
 

 

 



 

 

 المستخلص

تلعذ   ويذ  البكتيريا علاقة تكافلية مع الجهاز الهضمي للثدييات، وكذلل  فذي الويوانذات البوريذة والويوانيذة من تشكل تريليونات
للمسذذاعدف فذذي الهضذذ ، ولكذذن ، وظيفتهذذا لذذيط ف ذذ  "لميكروبيوتذذاا"وفذذة باسذذ  تيريذذا المعر هذذلا البك. دوراً رئيسذذياً فذذي الوذذوة والمذذر 

هذذلا الوظذذائ  يمكذذن أن . والتذذيثير علذذج الجهذذاز المنذذاعي للمضذذي  لتذذدمير السذذمو  نذذة مذذن الفيتامينذذات وأيضذذا تنتذذاو أنذذوا  معي
تسلسذذل جينومي ال ذذائ  علذذج الميتذذاتوليذذل تهذذد  هذذلا الدراسذذة يلذذج ت يذذي  ال .  وعوامذذل ريذذر المضذذي  مثذذل اتجهذذادتتذذيثر بالمضذذي
 لووذول عليهذا مذن المنذا م الملوثذةلمجتمعات الميكروبية المرتب ة باتجهذاد التيكسذدي فذي ااسذما  التذي تذ  الي الوم  النوو 

مذذذن سذذذاول البوذذذر ااومذذذر فذذذي مدينذذذة جذذذدف بالمملكذذذة العربيذذذة السذذذعودية وربذذذ  للذذذ  التبذذذاين فذذذي التنذذذو   ةم ابذذذل المنذذذا م النظيفذذذ
توديذذذد الميكروبذذذات فذذذي ال نذذذاف التعذذذر  و   تذذذ.  ارنذذذة لرشذذذارف عينذذذات مجهولذذذةروبذذذي باانشذذذ ة اانزيميذذذة المضذذذادف ل كسذذذدف مالميك

ديسذذموتاز  ات مضذذادات اسكسذذدف انزيمذذأظهذذرت النتذذائه أنذذي فذذي وذذين تذذ  تافذذي  مسذذتويات ، ويذذ  للاسذذما  الماتذذارف الهضذذمية
اضذافة الذج التنذو  المن  ذة النظيفذة فذي  فذي تلذ  اسنزيمذات رتفذا  كبيذر؛ لذووظ االمنذا م الملوثذةفذي  كاتذاسزالو  سوبروكسذيدي

ن ااجنذاط السذائدف التذي تذرتب  بذاظرو  اتجهذاد كش  التوليل الميتاجينومي عذكلل  . بالمن  ة النظيفةم ارنةً والثراء البكتيري 
عشرف ت  توديدها في اسسما   منعينة للعشرين  تسلسلًا علج اكثر من اربعائة ال  نتيجة للل ، ت  الووول علج و  التيكسدي،

الووذدات التوذنيفية وبلذ  عذدد  المن  تذين فذي كذلا فالسائدهي  فيرميكيوتطشعبة بكتيريا  توي  كانوتسعة وسبعون جنساً أنوا  
بذات اامعذاء تذيثرت وكشفت النتذائه أن ميكرو . لكل من العينات النظيفة والملوثةوودف  222التشغيلية للوي اسونا  المتشابهة 

. توذذول فذذي اتجهذذاد التيكسذذدي مذذن أجذذل ال ذذدرف علذذج الب ذذاء فذذي الظذذرو  ال اسذذية وذذدو  ممذذا أدإ يلذذجالتيكسذذدي بوالذذة اتجهذذاد 
هذلا مذا يفسذر ظذاهرف . الملبنذة اللبنيذة المغذايرف توت ظرو  اتجهاد البيئي، يُعتبر جذنط المكذورات المهبليذة اللبنيذة المهيمنذة علذج

التي تنته كمية مذن ومذ  اللذبن وال اقذة مذن الجلوكذوز أكبذر مذن التامذر ريذر المتجذانط  فاكوكوكط تجانط للبكترياالتامر الم
 .من أجل التغل  علج ظرو  اتجهاد الناج  عن التلو  اللاكتوبسلط لبكتريا
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Abstract 

Trillions of bacteria form a symbiotic relationship with the digestive system of mammals, as well 

as in marine and aquatic animals, play a major role in health and disease. These bacteria are 

known as  " gut microbiota,” their function not only to aid in digestion but also to produce certain 

types of vitamins to destroy toxins and to affect the immune system of the host. These functions 

could be affected by the host and non-host factors such as stress. The present study aimed to 

assess Next Generation Sequencing-based metagenomic analysis of microbial communities 

associated with oxidative stress in fish obtained from polluted (PO) versus unpolluted reference 

(CR) areas from the Red Sea coastal of Jeddah city in Saudi Arabia. Oxidative stress biomarkers 

were investigated, and gut microbiota was identified. The results showed that while superoxide 

dismutase (SOD) and catalase (CAT) levels were reduced in the PO site; significant elevation (P 

< 0.05) were observed at CR site. The decline in the relative abundance of specific dominant 

genera was observed between PO and CR sites. Diversity and bacterial richness had been 

observed in the PO site compared to the CR site. Metagenomic analysis revealed dominant 

genera, which were correlated with stress conditions. As a result, 429,346 sequences respectively 

for PO and CR were obtained from 20 samples identified into ten phyla and 79 genera in which 

Firmicutes was dominant in both PO and CR sites. The number of common OTUs (operational 

taxonomic units) was 221 for both CR and PO samples. The results revealed that gut microbiota 

was influenced by stress condition leading to shifting in oxidative stress for the survival ability in 

extreme conditions. Under the stressed environmental condition, homo-lactic Vagococcus genus 

is dominant over the hetero-lactic Lactobacillus genus. This explains the homofermentation 

phenomenon of the Vagococcus sp., which produces more lactic acid and energy from glucose 

than heterofermentation of the Lactobacillus sp. to overcome pollution-induced stress conditions.  
 

 


