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Résumé   
 

 

 ملخص

 

 

خرى تم إجراء أومن جهة  Kluczynskiو Jaccard تم الاعتماد في دراسة الكيميائية التصنيفية على معاملين 

 :تواليالوهي على  Salinispora والتي تنتمي الى جنس أنواع من البكتيريا الهيفية 9دراسة جزيئية على 

 S. goodfellwii, S. cortesiana, S. fenicalii, S. mooreana, S. oceansis, S. vitiensis,  

S. arnicola, S. tropica, S. pacifica.       

الكيميائية التصنيفية رية بين الأنواع المختلفة بفضل الدراستين دراسة هو استنتاج المسافات التطو  الالهدف من 

من بين  S. goodfellwii شابها للنوعتم إجراء مقارنة بينهما والتي سمحت بشكل كبير في تحديد النوع الاكثر ت والجزيئية.

 لمدروسة. ا الأنواع

باستخدام البيانات التي تم الحصول عليها  Kluczynskiو dccccaJحصاء من خلال التحليل بواسطة مؤشر الإ

يات من التحليل الكيميائي للتركيب الخلوي للأنواع أثناء الدراسة الكيميائية وأثناء الدراسة الجزيئية باستعمال خوارزم

 .المعلوماتية الحيوية والقادرة على محاذاة تسلسل النوكليوتيدات من أجل إبراز أوجه التشابه بين الأنواع

 .Sقرب الأنواع الى أهو  S. vitiensis ن النوعأأظهرت النتائج التي تم الحصول عليها من كلا الدراستين  بحيث

.goodfellwii 

 ، ولو نسبيا.يائية التصنيفية لا تتناقض مع الدراسة الجزيئية بل تؤكدهاأن الدراسة الكيم وفي الأخير توصلنا إلى

  

 ،التشابه  ،الدراسة التصنيفية الكيميائية،  Salinispora goodfellwii, Salinispora الكلمات المفتاحية:

 .Jaccard, Kluczynski. مؤشر

 



Résumé   
 

 

Résumé 

 

L'étude chimiotaxonomique basée sur deux coefficients : Jaccard et Kluczynski et 

d'autre part, une étude moléculaire a été menée sur 9 espèces de Salinispora, qui sont, 

respectivement : 

S. goodfellwii, S. cortisiana, S. fenicalii, S. mooreana, S. oceanensis, S. vitiensis, S. 

arenicola, S. tropica, S. pacifica, Il appartient au genre Salinispora. 

 

Le but de l'étude est de déduire les distances évolutives entre différentes espèces grâce 

aux deux études chimiotaxonomique et moléculaires. Une comparaison a été faite entre elles, 

ce qui a permis d'identifier l'espèce la plus proche de S. goodfellwii parmi les espèces 

étudiées. 

Grâce à l'analyse par l'indice statistique de Jaccard et Kluczynski utilisant les données 

obtenues à partir de l'analyse chimique de la composition cellulaire des espèces lors de l'étude 

chimiotaxonomique et lors de l'étude moléculaire à l'aide d'algorithmes bio-informatiques 

capables d'aligner les séquences de nucléotides afin de mettre en évidence les similitudes 

entre les espèces. 

 

Donc, cela a montré les résultats obtenus à partir des deux études. L'espèce S. vitiensis 

est la plus proche de S. goodfellwii. 

Enfin, nous avons conclu que l'étude chimio taxonomique ne contredit pas l'étude 

moléculaire, mais plutôt la confirme partiellement. 

 

 

Mots-clés : Salinispora, chimiotaxonomie, indice de Jaccard, Kluczynski, similarité S. 

goodfellwi. 

 

 

 

 



Résumé   
 

Abstract 

 

The chemotaxonomic study was based on two coefficients: Jaccard and Kluczynski, 

and on the other hand, a molecular study was carried out on 9 species of Salinispora, which 

are, respectively: 

S. goodfellwii, S. cortisiana, S. fenicalii, S. mooreana, S. oceanensis, S. vitiensis, S. arenicola, 

S. tropica, S. pacifica. 

 

   

     The aim of the study is to deduce the evolutionary distances between different species 

through the two chemotaxonomic and molecular studies, a comparison was made between 

them, which made it possible to identify the species closest to S. goodfellwii among the 

species studied. 

 

Through the analysis by the statistical index of Jaccard and Kluczynski using the data 

obtained from the chemical analysis of the cellular composition of the species during the 

chemotaxonomic study and during the molecular study using bioinformatics algorithms 

capable of aligning nucleotide sequences to highlight similarities between species. 

   So this showed the results obtained from the two studies. The species S. vitiensis is closest 

to S. goodfellwii. 

 

     Finally, we concluded that the chemotaxonomic study does not contradict the molecular 

study, but rather confirms it at least partially. 

 

Keywords: Salinispora, chemotaxonomy, Jaccard index, Kluczynski, similarity, S. 

goodfellwii. 
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Introduction 
  

 Micro-organismes qui produisent des composés naturels biologiquement actifs, y 

compris les actinomycètes, sont considérés comme l'un des plus grands groupes populations 

microbiennes du sol et représentent 10 à 20% du total de la microflore tellurique 

(Dommergues et Mangenot, 1970). 

 

Les actinomycètes halophiles occupent une place importante de par leur diversité, ils 

sont une source potentielle de molécules actives (antibiotiques, osmorégulateurs, enzymes 

etc.). Ils sont utilisés dans les domaines Pharmaceutiques, médicaux, agronomiques et 

alimentaires (Daane et al., 2001). Il a également une capacité illimitée à produire des 

métabolites secondaires de diverses structures chimiques et activités biologiques (Valan et al., 

2008). 

  

Les Actinomycètes ce sont des bactéries Gram positive, aérobies, qui se distinguent 

par la formation d'hyphes filamenteux qui se différencient pour produire des spores asexuées, 

avec à haute teneur en G+C, elles sont présentes dans plusieurs et différents habitats 

extrêmes: éponges marines, régions chaudes, sols, eaux douces, sédiments des grands fonds, 

compost, et beaucoup d'entre elles ressemblent aux champignons par leur morphologie 

générale.  

 

L’objectif de ce travail est de faire une comparaison chimiotaxonomique (basée sur 

l’indice de Jaccard et l’indice de Kulczynski) et moléculaire entre les neuf espèces du genre 

Salinispora et montrer la similarité par une construction des dendrogrammes afin d’ordonner 

ces espèces du plus semblable au plus éloigné par rapport à l’espèce de référence Salinispora 

goodfellowii. L’intérêt de cette comparaison est de savoir si l’étude taxonomique 

(relativement simple) peut remplacer l’étude moléculaire (généralement plus compliquée) 

pour déterminer l’espèce (ou les espèces) le (ou les) plus proche(s) par rapport à une espèce 

déterminée (Salinispora goodfellowii dans cette étude). 

 

 

 



 

 

 Revue 

BIBLIOGRAPHIQUE  
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Chapitre I : Revue bibliographique 

I.1. CLASSIFICATION DES ACTINOBACTERIES 

I.1.1 les actinobactéries 

I.1.1.2 Définition 

 

Les actinobactéries sont encore appelées actinomycètes. C’est des bactéries à Gram 

positif capables de former des spores asexuées (conidiospores ou sporangiospores) et des 

hyphes ramifiés non fragmentés ou fragmentés. Leur développement donnait lieu à des 

colonies circulaires constituées de filaments qui irradient par croissance centrifuge tout autour 

du germe qui leur a donné naissance (Gottlieb, 1973; Lechevalier et Lechevalier, 1981). Ceci 

explique leur dénomination «actinomycètes» du Grec « aktino, mycetes » ou « champignons à 

rayons » ou encore « champignons rayonnants » (Gottlieb, 1973). Les actinobactéries étaient 

classées dans l'ordre des Actinomycetales (Mariat et Sebald, 1990). Certains représentants de 

ces microorganismes, surtout les aérobies, ont longtemps été rejetés de l'ensemble des 

bactéries et confondus avec les champignons du fait de leur morphologie fongoïdes (filaments 

ramifiés, organes de sporulation, etc.) et de l'allure mycosique des maladies qu'ils provoquent 

(Becker et al., 1965; Gazenko et al., 1998). Ce problème est résolu et ce groupe de 

microorganismes est définitivement classé parmi les bactéries (Becker et al., 1965; 

Lechevalier et Lechevalier, 1981) qui possèdent un pourcentage de guanine cytosine (G+C%) 

supérieur à 55%. 

Il exit actuellement, 9 espèces au sein du genre Salinispora, prenant un exemple où on 

peut établir cette classification : 

 

Domaine : Bacteria (Bactéries) 

Phylum : Actinobacteria (Actinobactéries) 

Classe : Actinobacteria (Actinobactéries) 

Sous-classe : Actinobacteridae 

Ordre : Actinomycetales (Actinomycétales) 

Sous-ordre : Micromonosporales. 

Famille : Micromonosporaceae 

Genre : Salinispora 

Espèce : Salinispora goodfellowii 
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I.1.2. Caractères actuels d’identification des genres 

 

Les actinobactéries sont classées actuellement sur des caractères morphologiques, 

chimiques (chimio-taxonomiques), physiologiques et génétiques (moléculaires). Certaines 

familles d’actinobactéries sont mentionnées dans le tableau 1. 

I.1.2.1. Caractères morphologiques  

 

Les études de classification des actinobactéries sont basées premièrement sur la 

morphologie qui est essentielle pour décrire les genres, et on distingue des critères 

macromorphologiques et micromorphologiques (Meklat, 2012). 

I.1.2.1.1. Caractéristiques macromorphologiques  

Les caractères macromorphologiques reposent sur une observation à l’œil nu. Il s’agit 

de noter : 

 La production ou non du mycélium aérien (MA).  

 La présence ou non du mycélium du substrat (MS).  

 La couleur du MA, du MS et des pigments diffusibles dans le milieu de culture. 

 Les couleurs sont souvent déterminées grâce à l’utilisation de chartes de couleurs, 

telle par exemple, la charte de Kelly et Judd (1976) ou « Color Name Chart Illustrated with 

Centroid Color ISCC –NBS ». 
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Tableau 1 : Classes, ordres et familles du phylum des actinobactéries (Goodfellow et 

al., 2012). 
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I.1.2.1.2. Caractéristiques micromorphologiques  

La micromorphologie des actinobactéries est réalisée par observation au microscope 

optique (et parfois électronique) des colonies poussant sur milieux gélosés. Il s’agit de noter 

par exemple: la fragmentation ou non du MS, la présence ou non, sur le MA et/ou le MS, de 

spores, leur agencement (isolées, par deux ou en chaînes), la forme des chaînes de spores et 

l’ornementation de la surface des spores, la présence de structures particulières comme les 

sporanges et les synnemata sur le MA. La surface des spores (lisse, rugueuse, épineuse ou 

chevelue) est quant à elle observée au microscope électronique à balayage. 

La figure 1 montre, à titre d’exemple, la micromorphologie de quelques genres 

principaux d’actinobactéries halophiles. 

 

 
Figure1 : Micrographie électronique à balayage 

de Salinispora pacifica CNR-114
T
 en croissance 

sur milieu ISP 2 additionné d'eau de mer à 75% 

après incubation à 28 °C pendant 3 semaines. 

Barre, 2 μm. 

 

Figure2 : Micrographie électronique à balayage 

de Salinispora tropica CNB-440
T
 en croissance 

sur milieu ISP 2 additionné de NaCl (3-5%, p/v), 

après incubation à 28°C pendant 4 semaines. 

Barre, 1 μm. 
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Figure 3 : Micromorphologie de quelques espèces d’actinobactéries halophiles (observations 

faites au microscope électronique à balayage). 

 a: Nocardiopsis sinuspersici HM6
T
 (Hamedi et al., 2010).  

b: Saccharopolyspora indica VRC122
T
 (Vaddavalli et al., 2014).  

c: Saccharomonospora halophila 8
T
 (Al Zarban et al., 2002).  

d: Actinopolyspora alba YIM 90480
T
 (Tang et al., 2011). 

I.1.2.2. Chimiotaxonomie (caractères chimiques)  

 

L’étude des caractéristiques chimiques des actinobactéries consiste en l’analyse la 

constituants de la paroi cellulaire en sucres, acides aminés, ménaquinones, phospholipides, 

acides gras et acides mycoliques. L’analyse de ces constituants se fait après une lyse cellulaire 

par plusieurs méthodes chimiques comme par exemple, une méthanolyse, une hydrolyse 

acide, etc. 

 

I.1.2.2.1. Acides aminés  

 

La muréine, ou peptidoglycane, est un composant majeur de la paroi des bactéries à 

Gram +, dont les actinobactéries. L’analyse des acides aminés qui la constituent est utilisée 

pour déterminer des chimiotypes. Deux acides aminés sont taxonomiquement très importants 

pour les actinobactéries mycéliennes, l’acide diaminopimélique (DAP), qui peut être sous 
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deux formes, LL ou DL (méso) selon les genres et la glycine qui peut être présente ou absente. 

Cette dernière forme des liaisons “ponts” entre les sous-unités peptidiques de la muréine 

(Becker et al., 1964 et 1965; Yamaguchi, 1965; Labeda et al., 1984). Chez certaines 

actinobactéries non mycéliennes, le DAP est remplacé par la lysine ou bien par l’ornithine ou 

encore par l’acide diaminobutyrique. Selon la composition en acides aminés, les 

actinobactéries sont classées dans les chimiotypes I à VIII (Tableau 2). 

 

Tableau 2: Les chimiotypes des acides aminés chez les actinobactéries (Lechevalier et 

Lechevalier, 1970). 

Type Acides aminés Exemple 

Type I C LL DAP + glycine (pas de sucres taxonomiqment 

Importants 

Streptomyces 

Type II D  DL DAP + glycine + arabinose + xylose Actinoplanes. 

Type III B DL DAP + madurose Streptosporangium 

Type III C DL DAP (pas de sucres caractéristiques) Nocardiopsis 

Type III E DL DAP + rhamnose + galactose Saccharothrix. 

Type IV A DL DAP + arabinose + galactose Amycolatopsis. 

Type V Ornithine + lysine Actinomyces 

Type VI  Lysine Oerskovia 

Type VII  Acide diaminobutyrique et glycine (lysine 

variablement présente) 

Agromyces 

Type VIII  Ornithine Cellulomonas. 

I.1.2.2.2. Sucres 

 

L’étude chimiotaxonomique de la paroi cellulaire, a montré la présence de cinq 

groupes caractéristiques, les sucres trouvés sont considérés comme des marqueurs afin de 

classer les actinobactéries (Lechevalier et Lechevalier, 1970; Labeda et Lechevalier, 1989; 

Stackebrandt et al., 1994). 

 

Tableau 3: Les cinq chimiotypes des sucres chez les actinobactéries. 

Sucres Exemple 

Arabinose-galactose (Groupe A) Nocardia 

Madurose (Groupe B) Actinomadura 

Xylose-arabinose (Groupe D) Actinoplanes 

Rhamnose-galactose (Groupe E) Actinoalloteichus 

Absence de sucres caractéristiques (pas d’arabinose, xylose, rhamnose 

et madurose) (Groupe C) 

Streptomyces 
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1.2.2.3. Lipides membranaires 

  

Outre l’étude analytique des sucres et des acides aminés, il est nécessaire de faire une 

analyse de la membrane plasmique afin de déterminer les lipides caractéristiques tels que les 

phospholipides (lipides polaires), les acides gras et les ménaquinones. Cela nous permet de 

décrire et d’identifier les différents genres d’actinobactéries. 

I.1.2.2.3.1. Phospholipides 

 

L’analyse des membranes cellulaires a montré la présence des lipides polaires : 

phosphatidylcholine, phosphatidyléthanolamine, phosphatidyl contenant glucosamine et 

phosphatidylglycérol qui permet de distinguer cinq profils phospholipidiques (Lechevalier et 

al., 1977). Ces profils sont présentés dans le tableau 4 ci-dessous: 

 

Tableau 4 : Profils phospholipidiques présents chez les actinobactéries. 
Types de phospholipides PC PE PCG PG Exemples 

PI 

PII 

PIII 

PIV 

PV 

 

 
+ 

 

 

 
+ 

 
+ 

 

 

 

 
+ 

+ 

v 

 
v 

 
+ 

Actinomadura, Spirullospora, 

Streptomyces, Pseudonokardia, 

Actinopolyspora,Amicolatopsis

, 

Nonomuraea, Prauserella 

PC : Phosphatidylcholine; PE : Phosphatidyléthanolamine; PCG : Phosphatidyl 

contenantglucosamine; PG : Phosphatidylglycérol. 

+ : présent; : absent; v : variable. 

I.1.2.2.3.2. Acides gras 

 

La composition des membranes cellulaires en acides gras permet également de 

distinguer entre certains genres (Minnikin et al., 1980 et 1984). Elle est utilisée en 

combinaison avec d’autres critères chimiques lorsque le cas s’impose. Leurs types et leurs 

pourcentages sont caractéristiques de plusieurs genres (Grund et Kroppenstedt, 1990; 

Kroppenstedt et al., 1990) comme le montre ci-dessous le tableau 5.  
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Tableau 5: Profils des acides gras chez les actinobactéries (Kroppenstedt, 1985). 

 

 

I.1.2.2.3.3. Ménaquinones 

 

Ce sont des lipides membranaires solubles constitués d’un noyau naphtoquinone 

méthylé et d’une chaîne carbonée aliphatique contenant des unités isoprènes. Deux critères de 

classification sont considérés : nombres d’unités d’isoprène et le degré d’hydrogénation 

(Meklat, 2012). 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 4: Structure chimique de ménaquinones. 
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3
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Sur la base de la présence de certaines ménaquinones (Kroppenstedt, 1985) a désigné 

11 types (Tableau 6). 

Tableau 6 : Types des ménaquinones retrouvés chez les Actinomycetales (Kroppenstedt, 

1985). 

Type Description Principaux ménaquinones Genres  

1a Absence d’unités isoprènes 

hydrogénées 

MK-7 Thermoactinomyces 

1b MK-9 Gordona 

2a Présence d’un seul type de 

ménaquinones souvent 

dihydrogénées ou 

tétrahydrogénées avec 8 ou 9 

unités isoprènes 

MK-8(H2) Rhodococcus 

2b MK-8(H4) Nocardia 

2c MK-9(H2) Mycobacterium 

2d MK-9(H4) Geodermatophilus 

3a Présence de ménaquinones 

tétrahydrogénées  

MK-8(H4), MK-9(H4) Saccharomonospora 

3b MK-9(H4), MK-10(H4) Actinoplanes 

4a Présence de ménaquinones 

ayant la même longueur mais 

avec des degrés de saturation 

différents  

MK-9(H2), MK-9(H4),  

MK-9(H6) 

Microtetraspora 

4b MK-9(H4), MK-9(H6),  

MK-9(H8) 

Streptomyces 

4c MK-10(H4), MK-10(H6) Nocardiopsis 

I.1.2.2.3.4. Acides mycoliques 

 

Les acides mycoliques sont des lipides pariétaux complexes et insaturés contenant 20 à 

90 atomes de carbone. Ils sont importants uniquement pour différencier certaines 

actinobactéries ayant le chimiotype IVA (Mordarska et al., 1972), comme par exemple le 

genre Nocardia (46-64 atomes de carbone) et Williamsia (50-56 atomes de carbone) 

(Goodfellow et al., 2012). Leur structure générale est la suivante:  

 

R et R’ sont des chaînes de CH, CH2 et CH3. 

 
 

Figure 5: Acides mycoliques chez les bactéries (http://faculty.ccbcmd.edu/courses/bio). 

http://faculty.ccbcmd.edu/courses/bio141/lecguide/unit4/innate/u1fig9b.html


Chapitre I                                     Revue bibliographique 
 

 
11 

 
 

I.1.3. Caractères d’identification des espèces 

 

En basant sur des caractères physiologiques, biochimiques et moléculaires, il est 

possible d’identifier les différentes espèces bactériennes. 

I.1.3.1. Caractères physiologiques et taxonomie numérique 

 

I.1.3.1.1. Caractères physiologiques utilisés 

L’étude physiologique repose sur utilisation des tests de dégradation de différents 

composés (glucides, lipides, protéines, polymères complexes, stéroïdes, etc.), et la 

température, tolérance au pH, à la salinité, etc. (Boudjelal-Bencheikh, 2012). Aussi que des 

tests de résistance aux différents agents chimiques (antibiotiques, divers autres agents 

chimiques). 

I.1.3.1.2. Taxonomie numérique 

 

La taxonomie numérique est un système de classification des espèces utilisant des 

méthodes numériques appliquées aux caractères phénotypiques. L’analyse est basée sur le 

degré de similitude (similarité) entre les souches ou les espèces bactériennes où l’apparition 

de caractère qui sont codés 1 (en cas présence du caractère) et/ou 0 (en cas d’absence). 

On obtenu les résultats par des logiciels informatisés développés fait utiliser des   

coefficients (de Jaccard, de Kulczynski, de Sokal et Michener, etc.), pour la création des 

dendrogrammes (un arrangement de groupes générés par un regroupement hiérarchique).  On 

conclut, lorsque le degré de similarité est supérieur à 80%, dans ce cas cela signifie que les 

taxons sont considérés comme étant de la même espèce. 

 

Outre les études chimiotaxonomiques et moléculaires, la taxonomie numérique joue 

un rôle important pour une identification plus précise des espèces (Meklat, 2012). 

 

 

I.1.3.2. Carctères moléculaires 

 

Le développement de la biologie moléculaire contribue à la création des nouvelles 

techniques reposant sur la manipulation des gènes au niveau des acides nucléiques, dans le but 
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de classer et d’identifier les genres et les espèces bactériennes comme les actinobactéries. 

Plusieurs méthodes moléculaires fondamentales ont été réalisées, tel que le séquençage de 

gène qui code pour l’ARN ribosomique (ARNr 16S), ainsi que la technique de l’hybridation 

ADN-ADN. Cependant, en cas de création des nouveaux genres, il est indispensable de 

déterminer le pourcentage G+C (Boudjelal, 2012). 

Les critères moléculaires permettent de réaliser une taxonomie plus fiable, pouvant 

même dans certains cas de corriger une taxonomie donnée en basant uniquement sur des 

critères morphologiques, physiologiques et chimiques (Meklat, 2012). 

I.1.3.2.1. Etude de l’ARN ribosomique (ARNr 16S) et phylogénie 

 

L’ARN ribosomique 16S (ARNr 16S) est constituant la petite sous unité des 

ribosomes des procaryotes, les gènes codant cet ARN sont appelés ADNr 16S (possède 

environ 1500 paires de bases), Le séquençage commence par l’extraction de l’ADN 

génomique puis une amplification par PCR (Polymerase Chain Reaction) de ce gène en 

utilisant des amorces spécifiques. 

Par la suite, le produit de la PCR est utilisé pour séquencer la partie propre au gène 

codant pour l’ARNr 16S. Les séquences obtenues après amplification sont soumises à des 

études de comparaison (ou encore phylogénie) entre elles ou bien avec des espèces de 

références répertoriées dans des banques des données génomiques, telle par exemple, la 

GenBank (Saker, 2018).  

Le séquençage est une technique très fiable pour l’identification des actinobactéries 

(Cook et Meyers, 2003). Les séquences, une fois déterminées, sont comparées à celles des 

espèces disponibles dans les banques génomiques de données en utilisant le “NCBI Blast” 

disponible sur Internet au niveau du site web : ncbi-nlm-nih.gov ainsi que EzTaxone Server 

(http://eztaxon-e.ezbiocloud.net/; Kim et al., 2012).  

Elles sont ensuite alignées grâce au logiciel MEGA 3 (Molecular Evolutionary 

Genetics Analysis version 3). Ce logiciel nous a permis de réaliser une analyse 

phylogénétique basée sur l’homologie entre ces séquences, selon la méthode de Jukes et 

Cantor (1969) pour calcul des matrices des distances d’évolution et l’algorithme du 

"Maximum-Likehood" (Felsenstein, 1987) pour la construction des topologies des arbres 

phylogénétiques. 
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I.1.3.2.2. Taux de guanine-cytosine 

 

              Le taux de GC ou pourcentage de GC ou coefficient de Chargaff d’une séquence 

d’ADN est défini comme proportion de bases de cette séquence étant soit une cytosine C soit 

une guanine G. il existe 2 bases azotées supplémentaires, l’adénine A et thymine T (Meklat, 

2012). 

          Chez les bactéries, cette valeur est très dispersée et varie de 25 à 75% Actuellement, 

admet que des microorganismes dont les G+C% diffèrent de plus de 5% ne peuvent appartenir 

à une même espèce, et que des microorganismes dont le G+C% diffèrent de plus de 10% ne 

peuvent appartenir à un même genre. 

          Les actinobactéries sont définies par un taux élevé en G+C, supérieur à 55% (Prescott 

et al.,2010) a été reconsidérée. Ceci a permis de différencier la lignée des actinobactéries de 

celle des firmicutes comprenant les Bacillaceae, les Lactobacillaceae et d’autres bactéries à 

Gram positif (G+C inférieur à 55%). De même, d’autres bactéries non mycéliennes telles que 

Corynebacterium, Cellulomonas,cest en partie une souche de l’évolution des actinomycètes    

( Garrity et al.2004). 

 

II. ECOLOGIE DES ACTINOBACTERIES 

II.1. Distribution générale des actinobactéries 

  

Les actinobactéries sont très abondants; on les trouve dans de nombreux habitats allant 

des environnements terrestres, marins, aquatiques, aériens et extrêmes ainsi qu'en association 

avec des organismes supérieurs. 

II.1.1. Habitat d’actinobactéries 

 

Les actinomycètes ont une large distribution dans la nature, mais certaines formes 

d'entre eux sont pathogènes pour l'homme, les plantes ou les animaux. On les trouve dans tous 

les écosystèmes, le sol, atmosphère et l'eau douce et salée tel que Actinoplanes, 

Micromonospora, Rhondococcus qui sont caractérisées par leur isolement relativement facile, 
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elles sont distribuées principalement dans les poissons, les éponges, les algues, les mollusques 

et la mangrove. 

Le sol est l'habitat le plus important pour les actinomycètes, auquel appartient le genre 

Streptomyces, est le plus abondant et le plus isolé. La majorité des actinomycètes vivent dans 

des conditions de faible humidité (Belyagoubi, 2014). 

Physiologiquement, les formes aérobies des actinomycètes sont les plus nombreuses. 

Les types anaérobies se trouvent primitivement chez les animaux et l’homme. Les 

actinomycètes préfèrent un pH neutre ou peu alcalin, ils sont généralement mésophiles, 

d’autres sont thermophiles tolérants des températures avoisinant les 50°C et peuvent aller 

jusqu’à 60°C (Boucheffa, 2011).  

 

 

II.1.2. Composts 

 

Des actinobactéries sont isoles des composts il sage de genres thermophiles tel que 

Thermoactinomyces, Sachromonospora et d’autres thermotoléants tels que Microbispora, 

Micropolyspora, Pseudonocadia (Ensign et al., 1993; Lacey,1997; Song et al., 2001). 

Les actinobactéries sont actives dans les derniers stades du compostage. ils se sont 

spécialisés dans l’attaque des structures plus résistantes comme la cellulose, la kératine 

hémicellulose et la lignine (Zermane, 2007). Les actinobactéries décomposent les matières 

organiques complexes présentes dans les composts comme la cellulose, l’hémicellulose, la 

lignine et la kératine (Zermane, 2007). Les principaux habitats des actinobactéries sont 

présentés dans le tableau 6. 

 

Tableau 7: Les habitats de certains genres d'actinobactéries (Grigorova et Norris, 1990). 

Actinobactérie  Habitat 

Actinoplanes L’eau douce, la litière, le sol 

Frankia Les nodules racinaires des non-légumineuses 

Micromonospora L’eau douce, les sédiments, les sols humides 

Nocardia Les boues activées 

Thermoactinomyces Le compost 

Streptomyces le sol, la litière végétale, l’eau 

Rhodococcus Les déjections animales, l’eau, le sol 

Saccharopolyspora Moisi du foin 
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III. GENRE SALINISPORA 

 

Le genre Salinispora est une bactérie provenant d’un habitat salin, indiquant l'habitat 

marin d’organisme. La description est basée sur des informations tirées de ce étude et de 

Mincer et al. (2002). 

Ce genre appartient au phylum d’Actinobacteria, et à la famille Micromonosporaceae 

des qui renferme les bactéries mycéliennes à Gram positif, aérobie, non acido-résistants qui se 

forment largement hyphes de substrat ramifiées (0,25–0,5 mm de diamètre) qui portent des 

spores à surface lisse (0,8-3,8 mm) de diamètre (Luis et al., 2005) avec une teneur de G+C 

entre 70 et 73%. 

Toutes les souches ont besoin d'eau de mer ou un milieu de croissance additionné de 

sodium. Bien qu'il y ait une grande similitude de séquence entre les génomes de Salinispora 

(> 99% d'identité de séquence d'ARNr 16S). 

Le genre Salinispora est actuellement composée de 9 espèces bactériennes qui sont : S. 

goodfellowii, S. cortesiana, S. fenicalii, S. mooreana, S. oceanensis, S. vitiensis (Roman -

ponce et al., 2020). 

Les espèces de ce genre sont caractérisées par un mycélium aérien. Leur composition 

cellulaire montre la présence des sucres les plus importants d’un point de vue taxonomique: 

galactose et xylose. Concernant les acides gras, il y a l’iso-C15:0, antiso-C15:0, iso-C16:0 et C17:0. 

Les principaux phospholipides qui caractérisent ce genre sont la phosphatidyléthanolamine et 

le phosphatidylinositol, di-phosphatidylglycérol (Roman -ponce et al., 2020). 

Ce genre bactérien a une importance biotechnologique potentielle en raison de leur 

production de nouveaux métabolites secondaires qui peuvent être utilisés en pharmacie. 
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Chapitre II : Matériel et méthodes 

 

II.1. Espèces étudiées  
 

Neuf espèces du genre Salinispora ont été choisies pour réaliser une comparaison 

entre l’étude moléculaire et l’étude chimiotaxonomique (à la base de l’indice de Jaccard 

l’indice de Kulczynski) :  

- Salinispora cortesiana : est une espèce, aérobie, les hyphes végétatifs sont fins et ramifiés et 

non fragmentés, caractérisée par la production des pigments orange, contient un taux de G+C 

de 69.6 mol% (Roman et al., 2020).  

- Salinispora fenicali : est une actinobactérie aérobie, avec un mycélium végétatif fin non 

fragmentant, le mycélium aérien est absent, il est de couleur orange vif à l'orange foncé et son 

taux de Gc ets de 69,1-69,2 mol% (Roman et al., 2020). 

- Salinispora goodfellowii: est une actinobactérie qui possède des hyphes végétatifs fins et 

ramifiés, mais non fragmentés. Elle produit des pigments orange et présente un pourcentage 

de G+C de 70 mol% (Roman et al., 2020).  

- Salinispora mooreana : est une espèce aérobie. Les hyphes végétatifs sont fins ramifiés et 

non fragmentés, les colonies varient de claires à orange brillant, virant au noir et le mycélium 

aérien est absent, le taux de GC varie entre 69,3 et 69,4 mol% (Roman et al., 2020).  

- Salinispora vitiensis : est une espèce aérobie, les hyphes végétatifs sont ramifiés et non 

fragmentés. Les colonies sont de couleur orange foncé ou marron, le mycélium aérien est 

absent et le contenu en G+C est de 69,9 mol% (Roman et al., 2020).  

- Salinispora oceansis : est une espèce, aérobie, caractérisée par un mycélium végétative fine 

de couleur oranges virant au brun après sporulation. Les hyphes sont ramifiés et non 

fragmentés, et le mycélium aérien est absent (Roman et al., 2020).  

- Salinispora pacifica : est un actinomycète aérobie, avec un mycélium de substrat qui porte 

des spores rondes à surface lisse isolées et en grappes. Le contenu de G+C oscille entre 67,70 

et 70,13 mol% (Ahmed et al., 2013).  

- Salinispora arenicola : est une actinobactérie aérobie, avec des hyphes de substrat ramifiées, 

habitant du sable, indiquant l'isolement à partir des sédiments marins. La description est basée 

sur les informations tirées de l’étude de Mincer et al. (2002). La plage de température pour la 

croissance est de 10-30 °C, avec un optimum à 20-28 °C.  

Toutes les souches nécessitent 25 à 50% d'eau de mer ou un milieu enrichi en sodium 

pour la croissance. L’arbutine, L-proline, D-salicine, L-thréonine et la L-tyrosine sont 
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utilisées comme seules sources de carbone pour l'énergie et la croissance, mais pas le D-

galactose ni l’inuline (Luis et al., 2005). 

- Salinispora tropica : est une espèce aérobie, filamenteuse, caractérisée par un mycélium 

aérien. La description est basée sur les informations tirées de l’étude de Mincer et al. (2002). 

Les caractéristiques chimiotaxonomiques, morphologique et génomiques sont identique à la 

description du genre. La plage de température pour la croissance est de 10-30 °C, avec un 

optimum à 15-28 °C. Le D-galactose et l'inuline sont utilisés comme seules sources de 

carbone pour l’énergie et la croissance. Ne pousse pas en présence de rifampicine (25 mg/ml) 

(Luis et al., 2005). 

 

II.2. Etude chimiotaxonomique 

 

Dans cette étude, nous nous sommes basés sur les composants cellulaires de neuf 

espèces du genre Salinispora, principalement les sucres, les acides aminés, les 

phospholipides, les acides gras et les ménaquinones. 

 Dans des études précédentes, ces composants ont été analysés, où un caractère 

binaire « présence, absence » a été utilisé pour comparer la composition de la paroi et de la 

membrane cytoplasmique. Si l’espèce porte la caractéristique, elle va être attribué par une 

valeur de 1, et 0 si en est dépourvue de cette caractéristique. Les données obtenues sont 

présentées dans un tableau, les lignes réfèrent les six espèces, et les colonnes représentent les 

constituants biochimiques (sucres, acides aminés, ménaquinones, etc.). 

 

II.2.1. Mesure de similarité 

 

 Plusieurs propriétés ont été prises lors de la mesure de similarité afin de montrer les 

différences et les similitudes entre les espèces étudiées. Pour notre étude, nous avons choisi 

l’indice de similarité de Jaccard et Kulczynski  
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II.2.2. Indice de Jaccard 

 

L’indice de Jaccard est un coefficient quantitatif qui permet de calculer le pourcentage 

de similitude entre deux espèces et aussi appelé également ‘coefficient de communauté’ dans 

la publication d'origine (Jaccard, 1901).  

Cet indice est calculé par la relation suivante : 

 

J =  

 

Matrice de distance 

 1 0 

1  a  b  

0 c  d  

a = (1, 1); b = (0, 1); c = (1, 0); d = (0, 0).  

 

II.2.3. Indice de Kulczynski  

 

L’indice de Kulczynski est un coefficient mesures de distance entre modalités de 

variables quantitative (www.numdam.org/item/?id=RSA_2003__51_2_75_0) (Kulczynski, 

1927) 

Cet indice est calculé par la relation suivante : 

 

K =  

 
Dans ce travail, deux logiciels qui reposent sur l’exploitation des bases de données sur le web, 

ont été utilisés : 

 

 

http://www.numdam.org/item/?id=RSA_2003__51_2_75_0
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II.2.4. PAST3 (PAleontological STatistics 3)  

 

C'est un programme qui analyse les données numériques (+ ou -, c’est-à-dire 1 ou 0), 

et donc qui permet de construire des dendrogrammes détaillés à partir de différents fichiers : 

fichiers texte, Excel, etc. 

 

Figure 6: Le logiciel PAST3   

II.2.5 MEGA 3 (Molecular Evolutionary Genetics Analysis 3) 

 

Cette quatrième version du logiciel (MEGA 3), assure plusieurs taches et contribue à 

l’étude taxonomique des espèces après le traitement de leurs séquences nucléotidiques d’une 

manière automatique, par la réalisation d’un alignement qui permet de déduire les distances 

d’évolution, et par conséquent, de construire les arbres phylogénétiques (dendrogrammes 

précis) qui sont à la base d’une classification concrète des souches (ou des espèces) 

bactériennes. 

 

 

Figure 7: Le logiciel MEGA 3.  
 

II.2.5.1. Création d'alignements de séquences multiples 
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 L’utilisation des séquences nucléotidiques d'ARNr 16S pour les neuf espèces 

extraites de la base de données NCBI (National Center for Biotechnology Information; 

www.ncbi.nlm.nih.gov). 

 

 

 
Figure 8: La base de données NCBI. 

 

Un alignement multiple des séquences se fait par le logiciel MEGA 3. Suivant les étapes 

ci-dessous : les étapes suivantes : 

 Démarrer le logiciel MEGA 3 et Sélectionner l’icône Alignement pour lancer 

l’explorateur d’alignement.  

 Sélectionner Data/ Open/ Get Séquences, pour récupérer les séquences non 

alignées stockées dans les fichiers sous format FASTA. 

 

 

Figure 9: Les séquences nucléotidiques avant l'alignement. 

 

 Cliquer sur Edit/ Select All, afin d’aligner l’ensemble des séquences. 

 Sélectionner Alignment/ Align by ClustalW, pour effectuer un alignement des 

séquences sélectionnées en utilisant l’algorithme Clustal W. 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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Figure 10:Utilisation du MEGA 3 (alignement des séquences par Clustal W). 

 

 Afin d’enregistrer l’alignement réalisé, en cliquant sur Data/Save Session, pour 

restaurer la session d’alignement prochainement. 

 Quitter l’explorateur d’alignement, et répondre par “ oui ” sur un message qui 

va apparaitra afin d’enregistrer l’alignement sous un fichier MEGA, puis le 

renommer pour faciliter son ouverture pour une autre fois sur MEGA 3 

(Tamura et al., 2007). 

II.3. Etude moléculaire  

 

L’étude des relations de parenté entre les espèces fait intervient la phylogénie 

moléculaire, en utilisant les séquences nucléotidiques de l’ARNr 16S, afin de mieux 

comprendre l’évolution des espèces à partir des données de séquençage (Lopez et al., 2002). 

Une comparaison des caractères distincts d’un groupe d’individus, permet d’estimer 

l’histoire commune ou non entre ces individus, c’est le principe majeur de la phylogénie. 

L’étude moléculaire est basée principalement sur l’exploitation des logiciels 

informatisés fiables et rapides, qui traitent et analysent les données introduites, et expriment 

par conséquent, les positions taxonomiques, qu’elles seront par la suite traduites en 

dendrogrammes. 

II.3.1. EzTaxon 

 

C’est une base de données basée sur une classification des séquences d’ARNr 16S à 

partir de leur vraisemblance. Cette base de données contient 207 phylums, 433 classes, 1019 

ordres, 2805 familles, 11446 genres, 61700 espèces et 387 sous-espèces 

(www.ncbi.nlm.nih.gov). 

file:///H:/Downloads/www.ncbi.nlm.nih.gov
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Les neufs séquences sont introduits dans EzTaxon pour les classer selon leur 

pourcentages de similarité avec une espèce de référence (S. goodfellowii dans notre cas). La 

base de données traduit les séquences en tableau de similarité, et qui montre les distances 

évolutives entre les espèces.  

 Par les étapes suivantes : 

 Via la plateforme suivante (www.ezbiocloud.net/). 

 

 

Figure 11: La base de données EzTaxon.        

 Mettre un nom à la séquence analysée. 

 Introduire la séquence nucléotidique d’ARNr 16S (format FASTA) par la 

séquence de l’espèce de référence Salinispora goodfellowii. 

 

Figure 12: Copier-coller la séquence (à partir du site NCBI). 

http://www.ezbiocloud.net/
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Figure 13: Résultat schématisé de l’identification. 
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Chapitre III : Résultats et discussion 

III.1. Etude chimiotaxonomique 

 

Les publications du IJSEM (International Journal of Systematic and Evolutionary 

Microbiology), nous a permis de comparer d’une manière détaillée la chimiotaxonomie de neuf 

espèces du genre Salinispora. Grâce à cette étude chimiotaxonomique, nous avons obtenu les 

résultats suivants, qui reflètent la présence «+ » et l'absence «» de certains composés cellulaires 

mentionnés dans les tableaux suivants. 

III.1.1. Sucres 

Les sucres trouvés dans la paroi cellulaire de neuf espèces de Salinispora sont présentés dans le 

tableau suivant. 

Tableau 8: Sucres caractéristiques de la paroi des espèces de Salinispora. 

Espèce Glucose Galactose Ribose Arabinose xylose 

S. goodfellowii 

(Roman et al., 2020)  
+ + + + + 

S. cortesiana 

(Roman Ponce et al., 

2020)  

+ + + - + 

S. fenicalii 

(Roman Ponce et al., 

2020) 

+ + + - + 

S. mooreana 

(Roman Ponce et al., 

2020) 

+ + + + + 

S. oceanensis 

(Roman Ponce et al., 

2020) 

+ + + + + 

S.vitiensis 

(Roman Ponce et al., 

2020) 

+ + + + + 

S. arenicola Roman 

(Ponce et al., 2020) 

(Luis et al., 2005) 

-/- +/+ -/- +/+ +/+ 

S. tropica Roman 

(Ponce et al., 2020) 

(Luis et al., 2005) 

-/- +/+ -/- +/+ +/+ 

S. pacifica Roman 

(Ponce et al., 2020) 

(Ahmed et al., 2013) 

-/- +/+ -/- +/+ +/+ 

Fréquence 6/9 9/9 6/9 7/9 9/9 

  66,67%    100% 66,67% 77,78% 100% 
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A travers les articles publiés, nous avons remarqué qu'il existe deux types de sucres  

(galactose et xylose) chez toutes les espèces de Salinispora étudiées c’est-à-dire deux 

biomarqueurs glucidiques existent pour ce genre. En revanche, nous avons observé la présence 

d’autres sucres (glucose, ribose et arabinose) dans la moitié des espèces étudiées. 

III.1.2. Phospholipide 

 

La composition de la membrane des espèces étudiées en phospholipides est représentée dans le 

tableau 08. 

Tableau 9: Phospholipides caractéristiques de la membrane des neuf espèces. 

 

Espèce PI DPG PE PG PIM PME GL3 GL2 GL1 

S. goodfellowii (Roman 

Ponce et al., 2020)  

+ + + - + - + - + 

S. cortesiana (Roman 

Ponce et al., 2020) 

+ + + + + - - - + 

S. fenicalii (Roman 

Ponce et al., 2020) 

+ + + + + - + + + 

S. mooreana (Roman 

Ponce et al., 2020) 

+ + + + + - - - + 

S. oceanensis (Roman 

Ponce et al., 2020) 

+ + + - + - - + + 

S. vitiensis (Roman 

Ponce et al., 2020) 

+ + + - + - + - + 

S. arenicola (Roman 

Ponce et al., 2020) 

(Luis et al., 2005) 

+/+ +/+ +/+ +/+ -/- -/- -/- -/- -/- 

S. tropica ( Roman 

Ponce et al., 2020) 

(Luis et al., 2005) 

+/+ +/+ +/+ +/+ -/- -/- -/- -/- -/- 

S. pacifica (Roman 

Ponce et al., 2020) 

(Ahmed et al., 2013) 

+/+ +/+ +/+ +/+ +/- +/+ -/- -/- -/- 

Fréquence 9/9 9/9 9/9 6/9 7/9 1/9 3/9 2/9 6/9 

 100

% 

100 

% 

100

% 

66,67

% 

77,78

% 

11,11

% 

33,33 

% 

22,22

% 

66,67

% 

 

PE : phosphatidyléthalonamine; PI : phosphatidylinositol; glucosamine; PG : 

phosphatidylglycérol; PIM : phosphatidylinositol-mannoside; DPG : diphosphatidylglycerol; 

GL : glycolipides; PME : phosphatidylmonométhyl-ethanolamine. 

Le profil phospholipidique du genre Salinispora est caractérisé principalement par la présence de 

phosphatidyléthanolamine (PE), phosphatidylglycérol (PG), diphosphatidylglycerol (DPG), 

phosphatidylinositol (PI), phosphatidylinositolmannosides (PME), phosphatidylinositol-

mannoside (PIM), et des lipides non identifiés (GL). 
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En revanche, les publications du genre Salinispora ont montré la présence de trois 

phospholipides caractéristiques comme biomarqueurs: phosphatidylinositol (PI), 

diphosphatidylglycerol (DPG), et phosphatidyléthanolamine (PE) chez toutes les espèces du 

genre Salinispora étudiées, et l’absence, chez certaines espèces, de phospholipides 

caractéristiques du genre comme le phosphatidylglycérol (PG),phosphatidylinositol-mannoside 

(PIM), etc. 

III.1.3. Acides gras 

 

En ce qui concerne la composition cellulaire en acides gras, nous avons constaté qu’il existe une 

différence entre les espèces, comme indiqué dans le tableau suivant. 

Tableau 10 : Acides gras caractéristiques de la composition cellulaire (en %) des espèces 

étudiées. 

Espèce C15 :0 C16 :0 C17 :0 C18 :0 C19 :0 

S. goodfellowii (Roman 

Ponce et al., 2020) 

3,4 - 12,5 - - 

S. cortesiana (Roman 

Ponce et al., 2020) 

- - 9.0 - 4,0 

S. fenicalii (Roman 

Ponce et al., 2020) 

2,7 2,9 11,8 2,9 - 

S. mooreana (Roman 

Ponce et al., 2020) 

- - 5,5 2,1 - 

S. oceanensis (Roman 

Ponce et al., 2020) 

7,0 - 13,0 - - 

S. vitiensis (Roman 

Ponce et al., 2020) 

2,1 - 11,1 3,2 - 

S. arenicola (Roman 

Ponce et al., 2020) 

(Ahmed et al., 2013) 

(Maldonado et al., 

2005) 

-/- -/0,6 -/4,1 -/0,6 -/-/- 

S. tropica (Roman 

Ponce et al., 2020) 

(Ahmed et al., 2013) 

(Maldonado et al., 

2005) 

-/- -/0,7 9,9/7,8 3,7/0,5 -/-/- 

S. pacifica (Roman 

Ponce et al., 2020) 

(Ahmed et al., 2013) 

4,4/- -/6,0 -/13,9 -/3,8 -/- 

Fréquence 5/9 

55,56% 

4/9 

44,44% 

9/9 

100% 

6/9 

66,67% 

1/9 

11,11% 
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 Tableau 11 : Acides gras caractéristiques de la composition cellulaire (en %) des espèces 

étudiées (suite). 

 

Espèce Ante-iso-

C17:0 

C16 :0 9-

méthyl 

C17:0 10- 

méthyl 

C18:0 10 

méthyl 

(TBSA) 

iso-C14:0 

S. goodfellowii (Roman 

Ponce et al., 2020) 

6,9 

 

- - - - 

S. cortesiana (Roman 

Ponce et al., 2020) 

10,1 

 

5,3 7,8 2,2 - 

S. fenicalii (Roman 

Ponce et al., 2020) 

7,0 

 

3,5 - - - 

S. mooreana (Roman 

Ponce et al., 2020) 

5,8 

 

7,2 5,1 - - 

S. oceanensis (Roman 

Ponce et al., 2020) 

3,4 

 

- 6,1 - - 

S. vitiensis (Roman 

Ponce et al., 2020) 

4,8 - 8,5 5,7 - 

S. arenicola (Roman 

Ponce et al., 2020) 

2,9/4,9/- 4,8/-/- 7,2/5,3/- 2,6/0,9/ 2,7 -/1,6/- 

S. tropica (Roman 

Ponce et al., 2020)  

2,15/4,2/- -/-/- 2,2/4.6/- -/6,8/ 1,7 -/1,3/- 

S. pacifica (Roman 

Ponce et al., 2020) 

8,4/2,6 4,6/- 2,9/5,3 -/- -/2,9 

Fréquence 9/9 

100% 

5/9 

55,56% 

7/9 

77,78% 

4/9 

44.44% 

3/9 

33,33% 

 

Tableau 12: Acides gras caractéristiques de la composition cellulaire des espèces étudiées 

(suite). 

Espèce iso-C15:0 iso-C16:0 iso-C16:1 H iso-C17:0 iso-C18:0 

S. goodfellowii (Roman 

Ponce et al., 2020) 

11,5 21,1 - 3,0 - 

S. cortesiana (Roman 

Ponce et al., 2020) 

7,9 15,3 - 14,9 - 

S. fenicalii (Roman 

Ponce et al., 2020) 

16,2 12,3 - 8,5 - 

S. mooreana (Roman 

Ponce et al., 2020) 

12,5 21,1 - 13,3 - 

S. oceanensis (Roman 

Ponce et al., 2020) 

11,0 26,6 - 3,3 - 

S. vitiensis (Roman 

Ponce et al., 2020) 

9,8 23,8 - 5,3 - 

S. arenicola (Roman 

Ponce et al., 2020) 

8,9/3,7/8,5 44,8/36,4/36,4 -/6,5/- 5,1/1,8/- -/-/3,5 

S. tropica (Roman 

Ponce et al., 2020) 

5,9/13,3/6,

4 

49,8/53,5/53,5 

 

-/9,6/- 3,6/0,9/- 2,4/-/10,2 

 

S. pacifica (Roman 12,1/9,7 15,6/22,5 -/-/ 8,6/2,3 2,2/- 
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Ponce et al., 2020) 

Fréquence 9/9 

100% 

9/9 

100% 

2/9 

22,22% 

9/9 

100% 

3/9 

33,33% 

 

Tableau 13 : Acides gras caractéristiques de la composition cellulaire des espèces étudiées 

(suite). 

Espèce Lipide non identifié C17:1 8c 

S. goodfellowii 

(Roman Ponce et al., 2020) 

- - 

S. cortesiana 

(Roman Ponce et al., 2020) 

5,3 - 

S. fenicalii 

(Roman Ponce et al., 2020) 

2,2 - 

S. mooreana 

(Roman Ponce et al., 2020) 

2,8 - 

S. oceanensis 

(Roman Ponce et al., 2020) 

− - 

S. vitiensis 

(Roman Ponce et al., 2020) 

3,5 - 

S. arenicola 

(Roman Ponce et al., 2020) 

(Ahmed et al., 2013) 

(Maldonado et al., 2005) 

0,50/0,5/8,9 -/4,4/- 

S. tropica 

(Roman Ponce et al., 2020) 

(Ahmed et al., 2013) 

(Maldonado et al., 2005) 

-/-/8,8 -/4,1/- 

S. pacifica 

(Roman Ponce et al., 2020) 

(Ahmed et al., 2013) 

3,4/3,9/- -/16,6 

Fréquence 7/9 

77,78% 

3/9 

33,33% 

 

 

Tableau 14: Acides gras caractéristiques de la composition cellulaire des espèces étudiées 

(présence/absence). 

Espèce C19:1 11c C19:1 9c Ante-iso-

C15:0 

Cis-C18 :1 9 Cis-C17 :1 9 

S. goodfellowii (Roman 

Ponce et al., 2020) 

- - 9,6 3,0 16,7 

S. cortesiana (Roman 

Ponce et al., 2020) 

- - - - 3,9 

S. fenicalii (Roman 

Ponce et al., 2020) 

- - 4,1 7,0 11,4 

S. mooreana (Roman 

Ponce et al., 2020) 

- - - 3,0 4,7 

S. oceanensis (Roman 

Ponce et al., 2020) 

- - - - 9,8 

S. vitiensis (Roman - - 2,4 4,3 6,8 
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Ponce et al., 2020) 

S. arenicola (Roman 

Ponce et al., 2020) 

(Ahmed et al., 2013) 

-/+/- -/+/- -/1,6/- -/-/- -/- 

S. tropica Roman 

Ponce et al., 2020) 

(Ahmed et al., 2013) 

-/+/- -/+/- -/1,6/- -/-/- 3,1/- 

S. pacifica Roman 

(Ponce et al., 2020) 

(Ahmed et al., 2013) 

 

-/+ -/+ 2,5/2,6 4,4/- -/- 

Fréquence 

 

 

3/9 

 

33,33% 

3/9 

 

33,33% 

6/9 

 

66,67% 

 5/9 

 

 55,56% 

 7/9 

 

 77,78% 

 
 

Tableau 15: Acides gras caractéristiques de la composition cellulaire des espèces étudiées 

(présence/absence). 

 

Espèce iso-C17:1 

8c 

iso-C17:1 

9c 

Cométhyl 

C16:0 

C16:1 2-OH Iso-C18:0 10-

méthyl 

S. goodfellowii (Roman 

Ponce et al., 2020) 

- - - - - 

S. cortesiana (Roman 

Ponce et al., 2020) 

- - - 2,29 - 

S. fenicalii (Roman 

Ponce et al., 2020) 

- - - - - 

S. mooreana (Roman 

Ponce et al., 2020) 

- - - - - 

S. oceanensis (Roman 

Ponce et al., 2020) 

- - - - - 

S. vitiensis (Roman 

Ponce et al., 2020) 

(Ahmed et al., 2013) 

- - - - - 

S. arenicola (Roman 

Ponce et al., 2020) 

(Ahmed et al., 2013) 

-/4,4 -/+/- -/+/- 6,5/-/- 2,9/-/- 

S. tropica (Roman 

Ponce et al., 2020) 

(Ahmed et al., 2013) 

-/4,1 -/+/- -/+/- -/-/- -/-/- 

S. pacifica (Roman 

Ponce et al., 2020) 

(Ahmed et al., 2013) 

-/16,6 -/+ -/+ -/- -/- 

Fréquence 

 

3/9 

 

33,33% 

3/9 

 

33,33% 

 

3/9 

 

33,33% 

2/9 

 

22,22% 

 1/9 

 

11,11% 
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III.2. Résultats de calculs de similarité (à la base de coefficient de Jaccard et de Kulczynski) 

Après les calculs réalisés sur l’utilisation de coefficient de Jaccard et Kulczynski, les 

résultats obtenus sont résumés au niveau des tableaux 16 et 17. 

 

 

Tableau 16: Pourcentages de similarité obtenus par l'indice de Jaccard. 

 

Paire des 

séquences  

M11 
 

 

 

M01 
 

M10 M00 
 

Coefficient 

(Similarité) 

de Jaccard-Sneath 

J = M11 / (M11 + M01 + 

M10) 

Pourcentage 

S. goodfellowii/  

S. goodfellowii 

20 0 0 21 20/20=1 100% 

S. goodfellowii/ 

S. cortesiana 

15 07 05 14 15/15+7+5=0,555 

 

55,50% 

S. goodfellowii/ 

S. fenicalii 
19 06 01 15 19/19+6+1=0,7307 73,07% 

S. goodfellowii/ 

S. mooreana 
17 05 03 16 17/17+5+3=0,68 68,00% 

S. goodfellowii/ 

S. oceanensis 

17 02 03 19 17/17+2+3=0,7727 77,27% 

S. goodfellowii/ 

S. vitiensis 

20 04 00 17 20/20+4+0=0,8333 83,33% 

S. goodfellowii/ 

S. arenicola 

12 19 08 02 12/12+19+8=0,3076 30,76% 

S. goodfellowii/ 

S. tropica 

13 16 07 05 13/13+16+7=0,3611 36,11% 

S. goodfellowii/ 

S. pacifica 

15 18 05 03 15/15+18+5=0,3947 39,47% 

 

 

Tableau 17: Pourcentages de similarité obtenus par l'indice de Kulczynski. 

 

Paire des séquences M11 
 

 

M01 
 

 

M10 
 

 

M00 

 

 

Coefficient 

(Similarité) 

De kulczynski = 

(M11/M11+M01)+(M1

1/M11+ 

M10)/2 

Pourcentage 

S. goodfellowii / S. 

goodfellowii 

20 0 0 21 (20/20)+(20/20)/2=1 100% 

S. goodfellowii/ 

S. cortesiana 

15 07 05 14 (15/15+7)+(15/15+5)/2

=0,7159 

71,59% 

S. goodfellowii/ 

S. fenicalii 
19 06 01 15 (19/19+6)+(19/19+1)/2

=0,855 

85,50%  
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S. goodfellowii/ 

S. mooreana 
17 05 03 16 (17/17+5)+(17/17+3)/2

=0,8113 

81,13% 

S. goodfellowii/ 

S. oceanensis 

17 02 03 19 (17/17+2)+(17/17+3)/2

=0,8723 

87,23% 

S. goodfellowii/ 

S. vitiensis 

20 04 00 17 (20/20+4)+(20/20)/2=0,

9166 

91,66% 

S. goodfellowii/ 

S. arenicola 

12 19 08 02 (12/12+19)+(12/12+8)/

2=0,4935 

49,35% 

S. goodfellowii/ 

S. tropica 

13 16 07 05 (13/13+16)+(13/13+7)/

2=0,5491 

54,91% 

S. goodfellowii/ 

S. pacifica 

15 18 05 03 (15/15+18)+(15/15+5)/

2=0,6022 

60,22% 

 

Le dendrogramme de classification ascendante hiérarchique (CAH) des espèces de 

Salinispora (à la base d'indice de Jaccard, en fonction de la présence et l’absence des caractères 

chimiotaxonomiques) a été réalisé par le logiciel Past3, le résultat est montré dans la figure 14. 

 

Figure 14: Dendrogramme de classification ascendante hiérarchique (CAH) représentant les 

distances évolutives entre les espèces de Salinispora (à la base d'indice de Jaccard) en fonction 

des caractères chimiotaxonomiques (présence/absence). 

 

 Les résultats obtenus de la similarité ou de similitude (calculée à la base de l’indice de 

Jaccard) montrent que les espèces de Salinispora les plus proches par rapport à l’espèce 

considérée comme référence : Salinispora goodfellowii sont par ordre : S. vitiensis (83,33% de 
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similarité), S. oceanensis (77,27%), S. fenicalii (73,07%), S. mooreana (68,00%), S. cortesiana 

(55,5%), S. pacifica (39,47%), S. tropica (36,11%), et finalement S. arenicola (30,76%). 

 

 De plus, il y a 2éme dendrogramme de classification ascendante hiérarchique (CAH) des 

espèces de Salinispora (à la base d'indice de Kulczynski, en fonction de la présence  

 

 

Figure 15: Dendrogramme de classification ascendante hiérarchique (CAH) représentant les 

distances évolutives entre les espèces de Salinispora (à la base d'indice de Kulczynski) en 

fonction des caractères chimiotaxonomiques (présence/absence). 

 

Nous avons également obtenus les résultats basés sur le coefficient de Kulczynski qui 

montrent que les espèces de Salinispora les plus proches de l’espèce S. goodfellowii sont par 

ordre : S. vitiensis (91,66%de similarité), S. oceanensis (87,23%), S. fenicalii (85,5%) S. 

mooreana (81,13%), S. cortesiana (71,59%), S. pacifica (60,22%), S. tropica (54,91%), et 

finalement S. arenicola (49,35%). 

III.3. Etude moléculaire 

 

Le dendrogramme des espèces de Salinispora (à la base des séquences d’ARNr 16S) a été 

réalisé par le logiciel MEGA 3; la figure 16 montre les séquences nucléotidiques après 

l'alignement. 
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Figure 16: Séquences nucléotidiques après l'alignement des séquences d’ARNr 16S de neuf 

espèces de Salinispora (par le logiciel MEGA 3).  

 

 Les dendrogrammes obtenu est présenté par la figure 17. 

 

 
 

Figure 17: Dendrogramme représentant les distances évolutives entre les espèces par l'utilisation 

d'EzTaxon. 

 

 

 Le dendrogramme basé sur les séquences d’ARNr 16S montre que les espèces les plus 

proches par rapport à l’espèce Salinispora goodfellowii sont par ordre : S. vitiensis, S. 

oceanensis, S. fenicalii, S. mooreana, S. cortesiana, S. pacifica, S. tropica, et finalement S. 

arenicola. 

S. goodfellowii 

 S. vitiensis 

 S. pacifica 

 S. fenicalii 

 S. cortesiana 

 S. oceanensis 

 S. mooreana 

 S. tropica 

 S. arenicola 

 N. algeriensis 
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Ces résultats ont été confirmés par la base de données EZbiocloud (EzTaxon), indiqué dans 

le tableau 18. 

Tableau 18: Le degré de similarité entre S. goodfellowii et les autres espèces de Salinispora 

 

 
 

Les résultats obtenus par la base de données EZbiocloud (EzTaxon) donnent l’ordre de la 

similarité (degré de similitude), par rapport à l’espèce S. goodfellowii en pourcentage: S. vitiensis 

(100% de similarité), S. pacifica (99,86%), S. cortesiana (99,86%), S. oceanensis (99,86%), S. 

fenicalii (99,72%), S. mooreana (99,65%), S. tropica (99,58%) et finalement S. arenicola 

(96,24%). 

 Le tableau 19 montre la comparaison entre la similarité obtenue par les deux méthodes: 

l’étude chimiotaxonomique (basée sur la présence et l’absence des caractères 

chimiotaxonomiques) et l’étude moléculaire (basée sur les séquences de l’ARNr 16S). 

 

Tableau 19: Comparaison de similarité entre l’étude chimiotaxonomique et l’étude moléculaire. 

 

Relation par 

rapport  

à l’espèce S. 

goodfellowi 

Etude 

chimiotaxonomique 

Par Coefficient 

de jaccard 

Etude 

chimiotaxonomique 

Par Coefficient 

de Kulczynski 

Etude moléculaire 

S. goodfellowii /  

S. goodfellowii 

100% 100% 100% 

S. goodfellowii/  

S. cortesiana 

55,50% 71,59% 99,86% 

S. goodfellowii/ 

S. fenicalii 

73,07% 85,5% 99,72% 

S. goodfellowii/  68% 81,13% 99,65% 
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S. mooreana 

S. goodfellowii/  

S. oceanensis 

77,27% 87,23% 99,86% 

S. goodfellowii/  

S. vitiensis 

83,33% 91,66% 100% 

S. goodfellowii/  

S. arenicola 

30,76% 49,35% 99,24% 

S. goodfellowii/ 

 S. tropica 

36,11% 54,91% 99,58% 

S. goodfellowii/  

S. pacifica 

39,47% 60,22% 99,86% 

Ordre de similarité G/GVOFMCPTA G/GVOFMCPTA G/GVCOPFMTA 

 

G : S. goodfellowii; V : S. vitiensis; O: S. oceanensis; F: S. fenicalii; M: S. mooreana;C: S. 

cortesiana; P: S. pacifica; T: S. tropica; A: S. arenicola. 

 

La comparaison entre les deux méthodes montre que l’ordre de similarité est le même pour 

les premières six espèces (S. goodfellowii, S. vitiensis, S. pacifica, S. cortesian, S. oceanensis et 

S. fenicalii) en revanche l’ordre des trois dernières espèces (S. mooreana, S. tropica et S. 

arenicola) est inversé. 

 

Ce résultat indique qu’il est possible, généralement, de déterminer les espèces les plus 

proches par rapport à une espèce donnée, en utilisant l’indice de Jaccard et Kulczynski, dans le 

cadre de planifier par exemple l’hybridation ADN-ADN. Autrement dit, il est possible, même 

sans séquencer le gène ARNr 16S, d’avoir une idée globale sur les espèces les plus proches par 

rapport à l’espèce étudiée. 

Il est important d’indiquer que l’ordre de similarité n’est pas forcément le même à 100% 

entre les deux méthodes. La nature de chaque genre est unique, l’étude moléculaire est basée sur 

un seul gène du génome bactérien (l’ARNr 16S); en revanche, l’étude chimiotaxonomique est 

basée sur les résultats d’expression d’un ensemble important de gènes (gènes de biosynthèses de 

sucres, d’acides aminés, de phospholipides, de ménaquinones et d’acides gras). 

En ce qui concerne les composés biologiques cellulaires, c’est-à-dire l’étude 

chimiotaxonomique, nous avons remarqué qu’un certains nombres de molécules comme le 

galactose, xylose, phosphatidylinositol, phosphatidyléthalonamine, diphosphatidylglycerol, iso-

C15:0, iso-C16:0, iso-C17:0 sont présentes chez toutes les espèces de Salinispora étudiées (un 

pourcentage de présence de 100%). Il est possible de considérer ces constituants comme des 

marqueurs biologiques (biomarqueurs) qui caractérisent les espèces du genre Salinispora.  

L’étude chimiotaxonomique, à la base des coefficients de Jaccard et kulczynski montre 

que l’espèce S. vitiensis est la plus proche par rapport à l’espèce S. goodfellowii, par un 
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pourcentage de similarité égale à 83,33%, puis les espèces S. vitiensis, S. oceanensis, S. fenicalii, 

S. mooreana, S. cortesiana, S. pacifica, S. tropica et S. arenicola avec un pourcentage de 

77,27%,73,07%, 68%, 55,5%,39,47%, 36.11, 30,76% et même pour coefficient de Kulczynski 

par ordre suivants 91,66%, 87,23%, 85,5%, 81,13%,71,59%, 60,22%, 54,91%, 49,35%, 

respectivement. 

Concernent Les études chimiotaxonomiques (basées sur l'indice de Jaccard et kulczynski) 

et les études moléculaires (basées sur les séquences d'ARNr 16S) ont donné des résultats presque 

identiques en termes d'ordre de similitude entre les espèces, de sorte que l'analyse 

chimiotaxonomique peut être envisagée lors de l'identification et de la classification des espèces 

du genre Salinispora; bien que les techniques moléculaires basées sur l'information génétique 

peut fournir des résultats plus précis et plus fiables pour déterminer la position taxonomique des 

espèces. 
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Conclusion 

 
Le but de ce travail était de trouver des similitudes entre les espèces de  Salinispora 

en se basant sur deux études dont l'une portait sur la détermination de la composition 

cytochimique (chimiotaxonomie), ce qui a permis d'identifier différents composants 

biochimiques, notamment : les sucres, les acides aminés et les acides gras. 

La présence ou l’absence de ces composants cellulaires sont calculés sur la base d'un 

indice de similarité, le coefficient de Jaccard et Kluczynski, et d'un autre basé sur des études 

moléculaires de l'héritage génétique. La séquence exacte de l'ARNr 16S, qui est analysée à 

l'aide de la bioinformatique, est manipulée par des interventions de différents algorithmes et 

logiciels pour effectuer l’alignements multiples. 

      Les deux études réalisées nous ont amenés à conclure que des résultats quasiment 

identiques ont été obtenus, ils ont pu déduire des distances évolutives entre espèces et 

construire des arbres phylogénétiques, notamment pour déterminer que l'espèce la plus 

proche de S. goodfellowii est l'avoir. S. vitiensis au premier ordre, avec lequel ce dernier 

partage des caractéristiques avec une similitude égale à 83,33% et aussi par le deuxième 

indice égale 91,66% (études chimiotaxonomiques) et 100% (études moléculaires), tandis 

que les espèces les plus éloignées identifiées sont S. arenicola, S. tropica et S. pacifica. 

      L’étude chimiotaxonomique peut être prise en considération comme une base de 

classification des espèces, car ses informations fournies sur l’apparenté des espèces ne 

diffèrent pas à celles fournissent par l’étude moléculaire ce qui lui donne une valeur 

scientifique. De plus, cette étude de comparaison est réalisée in silico; sans oublier que les 

analyses moléculaires restent la méthode la plus précise et la plus efficace et rapide pour 

mieux établir la taxonomie hiérarchique des espèces bactériennes. 

À l’issue de ce travail, nous émettons quelques réflexions et recommandations sous 

forme de perspectives pour améliorer les résultats obtenus : 

 Focaliser la caractérisation phénotypique (l’étude chimiotaxonomique) sur 

plusieurs combinaisons, sucres uniquement, phospholipides uniquement, sucres 

combinés avec les phospholipides, phospholipides combinés avec les 

ménaquinones, etc. 

 Élargir la caractérisation phénotypique vers d’autres indices de similarité comme 

l’indice de Dice, Simple Matching, Kluczynski etc. 

 Élargir l’étude vers d’autres genres de la famille des Micromonosporaceae. 
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Annexe I 

Séquences d’ARNr 16S des neuf espèces de Salinipora étudiées 

 

Name: Salinispora arenicola Maldonado et al. 2005 
>Salinispora_arenicola__CNH-643__AY040619 

AGAGTTTGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGC

GGAAAGGCCCTTCGGGGTACTCGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGTAACCTGCC

CCAGGCTTTGGGATAACCCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATATGACCATCTGTCGCAT

GGTGGGTGGTGGAAAGATTTTTTGGCTTGGGATGGGCTCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTG

GGGTGATGGCCTACCAAGGCGGCGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACT

GGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATCTTGCACAATGG

GCGGAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCT

TTCAGCAGGGACGAAGCGTTTGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTG

CCAGCAGCCGCGGTAAGACGTAGGGCGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAG

CTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCGACTGTGAAAACCCGTGGCTCAACTGCGGGCTTGCAGTC

GATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATG

CGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTG

AGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACG

TTGGGCGCTAGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTCTCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGC

CCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACA

AGCGGCGGAGCATGCGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACAT

CGCCGGAAATCCTTCAGAGATGGGGGGTCCTTCGGGGCCGGTGACAGGTGGTGCATGGCT

GTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCG

ATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAA

GGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAATG

GCCGGTACAGTGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGT

TCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGC

AACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCG

GCAACACCCGAAGCCGGTGGCCTAACCCTTGTGGGGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGC

GATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGT 

 

Name: Salinispora cortesiana Román-Ponce et al. 2020 
>Salinispora_cortesiana__CNY-202__MH973616 

ATGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCCT

TCGGGGTACTCGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGTAACCTGCCCCAGGCTTTGG

GATAACCCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATATGACTGGCTGCCGCATGGTGGTTGGT

GGAAAGTTTTTCGGCTTGGGATGGACTCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGGCC

TACCAAGGCGGCGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGAC

ACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATCTTGCACAATGGGCGGAAGCCTG

ATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGA

CGAAGCGTTTGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGC

GGTAAGACGTAGGGCGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGG

CTTGTCGCGTCGACTGTGAAAACCCGTGGCTCAACTGCGGGCTTGCAGTCGATACGGGCAG

GCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCA

GGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAA

GCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTTGGGCGCTA

GGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTCTCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGG

GAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGA

GCATGCGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATCGCCGGAAAT

CCTTCAGAGATGGGGGGTCCTTCGGGGCCGGTGACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTC

GTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCGATGTTGCCAGC

GCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGA

CGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAATGGCCGGTACAAT

GGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGG

TCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGT

GAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGA

AGCCGGTGGCCTAACCCTTGTGGGGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGCGA 
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Name: Salinispora fenicalii Román-Ponce et al. 2020 
>Salinispora_fenicalii__CNT-569__MH973615 

ATGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCCT

TCGGGGTACTCGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGTAACCTGCCCTAGGCTTTGG

GATAACCCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGAATATGACTGGCTGCCGCATGGTGGTTGGT

GGAAAGATTTTTCGGCTTGGGATGGACTCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGGC

CTACCAAGGCGGCGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGA

CACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATCTTGCACAATGGGCGGAAGCCT

GATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGG

ACGAAGCGTTTGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCG

CGGTAAGACGTAGGGCGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCG

GCTTGTCGCGTCGACTGTGAAAACCCGTGGCTCAACTGCGGGCTTGCAGTCGATACGGGCA

GGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATC

AGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAA

AGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTTGGGCGCT

AGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTCTCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGG

GGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGG

AGCATGCGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATCGCCGGAA

ATCCTTCAGAGATGGGGGGTCCTTCGGGGCCGGTGACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGC

TCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCGATGTTGCCA

GCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGAT

GACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAATGGCCGGTACA

ATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGG

GGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGC

GGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACC

CGAAGCCGGTGGCCTAACCCTTGTGGGGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGCGA 

 

Name: Salinispora goodfellowii Román-Ponce et al. 2020 
>Salinispora_goodfellowii__CNY-666__MH973617 

CATGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCC

TTCGGGGTACTCGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGTAACCTGCCCCAGGCTTTG

GGATAACCCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATATTACTGGCTGCCGCATGGTGGTTGG

TGGAAAGATTTTTCGGCTTGGGATGGACTCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGG

CCTACCAAGGCGGCGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAG

ACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATCTTGCACAATGGGCGGAAGCC

TGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGG

ACGAAGCGTTTGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCG

CGGTAAGACGTAGGGCGCGAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCG

GCTTGTCGCGTCGACTGTGAAAACCCGTGGCTCAACTGCGGGCTTGCAGTCGATACGGGCA

GGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATC

AGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAA

AGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTTGGGCGCT

AGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTCTCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGG

GGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGG

AGCATGCGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATCGCCGGAA

ATCCTTCAGAGATGGGGGGTCCTTCGGGGCCGGTGACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGC

TCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCGATGTTGCCA

GCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGAT

GACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAATGGCCGGTACA

ATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGG

GGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGC

GGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACC

CGAAGCCGGTGGCCTAACCCTTGTGGGGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGA

CGAAGT 
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Name: Salinispora mooreana Román-Ponce et al. 2020 
>Salinispora_mooreana__CNT-150__HQ642900 

CATGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCC

TTCGGGGTACTCGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGTAACCTGCCCCAGGCTTTG

GGATAACCCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATATGACTGGCTGCCGCATGGTGGTTGG

TGGAAAGATTTTTCGGCTTGGGATGGACTCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGG

CCTACCAAGGCGGCGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAG

ACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATCTTGCACAATGGGCGGAAGCC

TGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGG

ACGAAGCGTTTGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCG

CGGTAAGACGTAGGGCGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCG

GCTTGTCGCGTCGACTGTGAAAACCCGTGGCTCAACTGCGGGCTTGCAGTCGATACGGGCA

GGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATC

AGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAA

AGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTTGGGCGCT

AGGTGTGGGGAGCCTCTCCGGTTCTCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGG

GGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGG

AGCATGCGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATCGCCGGAA

ATCCCCCAGAGATGGGGGGTCCTTCGGGGCCGGTGACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAG

CTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCGATGTTGCC

AGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGA

TGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAATGGCCGGTAC

AATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCG

GGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTG

CGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACAC

CCGAAGCCGGTGGCCTAACCCTTGTGGGGGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGCGAT 
 

Name: Salinispora oceanensis Román-Ponce et al. 2020 
>Salinispora_oceanensis__CECT_9742__HQ642852 

GGGTGAGTAACACGTGAGTAACCTGCCCCAGGCTTTGGGATAACCCCGGGAAACCGGGGC

TAATACCGGATATGACTGGCTGCCGCATGGTGGTTGGTGGAAAGATTTTTCGGCTTGGGAT

GGACTCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAGGCGGCGACGGGTAG

CCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGA

GGCAGCAGTGGGGAATCTTGCACAATGGGCGGAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGG

GATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGACGAAGCGTTTGTGACGGTACCT

GCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAGACGTAGGGCGCAAGC

GTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCGACTGTGAAAA

CCCGTGGCTCAACTTCGGGCTTGCAGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGA

CTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAG

GCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTA

GATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTC

TCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAA

CTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATTAATTCGATGCAA

CGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATCGCCGGAAATCCTTCAGAGATGGGGGGTCCTTC

GGGGCCGGTGACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAG

TCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCGATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGA

AGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTAT

GTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAATGGCCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGG

AGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAG

TCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTA

CACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAGCCGGTGGCCTAACCCTTGT

G 
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Name: Salinispora pacifica Ahmed et al. 2014 
>Salinispora_pacifica__CNR-114__DQ224161 

AGAGTTTGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGC

GGAAAGGCCCTTCGGGGTACTCGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGTAACCTGCC

CTAGGCTTTGGGATAACCCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATATGACTGGCTGCCGCA

TGGTGGTTGGTGGAAAGATTTTTCGGCTTGGGATGGACTCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGT

GGGGTAATGGCCTACCAAGGCGGCGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACAC

TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATCTTGCACAATG

GGCGGAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTC

TTTCAGCAGGGACGAAGCGTTTGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGT

GCCAGCAGCCGCGGTAAGACGTAGGGCGCGAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGA

GCTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCGACTGTGAAAACCCGTGGCTCAACTGCGGGCTTGCAGT

CGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAAT

GCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCT

GAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAAC

GTTGGGCGCTAGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTCTCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCG

CCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCAC

AAGCGGCGGAGCATGCGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACA

TCGCCGGAAATCCTTCAGAGATGGGGGGTCCTTCGGGGCCGGTGACAGGTGGTGCATGGC

TGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTC

GATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGA

AGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAAT

GGCCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAG

TTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAG

CAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTC

GGCAACACCCGAAGCCGGTGGCCTAACCCTTGTGGGGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGG

CGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGT 

 

Name:Salinispora tropica Maldonado et al. 2005 
>Salinispora_tropica__CNB-440__AY040617 

AGAGTTTGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGC

GGAAAGGCCCTTCGGGGTACTCGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGTAACCTGCC

CCAGGCTTTGGGATAACCCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATATGACTGGCTGCCGCA

TGGTGGTTGGTGGAAAGATTTTTTGGCTTGGGATGGGCTCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGT

GGGGTGATGGCCTACCAAGGCGGCGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACAC

TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATCTTGCACAATG

GGCGGAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTC

TTTCAGCAGGGACGAAGCGTTTGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGT

GCCAGCAGCCGCGGTAAGACGTAGGGCGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGA

GCTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCGACTGTGAAAACCCGTGGCTCAACTGCGGGCTTGCAGT

CGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAAT

GCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCT

GAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAAC

GTTGGGCGCTAGGTGTGGGGAGCCTCTCCGGTTCTCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCG

CCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCAC

AAGCGGCGGAGCATGCGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACA

TCGCCGGAAATCCTTCAGAGATGGGGGGTCCTTCGGGGCCGGTGACAGGTGGTGCATGGC

TGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTC

GATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGA

AGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAAT

GGCCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAG

TTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAG

CAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTC

GGCAACACCCGAAGCCGGTGGCCTAACCCTTGTGGGGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGG

CGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTA 
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Name: Salinispora vitiensis Román-Ponce et al. 2020 
>Salinispora_vitiensis__CNT-148__HQ642899 

GGGTGAGTAACACGTGAGTAACCTGCCCCAGGCTTTGGGATAACCCCGGGAAACCGGGGC

TAATACCGGATATTACTGGCTGCCGCATGGTGGTTGGTGGAAAGATTTTTCGGCTTGGGAT

GGACTCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAGGCGGCGACGGGTAG

CCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGA

GGCAGCAGTGGGGAATCTTGCACAATGGGCGGAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGG

GATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGACGAAGCGTTTGTGACGGTACCT

GCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAGACGTAGGGCGCGAGC

GTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCGACTGTGAAAA

CCCGTGGCTCAACTGCGGGCTTGCAGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGA

CTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAG

GCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTA

GATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTC

TCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAA

CTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATTAATTCGATGCAA

CGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATCGCCGGAAATCCTTCAGAGATGGGGGGTCCTTC

GGGGCCGGTGACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAG

TCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCGATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGA

AGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTAT

GTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAATGGCCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGG

AGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAG

TCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTA

CACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAGCCGGTGGCCTAACCCTTGT 

 

Name: Nocardiopsis algeriensis Bouras et al. 2015 
>Nocardiopsis_algeriensis__B32__KJ470139 

TCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGTAAGGCCCTTCGGG

GTACACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGCAACCTGCCCCTGACTCCGGGATAA

GCGGCGGAAACGCCGTCTAATACCGGATACGACCTCCTGTCTCATGGCGGGGGGTGGAAA

GTTTTTTCGGTTGGGGATGGGCTCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAACGGCCTACC

AAGGCGATTACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGG

CCCAGACTCCTGCGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGC

AGCGACGCCGCGTGGGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTTACCACCAACGCAG

GCTCCGGGTTCTCTCGGGGTTGACGGTAGGTGGGGAATAAGGACCGGCTAACTACGTGCC

AGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTCCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCT

CGTAGGCGGCATGTTGCGTCTGCTGTGAAAGACCGGGGCTTAACTCCGGTTCTGCAGTGGA

TACGGGCATGCTAGAGGTAGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCG

CAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCTTACCTGACGCTGAG

GAGCGAAAGCATGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCATGCCGTAAACGTT

GGGCGCTAGGTGTGGGGACTTTCCACGGTTTCCGCGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCC

GCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGC

GGCGGAGCATGTTGCTTAATTCGACGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGTTTGACATCACC

CGTGGACCTGCAGAGATGTGGGGTCATTTAGTTGGCGGGTGACAGGTGGTGCATGGCTGTC

GTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCCATG

TTGCCAGCACGTAATGGTGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGT

GGGGACGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCTTGGGCTGCAAACATGCTACAATGGCC

GGTACAATGGGCGTGCGATACCGCAAGGTGGAGCGAATCCCTAAAAGCCGGTCTCAGTTC

GGATTGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGGTGGAGTCGCTAGTAATCGCGGATCAGCA

ACGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCATGAAAGTCGG

CAACACCCGAAACTTGTGGCCTAACCCTTCGGGGAGGGAGTGAGTGAAGGTGGGGCTGGC

GATTGGGACGA 
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Annexe II 

 

Pourcentages de similarité obtenus par l'indice de Jaccard 

 

Paire des 

séquences 

M11 
 

 

a 

M01 

b 

M10 
 

C 

M00 

d 

Coefficient (Similarité) 

de Jaccard-Sneath 

J = M11 / (M11 + M01 + M10) 

Pourcentage 

S. goodfellowii / 

S. goodfellowii 

20 0 0 21 20/20=1 100% 

S. goodfellowii/ 

S. cortesiana 
15 07 05 14 15/15+7+5=0,555 

 

55,5% 

S. goodfellowii/ 

S. fenicalii 
19 06 01 15 19/19+6+1=0,7307 73,07% 

S. goodfellowii/ 

S. mooreana 
17 05 03 16 17/17+5+3=0,68 68% 

S. goodfellowii/ 

S. oceanensis 

17 02 03 19 17/17+2+3= 0,7727 77,27% 

S. goodfellowii/ 

S. vitiensis 

20 04 00 17 20/20+4+0=0,8333 83,33% 

S. goodfellowii/ 

S. arenicola 

12 19 08 02 12/12+19+8=0,3076 30,76% 

S. goodfellowii/ 

S. tropica 
13 16 07 05 13/13+16+7=0,3611 36,11% 

S. goodfellowii/ 

S. pacifica 

15 18 05 03 15/15+18+5=0,3947 39,47% 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 Annexes 

 

 
47 

 

Pourcentages de similarité obtenus par l'indice de Kulczynski 

 

 

 

Paire des 

séquences 

M11 
 

a 

M01 

 

b 

 

 

M10 
 
C 

M00 

d 

 

 

 

 

Coefficient (Similarité) de 

KULCZYNSKI 

K= (M11 / M11 + M01 )+ (M11 / M11 + 

M10 )/2 

 

Pourcentage 

 

S. goodfellowii / 

S. goodfellowii 

20 0 0 21 (20/20+20/20) /2=1 100% 

S. goodfellowii/ 

S. cortesiana 

15 07 05 14 (15/22+15/20) /2=0,715 71,5% 

S. goodfellowii/ 

S. fenicalii 

19 06 01 15 (19/25+19/20)/2=0,855 85,5% 

S. goodfellowii/ 

S. mooreana 

17 05 03 16 (17/22+17/20)/2=0,8113 81,13% 

S. goodfellowii/ 

S. oceanensis 

17 02 03 19 (17/19+17/20)/2=0,8723 87,23% 

S. goodfellowii/ 

S. vitiensis 

20 04 00 17 (20/24+20/20)/2=0,9166 91,66% 

S. goodfellowii/ 

S. arenicola 

12 19 08 02 (12/31+12/20)/2=0,4935 49,35% 

S. goodfellowii/ 

S. tropica 

13 16 07 05 (13/29+13/20)/2=0,5491 54,91% 

S. goodfellowii/ 

S. pacifica 

15 18 05 03 (15/33+15/20)/2=0,6022 60,22% 
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Annexe III 

 

Mesures de similarités calculées par PAST 3 reposant sur le coefficient de Jaccard 

 

 

 
 

 

Mesures de similarités calculées par PAST 3 reposant sur le coefficient de 

Kulczynski 

 

 

 
 

 

 

 

 

 


