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 ملخص

ً  تم إجراء بحث لدراسة العلا  عتئلةعة لفة الصتبشت م  البكصفريت اليمًذجقات  الصنيفيفة بف  رربعة شرر و

Actinobactéries إلى جيس  والصي تيصميSaccharomonospora.  اسصخدمت هذه الدراسة اثيصف  م  الميتهج حفث

 ARN ال تحلفلجزيئي يسصيد إلى  ووهج Ochiaiو  Dice وهج كفمفتء الصنيفف المسصيد إلى معتملا  :المخصلية

ribosomal 16S  دراسصهتوشملت الأوًاع الصي تمت S. amisosensis, S. azurea, S. colocasiae, S. cyanea, 

S. glauca, S. halophila, S. iraqiensis subsp. iraqiensis, S. iraqiensis subsp. paurometabolica, 

S. marina, S. oceani, S. piscinae, S. saliphila, S. viridis, S. xiaoerkulensis, S. xinjiangensis. 

الجزيئفة لصحديد الأوًاع  فًلًجفتبتلفب الكفمفتء الصنيفيفة والراسة هً مقتروة الأوًاع بتسصخدام رسالهدف م  هذه الد

 المرجعفة بيتء  شلى درجة ترتبههت. Saccharomonospora piscinaeم  سلالة  بعدا  رقاربت و الأكث رالأكث

 

، حفث تم الحنًل شلى Ochiai  و Dice   حنتئفف الإمؤشري  البتسصخدام  الكفمتئيفف دراسة الصنيتم إجراء      

الدراسة الجزيئفة، فصعصمد شلى  يخص متفف .دروسلليًع الم لجدار الخلًيلهذه الدراسة م  االبفتوت  المسصخدمة 

  رن  وصتئج الدراسة حدد  ري  .ًوية لصحديد الصرتبه بف  الأوًاعخًارزمفت  الحًسبة الحفًية الصي تسمح بمحتذاة السلاسل الي

 الخ. ....S. xiaoerkulensis  ،S. halophila ،S. marina   تلفه  S. piscinaeهً الأقارب إلى  S. ociani ليًع ا

 همت الأوًاع الأقارب إلى S. xinjiangensis و S. azurea رن  16S ARNrتسلسلا  وم  وتحفة رخرى، كرف اسصخدام 

S. piscinae  .ا وهيوشلى اليقفض، حدد  الدراسة الأوًاع الأك دراسة ل  S.   cyaneaو  S.   amisosensisثر بعد 

بتلصتلي، فإن اليصتئج الصي تم الحنًل شلفهت م   للدراسة الجزيئفة.  و  S. viridisو S. halophila   و الكفمتئيالصنيفف 

 .هتتف  الدراسصف  غفر مصطتبقة

، Ochiaiو Dice معتملا  الجزيئفة، اسةالدر ، الكفمفتء الصنيفيفة،Saccharomonospora : الكلمات المفتاحية

 .Saccharomonospora piscinaeالصرتبه، 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

Résumé 

      Une recherche a été menée pour étudier les relations taxonomiques entre quatorze espèces 

d'actinobactéries appartenant au genre Saccharomonospora. Cette étude a utilisé deux 

approches différentes : une approche chimiotaxonomique qui reposait sur les coefficients de 

Dice et Ochiai, et une approche moléculaire qui se basait sur l'analyse de l'ARN ribosomal 

16S. Les espèces étudiées comprenaient S. amisosensis, S. azurea, S. colocasiae, S. cyanea, S. 

glauca, S. halophila, S. iraqiensis subsp. iraqiensis, S. iraqiensis subsp. paurometabolica, S. 

marina, S. oceani, S. piscinae, S. saliphila, S. viridis, S. xiaoerkulensis, et S. xinjiangensis. 

     L'objectif de cette étude est de comparer les espèces du genre Saccharomonospora en 

utilisant des méthodes de chimiotaxonomie et de biologie moléculaire afin de déterminer 

celles qui sont les plus proches et les plus lointaines  de l'espèce Saccharomonospora piscinae 

(choisis comme référence) en se basant sur leur degré de similarité. 

 

     L'analyse a été effectuée à l'aide des deux indices statistiques Dice et Ochiai, dont les 

données utilisées pour l'analyse chimiotaxonomique de la composition cellulaire de l'espèce 

ont été obtenues à partir d'une analyse chimique. Quant à l'étude moléculaire, elle s'appuie sur 

des algorithmes bioinformatiques qui permettent l'alignement des séquences nucléotidiques 

pour identifier les similitudes entre les espèces étudiées. Dont les résultats de l'étude, en 

utilisant les coefficients de Dice et Ochiai, ont permis de déterminer que S. ociani était 

l'espèce la plus proche de S. piscinae, suivie de S. xiaoerkulensis, S. halophila, S. marina, etc. 

D'autre part, l'utilisation des séquences d'ARNr 16S a révélé que S. azurea et S. xinjiangensis 

étaient les deux espèces les plus proches de S. piscinae. L'étude a également identifié les 

espèces les plus éloignées, à savoir S. amisosensis, S. cyanea (pour l'étude 

chimiotaxonomique) et S. halophila et S. viridis (pour l'étude moléculaire). Ainsi, il ressort de 

ces deux analyses que les résultats obtenus ne sont pas identiques. 

Mots clés : Saccharomonospora, chimiotaxonomie, étude moléculaire, coefficients de Dice et 

Ochiai, similarité, Saccharomonospora piscinae. 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

Abstract 

 

      This study was conducted to investigate the taxonomic relationships between fourteen 

species of actinobacteria belonging to the genus Saccharomonospora. This study used two 

different approaches: a chemotaxonomic approach based on Dice and Ochiai coefficients, and 

a molecular approach based on the analysis of 16S ribosomal RNA. The species studied 

included S. amisosensis, S. azurea, S. colocasiae, S. cyanea, S. glauca, S. halophila, S. 

iraqiensis subsp. iraqiensis, S. iraqiensis subsp. paurometabolica, S. marina, S. oceani, S. 

piscinae, S. saliphila, S. viridis, S. xiaoerkulensis, and S. xinjiangensis. 

 

      The objective of this study is to compare species of the genus Saccharomonospora using 

chemotaxonomy and molecular biology methods in order to determine those closest and 

furthest to the Saccharomonospora piscinae (selected as reference species) based on their 

degree of similarity. 

 

      The analysis was performed using two statistical indices, Dice and Ochiai, with data for 

the chemical analysis of the species cellular composition obtained through a chemical analysis 

used for the chemotaxonomic study. As for the molecular study, it relies on bioinformatics 

algorithms that allow for the alignment of nucleotide sequences to identify similarities 

between species. Furthermore, the results of the study, using the Dice and Ochiai coefficients, 

revealed that S. ociani was the closest species to S. piscinae, followed by S. xiaoerkulensis, S. 

halophila, S. marina...etc. Additionally, the use of 16S rRNA sequences revealed that S. 

azurea and S. xinjiangensis were the two closest species to S. piscinae. The study has 

identified the furthest species, namely S. amisosensis and S. cyanea (for the chemotaxonomic 

study), and S. halophila and S. viridis (for the molecular study). Thus, these two analyses 

produced non-identical results. 

 

Keywords: Saccharomonospora, chemotaxonomy, molecular study, Index of Dice and 

Ochiai, similarity, Saccharomonospora piscinae. 
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 Introduction 

 

1 

 

Introduction 
  

        Les actinomycètes sont des bactéries à Gram positif,  saprophytes, ubiquitaires avec un 

coefficient de (G+C) élevé (Goodfellow et O'Donnell, 1989). Même s’ils sont des 

microorganismes procaryotiques, leur morphologie ressemble à celles des champignons dans 

les milieux de culture avec un mycélium non cloisonné et mince où les colonies  ont une 

texture poudreuse et se fixent solidement à la surface de la gélose (Osada, 1998). Elles 

produisent des structures filamenteuses, telles que des hyphes, ainsi que des structures de 

reproduction comme des conidies ou des sporanges (Anandan et al., 2016). La majorité des 

actinomycètes sont terrestres et certaines sont marines (Mincer et al., 2002). Ces bactéries 

peuvent également être trouvées dans des habitats extrêmes, tels que les sols désertiques 

hyperarides (Okoro et al., 2009) et les sédiments des grands fonds marins (Pathom-aree et al., 

2006). 

        Les actinomycètes ont un potentiel de production de différents métabolites secondaires 

tels que les  antibiotiques; et  60% des antibiotiques d’origine microbienne sont fabriqués par 

les actinomycètes, il existe plus de 60 substances antibactériennes dérivées de différentes 

espèces de Streptomyces, qui sont utilisées dans divers secteurs tels que la médecine 

vétérinaire et humaine, l'agriculture et l'industrie (Boughachiche, 2012). Saccharomonospora  

est l’un des genres des actinomycètes, où il a été choisi pour l’objectif de comparer 

chimiotaxonomiquement (en utilisant l'indice de Dice et l'indice d'Ochiai) et moléculairement 

(en utilisant les séquences d'ARNr 16S)  14 espèces et deux sous-espèces de ce genre, ainsi 

qu'un groupe extérieur "Actinopolyspora algeriensis", et de montrer leur similitude en 

utilisant des dendrogrammes pour les positionner en fonction de leur distance par rapport à 

l'espèce S. piscinae, sélectionnée comme espèce de référence. Le but de cette comparaison 

était de déterminer si l'étude taxonomique relativement simple pouvait en partie remplacer 

l'étude moléculaire généralement plus complexe pour déterminer les espèces les plus proches 

et les plus lointaines  d'une espèce de référence spécifique.  
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Chapitre I : Synthèse bibliographique 

1.1 Les actinobactéries 

     1.1.1 Historique  

L’histoire des Actinomycètes peut être inventoriée en cinq périodes. La première période 

(1874-1890), est celle de la découverte de leur rôle pathologique. Cohn (1875), était la 

première personne à découvrir ce genre et l’a nommé Strepthrotrix foersteri. Ce nom a été 

annoncé comme invalide, c’est parce que était-il désigné a un vrai champignon et adonc pour 

des origines de priorité dans la classification. En 1877, Bollinger a appliqué pour la première 

fois le terme actinomycète qui revient à l’agent causal de la mâchoire grumeleuse chez les 

bovins et provoque parfois des infections à actinomycose chez l'homme, l’espèce Actinomyces 

bovis (Baldacci, 1962). 

    La deuxième période (1900-1940), (Mariat et Sebald, 1990) distingué par la mise en 

évidence et à l’étude des actinomycètes du sol, par les travaux de Rossi-Doria (1890-1891), 

Gasparini, Krainsky, Waksman (1919), Lieske (1921), Orskov, Jensen (1931-1933) et 

Krassinikov. Elle inclue la découverte des conditions d’habitat saprophytes de ces 

microorganismes, aussi des essais primaires pour distinguer les deux groupes (les saprophytes 

et les pathogènes). 

    L’époque suivante c’est la trouvaille des antibiotiques par Waksman qui décrit deux 

différents antibiotiques : actinomycine à partir de Streptomyces antibioticus en 1940 et 

streptomycine chez Streptomyces griseus en 1944. 

    La période qu’il la suit est d’avancement de critères morphologiques et biochimiques pour 

la classification de ces bactéries (1940-1970). Enfin, depuis les années 1960, l’essor des 

méthodes de génétique, initiées par Hopwood (Chater, 1999 ; Hopwood, 1973); puis de 

génomique (Hopwood, 2003); a révolutionné la classification des espèces (Ventura, 2007); 

puis les méthodes de découverte de métabolites secondaires (Donadio, 2002), et 

approfondissement de la capacité biotechnologique des actinomycètes. (Belyagoubi, 2014). 

        1.1.2  Actinobacteria et caractéristiques  

Les actinobactéries constituent un groupe diversifié de bactéries cliniques, industrielles et 

écologiquement importantes, connues pour leur capacité à provoquer des maladies ainsi que 

pour leur potentiel à produire des métabolites secondaire (Ninfa et al., 2021). 
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  Selon le Bergey’s manual (2007) renferme une seule classe : Actinobacteria, cette dernière 

est subdivisée en 5 sous classe, 6 ordres, 13 sous ordre (dont 9 appartiennent à l’ordre des 

Actinomycétales), 41 familles, 193 genres et près de 1711 espèces. Sont des procaryotes à 

Gram positif, sont caractérisées par une très grande diversité morphologique, pouvant aller de 

la forme coccoide à la forme mycélienne parfaite, septées et ramifiées (Goodfellow, 2012).    

      Les spores peuvent être isolées ou en chainettes mobiles ou non, leur coefficient de 

chargaff (GC%) compris entre 60-70% (Larpent, 1989). La plupart sont immobiles 

(Boudemagh, 2007), et sont ubiquitaires. La plupart des espèces sont des 

chimioorganotrophes, et peuvent être halophiles, thermophiles, fixatrices d’azote, 

alcalophiles, psychrophiles ou acidophiles (Goodfellow et al., 2012 ; Grini et al., 2022). Ils 

sont capables de synthétiser des métabolites secondaires tels que des antibiotiques, des 

antifongiques, des pigments, des inhibiteurs et des enzymes utiles en biotechnologie qui sont 

largement utilisés dans divers domaines, tels que la médecine, la pharmacie, la microbiologie 

industrielle et la biotechnologie, et autres (Ninfa et al., 2021). Les maladies végétales comme 

la pourriture de la patate douce et les maladies humaines comme la tuberculose, la para 

tuberculose, les mycétomes, l'actinomycose, les pneumonies allergiques et divers types 

d'abcès sont causées par certaines espèces d’actinomycètes. 

 

Figure 1. Le système de classification phylogénétique pour les Actinobacteria (ordre des 

Actinomycétales) (Lawson, 2018). 
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1.1.2.1 Systématique  

   L’un des genres des actinomycètes est « Saccharomonospora » qui comprend 19 espèces 

dont 14 parmi eux sont validées. On peut établir ce classement en prenant l'exemple suivant : 

Domaine :            Bacteria (Bactéries) 

Phylum :              Actinomycetota (Actinobactéries)                                  

Classe :               Actinobacteria  

Sous-classe :      Actinobacteridae 

Ordre :               Pseudonocardiales 

Famille :            Pseudonocardiaceae 

Genre :              Saccharomonospora 

Espèce :            Saccharomonospora piscinea (Tseng et al., 2018). 

1.1.2.2  Taxonomie des actinomycètes  

     La systématique bactérienne a subi de nombreuses transformations depuis les trente 

dernières années du fait de l'avancée de nouvelles techniques biochimiques, chimiques, 

génétiques, numériques et moléculaires (Abbas, 2006). La classification des actinomycètes est 

fondée sur un groupe de caractères : morphologiques, physiologiques, chimiotaxonomiques et 

moléculaires (Grini et al., 2022). 

1.1.2.2.1 Taxonomie numérique  

    La taxonomie numérique (parfois appelée taxonométrie) s'est développée à la fin des 

années 1950, en raison de la lourdeur des calculs de routine et dans le cadre des analyses 

multivariées et parallèlement au développement des ordinateurs, dont son intérêt était de 

concevoir un ensemble cohérent de méthodes pour la classification des organismes (Bergey et 

al., 1984). 

    Son principe consiste à traiter avec un logiciel adapté les résultats de dizaines de tests 

physiologiques et biochimiques, chacun ayant un poids de classification égal. Le logiciel a 

permis d'obtenir des dendrogrammes montrant le pourcentage de similarité entre les espèces 

dont certaines avaient précisé leur statut taxonomique (Goodfellow, 1971 ; Athalye et al., 

1985 ; Goodfellow et al., 1990 ; Grund et Kroppenstedt, 1990). 

    1.1.2.2.1.1  Critères morphologiques  

    Les critères morphologiques font appel aux caractéristiques culturales et 

micromorphologiques (Abbes et Bouteraa, 2017). Les critères morphologiques sont énoncés 

dans les « Bergey’s Manual » de 1989 et 1994 (Boudjella, 2007). 
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       1.1.2.2.1.1.1  Caractéristiques macromorphologiques     

    D’après Sabaou (2006) et Boudjella (2007), les caractères culturaux contribuent parfois 

dans la différenciation des genres d’actinomycètes entre eux. Parmi les caractères culturaux 

importants : 

- La production d’un mycélium aérien (MA) (cas de nombreux genres) ou non 

            (Exemple : Actinoplanes, Micromonospora et Rhodococcus). 

- La présence ou non de mycélium du substrat (MS) (Figure 2). 

-  La couleur du MA et du MS.  

- La couleur exacte peut être définie à l’aide d’une charte de couleur.   

- La production et la couleur des pigments diffusibles dans le milieu de culture. 

 

           

Figure 2.  Morphologies rencontrées au cours de cultures liquides (Amanullah et al., 2000). 

 

     La figure 3 représente des cultures des actinobactéries sur différents  milieu solide pour 

mettre en évidence la production de biomolécules d'intérêt (Stéphane et al., 2009). 

 

 

Figure 3. Isolat d’une actinobactérie sur milieu agar de xylose (A), caséine (B) et amidon (C) 

(Stéphane et al., 2009). 

 

 

A B C 
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1.1.2.2.1.1.2  Caractéristiques micromorphologiques  

 

    La micromorphologie des actinobactéries est réalisée par observation au microscope 

optique ou électronique à balayage (MEB) (Figure 4),  en transmission (MET) des colonies 

poussant sur milieux gélosés (Saker, 2015). 

- La fragmentation ou non du MS.  

- Formation des spores exogènes sur MA ou MS : la forme, la taille et la 

disposition de ces spores (isolées, par deux ou en chaînes). 

- Absence ou présence des sporophores. 

- La surface des spores : lisse, rugueuse, chevelue ou épineuse (par MEB)  

      (Figure 5).  

- Présence de vésicules sporanges ou non sur le MA ou le MS. 

- La présence des spores mobiles ou immobiles. 

- Formation d’endospores ou bien de structure particulière : synnemata, sclérotes, 

sporanges sur le MA (Boudjelal, 2012 ; Harir, 2018). 

 

Figure 4. Représentation schématique et clichés de microscopie électronique à balayage 

montrant différents sporanges d’actinomycètes (Belyagoubi, 2013). 

 

      Dans la figure 5 une variété des caractéristiques de surface des spores observées chez les 

espèces du genre Streptomyces. 
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Figure 5.  Diversité des types de surface des spores chez le genre Streptomyces 

A, B (lisse), C, D (Ridé), E, F (Avec piquants), G, H (Velu) 

(Lyons et Pridham, 1971 ; Dietz et Mathews, 1971). 

1.1.2.2.1.2  Critères physiologiques   

     Les actinomycètes des habitats alpins extrêmes ont fait l'objet d'une grande attention en 

raison de leurs activités et fonctions physiologiques uniques (Aiai et al., 2020); ces 

microorganismes sont généralement aérobies à métabolisme oxydatif, et plus rarement 

anaérobies à métabolisme fermentatif (Chelli, 2010). 

    Certaines ont des exigences nutritionnelles telles que les vitamines et certains acides 

aminés (Medouakh et Bensoltane, 2010). Ils colonisent fréquemment les substrats insolubles 

tels que le charbon par pénétration mécanique de la matrice (Silini, 2012). Ils participent à la 

dégradation de la matière organique et donc au recyclage des polymères complexes par la 

production des enzymes extracellulaires qui sont d’une importance capitale dans l’industrie.     

    On peut citer parmi ces enzymes, les ligninases, les cellulases, les pectinases, les chitinases, 

les xylanases, les dextrinases, les amylases, les protéases et les lipases. Ils produisent aussi 

des métabolites secondaires, tels que les vitamines, les antibiotiques et les antifongiques 

(Chelli, 2010).  

    Les actinomycètes ont une préférence pour pH neutre ou légèrement basique (entre 5 et 9 

pour leur croissance optimale) (Williams et Wellington, 1982 ; Goodfellow et Williams, 

1983). Cependant, il convient de noter que cette préférence peut varier selon les espèces, et 

certains peuvent tolérer des pH plus acides ou plus alcalins. 
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    En ce qui concerne leur température de croissance, la plupart sont mésophiles, ce qui 

signifie qu'ils se développent mieux à des températures modérées, généralement entre 20°C et 

45°C. Cependant, certains sont thermophiles et peuvent tolérer des températures plus élevées 

avoisinant 50°C et même jusqu'à 60°C. 

   D’autres tests interviennent parfois dans la détermination des espèces, comme la résistance 

à certains agents antimicrobiens et la tolérance à des conditions extrêmes (température, pH, 

salinité, etc.) (Ibrahimi, 2020). Il a été démontré que les actinomycètes dans les 

environnements extrêmes sont capables de produire des composés bioactifs antagonistes 

(Shivlata et Satyanarayana, 2015; Sivalingam et al., 2019). 

1.1.2.2.1.3  Critères biochimiques  

    Les actinomycètes sont un groupe souvent associées à la décomposition de la 

matière organique dans le sol. Voici quelques critères biochimiques utilisés pour 

caractériser les actinomycètes. 

                  1.1.2.2.1.3.1  Production d'enzymes  

    Les actinomycètes produisent souvent des enzymes hydrolytiques telles que les 

amylases, les protéases et les cellulases qui dégradent les polysaccharides, les 

protéines et les glucides. La production de ces enzymes peut être testée par des 

méthodes colorimétriques ou par électrophorèse. 

                   1.1.2.2.1.3.2  Réaction à l'oxydase  

      Les actinomycètes sont souvent oxydase positives, ce qui signifie qu'elles 

produisent une  enzyme appelée cytochrome c oxydase qui catalyse la réaction de 

transfert d'électrons de l'oxygène à l'eau. 

                   1.1.2.2.1.3.3  Utilisation de substrats  

     Les actinomycètes ont une capacité limitée à utiliser des substrats spécifiques 

tels que le mannitol, le raffinose, le xylose, etc. Les tests de fermentation sont 

utilisés pour évaluer leur capacité à utiliser ces substrats. 
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                 1.1.2.2.1.3.4  Production de pigments  

    Certains actinomycètes produisent des pigments qui peuvent être utilisés pour les 

distinguer les uns des autres. Par exemple, Streptomyces coelicolor produit un 

pigment bleu, tandis que Streptomyces griseus produit un pigment gris. 

                  1.1.2.2.1.3.5  Réaction à la catalase  

    La plupart des actinomycètes sont catalase positives, ce qui signifie qu'ils 

produisent une enzyme appelée catalase qui décompose le peroxyde d'hydrogène en 

eau et en oxygène. Ces critères biochimiques sont souvent utilisés en combinaison 

avec d'autres caractéristiques morphologiques et physiologiques pour identifier et 

caractériser les actinomycètes. 

1.1.2.2.1.4  Critères chimiotaxonomique (chimique)  

     La chimiotaxonomie est une discipline qui utilise la paroi cellulaire dont elle est composée 

de peptidoglycane, de polysaccharides (glucides), des acides aminés et des lipides complexes 

pour leur classification taxonomique. La composition de ces éléments délimite les genres 

d'actinomycètes et varie selon les espèces et les genres. Cette approche est particulièrement 

utile pour les genres qui présentent des similitudes morphologiques ou génétiques, mais qui 

ont des différences significatives dans leur composition chimique. 

     1.1.2.2.1.4.1  Composition en sucre  

 

    Les glucides de la paroi ou de l’hydrolysat cellulaire permettent une séparation en quatre 

groupes majeurs (Lechevalier, 1968). Ces groupes sont montrés dans le tableau 1.  

 

Tableau 1. La composition des spectres glucidiques et ces exemples Actinomycétales 

(Kitouni, 2007). 

 

Spectres glucidiques Glucides Exemple du genre 

Spectre A arabinose, galactose Nocardia, Saccharopolyspora, 

Saccharomonospora 

Spectre B Madurose 

(3-O-méthyl-D-galactose) 

Actinomadura, 

Streptosporangium 

Spectre C Aucun Thermomonospora 

Thermoactinomyces 

Spectre D xylose, arabinose  Actinoplane, Micromonospora 
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          1.1.2.2.1.4.2  Composition en Aminoacides  

 

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

positif, dont les actinomycètes. L’analyse des acides aminés qui la constituent est utilisée pour 

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

l’acide diaminopimélique (DAP), qui peut être sous 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 peptidique de la muréine (Becker et al., 1964, 1965 ; 

Yamaguchi, 1965 ; Labeda et al., 1984). Chez certains actinomycètes génétiquement proches 

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

encore l’acide diaminobutyrique (Belhout, 2013). 

   Une méthode d'analyse des diaminoacides du peptidoglycane provenant de cellules entières 

a été décrite par Staneck et Roberts (1974), Lechevalier, Hasegawa et al., 1983, Bousfield et 

al., 1985 et Busse et al., 1996. Cette méthode est rapide, simple, peu coûteuse et ne nécessite 

qu'une petite quantité de biomasse. La procédure pour la détermination rapide des 

diaminoacides présents dans les cellules (Hasegawa et al., 1983).  

   Avec le système de solvant de la chromatographie en couche mince (Staneck et Roberts, 

1974); convient parfaitement à la séparation des diaminoacides (Tableau 2). Cependant, pour 

l'analyse des acides aminés dans les chaînes peptidiques ou les ponts interpeptidiques du 

peptidoglycane, l'extraction de la paroi cellulaire est nécessaire. L'extraction détaillée de la 

paroi cellulaire a été décrite par Schleifer (1985) et Hancock (1994). 

    La combinaison entre la composition en acides aminés et le spectre glucidique permet la 

distinction de 8 types de paroi (Zerizer, 2014), les informations suivantes sont démontrées 

dans le tableau 2. 

Tableau 2. Types pariétaux en fonction des constituants majeurs des parois cellulaires 

(Lechevalier et Lechevalier, 1970). 

 

Type pariétal Constituants majeurs Exemple de genre 

I LL-DAP Streptomyces 

II 
Méso ou hydroxy-DAP,Glycine, 

Xylose + Arabinose 
Micromonospora 

III 
Méso-DAP, Madurose ou 

aucun sucre 
Actinomadura 

IV Méso-DAP, Arabinose + Galactose 
Nocardia, 

Saccharomonospora 

V Lysine, Ornithine Actinomyces israelii 

VI Lysine Oerskovia 
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Tableau 3. (Suite). Types pariétaux en fonction des constituants majeurs des parois 

cellulaires (Lechevalier et Lechevalier, 1970). 

 

Type pariétal Constituants majeurs Exemple de genre 

VII DAB, Glycine Agromyces 

VIII Ornithine Cellulomonas 

DAP : Acide 2,6-diaminopimélique. DAB : Acide 2,4-diaminobutyrique. 

 

Figure 6. A) Structure du peptidoglycane. B) Structure et composition chimique des unités 

disaccharidiques du peptidoglycane (Nadège, 2006). 

            1.1.2.2.1.4.3  Composition en lipides 

 

      La composition lipidique chez les actinomycètes est divisée en membranaires 

(phospholipides, ménaquinones et acides gras) et pariétaux (acides mycoliques) dont ils 

élaborent un facteur important dans leur taxonomie (Boukahili et Chachoua, 2020). 

                    1.1.2.2.1.4.3.1  Les composés membranaires  

 les phospholipides (lipides polaires)  

    Sont les plus courants chez les actinomycètes, leurs analyse aide à la détermination 

du genre (Zerizer, 2014). Lechevalier et al. (1977) ont distingué cinq chimiotypes notés 

de PI à PV dans le tableau 3.  

Tableau 4. Profils en phospholipides des actinomycètes (Lechevalier et al., 1977). 

 
Type de 

phospholipides 

PIM PI PC PG PE PME GluNU APG DPG 

I + + - V - - - V V 
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Tableau 5. (Suite). Profils en phospholipides des actinomycètes (Lechevalier et al., 1977). 

Type de 

phospholipides 

PIM PI PC PG PE PME GluNU APG DPG 

II + + - V + - - V + 

III V + + V V + - V V 

IV ? + - - V V + - + 

V ? + - - ? - + V + 

PIM: phosphatidyl inositol mannosides, PI: phosphatidyl inositol, PC: phosphatidyl choline, PG: 

phosphatidylglycérine, PE: phosphatidyl éthanolamine, PME: phosphatidyl méthyléthanolamine, GluNU: 

phospholipides  contenant glucosamine non connus, APG: acyl phosphatidyl glycérol, DPG: phosphatidyl glycérol, 

+ : présence, - : absence, V : variable,  ? : Inconnu. 

 les ménaquinones 

       Les actinomycètes produisent plusieurs types de ménaquinones, qui sont généralement 

désignées par des nombres qui indiquent la longueur de leur chaîne isoprénoïde, allant de 

MK-6 à MK-11 (Figure 7). 

       Les ménaquinones jouent un rôle important dans la respiration bactérienne, en 

transportant des électrons entre les différentes enzymes de la chaîne respiratoire. Les 

actinomycètes peuvent également utiliser les ménaquinones comme source de précurseurs 

pour la biosynthèse de métabolites spécialisés, tels que les antibiotiques et les pigments. Les 

ménaquinones sont donc des molécules clés pour la croissance et le métabolisme des 

actinomycètes. 

 

Figure 7. Structure générale des ménaquinones (Rodriguez-Concepción et Boronat, 2013). 
 

     Les ménaquinones spécifiques à la composition cellulaire des genres actinobactéries sont 

répertoriées dans le tableau 4. 
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Tableau 6. Principaux types de ménaquinones retrouvées chez les actinobactéries (Kroppenstedt, 

1985). 

 

Types Description 
Principaux 

ménaquinones 

Genres 

Représentatifs 

1a Absence d’unités isoprènes 

hydrogénées 

MK-7 Brachybacterium 

1b MK-8 Gordona 

2a 
 

Présence d’un seul type de 

ménaquinones, souvent 

dihydrogénées ou tétrahydrogénées 

avec 8 ou 9 unités d’isoprènes 

MK-8(H2) Rhodococcus 

2b MK-8(H4) Nocardia 

2c MK-9(H2) Mycobacterium 

2d MK-8(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 

 

 Les acides gras 

   La composition en acides gras des membranes plasmiques a également contribué dans la 

séparation entre certains genres (Minnikin et al., 1975). 

    Les acides gras produits par les actinomycètes peuvent varier considérablement en 

termes de longueur de chaîne, de degré de saturation et de fonctionnalités chimiques 

(Tableau 5). 

Tableau 7. Profils des acides gras chez les actinobactéries (Kroppenstedt, 1985). 

 

 

Type 

de 

profil 

Acides gras à chaînes ramifiées 

Saturé Insaturé iso-

14/16/18 

iso- 

15/17 

antéiso- 

15/17 

10-Méthyl Cyclo propane 

17 18 

1a +++ +++ - - - - - - 

1b +++ +++ - - - - + - 

1c +++ +++ - - - - - ++ 

2a ++ + +++ + (+) - - - 

2b (+) + ++ +++ + - - - 

2c + (v) +++ + +++ - - - 
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Tableau 8. (Suite). Profils des acides gras chez les actinobactéries (Kroppenstedt, 1985). 

 

Type 

de 

profil 

Acides gras à chaînes ramifiées 

Saturé Insaturé iso-

14/16/18 

iso- 

15/17 

antéiso- 

15/17 

10-Méthyl Cyclo propane 

17 18 

2d + + +++ +++ +++ - - - 

3a +++ ++ +++ (+) (+) (+) +++ - 

3b + + +++ +++ ++ ++ (+) - 

3c + + ++ + + +++ (+) - 

3d + + +++ ++ +++ (+) +++ - 

Note: +++: très présent; ++: moyennement présent; +: faiblement présent; (+): présent avec un taux 

inférieur à 5%; - : absent; (v) : variable. 

            1.1.2.2.1.4.3.2  Les composés pariétaux 

 Les acides mycoliques 

    Ce sont des composés de paroi constitués de 20 à 90 carbones et ne se trouvent que dans 

certains genres tels que Mycobacteria (80 carbones), Nocardia (50C) et Corynebacteria 

(30C) (chimotype IVA) (Figure 8). Par conséquent, ils peuvent être utilisés pour distinguer 

certains genres de cette classe, entre eux, par leur présence ou leur absence (Boucheffa, 

2011). 

     La détection des différences structurelles de ces acides mycoliques  implique l'utilisation 

de techniques telles que la spectrométrie de masse (Etkmadi, 1967) et la chromatographie en 

phase gazeuse et pyrolyse (Lechevalier et al., 1971), CCM et HPLC (Chromatographie en 

phase liquide à haute performance). 

 

Figure 8. la structure chimique d’acides mycoliques (Asselineau, 1950). 

 

     1.1.2.2.1.4.4  L’indice de Sørensen-Dice  et l’indice d’Otsuka-Ochiai   

 

     Les indices de Dice et d’Ochiai, également connu sous plusieurs noms tels que le coefficient  

de Sørensen et le coefficient d’Otsuka respectivement, sont des outils statistiques utilisés pour 

évaluer la similitude ou la dissimilitude entre deux ensembles de données. Ces paramètres sont 

couramment employés dans divers domaines scientifiques tels que la biologie, l'écologie et la 

bioinformatiques, où ils sont nécessaires de mesurer la similarité entre différents ensembles de 

données 
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1.1.2.2.1.5  Critères moléculaires (génotypiques) 

   L'utilisation de la taxonomie phylogénétique a été proposée par Kluyver et Van-Niel dès 1936, 

mais les outils nécessaires pour développer une telle taxonomie n'étaient pas disponibles, et la 

taxonomie phylogénétique n'a commencé à émerger que dans la seconde moitié du 20ème siècle 

(Boucheffa, 2011). 

   A partir de 1980, la biologie moléculaire a été apparue, les méthodes traditionnelles de 

classification ont été remplacées par des méthodes phylogénétiques qui reposent sur : le 

séquençage de l'ADN codant pour l'ARN ribosomique 16S (ARNr 16S), l'hybridation d’ADN-

ADN, et la détermination du pourcentage de guanine-cytosine (GC%) (Bouaziz, 2018); cette 

dernière n’est obligatoirement demandée que lors d’une proposition d’un nouveau genre. 

Actuellement, il n’est plus possible de proposer une nouvelle espèce sans effectuer des analyses 

génétiques (Saker, 2015). 

     1.2.2.1.5.1 Séquençage de l’ADN ribosomique 16S 

 

    C’est une technique très fiable pour l’identification des actinomycètes (Weisburg et al., 1991 ; 

Cook et Meyers, 2003). Stackebrandt et ces collaborateurs (1981, 1983), ont été les premiers à 

utiliser cette technique pour la taxonomie des actinomycètes. Le gène codant pour l’ARN 

ribosomique 16S est un gène chromosomique d’une taille de 1500 paires de bases (pb), présent 

chez toutes les bactéries, dont la séquence est spécifique de chaque espèce et dont les extrémités 

5’ et 3’ (15 premières et 15 dernières bases) sont conservées dans toutes les espèces bactériennes 

(Merizig et Naami, 2015); il est devenu la molécule de choix pour l’attribution des phylogénies 

microbienne et taxonomiques au niveau du genre. D’ailleurs, des investigations phylogénétiques 

détaillées des actinobactéries ont jusqu'à présent été réalisées principalement en utilisant des 

séquences d'ARNr 16S (Stackbrandt et al., 1997 ; Ludwig et Klenk, 2005 ; Stackbrandt et 

Schumann, 2006 ; Ventura et al., 2007 ; Zhi et al., 2009; Adekambi et al., 2011 ; Ludwing et al., 

2007 ; Zhi et al., 2009 ; Adekambi et al., 2011 ; Ludwing et al., 2012 ; Medjemadj, 2021). 

  Il existe deux  étapes pour l’étude de l’ADNr 16S sont la PCR (Polymerase Chain Reaction) et 

le séquençage. Les séquences ainsi obtenues des différents taxons sont comparées entres elles ou 

bien avec des espèces de références répertoriées dans des banques de données génomiques 

(Rainey et al., 1996; Labeda et Kroppenstedt, 2000); accessibles sur internet telles que 

«EzTaxon» (Bouaziz, 2018). 
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       1.2.2.1.5.2  Hybridation ADN-ADN 

 

       L'hybridation ADN-ADN est l'une des principales procédures d'identification de 

nouvelles espèces. En général, l'hybridation ADN-ADN est nécessaire lorsque les souches 

partagent plus de 97% de similitude de séquence du gène de l'ARNr 16S (Xiu Chen et al., 2016). 

En 1987, le système international, Comité international de systématique des procaryotes (CIPS), 

a prévu que si la valeur de la DDH est supérieure à 70%, les deux souches doivent constituer une 

seule espèce (Xiu Chen et al., 2016). Tandis que des valeurs d’au moins 25% sont nécessaires 

pour affirmer que deux microorganismes doivent être placés dans le même genre (Medjemadj, 

2021). 

            1.2.2.1.5.3  Pourcentage de guanine-cytosine (G+C)    

 

         L'ADN génomique de chaque type d'organisme a un taux spécifique (G+C), il varie selon 

les microorganismes. Le contenu G+C est l'un des critères génotypiques d'identification des 

bactéries qui ont été couramment utilisés en taxonomie bactérienne, et le pourcentage en moles 

de G+C dans la plupart des actinobactéries se situe entre 60 et 80% (Bakdi et al., 2016)  

(Tableau 6). 

     Les techniques de la détermination de la teneur en G+C sont basées principalement sur 

l'HPLC, alors que la stabilité thermique de l'ADN indigène et la centrifugation en gradient de 

densité au chlorure de césium sont des techniques équivalentes et présentent aujourd'hui un 

intérêt historique (Tindall et al., 2010). 

 

Tableau 9. Différentes teneurs en GC % qui sont rencontrées dans le groupe des actinomycètes 

(Bakdi et al., 2016) ; (Ramírez-Durán et al., 2021).  

 

Genre G+C% 

Actinomadura 

Nocardia 

Streptomyces 

Saccharomonospora 

Micromonospora 

Actinoplane 

Actinopolyspora 

Agromyces 

Frankia 

Glycomyces 

Nocardiospsis 

64 à 69% 

64 à 72% 

69 à 78% 
67,3 à 71,3%  

71 à 73% 

72 à 73% 

64% 

71 à 77% 

66 à 71% 

71 à 73% 

64 à 69% 
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   1.2 Ecologie et distribution géographique 

   Les actinomycètes colonisent une large variété d’habitats naturels comme le montre le 

Tableau 7, ils sont retrouvées dans tous les écosystèmes (Boukahili et Chachoua, 2020). Ils ont 

été isolés de plusieurs types de sols, de matières organiques en décomposition, des glaciers 

polaires, des sols contaminés par les métaux lourds et les dérivés du pétrole, du pétrole brut et des 

lacs extrêmement alcalins ou salés et des écosystèmes aquatiques. Ils sont également présents 

dans l’air, le fumier, les composts, le foin, les débris végétaux, les litières, les grains de céréales, 

le pollen des plantes, etc. (Lacey, 1973). 

  Dans le sol, les actinomycètes peuvent être trouvé à la surface du sol et en profondeur en plus 

de deux mètres sous terre (Barka et al., 2016). Ils produisent des substances spécifiques telles 

que la géosmine et le 2-méthylisobornéol qui sont responsable de l’odeur caractéristique des sols 

(Omura, 1992 ; Zaitlin et al., 2003 ; Zaitlin et Watson, 2006). 

   D’après Waksman (1967), le rapport microorganismes totaux/actinomycètes diminue avec 

l'augmentation de la profondeur. Selon le même auteur, la couche superficielle contenait au 

moins 80% d'actinomycètes, la couche située à 80 cm de profondeur n'en contenait que 40% ou 

moins, et au plus seulement 16%, par rapport au nombre total de microorganismes. 

   Par rapport à d'autres bactéries, les actinomycètes jouent un rôle relativement mineur dans les 

maladies des plantes (Bignell et al., 2010); tel que la maladie de gale commune de la pomme de 

terre dont l’agent causal est Streptomyces scabiei, S. acidiscabies et S. turgidiscabies (Loria et 

al., 2006); les maladies d’homme comme la tuberculose causée par Mycobacterium tuberculosis, 

la lèpre causée par Mycobacterium leprae (Lewin et al., 2016), et les maladies des animaux 

prenant l’exemple d’Actinomyces pyogenes. 

 

Tableau 10. Distribution de quelques genres des actinomycètes selon leur type d’habitat 

(Goodfollow et Williams, 1983). 

Genre Habitat 

Microbispora  

Sol Actinomadura 

Streptosporangium 

Streptomyces 
Sol, eau, litière 

Actinoplanes 

Nocardia 

Sol, eau Micromonospora 
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Tableau 11. (Suite). Distribution de quelques genres des actinomycètes selon leur type d’habitat 

(Goodfollow et Williams, 1983). 

Genre Habitat 

Rhodococcus Sol, eau, fumier, litière 

Saccharomonospora Matière en décomposition 

Thermomonospora Matière en décomposition et fermentation 

Frankia Nodule de racines 

 

  Voici les pourcentages correspondants des genres d'actinomycètes mentionnés dans le tableau 8. 

Tableau 12. Fréquence des divers genres d’actinomycètes dans le sol d’après l’étude de 5000 

échantillons issus de 16 sols différents (Lechevalier et Lechevalier, 1967) ; (Khandan et 

Janardhana 2013).  

 

Genre Pourcentage (%) 

Streptomyces 

Saccharomonospora 

Nocardia 

Micromonospora 

Thermomonospora 

Actinoplanes 

Microbispora 

Mycobacterium 

Streptosporangium 

Actinomadura 

Micropolyspora 

Pseudonocardia 

Microellobosporia 

95,34 

0 – 3 

1,98 

1,4 

0,22 

0,20 

0,18 

0,14 

0,10 

0,10 

0,10 

0,06 

0,04 

 

1.3  Cycle de vie et de développement des actinomycètes 

   Tout comme les eucaryotes multicellulaires, les actinomycètes possèdent un cycle de vie 

complexe (Figure 9),  qui est le résultat de trois processus physiologiques majeurs : la croissance 

végétative, la différenciation et la sénescence cellulaire puis la mort (Danilenko et al., 2005). 

   Le cycle de vie des actinomycètes commence avec la germination d'une spore, processus qui 

nécessite la présence des ions de calcium. Cette germination donne naissance à mycélium 

primaire (de substrat) formé d’hyphes non septés et plurinucléés, ramifiés et ancrés dans le milieu 

solide, qui forment ensemble le mycélium végétatif (Belferkh et Megoura, 2016 ; O‘Gara et al., 

2008). En réponse à des stress tels que l'appauvrissement en nutriments, une partie du mycélium 

est sacrifiée, suite à une dégradation autolytique via la mort cellulaire programmée (PCD); cela 

conduit à la libération de nutriments dans l'environnement qui seront utilisés pour la formation 
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d'hyphes aériens et de spores. Le début de la différenciation cellulaire coïncide avec la production 

d'antibiotiques, qui assurent une protection contre les microorganismes concurrents attirés par les 

nutriments libérés pendant la PCD (Anne van der Meij et al., 2017). 

 

Figure 9. Cycle de développement du genre Streptomyces sur milieu solide (Barka et al., 2016). 

 

1.4  Le genre Saccharomonospora 

   Le genre actinobactérien Saccharomonospora qui est une bactérie à Gram positif, appartenant à 

la famille des Pseudonocardiaceae, a été proposé en 1971 (Nonomura  et Ohara, 1971) et 

comprend actuellement 19 espèces dont 14 noms sont valablement publiés (Nonomura  et Ohara, 

1971 ; Challis, 2008 ; Syed et al., 2008 ; Fischbach et Walsh, 2009 ; Veyisoglu et al., 2013 ; 

Chen et al., 2014 ; Passari et al., 2016, 2017 ; Tseng et al., 2018 ; Zothanpuia et al., 2018; 

Rangseekaew et Pathomaree, 2019 ; Zhang et al., 2019 ; Corral et al., 2020 ; Ishaque et al., 

2020); dont cinq sont halophiles ou halotolérantes: S. halophila, première espèce halophile de ce 

genre (Al Zarban et al., 2002); S. iraqiensis subsp. paurometabolica (Li et al., 2003); S. saliphila 

(Syed et al., 2008); S. marina (Liu et al., 2010) et S. oceani (Zang et al., 2013). Le genre est très 

facilement reconnaissable par sa micromorphologie, avec des spores sessiles isolées sur le MA et 

disposées de manière opposée ou alternée de part et d’autre du filament mycélien. Le MS n’est 
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pas fragmentée (Saker, 2015). Macromorphologiquement, le mycélium aérien peut être blanc, 

blanc-jaune, vert ou bleu clair à foncé, une pigmentation verte peut également apparaître sur le 

mycélium végétatif et se diffuser dans le milieu environnant (Seung, 2015). 

   Ce genre a une paroi de type IVA (présence de DL-DAP (méso-DAP) et arabinose et galactose) 

et des phospholipides de type PII (Saker, 2015). Le pourcentage de G+C varie de 67,3% à 71,3% 

(Ramírez-Durán et al., 2021). Par la suite, des marqueurs chimiques supplémentaires ont été 

trouvés pour caractériser le taxon, notamment la présence d'une quantité importante d'acides gras 

iso- et antéiso, d'acides gras 2-hydroxy, de phosphatidyléthanolamine et de ménaquinones 

tétrahydrogénées avec neuf unités isoprènes (Lechevalier et Lechevalier, 1968; Kroppenstedt, 

1985). Les acides mycoliques sont inexistants (Seung, 2015). Il est à mentionner que l'espèce 

type est Saccharomonospora viridis (la souche type ATCC 15386T) (Goodfellow et al., 1984). 
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Chapitre II : Matériel et méthodes 

2.1 Espèces étudiées 

    Afin de comparer l'étude chimiotaxonomique (basée sur les coefficients de Dice et Ochiai) 

avec l'étude moléculaire, quatorze espèces et deux sous-espèces du genre Saccharomonospora 

ont été étudiées. Ces dernières sont citées par ordre chronologique de découverte : 

- Saccharomonospora viridis : Nonomurea et Ohara 1971 est l'espèce type du genre 

Saccharomonospora qui appartient à la famille des Pseudonocardiaceae, cette espèce 

actinomycétale est intéressante parce qu'il s'agit d'un organisme à Gram négatif par coloration 

classé parmi les actinomycètes habituellement Gram positif. Elle est immobile et aérobie, 

catalase et oxydase positives. Les membres de cette espèce sont souvent découverts dans le 

compost et le foin chauffés, et leurs spores peuvent provoquer la fièvre des humidificateurs, la 

maladie du poumon de fermier et la bagassose (pneumopathie d'hypersensibilité liée à 

l'inhalation de poussières et de résidus fibreux moisis de canne à sucre). Produit sur la gélose 

ISP2 (ISP : International Streptomyces Project Medium) un mycélium aérien vert et un 

mycélium de substrat jaune. Le taux de G+C est de 67,32% (Schuurmans et al., 1956; Pati et 

al., 2009; Shin et al., 2017).  

- Saccharomonospora azurea : C’est un actinomycète aérobie. Le mycélium du substrat n'est 

pas fragmenté et les sporanges sont absents, principalement sur le mycélium aérien, spores 

uniques ovales ou rondes. L’espèce a été initialement découverte dans un échantillon de sol 

prélevé dans la ville de Guangyuan, dans le Sichuan (Chine), au cours du processus de 

sélection de nouveaux antibiotiques. Le mot latin azurea, qui signifie "azur", a été utilisé pour 

décrire la couleur bleue du mycélium aréolaire afin de créer l'épithète de l'espèce. Le génome 

est constitué d'un chromosome d'une longueur de 47 638 52 pb et d'une teneur en G+C de 

70,1% (Runmao, 1987; Klenk et al., 2010). 

- Saccharomonospora cyanea : Cette bactérie aérobie est identifiable par la présence d'un 

mycélium aérien bleu foncé ainsi que des spores individuelles, surtout présentes sur les parties 

aériennes du mycélium. Le génome est constitué d'un chromosome circulaire de 54 083 01 pb, 

contenant 69,7% de G+C (Runmao et al., 1988; Meier-Kolthoff et al., 2013).  
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- Saccharomonospora glauca : Le nom est dérivé de l'adjectif féminin latin "glauca" qui fait 

référence à la couleur bleu-vert-grisâtre de son mycélium aérien, la morphologie de 

l'organisme comprend des mycéliums aériens et de substrat ramifiés et non fragmentés.  

En outre, il produit des spores simples serrées sur ses hyphes aériens. Teneur en G+C de 69% 

molaire (Greiner-mat et al., 1988; Yoon et al., 2000). 

- Saccharomonospora iraqiensis subsp. iraqiensis : Une espèce d'actinomycète halophile a 

été identifiée à partir d'échantillons de sol extrêmement salins en Irak, la souche a été 

proposée la première fois comme nouvelle espèce et nommée Actinopolyspora iraqiensis sp. 

nov. par Ruan et al. (1994). En outre, bien qu’Actinopolyspora iraqiensis IQ-H1T diffère de S. 

halophila DSM 44411T par certaines propriétés phénotypiques, et elle a était similaire dans 

certaines propriétés morphologiques, chimiotaxonomiques et physiologiques, en particulier 

dans les résultats des hybridations ADN-ADN dont en 2011 elle a été proposée pour qu’elle 

soit transférée dans le genre Saccharomonospora en tant que synonyme hétérotypique de 

Saccharomonospora halophila (Tang et al., 2011). Enfin, officiellement classifié en tant que 

Saccharomonospora iraqiensis en 2018 (Nouioui et al., 2018). 

- Saccharomonospora  xinjiangensis : Cette espèce d’actinomycète a été isolée dans un 

champ de sel de la province de Xinjiang, au nord-ouest de la Chine d’où son nom. Elle se 

caractérise par présence de paires longitudinales de spores sur les hyphes aériens de couleur 

blanc jaunâtre et végétatifs jaune clair. Cette espèce est également capable de dégrader un 

certain nombre de composés organiques, y compris les polysaccharides et les protéines (Jin et 

al., 1998). 

- Saccharomonospora halophila : La bactérie du genre Saccharomonospora a été découverte 

dans le sol d'un marais situé au Koweït. Cette souche se caractérise par son caractère aérobie, 

sa tolérance à des conditions halophiles et sa capacité à produire un mycélium aérien d'une 

teinte allant du bleu clair au grisâtre, Aucun endo- ou exo-pigment spécifique n'est produit. La 

souche a un voisin phylogénétique le plus proche, Saccharomonospora cyanea DSM 44106T, 

dont la séquence d'ADNr 16S partage 96,8% (Al-Zarban et al., 2002). 

- Saccharomonospora iraqiensis subsp. paurometabolica : La bactérie tire son nom de sa 

caractéristique paurométabolique, qui décrit sa faible capacité à utiliser les sources de carbone 

de manière adéquate. Elle a été isolée à partir d'un échantillon de sol unique provenant de la 

province du Xinjiang, dans l'ouest de la Chine, lors d'une étude sur les actinomycètes 
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halophiles. Cette souche présente un mycélium aérien blanc sur tous les milieux, à l'exception 

de la gélose nutritive, où il présente un mycélium vert-jaune. La teneur en G+C de l'ADN de 

la souche YIM 900007T est de 71 mol% (Li et al., 2003). 

 

- Saccharomonospora saliphila : Une espèce d'actinomycète, modérément halophile, 

désignée YIM 90502T, a été isolée à partir d'un échantillon de sol boueux prélevé à Gulbarga, 

dans la province de Karnataka, en Inde. Son nom saliphila fait référence à son affinité pour le 

sel. Elle a un mycélium aérien grisâtre à gris rougeâtre sur tous les milieux de cultures testés 

dans une température optimum de 28°C jusqu’à 40°C, comme elle est productrice de H2S. La 

teneur en G+C de l'ADN de la souche type est de 71,8 mol% (Syed et al., 2008). 

 

- Saccharomonospora marina : est une bactérie dont le nom est dérivé de son lieu d'origine, 

la mer. Elle a été isolée à partir d'un échantillon de sédiment océanique prélevé dans la baie de 

Zhao'an, située dans la mer de Chine orientale, à Xiamen, dans la province de Fujian. Cette 

bactérie produit des spores non mobiles, lisses ou ridées, qui se forment individuellement, en 

paires ou parfois en courtes chaînes sur le mycélium aérien ramifié. Elle possède également 

des capacités telles que la liquéfaction de la gélatine, la coagulation du lait et la réduction des 

nitrates, ainsi qu'une résistance à plusieurs antibiotiques tels que l'ampicilline et le 

chloramphénicol. Le génome est constitué d'un chromosome circulaire de 59 655 93 pb dont 

le contenu en G+C est de 68,9% (Liu et al., 2010; Klenk et al., 2012). 

 

- Saccharomonospora amisosensis : Elle été découverte dans des échantillons de sédiments 

profonds prélevés sur la côte méridionale de la mer Noire, dans la région d'Amisos, Samsun 

en Turquie. Ces actinomycètes sont non mobiles et forment des hyphes de substrat ramifiés 

produisant des spores uniques, des paires et de courtes chaînes de spores. Ils ont la capacité 

d'utiliser de nombreuses sources de carbone telles que le lactose, la cellobiose et le D-

galactose, et présentent plusieurs activités biochimiques. La teneur en G+C de la souche type 

est de 68,9 mol% (Veyisoglu et al., 2013). 

 

- Saccharomonospora oceani : une bactérie aérobie produisait un mycélium à substrat 

ramifié et un mycélium aérien, sans fragmentation, et aucun pigment diffusible n'a été produit 

sur les milieux de cultures testés. Produit sur le milieu tryptone yeast extract agar (ISP-1), 

yeast extract malt extract dextrose agar (ISP-2) et glycerol asparagine agar (ISP-5), qu’il 

formait un mycélium aérien blanc et un mycélium à substrat jaunâtre; les spores se sont 
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formées individuellement ou par paires sur les hyphes aériens et le MS; et parfois les spores 

uniques sont sur de longs sporophores. Catalase, hydrolyse de l'amidon et liquéfaction de la 

gélatine sont positifs. Plage de température de croissance et entre 28-30°C, 28°C est 

l’optimale, un pH entre 5-10, 7 est l’optimale, tolérance au NaCl est supérieure à 9%. La 

teneur en G+C de l'ADN génomique est de 71,4% (Zhang et al., 2013; Munaganti, 2016). 

 

- Saccharomonospora xiaoerkulensis : Cette espèce a été découverte dans les sédiments d'un 

lac salé situé dans la ville d'Atushi, dans la province de Xinjiang, au nord-ouest de la Chine. 

Ce lac contient principalement du NaCl, ce qui le rend proche de la saturation en sel. Elle est 

définie comme aérobie, qui se développant le mieux sur le milieu ISP 7, avec formation d'un 

mycélium aérien blanc abondant et production de pigments solubles bruns, les mycéliums 

exubérants ont une surface lisse avec des branches irrégulières, les spores sont de forme ovale 

avec une surface lisse. La teneur en G+C de l'ADN était de 72,9% (Li et al., 2016). 

 

- Saccharomonospora colocasiae : Un actinomycète aérobie, mésophile, qui a été isolé de la 

rhizosphère collectée sous un plant d'oreille d'éléphant (Colocasia esculenta) à Bangkok, 

Thaïlande, avec un substrat ramifié dont la couleur varie du jaune au gris, une masse aérienne 

verte ou blanche a été produite en abondance sur ISP 2, ISP 3 et sur gélose nutritive. Le 

pigment soluble n'a pas été observé, il a formé des spores globuleuses uniques sur des géloses 

longues, la teneur en G+C de l'ADN était de 69%. Il a la capacité d'hydrolyser l'amidon, de 

produire du sulfure d'hydrogène, de produire de la mélanine, de réduire les nitrates et de 

dégrader la gélatine (Watsapon et al., 2017). 

 

- Saccharomonospora piscinae : Elle a été isolée à partir des sédiments d'un étang de 

pisciculture dans le sud de Taïwan, et se caractérise par sa vie en conditions aérobies, sa 

capacité à se développer entre 0 et 8% (pt/vol) de NaCl et entre 20°C et 40°C. La teneur en  

G+C de l'ADN génomique de la souche type est de 71,4%. Elle produit des mycéliums de 

substrat ramifiés et non fragmentés, de couleur vert bleuâtre foncé à vert grisâtre et vert olive 

foncé, et les mycéliums aériens sont gris moyen et vert bleuâtre foncé à gris verdâtre. Aucun 

pigment soluble n'a été produit sur aucun des milieux testés. Les résultats des tests 

biochimiques sont les suivants : La tyrosine et l'amidon sont positifs (Min et al., 2018; Ninfa 

et al., 2023). 
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2.2  Analyse chimiotaxonomique 

Dans le cadre de cette étude, l’analyse chimiotaxonomique a été vérifiée, sur quatorze 

espèces et deux sous-espèces appartenant au genre Saccharomonospora, en se concentrant sur 

la composition de leur paroi cellulaire. Cette analyse a impliqué l'évaluation des sucres, acides 

aminés, ménaquinones, phospholipides et acides gras qui la composent.  

Des études antérieures ont examiné ces composants en utilisant un caractère binaire 

pour évaluer la composition de la paroi cellulaire. Si le composant visé est présent dans 

l'espèce étudiée, il est représenté par la valeur 1, sinon il est représenté par la valeur 0. Les 

résultats ont été présentés sous forme de matrice, où les lignes correspondent aux quatorze 

espèces et deux sous-espèces étudiées et les colonnes aux différents composants de la paroi 

cellulaire. 

2.3  Mesure de distance 

Lors de l'évaluation des distances entre les espèces étudiées pour mettre en évidence 

leurs similitudes et différences, deux coefficients ont été mises en valeur : le coefficient de 

Sørensen-Dice (Dice) et le coefficient d'Otsuka-Ochiai (Ochiai). Ces coefficients ont été 

sélectionnés pour leur capacité à comparer les espèces par rapport à Saccharomonospora 

piscinae, qui a été choisie comme espèce de référence. 

   2.3.1 Coefficient de Sørensen-Dice 

Le coefficient de similarité de Sørensen-Dice, développé séparément par Dice et 

Sørensen, est une mesure statistique qui sert à évaluer la similitude entre deux échantillons.  

À l'origine, cet indice était conçu pour les données discrètes. Il s'applique à trois ensembles, a, 

b et c, et permet de calculer un coefficient de similitude qui peut varier de 0 (aucune 

similitude) à 1 (similitude parfaite) (Dice, 1945; Sørensen, 1948). 

 

Cet indice est calculé par la relation suivante : 
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     2.3.2 Coefficient de Otsuka–Ochiai 

     Le coefficient d’Otsuka-Ochiai (pour certains auteurs, Otsuka est le promoteur original) 

également désigné sous le nom d'Ochiai-Barkman et connu par la mesure du cosinus 

(Barkman, 1958). C’est une mesure de similarité ou de corrélation entre trois ensembles de 

données, souvent utilisé en bio-informatique pour comparer des séquences d'ADN ou de 

protéines (Bolton, 1991; Ochiai, 1957; Zhou et Leydesdorff, 2016). 

 

 La formule mathématique du coefficient est la suivante : 

 

 
 

   L'interprétation géométrique est la plus simple : OCH (Coefficient Otsuka–Ochiai) est le 

cosinus des deux vecteurs pointant vers les deux objets dans l'espace multidimensionnel. Ça 

valeur varie de 0 à 1, où 0 indique une absence totale de similitude entre les deux ensembles 

et 1 indique une similitude parfaite. Plus la valeur est élevée plus elle indique une forte 

similarité, tandis qu’une faible indique une faible similarité. 

 

Matrice de distance 

 

     Pour réaliser ce  calcule il faut tout d’abord déterminer les ensembles a, b et c apporté de la 

matrice Excel où a (1, 1) c'est à dire le composant de la paroi est présent chez l’espèce 

référence et l’espèce comparative, b (0, 1) : présent seulement chez l’espèce comparative et 

 c (1, 0) : présent chez l’espèce de référence.  

La matrice de distance :  

                         Espèce2 

Espèce1 

1 0 

1 A B 

0 C D 

 

Exemple : 

           Caractères 

Espèces 
C1 C2 C3 C4 C5        C6 

Espèce 01 1 0 0 1 1 1 

Espèce 02 0 1 1 1 0 1 

Espèce 03 0 1 1 0 1 0 
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 La similitude entre E1 et E2 : 

a (1, 1) = 2; b (0, 1) = 2; c (1, 0) = 2; d (0, 0) = 0. 

 

              

             

              

 Selon le coefficient de Dice, E1 et E2 présentent un taux de similitude de 50%. 

 Selon le coefficient d’Ochiai, E1 et E2 présentent un taux de similitude de 50%. 

 

 Un logiciel qui reposent sur l’exploitation des bases de données sur le web, a 

été utilisé dans cette partie de chimiotaxonomie : PAleontologicalSTatistics 3 

(PAST3) (Hammer et al., 2001).  

       2.3.3  PAST3 (PAleontologicalSTatistics 3) 

    Le logiciel PAST, nommé pour PAleontological STatistics (Figure 10), est disponible 

gratuitement et compatible avec les ordinateurs, Il intègre les fonctionnalités d'un tableur (ou 

autrement dit chiffrier électronique 1 ou 0) avec des statistiques univariées et multivariées, 

l'ajustement de courbes, l'analyse de séries chronologiques, le traçage de données ainsi qu'une 

analyse phylogénétique simple.  

   Bien que conçues pour répondre aux besoins de la paléontologie et à l'écologie, même pour 

la microbiologie dont il nous permet l’étude de la composition de la paroi cellulaire au sein 

d’un genre donnée, et contribuer à construire des dendrogrammes détaillés à partir des 

résultats obtenus du fichier Excel (Hammer et al., 2001; Hammer et al., 2009). 

 
Figure 10. Logiciel PAST3 (PAleontological STatistics3). 
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 Voici les étapes à suivre pour effectuer le traitement déterminé dans la Figure 11: 

 

         a)   b)  
 

       c)  d)  

 

       e)  f)  

 

 g)  
 

Figure 11.  Etapes pour construire un dendrogramme selon les coefficients de Dice et Ochiai.  
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a) Démarrer le logiciel PAST3, b) Sélectionner Row attributes et Column attributes, c) Copier d’Excel 

puis coller les noms des espèces et la matrice dans le logiciel, d) Sélectionner toute la matrice, e) 

Cliquer sur Multivariante et sélectionner Clustering puis choisissez Classical, f) Sur la fenêtre ouverte 

sélectionner Dice et Compute, g) Sur la fenêtre ouverte sélectionner Ochiai et Compute. 

2.4   Analyse moléculaire 

     L'objectif de la phylogénie moléculaire consiste à établir les liens de parenté entre des 

séquences de nucléotides ou d'acides aminés afin de comprendre non seulement les relations 

évolutives entre les espèces qui les possèdent, mais aussi l'évolution du génome dans son 

ensemble (Lopez et al., 2002).  

      En effectuant une étude comparative basée sur l'analyse de l'ARNr 16S de quatorze 

espèces et deux sous-espèces du genre Saccharomonospora, nous avons pu évaluer les 

distances évolutives et calculer les similarités entre ces organismes. L’espèce 

Saccharomonospora piscinea a été choisie comme référence et Actinopolyspora algeriensis 

comme groupe extérieur. 

      Pour cette étude moléculaire, plusieurs outils bio-informatiques et plateformes Web rapide 

et de précision ont été employé pour le traitement et l'analyse des données génomiques. Ces 

outils ont contribués de déterminer les positions taxonomiques des souches, qui ont ensuite 

été traduites en arbre phylogénétique. 

     Les deux logiciels utilisés sont MEGA4 et EZbiocloud. 

     2.4.1 MEGA4 (Molecular Evolutionary Genetics Analysis4) 

     C’est une version antérieure de MEGA (Figure 12), qui a été publiée en 2007. Le logiciel 

comprend de nombreuses fonctionnalités, telle qu’il permet d'améliorer les installations 

existantes pour la modification des données de séquence d'ADN ou de protéines. Il permet 

également d'extraire des bases de données Web, d'effectuer des alignements automatiques et 

manuels des séquences, d'analyser ces alignements pour estimer les distances évolutives, de 

créer des arbres phylogénétiques et de tester des hypothèses évolutives (Tamura et al., 2007).  

 
Figure 12. Logiciel MEGA4. 
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   2.4.2 Alignements multiples et arbre phylogénétique 

      Afin d'élaborer l'arbre phylogénétique pour l'analyse moléculaire des quatorze espèces et 

deux sous-espèces du genre Saccharomonospora, des séquences nucléotidiques d'ARNr 16S 

ont été extraites de la base de données LPSN (List of Prokaryotic names with Standing in 

Nomenclature) (Figure 13). 

       Pour créer l'arbre phylogénétique, un alignement multiple de ces séquences a été réalisé 

au format FASTA (voir annexe I) et sont accessibles via l'adresse internet suivante : 

(https://lpsn.dsmz.de/).  

                                            

Figure 13. Logo de base de données LPSN (Liste des noms procaryotes ayant un statut dans 

la nomenclature). 

   L’alignement par paire et multiple des séquences se fait par le logiciel MEGA4 en utilisant 

l’algorithme « ClustalW » avec pénalité d'ouverture d'écart et la pénalité d'extension d'écart 

étaient de 15 et 6,66 respectivement pour l'alignement par paires et l'alignement multiple 

(Thompson et al., 1994 ; Tamura et al., 2007). Les étapes sont les suivantes : 

 Démarrer le logiciel et cliquer sur Data, Open, Get sequences pour exporter les 

séquences d’ARNr 16S de chaque espèce préalablement stockés sous format FASTA 

(Figure 14). 

 Appuyer sur Edit, Select all pour que l’alignement s’effectue. 

 Clique Alignment, Align by ClustalW (Figure 15) pour que l’alignement par paire et 

multiple se produit (Figure 17). 

 Enfin, les séquences seront alignées (Figure 18).    

         

                           Figure 14. Les séquences nucléotidiques avant l'alignement. 

https://lpsn.dsmz.de/
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                            Figure 15. L’étape de sélection d’algorithme de ClustalW. 

 

 

Figure 16. Après la sélection des paramètres de pénalité d'ouverture d'écart et la pénalité 

d'extension d'écart cliquer sur OK. 

 

Figure 17. Séquences encours d’alignement. 

 

Figure 18. Les séquences nucléotidiques après l'alignement. 
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     Le logiciel MEGA4 a également été utilisé pour créer l'arbre phylogénétique en utilisant le 

type « Maximum Parsimony» (Kannan et Wheeler, 2012) ; comme méthode statistique 

(Figure 19) et le modèle « Kimura- deux paramètres» (Kimura, 1980) ; comme modèle de 

construction (Figure 20). 

 Enregistrer l’alignement sous format MEGA en cliquant sur Data, Save. 

 Enregistrer l’alignement sous format FASTA en cliquant sur Data, Save. 

Après l’export du fichier pour crée l’arbre phylogénétique on clique sur Phylogeny, Bootstrap 

Test of Phylogeny et sélectionner Maximum Parsimony (Figure 19). 

 

Figure 19. Etape de sélection de type d'arbre phylogénétique. 

 

 Dans la fenêtre apparait sélectionner Kimura 2-parameter ensuite Nucléotide et 

enfin Compute (Figure 20).  

 

Figure 20. Etape de sélection de modèle de construction. 

 

 A la fin de cette étape le dendrogramme vas apparaitre et serai prêt à copier.  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC6514111/#CR6
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       2.4.3 Calcul de similarité moléculaire 

     Afin de calculer les similitudes en pourcentage entre les espèces du genre 

Saccharomonospora, la plateforme EZbiocloud (anciennement EzTaxon) a été utilisée. Cette 

plateforme est un portail de données et d'analyse qui inclut la hiérarchie taxonomique des 

bactéries et des archées, représentée par des séquences de gènes et de génomes de l'ARNr 

16S, ainsi que des informations sur l'écologie, la génomique, la métagénomique et le 

microbiome de ces microorganismes. La base de données EZbiocloud contient 61 700 

espèces/phylotypes, comprenant 13 132 noms valablement publiés et 62 362 assemblages de 

génomes entiers identifiés taxonomiquement au niveau du genre, de l'espèce et de la sous-

espèce. Cette base de données contient également 207 embranchements, 433 classes, 1 019 

ordres, 2 805 familles, 11 446 genres, 61 700 espèces et 387 sous-espèces (Yoon et al., 2017). 

Ils sont accessible gratuitement sur internet à l'adresse suivante : 

(https://www.ezbiocloud.net/). 

 

    Pour identifier S. piscinae, l'espèce de référence, à partir de sa séquence d'ARNr 16S 

(importer sous format FASTA du LPSN), la séquence nucléotidique a été introduite dans 

l'outil en ligne "16S-based ID" de la plateforme EZbiocloud (Yoon et al., 2017) (Figure 21). 

Ensuite, les résultats ont été organisés en fonction de leur degré de similarité décroissante 

avec la séquence de référence, et présentés sous forme de tableau de similarité qui indique les 

distances évolutives entre les 14 espèces et les deux sous-espèces de Saccharomonospora. 

 

 
Figure 21. Résultat schématisé de l’identification de Saccharomonospora. 

 

https://www.ezbiocloud.net/
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Chapitre III : Résultats et discussion 

3.1  Analyse chimiotaxonomique 

   Après avoir recherché différentes sources pour les 14 espèces et les deux sous-espèces du 

genre Saccharomonospora, une étude chimiotaxonomique détaillée a été réalisée pour 

comparer entre les espèces étudiées. Les résultats obtenus pour les composés de la paroi 

cellulaire cibles, exprimés en présence de (+) ou en absence de (-), sont résumés dans les 

tableaux ci-dessous. 

    3.1.1  Glucides membranaires 

     Le tableau 9 présente les principaux sucres entiers présents dans la paroi cellulaire des 14 

espèces et deux sous espèces du genre Saccharomonospora. 

 

Tableau 13. Glucides caractéristiques de la paroi cellulaire des espèces de 

Saccharomonospora. 

Espèce Glu Man Gal Rib Ara Xyl Mad U sugar 

S. amisosensis 

(Veyisoglu et al., 

2013). 

+ - + - + + - - 

S. azurea 

(Runmao., 1987). 

(Wattanasuepsin 

et al., 2017). 

(Klenk et al., 

2012). 

- - + - + - - - 

S. colocasiae 

(Wattanasuepsin 

et al., 2017). 

+ - + + + - - - 

S. cyanea 

(Runmao et al., 

1988). 

- - + - + - - - 

S. glauca 

(Greiner-Mai et 

al., 1988). 

(Yoon et al., 

2000). 

- - + - + - - - 

S. halophila 

(Al-Zarban et al., 

2002). 

(Tang et al., 

2011). 

+ + + + + - - + 
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Tableau 14. (Suite). Glucides caractéristiques de la paroi cellulaire des espèces de 

Saccharomonospora. 

Espèce Glu Man Gal Rib Ara Xyl Mad U sugar 

S. iraqiensis  

subsp. 

 iraqiensis (Ruan 

et al., 1994). 

(Tang et al., 

2011). 

- - + + + - - - 

S. iraqiensis 

subsp. 

paurometabolica 

(Wan, 2003). 

- - + + + - - - 

S. marina 

(Veyisoglu et al., 

2013). 

 (Liu et al., 

2010). 

 (Zhang et al., 

2013).  

(Klenk et al., 

2012). 

- - + + + - - - 

S. oceani 

(Zhang et al., 

2013). 

+ - + - + - - - 

S. piscinae 

(Tseng et al., 

2018). 

+ + + + + - + - 

S. saliphila 

(Syed et al., 

2008). 

- - + - + - - - 

S.viridis 

(Wattanasuepsin 

et al., 2017). 

(Embley et al., 

1988). 

 (Pati, 2009). 

- + + + + - - - 

S. xiaoerkulensis 

(Li et al., 2016). - + + + + - - - 

S. xinjiangensis 

(Jin et al., 1998). 

(Lieu et al., 

2010). 

- - + - + - - - 

Fréquence % 
5/15 4/15 15/15 8/15 15/15 1/15 1/15 1/15 
33,33 26,66 100 53,33 100 6,66 6,66 6,66 

Glu: Glucose;  Man: Mannose; Gal: Galactose; Rib: Ribose; Ara: Arabinose; Xyl: Xylose; Mad: 

Madurose; U SUGAR: Uknown sugar (Sucre inconnu). 
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       Selon le profil des sucres, le galactose et l’arabinose sont présents chez toutes les 

espèces. En revanche, la présence de glucose, mannose, ribose, xylose, madurose et de 

sucres inconnus  est variable. 

 

     Seules trois espèces possèdent chacune un sucre spécifique : le xylose pour S. 

amisosensis, le madurose pour S. piscinae et un sucre inconnu pour S. halophila. 

    3.1.2 Acides aminés   

     La composition de la membrane en acides aminés pour les 14 espèces et deux sous 

espèces étudiées est représentée dans le tableau 10. 

Tableau 15. Acides aminés caractéristiques de la paroi des espèces et deux sous espèces de 

Saccharomonospora. 

 

 

Espèce Glu  Ala Gly GluA acide 

LL-DAP 

acide 

méso-

DAP 

Acide 
muramique 
 

N-acétyl- 
muramique 

S. amisosensis 

(Veyisoglu et 

al., 2013). 

+ + - + - + + - 

S. azurea 

(Runmao., 

1987). 

(Wattanasueps

in et al., 

2017). 

(Klenk et al., 

2012). 

+ + - + - + + - 

S. colocasiae 

(Wattanasueps

in et al., 

2017). 

- - - - - + - + 

S. cyanea 

(Runmao et 

al., 1988). 

+ + - + - + - - 

S. glauca 

(Greiner-Mai 

et al., 1988). 

(Yoon et al., 

2000). 

- - - - - + - - 

S. halophila 

(Al-Zarban et 

al., 2002). 

(Tang et al., 

2011). 

- - - + - + - - 
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Tableau 10.  (Suite). Acides aminés caractéristiques de la paroi des espèces et deux sous 

espèces de Saccharomonospora. 

Espèce Glu  Ala Gly GluA acide 

LL-DAP 

acide 

méso-

DAP 

Acide 
muramique 
 

N-acétyl- 
muramique 

S. iraqiensis 

subsp. 

 iraqiensis 

 (Ruan et al., 

1994). 

(Tang et al., 

2011). 

 

- - - - + + - - 

S. iraqiensis 

subsp. 

paurometaboli

ca 

(Wan, 2003). 

- - - - - + - - 

S. marina 

(Veyisoglu et 

al., 2013). 

(Liu et al., 

2010). 

(Zhang et al., 

2013).  

(Klenk et al., 

2012). 

- - - - - + - - 

S. oceani 

(Zhang et al., 

2013). 

- - - - - + - - 

S. piscinae 

(Tseng et al., 

2018). 

- - - - - + - - 

S. saliphila 

(Syed et al., 

2008). 

- - - - - + - - 

S.viridis 

(Wattanasueps

in et al., 

2017).  

(Embley et al., 

1988). 

(Pati, 2009). 

+ + + - - + - - 

S. 

xiaoerkulensis 

(Li et al., 

2016). 

- - - - - + - - 
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Tableau 10.  (Suite). Acides aminés caractéristiques de la paroi des espèces et deux sous 

espèces de Saccharomonospora. 

 
Glu : acide glutamique; Ala : alanine; Gly : glycine; GluA : glucosamine; acide méso-DAP : acide 

méso-diaminopémilique; acide LL-DAP : acide LL-diamino-pémilique. 

 

      Le profil des acides aminés de ce genre se caractérise par la présence de l’acide méso-

diaminopémilique chez toutes les espèces. Cet acide aminé peut être considéré comme un 

biomarqueur de Saccharomonospora. 

     La présence de l’acide aminé glycine, acide LL-diamino-pémilique et N-acètyl-

muramique est très faible avec une fréquence de 6,66% chez S. viridis, S. iraqiensis subsp. 

iraqiensis et S. colocasiae successivement. 

     Les autres acides aminés sont trouvés dans différentes espèces  selon les pourcentages 

suivants :  

 33,33% (présents chez cinq espèces) pour acide glutamique, alanine et glucosamine. 

 20% (présents chez trois espèces) pour l’acide muramique. 

    3.1.3  Phospholipides  

    La composition en phospholipides de la membrane des quatorze espèces et des deux sous-

espèces étudiées est illustrée dans le tableau 11 et tableau 12. 

Tableau 16. Lipides polaires caractéristiques de la membrane des 14 espèces et deux sous 

espèces étudiées. 

 

Espèce PE PI PC PG PIM DPG GL 

S. amisosensis 

(Veyisoglu et al., 2013). 
+ + - - + + - 

S. azurea 

(Runmao, 1987). 

(Wattanasuepsin et al., 

2017). 

(Klenk et al., 2012). 

- + - + - + + 

Espèce Glu  Ala Gly GluA acide 

LL-DAP 

acide 

méso-

DAP 

Acide 
muramique 
 

N-acétyl- 
muramique 

S. 

xinjiangensis 

(Jin et al., 

1998). 

(Lieu et al., 

2010). 

+ + - + - + + - 

Fréquence % 
5/15 5/15 1/15 5/15 1/15 15/15 3/15 1/15 
33,33 33,33 6,66 33,33 6,66 100 20 6,66 
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Tableau 17.  (Suite). Lipides polaires caractéristiques de la membrane des 14 espèces et 

deux sous espèces étudiées. 

Espèce PE PI PC PG PIM DPG GL 

S. colocasiae 

(Wattanasuepsin et al., 

2017). 

+ - - - - + - 

S. cyanea 

(Runmao et al., 1988). 
- - - - - - - 

S. glauca 

(Greiner-Mai et al., 1988). 

(Yoon et al., 2000). 

+ - - - - - - 

S. halophila 

(Al-Zarban et al., 2002). 

(Tang et al., 2011). 

+ + + - - + - 

S. iraqiensis subsp. 

 iraqiensis 

(Ruan et al., 1994). 

(Tang et al., 2011). 

+ + + + + + - 

S. iraqiensis subsp. 

paurometabolica 

(Wan, 2003). 
+ + - + - + - 

S. marina 

(Veyisoglu et al., 2013). 

(Liu et al., 2010). 

(Zhang et al., 2013).  

(Klenk et al., 2012). 

+ - + + - + - 

S. oceani 

(Zhang et al., 2013). + + - + - + - 

S. piscinae 

(Tseng et al., 2018). + + - + + + - 

S. saliphila 

(Syed et al., 2008). + + - + - + - 

S.viridis 

(Wattanasuepsin et al., 

2017).  

(Embley et al., 1988). 

(Pati, 2009). 

- + - + - - + 

S. xiaoerkulensis 

(Li et al., 2016). + + + + - + - 

S. xinjiangensis 

(Jin et al., 1998). 

(Lieu et al., 2010). 
+ - + - - - - 

Fréquence % 
12/15 10/15 5/15 9/15 3/15 11/15 2/15 

80 66,66 33,33 60 20 73,33 13,33 

PE : phosphatidyléthalonamine; PI : phosphatidylinositol; PC : phosphatidylcholine;  
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PG : phosphatidylglycérol; PIM : phosphatidylinositol-mannoside; DPG : diphosphatidylglycerol; 

GL : glycolipides. 

 

     Il existe d’autres phospholipides  caractéristiques de la membrane plasmique mentionnés 

dans le tableau 12.  
 

Tableau 18. Lipides polaires caractéristiques de la membrane plasmique 

des 14 espèces et deux sous espèces étudiées (la suite). 

 

Espèce PME LPE LPG PL (U) HPE NPG AL AP 

S. amisosensis 

(Veyisoglu et al., 

2013). 

- - - - - - + + 

S. azurea 

(Runmao, 1987). 

(Wattanasuepsin et al.,  

2017). 

(Klenk et al., 2012). 

- - - + - + - - 

S. colocasiae 

(Wattanasuepsin et al., 

2017). 

- - - - - - - - 

S. cyanea 

(Runmao et al., 1988). 
- - - - - - - - 

S. glauca 

(Greiner-Mai et al., 

1988). 

(Yoon et al., 2000). 

- + - - + - - - 

S. halophila 

(Al-Zarban et al., 

2002). 

(Tang et al., 2011). 

+ + - + + - - - 

S. iraqiensis subsp. 

iraqiensis 

(Ruan et al., 1994). 

(Tang et al., 2011). 

 

+ - + + - - - - 

S. iraqiensis subsp. 

paurometabolica 

(Wan, 2003). 

- - - - + - - - 

S. marina 

(Veyisoglu et al., 

2013). 

(Liu et al., 2010). 

(Zhang et al., 2013). 

(Klenk et al., 2012). 

+ - - + + + - - 

S. oceani 

(Zhang et al., 2013). 
- - - - - - - - 

S. piscinae 

(Tseng et al., 2018). 
+ - - + - - - - 
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Tableau 19. (Suite). Lipides polaires caractéristiques de la membrane plasmique des 14 

espèces et deux sous espèces étudiées (la suite). 

 

Espèce PME LPE LPG PL (U) HPE NPG AL AP 

S. saliphila 

(Syed et al., 2008). 
- - - - - - - - 

S.viridis 

(Wattanasuepsin et al., 

2017). 

(Embley et al., 1988). 

(Pati, 2009). 

- - - - - + - - 

S. xiaoerkulensis 

(Li et al., 2016). 
- - - + - - - - 

S. xinjiangensis 

(Jin et al., 1998). 

(Lieu et al., 2010). 

- - - + - - - - 

Fréquence % 
4/15 2/15 1/15 7/15 4/15 3/15 1/15 1/15 

26,66 13,33 6,66 46,66 26,66 20 6,66 6,66 

PME : phosphatidylmonométhyl-ethanolamine; HPE: hydroxyphosphati dylethanolamine;  

NPG: ninhydrin-positive phosphoglycolipid; LPE: lyso-phosphatidylethanolamine; PL (U) : lipides 

inconnus LPG: lysophosphatidyl glycerol; AL : acyl-lysophospholipides; AP : acyl-

phosphatidyléthanolamines.  

 

    Les deux tableaux ci-dessus représentent les résultats de l’étude chimiotaxonomique des 

phospholipides des espèces étudiées. Plus de la moitié des espèces du Saccharomonospora 

contiennent du PE : phosphatidyléthalonamine (80%), PI : phosphatidylinositol (66,66%), 

PC : phosphatidylcholine (33,33%), PG : phosphatidylglycérol (60%), DPG : 

diphosphatidylglycerol (73,33), et les lipides inconnus (46,66%). 

   Il n'y avait que trois types de lipides polaires présents dans une seule espèce chacun :     

La teneur en AL : acyl-lysophospholipides et AP : acyl-phosphatidyléthanolamines est très 

faible (6,66%), où ils sont trouvés seulement chez S. amisosensis, et LPG: lysophosphatidyl 

glycerol pour S. iraqiensis subsp. iraqiensis (6,66%). 

 3.1.4  Ménaquinones 

   Les principaux ménaquinones localisées dans la paroi cellulaire des quatorze espèces et 

deux sous espèces sont présentées dans le tableau 13 et le tableau 14.  

Tableau 20. Les ménaquinones caractéristiques de la composition cellulaire des espèces et 

deux sous espèces de Saccharomonospora (présence/absence). 

 

Espèce MK-7(H2) MK-7(H4) MK-8(H2) MK-8(H4) MK-8(H6) 

S. amisosensis 

(Veyisoglu et 

al., 2013). 

- + - + - 
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Tableau 21. (Suite).  Les ménaquinones caractéristiques de la composition cellulaire des 

espèces et deux sous espèces de Saccharomonospora (présence/absence). 

Espèce MK-7(H2) MK-7(H4) MK-8(H2) MK-8(H4) MK-8(H6) 

S. azurea 

(Runmao, 

1987). 

(Wattanasuepsi

n et al., 2017). 

(Klenk et al., 

2012). 

- - - + - 

S. colocasiae 

(Wattanasuepsi

n et al., 2017). 

- - - + - 

S. cyanea 

(Runmao et al., 

1988). 

- - - + - 

S. glauca 

(Greiner-Mai et 

al., 1988). 

(Yoon et al., 

2000). 

- - - + - 

S. halophila 

(Al-Zarban et 

al., 2002). 

(Tang et al., 

2011). 

- - - + - 

S. iraqiensis 

subsp. 

iraqiensis 

(Ruan et al., 

1994). 

(Tang et al., 

2011). 

 

- - + + + 

S. iraqiensis 

subsp. 
paurometabolica 

(Wan, 2003). 

- - - - - 

S. marina 

(Veyisoglu et 

al., 2013). 

(Liu et al., 

2010). 

(Zhang et al., 

2013). 

(Klenk et al., 

2012). 

- - - + - 

S. oceani 

(Zhang et al., 

2013). 

- - - + - 
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Tableau 22. (Suite).  Les ménaquinones caractéristiques de la composition cellulaire des 

espèces et deux sous espèces de Saccharomonospora (présence/absence). 

 

Espèce MK-7(H2) MK-7(H4) MK-8(H2) MK-8(H4) MK-8(H6) 

S. piscinae 

(Tseng et al., 

2018). 

- - - + - 

S. saliphila 

(Syed et al., 

2008). 

- - - + - 

S.viridis 

(Wattanasuepsi

n et al., 2017). 

(Embley et al., 

1988). 

(Pati, 2009). 

- - - + + 

S. 

xiaoerkulensis 

(Li et al., 2016). 

- - - + - 

S. xinjiangensis 

(Jin et al., 

1998). 

(Lieu et al., 

2010). 

+ + - + - 

Fréquence % 
1/15 2/15 1/15 14/15 2/15 

6,66 13,33 6,66 93,33 13,33 

 

  Il existe d’autres ménaquinones caractéristiques de la composition cellulaire mentionnés 

dans le tableau 14.  

 

Tableau 23. Les ménaquinones caractéristiques de la composition cellulaire des espèces et 

deux sous espèces de Saccharomonospora (présence/absence) (la suite). 

 

Espèce MK-9(H2) MK-9(H4) MK-9(H6) MK-10(H4) 

S. amisosensis 

(Veyisoglu et al., 

2013). 

- + - - 

S. azurea 

(Runmao, 1987). 

(Wattanasuepsin 

et al., 2017). 

(Klenk et al., 

2012). 

- + - - 

S. colocasiae 

(Wattanasuepsin 

et al., 2017). 

- + - - 

S. cyanea 

(Runmao et al., 

1988). 

- + - - 
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Tableau 24. (Suite). Les ménaquinones caractéristiques de la composition cellulaire des 

espèces et deux sous espèces de Saccharomonospora (présence/absence) (la suite). 

 

Espèce MK-9(H2) MK-9(H4) MK-9(H6) MK-10(H4) 

S. glauca 

(Greiner-Mai et 

al., 1988). 

(Yoon et al., 

2000). 

- + - - 

S. halophila 

(Al-Zarban et al., 

2002). 

(Tang  et al., 

2011). 

- + + - 

S. iraqiensis 

subsp. iraqiensis 

(Ruan et al., 

1994). 

(Tang et al., 

2011). 

 

+ + - + 

S. iraqiensis 

subsp. 

paurometabolica 

(Wan, 2003). 

 

+ 

 

+ 

 

- 

 

- 

S. marina 

(Veyisoglu et al., 

2013). 

(Liu et al., 2010). 

(Zhang et al., 

2013). 

(Klenk et al., 

2012). 

- + + - 

S. oceani 

(Zhang et al., 

2013). 

- + - - 

S. piscinae 

(Tseng et al., 

2018). 

- + - - 

S. saliphila 

(Syed et al., 

2008). 

- + - - 

S.viridis 

(Wattanasuepsin 

et al., 2017). 

(Embley et al., 

1988). 

(Pati, 2009). 

- + + - 

S. xiaoerkulensis 

(Li et al., 2016). 
+ + - - 
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Tableau 25. (Suite). Les ménaquinones caractéristiques de la composition cellulaire des 

espèces et deux sous espèces de Saccharomonospora (présence/absence) (la suite). 

 

Espèce MK-9(H2) MK-9(H4) MK-9(H6) MK-10(H4) 

S. xinjiangensis 

(Jin et al., 1998). 

(Lieu et al., 

2010). 

+ + - - 

Fréquence % 
4/15 15/15 3/15 1/15 

26,66 100 20 6,66 

 

 

   Les résultats présentés dans les tableaux précédents suggèrent que la présence de 

ménaquinone MK-9(H4) et de ménaquinone MK-8(H4) dans toutes les espèces du genre 

Saccharomonospora, à l'exception de S. iraqiensis subsp. paurometabolica, confirme que 

MK-9(H4) est considéré comme un biomarqueur du genre, tandis que MK-8(H4) est absent 

dans cette sous-espèce spécifique.  

    Par contre, les ménaquinones suivants sont présent avec un pourcentage de 6,66% chez 

des espèces différents : MK-7(H2) pour S. xinjiangensis, MK-8(H2) et MK-10(H4) pour S. 

iraqiensis subsp. iraqiensis. 

 3.1.5  Les acides gras 

     Les tableaux de 15 à 21 montrent la composition en acides gras de la membrane pour les 

14 espèces et deux sous-espèces étudiées. 

 

Tableau 26. Acides gras caractéristiques de la membrane cellulaire des espèces étudiées. 

Espèce C12:0 C14:0 C15:0 C16:0 C17:0 C18:0 iso-C14:0 

S. amisosensis 

(Veyisoglu et al., 

2013). 

- + + + + + + 

S. azurea 

(Runmao, 1987). 

(Wattanasuepsin et al., 

2017). (Klenk et al., 

2012). 

- + + + + - - 

S. colocasiae 

(Wattanasuepsin et al., 

2017). 

- - + + - - + 

S. cyanea 

(Runmao et al., 1988). 
- - + + + - - 

S. glauca 

(Greiner-Mai et al., 

1988). (Yoon et al., 

2000). 

- - + + - + + 
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Tableau 27. (Suite). Acides gras caractéristiques de la membrane cellulaire des espèces 

étudiées. 

 

 

    Le tableau 16 répertorie d'autres acides gras qui sont présents dans la composition 

cellulaire. 

 

Espèce C12:0 C14:0 C15:0 C16:0 C17:0 C18:0 iso-C14:0 

S. halophila 

(Al-Zarban et al., 

2002). 

(Tang et al., 2011). 

+ + + + + + + 

S. iraqiensis 

subsp. iraqiensis 

(Ruan et al., 1994). 

(Tang et al., 2011). 

 

- + - - - - + 

S. iraqiensis 

subsp. 

paurometabolica 

(Wen, 2003). 

- - - + - + - 

S. marina 

(Veyisoglu et al., 

2013). 

(Liu et al., 2010). 

(Zhang et al., 2013). 

(Klenk et al., 2012). 

- - - - - - + 

S. oceani 

(Zhang et al., 2013). 
- + + + + + + 

S. piscinae 

(Tseng et al., 2018) 
- + - - - - + 

S. saliphila 

(Syed et al., 2008). 
- - - - - - - 

S.viridis 

(Wattanasuepsin et al., 

2017). 

(Embley et al., 1988). 

(Pati, 2009). 

- - + + - - - 

S. xiaoerkulensis 

(Li et al., 2016). 
- - - + + - - 

S. xinjiangensis 

(Jin et al., 1998). 
- - + + + - - 

Fréquence % 
1/15 6/15 9/15 11/15 

 

    7/15 

 

 

5/15 

 

 

8/15 

 

6,66 40 60 73,33 46,66 33,3 53,33 
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Tableau 28. Acides gras caractéristiques de la membrane cellulaire des espèces étudiées (la 

suite). 

 

Espèce 
C15:0 

2-OH 

C15:1 

B 
C16:1 

C16:0 

2-OH 
C16:1 

cis 9 
C17:1 

C17:1 

cis 9 
C18:1 

C18:1 

cis 9 

S. amisosensis 

(Veyisoglu et al., 

2013). 

- + - - + - + - + 

S. azurea 

(Runmao, 1987). 

(Wattanasuepsin 

et al., 2017). 

(Klenk et al., 

2012). 

+ + - - + - - - - 

S. colocasiae 

(Wattanasuepsin 

et al., 2017). 

+ + - - - - - - - 

S. cyanea 

(Runmao et al., 

1988). 

- - - - + - + - - 

S. glauca 

(Greiner-Mai et 

al., 1988). 

(Yoon et al., 

2000). 

+ - - - - - - - - 

S. halophila 

(Al-Zarban et al., 

2002). 

(Tang et al., 

2011). 

- - + + - + - - + 

S. iraqiensis 

subsp. iraqiensis 

(Ruan et al., 

1994). 

(Tang et al., 

2011). 

- - - - - - - - - 

S. iraqiensis 

subsp. 

paurometabolica 

(Wen, 2003). 

- - + - - - - + - 

S. marina 

(Veyisoglu et al., 

2013). 

(Liu et al., 2010). 

(Zhang et al., 

2013). 

(Klenk et al., 

2012). 

- - - - - - - - - 
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Tableau 29. (Suite).  Acides gras caractéristiques de la membrane cellulaire des espèces 

étudiées (la suite). 

 

 

   D'autres acides gras spécifiques à la composition cellulaire aussi sont répertoriés dans le 

tableau 17. 

 

Tableau 30. Acides gras caractéristiques de la membrane cellulaire des espèces étudiées (la 

suite). 

 

Espèce C15:1 w6c C16:1 w9c C17:0 w8c C17:1 w6c C17:1 w9c C18:1 w9c 

S. amisosensis 

(Veyisoglu et al., 

2013). 

- - - - - - 

S. azurea 

(Runmao, 1987). 

(Wattanasuepsin et al., 

2017). 

(Klenk et al., 2012). 

- + - - + - 

 

 

Espèce 
C15:0 

2-OH 

C15:1 

B 
C16:1 

C16:0 

2-OH 
C16:1 

cis 9 
C17:1 

C17:1 

cis 9 
C18:1 

C18:1 

cis 9 

S. oceani 

(Zhang et al., 

2013). 

- + - - + - + - - 

S. piscinae 

(Tseng et al., 

2018) 

- - - - - - - - - 

S. saliphila 

(Syed et al., 

2008). 

- - - - - - - - - 

S.viridis 

(Wattanasuepsin 

et al., 2017). 

(Embley et al., 

1988). 

(Pati, 2009). 

+ - - - - - - - - 

S. xiaoerkulensis 

(Li et al., 2016). 
- - - - - - - - - 

S. xinjiangensis 

(Jin et al., 1998). 

(Lieu et al., 

2010). 

- - - - - - - - - 

Fréquence % 

 

4/15 

 

 

4/15 

 

 

2/15 

 

1/15 

 

4/15 

 

1/15 

 

3/15 

 

 

1/15 

 

 

2/15 

 

26,66 26,66 13,33 6,66 26,66 6,66 20 6,66 13,33 
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Tableau 31. (Suite).  Acides gras caractéristiques de la membrane cellulaire des espèces 

étudiées (la suite). 

Espèce C15:1 w6c C16:1 w9c C17:0 w8c C17:1 w6c C17:1 w9c C18:1 w9c 

S. colocasiae 

(Wattanasuepsin et al., 

2017). 

- - - - + - 

S. cyanea 

(Runmao et al., 1988). 
- - - - - - 

S. glauca 

(Greiner-Mai et al., 

1988). 

(Yoon et al., 2000). 

- + - - - - 

S. halophila 

(Al-Zarban et al., 

2002). 

(Tang et al., 2011). 

- - - + - - 

S. iraqiensis 

subsp. iraqiensis 

(Ruan et al., 1994). 

(Tang et al., 2011). 

- - - - - - 

S. iraqiensis 

subsp. paurometabolica 

(Wen, 2003). 

- - - - - - 

S. marina 

(Veyisoglu et al., 

2013). 

(Liu et al., 2010). 

(Zhang et al., 2013). 

(Klenk et al., 2012). 

+ - + + - - 

S. oceani 

(Zhang et al., 2013). 
+ - - + - + 

S. piscinae 

(Tseng et al., 2018) 
+ - - + - - 

S. saliphila 

(Syed et al., 2008). 
- - - + - - 

S.viridis 

(Wattanasuepsin et al., 

2017). 

(Embley et al., 1988). 

(Pati, 2009). 

- - - - - - 

S. xiaoerkulensis 

(Li et al., 2016). 
- - - + - + 

S. xinjiangensis 

(Jin et al., 1998). 

(Lieu et al., 2010). 

- - - + - - 

Fréquence % 

 

3/15 

 

 

2/15 

 

 

1/15 

 

 

7/15 

 

5/15 

 

2/15 

 

20 13,33 6,66 46,66 33,33 13,33 
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Le tableau 18 répertorie la suite des acides gras présents dans la composition cellulaire. 

 

Tableau 32. Acides gras caractéristiques de la membrane cellulaire des espèces étudiées (la 

suite). 

 

Espèce 
iso- 

C16:0 

iso-

C16:1 

Iso- 

C16:1 

H 

iso-C16:0 

2-OH 

iso-

C17:0 

iso-

C17:0 

2-OH 

iso-

C17:1 

iso-

C18:0 

S. amisosensis 

(Veyisoglu et al., 

2013). 

+ - + + + - - + 

S. azurea 

(Runmao, 1987). 

(Wattanasuepsin et 

al., 2017). 

(Klenk et al., 2012). 

+ - + + + - - - 

S. colocasiae 

(Wattanasuepsin et 

al., 2017). 

+ - + + - - - - 

S. cyanea 

(Runmao et al., 

1988). 

 

+ - - + + - - - 

S. glauca 

(Greiner-Mai et al., 

1988). 

(Yoon et al., 2000). 

+ - + + + - - + 

S. halophila 

(Al-Zarban et al., 

2002). 

(Tang et al., 2011). 

+ - - - + + - + 

S. iraqiensis subsp. 

iraqiensis 

(Ruan et al., 1994). 

(Tang et al., 2011). 

- - - - + - - + 

S. iraqiensis subsp. 

paurometabolica 

(Wen, 2003). 

+ + - - + - + - 

S. marina 

(Veyisoglu et al., 

2013). 

(Liu et al., 2010). 

(Zhang et al., 2013). 

(Klenk et al., 2012). 

+ - + - + - - - 

S. oceani 

(Zhang et al., 2013). 
+ - + + + - - - 

S. piscinae 

(Tseng et al., 2018) 
+ - + - + - - + 
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Tableau 33. (Suite).  Acides gras caractéristiques de la membrane cellulaire des espèces 

étudiées (la suite). 

Espèce 
iso- 

C16:0 

iso-

C16:1 

Iso- 

C16:1 

H 

iso-C16:0 

2-OH 

iso-

C17:0 

iso-

C17:0 

2-OH 

iso-

C17:1 

iso-

C18:0 

S. saliphila 

(Syed et al., 2008). 
+ - - - + - - + 

S.viridis 

(Wattanasuepsin et 

al., 2017). 

(Embley et al., 

1988). 

(Pati, 2009). 

+ - + + + - - + 

S. xiaoerkulensis 

(Li et al., 2016). 
+ - + - + - - + 

S. xinjiangensis 

(Jin et al., 1998). 

(Lieu et al., 2010). 
+ - - - - - - - 

 

Fréquence % 
14/15 

 

1/15 

 

 

9/15 

 

 

7/15 

 

 

13/15 

 

 

1/15 

 

 

1/15 

 

 

8/15 

 

 93,33 6,66 60 46,66 86,66 6,66 6,66 53,33 

 

 Le tableau 19 représente les acides gras qui font partie de la membrane cellulaire chez le 

genre Saccharomonospora.  

 

Tableau 34. Acides gras caractéristiques de la membrane cellulaire des espèces étudiées (la 

suite). 

Espèce anteiso-

C15:0 

anteiso-

C15:0 2-OH 

anteiso-

C16:0 

anteiso-

C17:0 

anteiso-

C17:1 C 

S. amisosensis 

(Veyisoglu et al., 2013). 
- - - + - 

S. azurea 

(Runmao, 1987). 

(Wattanasuepsin et al., 

2017). (Klenk et al., 

2012). 

+ + + - - 

S. colocasiae 

(Wattanasuepsin et al., 

2017). 
+ - - + - 

S. cyanea 

(Runmao et al., 1988). 
+ - - + - 

S. glauca 

(Greiner-Mai et al., 

1988). 

(Yoon et al., 2000). 

+ + - + - 

S. halophila 

(Al-Zarban et al., 2002). 

(Tang et al., 2011). 

+ + - + + 
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Tableau 35.  (Suite). Acides gras caractéristiques de la membrane cellulaire des espèces 

étudiées (la suite). 

Espèce anteiso-

C15:0 

anteiso-

C15:0 2-OH 

anteiso-

C16:0 

anteiso-

C17:0 

anteiso-

C17:1 C 

S. iraqiensis 

subsp. iraqiensis 

(Ruan et al., 1994). 

(Tang et al., 2011). 

+ - - + - 

S. iraqiensis 

subsp. paurometabolica 

(Wen, 2003). 

- + - + - 

S. marina 

(Veyisoglu et al., 2013). 

(Liu et al., 2010). 

(Zhang et al., 2013). 

(Klenk et al., 2012). 

- - - + - 

S. oceani 

(Zhang et al., 2013). 
- + - + - 

S. piscinae 

(Tseng et al., 2018) 
- + - + - 

S. saliphila 

(Syed et al., 2008). 
- - - - - 

S.viridis 

(Wattanasuepsin et al., 

2017). 

(Embley et al., 1988). 

(Pati, 2009). 

- + - + - 

S. xiaoerkulensis 

(Li et al., 2016). 
- - - + - 

S. xinjiangensis 

(Jin et al., 1998). 

(Lieu et al., 2010). 

- - - - - 

 

Fréquence % 

 

7/15 

 

 

6/15 

 

 

1/15 

 

 

12/15 

 

 

1/15 

 

 46,66 40 6,66 80 6,66 

 

La suite des caractéristiques est dans le tableau 20.  

 

Tableau 36. Acides gras caractéristiques de la membrane cellulaire des espèces étudiées (la 

suite). 

 

Espèce 
iso-

C15:0 

iso-

C17:1 

w9c 

anteiso-

C17:0 

2-OH 

10-

Methyl 

C16:0 

10-

Methyl 

C17:0 

C17:1 
cis 9 

C17:1 

w8c 

S. amisosensis 

(Veyisoglu et al., 2013). 
+ - - + - + - 
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 Tableau 37.  (Suite). Acides gras caractéristiques de la membrane cellulaire des espèces 

étudiées (la suite). 

Espèce 
iso-

C15:0 

iso-

C17:1 

w9c 

anteiso-

C17:0 

2-OH 

10-

Methyl 

C16:0 

10-

Methyl 

C17:0 

C17:1 
cis 9 

C17:1 

w8c 

S. azurea 

(Runmao, 1987). 

(Wattanasuepsin et al., 

2017). 

(Klenk et al., 2012). 

+ - - - - - - 

S. colocasiae 

(Wattanasuepsin et al., 

2017). 
+ - - - - - - 

S. cyanea 

(Runmao et al., 1988). 
+ - - - - + - 

S. glauca 

(Greiner-Mai et al., 

1988). 

(Yoon et al., 2000). 

+ - - - - - - 

S. halophila 

(Al-Zarban et al., 

2002). 

(Tang et al., 2011). 

+ - + + - - + 

S. iraqiensis 

subsp. iraqiensis 

(Ruan et al., 1994). 

(Tang et al., 2011). 

- - - - - - - 

S. iraqiensis 

subsp. paurometabolica 

(Wen, 2003). 

+ - - - - - - 

S. marina 

(Veyisoglu et al., 2013). 

(Liu et al., 2010). 

(Zhang et al., 2013). 

(Klenk et al., 2012). 

+ - - - - - + 

S. oceani 

(Zhang et al., 2013). 
+ - - + + + + 

S. piscinae 

(Tseng et al., 2018) 
+ + - + + - + 

S. saliphila 

(Syed et al., 2008). 
+ - - - - - - 

S.viridis 

(Wattanasuepsin et al., 

2017). 

(Embley et al., 1988). 

(Pati, 2009). 

+ - - - - - - 

S. xiaoerkulensis 

(Li et al., 2016). + - - - - - 

+ 
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Tableau 38.  (Suite). Acides gras caractéristiques de la membrane cellulaire des espèces 

étudiées (la suite). 

Espèce 
iso-

C15:0 

iso-

C17:1 

w9c 

anteiso-

C17:0 

2-OH 

10-

Methyl 

C16:0 

10-

Methyl 

C17:0 

C17:1 
cis 9 

C17:1 

w8c 

S. xinjiangensis 

(Jin et al., 1998). 

(Lieu et al., 2010). 

- - - - - - + 

 

Fréquence % 

 

13/15 

 

 

1/15 

 

 

1/15 

 

 

4/15 

 

 

2/15 

 

 

3/15 

 

 

6/15 

 

 86,66 6,66 6,66 26,66 13,33 20 40 

 

 Le tableau 21 présente le reste des acides gras caractéristiques du genre 

Saccharomonospora. 

 

Tableau 39. Acides gras caractéristiques de la membrane cellulaire des espèces étudiées (la 

suite). 

Espèce C14:1 w5c C16:1 w6c C16:1 w7c C16:1 w9c C17:1 w9c 

S. amisosensis 

(Veyisoglu et 

al., 2013). 

- - - - - 

S. azurea 

(Runmao, 1987). 

(Wattanasuepsin 

et al., 2017). 

(Klenk et al., 

2012). 

- - - + + 

S. colocasiae 

(Wattanasuepsin 

et al., 2017). 

- - - - + 

S. cyanea 

(Runmao et al., 

1988). 

- - - - + 

S. glauca 

(Greiner-Mai et 

al., 1988). 

(Yoon et al., 

2000). 

- - - + + 

S. halophila 

(Al-Zarban et 

al., 2002). 

(Tang et al., 

2011). 

- - - - - 

S. iraqiensis 

subsp. iraqiensis 

(Ruan et al., 

1994). 

(Tang et al., 

2011). 

- - - - - 
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 Tableau 40. (Suite). Acides gras caractéristiques de la membrane cellulaire des espèces 

étudiées (la suite). 

Espèce C14:1 w5c C16:1 w6c C16:1 w7c C16:1 w9c C17:1 w9c 

S. iraqiensis 

subsp. 

paurometabolica 

(Wen, 2003). 

- - - - - 

S. marina 

(Veyisoglu et 

al., 2013). 

(Liu et al., 

2010). 

(Zhang et al., 

2013). 

(Klenk et al., 

2012). 

- + + - - 

S. oceani 

(Zhang et al., 

2013). 

+ + - - - 

S. piscinae 

(Tseng et al., 

2018) 

+ + + - - 

S. saliphila 

(Syed et al., 

2008). 

- - - - - 

S.viridis 

(Wattanasuepsin 

et al., 2017). 

(Embley et al., 

1988). 

(Pati, 2009). 

- - - - + 

S. xiaoerkulensis 

(Li et al., 2016). 
- - - - - 

S. xinjiangensis 

(Jin et al., 1998). 

(Lieu et al., 

2010). 

 

- - - - - 

Fréquence % 
2/15 

 

3/15 

 

2/15 

 

2/15 

 

5/15 

 

13,33 20 13,33 13,33 33,33 

 

  D’après les résultats remportés, aucun acide gras n’est présent chez toutes les espèces en       

tant qu’un biomarqueur. En revanche, les acides gras 

 C15:0, C16:0, iso-C15:0, iso-C16:0, iso-C16:1 H, iso-C17:0 et anteiso-C17:0  sont présent chez la 

majorité des espèces.  
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  Il existe uniquement quatre espèces qui possèdent chacune des acides gras spécifiques :  

S. halophila présente les acides gras anteiso C17:0 2-OH, C17:1, C12:0, anteiso C17:1 C,  

iso-C17:0 2-OH, C16:0 2-OH ; S. iraqiensis subsp. paurometabolica  présente les acides gras 

anteiso-C16:1, C18:1 ; S. piscinae présente l'acide gras iso-C17:1 w9c ; enfin, S. marina présente 

l'acide gras C17:0 w8c. 

3.1.6  Résultats de l’étude de distance (calculé à la base de coefficient de Dice et Ochiai)  

     En utilisant deux coefficients l'indice de Dice et l'indice d'Ochiai, le taux de similarité 

entre les espèces étudiées et Saccharomonospora piscinae, l'espèce de référence, a été 

calculé. Cette évaluation a été effectuée à l'aide d'une matrice de distance, et les résultats ont 

été présentés dans le tableau 22 et le tableau 23. 

     Le taux de similarité entre les espèces étudiées et l'espèce de référence en utilisant le 

Coefficient de Dice est illustré dans le tableau 22. Où les espèces qui présentent un taux de 

similarité plus élevés par rapport à S. piscinae sont les suivants : S. oceani (70,96%), S. 

xiaoerkulensis (67,85%). 

Tableau 41. Pourcentages de similarité obtenus par l'indice de Dice. 

 

Paire des 

séquences 

M11 M01 M10 M00             Coefficient de Dice 

    

Pourcentage 

de similarité 

S. piscinae /  

S. piscinae 

31 0 0 55                         1 100% 

S. piscinae /  

S. amisosensis 

14 22 17 33 0,4179 41,79% 

S. piscinae  /  

S. azurea 

13 18 18 37 0,4193 41,93% 

S. piscinae /  

S. cyanea 

9 11 22 44 0,3529 35,29% 

S. Piscinae /  

S. colocasiae 

14 8 17 47 0,5283 52,83% 

S. piscinae /  

S. glauca 

13 11 18 44 0,4727 47,27% 

S. piscinae /  

S. halophila 

23 22 8 33 0,6052 60,52% 

S. piscinae /  

S. iraqiensis 

subsp. iraqiensis 

16 11 15 44 0,5517 55,17% 

S. piscinae /  

S. iraqiensis 

subsp. 

paurometabolica 

13 9 18 46 0,4905 49,05% 

S. piscinae / S. 

marina 

19 15 12 40 0,5846 58,46% 
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Tableau 42. (Suite). Pourcentages de similarité obtenus par l'indice de Dice. 

 

Paire des 

séquences 

M11 M01 M10 M00             Coefficient de Dice 

    

Pourcentage 

de similarité 

S. piscinae / S. 

oceani 

22 9 9 46 0,7096 70,96% 

S. piscinae /  

S. saliphila 

12 2 19 53 0,5333 53,33% 

S. piscinae / S. 

viridis 

15 14 16 41 0,5 50% 

S. piscinae /  

S. 

xiaoerkulensis 

19 6 12 49 0,6785 67,85% 

S. piscinae /  

S. 

xinjiangensis 

11 10 20 45 0,4230 42,33% 

 

     Le taux de similarité entre les espèces étudiées et l'espèce de référence en utilisant le 

Coefficient d’Ochiai est illustré dans le tableau 23. Dont les espèces qui présentent un taux 

de similarité plus élevés par rapport à S. piscinae sont les suivants : S. oceani (70,96%), S. 

xiaoerkulensis (68,25%). 

 

 

Tableau 43. Pourcentages de similarité obtenus par l'indice d’Ochiai. 

 

Paire des 

séquences 

M1

1 

M01 M10 M00      Coefficient d’Ochiai  

 

Pourcentage  

de similarité 

S. piscinae / S. 

piscinae 

31 0 0 55 1 100% 

S. piscinae /  

S. amisosensis 

14 22 17 33 0,4190 41,90% 

S. piscinae / S. 

azurea 

13 18 18 37 0,4193 41,93% 

S. piscinae / S. 

cyanea 

9 11 22 44 0,3614 36,14% 

S. piscinae /  

S. colocasiae 

14 8 17 47 0,5360 53,60% 

S. piscinae / S. 

glauca 

13 11 18 44 0,4766 47,66% 

S. Piscinae /  

S. halophila 

23 22 8 33 0,6158 61,58% 

S. piscinae /  

S. iraqiensis 

subsp. iraqiensis 

16 11 15 44 0,5530 55,30% 
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Tableau 44. (Suite). Pourcentages de similarité obtenus par l'indice d’Ochiai. 

Paire des 

séquences 

M11 M01 M10 M00      Coefficient d’Ochiai  

 

Pourcentage  

de similarité 

S. piscinae /  

S. iraqiensis 

subsp. 

paurometaboli

ca  

13 9 18 46 0,4977 49,77% 

S. piscinae / S. 

marina 

19 15 12 40 0,5852 58,52% 

S. piscinae / S. 

oceani 

22 9 9 46 0,7096 70,96% 

S. piscinae /  

S. 

xinjiangensis 

11 10 20 45 0,4311 43,11% 

 

 À l'aide du logiciel PAST3, une analyse des clusters hiérarchiques a été effectuée sur la 

matrice de distance utilisée dans cette étude chimiotaxonomique afin de construire des 

dendrogrammes de classification ascendante hiérarchique (CAH) basés sur les deux 

coefficients de Dice et Ochiai. Les résultats obtenus ont été présentés dans la figure 22 et la 

figure 23. 

 

   Le dendrogramme de (CAH)  (figure 22)  représentant les distances évolutives de 

similarité entre les espèces de Saccharomonospora (à la base d'indice de Dice). Dont les 

espèces les plus proches sont : oceani (70,96%), S. xiaoerkulensis (67,85%) et les plus 

lointaines sont : S. amisosensis (41,79%), S. cyanae (35,29%). 
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Figure 22. Dendrogramme de classification ascendante hiérarchique (CAH)       

représentant les distances évolutives entre les espèces de Saccharomonospora (à la base 

d'indice de Dice) en fonction des caractères chimiotaxonomiques (présent/absent). 

 

   Le dendrogramme de (CAH) (figure 23)  représentant les distances évolutives de similarité 

entre les espèces de Saccharomonospora (à la base d'indice d’Ochiai). Dont les espèces les 

plus proches sont : S. oceani (70,96%), S. xiaoerkulensis (68,25%) et les plus lointaines 

 sont : S. amisosensis (41,90%), S. cyanae (36,14%). 
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Figure 23. Dendrogramme de classification ascendante hiérarchique (CAH) représentant les 

distances évolutives entre les espèces de Saccharomonospora (à la base d'indice d’Ochiai) 

en fonction des caractères chimiotaxonomiques (présent/absent). 
 

 
 

Les espèces les plus similaires à S. piscinae du genre Saccharomonospora ont été 

déterminées en calculant leur similarité basée sur le coefficient de Dice, et sont présentées 

dans un ordre décroissant de similarité. Selon les résultats obtenus, ces espèces sont : S. 

oceani (70,96%), S. xiaoerkulensis (67,85%), S. halophila (60,52%), S. marina (58,46%), S. 

iraqiensis subsp. iraqiensis (55,17%), S. saliphila (53,33%), S. colocasiae (52,83%), S. 

viridis (50%), S. iraqiensis subsp. paurometabolica (49,05%), S. glauca (47,27%), S. 

xinjiangensis (42,33%), S. azurea (41,93%), S. amisosensis (41,79%), et enfin S. cyanea 

(35,29%). 

En outre, les résultats du calcul de similarité basé sur le coefficient d'Ochiai ont 

également été obtenus. Bien que l'ordre des espèces proches de l'espèce de référence reste 

presque identique et les pourcentages de similarité sont légèrement différents, avec S. oceani 

(70,96%), S. xiaoerkulensis (68,25%), S. halophila (61,58%), S. marina (58,52%), S. 

saliphila (57,60%), S. iraqiensis subsp. iraqiensis (55,30%), S. colocasiae (53,60%), S. 

viridis (50,02%), S. iraqiensis subsp. paurometabolica (49,77%), S. glauca (47,66%), S. 

xinjiangensis (43,11%), S. azurea (41,93%), S. amisosensis (41,90%), S. cyanea (36,14%). 
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3.2  Analyse moléculaire 

 Pour l'analyse moléculaire et la construction de l'arbre phylogénétique, les séquences 

nucléotidiques de l'ARNr 16S des espèces étudiées ont été alignées en utilisant l'algorithme 

« ClustalW » (Thompson et al., 1994) via le logiciel MEGA4. La figure 24 et la figure 25 

illustre les résultats avant et après l’alignement, présenté sous forme de séquences 

nucléotidiques. 

 
Figure 24. Séquences nucléotidiques d’ARNr 16S de 14 espèces et deux sous-espèces de 

Saccharomonospora avec le groupe extérieur Actinopolyspora algeriensis avant 

l’alignement. 

 

 

Figure 25. Séquences nucléotidiques d’ARNr 16S de 14 espèces et deux sous-espèces de 

Saccharomonospora avec le groupe extérieur Actinopolyspora algeriensis après 

l’alignement. 

 

Les séquences nucléotidiques des espèces étudiées ont été alignées, puis utilisées 

pour construire un arbre phylogénétique par Kimura-deux paramètres (Kimura, 1980) 

comme modèle substitutionnel et le Maximum de parcimonie (Kannan et Wheeler, 2012) 

comme méthode statistique. Les résultats obtenus sont présentés dans la figure 26. 
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Figure 26. Dendrogramme de type Maximum de parcimonie représentant les distances 

évolutives entre les espèces par l'utilisation de MEGA4. 

 

 

En utilisant les séquences d'ARNr 16S, un arbre phylogénétique a été créé pour 

évaluer les distances évolutives entre les espèces étudiées. En se basant sur les résultats de 

cette analyse, il a été démontré que les espèces proches de S. piscinae, par ordre descendant 

sont S. azurea, S. xinjiangensis, S. cyanea, S. colocasiae, S. glauca, S. saliphila, S. oceani, S. 

xiaoerkulensis, S. iraqiensis subsp. paurometabolica, S. amisosensis, S. marina, S. iraqiensis 

subsp. iraqiensis, S. halophila et enfin S. viridis. Pour confirmer le taux de similitude de la 

séquence de Saccharomonospora piscinae avec celle des autres espèces, l'outil EZbiocloud 

(anciennement EzTaxon) a été utilisé, par l’introduction de sa séquence dans cette base de 

données. Ensuite, les séquences sont traduites en un tableau de similarité qui révèle les 

distances évolutives entre les différentes espèces (Tableau 24).  

 

 

 

 

 

S. saliphila 

 S. xiaoerkulensis 

 S. piscinae 

 S. cyanea 

 S. xinjiangensis 

 S. azurea 

 S. colocasiae 

 S. glauca 

 S. viridis 

 S. amisosensis 

 S. marina 

 S. oceani 

 S. halophila 

 S. iraqiensis subsp. iraqiensis 

 S. iraqiensis subsp. paurometabolica 

 A. algeriensis 

56 

100 

86 

100 

26 
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Tableau 45. Le degré de similarité entre Saccharomonospora piscinae et les autres espèces 

du genre Saccharomonospora (Yoon et al., 2017). 

 

# Nom Auteurs Similarité 

par paires 

(%) 

incompatibilité/ 

Total 

Complétude  

(%) 

1 Saccharomonospora 

piscinae 

Tseng et al., 

2018. 

100 0/1451 100 

2 Saccharomonospora 

amisosensis 

Veyisoglu et 

al., 2013. 

96,14 56/1449 100 

3 Saccharomonospora 

azurea 

Runmao, 1987. 98,27 25/1447 100 

4 Saccharomonospora 

colocasiae 

Wattanasuepsi

n et al., 2017. 

97,53 34/1376 95,4 

5 Saccharomonospora 

cyanea 

Runmao et al., 

1988. 

97,65 34/1445 100 

6 Saccharomonospora 

glauca 

Greiner-Mai et 

al., 1988. 

97,44 37/1446 100 

7 Saccharomonospora 

halophila 

Al-Zarban et 

al., 2002. 

95,92 4/1430 100 

8 Saccharomonospora 

iraqiensis subsp. 

iraqiensis 

Ruan et al., 

1994. 

96,06 57/1445 100 

9 Saccharomonospora 

iraqiensis subsp. 

paurometabolica 

Wan, 2003. 96,53 

 

 

50/1443 100 

10 Saccharomonospora 

marina 

Liu et al., 

2010. 

 

96,13 56/1447 100 

11 Saccharomonospora 

oceani 

Zhang et al., 

2013. 

97,02 43/1443 99,7 

12 Saccharomonospora 

saliphila 

Syed et al., 

2008. 

97,17 41/1449 100 

13 Saccharomonospora 

viridis 

Pati et al., 

2009. 

 

95,78 61/1445 100 

14 

 

Saccharomonospora 

xiaoerkulensis 

Li et al., 2016. 96,96 44/1448 100 

 15 Saccharomonospora 

xinjiangensis 

Jin et al., 1998. 97,99 29/1445 100 

    La plateforme EZbiocloud utilise des séquences d'ARNr 16S de qualité pour effectuer des 

recherches basées sur la similarité dans des bases de données (Yoon et al., 2017).  

    Les résultats obtenus fournissent un pourcentage d'ordre de similarité (calculé à partir du 

rapport incompatibilité/total) par rapport à l'espèce de référence. Les espèces sont ensuite 
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classées dans un ordre de similarité décroissant : S. azurea (98,27%), S. xinjiangensis 

(97,99%), S. cyanea (97,65%), S. colocasiae (97,53%), S. glauca (97,44%), S. saliphila 

(97,17%), S. oceani (97,02%), S. xiaoerkulensis (96,96%), S. iraqiensis subsp. 

paurometabolica (96,53%), S. amisosensis (96,14%), S. marina (96,13%), S. iraqiensis 

subsp. iraqiensis (96,06%), S. halophila (95,92%) et en fin S. viridis (95,78%). 

   Le tableau 25 présente une comparaison entre les résultats de similarité obtenus par deux 

méthodes d'analyse différentes : l'étude chimiotaxonomique, qui se base sur la présence et 

l'absence des molécules cellulaires, et l'étude phylogénétique, qui se base sur l'analyse des 

séquences d'ARNr 16S. 

Tableau 46. Comparaison de similarité entre l’étude chimiotaxonomique et l’étude 

phylogénétique. 

 

Relation par rapport à 

l’espèce S. piscinae 

Etude 

chimiotaxonomique 

Coefficient de Dice 

Etude 

chimiotaxonomique 

Coefficient d’Ochiai 

Etude 

moléculaire 

S. piscinae / S. piscinae 100% 100% 100% 

S. piscinae / 

S. amisosensis 
41,79% 41,90% 96,14% 

S. piscinae / S. azurea 41,93% 41,93% 98,27% 

S. piscinae / S. cyanea 35,29% 36,14% 97,65% 

S. piscinae / S. 

colocasiae 
52,83% 53,60% 97,53% 

S. piscinae / S. glauca 47,27% 47,66% 97,44% 

S. piscinae / S. 

halophila 
60,52% 61,58% 95,92% 

S. piscinae / S. 

iraqiensis subsp. 

iraqiensis 

55,17% 55,30% 96,06% 

S. piscinae / S. 

iraqiensis subsp. 

paurometabolica 

49,05% 49,77% 96,53% 

S. piscinae / S. marina 58,46% 58,52% 96,13% 

S. piscinae / S. oceani 70,96% 70,96% 97,02% 

S. piscinae / S. saliphila 53,33% 57,60% 97,17% 
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Tableau 47. (Suite). Comparaison de similarité entre l’étude chimiotaxonomique et l’étude 

phylogénétique. 

 

Relation par rapport à 

l’espèce S. piscinae 

Etude 

chimiotaxonomique 

Coefficient de Dice 

Etude 

chimiotaxonomique 

Coefficient d’Ochiai 

Etude 

moléculaire 

S. piscinae / S. viridis 50% 50,02% 95,78% 

S. piscinae / 

S. xiaoerkulensis 
67,85% 68,25% 96,96% 

S. piscinae / 

S. xinjiangensis 
42,33% 43,11% 97,99 % 

Ordre de similarité 

PI/PIOCXAHAMAIIS

ACOVIIPGLXIAZA

MCY 

PI/PIOCXAHAMASAIICO

VIIPGLXIAZAMCY 

PI/PIAZXICYCOG

LSAOCXAIPAM

MAIIHAVI 

 PI : S. piscinae, OC : S. oceani, XA : S. xiaoerkulensis, HA : S. halophila, MA : S. marina, II : S. 

iraqiensis subsp. iraqiensis, SA : S. saliphila, CO : S. colocasiae, VI : S. viridis, IP : S. iraqiensis 

subsp. paurometabolica, GL : S. glauca, XI : S. xinjiangensis, AZ : S. azurea, AM : S. amisosensis, 

CY : S. cyanea. 

     

    La comparaison des deux méthodes révèle que l'ordre de similarité diffère pour les 

différentes espèces. Il convient de souligner que l'ordre de similarité peut varier entre les 

deux méthodes, car chaque analyse repose sur des critères différents. Par exemple, l'analyse 

moléculaire se fonde exclusivement sur les séquences d'un gène particulier, l'ARN 

ribosomal 16S (ARNr 16S), tandis que l'analyse chimiotaxonomique prend en compte les 

résultats de l'expression de multiples gènes, tels que ceux impliqués dans la biosynthèse des 

sucres, des acides aminés, des phospholipides, des ménaquinones et des acides gras (Bouras 

et Fartas, 2021).   

     Il a été observé que certains composés cellulaires, tels que le galactose, l’arabinose, 

l’acide méso-diaminopémilique (méso-DAP), MK09-(H4), étaient présents dans toutes les 

espèces de Saccharomonospora étudiées lors de l'analyse chimiotaxonomique, avec une 

fréquence de présence de 100%. Selon Nonomura et Ohara (1971) et Lechevalier et 

Lechevalier (1981), la paroi cellulaire de type IV est constituée de peptidoglycane contenant 

de l'acide méso-diaminopimélique, ainsi que d'hydrolysats cellulaires composés d'arabinose 

et de galactose, qui sont des sucres de type A. Selon Kroppenstedt (1985), les 

caractéristiques biochimiques de ce genre comprennent des ménaquinones de type 2 [MK-

8(H4), MK-9(H4)] sont également présents. À l'exception de S. iraqiensis subsp. 

paurometabolica, toutes les espèces contiennent MK-8(H4) selon les résultats démontrés 
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dans cette étude. Cette absence chez cette sous-espèce est due à un manque  d’analyses 

chimiotaxonomiques nécessaires. De ce fait, il est recommandé de considérer ces 

composants comme des biomarqueurs distinctifs du genre Saccharomonospora.   

        De manière générale, les espèces de Saccharomonospora étudiées présentaient 

également d'autres composés cellulaires tels que phosphatidyléthanolamine (PE), 

phosphatidylinositol (PI), phosphatidylglycerol (PG), diphosphatidylglycerol (DPG), C15:0, 

C16:0, iso-C15:0, iso-C16:0, iso-C16:1 H, iso-C17:0 et anteiso-C17:0  avec une fréquence de 

présence comprise entre 60% et 93,33%. D'après les recherches de Kroppenstedt en 1985, il 

a été observé la présence des acides gras de type 2a, ainsi que des acides gras 2-hydroxy 

comprenant principalement des acides gras iso-branchés et 2-hydroxy-branchés à 16 atomes 

de carbone. De plus, le phospholipide de type 2, principalement constitué d'hydroxy- et de 

lyso-phosphatidyléthanolamine.  En revanche, le reste des constituants n'étaient présents que 

dans un nombre restreint d'espèces, avec des pourcentages de présence allant de 6,66% et 

53,33%. Les coefficients de Dice et Ochiai utilisé dans l'analyse chimiotaxonomique montre 

que l'espèce S. oceani présente la plus grande similitude avec S. piscinae, avec un 

pourcentage de similarité de 70,96%. Les espèces S. xiaoerkulensis, S. halophila, S. marina, 

S. iraqiensis subsp. iraqiensis, S. saliphila, S. colocasiae, S. viridis, S. iraqiensis subsp. 

paurometabolica, S. glauca, S. xinjiangensis, S. azurea, S. amisosensis et S. cyanea avec des 

pourcentages de similarité respectifs de (67,85% et 68,25%), (60,52% et 61,58%), (58,46% 

et 58,52%), (55,17% et 55,30%), (53,33% et 57,60%), (52,83% et 53,60), (50% et 50,02%), 

(49,05% et 49,77%), (47,27% et 47,66%), (42,33% et 43,11%), (41,93% et 41,93%), 

(41,79% et 41,90%) et (35,29% et 36,14%). 

   L'étude moléculaire basée sur les séquences d'ARNr 16S traitées avec EZbiocloud révèle 

que les espèces les plus proches de S. piscinae sont S. azurea, S. xinjiangensis, S. cyanea, S. 

colocasiae, S. glauca, S. saliphila, S. oceani, S. xiaoerkulensis, S. iraqiensis subsp. 

paurometabolica, S. amisosensis, S. marina, S. iraqiensis subsp. iraqiensis, S. halophila et 

enfin S. viridis avec des pourcentages de similarité de (98,27%), (97,99%), (97,65%), 

(97,53%), (97,44%), (97,17%), (97,02%), (96,96%), (96,53%), (96,14%), (96,13%), 

(96,06%), (95,92%) et (95,78%), respectivement. 

               Les résultats de l'étude chimiotaxonomique basée sur l'indice de Dice et l'indice d'Ochiai 

et l'étude moléculaire basée sur les séquences du gène de l'ARNr 16S ont montré des 

différences dans l'ordre de similarité entre les espèces étudiées. Ces résultats suggèrent que 
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l'analyse chimiotaxonomique ne permet pas toujours de déterminer avec précision le rang 

hiérarchique des taxons étudiés. 

               L’utilisation des méthodes moléculaires pour la classification des microorganismes est de 

plus en plus courante en raison de leur précision et de leur fiabilité (malgré qu’elle soit basée 

sur un seul gène). En accord avec les recherches de Galluzzi et al., 2007, les méthodes de 

diagnostic moléculaire présentent des avantages potentiels en termes de sensibilité, de 

spécificité, de rapidité et de rentabilité par rapport aux autres méthodes d’identification 

microbienne. En revanche, l'hybridation ADN-ADN devient nécessaire pour parvenir à une 

identification définitive de l'espèce lorsque les similarités entre les séquences de l'ADNr 16S 

dépassent le seuil de pourcentage requis pour la détermination d'une nouvelle espèce 

(Bouras et Mahdi, 2021). 
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 Conclusion et perspectives  

  En conclusion, notre étude a permis d'approfondir la connaissance du genre 

Saccharomonospora en utilisant deux approches: la chimiotaxonomie, basée sur les 

coefficients de Dice et Ochiai, et la biologie moléculaire, utilisant les séquences d'ARNr 

16S. Grâce à ces deux approches, La composition biochimique de la paroi cellulaire, 

notamment les sucres, les acides aminés, les ménaquinones, les lipides polaires et les acides 

gras, a pu être identifiée, ainsi, L'analyse bio-informatique, impliquant l'utilisation d'outils 

tels que l'alignement par paires et multiple des séquences et l'analyse phylogénétique via une 

variété d'algorithmes et de logiciels, a permis de déterminer les distances évolutives entre les 

espèces et de construire des arbres phylogénétiques. 

   Les résultats ont montrés que la combinaison de ces deux méthodes a permis d'obtenir des 

informations complémentaires sur la similarité et la diversité des espèces étudiées. Les 

dendrogrammes de classification ascendante hiérarchique ont révélé la présence de plusieurs 

groupes d'espèces étroitement liées, tandis que l'analyse phylogénétique a confirmé la 

position taxonomique de chaque espèce dans le genre. En outre, ces méthodes ont 

contribuées à déterminer les espèces les plus proches de Saccharomonospora piscinae, S. 

ociani en utilisant les coefficients de Dice et Ochiai avec un pourcentage de 70,96%, et S. 

azurea en utilisant l’ARNr 16S avec 98,27%. De plus, les espèces identifiées comme les 

plus éloignées dans l’étude chimiotaxonomique sont S. amisosensis, S. cyanea, et dans 

l’étude moléculaire sont S. halophila et S. viridis. Ces résultats obtenus ont le potentiel d'être 

utilisés dans des applications biotechnologiques futures, notamment la découverte des 

nouveaux antibiotiques ou la production des composés d'intérêt industriel. 

      En somme, l’analyse chimiotaxonomique ne peut pas être considérée comme une base 

de classification des espèces car elle ne prend en compte qu'un nombre limité de 

caractéristiques biochimiques de la paroi cellulaire et ne fournit pas une vision complète de 

la parenté des espèces, ni d’identifier les caractéristiques génétiques communes qui 

pourraient être partagées par des espèces éloignées. A l’inverse, les analyses moléculaires se 

sont révélées être la méthode la plus précise, efficace et rapide pour établir la parenté et la 

classification taxonomique des espèces. Tout d'abord, elles permettent d'analyser l'ADN ou 

l'ARN des organismes, qui est une source d'information génétique universelle et très stable 

dans le temps. De plus, les techniques d'analyse moléculaire telles que la PCR (réaction de 
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polymérase en chaîne) et le séquençage de l'ADN ont connu des avancées technologiques 

majeures ces dernières années, permettant d'obtenir des résultats précis et fiables avec une 

grande rapidité et une très faible quantité d'échantillon. Enfin, ces analyses offrent une 

résolution fine des variations génétiques entre les espèces, ce qui permet d'établir des 

relations de parenté et des classifications taxonomiques précises. 

      Après avoir achevé cette étude, nous avons formulé certaines réflexions et 

recommandations qui pourraient être envisagées comme des perspectives pour améliorer les 

résultats obtenus : 

  Étendre l'analyse chimiotaxonomique : L'analyse chimiotaxonomique pourrait être 

étendue pour inclure d'autres composants biochimiques, tels que les pigments ou les 

enzymes, cela permettrait d'obtenir des informations complémentaires sur les 

caractéristiques des différentes espèces de Saccharomonospora. 

 Affiner l'analyse moléculaire : bien que l'étude actuelle utilise l'ARNr 16S comme 

marqueur moléculaire, il existe d'autres marqueurs moléculaires, tels que l'ARNr 

18S, qui pourraient être utilisés pour affiner l'analyse moléculaire et améliorer la 

résolution taxonomique. 

 Explorer d'autres indices de similarité chimiotaxonomique : tels que l'indice de 

Sempson et l'indice d’Horn, qui pourraient être utilisés pour évaluer la similitude 

entre les espèces bactériennes. 

 Élargir l'étude : Cette étude pourrait être élargie en incluant un plus grand nombre 

d'espèces de Saccharomonospora après validation. Cela permettrait d'obtenir des 

résultats plus précis sur les relations phylogénétiques entre les différentes espèces du 

genre. 

  Utiliser d'autres méthodes moléculaires : L'étude moléculaire pourrait être améliorée 

en utilisant d'autres méthodes, telles que le séquençage de l'ADN complet (l’ADN 

génomique). Cela permettrait d'obtenir des résultats plus fiables et plus complets. 

 Utiliser des outils bioinformatiques plus avancés : permettre de mieux comprendre 

les relations phylogénétiques entre les différentes espèces de Saccharomonospora 

comme : PAST 4.12b et MEGA11 (Molecular Evolutionary Genetics Analysis11).
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Annexe I 

  Séquences d’ARNr 16S des quatorze espèces et deux sous-espèces de Saccharomonospora 

étudiées. 
 

 

Le nom : Saccharomonospora_amisosensis__DS3030__JN989292 
 
GCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGGACGCTGAAGCTCAGCTTGCTGGGTG

GATGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGCCCTGTACTTCGGGATAAGCCTTGGAAACG

GGGTCTAATACCGGATAGGACACATCGTCGCATGGTGGTGTGTGGAAAGCCTTTGGGTGGTATGGGATG

AGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGGTGACGGGTAGCCGGCCTGAG

AGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATAT

TGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTC

TTTCGCCCAGGACGAAGGGTTTCGGCTTGACGGTACTGGGAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAG

CAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTG

TGTCACGTCTGCCGTGAAAACCTACGGCTTAACCGTGGGCGTGCGGTGGATACGGGCATCACTTGAGTT

CGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGC

GAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATA

CCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGTGCTGTTCACGTGTCCCGTGCCGTAG

CTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGG

CCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATG

CATCAGACGCATCCAGAGATGGGTGTTCCCTTGTGGTTGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGC

TCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCTATGTTGCCAGCGGGTTAT

GCCGGGGACTCGTGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATG

CCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCTGGTACAGAGGGTGGCGATACCGTGAGGTGGA

GCGAATCCCTTAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGTAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGTCGGAGTCGC

TAGTAATCGCAGATCAGCAGTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTC

ACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCTAACCCACGTTGGTGGGGGGGAGTGGTCGAAGGTGG

GACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTA 

 

Le nom : Saccharomonospora_azurea__NA-128__Z38017 

 
GCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGCTGAAGCCCAGCTTGCTGGGTG

GATGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGCCCTGTACTCTGGGATAAGCCTGGGAAACT

GGGTCTAATACCGGATAGGACACACTGCCGCATGGTGGTGTGTGGAAAGCTCCGGCGGTACAGGTTGA

GCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGA

GGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATT

GCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGGGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCCC

TTTCGCCAGGGACGAAGCGTAAGTGACGGTACCTGGAGAAGAAGCACCGGCCAACTACGTGCCAGCAG

CCGCGGTAATACGTAGGGTGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTGTGT

CACGTCTGCCGTGAAAACCTGCGGCTTAACCGTGGGCGTGCGGTGGATACGGGCATCACTTGAGTTCGG

TAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAA

GGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCC

TGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGCGCTGTTCACGTGTCCCGTGCCGTAGCTA

ACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCC

GCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATGCAC

CGGATCGCCTCAGAGATGGGGTTTCCCTTGTGGTCGGTGCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCG

TGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCCATGTTGCCAGCGGGTAATGC

CGGGGACTCGTGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCC

CCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCTGGTACAGAGGGTTGCGATACCGTGAGGTGGAGC

GAATCCCTTAAAGCCAGTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGTCGGAGTCGCTA

GTAATCGCAGATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCAT

GAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCCAACCCGCTTGCGGGGGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACT

GGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTACCGGAAGGTGCGGCTG 
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Le nom : Saccharomonospora_colocasiae__S265__MF185148 

 
TGCAGTCGACGCTGAAGCCCAGCTTGCTGGGTGGATGAGTGGCGAACGGGNGAGTAACACGTGGGTAA

TCTGCCCTGTACTCTGGGATAAGCCTGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATAGGACATTCCACCGCATGG

TGGGGTGTGGAAAGCTCCGGCGGTACAGGTTGAGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGC

CTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCC

AGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGC

GTGGGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCCCTTTCGCCAGGGACGAAGCGAGAGTGACGGTACCTG

GAGAAGAAGCACCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCAAGCGTTGTCCGGA

ATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTGTGTCACGTCTGCCGTGAAAACCTGCGGCTTAACCGTGG

GCGTGCGGTGGATACGGGCATCACTTGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAA

TGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGC

GAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTG

TGGGGCGCTGTTCACGTGTCCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGC

AAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGC

AACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATGCACTGGACCGGCGTAGAGATACGTCTTCCCTTGTGGCT

GGTGCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGC

GCAACCCTTGTCCCATGTTGCCAGCGGGTAATGCCGGGGACTCGTGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGG

AGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGGC

TGGTACAGAGGGTTGCGAGACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCCAGTCTCAGTTCGGATCGCAG

TCTGCAACTCGACTGCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGT

TCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCATGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCCAACC

CCTTGT 
 

Le nom : Saccharomonospora_cyanea__NA-134__Z38018 

GCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGCTGAAGCCCAGCTTGCTGGGTG

GATGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGCCCTGTACTCTGGGATAAGCCCGGGAAAC

TGGGTCTAATACCGGATAGGACGCCTCACCGCATGGTGGGGTGTGGAAAGTTCCGGCGGTACAGGTTGA

GCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGA

GGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATT

GCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGGGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCCC

TTTCGCCCGGGACGAAGCGCAAGTGACGGTACCGGGAGAAGAAGCACCGGCCAACTACGTGCCAGCAG

CCGCGGTAATACGTAGGGTGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTGTGT

CACGTCTGCCGTGAAAACCTGCGGCTTAACCGTGGGCGTGCGGTGGATACGGGCATCACTTGAGTTCGG

TAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAA

GGCGGGTCTCTGGGCCGAAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCC

TGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGTGCTGTTCACGCGTCCCGTGCCGTAGCTA

ACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCC

GCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATGCAC

CGGATCGCCTCAGAGATGGGGTTTCCCTTGTGGCTGGTGCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCG

TGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCCATGTTGCCAGCGGGTAATGC

CGGGGACTCGTGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCC

CCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGTGGGTGGCGATACCGTGAGGTGGAGC

GAATCCCTCAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGTCGGAGTCGCTA

GTAATCGCAGATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCAT

GAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCCAACCCTTCGGGGAGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACTGG

CGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTACCGGAAGGTGCGGCTG 

 

 

Le nom : Saccharomonospora_glauca__DSM_43769__Z38003 
 

GCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGCTGAAGCCCAGCTTGCTGGGTG

GATGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGCCCCGTACTCCGGGATAAGCCCGGGAAAC

TGGGTCTAATACCGGATAGGACACGCTATCGCATGGTGGTGTGTGGAAAGCTCCGGCGGTACGGGATGA

GCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGA

GGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATT
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GCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGGGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCCC

TTTCGCCCGGGACGAAGCGTAAGTGACGGTACCGGGAGAAGAAGCACCGGCCAACTACGTGCCAGCAG

CCGCGGTAATACGTAGGGTGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTGTGT

CACGTCTGCCGTGAAAACCTGCGGCTTAACCGTGGGCGTGCGGTGGATACGGGCATCACTTGAGTTCGG

TAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAA

GGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCC

TGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGTGCTGTTCACGTGTCCCGTGCCGTAGCTA

ACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCC

GCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATGCAC

CGGATCGGCGTAGAGATACGTCTTCCCTTGTGGCTGGTGCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCG

TGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCCATGTTGCCAGCGGGTTATGC

CGGGGACTCGTGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCC

CCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGC

GAATCCCTGAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGTAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGTCGGAGTCGCTA

GTAATCGCAGATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCAT

GAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCCAACCCCTTGTGGGAGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACTG

GCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTACCGGAAGGTGCGGCTG 

 

Le nom : Saccharomonospora_halophila__DSM_44411__AJ278497 

 
GTTTGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGCTGAAGCCGCT

TTCGGGTGGTGGATGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAATCTGCCCTGTACTCTGGGATAAG

CCTTGGAAACGGGGTCTAATACCGGATGGGACACTGCTTCGCATGGGGTGGTGTGGAAAGCTTCGGCGG

TACGGGATGAGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGC

CGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGT

GGGGAATATTGCACAATGGGCGGAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGT

TGTAAACCTCTTTCGCCCGGGACGAAGCGTCACAGTGACGGTACCGGGAGAAGAAGCACCGGCTAACT

ACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCG

TAGGCGGTGTGTCACGTCTGCCGTGAAAACCTGCGGCTTAACCGTGGGCGTGCGGTGGATACGGGCATC

ACTTGAGTTCGGCAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGCGCAGATATCAGGAGGAAC

ACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAG

GATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGACGCTGTTCACGTGTCCC

GTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAAT

TGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGG

GCTTGACATGCACCGGATCGCCTCAGAGATGGGGTTTCCCTTGTGGCTGGTGCACAGGTGGTGCATGGC

TGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCCATGTTGCC

AGCGGGTTATGCCGGGGACTCGTGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCA

AGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGAGGGTGGCGAGACC

GTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGTAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAG

TCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGC

CCGTCACGTCATGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCTCACGGCCCAACCGTTCGCGGGGGGAGTGGTCGA

AGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTACCGGAAGGTGCGGCTGGATC 

 

Le nom : Saccharomonospora_iraqiensis__DSM_44640__EF372523 

 
TACACATGCAAGTCGAACGCTGAAGCCACCTTCGGGTGGTGGATGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACAC

GTGGGCAATCTGCCCTGTACTCTGGGATAAGCCCTGGAAACGGGGTCTAATACCGGATAGGACATCGCC

TCGCATGGGGTGGTGTGGAAAGCTTCGGCGGTACGGGATGAGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGG

GTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGA

CACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGGAAGCCTGATGCAGC

GACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGCCCGGGACGAAGCGTAAAAGTGA

CGGTACCGGGAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCG

TTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTGTGTCACGTCTGCCGTGAAAACCTGCGGCT

TAACCGTGGGCGTGCGGTGGATACGGGCATCACTTGAGTTCGGCAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTA

GCGGTGGAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTAGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACG

CTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGG

CGCTAGGTGTGGGACGCTGTTCACGTGTCCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAG

TACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTA
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ATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATGCACCGGATCGCCTCAGAGATGGGGTTTCC

CTTGTGGCTGGTGCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCG

CAACGAGCGCAACCCTTGTCCCATGTTGCCAGCGGGTTATGCCGGGGACTCGTGGGAGACTGCCGGGGT

CAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTA

CAATGGCCGGTACAGAGGGTGGCGAGACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCCGGTCTCAGTTCG

GATCGTAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGT

GAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCATGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCACG

GCCCAACCGTTCGCGGGGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAA 

 

 

Le nom : Saccharomonospora_iraqiensis_subsp._paurometabolica__YIM_90007__AF540959 

TTAGAGTTTTGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGCTGAA

GCCGCTTCGGTGGTGGATGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAATCTGCCCTGTACTCTGGGA

TAAGCCCTGGAAACGGGGTCTAATACCGGATAGGACACTGTCTCGCATGGGGTGGTGTGGAAAGCTTCG

GCGGTACGGGATGAGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGG

GTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCA

GCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGGAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTT

CGGGTTGTAAACCTCTTTCGCCCGGGACGAAGCGTCACAGTGACGGTACCGGGAGAAGAAGCACCGGC

TAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGA

GCTCGTAGGCGGTGTGTCACGTCTGCCGTGAAAACCTGCGGCTTAACCGTGGGCGTGCGGTGGATACGG

GCATCACTTGAGTTCGGCAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGCGCAGATATCAGGA

GGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCG

AACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGACGCTGTTCACGT

GTCCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAA

GGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTA

CCTGGGCTTGACATGCACCGGATCGCCTCAGAGATGGGGTTTCCCTTGTGGCTGGTGCACAGGTGGTGC

ATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTNCCAT

GTTGCCAGCGGGTTATGCCGGGGACTCTTGGGAGACTGNCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATG

ACNTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTTACACATGCTACAATGGCCGGTACANAGGGTGGC

GAGACCGNGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGTAGNCTGNAACTCNACTGT

GTGAAGTCGGAGTCNCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACA

CACCGCCCGTCACGTCATGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCACGGCCCAACCGTTCGCGGGGGGAGT

GGTCAAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACAAAGTCT 

 

Le nom : Saccharomonospora_marina__XMU15__FJ812357 

 
GAGTTTGATCGTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGGACGCTGAAGCTC

AGCTTGCTGGGTGGATGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGCCCTGTACTTCGGGATA

AGCCTTGGAAACGGGGTCTAATACCGGGTAGGACACATCGTCGCATGGTGGTGTGTGGAAAGCCTTTCG

GGGTGGTATGGGATGAGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGGTGACG

GGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGC

AGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCT

TCGGGTTGTAAACCTCTTTCGCCCAGGACGAAAGGGTTTCGGGCTTGACGGTACTGGAGAAGAAGCACC

GGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAA

AGAGCTCGTAGGCGGTGTGTCACGTCTGCCGTGAAAACCTACGGCTTAACCGTGGGCGTGCGGTGGATA

CGGGCATCACTTGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGCGCAGATATCAG

GAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAG

CGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGTGCTGTTCAC

GTGTCCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAA

AGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTT

ACCTGGGCTTGACATGCATCAGACGCATCCAGAGATGGGTGTTCCCTTGTGGTTGGTGTACTGGTGGTG

CATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCTAT

GTTGCCAGCGGGTAATGCCGGGGACTCGTGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATG

ACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCTGGTACAGAGGGTGGC

GATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGTAGTCTGCAACTCGACTGC

GTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAGTCGCAGATCAGCAGTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACA

CACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCCAACCCCTGTTGGGGAGGGA
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GTGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTACCGGAAGGTGCGGCT

GGATCACCTCCTTAATC 

 

Le nom : Saccharomonospora_oceani__YIM_M11168__KC768771 

 
AACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGTACGCTGAAGCCGCTTCGGTGGTGGATGAGTGGCGA

ACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGCCCTGTACTTTGGGATAAGCCTTGGAAACGGGGTCTAATACC

GGATAGGACATGCTCTCGCATGGGGGTGTGTGGAAAGCTCCGGCGGTACGGGTTGAGCCCGCGGCCTAT

CAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGGTGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCC

ACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCG

CAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGGGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGCCCGGGAC

GAAGGGAGACTGACGGTACCGGGAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACG

TAGGGTGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTGTGTCACGTCTGCCGTG

AAAACCTGCGGCTTAACCGTGGGCGTGCGGTGGATACGGGCATCACTTGAGTTCGGTAGGGGAGACTG

GAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTG

GGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACG

CTGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGCGCTGTTCACGTGTCCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCG

CCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCG

GAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATGCGCCAGACATCCCCA

GAGATGGGGCTTCCCTTGTGGTTGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGT

TGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCTATGTTGCCAGCGGGTTATGCCGGGGACTCGTGG

GAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGG

GCTTCACACATGCTACAATGGCTGGTACAGAGGGTGGCGATGCCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAG

CCGGTCTCAGTTCGGATCGTAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATC

AGCAGTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAAC

ACCCGAAGCCCATGGCCCAACCTCTTTCGGGGGGAGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGA

CGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTACCGGAAGGTGCGGCTGGATCACCTCCT 

 

 

Le nom : Saccharomonospora_piscinae__BCRC_16893__GU121457 

 
AGAGTTTGAATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGCTGAAGC

TCAGCTTGCTGGGTGGATGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGCCCTGTACTCTGGGA

TAAGCCCGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATAGGACGCACTCCTGCATGGGGGTGTGTGGAAAGTTCCG

GCGGTACAGGTTGAGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGG

TAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAG

CAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGGGGGATGACGGCCTTC

GGGTTGTAAACCCCTTTCGCCCGGGACGAAGCGAGAGTGACGGTACCGGGAGAAGAAGCACCGGCCAA

CTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCT

CGTAGGCGGTGTGTCACGTCTGCCGTGAAAACCTGCGGCTTAACCGTGGGCGTGCGGTGGATACGGGCA

TCACTTGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGCGCAGATATCAGGAGGA

ACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAAC

AGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGCGCTGTTCACGTGTC

CCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGA

ATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCT

GGGCTTGACATGCGCCAGACAGCCCCAGAGATGGGGTTTCCCTTGTGGTTGGTGTACAGGTGGTGCATG

GCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCCATGTTG

CCAGCGGGTAATGCCGGGGACTCGTGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGT

CAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGAGGGTAGCGATA

CCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCTGGTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACTGCGTGA

AGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACC

GCCCGTCACGTCATGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCCAACCAGCCTTGTGCTGGGGGGAGT

GGTTCGAAGGTGGGANCTGGCGATTGGGACGAAGT 
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Le nom : Saccharomonospora_saliphila__YIM_90502__DQ367416 
 

GATTAGAGTTTGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGCTGA

AGCTCAGCTTGCTGGGTGGATGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGCCCTGTACTCTG

GGATAAGCCCTGGAAACGGGGTCTAATACCGGATATGACATGTCTCCGCATGGGGGTGTGTGGAAAGCT

CCGGCGGTACAGGTTGAGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGAC

GGGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGG

CAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGGGGGATGACGGCC

TTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGCTAGGGACGAAGCCTTTCGGGGTGACGGTACCTGGAGAAGAAGCACC

GGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAA

AGAGCTCGTAGGCGGTGTGTCGCGTCTGCCGTGAAAACCTGCGGCTTAACCGTGGGCGTGCGGTGGATA

CGGGCATCACTTGAGTTCGGCAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGCGCAGATATCAG

GAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAG

CGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGACGCTGTTCAC

GTGTCCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAA

AGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTT

ACCTGGGCTTGACATGCACCGGATCGCCCCAGAGATGGGGTTTCCCTTGTGGCTGGTGTACAGGTGGTG

CATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTATCCTAT

GTTGCCAGCGGGTAATGCCGGGGACTCGTGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATG

ACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCTGGTACAGAGGGTGGC

GATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCTGGTCTCAGTTCGGATCGTAGTCTGCAACTCGACTGC

GTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAGTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACA

CACCGCCCGTCACGTCATGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCGCGGCCCAACCGGGTTTTCCCGGGGGG

AGTGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTACCGGAAGGTGCGGC

TGGATCACCTCCTAAT 

 

 

Le nom : Saccharomonospora_viridis__NCIB_9602__Z38007 
 

GCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGCTGAAGCCGTCTTCGGGCGGTG

GATGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGCCCTGTACTCTGGGATAAGCCTGGGAAACT

GGGTCTAATACCGGATAGGACACGCTACCGCATGGTGGTGTGTGGAAAGCTTCGGCGGTACAGGATGA

GCCCGCGGCCTATCAGCTAGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAG

AGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATAT

TGCACAATGGGCGGAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGGGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCC

CTTTCGCCCGGGACGAAGCGAGAGTGACGGTACCGGGAGAAGAAGCACCGGCCAACTACGTGCCAGCA

GCCGCGGTAATACGTAGGGTGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTGTG

TCGCGTCTGCCGTGAAAACCTGCGGCTTAACCGTGGGCGTGCGGTGGATACGGGCACACTTGAGTTCGG

TAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCAGTGGCGAA

GGCGGGTCTCTGGGCCGAAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCC

TGGTAGTCCACGCCGTAAACGGTGGGCGCTAGGTGTGGGATGCTGTTCACGTGTCCCGTGCCGTAGCTA

ACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCC

GCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGCAC

TGGACCGGCGTAGAGATACGCCTTCCCTTGTGGCTGGTGCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCG

TGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCCATGTTGCCAGCGGGTAATGC

CGGGGACTCGTGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAAGTCATCATGCC

CCTTATGCCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCAGTACAGAGGGTTGCGAGACCGTGAGGTGGAGC

GAATCCCTTAAAGCTGGTCTCAGTTCGGATCGTAGTCTGCAACTCGACTACGTGAAGTCGGAGTCGCTA

GTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCAT

GAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCTAACCCCGTCAGGGGAGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACC

GGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTACCGGAAGGTGCGGCTG 
 

Le nom : Saccharomonospora_xiaoerkulensis__TRM_41495__KU511278 

 
AGTTTGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGCTGAAGCCCA

GCTTGCTGGGTGGAGGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGCCCTGTACTCTGGGATAA

GCCTGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATAGGACATGCTCTCGCATGAGGGTGTGTGGAAAGTTCCGGCG

GTACAGGTTGAGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAG
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CCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAG

TGGGGAATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGGGGGATGACGGCCTTCGGG

TTGTAAACCTCTTTCGCCCGGGACGAAGGGAGACTGACGGTACCGGGAGAAGAAGCACCGGCTAACTA

CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCAAGCGTCGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGT

AGGCGGTGTGTTACGTCTGCCGTGAAAACCTGCGGCTTAACCGTGGGCGTGCGGTGGATACGGGCATCA

CTTGAGTTCGGCAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGCGCAGATATCAGGAGGAACA

CCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGG

ATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGCGCTGTTCACGTGTCCCG

TGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAAACTCAAAGGAA

TTGACGGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCT

GGGCTTGACATGCACCGGACGCGTCCAGAGATGGGCGTTCCCTTGTGGCTGGTGTACAGGTGGTGCATG

GCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCTATGTTG

CCAGCGGGTAATGCCGGGGACTCGTGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGT

CAAGTCATCATGCCCCTCATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCTGGTACAGAGGGTGGCGATA

CCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGTAGTCTGCAACTCGACTACGTGA

AGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAGTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACC

GCCCGTCACGTCATGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCACGGCCCAACCCCCGTGTGGGGAGGGAGTG

GTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGAAGGGC 

 

 

Le nom : Saccharomonospora_xinjiangensis__DSM_44391__AJ306300 

 
CCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGCTGAAGCTCAGCTTGCTG

GGTGGATGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGCCCTGTACTCTGGGATAAGCCTGGG

AAACTGGGTCTAATACCGGATAGGACACATCACCGCATGGTGGTGTGTGGAAAGTTCCGGCGGTACAG

GTTGAGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCC

TGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGA

ATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGGGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAA

ACCCCTTTCGCCCGGGACGAAGCGAAAGTGACGGTACCGGGAGAAGAAGCACCGGCCAACTACGTGCC

AGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCG

GTGTGTCACGTCTGCCGTGAAAACCTGCGGCTTAACCGTGGGCGTGCGGTGGATACGGGCATCACTTGA

GTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGT

GGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGAAACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTA

GATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGCGCTGTTCACGTGTCCCGTGCC

GTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACG

GGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTG

ACATGCATCAGACGACTCCAGAGATGGGGTTTCCCTTGTGGCTGGTGCACAGGTGGTGCATGGCTGTCG

TCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCCATGTTGCCAGCG

GGTAATGCCGGGGACTCGTGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTC

ATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCTGGTACAGAGGGTTGCGATACCGTGA

GGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCCAGTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGTCGG

AGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGT

CACGTCATGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCCAACCCTTCGGGGAGGGAGTGGTCGAAGGT

GGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTACCGGAAGGTGCGG 

 

Le nom : Actinopolyspora_algeriensis__H19__HQ918195 

 
GTTTGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGACGGCGCGCTTCACACATGCAAGTCGAACGCTCGCACCCCG

TGTGGCTCTTTTCGAAGGGTTGGGGTGTGGGAGTGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGAGTAACCTGCCC

CGGGCGTGGGGATAACTCCGGGAAACTGGGGCTAATACCGGATGTGCTGCATGCCTCGCATGGGGTGTG

TGGGAAAGGTTCATYCYTGTGAGGGGGTGTTCCGGCCTGGGTGGGGCTCGCGGCCCATCAGCTTGTTGG

TGCGGTGAGGGCGTACCAAGGCGATGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACT

GAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATTTTGCGCAATGGGCGAAAGCCTGACG

CAGCGACGCCGTGTGGGGGAGGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCCCTTTCGGCCCTGACGAATGTGACGG

TAGGGGCTAAAGAAGCGCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTACGGCGCGAGCGTTG

TCCGGATTTACTGGGCGTAAAGGGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCGGTCGTGGAAATGCGCAGCTCAA

CTGGGCACGTGCGGCTGATACGGGCAGACTCGAGGGCGGTAGGGGCAAGCGGAATTCCTGGTGTAGCG

GTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGATGGCGAAGGCAGCTTGCTGGGCCGTTCCTGACGCTG
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AGGAGCGAAAGCATGGGTAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCATGCTGTAAACGTTGGGCGC

TAGGTGTGGGGACCGTTGTGGTGTCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGG

CCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCG

ATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATACACCGGATTGCCTCAGAGATGGGGTTTCCCTTGT

GGCTGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGTAAC

GAGCGCAACCCTTGTCCTGTGTTGCCAGCGGTTCGGCCGGGGACTCGCGGGAGACTGCCGGGGTCAACT

CGGAGGAAGGCGGGGACGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATG

GCCGGTACAGAGGGTGGCGAGACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCGGAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCG

GGGTCTGCAACTCGACCCTGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATA

CGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCATGAAAGTCGGTAACACCCTAAGCTCATGGTCCA

ACCACACGGTGTGTGGGGGGCGTGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTA

GCCGTACCGGAAGGTGCGGCTGGATCACCTCCTTT 
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Annexe II 

Matrice de similarité générée par PAST3 basée sur le coefficient de Dice des espèces 

appartenant au genre Saccharomonospora. 

 

 

Matrice de similarité générée par PAST3 basée sur le coefficient d’Ochiai des espèces 

appartenant au genre Saccharomonospora. 
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Annexe III 

Matrice de distance globale des espèces du genre Saccharomonospora. 

Espèce GLU MAN GAL RIB ARA XYL MAD Un S Glu Ala Gly Glucosamine LL-DAP méso-DAP Mur N-acètyl Mur

S. amisosensis 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0

S. azurea 0 0 1 0 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0

S. colocasiae 1 0 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1

S. cyanea 0 0 1 0 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 0

S. glauca 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0

S. halophila 1 1 1 1 1 0 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0

S. iraqiensis subsp. 

Iraqiensis 
0 0 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0

S. iraqiensis subsp. 

paurometabolica
0 0 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0

S. piscinae 1 1 1 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0

S. marina 0 0 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0

S. oceani 1 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0

S. saliphila 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0

S. viridis 0 1 1 1 1 0 0 0 1 1 1 0 0 1 0 0

S. xiaoerkulensis 0 1 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0

S. xinjiangensis 0 0 1 0 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0  
 

MK-7(H2) MK-7(H4) MK-8(H2) MK-8(H4) MK-8(H6) MK-9(H2) MK-9 (H4)  MK-9(H6)  MK-10(H4) PE PI PC PG PIM DPG GL PME

0 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 0 1 1 0 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 1 0 1 0 1 1 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1

0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1

0 0 0 0 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 0

0 0 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1

0 0 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1

0 0 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 0

0 0 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 0 1 0

0 0 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 0

1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0  



 Annexes 

 

XI 

 

LPE LPG PL (U) HPE NPG AL AP C12:0 C14:0 C15:0 C16:0 C17:0 C18:0 C14:1 w5c C15:0 2-OH C15:1 B C15:1 w 6c 

0 0 0 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 0

0 0 1 0 1 0 0 0 1 1 1 1 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 0 0 0 0 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 0

1 0 1 1 0 0 0 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 0

0 0 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1

0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 1

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 1 1 0 0 0 0 0  

 

 

C16:0 2-OH C16:1 C16:1 cis  9 C16:1 w6c C16:1 w7c C16:1 w 9c C17:0 w 8c C17:1 C17:1 w 6c C17:1 cis  9 C17:1 w 8c C17:1 w 9c 

0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0

0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 1

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 1

0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1

1 1 0 0 0 0 0 1 1 0 1 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0

0 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0

0 0 0 1 1 0 0 0 1 0 1 0

0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0

0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0  
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iso-C14:0 iso-C15:0 anteiso-C15:0 anteiso-C15:0 2-OH iso-C16:0 anteiso-C16:0 iso-C16:0 2-OH iso-C16:1 iso-C16:1 H

1 1 0 0 1 0 1 0 1

0 1 1 0 1 1 1 0 1

1 1 1 0 1 0 1 0 1

0 1 1 0 1 0 1 0 0

1 1 1 1 1 0 1 0 1

1 1 1 1 1 0 0 0 0

1 0 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 1 1 0 0 1 0

1 1 0 0 1 0 0 0 1

1 1 0 1 1 0 1 0 1

1 1 0 1 1 0 0 0 1

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 1 1 1 1 0 1 0 1

0 1 0 0 1 0 0 0 1

0 0 0 0 1 0 0 0 0  

anteiso-C16:0 iso-C17:0 iso-C17:0 2-OH iso-C17:1 iso-C17:1 w9c anteiso-C17:0 anteiso-C17:0 2-OH anteiso-C17:1 C iso-C18:0 10 Methyl C16:0 10 Methyl C17:0 

0 1 0 0 0 1 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 1 0 0

1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0

1 1 0 0 0 1 0 0 1 0 0

0 1 0 1 0 1 0 0 0 0 0

1 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0 1 1

0 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1

0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 1 0 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0  

 

 

 

 

 

 

 

 


