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Figure S1: Physicochemical profile of mine water along the depth gradient, S042‐ (a), Cl‐ (b), F‐ (c), 

DIC (d), DOC (e), n = 2. 
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Figure S2.  Isotopic  composition of Forsyth mine water  (n  =  21). The Global meteoric water  line

(GMWL) and Canadian meteoric water line (CMWL) derived from the data are also shown. Isotopic

values are reported in permil units (‰) against the Vienna Standard Mean Oc. Values are depth in 

meters.   
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Figure S3. Shannon diversity indices (a), and ASV richness (b) for the three domains (mean  std, 
n= 37, n = 34, n = 40, respectively). 

 

   



 

 

Figure S4. Boxplots showing Shannon index differences between lifestyles for bacteria (a), archaea 

(b)  and  eukaryote  (c)  communities,  n = 37,  n = 34,  n = 40,  respectively.  Significant  differences 

p < 0.05. 

 

   



 

 

Figure S5. Boxplots showing ASV richness differences between lifestyles for bacteria (a), archaea (b) 

and eukaryote (c) communities, n = 37, n = 34, n = 40, respectively. Significant differences p < 0.05.     

 

   



 

 

 

Figure S6. Relative abundance (% of total reads) for bacteria (a), phyla (b) and eukaryote (c)

communities, at the phylum level. 

Figure S6. Relative abundance (% of total reads) for bacteria (a), archaea (b) and eukaryote (c) 

communities, at the genus level. 



 

 

 

 

 

   

Table S1. PCR conditions for the amplification of the 16S/18S rRNA genes. 



 

 

Table S2. Spearman correlation between depth and all physicochemical parameters (n = 2). 

 

 

   



 

 

Table S3. Spearman correlation between alpha diversity indices and depth or all physicochemical 

parameters, for bacterial, archaeal, and eukaryote communities. 

 

   



 

 

 

Table S4. Permutation homogeneity tests between lifestyle, substrate type and depth gradient. 

 
 

 


