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 الملخص 
بكتيرية   لسلالة  الكامل  الجينوم  تحليل  إلى  الدراسة  هذه  من سطح    CIP111899تهدف  معزولة 

رة  
ُ
الذ في تعزيز نمو النبات وكذا في   Zea maysجذور  قصد الكشف عن وجود جينات متدخلة 

كبّد الإنسانية خسائر فادحة في الأمن الغذائي 
ُ
 ،النشاط المضاد لمسببات الأمراض النباتية التي ت

السلالة    لقد انتماء  إثبات  من  الجينومية  التصنيفية  الدراسة  نت 
ّ
بكتيري    CIP111899مك لنوع 
على    CIP111899تم التحليل الجينومي للسلالة    إذ.  في خطوة لاحقة  Bacillus rhizoplanaeجديد  

( من  COGجينات المرتبطة بالفئات الوظيفية )للعدة مستويات وبعدة أدوات معلوماتية كدراسة  
  عنثم التحديد الجيني    RASTبواسطة خادم    وذلك   (  Annotationعملية التحليل الجيني )خلال  
ال  Prokkaبرنامج    طريق النبات    لكشفيتم  نمو  تعزيز  بآليات  المتعلقة  الجينات  على  والتعرف 

البحث عن المجموعات الجينية المسؤولة عن الأيض الثانوي بواسطة   ثموالمكافحة البيولوجية  
. البرمجية  التحليل  للسلالة    التي  antiSMASHأداة  الجيني  التحليل  نتائج    ، CIP111899أظهرت 

مثل    CIP111899المساهمة في تحمل الإجهادات في جينوم  اكتشاف العديد من الجينات    تمّ   حيث
رة   المشفِّّ )  نزيماتلإ   المنتجةالجينات  للأكسدة  مضادة  الجذور  antioxidantsومركبات  وإنتاج   )

للنبات دة  المجهِّ أهمها    والتي  الحرة  المثال    من  سبيل  )على  ديسمتاز  أكسيد  سوبر   :SOD ،)
( )POXsالبيروكسيداز  تم العثور على عديد الجينات المتعلقة بصفات   كذلك   و  (.  CAT( وكاتلاز 

 وفي،  إنتاج الهرمونات النباتية والتقاط الحديدو تعزيز نمو النبات كإذابة الفسفور اللاعضوي،  
كمرشح واعد   CIP111899يتّضح من خلال مجمل النتائج المحصل عليها أهمية السلالة    الختام

 ن الغذائي. في تعزيز نمو النباتات والمساهمة في الأم 

 

ABSTRACT 
 

The objective of this study was to examine the whole genome of the 
bacterial strain CIP111899, isolated from the root surface of maize (Zea 
mays), in order to reveal the presence of genes implicated in enhancing 
plant growth. The genome-based taxonomy revealed that strain 
CIP111899 belongs to a new species called Bacillus rhizoplanae. In the 
second step, the genome of CIP111899 was analyzed on multiple levels 
using various information tools. This involved examining functional 
categories associated with genes using analytical techniques, namely, 
annotation using the RAST server, then identifying growth-promoting 
genes with the Prokka program, and finally detecting groups of genes 
responsible for secondary metabolism through antiSMASH analysis. 
The results of the genomic analysis of strain CIP111899 showed the 
presence of multiple genes that enhance stress tolerance, such as those 
encoding enzymes and antioxidants (superoxide dismutase, 
peroxidases, and catalase). Additionally, various plant growth-
promoting genes were identified, including those involved in the 
solubility of inorganic phosphorus, phytohormone production, and 
iron uptake. In conclusion, strain CIP111899 has shown promise as a 
potential agent for promoting plant growth and thereby improving 
food security due to its genetic composition. 
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 . المقدمة1
المزيد من  يواجه ليالزراعي العالمي في القرن الحاالنظام  أنّ  فيه لاشك مما    

في  التي التحديات،   النظم    تتمثل  استدامة  وتدهور  الإنتاجية  انخفاض 
الأراض ي   نقص  و  والجفاف  البيئي  التلوث  بسبب  الزراعية،  الإيكولوجية 

الخصبة،  سكان    حيث  الزراعية  عدد  أن  إلى  المتحدة  الأمم  توقعات  تشير 
الي وبالت  2050مليار نسمة بحلول عام    9  أكثر من   لىأن يصل إالعالم يمكن  

 Gouel)  %60-46ستكون هناك زيادة مستمرة في الطلب على الغذاء بنسبة  
and Guimbard, 2017; Alexandratos and Bruinsma, 2012   ،)  اكتشاف ف  لذا

فقط  ليس  ملحة  حاجة  أصبح  ومستدامة   تقليدية  غير  استراتيجيات 
نظامنا للتخفيف من   للحفاظ على  أيضًا  الغذاء ولكن  المتزايد على  الطلب 

المستمر التدهور  من  استخدام  ف  ،البيئي  الاستراتيجيات  هذه  بين  من 
الدقيقة، الحية  بالمالبكتيريا    لكذب  نقصدالكائنات  البكتيريا  عروفة  اسم 

  ،   Plant Growth Promoting Rhizobacteria  (PGPR)لنمو النباتالمعززة  الجذرية
والتجارب،  و  الأبحاث  من  الكثير  الباحثون  عليها  يسلط  يمكن   إذالتي 

وتعزيز معدل نموها دون    اتلتحسين صحة النبات  PGPRs  سلالات  استخدام

 .  Vocciante et al., 2022; Dif et al., 2021))تلوث بيئي 

إيجابا في نمو النبات بآليات مختلفة    PGPRأن تؤثر البكتريا    كذلك  يمكن   و
(، مثل تحفيز نمو النبات من خلال Gupta et al. ,2002مباشرة وغير مباشرة )

العناصر الغذائية   في التربة  الموجودة  تسهيل حصول النبات المضيف على 
والحديد(،   نمو  و )الفوسفور  ومنظمات  الهرمونات  من  العديد  إنتاج 

تربة والمعالجة الحيوية للتربة الملوثة عن طريق تحسين بنية ال وأيضاالنبات،
 Ojuederie)امتصاص المعادن الثقيلة بأنواعها والمركبات الكيميائية السامة  

and Babalola, 2017)    مساعدة النباتات على تحمل الملوحة )وكذلكTank and 
Saraf, 2010.   

عن    اض النباتية المكافحة البيولوجية وحماية النباتات من مسببات الأمر ف    
تثبيطها أو  فيها  التحكم  المقاومة تعزيز خصائص   وأ  طريق  الجهازية  قدرة 

 . (Toumatia et al., 2016)  (IRSالطبيعية للنبات )

رية تكافلية ذ جناس بكتيريا مختلفة سواء كانت ج لأ   الأنواع  من  العديد   هناك    
 ,.Rhizobium  ،Mesorhizobium  ،Bradyrhizobium   (Pereira-Gomez et alمثل  
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كـ  2020 تكافلية  غير  أو   ،)Azospirillum  ،Klebsiella  ،Bacillus  ،Pseudomonas   
التي Azotobacter   (Fitriatin and Nurmala, 2019; Prasad et al., 2015و  الآن يتم    (، 

والميدانية  البحثية  المجالات  في  لتعزيز  استخدامها  بيولوجية  نمو   كلقاحات 
 المحاصيل وحمايتها من مسببات الأمراض النباتية. 

)  عن  أمّا        والوظيفية  الشكلية  كباقي  Phenotypeالصفات  للبكتيريا   )
 ( الجيني  لمخزونها  أساسا  ترجع  الحية  يمكن  Genotypeالكائنات  وبالتالي   ،)

التنبؤ بالكثير من الصفات من خلال تحديد تسلسل الجينوم والتعرف على  
( يتضمنها  التي  أحدثت    وقد،(Kumar et al., 2015; Hill et al., 2013الجينات 

في  NGS  (Next-Generation Sequencingتقنية   النكليوتيدات  تتابع  لتحديد   )
  من   الجينوم قفزة في العلوم البيولوجية، نظرا لسرعتها ودقتها غير المسبوقة 

من جهة أخرى التطور المهول لعلم الحاسوب  و (،  Vincent et al., 2017)    جهة
تحليل   الذي  والخوارزميات   من  تمكننا  التي  الأدوات  من  العديد  لنا  وَفر 

  ، (Drouin et al., 2019التسلسلات النكليوتيدية الجينومة والتنبؤ بالجينات )
في  و  تطبيقها  قبل  البكتيرية  للسلالات  الجينية  الخصائص  دراسة  مقاربة 

 (. Thakur, 2018نهجا واعدا يقتصد الوقت والجهد ) مختلف المجالات

أدوات وبرامج        بواسطة  تحليل جينومي  تحقيق  الدراسة  في هذه  نحاول 
سلالة لجينوم  أكاديميا  ومعتمدة  الدقة  عالية  البكتيريا   حاسوبية  من 

لها أن خضعت لدراسة    Bacillus rhizoplanae CIP111899الجذرية   لم يسبق 
ضمن جينوم هاته  )البحث    من خلال هذانستهدف    حيث    ،جينومية معمقة

للتنبؤ    أي  عن جينات لها دور إيجابي في تحفيز ودعم نمو النبات  (السلالة
من   وحمايتها  المحاصيل  لنمو  معززة  بيولوجية  كلقاحات  السلالة  بأهمية 

  مسببات الأمراض النباتية. 

 . الأدوات المستخدمة وطرائق العمل 2
 :الأدوات المستخدمة 1.2.

الالكتروني    .21.1.  NCBI (National Center for Biotechnologyالموقع 
Information) 

للم      تابعة  منصة  البيولوجية هو  للمعلومات  الأمريكي  الوطني  عهد 
( على https://www.ncbi.nlm.nih.govالجزيئية  الباحثين  أغلب  يقوم   .)

بهذا  الخاصة  البيانات  قاعدة  في  الجينية  المعلومات  العالم بوضع  مستوى 
 الموقع وتكون متاحة لكل المختصين في البيولوجية الجزيئية. 

 BLASTالأداة . .22.1

BLAST  اختصار لـ(Basic Local Alignment Search Toolه ) ي أحد الخدمات التي
منصة من  كل  ويب     NCBIتوفرها  TYGS  (http://tygs.dsmz.de )وخادم 

المتصلان بقاعدة بيانات كبيرة ومتنامية باستمرار من المعلومات الجينومية  
طريقة بحث   تعتبر  و  ،(Meier-Kolthoff and Goker, 2019)والتصنيفية  

الحيوية،   المعلوماتية  في  مستخدمة  بيانات  قاعدة  من   التي   ضمن  تجعل 
الممكن العثور على مناطق متشابهة والمقارنة بين اثنين أو أكثر من التتابعات  

الأمينية،   الأحماض  تتابعات  أو  لهذه    إنّ   و النيوكليوتيدية  محاذاة  إجراء 
 من معرفة نسب التشابه بين هاته التتابعات.  يساعدالمناطق المتشابهة مما 

 Prokka (Version 1.14.6)البرنامج  .2.3.1

يتميز بدقة    الذي   Galaxy   (https://usegalaxy.eu  )هو أحد أهم برامج منصة        
 ,Seemannالبكتيري   عالية في الكشف والتعرف على الجينات داخل الجينوم 

2014)   .) 

 RASTالخادم المعلوماتي  4.1.2.

      ( معلوماتي  خادم  مؤتمنة  https://rast.nmpdr.orgهو  خدمة  يوفر   )
يحدد    ، وعليهاالجينات داخل الجينوم البكتيري والتعرف    بالكامل لتحديد

كما أنه يصنف وظائف الجينات  ،  tRNAو    rRNAتسلسل ترميز البروتينات،  
في الجينوم ويستخدم هذه المعلومات لتجميع هاته الجينات في مجموعات  

 Clusters of Orthologous)ضمن ما يسمى بالنظم الفرعية الوظيفية   وظيفية 
Groups of proteins) COG )2008 .,et alAziz (. 

 antiSMASHالخادم المعلوماتي  . 2.5.1

antiSMASH  ((https://antismash.secondarymetabolites.org    ويب خادم  هو 
وبرنامج قائم بذاته للتنبؤ بمجموعات الجينات المتدخلة في إنتاج المركبات 

 .(Weber et al., 2015)الأيضية الثانوية في الجينوم البكتيري  

 Roary  (Version 3.13.0)البرنامج  6.1.2.

 ,.Galaxy   (https://usegalaxy.eu( )Page et alهو أحد أهم برامج منصة      
  مختلفة ويتميز يقارن بين مختلف الجينومات لسلالات بكتيرية    الذي  (،2015

 بالدقة والسرعة في تحديد: 

• Pan-genome يتم التي  الجينومات  في  الموجودة  الجينات  كل  به  يقصد   :
 مقارنتها،  

• Core-genes  هو جزء من :Pan-genome   الذي يقصد به الجينات المتشابهة
يتم مقارنتها، وتعبر عن الجينات الأساسية التي    والموجودة في كل الجينومات  

 يجب تواجدها عند السلالات محل المقارنة.
• Shell genes  هو جزء من :Pan-genome   الذي يتضمن الجينات المتواجدة

 غلبية جينومات السلالات التي يتم مقارنتها. أعند 
• Cloud genes  من جزء   :Pan-genome   في المتواجدة  الجينات  غالبا  يعني 

جينوم واحد فقط مقارنة بالجينومات الأخرى، أي الجينات المتواجدة فقط  
 ارنتها.  عند أحد السلالات التي يتم مق

 .7.1.2MEGA  (Version 10 ) 

MEGA  (https://www.megasoftware.net التحليل لإجراء  برنامج  هو   )
أشجار   وبناء  مقارنة  محل  تتابعات  على  بناء  الجزيئي  للتطور  الإحصائي 

) MEGA Kumarمن  10النسب والتطور. خلال دراستنا استخدمنا الإصدار 
)., 2018et al . 

 : . طريقة العمل2.2

الملف  في  اقتصرت  العمل  منهجية  إن     تتابع   أولا  تنزيل  يتضمن  الذي 
والمعزولة من    CIP111899الجينوم لأحد السلالات البكتيرية الجذرية المختارة

( الذرة  جذور  الموقع  (  Kämpfer et al., 2022سطح  بيانات  قاعدة    NCBIمن 
(Genbank accession number: CAKJTI000000000)    بصيغةfasta    عليه   أقمنا  ثم

الم من  المعتمدة، العديد  والبرامج  الخوادم  باستخدام  الحاسوبية   عالجات 
 نوجز هذه المعالجات في الخطوات التالية:  ذلك أساس وعلى

البرنامج   • باستخدام  التعرف  rokkaPالمعالجة  من  المعالجة  هذه  ننا 
ّ
تُمك  :

كما   الدراسة،  محل  الجينوم  داخل  نة  المتضمَّ الجينات  على  أعمق  بشكل 
أول هاته الجينات   إنّ   ،من معرفة التتابع النيكليوتيدي لكل جين  ساعدنات

لـ   ر  المشفِّّ الجين  هو  16S ribosomal RNAهو  الجين  هذا  تتابع  حيث   ،
الب الأنواع  تصنيف  في  الجين  المعتمد  تتابع  نستخرج  ولهذا   rDNAكتيرية، 

16S    برنامج مخرجات  الامتداد    ، Prokkaمن  ذو  الملف  من    ffnتحديدا 
التصنيفية الجينية   الدراسة  في    إذ ،  (Molecular identification)لتحقيق 

لمعرفة    NCBIعلى قاعدة البيانات    BLASTالبداية يتم إجراء المقارنة الجينية  
لها وراثيا   للسلالة المدروسة والأنواع الأقرب  البكتيري  عرض    به  لأنّ النوع 

ُ
ت

النتيجة على شكل قائمة من الأنواع البكتيرية بترتيب تنازلي حسب القرب  
تنزيل   يَتم  بعدها  جزيئيا،  تصنيفها  المراد  للسلالة  المدخل  للتتابع  الوراثي 

الجين   نوع    rDNA 16Sتتابعات  عشر  قيد  لاثني  للسلالة  الأقرب  بكتيري 
لنوع بكتيري بعيد   rDNA 16Sتنزيل تسلسل الجين   أيضا  يتمالدراسة، كما 

( لاحق-  ثمّ    (،  Out-groupنسبيا  إجراء  في  هذه   -بعدها  عالج 
ُ
وت دخل  تُ

برنامج   باستخدام  تصفيفها  MEGA10التتابعات  يتم  ومحاذاتها   حيث 
(Alignment( ثم إنشاء شجرة النسب )Phylogenetic tree  حسب طريقة )

Neighbour-joining   ضمن برنامجMEGA10 . 
مخرجات    نقوم  ثمّ        من  انطلاقا  لاحقة  مرحلة  على    Prokkaفي  بالبحث 

العوامل  ومقاومة  النبات  نمو  بتعزيز  المتعلقة  والواعدة  الهامة  الجينات 
 الممرضة. 

الخادم   • باستخدام  من البرمجية    المعالجة  هذه   تمكننا:  RASTالمعالجة 
في    محلهي    التي  تصنيف جينات الجينوم   أنظمة فرعية الدراسة وظيفيا 

 ومعرفة تواتر الجينات في كل نظام فرعي وظيفي.  COGوظيفية 
باستخدام الخادم   • المعالجة هذه  مخرجات    إنّ   :  SMASH-ntiAالمعالجة 

الجينية    قتصرت المجموعات  تحديد  المدروس   Clustersفي  الجينوم  داخل 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://tygs.dsmz.de/
https://rast.nmpdr.org/
https://usegalaxy.eu/
https://www.megasoftware.net/
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 المسؤولة على نواتج الأيض الثانوي المحتملة.
استخدام   في  المقارن   الجينومي  التحليل  يقتصر:  التحليل الجينومي المقارن  •

السلالة    Roaryبرنامج   جينوم  بمُقارنة   Bacillus rhizoplanaeللقيام 
CIP111899  جينوم للأنواع البكتيرية الأقرب لها تصنيفيا.  14مع 

 . النتائج 3
   CIP111899  الدراسة التصنيفية الجزيئية للسلالة 1.3.

"  لقد     للقطعة  الجزيئي  بالتحليل  الجينية  الدراسة  "  rDNA 16Sمكنت 
  ،   NCBIقاعدة البيانات    على   BLASTبتحقيق الـ  (Phylogeny)ودراسة النسالة  

ببرنامج   ختارة 
ُ
الم التتابعات  معالجة  السلالة   ثباتلإ  MEGA10ثم  أن 

CIP111899  تنتمي لنوع بكتيري جديد هوBacillus rhizoplanae    كما هو   وذلك
(، وتعتبر هي السلالة النموذجية  1موضح في شجرة التصنيف الوراثي )شكل  

والأنواع الأقرب وراثيا  CIP111899تبين العلاقة بين السلالة  التي لهذا النوع، 
تحليل.   1000٪( بناءً على  50)≤  bootstrap. يتم عرض قيم   Bacillusمن جنس

النوع   استخدام  خارج    Neobacillus massiliamazoniensis LF1تم  كنوع 
 المجموعة.

 S16rRNAتحليل تتابع الجين المشفر للرنا الريبوزومي  على أساس Neighbour-joining شجرة التقارب الوراثي(: 1) شكل 

 

 :CIP111899الملامح العامة للجينوم  2.3.

ميغا قاعدة أزوتية   4.44على إجمالي    CIP111899يحتوي جينوم السلالة         
Mb    بمتوسط محتوىG+C    4604%. يحتوي الجينوم على  36.4يبلغ  CDS 

طول   بمتوسط  بها  متنبأ  تشفير(  ما    إذ .  bp  1081)تسلسلات  تحديد  تم 
جينة   70، مع   (rRNAs)جينات مشفرة للأحماض النووية الريبية   7مجموعه  

 (. 2( )شكل  1)جدول    tRNAمسؤولة عن  

مرتفع    50Nنسبة الفجوات في تتابع الجينوم المدروس منخفضة جدا و   إنّ      
 نسبيا وهذا يدل على جودة تتابع الجينوم. 

 CIP111899 الملامح العامة لـجينوم(: 1)جدول 

 CIP111899تمثيل دائري لجينوم : (2شكل ) 

 
على   CDS:  1دائرة    توجد من الدائرة الخارجية إلى الدائرة الداخلية،    لنا   يتبين       

على الشريط العكس ي للـ   CDS:  2الدائرة    و   )أزرق(؛ DNAالسلسلة الأمامية للـ  
DNA  الحمض 4الدائرة    أمّا ؛  )أسود(   : الرنا الريبوزومي 3ائرة  الد   و )أخضر(؛ :

)أحمر(؛ النقال  النووي  محتوى  5الدائرة    ثمّ   الريبي   :GC   نيلي/بنفسجي(؛(
لتحقيق  DNAPlotter)برتقالي/وردي(. تم استخدام برنامج   GC: توزع 6الدائرة ف 

 هذه الخريطة.

 (COG. الجينات المرتبطة بالفئات الوظيفية )3.3

) (  3  )الشكل  يظهر         الوظيفية  بالفئات  المرتبطة  جينوم في  (  COGالجينات 
CIP111899  ،    الجيني التحليل  عملية  خلال  بواسطة   (Annotation)فمن 

 (3نلاحظ من خلال الشكل )   و  .فئة وظيفية   27تم العثور على    قد   ،   RASTخادم
وجود تواتر جيني كبير نسبيا في الفئات الوظيفية المتعلقة بأيض الأحماض 

) الاميني  ومشتقاتها  المساعدة Amino Acids and Derivativesة  العوامل   ،)
 ( والأصباغ  الصناعية  والمجموعات   ,Cofactors, Vitaminsوالفيتامينات 

Prosthetic Groups, Pigments  ،) تواتر جيني لابأس به بالنسبة   أيضا   لنا   واتضح
 ( ) ( وأيض  Stress Reponseللجينات المتعلقة بالإجهاد  -Phosphorus)الفوسفور 

metabolism  ،  غياب الفئة الوظيفية المسؤولة عن التمثيل الضوئي  لنا   تبين كما 
 ( (Photosynthesis   .مما يشير لعدم امتلاك هذه السلالة لهاته الخاصية 

  RASTتمثيل الجينات حسب الفئات الوظيفية )الأنظمة الفرعية( الناتجة عن التحديد الجيني على الخادم : (3شكل ) 
 CIP111899لجينوم 

 

 ات: الجينات المرتبطة بتعزيز نمو النباتات وتحمل الإجهاد 4.3.

،  Prokkaسمح التحليل والتحديد الجيني باستخدام كل من برنامج    لقد      
   CIP111899لجينوم  (BV-BRC)  ومركز موارد المعلوماتية الحيوية  Rastالخادم  
النبات  اكتشاف نمو  تعزيز  بآليات  المتعلقة  الجينات  من  وتحمل    العديد 
 نتطرق إلى ذكر أهمها فيما يلي: لذا.  الإجهاد

 

 

 الخاصية  CIP111899  جينوم 
 الحجم  أزوتية زوج قاعدة 4,442,577

 GC محتوى  %36.4
 عدد التتبعات المشفرة 4604

 RNAsعدد  78
 ( Gap Ratio) نسبة الفجوات % 0.002476
165,932 N50 
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 تدخلة في التثبت وغزو الجذور والاستقرار داخلها الجينات الم 1.4.3.

( للبكتيرية الجذرية  QS)  Quorum sensingنظام الاستشعار والتواصل    إنّ      
تنظيم سلوكها،   في  يلعب دورا هاما  الحيوي  تأقلمها    حيث  منمع محيطها 

 مما  (،Xiong et al., 2020)  وكفاءتها التنافسية في الارتباط وغزو جذور النبات
عن وجود العديد من الجينات    الكشفالدراسة الجينومية    كذلك  مكنت

 (. 02)جدول  CIP111899المشفرة لهذا النظام في جينوم 

بواسطة البكتيريا الجذرية المعززة لنمو    Biofilmتكوين البيوفيلم      أيضا   عكس        
ا مهمًا لـ    النبات 

ً
  قوتها في التثبت وغزو الجذور والثبات داخلها، والذي يعتبر نشاط

PGPR   (Seneviratne et al., 2011  Xu et al., 2019;  ،) جينوم    إذ تحليل  كشف 
CIP111899    الجدول( البيوفيلم  لخاصية  ترمز  التي  الجينات  من  الكثير  تواجد 

02 .) 
اقعها في الجينوم  و الجذور والاستقرار داخلهاالجينات المتدخلة في التثبت وغز (: 2جدول )  CIP111899ومو

 الموقع على الجينوم  الجين  الدور بيولوجي 

Quorum sensing 
 

Homoserine/homoserine lactone efflux 
protein 

MNCEJLBB_03536 
MNCEJLBB_04318 

ComE operon protein 1 MNCEJLBB_01888 
ComE operon protein 3 MNCEJLBB_01891 

Competence protein CoiA MNCEJLBB_02031 
Competence transcription factor MNCEJLBB_02103 

 Biofilmتشكيل البيوفيلم  )
formation ) 

Alginate biosynthesis protein AlgA MNCEJLBB_02009 
Lipopolysaccharide export system ATP-

binding protein LptB MNCEJLBB_02517 

Capsular polysaccharide biosynthesis 
protein YwqC MNCEJLBB_01283 

Major biofilm matrix component MNCEJLBB_04160 

Lipoteichoic acid synthase 1 MNCEJLBB_00841 
MNCEJLBB_01329 

Polyisoprenyl-teichoic acid--peptidoglycan 
teichoic acid transferase TagU 

MNCEJLBB_01301 
MNCEJLBB_01352 

 الجينات المشاركة في تحمل الإجهاد  2..3.4

عن وجود عدد كبير من    أسفر  CIP111899  التحليل الجينومي للجينوم  إنّ    
تلعب و   الجينات الهامة التي تشفر لإنزيمات، بروتينات هرمونات ومركبات  

في   النباتات.  تحمل الإجهاددورا هاما  أهم   من  ات الحيوية واللاحيوية لدى 
 (.3هاته الجينات مذكورة في الجدول )

السياق  و   نفس  النبات  في  لدى  واللاحيوية  الحيوية  الإجهادات  عن   ينتج 
مثل: للخلية  الضارة  النواتج  بعض  تركيز  الأكسجين    ارتفاع  مركبات 

( كيميائية    تعتبر  حيث  (Reactive oxygen species =ROSالتفاعلية  مركبات 
  والتي   أكسجينية مثل الجذور الحرة لأيونات الأكسجين والبيروكسيدات،  

النشاط   وهذا  الكيميائي؛  لنشاطها  نظرا  "تفاعلية"  الذي  تسمى  الكيميائي 
  تختص به يكمن في وجود إلكترونات تكافؤ مفردة على تلك الجذور الحرة، 

بفضل التحليل الجيني توصلنا    و   ،هذه الجذور الحرة ضارة لخلايا النبات  إنّ 
لإنزيمات تشفر  جينات  عدة  عن  للأكسدة  للكشف  مضادة  ومركبات 

(antioxidant )  (3تقص ي هاته الجذور الحرة )جدول  التي . 

 الجينات المسؤولة عن إذابة الفوسفات غير العضوي  .4.33.

)  يعتبر     الجلوكونيك  مسؤول  GA: Gluconic acidحمض  عضوي  حمض   )
  عن الحيوي    GAيتم تخليق    ، وبهبشكل كبير عن إذابة الفوسفات المعدني

)  -1-الجلوكوز    طريق العامل  gcdديهيدروجينيز  مع  جنب  إلى  جنبًا   )
الجيني    لذا،  pyrrolo-quinolone quinine   (PQQ)المساعد التحديد  أشار 

بالتخليق ل  هاامتلاك  على  CIP111899لجينوم  ل المتعلقة  الجينات  من  لعديد 
المساعد   العامل  وجينات  الغلوكونيك  لحمض  تم   وأيضا .  (PQQ)الحيوي 

جينات   وجود  عن  جينوم  عديدة  الكشف   تشفر   CIP111899أخرى ضمن 
 (.4على إذابة وامتصاص الفوسفات اللاعضوي )جدول  ةمساعدلإنزيمات 

اقعها في الجينوم الجينات المتدخلة في (: 3جدول )  CIP111899تحمل ومقاومة الاجهادات ومو
 الموقع على الجينوم  الجين  الدور البيولوجي 

تحمل الإجهادات الحيوية  
 واللاحيوية 

Glycine betaine transporter OpuD MNCEJLBB_02177 
Betaine aldehyde dehydrogenase MNCEJLBB_02557 

Glycine betaine transport system permease 
protein OpuAB MNCEJLBB_03237 

Phosphatidylcholine synthase MNCEJLBB_00840 
High-affinity proline transporter PutP MNCEJLBB_03984 

General stress protein 39 MNCEJLBB_04058 
General stress protein 26 MNCEJLBB_01440 

General stress protein 16U MNCEJLBB_01456 
Stress response protein SCP2 MNCEJLBB_01458 

Pyridoxal 5'-phosphate synthase subunit PdxS MNCEJLBB_04255 
Pyridoxal 5'-phosphate synthase subunit PdxT MNCEJLBB_04256 

النشاط المضاد للأكسدة 
 وتقليل الجذور الحرة 

Manganese catalase MNCEJLBB_02371 
Putative peroxiredoxin bcp MNCEJLBB_01381 

Pyridoxine kinase MNCEJLBB_02763 
Superoxide dismutase-like protein YojM MNCEJLBB_01782 

Superoxide dismutase [Mn] MNCEJLBB_01942 
Polyphenol oxidase MNCEJLBB_00263 

اقعها في الجينوم الجينات المتدخلة في (: 4جدول )  CIP111899اذابة وامتصاص الفوسفات اللاعضوي ومو
 الموقع على الجينوم  الجين  الدور بيولوجي 

اذابة وامتصاص الفوسفات  
 اللاعضوي 

Manganese-dependent inorganic 
pyrophosphatase MNCEJLBB_04091 

Pyrophosphatase PpaX MNCEJLBB_03847 
Exopolyphosphatase MNCEJLBB_00169 

Phosphoserine phosphatase MNCEJLBB_00230 
Protein phosphatase PrpC MNCEJLBB_00303 

Alkaline phosphatase synthesis sensor 
protein PhoR MNCEJLBB_00619 

Acid phosphatase MNCEJLBB_01726 
Alkaline phosphatase MNCEJLBB_01871 

Pyrophosphatase PpaX MNCEJLBB_02217 
Phosphoglycolate phosphatase MNCEJLBB_02547 

Phosphatase YwpJ MNCEJLBB_03929 
Manganese-dependent inorganic 

pyrophosphatase MNCEJLBB_04091 

 
 النباتية لجينات المشاركة في إنتاج الهرمونات ا 4.4..3

عن عدد من الجينات في جينوم      تم الكشف  التحليل الجيني خلال    من      
CIP111899    التي قد تساهم في إنتاج الهرمون النباتي الهام جدا الأوكسينIAA  

(Indole-3-acetic acid :من بين هاته الجينات ،) 

• Indole-3-glycerol phosphate synthase  (  :الجينوم على  الموقع 
MNCEJLBB_03988) 

• Tryptophan synthase beta chain  :الجينوم على   )الموقع 
MNCEJLBB_03990) 

• Tryptophan synthase alpha chain   :الجينوم على  )الموقع 
 MNCEJLBB_03991) 

• Tryptophan 2,3-dioxygenase    :الجينوم على  )الموقع 
MNCEJLBB_03945) 

في إنتاج أو تنشيط هرمونات   مساهمةجينات    CIP111899كما تضمن جينوم  
 Salicylate biosynthesis isochorismateأخرى على غرار الجين المشفر لإنزيم    

synthase  ،الساليسيليك ف حمض  هرمون  إنتاج  في  يساهم  الإنزيم  هذا 
(Salicylic acid  ،)هو   أنّ   المعلوم  ومن الجينوم  في  الجين  موقع 

MNCEJLBB_03721  ،  الساليسيليك    و أدوار    يعتبرحمض  له  نباتي  هرمون 
هامة في نمو النبات وتطوره، التمثيل الضوئي، النتح، وامتصاص الأيونات 
الذاتية،   الإشارات  إرسال  في  الساليسيليك  حمض  يشارك  كما    و ونقلها. 

 ,.Wildermuth et alفي دفاع النبات ضد مسببات الأمراض )  امحوري  ايلعب دور 
2001.) 

 الجينات المتدخلة في اقتناء الحديد  5.4..3

يتوفر الحديد بكثرة في التربة أساسًا في    أنهعلى غرار الفسفور،    نلاحظ     
عنصر  الالحديد هو  فشكل غير متوافر للامتصاص المباشر من قبل النبات.  

هم للنبات كما يؤدي دور عامل مساعد ومستقبل للإلكترون في  المغذائي  ال
ال التحليل الجيني لجينوم    لهذابروتينات وخصوصا الإنزيمات.  العديد من 

CIP111899  لها علاقة   كشفي التي  عن وجود عدد لا بأس به من الجينات 
 (. 5بالتقاط الحديد )الجدول  

اقعها في الجينوم الجينات المتدخلة في (: 5جدول )  CIP111899التقاط الحديد ومو
 الجينوم الموقع على  الجين  دور بيولوجي ال

 التقاط الحديد

Sirohydrochlorin ferrochelatase MNCEJLBB_00704 
MNCEJLBB_00851 

Ferrochelatase MNCEJLBB_02124 
Intracellular iron chaperone frataxin MNCEJLBB_03102 

Ferrous iron permease EfeU MNCEJLBB_00682 
Bacterial non-heme ferritin MNCEJLBB_01656 

Ferric uptake regulation protein MNCEJLBB_00065 
Ferredoxin MNCEJLBB_00904 

Sulfite reductase [ferredoxin] MNCEJLBB_00848 
Ferredoxin--NADP reductase MNCEJLBB_01751 

  ا ممتاز   عاملاالعدد الكبير من هاته الجينات يؤهل هذه السلالة لتكون    إنّ    
للنبات المضيف مما ينعكس بشكل واضح على تحفيز نمو  لتوفير الحديد 

 النبات. 

 البيولوجية  المكافحةالجينات المتدخلة في  6.4.3.

فوائد تنتج البكتيريا الجذرية التي تعزز نمو النبات مركبات كيميائية ذات    
فاع ذات  مركبات  بينها  من  للنبات  الأمراض  مختلفة  مسببات  ضد  لية 

التعرفقد    وأيضا  النباتية، جينوم    تم  مستوى  عدة  CIP111899 على  على 
جينات تشفر لمركبات هامة في المكافحة الحيوية. مثل الجين المشفر للإنزيم 
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Bacillolysin  و للنبات،    الذي له نشاط مضاد للبكتيريا والفطريات الممرضة  
 .MNCEJLBB_03902هو  CIP111899موقع الجين في جينوم  يعتبر

المجموعات الجينية المسؤولة عن الآيض الثانوي في جينوم    5.3.
CIP111899: 

كشف   CIP111899لجينوم السلالة    antiSMASHتحليل الأداة البرمجية    إنّ     
التي قد   (4ل )( الموضحة في الشك Clustersعن وجود عدة مجموعات جينية )

 تكون مسؤولة عن إنتاج مركبات أيضية ثانوية مهمة. 
بواسطة   CIP111899الكشف عن جميع المجموعات الجينية التي ترمز للمستقلبات الثانوية داخل جينوم (: 4)  شكل

 antiSMASHداة الأ 

 

)  خلال  من     الأداة  4الشكل  بواسطة  الكشف  تم   )antiSMASH   التنبأ   عن 
في إنتاج      المساهمة  CIP111899بوجود مجموعات جينية على مستوى جينوم  

أهمها   ثانوية،  أيضية  من    و،  siderophoreمركبات  متنوعة  مجموعة  هي 
الفطريات و   المنتجات العضوية الطبيعية الصغيرة التي تنتجها الميكروبات،

النباتات   )  التي وبعض  الحديد  تثبيت  في  بفاعليتها   ,Hider and Kongتمتاز 
قد   إنّ (،  2010 الجذرية  البكتيرية  السلالات  أحد  في  الخاصية  هذه  وجود 
في اقتناص الحديد من التربة وتوفيره للنبات كما    امهم  اإيجابي  عاملايكون  

(. بالإضافة Kloepper et al., 1980يلعب دورا تنافسيا ضد العوامل الممرضة )
 وية أخرى هي: الى مجموعات جينية لنواتج أيضية ثان 

• Terpene 
• (T3PKS) Type III Polyketide synthase 
• Betalactone 
• Lassopeptide 
• Ranthipeptide 
• LAP) Linear azol(in)e-containing peptides       ) 
• (RiPP) Other unspecified ribosomally synthesised and post-

translationally modified peptideproduct           
• Lanthipeptide-class-i 

 التي قد تساهم في نشاط مضاد للكثير من الميكروبات الممرضة للنبات.  

 التحليل الجينومي المقارن:  .3.6

 Bacillus albus N35-10-2  ،Bacillus anthracis ATCCالسلالات الخمسة عشر    إنّ     
14578  ،Bacillus arachidis SY8  ،Bacillus bingmayongensis FJAT-13831T  ،Bacillus 

gaemokensis KCTC 13318  ،Bacillus luti MCCC 1A00359  ،Bacillus 
manliponensis JCM 15802 ،Bacillus mycoides DSM 2048 ،Bacillus paranthracis 

MCCC 1A00395  ،Bacillus pseudomycoides DSM 12442  ،Bacillus thuringiensis 
ATCC 10792  ،Bacillus toyonensis NCIMB 14858  ،Bacillus tropicus N24 ،

0169-FSL W8 wiedmannii Bacillus   بما في ذلك CIP111899 rhizoplanae. B بعد ،
برنامج   بواسطة  جينوميا  أن    Roaryمقارنتها  )الجينوم   Pan-genomeتبين 

هو عدد جينات   165جينًا، كما أن    47266الشامل( يحتوي على ما مجموعه  
Core-genome    بنسبة الأساس ي(  من    0.35%)الجينوم  ، Pan-genomeفقط 

 Cloud، أما الـ Pan-genome%( من مجموع 10.8جين )  Shell genes 5099 وتمثل 
genes    الجينات عدد  المقارنة أظهر   وقد   (،  88.86%)  42002فيبلغ  نتائج  ت 

عن باقي السلالات التي خضعت للمقارنة  CIP111899الجينومية تفرد السلالة 
الجين   مثل  الهامة  الجينات  من   Alkyl_hydroperoxide_reductaseبمجموعة 

ahpD  ( الجينوم  في  في   ، (  MNCEJLBB_03132وموقعه  هاما  دورا  يلعب  والذي 
 مقاومة الاجهادات البيئية.

 .مناقشة النتائج 4
 الأمن الغذائي عالي الجودة وبأسعار معقولة لعدد متزايد من السكان   يعتبر   

بلد.    وهذا لأي  الرئيس  الزراعي  الهدف  تقنيات   حيث  هو  استخدام  يتم 
الكيماويات   استخدام  ذلك  في  بما  المختلفة،  المحاصيل  زراعة  في  عديدة 

كإستراتي واسع  نطاق  على  الزراعية  التي  والأسمدة  الخسائر  من  للحد  جية 
 تسببها مسببات الإجهاد والأمراض النباتية. 

لنمو    فيف    المعززة  البكتيريا  أن  الباحثون  أثبت  الماضية  القليلة  العقود 
( لها تأثيرات مفيدة على  PGPRs) Plant-growth promoting rhizobacteriaالنبات 

النباتية وبالتالي زيادة   نمو النباتات وكذا صدّ العديد من مسببات الأمراض
تم الكشف عن العديد   لذا (. Egamberdieva et al., 2011المحاصيل الزراعية ) 

 نمو النبات والتي تشمل: PGPRsمن الآليات لشرح كيف تُحفز 

 إنتاج مضادات الأكسدة وتعديل الإجهادات الحيوية واللاحيوية.  •
 . IAAين الأوكس :القدرة على إنتاج الهرمونات النباتية مثل •
 تثبيت النيتروجين الجوي.  •
 إذابة الفوسفات اللاعضوي والمغذيات الأخرى. •
التضاد والعداء ضد الكائنات الحية الدقيقة المسببة للأمراض النباتية عن  •

للمكونات الفطرية مثل   إنتاج المضادات الحيوية، الإنزيمات الحالة  طريق 
 (.Siderophoresالكيتيناز ولواقط الحديد )

العوامل   لىإقادرة    طبيعياالنباتات    إنّ       من  نفسها  حماية  على  ما  حد 
يسمى   الذي  دفاعي  النظام  المن خلال    وذلكالمسببة للإجهادات والأمراض،  

النظام المضاد للأكسدة المحدد لإنتاج الجذور الحرة تحت ظروف الإجهاد،  
إنتاج مجموعة واسعة من الإنزيمات    إذ والمركبات المضادة للأكسدة، يتم 

ديسمتاز أوكسيد  البيروكسيداز  (SOD: Superoxide dismutase)مثل: سوبر   ،
(POXs( كاتلاز ،)CAT( البوليفينول أوكسيديز ،)PPOs المتدخلة في الحماية ،)

   Superoxideإنتاج الأكسيد الفائق    أيضا  يتم  و(.  Thakker et al., 2013الخلوية )
−

2O    كمنتج ثانوي لعملية التمثيل الغذائي للأكسجين، وإذا لم يتم تنظيمه
بيروكسيد  فإنّ  أن  كما  الخلايا،  تلف  أنواع  من  العديد  في  يتسبب  ه 

 ( الكاتلاز  2O2Hالهيدروجين  مثل  أخرى  إنزيمات  بفعل  ويتحلل  أيضًا  ( ضار 
(CAT  وبالتالي فإن ،)SOD  وCAT  ي  نظام دفاع مهم مضاد للأكسدة المفرطة ف

الحية. الخلايا  السلالة    لذا  جميع  أن  الجيني  التحليل  ف 
َ
 CIP111899كش

هاته   أهمية  إلى  يشير  مما  الهام،  النظام  هذا  جينات  من  الكثير  تمتلك 
الإجهادات،   وقع  تحت  الموت  من  النباتية  الخلايا  حماية  في  هذه  فالسلالة 

  Bacillusنستشير لإنتاج أنواع من ج  سابقة التي النتيجة تتوافق مع دراسات  
 (.Chandran et al., 2021لهذه الانزيمات )

يُعد إنتاج الهرمونات النباتية من البكتيريا الجذرية آلية أخرى يُمكن من     
أسيتيك -3-(. حمض الإندول Khamna et al., 2009خلالها تعزيز نمو النبات ) 

(IAA  )أوكسين طبيعي شائع وهو ناتج استقلاب    يعتبر  الذيL-tryptophan    في
 (. Ruanpanun et al., 2010الكائنات الحية الدقيقة )

وبالتالي    IAAالعديد من أنواع البكتيريا الجذرية لديها القدرة على إنتاج    إنّ    
الجذور   واستطالة  البذور  إنبات  زيادة  طريق  عن  النبات  نمو  تحسين 

(Khamna et al. 2009  .)أن  ف على  العثور  تم  إليها،  توصلنا  التي  النتائج  في 
تمتلك عدة جينات مشفرة لإنزيمات قد تتدخل في إنتاج   CIP111899السلالة  

IAA  .انطلاقا من التربتوفان 

ث  إنّ       المحددة الفوسفور هو  النيتروجين  بعد  المعدنية  المغذيات  أهم  اني 
الترابية، النباتات  من    التي   لنمو  كبيرة  احتياطيات  على  التربة  تحتوي  قد 

تكون منخفضة  ما  للنباتات عادة  المتاحة  الكمية  لكن  الفوسفور،  إجمالي 
( الإجمالي  هذا  الغذائية  ف  ،(Sharma et al., 2013من  العناصر  إذابة 

ا أكثر كالفوسفات  من  واحدة  هي  الجذرية  البكتيريا  بواسطة  للاعضوي 
 الطرق شيوعًا لتعزيز وتيسير امتصاص العناصر الغذائية من قبل النبات.

تمتلك الكثير من   CIP111899  نتائج التحليل الجيني أظهرت أن السلالة  إنّ      
اللاعضوي  الفوسفات  إذابة  في  تسهم  ونواتج  لإنزيمات  المشفرة  الجينات 

فيره للنبات، هذه النتائج منسجمة مع العديد من الدراسات التي تشير  وتو 
في إذابة الفوسفات اللاعضوي في   Bacillusإلى أهمية الكثير من أنواع الجنس  

 (.  Tiwari et al., 2019التربة )
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الحديد  أمّا     لواقط  المكافحة   Siderophores إنتاج  سمات  من  سمة  هو 
أنواع   لدى  الحديد    إن.  PGPRsالحيوية  لواقط  في  يلعب    إنتاج  مهمًا  دورًا 

النباتية.   الإمراض  عوامل  مقاومة  الجذرية   التي أنشطة  البكتيريا  تساعد 
النبات على الحصول على الحديد من  Siderophore المنتجة للواقط الحديد

( التحليل الجيني تم الكشف  ف(.  Sadeghi et al., 2012التربة  نتائج  من خلال 
 . CIP111899في السلالة  Siderophore عن وجود الجينات المشفرة لل

الجينوم    لقد     ضمن  الكشف  المشفر   CIP111899تمّ  الجين  وجود  عن 
للفطريات   المضاد  الدراسات    Bacillolysinللإنزيم  من  الكثير  مع  يتوافق 

ه تواجد  الى  أشارت  التي  أنواع من جنس السابقة  عدة  عند  الخاصية  اته 
Bacillus (Balderas-Ruiz et al., 2020.)   

العثور  و   الأداة    أيضاتم  جينوم    antiSMASHبواسطة  على   CIP111899في 
الثانوية   الأيض  لنواتج  المركبة  المحتملة  الجينات  ، Terpeneمجموعات 

T3PKS  ،Betalactone  ،Lassopeptide  ،Ranthipeptide  ،LAP,RiPP-like  
على   Lanthipeptide-class-iو المضاد  تأثيرها  إلى  الدراسات  بعض  تشير  التي 

 (. Wu et al., 2021; Teixeira et al., 2021الكثير من الميكروبات الممرضة للنبات )

 الستنتاج 5.
ة  يتّضح من خلال مجمل النتائج المحصل عليها، أهمية السلالة البكتيري    

CIP111899   ،شفّر لصفات مفيدة للنبات
ُ
كمخزون ثري من الجينات التي ت

مقاومة الإجهادات اللاحيوية والمكافحة  و توفير المغذيات،    وكتنشيط النمو،  
كلقاح  السلالة  هذه  استعمال  إمكانية  فإنّ  لذا  الممرضة.  الكائنات  ضد 

نطاق واسع لزيادة حيوي له آفاق مشجعة في الميدان الفلاحي وتطبيقها على  
مردودية المحاصيل الزراعية الأساسية والحد من التكاليف الباهظة ماديا  
والشبه   الجافة  المناطق  في  بالمبيدات خاصة  الكيميائية  للمعالجات  وبيئيا 

 الجافة لتوفير أمثل لمصادر العيش والاستقرار الغذائي.
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