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Systématique
= Taxonomie = Taxinomie
» Science de la classification des organismes vivants.
» Constituée de 3 domaines :

v’ I'identification

v la nomenclature : ensemble des régles établies

pour donner un nom a un taxon

v la classification : arrangement des organismes en

groupes (taxons) selon leurs similitudes
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Criteres de taxonomie phéenotypique

e Caracteres culturaux et physiologiques
e Caracteres morphologiques
e Caracteres biochimiques

* Donnees chimiotaxonomiques



Taxonomie dichotomique

Bacilles Gram- peu exigeants
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ENTEROBACTERIES
Y Y
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VP-
/ \ TDA-
- - - - - 11- . w
Vrease Lrease —eer Salmonella |_Shigella
LDC + -
Escherichia | Citrobacter| Hafpja | Shigella| Yersinia| Salmonella H,S +
sonnel | pestis Citrate +
[ Ddle [~ v : : : : Mopig| =
Citrate - + v A4
LDC () - - -
H,5 - WV - Y
ODC + () 1"'_ - - — TDA+ Proteus | Morganella | Providencia
Lactose + V v H-S T _
Citrate WV =+
> VP+ Klebsiella| Fnterobacter | Serratia| Hafnia | ODC Vv +
LDC * v + + | Gelatinase +
oDc v v Envahissement + +
ADH Vv Indole W + +
Lactose + + Urgase + + -
Gélatinase + Mannitol v
Uréase T
%?E{::;E - ;:_) : : W = caractére variable en fonction des espéces
Indole W ) Vv +(-) =caractére généralement positif
Gaz — v - (+) = caractére geéneralement negatif
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. Approche probabiliste (humerique)

Codage des données
Souches Réponse aux tests Ty & Top
Sy 001 001 OI1 111 101 000 00
Sa 111 011 000 011 101 010 00
Sq 001 001 o011 101 011 000 10
Sq 001 100 011 1I1 101 000 00
Ss 010 001 011 101 011 000 10
Se 011 011 000 011 101 010 00

T T e s e e

Prescott, DeBoeck Université
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Approche probabiliste (numerique)
Traitement des données

o Coefficient de

similitude de Jaccard Sneath :

S(i,j) =

Na = nombre ¢
Nb = nombre ¢

Na

Na + Nb

e caracteres @ chez i et |
e caracteres @ chez 'une des

deux souc

nes seulement
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Approche probabiliste (numerique)
Traitement des données

| Activite :

Consigne : compléter le tableau suivant en calculant les
coefficients de similitude a partir des informations de la

diapo n°5.

Temps : 10 min.

Sl

S2

S3

S4

S

S6

Sl
S2
S3
S4
SO
S6
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Approche probabiliste (numerique)
-_Interpretation des données

» Deux souches appartiennent :

> a la méme espece si S > 0,85

° au méme genre si S > 0,65
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3 0,200

A
C

pproche probabiliste (numerique)
onstruction de dendrogrammes

0,300 0,400 0.500 0.600 0.700 0.800 0.900 |

Prescott, DeBoeck Université
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Determination du GC% :

% Ultracentrifugation en gradient de
=== chlorure de Césium
‘ Gradient
' | croissant de
' chlorure de
' ' Césium =
Marqueur gradient de

ADNX de densité densiteé
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=% Détermination du GC% :
'Ultracentrifugation en gradient de
chlorure de Césium

N

|l

Densite de 'ADN proportionnelle au
GC%

Ultracentrifugation

20%
40%

60%
80%
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Determlnatlon du GC% :

Deétermination de la température moyenne
de fusion (ou de semi-dénaturation)

1.5
/,____

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

[
|

1.4

Absorbance relative a 260 nm

- O
70°C 80°C T 90°C 100°C

Prescott, DeBoeck Université
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»  Determination du GC%

Organisme Pourcentage G+C Organisme Pourcentage G+C Organisme Pourcentage G+C
Bactéries Streptomyces 69-73

Actinomyces 59-73 Sulfolobus 31-37 Moisissures visqueuses

Anabaena 38-44 Thermoplasma 46 Dictyostelium sp. 22-25
Bacillus 32-62 Thiobacillus 52-68 Lycogala 42
Bacteroides 28-61 Treponema 25-54 Physarum polycephalum 38-42
Bdellovibrio 33-52

Caulobacter 63-67 Algues Mycetes

Chlamydia 41-44 Acetabularia mediterranea 37-53 Agaricus bisporus 4
Chlorobium 49-58 Chlamydomonas sp. 60-68 Amanita muscaria 57
Chromatium 48-70 Chlorella sp. 43-79 Aspergillus niger 52
Clostridium 21-54 Cyclotella cryptica 41 Blastocladiella emersonii 66
Cytophaga 33-42 Euglena gracilis 46-55 Candida albicans 33-35
Deinococcus 62-70 Nitella 49 Claviceps purpurea 53
Escherichia 48-52 Nitzschia angularis 47 Coprinus lagopus 52-53
Halobacterium 66-68 Ochromonas danica 48 Fomes fraxineus 56
Hyphomicrobium 59-67 Peridinium triquetrum 53 Mucor rouxii 38
Methanobacterium 32-50 Scenedesmus 52-54 Neurospora crassa 52-54
Micrococcus 64-75 Spirogyra 39 Penicillium notatum 52
Mycobacterium 62-70 Volvox carteri 50 Polyporus palustris 56
Mycoplasma 23-40 Rhizopus nigricans 47
Myxococcus 68-71 Protozoaires Saccharomyces cerevisiae 36-42
Neisseria 47-54 Acanthamoeba castellanii 56-58 Saprolegnia parasitica 61
Nitrobacter 60-62 Amoeba proteus 66

Oscillatoria 40-50 Paramecium sp. 29-39

Prochloron 41 Plasmodium berghei 41

Proteus 38-41 Stentor polymorphus 45

Pseudomonas 58-70 Tetrahymena sp. 19-33

Rhodospirillum 62-66 Trichomonas sp. 29-34

Rickettsia 29-33 Trypanosoma sp. 45-59

Salmonella 50-53

Spirillum 38

Spirochaeta 51-65

Staphylococcus 30-38

o eis datiaiy 33-34 Prescott, DeBoeck Université
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Hybrldatlon ADN-ADN

Principe

Fragmentation : ADN 300-400 pb
Denaturation

é é_.
' A.

ADN heterologue
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‘Hybridation ADN-ADN
'% d’hybridation a Tor

—> Fragmentation, denaturation de ’ADN d’une
souche X
— Fixation sur membrane de nitrocellulose

15



# Hybridation ADN-ADN
é.j—'* % d’hybridation a Tor

s —> Fragmentation, dénaturation de ’ADN des souches
XetY

—> Marquage radioactif

Q0




#%, Hybridation ADN-ADN

£ |9 d’hybridation 2 Tor

é_‘ — Hybridation : dépét des ADN marqués sur la
membrane (| spot par souche) : Tor = Tm — 30°C

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

— Mesure de la radioactivite

%Hybridation =

ADN hétérologue

ADN homologue

x100
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— Formation ADN
homologue et
hetérologue

>

. Hybridation ADN-ADN
Stabilite thermique des hybrides : ATm

— Deétermination de
la Tm des deux

types dADN

Tm homologue

ATm (°C) =
Tm homo - Tm hétéro

Tm hetérologue
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Hybrldatlon ADN-ADN

Interpretation
e Deux souches appartiennent a la méme
espece si :
¥~ % Hybridation > 70%
¥ ATm < 5°C

e Deux souches appartiennent au méme
genre si :

¥~ % Hybridation > 30%
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Ancétre commun

Prescott, DeBoeck Université
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RFLP

Restriction Fragment Length Polymorphism

Activite :

Consigne : visualiser les deux vidéos. Rediger 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

—

=

e
o4 B
? (4
g & "
U-6
1720 1050 @ 61100 g 1
i a4 P,
100, UACA 0 P AARL ACaacC  ccuuauccuuue 'ubec toeU
AAuG AUCUGG AGGAAY G écc . = s G
" g . . A ‘6uuc uccuca GEOGU AGGAAAG AAGG GCCG
“UGGCG y G UGGACCUUARGA,, , (G CGS" 10 ‘}U P F N 5 .
6 50 G- ¢ - L ]
= ™ € % &
g ¢ A -9 g%
o G- C
G- C u A 03 10604 AP Aql
.87 "8 & WO R_@ o G-
oA G §-§ ve &% | A
g-¢ § % w -8 SF
§ %, BB b ¥ &.4
c-g mody & GAUGAGAAY Qoo 8:1
U-A AHE g
" V4 g (= | "eacuvuue, Ao, CG“GVA ( 4
ARG 0 Y o | g ¢ w0 Ba Cagl 1o
:ueoc* e caucucAucocand cé g-2 0 Ry 90
5 ey AU AR N 40 ) D,
IGCCE  GUGUAGACUGAUUGUUUGG, B P £ e 5%
AR f AT g 80 & Gy Lo o Aals ¢
(4 Vs L 3
€6 a, % u,ﬁ‘ﬁc“ A(C“Uagé 0
0% )| By & 4 c-§
a0 WL, . i 3 eV
GV:CGACUIF & 4 0 & £ ¢
’ Ccfb Pt -~ €, AC ¢
o geeaseucy o Ec o [-6 OaA
70 & = Bsso v, e Aeod! <
v 0 Sua -  § ¥
p GGG Gooeg, OA g
x TAED )
u VUGG
T P
g 3 5°
Ug S, c ' Y
AruuGACCGeaeecs aeas® o)
C GG UAC . A
Y o A gopouuccoocg My %,
AGUYUC I | [
[ g 9% ~
< AA 51 A
é g ¢ Gc Gy,
] B uAACCGuAGGOccbc
42 Y u . .
10 A § ¢ guwoscoused, %%,
A A 4 81530 L Y
AGCCUGAUGCAG € 4 B 'Y R
DI 4 \ 71 .
P AN - o8- f | 1
‘ ¢ Vi 14
B " . L0 &
é—,“u Accu cAm".AAcAAccu“ 3
b Gy, N reuguuucuued B8
Gl AP, _gshe 00 - d R6:1,301-1,542
o° ) 5 RS: 1,051-1,300
g R4:751-1,050
X R3: 501-750
66‘ 4 R2:251-500
[
00 =ff R1:1-250
CAG K( GA 143 470
¥ G y e
ucg y £ A
c
260 u/\ N [
o4 . &
1-f Vo
g8
| o | &
§ ¢
S P ‘A
1 A
'S ?
8 14
“g P Yo
| o |
§ 8.
Y ‘:‘ AUA
1. geaecucul® “Me0egS” Weuacuag,
§ S D |
UCCGGGGAG cC, AUGGCA
Rgo0CAg e
A 1
e v Nature Review Mlcroblology
190 2“38

Séquengage :
ene codant
FTARN | 6S

« ARN ribosomal trouve
chez toutes les especes
petite sous unite)

e Sequencgage facile : petite
taille (1500-1600 pb)

» Régions tres conservées :
comparaison de souches
eloignees

* Régions variables :
comparaison de souches
proches
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Sequengage du gene codant
'TARN | 6S : séquences signatures
specifiques des trois domaines

||

Signatures oligonucléotidiques® Position approximative® Archaea Bacteria

S e e bt LTIV R
AAACUCAAA 910 3 100
AAACUUAAAG 910 100 0
YUYAAUUG 960 100 g
CAACCYYCR 1110 0 > 95
UCCCUG 1380 > 95 0
UACACACCG 1400 0 > 99
CACACACCG 1400 100 0

Y, n‘importe quelle pyrimidine ; R, n'importe quelle purine.
® Voir figure 11.11¢ pour le schéma de numérotation de I’ARNr 16S.
¢ L'occurrence indique le pourcentage d’organismes examinés contenant cette séquence dans chaque domaine.

Perry, Dunod

Occurrence chez les¢

Eukarya
i
0
100
100

100
100
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Arbre phylogéeneétique base sur la
comparaison des ARN |6S et |18S

{

PROCARYOTES EUCARYOTES
[ I [ I
Bacteria Archaea Eukarya
- Animaux
Bactéries vertes Entamoebae Moisissures

glaireuses
non sulfureuses Euryarchaeota g
: Champignons
Mitochondries Methanosarcina
&ri Methano- Halophiles Plantes
— Bag:rt:r:es (;';enarchaeota bacterium extré?nes
rotéobactéries ermoproteus i
positif . .p Methano- Cilliés
Chloroplaste Pyrodlct/u\m \ coccus Thermoplasma
Hiiaa Cyanobacteria Thermococcus\ —
avobacteria 5 5 agellés
Crénarchaéotes Pyrolobus 9

marins Methanopyrus

Parabasiliens
Korarchaeota

Thermotoga

Nanoarchaeota

Thermodesulfobacterium Microsporidies

Aquifex \ Diplomonadines

Ancétre (Giardia)
Perry, Dunod universel
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. Amplification genique par PCR

Amorces specifiques d’un taxon

(espece, genre, famille...)

A 4

|dentification ou comparaison de souches



https://www.youtube.com/watch?v=IaKXv1JqBtY

' Les trois domaines de Karl Woese

LI

_

Noyau
Ribosome 70S 70S 80S
Histones - + +
ADN circulaire + + -
Peptidoglycane + - _
Méthanogenese - + _
Croissance au dela - + -

de 100°C
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Classification de Bergey


DocBergey.doc

N

Classifications fonctionnelles

distinction de souches differentes dans une méme espece

||

= ensemble de souches présentant
une méme spécificite
antigenique

= Sérovars
= serotype

= Pathovars —> ensemble de souches provoquant
un meme syndrome clinique

= Phagovars ensemble de souches présentant
= lysotype C—>  un méme profil de sensibilite
aux bacteriophages



Puces a ADN

IN pour une eau plus pure

gt-quatre parametres actuels
facon a anticiper sur les régle-
ntations futures.

1 technologie sera fournie par
néricain Affymetrix, le leader
ndial des puces a ADN, déja
tenaire de BioMérieux dans
diagnostic médical. Une
e a ADN est constituée
n support de 1 centi-
tre carré environ, sur
uel sont fixées des
aines de milliers
sondes molécu-
res. Celles-ci

~ Plusieurs
* dizaines

it capables de milliers
reconnaitre, de sondes
s’hybridant moléculaires

" sur une puce
de 1 centimétre
carré.

:c eux, des brins
DN identiques, spéci-
ues des micro-organismes
isents dans ’eau & analyser. Les chercheurs de
« lecture » de la puce par un la Lyonnaise se char-
'on laser permet de repérer ces geront de la mise au
yridations, grace a des mar- | point des méthodes de préparation

Fac Similé n°2677



