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 المستخلص

ملةبايررل لجوررنبلمجمبرر حرللجأمب كرر حلمج رر   ل أرر لكيرراي ل يعتبررالمجتمتتررملمجتبياللررالجأمبرر حلويررال

مجتبياللباملفاليمط بلمجمذل لمجخ صلله لكت لكشفتلملألن ثلمجتت  يبلمجم ي  لفالمجتف  لللرب ل

 لمجمب ك حللمجتبيالل حل،لكت لوثبتتلة ب بلونلملأنرام لمجتختأفربلير لمجمب كر حل مر له م تهر ل أرل

م رتخ ممللنفسلمجتالبليتي لونلكستضبفليمتتع حليبياللببلين د رلجذجكلكر لفرالهرذللمج  م ربل

كر ل ترللكنأبرللةبر لل  م بليبياللباملمجتالبلجمبر حلمجعشر  رلجلك مببلمجتسأسلل  جالمجتت لع حل

 300كر لمجنوراعل أرالل16S rRNAير للV3-V4ق    لير للجتمط ربلل400كت لعالجنامجال

OTUsرلدجرتلمجمتر  ألونلمجطام رفلمجبيتبايربلل97ي لخرلعلمجعبمر حلللمسرببلكشر لالةرامجالل%

 ,Acidobacteria (two genera), Actinobacteria (fourteen genera)مجشر  عبلهرال

Bacteroidetes (one genus), Proteobacteria (6 genera) and Firmicutes 

(nine genera) ل

 Nocardia cyriacigeorgica, Rhodospirillalesلمنلملأجمر  لمجشر  عبلهرال 

bacterium WX36 and Arthrobacter crystallopoietes دجتلمجمت  ألل أراللجرادلرلل

كثبالي لمجبيتباي لفالكالبلنب حلمجعش  لكس   لمجمب حلفالكغأبال أالملإجه دلمجببئالليعتباللجادل

قلمجخ جببلطحلمجعش  للمجتاللاكاج لفالمجتم كثبالي لملأنام لمجبيتبايبلغبالمجتومفبلفالكالبلنب 

لري لهذملمجمب حلي لوه لمجمت  ألمجتتنولل أبه لفالهذللمج  م ب

ل

ل  
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ABSTRACT 

 The microbial community of complex associations of plants is vital for the health of 

the plant. plants can form the microbiome of their rhizosphere as the new advances 

research in plant-microbe interaction revealed, as demonstrated the fact that different 

species of plant, when grown on the same soil, can host-specific microbial 

communities. The microbiome of Calotropis procera rhizosphere was studied. Deep 

sequencing was carried out for the V3-V4 regions (~400 bp) of bacterial 16S rRNA. 

Sequence tags were assigned to 300 OTUs (operational taxonomic units) across 

samples with at least 97% similarity. The results indicated that the most common 

phyla are Acidobacteria (two genera), Actinobacteria (fourteen genera), 

Bacteroidetes (one genus), Proteobacteria (6 genera) and Firmicutes (nine genera). 

Highly abundant genera included Ammoniphilus, Bacillus, Iamia, Microvirga, 

Nocardia, Streptomyces, Defluviicoccus, Mycobacterium, Nocardioides, 

Sphingomonas, Bryobacter, Ammoniphilus, Stenotrophobacter, Arthrobacter, 

Actinomadura, Marmoricola. At the species level, High abundance of Nocardia 

cyriacigeorgica, Rhodospirillales bacterium WX36, and Arthrobacter 

crystallopoietes in Calotropis procera. These results indicate that the rhizosphere of 

calotropis procera have a lot of bacterial species that help it to overcome the abiotic 

stress. The very important issues in this study the calotropis procera rhizosphere is 

very rich with un-classified species which not found in rhizosphere free plants.   

 


