy-
by i bakterie Gram-dodatnie/Gram-ujemne.
Pierwszy ze wskaznikow jest Scisle zwigzany
z funkcjonowaniem ekosystemu. Wielu ba-
daczy udowodnilo wzrost liczby grzybow w
stosunku do ilosci bakterii, przy dodawaniu
do gleby nawozow zawierajacych antybiotyki.
Jednak rozne klasy antybiotykow wykazuja
odmienny wplyw na bakterie Gram-dodatnie
i Gram-ujemne. Zwiazane to jest m.in. z
roznicami w budowie ich Sciany komoérkowe;.
Obserwowane efekty zaleza takze od
wlasciwosci gleby, grupy mikroorganizmow
i stezenia antybiotykéw (DING i HE 2010).
Warto wspomnie¢, ze skutki dzialania anty-
biotykéw w naturalnych sSrodowiskach wod-
nych sa mniej wyrazne niz w glebie (ZHANG i
wspoétaut. 2009). Prawdopodobnie wynika to
z malego stezenia tych zwiazkéw ze wzgledu
na znaczne rozcienczenie (0,003-1,9 pg/L)
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Tabela. 3. Bakterie i grzyby wytwarzajace antybiotyki (wg WEBER i wspoélaut. 2015).

Bakterie Antybiotyk Grzyby Antybiotyk
Streptomyces spp. Penicillum spp.
S. griseus streptomycyna P. notatum penicylina
S. spectabilis spektynomycyna
S. erythreus erytromycyna tetracyklina
S. aureofaciens chloramfenikol wankomycy-
na teikoplanina
S. venezuelae
S. orientalis
S. teichomyceticus
Micromonospora spp. Cefalosporium spp. cefalosporyny
M. purpurea gentamicyna
Bacillus spp.
B. licheniformis bacytracyna

B.brevis gramicydyna

B. polymyxa polimyksyny

(KUMMERER 2009). Trudniej jest tez w tym
Srodowisku ,zlokalizowa¢” mikroorganizmy,
okreslic lub poréwnac¢ strukture populacji
bakteryjnej. Trudno przewidywalne efekty
przy niskim stezeniu antybiotykow i krotkim
czasie ekspozycji niekoniecznie oznaczaja, ze
istnieje stabszy wplyw na ekosystemy wod-
ne niz na Srodowisko glebowe. Wykazano,
ze nawet sub-letalne stezenie antybiotykow
wplywa na mikroorganizmy. Inaczej sytu-
acja wyglada w stawach hodowlanych, gdzie
w wyniku stosowania antybiotykow, osiaga-
ja one wysokie stezenie (nawet kilkaset mg/
kg) w osadzie. To z kolei powoduje zmniej-
szenie liczebnosci bakterii, rozprzestrzenianie
sie opornosci i wplywa na funkcjonowanie
ekosystemu. Nalezy zwroci¢ uwage, ze zycie
czlowieka jest SciSle zwiazane i zalezne od
wody. Obecnosé¢ antybiotykéw w glebie, jak i
zbiornikach wodnych sprzyja selekcji szcze-
pow opornych, ale takze wplywa na struk-
ture populacji i fizjologie mikroorganizmow
(MARTINEZ 2009). Stanowi tez potencjalne za-
grozenie znacznego rozpowszechnienia anty-
biotykéw i/lub genéw opornosci (DING i HE
2010, PorowskA i wspotaut. 2010).

OCZYSZCZALNIE SCIEKOW

Jednym ze Srodowisk, ktére ma szcze-
golne znaczenie w szerzeniu sie¢ opornosci
na antybiotyki wsréd bakterii sa oczysz-
czalnie S$ciekéw. Wyniki wielu prac poka-
zuja, ze oczyszczalnie $ciekéw sa jednym z
kluczowych rezerwuarow antybiotykooporno-
§ci. Wynika to z kilku zasadniczych faktow:
Scieki obfituja w réznorodne gatunki drob-

noustrojow, w tym szczepy patogenne, nio-
sace geny opornosci na antybiotyki, zawiera-
ja zwiazki antybakteryjne, sa bogate w sub-
stancje odzywcze, a takze duze zageszczenie
komorek bakterii przyczynia sie do transferu
opornosci na liczne antybiotyki i chemio-
terapeutyki (MANAIA i wspoétaut. 2010). Do
oczyszczalni przekazywane sg rézne rodzaje
Sciekow: komunalne, przemystowe, pocho-
dzace ze szpitali, zakladéw miesnych, itp.
(Ryc. 1). Antybiotyki wykrywane w tym S§ro-
dowisku sa na poziome od 0,08 do 6 npg/L
(KUMMERER 2009).

W kazdej oczyszczalnie Sciekow wyroz-
nia sie trzy zasadnicze czeSci: wlot, komo-
re fermentacyjna i wylot. Do oczyszczania
Sciekow wykorzystuje sie réznorodne pro-
cesy chemiczne, fizyczne i biologiczne. Do
najczesciej stosowanych naleza: (i) filtracja
stosowana w celu usuniecia zawiesin i in-
nych zanieczyszczen, (ii) ozonowanie, chlo-
rowanie do celéow dezynfekcyjnych, (iii) ko-
agulacja wykorzystywana do usuwania cza-
stek o wielkosci 107-10"° cm, (iv) flotacja
umozliwia neutralizacje czastek o gestosci
mniejszej niz woda, (v) procesy biologiczne
zachodzace z udzialem mikroorganizmow w
komorze fermentacyjnej, stosowane do usu-
niecia zanieczyszczen organicznych (biode-
gradacja), azotowych (nitryfikacja, denitry-
fikacja) i fosforanowych (SWIDERSKA-BROZ i
KowaL 2007).

Najpopularniejszym sposobem biologicz-
nego uzdatniania Sciekow jest wykorzysta-
nie roznych mikroorganizméow, tzw. osadu
czynnego, w warunkach tlenowych. Sktad i
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roznorodnos¢ mikroorganizmow wchodzacych
w sklad osadu czynnego ma zasadnicze
znaczenie w procesie oczyszczania Sciekow,
dlatego bardzo wazne jest ciagle monitoro-
wanie ich populacji (WAGNER i Loy 2002).
Poréwnujac réznorodnos$é bakterii obecnych
w osadzie czynnym najwickszy udzial sta-
nowiag Gram-ujemne bakterie nalezace do
Proteobacteria, w ktorym najliczniejsza jest
klasa Betaproteobacteria. W nastepnej ko-
lejnosci dominujg typy: Bacteroides, Chloro-
flexi, Planctomycetes i Actinobacteria. War-
to podkreslié, ze Proteobacteria umozliwiajg
usuniecie licznych zanieczyszczen organicz-
nych, zwigzkow aromatycznych, jak i azo-
tu i fosforu. W przypadku fosforu za jego
usuwanie w najwiekszym stopniu sa odpo-
wiedzialne bakterie nalezace do Alfaprote-
obacteria, Betaproteobacteria, Bacteroidetes/
Chlorobi i Acinetobacteria. Na ro6znorodnosc¢
osadu czynnego moze mie¢ wplyw zrodlo
pochodzenia $Sciekéw. W przypadku sSciekow
komunalnych dominujg Betaproteobacteria,
Gammaproteobacteria i Actinobacteria, a w
Sciekach przemystowych Alfaproteobacteria
(Braszczyk 2007).

Kluczowym procesem neutralizacji wszel-
kich farmaceutykow jest biodegradacja i/lub
sorpcja przez bakterie. W wyniku degradacji
antybiotyku moze dojs¢ do jego: mineraliza-
cji do dwutlenku wegla, przeksztalcenia do
zwiazku bardziej hydrofobowego lub trans-
formacji do substancji bardziej hydrofilowej
(KM i AcAa 2007). Warto zaznaczyC, ze me-
tabolity powstajace z rozkladu antybiotykow
czesto réznig sie w minimalnym stopniu od
zwiazku wyjsciowego. Drugim, najwazniej-
szym procesem inaktywacji antybiotykéw
jest sorpcja, ktéra moze przyczyniac sie do
selekcji szczepow opornych, gdyz lek na-
dal zachowuje swoje wlasciwosci. Wiekszosé
antybiotykéw jest tylko czeSciowo usuwa-
na w oczyszczalniach Sciekow, zas pewne,
jak tetracyklina i erytromycyna, w ogoble nie
ulegaja rozkladowi.

CZAS DEGRADACJI ANTYBIOTYKOW W
SRODOWISKU

Wiekszos¢ stosowanych w medycynie an-
tybiotykow jest tylko czeSciowo metabolizo-
wana (KUMMERER 2004). Czesto metabolity
utrzymuja sie w Srodowisku i nie jest moz-
liwa ich inaktywacja (THIELE-BRUHN 2003).
Antybiotyki w postaci nawozéw naturalnych
(stosowane w hodowli zwierzat) lub tez w
wyniku podlewanie roslin Sciekami sa wpro-
wadzone na pola. Ostatecznie pozostaja w
glebie, osadzie lub wodzie gruntowej. An-
tybiotyki poprzez system S$ciekéw sg uwal-
niane do ekosysteméw wodnych. Z gleby
sasiadujacej ze stawami rybnymi, gdzie sto-
sowane sa antybiotyki na duza skale, moga
by¢ wyplukiwane przez deszcze i trafia¢c do
zbiornikéw wodnych.

Czas degradacji antybiotykow w srodowi-
sku jest rézny i zalezny od wielu czynnikéw
np.: stezenia antybiotyku, struktury che-
miczne] zwiazku, skladu i struktury gleby/
osadu, zawartosci kwasé6w huminowych, wil-
gotnosci, pH, temperatury, zdolnosci sorpcyj-
nych, skladu chemicznego srodowiska, obec-
nosci innych zrodet wegla, obecnos¢ materii
nieorganicznej, dostepnosci tlenu i mikroor-
ganizmow, ktore wspomagaja proces biode-
gradacji (KUMMERER 2004, 2009). W Tabeli 4
podano czas rozkladu wybranych antybioty-
koéw. Sa one rozkladane w procesie degra-
dacji: swietlnej, chemicznej lub biologiczne;j
(MARTINEZ 2009). Podstawowym procesem
eliminacji substancji w sSrodowisku jest dzia-
lalnos¢ bakterii (szczegolnie w osadzie, glebie
i brudnej wodzie). Dostajace sie¢ do Srodowi-
ska antybiotyki podlegaja takim przemianom
jak: fotodegradacja, hydroliza (katalizowana
przez enzymy bakteryjne), dekarboksylacja,
hydroksylacja (THIELE-BRUHN 2003, KUMME-
RER 2004). Warto zwroci¢ uwage na fakt,
iz proces inaktywacji zwiazkow antybakte-
ryjnych nie zawsze jest skuteczny, np. jest
spowolniony w niskich temperaturach (MAR-
TINEZ 2009). Wiadomo, ze wiekszos¢ anty-

Tabela. 4. Degradacja farmaceutykéw w Srodowisku (wg THIELE-BRUHN 2003).

Grupa antybiotykéw

Tempo i czas degradacji

Tetracykliny (chlortetracyklina, tetracyklina,oksytetracyklina)

24% w 10-180 dni

Sulfonamidy (sulfabenzamid, sulfadiazyna, trimetoprim)

0-50% w 22-64 dni

Aminoglikozydy (streptomycyna)

0% w 30 dni

B-laktamy (penicylina, mecylinam)

0-50% w 1-49 dni

Makrolidy (erytromycyna, spiramycyna, tylosyna)

0-50% w 5-30 dni

Fluorochinolony (sarafloksacin, entrofloksacin, ciprofloksacyna)

0-30% w 56-80 dni

Imidazole (metronidazol)

50% w 14-72 dni

Polipeptydy (bacitracyna, virginiamycyna)

12-90% w 2-173 dni

Polietery (monensin)

30% w 70 dni

Fosfolipoglikozydy (flawomycyna, flawofosfolipol)

0-100% w 6-119 dni
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biotykow nie jest catkowicie inaktywowana
w procesie oczyszczania Sciekow, zwlaszcza
zwiazki polsyntetyczne i syntetyczne, ktore
sa bardzo stabilne i maja zdolnos¢ do silnej
sorpcji. W zwigzku z tym moga sie kumu-
lowa¢ i osiaga¢ wysokie stezenie. Udowod-
niono, ze pod wplywem chlorowania wody
degradacji ulegaja: trimetoprim i B-laktamy,
utylizacja Sciekow pozwala na eliminacje flu-
orochinolonéw i tetracyklin. Inne antybiotyki
mozna usunac za pomoca: filtracji weglowej,
jonizacji i koagulacji. Jesli antybiotyki zwia-
za sie z gleba, osadem lub gling nastepu-
je opodznienie ich rozkladu, ale pozwala to
na odseparowanie ich z wody, dzieki temu
nie rozprzestrzeniaja sie na duze odlegtosci
(MARTINEZ 2009).

OPORNOSC NA ANTYBIOTYKI

Wedlug HMSO z 1999 r. (ang. Her Ma-
jestry’s Stationery Office) opornosc¢ definio-
wana jest jako ,zdolnos¢ drobnoustroju do
przeciwstawienia si¢ antybiotykowi”. Opor-
no$¢ mozna podzieli¢ na wrodzona i nabyta.
Opornos¢ nabyta dotyczy bakterii poczatko-
wo wrazliwych, ktére staja sie oporne po-
przez mutacje, badz otrzymanie od innych
bakterii genu lub zestawu genow warunku-
jacych opornosé. Opornos¢ wrodzona jest to
naturalna cecha danego szczepu, badz ga-
tunku bakterii (MARKIEWICZ i KWIATKOWSKI
2001, MARTINEZ i wspoétaut. 2015).

W opisie oddzialywania antybiotyku na
mikroorganizm przyjeto wartosci MIC (ang.
minimal inhibitory concentration) oraz MBC
(ang. minimal bactericidal concentration). Sa
to wartosci okreslajace stopien opornosci na
antybiotyk, badz chemioterapeutyk. MIC jest
to minimalne stezenie leku, ktéore hamuje
wzrost drobnoustroju w danych warunkach
laboratoryjnych. MBC jest to minimalne ste-
zenie bakteriobdjcze, przy ktorym liczba mi-
kroorganizméw zdolnych do wytworzenia ko-
lonii maleje do zera (w praktyce przyjmuje
sie mniej niz 0,1%).

Przelomem w badaniach nad opornoscig
bylo odkrycie dokonane w 1973 r. stwier-
dzajace, ze oporno$¢ na antybiotyki nie jest
ograniczona do bakterii patogennych. Okaza-
lo sie, ze zrodlem opornosci sa niepatogenne
bakterie wystepujace w Srodowisku, ktore
same sg zdolne do produkcji antybiotykow.
Zadziwiajace bylo to, ze oportunistyczne pa-
togeny wykazywaly znacznie wyzszy poziom
opornosci niz szczepy chorobotwoércze. Wy-
kazano takze, ze obecnos¢ bakterii opornych
nie jest ograniczona do wierzchniej warstwy
gleby; na gtebokosci 173+259 m 2znalezio-
no liczne, wielolekooporne szczepy bakte-
rii (BENVENISTE i DAVIES 1973). Pierwotnie
obecnos¢ antybiotykow w Srodowisku byla

naturalnym czynnikiem selekcji i przyczyni-
la sie do genetycznej réznorodnosci bakterii.
Bowiem w odpowiedzi na otaczajace je cza-
steczki, bakterie rozwijaly zlozone mechani-
zmy obrony, takie jak: receptory, transpor-
tery i enzymy odpowiedzialne za modyfikacje
chemiczng (WRIGHT 2010). Wkroétce po wpro-
wadzeniu antybiotykow do leczenia ludzi,
bakterie byly w stanie rozwinga¢ opornosc,
nie tylko na skutek mutacji, ale gléwnie po-
przez nabywanie juz istniejacych genow ko-
dujacych opornos¢ na Ssrodki przeciwdrobno-
ustrojowe. Rezerwuarem tych genéw, a na-
wet plazmidéw opornosciowych (R) byla mi-
kroflora sSrodowiskowa. Teraz wiadomo juz,
ze te ,pierwotne” geny opornosci na anty-
biotyki byly zwiazane gléownie z bakteriami,
producentami antybiotykow i byly zwykle
kodowane chromosomowo, i co istotne, nie
zawsze bezposrednio byly zwiazane z opor-
noScig ale kodowaly bardziej ogdlne funkcje
fizjologiczne. Badania naukowe dowiodly, ze
bakterie, ktore nie wytwarzaja zwigzkow an-
tybakteryjnych, réwniez posiadaja determi-
nanty opornosci, a nawet wielolekoopornosci
(MDR). Przykladem takiego mechanizmu sa
systemy pomp typu efflux, ktore usuwaja
z komorki rézne zwiazki toksyczne. Muta-
cja prowadzaca do konstytutywnej ekspresji
transporteréw zapewnia bakteriom opornosé.
Pompy wystepuja u wszystkich mikroorgani-
zmoéw, a w jednej komorce bakteryjnej moze
istnie¢ kilka réznych rodzajow (MARTINEZ
2008, MARTINEZ i BAQUERO 2014). Udowod-
niono, ze naturalna funkcja pomp, ktore
nadaja fenotyp MDR (najczesSciej kodowane
przez geny chromosomowe), dotyczy detok-
sykacji posrednich produktow metabolizmu,
homeostazy komorki i przesylania sygnalow
wewnatrzkomorkowych, a takze wirulencji
(AMINOV 2009). Innym przykltadem sa en-
zymy hydrolizujace pierscien antybiotykow
B-laktamowych, p-laktamazy, ktore praw-
dopodobnie byly poczatkowo biatkami PBP,
zaangazowanymi w synteze peptydoglikanu.
Zdolnos¢ do hamowania aktywnosci anty-
biotykéw p-laktamowych, pojawita sie jako
swego rodzaju ,skutek uboczny” ich pierwot-
nej funkcji (MARTINEZ i wspoétaut. 2009).

To w wyniku silnej presji selekcyjnej wy-
wieranej przez antybiotyki w ciggu ostatnich
dziesiecioleci od czasu, kiedy wprowadzono
je do terapii, geny te zmienily swoje funkcje
bez zmiany sekwencji samego genu, a tak-
ze swoja lokalizacje i staly sie genami opor-
nosci. Pierwotne geny opornosci obecne w
Srodowisku okreslane sa mianem naturalne-
go resistomu. Naturalna odpowiedz komorki
bakterii na antybiotyki stanowi: zastosowa-
nie istniejacej wczeSniej ,maszynerii’, tzn.
wykorzystanie genéw opornosci wystepuja-
cych u bakterii syntetyzujacych antybiotyki,
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modyfikacja istniejacych (odpowiedz pro-ak-
tywna) lub nabytych genow (odpowiedz post-
-aktywna). W wiekszosci przypadkow natu-
ralnym zrédlem genéw opornosci sa bakte-
rie Streptomyces spp., ktére sa izolowane z
gleby (CANTON 2009). Wsrod podstawowych
mechanizméw warunkujacych opornos¢ moz-
na wymieni¢: system ,efflux pumps”, mody-
fikacje gendow, ktorych produkty sa celem
dziatania dla antybiotykéw oraz enzymatycz-
na inaktywacje antybiotykow.

Dowiedziono, ze mikroflora Srodowiska
posiada znacznie wigkszg liczbe genow opor-
noSci niz te, nabyte przez bakterie patogen-
ne i nie zawsze sg one ograniczone tylko do
producentéow antybiotykow (ALLEN i wspol-
aut. 2010). Ponadto, rozne ekosystemy moga
zawieraC rozne geny opornosci, co oznacza,
ze nadal nie jesteSmy w stanie oszacowac
liczby potencjalnych genoéw opornosci wy-
stepujacych w naturalnych ekosystemach.
Co wazniejsze, geny obecne na MGE w ko-
morkach ludzkich patogenéw bakteryjnych
mozna znalez¢ niemal wszedzie, w tym w
dziewiczych ekosystemach Iub u dzikich
zwierzat, ktére nie mialy kontaktu z anty-
biotykami (MARTINEZ 2009). Oznacza to, ze
geny opornosci na antybiotyki zawsze byly
obecne w Srodowisku naturalnym i ze moga
utrzymywac sie nawet przy braku presji se-
lekcyjnej. Jednak dopiero obecnos¢ anty-
biotykow wprowadzonych do sSrodowiska w
wyniku dziatalnosci czlowieka doprowadzita
do szerokiego ich rozpowszechnienia wsrod
bakterii jako efekt wszechobecnej presji se-
lekcyjnej, jak rowniez do tworzenia zupelnie
nowych specyficznych mechanizmoéw oporno-
Sci i ich rearanzacji.

MECHANIZMY OPORNOSCI NA
ANTYBIOTYKI

Opornos¢ na jeden zwigzek przeciwdrob-
noustrojowy moze by¢ spowodowana przez
rozne mechanizmy. Mozliwe jest réwniez,
aby opornos¢ na dany lek byla zwiazana z
kilkoma réznymi mechanizmami opornosci.

Wyrézniane sa nastepujace mechani-
zmy opornosci na antybiotyki (MARKIEWICZ i
KWIATKOWSKI 2001, ALEKSHUN i LEvVYy 2007):

— modyfikowanie miejsca docelowego
dziatania leku;

— inaktywowanie leku z udzialem enzy-
moéw komorkowych;

— usuwanie antybiotyku lub chemiotera-
peutyku z komorki poprzez pompy;

— hamowanie transportu leku do wnetrza
komorki;

— wytworzenie alternatywnej drogi umoz-
liwiajacej ominiecie etapu wrazliwego na lek;

— zwiekszenie produkcji enzymu, ktéry
jest inaktywowany przez lek;

— wytworzenie wiekszego stezenia meta-
bolitu, bedacego antagonista inhibitora (an-
tybiotyku, badz chemioterapeutyku);

— obnizenie zapotrzebowania na produkt
szlaku metabolicznego, na ktérego przebieg
wplywa lek;

— wprowadzenie zmian w systemach re-
gulacyjnych niebedacych bezposrednio zwia-
zanych ze mechanizmem dzialania zwigzku
antydrobnoustrojowego;

— obnizenie stezenia, badz aktywnosci
enzymu katalizujacego aktywacje nieczynnej
formy chemioterapeutyku w forme aktywna
(reduktaza nitrofuranowa).

MECHANIZMY ROZPOWSZECHNIANIA

OPORNOSCI
Bakterie uzyskuja opornos¢ poprzez:
transfer determinant opornosci w wyniku

HGT i powstanie specyficznej mutacji. Jed-
nak przewazajaca wiekszoS¢ mechanizmow
jest pozyskiwana za posrednictwem HGT,
od innych, czesto taksonomicznie oddalo-
nych bakterii (ALEKSHUN i LEvy 2007, AMI-
Nov 2009). Wsréd mechanizméw zwigzanych
z HGT mozna wymieni¢: modyfikacje leku,
,ochrone” celu dziatania antybiotyku, ,wy-
miane” celu w komorce bakteryjnej wrazli-
wego na antybiotyki i pojawienie sie nowe-
go systemu pomp typu efflux (ANDERSSON i
HUGHE 2010). Powszechnym mechanizmem
opornosci, np. na chinolony, ryfamycyny i
fosfomycyne, jest mutacja genéow kodujacych
biatka docelowe.

Rozwo6j opornosci jest procesem wysoce
zlozonym, ktory nie zostal jeszcze w pelni
poznany. Bezsprzecznie znane sa 3 fakty: 1.
stosowanie antybiotykéw sprzyja wzrostowi
opornosci na wiele roznych zwiazkow, nawet
wykazujacych odmienny mechanizm dziata-
nia (opornos¢ krzyzowa); 2. opornos$¢ nie za-
wsze mozna przewidzie¢, tzn. czasami brak
jest korelacji miedzy stezeniem antybiotykow
badz jego metabolitow, a efektem przez nie
wywotywanym; 3. trudno jest oceni¢, jak
dlugo utrzymuje sie opornosé¢ bakterii, przy
braku presji selekcyjnej (KUMMERER 2004).
Zmiany w tolerancji organizmow, w wyniku
ekspozycji na okreslony zwiazek sa mierzo-
ne za pomoca tolerancji indukowanej zanie-
czyszczeniem (ang. pollution-inducted com-
munity tolerance, PICT). Wskaznik PICT jest
czesto analizowany w polaczeniu z innymi
metodami, np. PLFA (ang. phospholipid fatty
acid analysis), analiza fosfolipidow kwasow
thuszczowych, ktéra wskazuje na jednocze-
sne zmiany struktury spotecznosci mikroor-
ganizmow (DING i HE 2010).

Wiadomo réwniez, ze transfer i rozwdgj
nowych kombinacji genéw opornosci zacho-
dzi czesciej w zlozonych spotecznosciach o
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wysokim zageszczeniu populacji bakteryj-
nych, m.in. w biofilmach (H@IBY i wspoétaut.
2010). Biofilmy wystepuja w roéznych obsza-
rach zwiazanych z medycyna, przemystem,
zbiornikach oczyszczania S$ciekéw, w osa-
dach, glebie i wodzie (KUMMERER 2004). Two-
rzenie takich konsorcjow to swego rodzaju
sposéb na przezycie w trudnych i zmieniaja-
cych sie warunkach srodowiskowych. Dane
literaturowe wskazuja, ze warunki stresowe
panujace w zanieczyszczonym Srodowisku
moga promowaé¢ rekombinacje i HGT, co
przy okazji powoduje rozprzestrzenianie sie
genow opornosci (MARTINEZ 2008). Plazmi-
dy moga zawiera¢ takze geny zapewniajace
zdolnos¢ do przezycia w obecnosci zwigzkow
toksycznych takich jak np. substancje ropo-
pochodne, detergenty, metale ciezkie i pesty-
cydy, co ze wzgledu na rosnace wciaz zanie-
czyszczenie Srodowiska, faworyzuje przezycie
bakterii niosacych takie plazmidy (MARTINEZ
i wspotaut. 2009, 2015). Dowiedziono, ze
zanieczyszczenie metalami ciezkim sprzyja
selekcji szczepoéw opornych (MARTINEZ 2008).
Wykazano réwniez, ze opornos¢ krzyzowa na
metale ciezkie i antybiotyki zwiazana z obec-
noscia na plazmidzie genow opornosci na
antybiotyki i metale, powoduje utrzymanie
sie opornosci na antybiotyki, nawet przy ich
braku w srodowisku, ale przy skazeniu me-
talami (MARTINEZ 2009).

Badania naukowe pokazuja jaki poten-
cjal réznorodnych nieznanych wczesniej me-
chanizmow opornosci drzemie w ekosystemie
glebowym (RIESENFELD i wspoétaut. 2004). W
jednej z prac autorzy opisuja 480 szczepow
bakterii z rodzaju Streptomyces zdolnych do
wzrostu w obecnosci 21 zwiazkow antybak-
teryjnych (naturalnych, poélsyntetycznych i
syntetycznych), nalezacych do osmiu réznych
grup pod wzgledem celu dziatania w komoér-
ce bakteryjnej (D’COSTA i wspétaut. 20006).
Wszystkie szczepy wykazywaly opornoscé jed-
noczesnie na siedem lub osiem zwigzkow,
dwa szczepy na 15 i 21 réznych antybio-
tykow. Analiza genetyczna wykazala prawie
200 roznych profili opornosci, a wszystkie
szczepy byly oporne na fosfomycyne, trime-
toprim i daptomycyne - nowy lek w leczeniu
zakazen gronkowcowych. Zaobserwowano tez
opornos¢ wobec wankomycyny i makrolidow:
erytromycyny i telitromycyny, ktora jest sto-
sowana w przypadku opornosci patogenow
na inne makrolidy, a wiec tzw. lek ostatniej
szansy (D’Costa i wspoélaut. 2006). W ko-
lejnych pracach wykryto mechanizmy opor-
nosci zwigzane z enzymatyczna modyfikacja
leku lub pompami typu efflux, a sekwencje
kodujace geny warunkujace te mechanizmy
byly rézne od poznanych do tej pory (RIE-
SENFELD i wspotaut. 2004, DANTAS i wspol-
aut. 2008). Zaobserwowano takze obecnosc

genu kodujacego p-laktamaze o szerokim
spektrum dziatania (CTX-M), zanim stal sie
on powaznym problemem klinicznym (KNAPP
i wspotaut. 2010). Biorac pod uwage zakres
tych badan oraz fakt zdolnosci do wzrostu
w warunkach laboratoryjnych tylko niewiel-
kiego odsetka bakterii, wydaje sie, ze w na-
turze wystepuje znacznie wiekszy stopien
opornosci i réoznorodnos¢ mechanizmow niz
pierwotnie sadzono.

Kluczowe w przewidywaniu loséw genow
opornosci w Srodowisku naturalnym jest
zrozumienie ich wplywu na fizjologie bakte-
rii. Jak wspomniano wczesniej, celem dzia-
lania antybiotykéw sa funkcje istotne dla
bakterii. W zwiazku z tym logicznym wydaje
sie, iz szczepy oporne ,cierpia” na obnize-
nie zywotnosci. Bowiem opornosc jest czesto
zwiazana z obnizeniem bakteryjnej spraw-
nosSci (ang. fitness), czyli z metabolizmem i
zdolnoscia do przezycia i rozmnazania (AN-
DERSSON i HUGHE 2010). Transfer genow
opornosci niesie ze soba spadek wydajnosci
bakterii, gdyz jest procesem bardzo kosztow-
nym energetycznie dla komorki bakterii. Po-
stuluje sie, ze obnizenie spozycia lekow an-
tybakteryjnych spowoduje wzrost wrazliwosc¢
bakterii na antybiotyki i przyczyni sie do
Swymiany” bakterii opornych na wrazliwe. W
dtuzszym okresie pozwoli to bakteriom wraz-
liwym na wygranie konkurencji ze szczepami
opornymi. Jednak w wielu przypadkach wy-
kazano, iz mimo mozliwosci potencjalnej re-
wersji opornosci, proces ten zachodzi bardzo
wolno (ANDERSSON i HUGHE 2010). Ponadto,
czeS¢ populacji bakterii opornych nadal po-
zostaje, poniewaz geny opornosci sg trudne
do wyeliminowania, nawet przy braku an-
tybiotykowe] presji selekcyjnej (patrz wyzej,
metale ciezkie). Udowodniono, ze jesli w Sro-
dowisku pozostanie niewielka liczba szcze-
poéw opornych, po ponownym wprowadzeniu
antybiotykow opornos¢ rozpowszechnia sie i
modyfikuje znacznie szybciej niz pierwotnie.
Biorac to pod uwage, taka calkowita rewer-
sja jest niestety malo prawdopodobna.

POSUMOWANIE I WNIOSKI

Niezaprzeczalne jest, ze antybiotyki sa
niezbedne w leczeniu infekcji bakteryjnych
wystepujacych u ludzi i zwierzat. Od wielu
lat naukowcy apeluja o rozwazne ich stoso-
wanie. Biorgc pod uwage fakt, ze bakterie
Srodowiskowe stanowia zrodlo zarowno zna-
nych, jak i dotychczas nieznanych mecha-
nizméw opornosci, wydaje sie, ze problem
rozpowszechniania antybiotykoopornosci jest
jednoznacznie zwiazany z wszechobecna pre-
sja w postaci obecnosci antybiotykéw do-
starczanych do sSrodowiska w wyniku dzia-
lalnosci czlowieka.
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W 1998 r. Unia Europejska zabroni-
la podawania zwierzetom hodowlanym an-
tybiotykéw wykorzystywanych w medycynie
jako promotoréow wzrostu. Mialo to na celu
zmniejszenie wplywu antybiotykow stoso-
wanych w rolnictwie na selekcje szczepow
opornych wsrod patogenéw ludzkich. Na-
tomiast w 2006 r. zakaz rozszerzono na
wszystkie antybiotyki. Powstal tez miedzy-
narodowy program ochrony antybiotykow,
ktory dziala réowniez w Polsce pod przewod-
nictwem prof. dr hab. n. med. Walerii Hry-
niewicz z Zakladu Epidemiologii i Mikrobio-
logii Klinicznej Narodowego Instytutu Lekow
(http:/ /www.antybiotyki.edu.pl/). Jak moz-
na przeczytac: ,Glownym celem Narodowego
Programu Ochrony Antybiotykow (NPOA) jest
poprawa bezpieczenstwa pacjentow narazo-
nych w coraz wiekszym stopniu na zaka-
zenia wieloantybiotykoopornymi bakteriami,
a takze na trudne w leczeniu pozaszpitalne
inwazyjne zakazenia bakteryjne. Na stronie
internetowej NPOA mozna znalezé wiele cen-
nych informacji na temat opornosci szcze-
pow klinicznych, rekomendacje dla lekarzy i
pacjentow w przypadku leczenia w réznych
rodzajach zakazen bakteryjnych. Dla Srodo-
wiska naturalnego nie ma takich oficjalnych
dziatan. Jednak z inicjatywy naukowcoéw po-
wstaly juz 2 europejskie Akcje w ramach
programu COST (European Cooperation in
Science and Technology, http://www.cost.
esf.org/), dotyczace problemu antybiotyko-
opornosci w Srodowisku: TDO803 “Detec-
ting evolutionary hot spots of antibiotic re-
sistances in Europe (DARE)” (2009-2013)
i ES1403 ,New and emerging challenges
and opportunities in wastewater reuse (NE-
REUS)” (2014-2018). Przedstawicielem Polski
w obu akcjach jest dr hab. Magdalena Po-
powska, prof. UW.

Pomimo rosnacego zapotrzebowania na
srodki antybakteryjne, przemyst farmaceu-
tyczny nie jest zaangazowany w projekto-
wanie nowych lekow, glownie z uwagi na
ogromne koszty z tym zwiazane (WRIGHT
2010). Ostatnie odkrycie naukowcéw pozwa-
la patrze¢ w przyszltoSé nieco bardziej opty-
mistycznie. W 2015 r. zespolu mikrobiolo-
gow z Northeastern University w Bostonie w
stanie Massachusetts opublikowat odkrycie
nowego antybiotyku, tejksobaktyny, produ-
kowanego przez bakterie glebowa Eleftheria
terrae (LING i wspotaut. 2015). Badania wy-
kazaly, ze tejksobaktyna niszczy Sciany ko-
morkowe bakterii Gram-dodatnich. Zwalcza
wiele powszechnych infekcji bakteryjnych,
np. gruzlice, posocznice i zakazenia wywola-
ne przez gronkowca zlocistego, w tym szczep
niewrazliwy na metycyline (MRSA). Jest to
pierwszy ,nowy”’ antybiotyk od niemal 30
lat, ale przed wprowadzeniem na tzw. rynek

musza zostaé przeprowadzone wieloletnie i
kosztowne badania kliniczne.

Pytanie o kierunek transmisji antybioty-
koopornosci pozostaje nadal otwarte. Pier-
wotnie wielu naukowcéw i lekarzy bylo zda-
nia, ze kierunek jest nastepujacy: medycy-
na-weterynaria-srodowisko, teraz jest pewne,
ze jest zupelnie odwrotnie, a mnogos¢ bak-
terii oraz ich fizjologiczne i genetyczne uwa-
runkowania sprawiaja, ze w odpowiedzi na
presje selekcyjna moze dochodzi¢ do genero-
wania nowych mechanizméw. Zatem to, co
wydaje sie najistotniejsze w chwili obecnej,
to ograniczenie stosowania antybiotykow za-
rowno w medycynie (zwlaszcza w leczeniu
pozaszpitalnym), weterynarii, jak i w rol-
nictwie tak, aby wyeliminowaé¢ mechanizmy
zwiazane z presja slekcyjna. Jest to mozli-
we tylko poprzez upowszechnianie wiedzy na
temat opornosci, jej mechanizmow i skut-
kow dla spoteczenstwa. Obecnie konsumen-
ci antybiotykéw czerpia wiedze na ich te-
mat w gléwnej mierze z internetu. Dlatego
tak istotne jest opracowanie i wprowadzenie
edukacji spoleczenstwa na temat dziatania
i stosowania antybiotykoéw, koniecznosci ich
ograniczania i metod wtasciwej utylizacji juz
od wieku szkolnego.

Streszczenie

Opornos¢ bakterii na antybiotyki to narastajacy pro-
blem ostatnich lat. W literaturze pojawiaja sie liczne do-
niesienia o szczepach wielolekoopornych izolowanych od
pacjentéw. Swiatowa organizacja zdrowia jak i Europej-
skie Centrum ds. Zapobiegania i Kontroli Choréb sza-
cuja, ze opornosc¢ na srodki przeciwdrobnoustrojowe po-
woduje co roku 25 tys. zgonéw, a zwiazane z tym kosz-
ty — z tytulu opieki zdrowotnej i strat wynikajacych ze
spadku wydajnosci — wynosza ponad 1,5 mld euro. An-
tybiotykoopornos¢ dotyczy nie tylko medycyny, ale row-
niez weterynarii, rolnictwa, zywnosci i szeroko rozumia-
nego srodowiska. Bardzo czesto te same gatunki bakte-
rii, a co wazniejsze, te same geny warunkujace opornosc
na antybiotyki wystepuja w wymienionych srodowiskach.
Liczne badania wskazuja, ze miejscem zapalnym’ dla
rozprzestrzeniania sie antybiotykoopornosci poza Srodo-
wiskiem klinicznym sa oczyszczalnie Sciekow. To tam
mieszaja sie Scieki komunalne, szpitalne, przemyslowe,
pochodzace z zakladéw farmaceutycznych czy z rzezni.
Razem ze Sciekami do oczyszczalni Sciekow dostaja sie
bakterie oporne na antybiotyki, w tym patogeny, jak
rowniez antybiotyki, ktére stanowa presje selekcyjna.
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ANTIBIOTIC RESISTANCE IN THE ENVIRONMENT - CAUSES AND CONSEQUENCES

Summary

Bacterial resistance to antibiotics is a growing problem in recent years. In the literature, there are numerous
reports of multi-drug resistant strains isolated from patients. The World Health Organization and the European
Centre for Disease Prevention and Control estimates that antibiotic resistance causes 25 thousand deaths every
year; this generates costs of more than 1.5 billion euros — due to healthcare and the losses resulting from a de-
cline in productivity. Antibiotic resistance concerns not only clinical medicine but also veterinary, agriculture, food
industry and broadly understood environment. Very often the same species of bacteria and, more importantly, the
same antibiotic resistance genes are carried by bacteria present in the mentioned environments. Numerous studies
indicate that the “hot spots” for the spread of antibiotic resistance outside the clinical environment are wastewater
treatment plants, where there are mixed municipal, hospital and industrial sewages and wastewaters derived from
pharmaceutical companies or the slaughterhouses. Therefore, the antibiotic resistant bacteria, including pathogens,
as well as antibiotics that determine selective pressure thus enter sewage treatment plants with wastewaters.



