
Systématique  
= Taxonomie = Taxinomie  
 Science de la classification des organismes vivants.  

 Constituée de 3 domaines :    

 l’identification 

 la nomenclature : ensemble des règles établies 

pour donner un nom à un taxon 

 la classification : arrangement des organismes en 

groupes (taxons) selon leurs similitudes 
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Critères de taxonomie phénotypique  

 Caractères culturaux et physiologiques 

 Caractères morphologiques 

 Caractères biochimiques 

 Données chimiotaxonomiques 
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Taxonomie dichotomique 
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Taxonomie dichotomique 
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Approche probabiliste (numérique) 

Codage des données 

Prescott, DeBoeck Université 
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Approche probabiliste (numérique) 

Traitement des données 

 Coefficient de similitude de Jaccard Sneath : 

                Na 

   S(i,j) =  

     Na + Nb 

 

Na = nombre de caractères  chez i et j 

Nb = nombre de caractères  chez l’une des      

  deux souches seulement 
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Approche probabiliste (numérique) 

Traitement des données 

 S1 S2 S3 S4 S5 S6 

S1       

S2       

S3       

S4       

S5       

S6       
 

Activité : 

Consigne : compléter le tableau suivant en calculant les 

coefficients de similitude à partir des informations de la 

diapo n°5. 

Temps : 10 min. 
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Approche probabiliste (numérique) 

Interprétation des données 

Deux souches appartiennent : 

 

◦  à la même espèce si S  0,85 

 

◦  au même genre si S  0,65 
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Approche probabiliste (numérique) 

Construction de dendrogrammes 

Prescott, DeBoeck Université 9 



ADNx  
Marqueur 

de densité 

Gradient 

croissant de  

chlorure de 

Césium = 

gradient de 

densité 

Densité de l’ADN 

proportionnelle au 

GC% 

Détermination du GC% : 
Ultracentrifugation en gradient de  

chlorure de Césium 
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Détermination du GC% : 
Ultracentrifugation en gradient de  

chlorure de Césium 

Densité de l’ADN proportionnelle au 

GC% 

Ultracentrifugation 

60% 
40% 
20% 

80% 
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Détermination du GC% : 
Détermination de la température moyenne  

de fusion (ou de semi-dénaturation) 

GC% = 2,44 x (Tm-69,4) 

Prescott, DeBoeck Université 12 



Détermination du GC%  

Prescott, DeBoeck Université 13 



Hybridation ADN-ADN 
Principe 

Fragmentation : ADN 300-400 pb 

Dénaturation 

Hybride :  

ADN hétérologue 
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Hybridation ADN-ADN 
% d’hybridation à Tor 

 Fragmentation, dénaturation de l’ADN d’une 

souche X 

 Fixation sur membrane de nitrocellulose 

15 



Hybridation ADN-ADN 
% d’hybridation à Tor 

 Fragmentation, dénaturation de l’ADN des souches 

X et Y 

 Marquage radioactif 
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Hybridation ADN-ADN  
% d’hybridation à Tor 

 Hybridation : dépôt des ADN marqués sur la 

membrane (1 spot par souche) : Tor = Tm – 30°C 

ADN homologue ADN hétérologue 
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Hybridation ADN-ADN 
% d’hybridation à Tor 

 Mesure de la radioactivité 

  

    ADN hétérologue 

%Hybridation =                         x100 

    ADN homologue 
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Hybridation ADN-ADN 
Stabilité thermique des hybrides : Tm 

  Formation d’ADN 

homologue et 

hétérologue 

 Détermination de 

la Tm des deux 

types d’ADN 

Tm (°C) =  

Tm homo - Tm hétéro 

  

  

Tm homologue 

Tm hétérologue 
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Hybridation ADN-ADN 
Interprétation 

 Deux souches appartiennent à la même 
espèce si : 

    % Hybridation  70% 

     Tm ≤ 5°C 

 

 Deux souches appartiennent au même 
genre si :  

    % Hybridation  30% 
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Arbre phylogénétique des 

Entérobactéries par hybridation 

ADN-ADN 

 

Prescott, DeBoeck Université 21 



RFLP  
Restriction Fragment Length Polymorphism 

 

Animation : Enzyme de restriction  

Animation : RFLP 
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Activité : 

Consigne : visualiser les deux vidéos. Rédiger le principe de 

la technique RFLP. 

Temps : 10 min. 

Enzymesrestriction.swf
https://www.youtube.com/watch?v=pDHCHa1C85Y
Enzymesrestriction.swf
https://highered.mheducation.com/olcweb/cgi/pluginpop.cgi?it=swf::535::535::/sites/dl/free/0072437316/120078/bio20.swf::Restriction Fragment Length Polymorphisms


Séquençage : 

gène codant 

l’ARN16S  

 ARN ribosomal trouvé 
chez toutes les espèces 
(petite sous unité) 

 

 Séquençage facile : petite 
taille (1500-1600 pb) 

 

 Régions très conservées : 
comparaison de souches 
éloignées 

 

 Régions variables : 
comparaison de souches 
proches 

Nature Review Microbiology 23 



Séquençage du gène codant 

l’ARN16S : séquences signatures  

spécifiques des trois domaines 

Perry, Dunod 24 



Arbre phylogénétique basé sur la 

comparaison des ARN 16S et 18S  

Perry, Dunod 
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Amplification génique par PCR 

Animation principe PCR 

Amorces spécifiques d’un taxon  

(espèce, genre, famille…) 

Identification ou comparaison de souches 
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https://www.youtube.com/watch?v=IaKXv1JqBtY


Les trois domaines de Karl Woese 

Bacteria Archaea Eukarya 

Noyau - - + 

Ribosome 70S 70S 80S 

Histones - + + 

ADN circulaire + + - 

Peptidoglycane + - - 

Méthanogenèse - + - 

Croissance au delà 

de 100°C 

- + - 
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Classification de Bergey 

Fichier de synthèse 
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DocBergey.doc


Classifications fonctionnelles 
distinction de souches différentes dans une même espèce 

 Sérovars 

   = sérotype 

 
 

 Pathovars

   

 

 Phagovars 

   = lysotype

   

 ensemble de souches présentant 

une même spécificité 

antigénique 
 

ensemble de souches provoquant 

un même syndrome clinique 

 

 ensemble de souches présentant 

un même profil de sensibilité 

aux bactériophages 
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Puces à ADN 

Fac Similé n°2677 30 


