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Introduction Générale 

 
Jusqu'au début des années 1970, on a considéré que les plantes et les animaux étaient 

les meilleures sources d’enzymes. Cependant, différents micro-organismes ont été intensivement 

utilisés pour la biosynthèse des enzymes hydrolytiques [1]. 

Les champignons filamenteux sont source d'environ 40% d'enzymes disponibles, ils 

sont développés comme étant des meilleurs systèmes de production d'enzymes en raison de leurs 

capacités à sécréter de grandes quantités d'enzymes adaptées aux applications industrielles [2]. 

Les champignons microscopiques filamenteux sont nommés selon des règles internationales 

précises énoncées au XVIIIème siècle par Carl Von Linné, comprenant un nom de genre, suivi 

du nom de l’espèce et du nom de l’auteur l’ayant décrit. L’identification des champignons repose 

sur des critères macroscopiques, microscopiques et moléculaires après isolation et culture sur 

milieux de culture.  

Les critères macroscopiques reposent sur l’observation des colonies et de leur 

couleur recto et verso, leur taille, leur relief, leur aspect (filamenteux, collant), leur transparence 

(opaque, translucide), l’allure des contours et la pigmentation. Les critères microscopiques sont 

fondés sur l’aspect morphologique des différentes structures des champignons : le type de thalle 

(septé ou non), la couleur des hyphes (foncées ou claires), la forme des spores, l’origine des 

spores (endogène ou exogène), la forme des têtes (en forme de pinceau, aspergillaire). 

Outre des critères morphologiques, il existe des techniques bio-informatiques modernes, 

améliorées qui sont plus rapides et plus précises et jouent un rôle crucial dans la recherche 

biologique d'aujourd'hui. 

La bio-informatique est un domaine multidisciplinaire d'intérêt croissant en médecine, 

en biologie et en génétique, apparue ces dernières années, et peut également être définie comme 

un concept général traitant de toutes les applications des technologies de l'information au 

domaine de la biologie moléculaire. En d'autres termes, elle est à l'interface de la biologie 

(sciences du vivant) et de l'informatique.  

L'objectif principal de la bio-informatique est d’accroître notre compréhension des 

processus biologiques et permettent une identification précise des espèces. 

Les biologistes, aujourd’hui travaillent sur des systèmes complexes concernant les cellules 

vivantes, l'évolution de la vie sur la planète, l'ADN ou encore le cerveau humain. La collecte et 

l'interprétation de toutes ces données se fait désormais via des outils numériques comme les 
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logiciels spécialisés. 

Cette discipline applique plusieurs méthodes pour résoudre des problèmes 

biotechnologiques. Le développement récent de la technologie de séquençage a révolutionné les 

domaines de l'écologie microbienne. Dans ce travail, nous visons l'identification d’un isolat 

fongique par les outils bio-informatiques afin de gérer et interpréter pleinement les données de 

séquences trouvées lors de l'identification par la méthode phénotypique. 
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Chapitre I : Étude bibliographique 

I. Généralités sur Sarocladium kiliense  

Sarocladium Kiliense, anciennement connu sous le nom d’Acremonium Kiliense [3]. 

C’est un champignon saprophyte ubiquitaire que l’on trouve couramment dans l’environnement 

[4], souvent impliqué comme agent opportuniste dans les infections humaines [4], il est 

également responsable de mycétomes et d’infections oculaires secondaires à des lésions 

pénétrantes dans les pays tropicaux. 

Même si les rapports d’infections par cet agent soient limités, on observe une augmentation des 

infections causées par Sarocladium Kiliense, associée à des affections susceptibles d’altérer le 

système immunitaire [5]. 

Les recherches sur Acremonium Kiliense sont essentiellement axées sur la thérapie anti-

infectieuse qui impliquait le traitement avec l’amphotéricine B (AMB) et qui s’avère être 

efficace [6]. 

I.1. Taxonomie du genre Sarocladium 

La taxonomie d’Acremonium a été revue après une étude phylogénétique moléculaire récente, et 

depuis certaines espèces pathogènes voir animales et végétales ont été transférées à Sarocladium 

[7]. 

Les deux genres Acremonium et Sarocladium présentent des caractères communs, ils sont 

morphologiquement similaires et membre du même ordre des Hypocreales, mais ils restent 

phylogénétiquement distants. 

 L’espèce Acremonium est apparentée aux Bionectriacées. Tandis que l’espèce 

Sarocladium est toujours considérée comme incertae sedis [3]. 

 La distinction entre les deux espèces réside dans l’aspect morphologique :  

 Sarocladium se différencie d’Acremonium par ses phialides allongés s'élevant solitaires 

sur des hyphes végétatifs ou sur des conidiophores peu ramifiés ou ramifiés de façon répétée, 

ainsi que par la production d'adélophialides abondants et de conidies allongées [3]. 

 Quant à l’espèce Acremonium, elle se définit par ses conidiophores principalement non 

ramifiés ou faiblement ramifiés basitoniquement [7]. 

I.2. Classification d’espèce 

La classification est définie comme étant le classement des espèces dans un système hiérarchique 

de ressemblance morphologique et biologique, l’espèce est classée dans un genre et en reçoit le 

nom. L’épithète d’espèce jointe au nom de genre forme le binôme, nom qui désigne l’espèce [8]. 
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I.3. Classification scientifique de «Sarocladium Kiliense» 

Royaume : Champignons  

Division : Ascomycota  

Classe : Sordariomycètes  

Ordre : Hypocréales  

Genre : Sarocladium  

Espèce : S.Kiliense 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 1 : Aspect microscopique de Sarocladium kiliense [9]. 

I.4. Nomenclature 

La nomenclature règle la construction des noms, leur validité, leur légitimité ainsi que leur 

priorité, retenant ainsi un seul nom correct par taxon. L’attribution de nom d’un taxon connu à 

un individu lui confère son appartenance à ce dernier et cela se fait après son identification. Si 

aucune identification n’est faite le spécimen peut alors représenter un taxon non encore décrit 

«une nouvelle espèce». Enfin la nomenclature repose sur l’observation des caractères des 

individus, ces caractères sont morphologique et biologique [8]. 

 

II. Identification  

L’identification précise des espèces fongiques est indispensable et fait essentiellement appel aux 

caractères culturaux (identification macroscopique) et à la morphologie (identification 

microscopique [10]. 

 

II.1. Identification macroscopique 

L'identification se fait à l'œil nu et elle se base essentiellement sur les caractères suivants [11] : 

 La vitesse de croissance des colonies (rapide, moyenne ou lente). 

 La texture des colonies. 
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 La couleur des colonies.  

 La couleur du revers de la culture.  

 Le mode de reproduction. 

 Le mode de sporulation. 

 

II.2   Identification microscopique 

L'étude microscopique du mycélium est basée sur la mise en évidence de la plupart des éléments 

importants de la colonie à examiner [12] :  

  Les types de spores sexuelles (oospores, zygospores, ascospores, basidiospores) ou 

asexuées [13]  

 L'absence ou présence de cloisons. 

 Couleur des filaments mycéliens. 

 Mode de ramification des cloisons.  

 Différenciation des thallospores. 

 

III. Problèmes d'utilisation de la morphologie seule dans l'identification des 

champignons au niveau de l'espèce 

Traditionnellement, les mycologues utilisent les deux techniques précédentes (macroscopique et 

microscopique) comme seul moyen pour l'identification des espèces fongiques, et jusqu’à ce 

jour, elles sont encore adoptées comme moyen d'identification des espèces au sein de la 

communauté mycologique [14] malgré leur inefficacité qui sera expliquée ci-dessous : 

 Une identification correcte et cohérente de certains genres ne peut pas se faire dans les 

laboratoires équipés uniquement du matériel de base [15] et manquant de personnel formé en 

mycologie. 

 Les observations microscopiques sont rarement correctes, vu que tous les champignons 

ne forment pas des caractéristiques macro et micro-morphologiques distinctives malgré leur 

croissance visible sur un milieu de culture commun [16] 

 Les caractères morphologiques peuvent souvent être trompeurs même pour les 

mycologues qualifiés en raison de l'hybridation [17] [18], spéciation cryptique [19] [20] et 

évolution convergente [21]. Ainsi qu'en raison de la possibilité d'absence des groupements précis 

dans un cadre évolutif, principalement au niveau de l'espèce [22]. 

 Pour les champignons qui sporulent en culture, les structures asexuées, telles que la 

forme et la taille des conidies/spores, peuvent souvent présenter des caractères hautement 
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plastiques, ce qui rend l'identification difficile [23]. 

 Pour toutes ces raisons, il est nécessaire de développer de nouvelles méthodes 

d’identification et de classification fongique basées sur des séquences d'ADN. 

 

IV. Identification bio-informatique 

Il y'a plus de deux décennies, White et ses collaborateurs ont commencé à utiliser des données 

moléculaires pour identifier les champignons [14].  Le concept est de concevoir des amorces 

pour les gènes existants dans la plupart ou même tous les génomes étudiés, avec une 

amplification et un séquençage facilité [24]. 

Des amorces universelles ont été recherchées entre les années 1980 - 1990 pour amplifier 

certains fragments d’intérêt et analyser les relations phylogénétiques entre les champignons. 

Cependant, le gène cible doit contenir des régions variables non codantes qui peuvent être 

mutées afin de pouvoir distinguées les différents types de champignons [24]. 

 

IV.1   Code-barres fongique 

Le code-barres est un projet basé sur l’ADN proposé pour l'identification fongique, les 

chercheurs considèrent qu'un cours fragment d’ADN peut être utilisé pour diagnostiquer les 

taxons.   

En 2003 Hebert et son équipe, ont introduit la notion de code-barres en expliquant, à partir du 

principe qu’à chaque position de la séquence ADN, il existe une possibilité d’incorporation d’un 

des quatre nucléotides différents, cela peut donc générer par exemple pour une séquence de 15 

nucléotides plus d’un milliard de « codes » possibles [25]. Ainsi, en supposant que des mutations 

apparaissent sur des régions variables, il est concevable de penser que chaque espèce possède 

son propre code qui constitue en quelque sorte son« code-barres » [24]. 

Dans l’idéal, la région code-barres doit avoir une séquence constante et unique pour chaque 

espèce. La variation interspécifique doit être bien supérieure à la variation intra-spécifique [26] 

ce qui diffère entre la variabilité génétique d’isolats de la même espèce et la variabilité entre 

différentes espèces est le « barcodegap » cela permet une bonne différenciation et évite de ne pas 

conduire à une identification erronée, cet écart doit être positif entre deux espèces proches [27]. 

L’international Barcode of Life (iBOL) a été créé dans l'objectif de mettre en commun les 

travaux de toutes les nations et de construire une base de données accessible à tous ce qui 

englobe le règne animal, végétal et fongique. En 2015, 500000 espèces ont pu être intégrées dans 

cette base de données et ce nombre ne cesse de croître à l’aide des nouvelles techniques de 
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séquençage.  

Concernant le règne fongique, 30 000 espèces avec une séquence ITS connue ont été intégrées 

en 2019 (~16 000 Ascomycètes, ~12 000 Basidiomycètes, ~500 zygomycètes, etc.) [24]. 

         

IV.2 Les régions moléculaires spécifiques étudiées 

Les séquences d’ADN ribosomiques sont rapidement apparues comme séquences de choix. 

En 1982, Walker et ont été les premiers à utiliser la séquence du gène ribosomal ARNr 5S pour 

séquencer certains basidiomycètes. Après ça, en 1990, White et al ont développé des amorces 

universelles fongiques au niveau de la région ITS "Internal Transcribed Spacer" qui a inauguré 

une nouvelle ère de l'identification des séquences phylogénétiques moléculaires des 

champignons [28].   

 En effet, l’utilisation de premiers ITS a été appliquée avec succès dans de nombreuses 

publications [29], [30] à tel point que le "Fungal barcoding consortium'' considère cette région 

(ITS1, 5.8S et ITS2) de l'ADN ribosomique  comme le barcode ADN pour l’identification de 

nombreuses espèces fongiques [31].    

Ces dernières représentent environ 600 pb, et elles sont situées sur l’ADN génomique des 

eucaryotes entre les gènes codant pour l’ARNr 28S et 18S. Elles sont composées de trois sous-

régions très peu variables non-codantes : l’ITS1, l’ITS2 et le gène 5.8S [28].    

La région LSU, s'est avérée aussi importante car ces outils accélèrent les analyses et donnent 

accès à un outil d'annotation pour les données de séquence, prenant en charge l'intégration et les 

questions écologiques, à l'exception des systèmes bactériens [32].      

Cette région contient les domaines hypervariables D1 et D2, seule, ou lorsqu'elle est combinée 

avec la région ITS, peut également être utile pour l'identification des espèces chez les 

champignons. 

Pour l'identification au niveau de l'espèce quant au gène TEF1-alpha, il comprend environ 1600 

pb (paire de base) avec trois introns. Il code pour le facteur d’élongation 1-alpha, protéine 

ubiquitaire nécessaire à la synthèse protéique. Plusieurs amorces ont été mises au point sur ce 

gène depuis 2005 par Rehner et Buckley [33] et améliorées au cours de la décennie, aboutissant à 

des amorces universelles de plus haute-fidélité. 

Les méthodes de caractérisation taxonomique applicables aux champignons : L’extraction 

d'ADN ribosomal nucléaire, choix des amorces, amplification par PCR, Séquençage, sont 

essentielles pour l'obtention des séquences finales indispensables pour l’identification bio-

informatique.  

Ici, dans notre étude taxonomique des espèces, nous avons choisi les séquences : ITS (The 
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Internal Transcribed Spacer) -LSU - TEF1-alpha (translation élongation factor 1-alpha), pour 

être traitées et analysées à l’aide d’un protocole bio-informatique développé de façon 

personnalisée. 

 

V. Outils bio- informatiques pour le traitement des séquences nucléotidiques     

Plusieurs méthodes sont appliquées par la bio-informatique pour résoudre des problèmes 

biotechnologiques voire l’identification fongique, méthodes applicable sur plusieurs bases de 

données génétiques telle que GenBank [34]. 

 

V.1 Primer 3 

C’est un logiciel qui permet la conception des amorces à utiliser lors de la réalisation d’une PCR, 

essentielle pour les biologistes moléculaires du monde entier [35]. 

 La toute première version utilise un tableau de paramètres thermodynamiques [36] ainsi qu’une 

formule de calcul de la température de fusion (Tm) [37] considérés comme le principal 

inconvénient de ce logiciel [38]. Depuis, plusieurs améliorations ont été apportées, cependant 

seuls quelques logiciels permettent d’effectuer des calculs automatiques en ligne comme Primer 

3 [39]. 

Ce logiciel a la capacité de sélectionner des amorces uniques, utilisable lors de séquençage et 

peut également concevoir des sondes d’hybridations d’oligonucléotides. 

Il prend en compte plusieurs facteurs lors de la sélection d’oligo pour les amorces ou les sonde 

d’hybridation tels : 

 La longueur. 

 La structure secondaire estimée. 

 La probabilité d’hybridation ou d’amplification de séquence indésirables. 

 La probabilité de formation d’amorce dimère entre deux copies de la même amorce. 

 La précision de la séquence source. 

           Il prend également en compte lors de la conception des paires d’amorces : 

 La température de fusion et la taille du produit. 

 La formation d’amorces dimères entre les deux amorces de la paire. 

 La différence de la température de fusion des amorces.  

 L’emplacement des amorces par rapport à des régions d’intérêt particulières ou à éviter. 

          [40] 

Ce logiciel ne nécessite pas d’installation sur le disque dur il est accessible via ce lien : 
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https://primer3.ut.ee/ et la procédure se fait en ligne suivant des étapes simples. 

 

V.2  BioEdit 

En 1999, Tom Hall a publié ses travaux sur un éditeur d’alignement de séquences biologiques et 

un programme d’analyse conviviaux alors qu’il travaillait au département de microbiologie de la 

North Carolina State University [41]. 

Depuis lors, le programme a été largement utilisé et cité dans de nombreux articles et revues 

spécialisées, et utilisé dans de nombreuses applications de recherche nouvelles et diverses [42]. 

BioEdit n’est pas un programme d’analyse de séquences puissant, mais il fournit de nombreuses 

fonctions d’édition, d’annotation et de manipulation rapides et faciles, ainsi que des liens vers 

certains programmes d’analyse de séquences externes [43]. 

Il a été utilisé pour plusieurs études moléculaires de différents organismes tels que le génome 

végétal [44], animal [45], bactérien [46] et viral [47]. 

 Parmi ses avantages : 

 On peut le télécharger gratuitement en ligne via de nombreux serveurs : 

- http://www.mbio.ncsu.edu/BioEdit/bioedit.html  

- http://www.mbio.ncsu.edu/bioedit/page2.html  

- http://en.bio-soft.net/format/BioEdit.html  

 C’est un programme autonome, présente des fonctions modifiables pour de nombreuses 

applications. 

 Il fonctionne sur presque toutes les versions Windows qui existent aujourd’hui. 

 L’interface est conviviale [48]. 

 Parmi ses inconvénients : 

 Le temps d’analyse des séquences par BioEdit augmente très fortement avec leur 

longueur. 

 Certaines fonctions telles que la conception de plasmides nécessite une certaine 

expérience et plusieurs étapes à exécuter [48]. 

 

V.3 Chromas 

Logiciel utilisé pour la correction des séquences obtenues après séquençage, le produit de ce 

dernier est un fichier sous format ab1 qui ne peut être lu que par des logiciels spécifiques tel que 

: BioEdit, Chromas, Genome Compile, Geneious qui est payant... [49]. 

La correction consiste en une vérification de la séquence « produit de séquençage», pour 

identifier une éventuelle erreur de lecture commise. 

https://primer3.ut.ee/,
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La détection et la correction de ces erreurs se fait en comparant la séquence nucléotidique 

obtenue avec le chromatogramme à l'œil nu [50]. 

De plus Chromas possède les caractéristiques suivantes : 

 Ouvre les fichiers de chromatogrammes sous format SCF et ZTR créés par des 

séquenceurs différents ou extraits de la base de données. 

 Imprimez un chromatogramme avec des options de zoom ou d’ajustement à la page. 

 Exportez les séquences avec un format de texte brut : FASTA, FASTQ, EMBL, 

GenBank ou GCG ou utilisez le format numérique de base pour la présentation [51]. 

 

V.4 BLAST (Basic Local Alignment Search Tools) 

BLAST outil de recherche d’alignement local de base, accessibles en ligne 

«https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi». 

Programme bio-informatique qui recherche des similarités de séquences (protéiques ou 

nucléotidiques), il peut être utilisé via une interface Web ou comme outil autonome pour 

comparer les requêtes des utilisateurs avec des bases de données de séquences [52]. 

Décrit comme méthode heuristiques qui trouves des correspondances courtes entre deux 

séquences et essaie de s’aligner à partir de ces «points chauds» [53] en supposant que 

l’alignement de corrélation contient des séquences similaires avec des mots communs sur N 

caractères, ces mots sont principalement  recherchés [54]. 

La National Center for Biotechnology Information (NCBI) gère un serveur BLAST dont la page 

d’accueil se trouve à l’adresse : https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi, sur cette page, les 

différentes recherches BLAST sont regroupées par type : nucléotide, protéine, traduction et 

génome [55].  

Lorsque une demande est soumise au serveur NCBI, soit sous forme de séquence au format 

FASTA, ou sous forme d’identifiant de séquence, tel qu’un numéro d’accession GenBank, la 

recherche est envoyée au serveur BLAST et renvoie un «identifiant de requête»(RID) [56]. 

Bien que l’origine de BLAST soit l’NCBI (Centre National d’information sur la Biotechnologie), 

son développement se poursuit dans diverses institutions académiques et commerciales [57]. 

 

V.5  MEGA (Molecular Evolutionary Genetic Analysis) 

MEGA est un logiciel d’analyse génétique moléculaire qui vise à fournir une suite d’outils 

intégrée et centrée sur la biologie pour l’analyse statistique des données de séquences d’ADN et 

de protéines dans une perspective évolutive [58]. 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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Évolué de façon à inclure divers outils pour l’alignement de séquences, la construction et 

visualisation d’arbre phylogénétiques, collection des données sur le Web ainsi que les systèmes 

experts pour réaliser des descriptions en langage naturel de l’analyse [59]. 

Pour la construction d’un arbre phylogénétique MEGA utilise les distances évolutives calculées 

à l’aide de la méthode du maximum de vraisemblance (Muximum Likelihood ) ML basée sur le 

nombre de substitutions de base par site après l’élimination des gaps et  des données manquantes 

dans l’ensemble de données [49]. 

 

V.6  Genbank 

Genbank est une base de données publique constituée de séquences de nucléotides et 

d’annotations bibliographiques et biologiques accessibles au public pour plus de 260000 espèces 

décrites [60]. 

Elle a était construite et distribuée par le National Center for Biotechnology Information (NSBI), 

une division de la National Library of Medicine (NLM), qui se situe sur le campus des National 

Institutes of Health (NIH) à Bethesda, Maryland au Etats-Unis [61], elle est accessible via le 

système NCBI: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/. 

Le NCBI constitue Genbank à partir de la soumission de données de séquence par des 

laboratoires individuels mais également par la soumission de lots dont l’origine est des projets de 

séquençage à grand échelle [62]. 

 

V.7  BankIt 

Un tiers des soumissions d’auteurs sont faite et reçues via BankIt un outil de soumission 

d’interface graphique en ligne [63], après que NCBI ait progressivement supprimé Sequin en 

2019 [64], bien qu’il existe d’autres outils de soumission tels que tbl2.  

La soumission par Banklt implique que les auteurs saisissent les informations de séquences 

directement dans un formulaire ainsi que les annotations biologiques telles que des régions 

codantes ou des caractéristiques d’ARNm, permettant ainsi à l’auteur de décrire davantage la 

séquence sans avoir à apprendre les règles de formatage ou à utiliser un vocabulaire restreint 

[65]. 

Avant la création d’un brouillon d’enregistrement au format plat GenBank pour que le 

soumetteur puisse l’examiner, Banklt signale de nombreuses erreurs courantes mais vérifie 

également la contamination vectorielle par l’intermédiaire d’une variante de BLAST appelée 

Vecscreen avant de valider les soumissions [66]. 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
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Bnaklt se définit comme étant l’outil le plus utile pour les soumissions simples, mais également 

lorsque il s’agit d’un seul ou un nombre réduit de séquences qui doivent être soumises. 

Bnaklt est également utilisé par les expéditeurs pour mettre à jour leurs enregistrements 

GenBank existants [63]. 
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Chapitre II : Étude expérimentale 
 

I. La souche fongique utilisée 

La souche fongique utilisée pour la suite des expériences provient du Laboratoire de 

Caractérisation, Valorisation des Ressources Naturelles, Université de Mohamed El Bachir El 

Ibrahimi, Bordj Bou-Arreridj. 

 

II. Étude macroscopique et microscopique de la souche 

II.1. Étude macroscopique  

La caractérisation de la morphologie des cellules a été faite en se basant sur les caractères 

morphologiques des colonies principalement sur l’aspect du mycélium, la surface et la 

consistance des colonies, ainsi que la présence ou l’absence de pigments. 

II.2. Étude microscopique 

La caractérisation microscopique est effectuée entre lame et lamelle par la technique de scotch, 

sert à l’étude des caractéristiques culturales [67] (Guiraud, 2003). 

 

III. Identification moléculaire des champignons 

III.1. Extraction d’ADN, amplification PCR et séquençage 

Un Kit NucleoSpin Plant 2 (Macherey-Nagel Germany) a été utilisé selon le protocole du 

fabricant pour l’extraction de l’ADN fongique à partir d’un mycélium fongique qui s'est 

développé sur une plaque PDA dans l’obscurité pendant 10 jours. 

La partie ITS 4 (pour Internal Transcribed Spacer), LSU (Large Subunit) et EF (pour Facteur 

d’élongation de la traduction) régions de l’ADN ribosomique ont été amplifiées pour confirmer 

l’identité des champignons par les amorces: ITS4 [68] (5’TCCTCCGCTTATTGATATGC3’) , 

EF1-728F (5’CAT CGA GAA GTT CGA GAA GG3’) ainsi que LSU par des paires d’amorces 

NL1 (5’GCATATCAATAAGCGGAGGAAAG3’)etNL4(5’GGTCCGTGTTTCAAGACGG3’) 

[69]  [70] 

 De nombreux outils en ligne sont disponibles pour simplifier la conception des amorces telles 

que Primer 3, Primer X et NetPrimer. 

Les produits de la PCR ont été purifiés et séquencés suivant la méthode de Sanger, à l’aide du 

logiciel Chromas Pro les séquences obtenues sont corrigées et analysées, utilisant le programme 

NCBI BLAST, les séquences finales sont comparées à celle de la base de données GenBank pour 

une éventuelle identification de l’isolat étudié sur la base de taux d’homologie avec les souches 

de références [70]. 
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IV. Traitement bio-informatique des séquences  

IV.1. Primer 3 

Il existe plusieurs versions de ce logiciel, dans notre étude la version Primer3Plus est utilisée 

pour concevoir des amorces (encadrer un gène cible à amplifier lors de la PCR). 

Étape 1 : Choisir un gène dans la base de données NCBI.   

 Ouvrir «NCBI» sur le navigateur. 

 

 
 

 Sélectionner «gène». 

 

 
              

 

 Rechercher un gène pour lequel nous voulons concevoir une amorce, dans notre cas, 

nous allons concevoir des amorces pour un gène de l’espèce Sarocladium kiliense. 
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 Sélectionner un gène d’intérêt, par exemple : Sous unité 6 de l'ATP synthase F0 

[Sarocladium implicatum] 

 

 
 

 Sélectionner «FASTA» pour obtenir la séquence du gène. 

 

 
 

 Copier l’intégralité de la séquence. 
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Etape 2 : Utilisation de Primer3Plus pour concevoir des amorces  

 Ouvrir Primer3Plus sur le navigateur. 

 

 
 

 

 
 

 Coller la séquence importée depuis NCBI dans cette région. 
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 Identifier la région cible pour laquelle nous allons concevoir des amorces en la 

sélectionnant dans cette séquence. 

 
 

 Cliquer sur la «parenthèse» afin que cette zone soit alors entourée par ces parenthèses. 
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 Une fois notre région cible sélectionnée, il faut cliquer simplement sur « choisissez des 

amorces». 

 
 

 

 
 

 La séquence en vert représente notre région cible. 

 La séquence en bleu correspond à l’amorce sens. 

 La séquence en jaune correspond à l’amorce anti-sens. 

 Chaque amorce est accompagné par le nombre de pair de base, le teneur en GC (guanine 

et cytosine), Tm (la température à laquelle 50 % de l’ADN est dénaturé). 

 

 Primer3Plus propose plusieurs paires d’amorces à utiliser comme présenté ci-dessous : 
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Les séquences simples brins obtenues lors du séquençage avec les amorces ITS4, EF1-α et LSU 

ont été corrigées à partir de l’interprétation des électrophorégrammes avec les logiciels 

CHROMAS Pro et BioEdit. 

 

IV.2. BioEdit  

 Il est utilisé pour la correction des séquences. 

Une fois notre PCR faite, les résultats de cette dernière vont être séquencés par un séquenceur, le 

résultat est un fichier sous format ab1, ces résultats sont ouverts et corrigés par BioEdit 

 La page d’accueil se présente comme ceci 
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 Pour télécharger les fichiers ab1 sur le logiciel, il faut cliquer sur «File» puis «open». 

 

 

 Introduire le nom du dossier contenant les ficher ab1 et choisir un, par exemple «LSU». 
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 Le devant de l’écran représente un chromatogramme. 

 

 
 

 Zoomer pour pouvoir évaluer notre séquence et chercher une éventuelle erreur (absence 

ou substitution de base...), faire défiler vers la droite pour poursuivre avec la totalité de la 

séquence. 
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 Il y a un autre fichier derrière le chromatogramme sur lequel nous avons pu apporter les 

modifications et les corrections. 

 

 
 

 Cliquer sur «Mode» puis «Edit» pour apporter toutes les corrections directement sur la 

séquence. 

 

 
 

 Une fois notre séquence corrigée, il faut cliquer sur «Edit» puis «Select to End», pour 

sélectionner la totalité de notre séquence. 
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 Une fois la séquence sélectionnée, nous l'avons copiée puis coller sur Word. 

 Ainsi nous avons une séquence corrigée prête à être utilisée. 

 Le processus est répété pour les séquences des trois régions d'ADN de notre isolat 

fongique : ITS4, EF1-α et LSU. 

 

IV.3. Chromas Pro 

Il est utilisé pour la correction des séquences. 

NB : la correction des trois séquences ITS4, EF1-α et LSU a été réalisée. 

 Cliquer sur le bouton «OPEN» se trouvant dans la page d'accueil du logiciel, puis 

sélectionner une des trois séquences à corriger, cela ouvrira notre première séquence enregistrée 

précédemment sous format chromatogramme file en commençant par ITS4 puis EF1 et 

finalement LSU. 

 

 Substitution des pics erronés 

Il faut savoir que chaque pic représente une base azotée, et chaque base est représentée par une 

couleur différente (le vert pour la base A, le rouge pour la base T, le bleu pour la base C et 
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enfin le noir pour la base G). 

Ce logiciel nous permet de corriger les erreurs en supprimant ou en ajoutant des bases selon la 

présence ou l'absence des pics dans cet endroit. 

 

 

 
 Enregistrement des séquences des différentes régions sous format fasta 

 Dans le menu "Edit'', sélectionner ''Copy sequence'' puis cliquer sur ''Fasta format'' 

 Coller la séquence dans un fichier Word qui sera indispensable pour les prochaines 

étapes du traitement bio-informatique.  

 Le processus est répété pour les séquences des trois régions d'ADN de notre isolat 

fongique. 
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IV.4. Algorithm BLAST "Basic Local Alignment Search Tool" 

 Utilisé pour la recherche des séquences homologues 

 Afin de rechercher des régions de similitude entre les séquences de protéines ou de 

nucléotides, l'outil de recherche d'alignement local de base peut être utilisé pour l’alignement des 

séquences à l'aide de bases de données [34]. 

 A l'aide du programme BLAST, qui est considéré comme étant l'un des programmes bio-

informatiques les plus utilisés pour la recherches des séquences, se fait le calcul de la 

signification statistique des correspondances qui se produisent pour l'identification de l'isolat 

étudié sur la base du pourcentage d'homologie avec la souche de référence [71]. 

 

 L'algorithme BLAST est accessible en ligne sur le site «https://www.ncbi.nlm.nih.gov/».  

 
 

 Procédure pour l'alignement des séquences fongiques (ITS4, EF1-α et LSU) 

L’identification de la souche fongique se fait en 4 étapes : 

1) Sélectionner le programme BLAST sur la première page du site web NCBI 
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2) sélectionner le type de programme BLAST dans la base de données du site 

«https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi»  

Il en existe plusieurs, BLASTp, BLASTn, BLASTx, tBLASTn, tBLASTx [34], et dans notre cas 

nous avons cliqué sur "Nucleotide BLAST'' 

 

 
 

3) Saisie de requête ou téléchargement de fichier 

Téléchargement du fichier enregistré précédemment (Chromas Pro) contenant la séquence de la 

ITS corrigée de l'isolat fongique, sous format FASTA [72]. 

 

 
 

Ou bien, on copie/coller la séquence ITS enregistrée précédemment dans un fichier Word dans le 

champ de requête.   
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La case entourée en rouge est une boîte de dialogue pour saisir une séquence de requête ou 

télécharger un fichier contenant une séquence.  

 

4) Execution du programme BLAST 

En cliquant sur le bouton « BLAST » à la fin de la page, la commande exécutera le type réel de 

BLAST sélectionné (Nucléotide BLAST), puis attendre quelques instants les résultats s’affiche 

sur la page qui se charge. La page s'actualisera automatiquement plusieurs fois avant d'afficher 

les résultats du BLAST qui nous indique alors le résultat final contenant toutes les informations 

dont on a besoin, principalement l'organisme fongique identifié. 

 

 Pour le choix du marqueur, la séquence LSU est utilisée. 

 

 

 Comment ça marche? 

Le type d’élément qui a le plus d’intérêt dans un génome est le gène, c’est-à-dire la séquence 

nucléotidique codant pour une protéine, en le comparant à tous les autres organismes déjà 

séquencés et annotés, on trouve celui auquel il est le plus proche phylogénétiquement donc, la 
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première séquence correspondante avec un score maximum de 100 % est considérée comme 

l'organisme fongique identifié. 

Dans notre étude nous avons choisi les séquences des trois régions d'ADN fongique afin de pouvoir 

identifier la souche : 

En suivant toutes ces étapes, nous avons comparé les différentes séquences des trois régions de notre 

isolat fongique : ITS4, EF1-α et LSU à d'autres séquences disponibles sur la base de données NCBI et 

nous avons alors trouvé les différentes souches homologues avec des pourcentages d'homologie différents 

pour chacune d'entre elles.  

IV.5. MEGA X 

– Il est utilisé pour la construction de l'arbre phylogénétique 

– Après l’obtention de nos séquences nucléotidiques, nous allons directement les utiliser dans la 

conception d’un arbre phylogénétique utilisant le logiciel MEGA X. 

– Pour le choix du marqueur, la séquence LSU est utilisée. 

 

a) Récupération des séquences à partir de la base de données NCBI 

 Ouvrir BLAST NCBI sur le navigateur. 

 

 
 

 Cliquez sur «Nucléotide BLAST». 
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 Coller la séquence «LSU» dans cet espace. 

 

 
 

 Cliquer sur «Détruire» pour lancer la recherche des séquences compatible avec notre 

marqueur «LSU». 

 

 
 

 Sur cette page, se dresse la totalité des séquences qui produisent des alignements 

significatifs avec notre marqueur «LSU». 
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 Cliquer sur «Accession». 

 

 
 

 Cliquer sur « FASTA». 

 

 
 

 Obtention de la séquence sous format FASTA, prête à être collée sur Word. 
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 Répéter la procédure avec toutes les espèces que nous souhaitons intégrer à l’arbre 

phylogénétique, puis copier la totalité des séquences. 

 

 
 

b) Conception de l’arbre phylogénétique avec MEGA X 

 Ouvrir MEGA X, puis cliquer sur «Align» puis sur «Edit/Build Alignment». 

 

 

 Cliquer sur «Create a new alignment». 
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 Cliquer sur «DNA». 

 

 
 

 

 Coller nos séquences dans l’interface comme suit afin de les aligner. 

 

 
 

MEGA X nous donne la possibilité de réaliser un alignement avec deux logiciels différents, dans 

notre étude ClustalW est utilisé.  
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 Cliquer sur «Align by ClustalW». 

 

 
 

 Patienter pendant l’alignement, qui se fait assez rapidement. 

 

 
 

 
 

 Sauvegarder l’alignement sous format MEGA, pour cela : il faut cliquer sur «Data» puis 

sur « Export Alignment» puis «MEGA Format». 
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 Donner un nom au fichier.  

 

 
 

 Donner un titre au travail puis cliquer sur «Ok» et fermer. 

 

 
 

c) Réalisation de l’arbre phylogénétique. 

 

 Cliquer sur «Phylogeny». 
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 Choisir une méthode de construction par exp: la méthode de « Maximum Likelihood».  

 

 

 
 

 

 Sélectionner notre fichier d’alignement. 

 

 
 

 

 Configurer les paramètres de construction de l’arbre phylogénétique.  
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 Patienter pendant la réalisation de l’arbre phylogénétique. 
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IV.6. Soumission de la souche à Genbank 

La soumission se fait comme suite : 

 Se rendre sur le site <<https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/>> 

 

 

 

 Dérouler le menu ''Submit'' et cliquer sur "Banklt  

 

 
 

 Indiquer le type de la séquence 
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 Soumission de la séquence de notre souche fongique Sarocladium kiliense BbV1  

 

 
 

 En cliquant sur le bouton "New submission" le processus de soumission commence, ce 

dernier est constitué de 9 étapes :  

 

 
 

1. Type de soumission 
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2. Informations sur le soumetteur 

 

 
 

 
 

 

3.  Technologie de séquençage 
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4.     Importation de la séquence 

 

 
 

 Importer la séquence sous Format FASTA en cliquant sur le bouton "choose file" puis 

cliquer sur "Continuer" pour continuer le processus. 

 
 

5.   La source de l'information 
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6. Modificateurs de source 

Représentent un ensemble défini de champs descriptifs utilisés pour collecter des informations 

sur notre séquence. Pour chaque séquence, GenBank a besoin du nom scientifique de l'organisme 

qui a été séquencé.  

 
7.   Références 

 

 
 

• Mettre la référence de la publication, le journal si elle est publiée en indiquant l'année, le 

volume, pagination ainsi que la référence des auteurs.   

 

8. Examiner et soumettre 

C'est la dernière étape qui permet de revoir notre soumission afin de confirmer que toutes les 

informations soient correctes.  

La soumission est alors achevée en cliquant sur le bouton "Submit".
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Chapitre III : Résultats et discussion 

I.  Caractérisation macro-microscopique 

 Les caractères macroscopiques de la souche fongique sont :  

- Une croissance lente sur PDA. 

- Les caractéristiques de la colonie étaient cotonneuses 

- La couleur du mycélium produit varie du blanc au jaune clair, se transforme en orange pâle 

avec l'âge et en orange pâle en vue inverse.  

 Les caractères microscopiques de la souche fongique sont : 

- Les hyphes sont cloisonnés et hyalins  

- Conidiophores constitués de phialides simples ou de courtes branches latérales  

- Les phialides sont aciculaires et très étroites  

- leurs conidies sont cylindriques, disposées en têtes gluantes, groupées dans la même lignée. 

D'après l’étude morphologique, nous avons pu identifier la souche. Cette derrière appartient au 

genre Sarocladium. Dans le but d’une identification approfondie et pour confirmer les résultats 

de l’étude morphologique, un séquençage des différentes régions de l’ADN (ITS, EF1-α et LSU) 

de la souche a été effectué. Différents traitements bio-informatiques ont été effectués dans le but 

de lire, corriger, et aligner les séquences obtenues lors des différents séquençages, dans le but 

d’avoir des résultats sûrs et crédibles. 

 

II. Traitement bio-informatique 

 Les séquences homologues aux régions ITS, EF1-α et LSU avec l'algorithme BLAST 

 La région ITS4 :  

Liste des premières séquences trouvées dans la base de données, homologues à la 

séquence d'ITS4 
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 La région EF1-α: 

 

 

Liste des premières séquences trouvées dans la base de données, homologues à la séquence d'EF-α 

 

 La région LSU 

 Liste des premières séquences trouvées dans la base de données, homologues à la séquence 

LSU 
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L’utilisation en première intention de la région ITS et en seconde intention celle des régions LSU 

et EF1-alpha, tous les échantillons ont été séquencés avec succès. 

Les trois tableaux désignent les séquences homologues de la souche en utilisant les séquences 

des différentes régions ITS4, EF1-α et LSU et donc représentent les descriptions qui nous ont 

permis d'identifier les séquences que nous recherchons.  

Les premiers résultats de BLAST avec le plus haut taux d'homologie ont été extraits pour les 

trois régions, afin pouvoir identifier notre souche.  

a. La séquence de la région ITS4 donne un score d'homologie de 100% avec «Fusarium 

graminearum» 

b. La séquence de la région EF-α a abouti à un score de 100% mais n'a permis l'identification qu'au 

rang du genre contrairement à la deuxième souche avec un taux très élevé de 99,96 

correspondant à «Sarocladium kiliense strain» 

c. La séquence de la région LSU donne un score d’homologie de 100% avec «Sarocladium 

kiliense » 

 Il faut savoir que Le score d’identification donné en pourcentage est considéré comme 

satisfaisant pour l’identification au rang d’espèce lorsqu’il est ≥ 97%. Concernant le 

pourcentage de recouvrement, appelé communément Query Cover (QC), il est jugé 

correct lorsqu’il est ≥ 95% ; il correspond au pourcentage de la séquence à analyser qui 

est alignée sur une séquence de la base de données, plus ce pourcentage est faible moins 
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l’identification est pertinente, et ce malgré un score élevé d’identification. 

Les travaux de ce mémoire ont abouti à la mise en pratique d’une technique de séquençage aux 

performances maîtrisées et satisfaisantes. 

Nous remarquons que les trois régions de l'ADN de la même souche ont présenté des 

identifications différentes pour un même score d’identification. On aurait pu nous contenter du 

résultat de la région ITS4 mais le séquençage ITS n’était pas suffisant pour déterminer l'espèce, 

vu la non-compatibilité de l’aspect microscopique. Il a semblé plus pertinent d'identifier notre 

souche en tenant compte la région EF1-alpha et LSU pour croiser les informations et avoir un 

résultat plus précis. 

Les identifications se sont avérées différentes à celles obtenues avec le séquençage de la région 

ITS, mais la région LSU a été correctement identifiée au rang d'espèce avec un score 

d'identification de 100% en plus d'être la plus compatibles avec l'aspect microscopique et 

macroscopique de la souche. La conclusion débouche ainsi sur le résultat Sarocladium kiliense.  

 

III. Correction des séquences avec ChromasPro et BioEdit 

Les séquences finales corrigées des trois régions LSU, ITS4 et EF1-alpha obtenues grâce aux 

deux logiciels bio-informatiques sont les suivantes. 

 

ITS4: 

 

TAACAGATTAAATCCAAACCCCTGTGAACATACCTTATGTTGCCTCGGCGGATCAGC

CCGCGCCCCGTAAAAAGGGACGGCCCGCCGCAGGAACCCTAAACTCTGTTTTTAGT

GGAACTTCTGAGTATAAAAAACAAATAAATCAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTG

GTTCTGGCATCGATGAAGAACGCAGCAAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAA

TTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCGCCAGTATTCTGGCGGGC

ATGCCTGTTCGAGCGTCATTTCAACCCTCAAGCCCAGCTTGGTGTTGGGAGCTGCAG

TCCTGCTGCACTCCCCAAATACATTGGCGGTCACGTCGAGCTTCCATAGCGTAGTAA

TTTACACATCGTTACTGGTAATCGTCGCGGCCACGCCGTTAAACCCCAACTTCTGAA

TGTTGACCTCGGATCAGGTAGGAATACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAGGCCG

GAGGAA 

 

LSU: 

 

CCAAAGGGATGCCTCAGTACGGCGAGTGAAGCGGCACAGCTCAATTTGAAATCTGG

CCGCAAGGTCCGAGTTGTAATTTGTAGAGGATGCTTTTGGCGAGGTGCCTTCCGAGT

TCCCTGGAACGGGACGCCATAGAGGGTGAGAGCCCCGTACGGTAGGACCACCAAGC

CTCTGTAAAGCTCCTTCGACGAGTCGAGTAGTTTGGGAATGCTGCTCTAAATGGGAG

GTGTACGTCTTCTAAAGCTAAATACCGGCCAGAGACCGATAGCGCACAAGTAGAGT

GATCGAAAGATGAAAAGCACTTTGAAAAGAGGGTTAAAAAGTACGTGAAATTGTTG

AAAGGGAAGCATTCATGACCAGACTTGGGCTTGGTTGAACATCCGGCGTTCTCGCCG

GTGCACTCTGCCAGTCCAGGCCAGCATCAGTTTGCCCCGGGGGATAAAGGCGGCGG
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GAATGTGGCTCCCTTCGGGGAGTGTTATAGCCCGTCGTGTAATGCCCTGGGGCGGAC

TGAGGAACGCGCTTCGGCACGGATGCTGGCGTAATGGTCATCAATGACCCGTCTAA

AACCCCGGGACCAA 

 

EF1-alpha : 
 

CCAGTCCGGCGCGATATGAGAATAGCGCAGTCAGCCTGGGAAGTACCAGTGATCAT

GTTCTTGATGAAATCACGGTGACCGGGAGCGTCTGAAGTCTGGTTAGTGACTGCTGA

TGAGGGTGGTACATGGGAGGGGTGAACATACCGATGACGGTGACATAGTACTTGGG

AGTCTCGAACTTCCAGAGGGCAATGTCGATAGTGATACCACGCTCACGCTCAGCCTT

CAGCTTGTCAAGGACCCAAGCGTACTTGAAGGAACCCTTGCCGAGCTCGGCGGCTTC

CTGTTGATCAAAAAGTCAGTCACAGTTCAGGCGGTCATCATTTCCTGGTCGCTGCCT

TCGCGCCCGTGGTCCAAACGCATTTGCAGTGGCGGGGTAAATTTGCAGCCCCACCAA

CAGATAAGCGCCGTGAAAAATTGTGCGACTTCAGTGAGGGGTCGTAACAAGATTCG

AGCAGACGGCGGGCACAAACGCAGCAGCTAGGAAATTGAGGCGAGAATCGCGGGA

CTGTCACGAACCTTCTCGACTTTCCTCAATGAAA 

 

IV. Arbre phylogénétique construit par MEGA X 

La diversité taxonomique de Sarokladium Kiliense nous permettra d’envisager l’exploration des 

liens phylogénétiques entre d’autres espèces de champignons, la conception de l’arbre 

phylogénétique a été faite par le logiciel MEGA X selon l’analyse de Vraisemblance de 

Maximum Likelihood (ML) basée sur le modèle à deux paramètres montant ainsi la position 

taxonomique de notre souche. 

 

 

 
Figure 2 : Arbre phylogénétique de Sarocladium kiliense BbV1 gérérée par le logiciel MEGA X  
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 Arbre phylogénétique générée par le logiciel MEGA X selon l’analyse de Vraisemblance 

de Maximum Likelihood (ML) basée sur le modèle à deux paramètres, résultant de l’alignement 

des données de séquences «LSU», de la souche Sarocladium Kiliense BbV1 montrant la 

position taxonomique de cette dernière. 

 L’arbre phylogénétique est enracinée avec Bifidobacterium berve JCM 7017(12) et 

Bifidobacterium berve JCM 7017. 

 Le pourcentage de couverture des données pour les nœuds internes sont données aux 

nœuds. 

V. La soumission de la souche Sarocladium kiliense BbV1 

Après avoir suivi toutes les étapes de la soumission, le numéro d'accession Genbank a été 

attribué à notre souche et a été envoyé par e-mail après quelques jours. 

Pour soumettre une séquence à NCBI, il est important de s'assurer que cette dernière soit correcte 

et qu'elle soit sous format fasta, c'est à dire qu'elle comporte deux lignes, la première étant la 

description et la deuxième pour la séquence.  

Le numéro d'accession attribué est le suivant : SUB9820472 Sarocladium MZ363742 
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Conclusion générale et perspectives 

 
La bio-informatique est une discipline qui a une grande trajectoire et les questions auxquelles 

elle apporte des réponses sont multiples, la biologie et la microbiologie ne peuvent que s’embellir 

de cette discipline, donne du sens à l'analyse des données, identifie les vides ou les erreurs dans les 

informations, planifie les expériences pour valider et compléter les connaissances. 

 

L'objectif de notre travail est de contribuer à corriger une lacune d'identification d'un isolat 

fongique procuré par le laboratoire de caractérisation et valorisation des ressources naturelles de 

l'université Mohamed El Bachir El Ibrahimi, Bordj Bou-Arreridj en Algérie. Malgré l'identification 

de ce dernier par une observation macroscopique et microscopique qui s'était avérer être 

«Sarocladium kiliense», le résultat restait incertain vu la ressemblance avec d'autres souches. 

 

Dans ce projet de fin de cycle, une méthode d’identification complète des champignons 

filamenteux est proposée. Celle-ci est basée sur l’analyse moléculaire de la diversité des séquences 

des différentes régions d'ADN ribosomal, la région ITS (Internal Transcribed Spacer), la région 

TEF1-α (Translation Elongation Factor 1-alpha) et la région LSU (part of the 28S ribosomal RNA 

gene). Elle met l’accent sur l’importance de chaque étape, que ce soit l'extraction de l'ADN 

fongique, l'amplification PCR et le séquençage ou alors le plus important qui était l’usage des outils 

bio-informatiques, qui nous ont permis de corriger et d'aligner les séquences obtenues et même de 

construire l'arbre phylogénétique ce qui nous montre que ces derniers sont indispensables pour 

l'identification correcte de notre souche fongique. 

 

Au terme de ce travail, il en ressort que les méthodes d'identification fongique bio-

informatiques sont complémentaires aux méthodes conventionnelles qui seules ne donnent pas des 

résultats fiables. Il serait donc intelligent de ne pas hésiter à croiser les informations des deux 

méthodes. Par ailleurs, l'obtention des séquences des trois régions de l'ADN ''ITS4, EF1-alpha et 

LSU" facilite l'identification fongique. 

 

La caractérisation moléculaire de notre isolat fongique par traitement bio-informatique nous a 

permis de savoir que notre souche correspondait à ''Sarocladium kiliense BbV1 large submit 

ribosomal RNA gene. Partial sequence'' dans la banque de données NCBI après l'avoir soumis. 

Nous pourrons donc envisager l’enrichissement des banques de données par la soumission de 

nouvelles séquences, permettant ainsi l’utilisation de ces séquences dans des études ultérieures. 
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Dans ce contexte de microbiologie moderne, qui place les champignons non plus dans des 

tubes à essais ou des boites de Pétri, mais dans leurs biotopes naturels, la génomique fongique est 

sans nul doute la discipline qui peut apporter des réponses. Cette discipline de la biologie qui 

combine expertise en microbiologie et en bio-informatique répond à plusieurs questions, notamment 

sur les capacités de pathogénicité des champignons mais également leurs potentialités métaboliques, 

la plasticité des génomes, l’acquisition ou la perte de fonctions et l’adaptation aux environnements.   

Notre travail démontre que la vérification et la validation des résultats de bio-informatique est un 

travail nécessaire, que les machines les plus performantes, leurs algorithmes et logiciels, ne sont pas 

capables de donner du sens aux phénomènes biologiques sans l'intervention humaine. Il est donc 

nécessaire de se former, et cela en permanence, aux nouvelles technologies et nouvelles 

méthodologies.                                        
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Résumé 

 
Ce travail a pour objectif d’effectuer une analyse bio-informatique d’un extrait fongique 

provenant du Laboratoire de Caractérisation, Valorisation des Ressources Naturelles, Université 

de Mohamed El Bachir El Ibrahimi, Bordj Bou-Arreridj, afin de l’identifier. 

En premier lieu Des observations macroscopiques et microscopiques ont été réalisées. Donnant 

ainsi des résultats pas très satisfaisant, ce qui nous a motiver à l’identifier à l’aide d’autres 

méthodes. 

 Une identification moléculaire de l’isolat fongique, a donc été réalisée en effectuant une 

caractérisation moléculaire en premier lieu qui nous a fourni les séquences des différentes 

régions ITS4, EF-α et LSU, ces dernières ont servi d’atout pour l’analyse bio-informatique. 

Ses séquences ont été traitées par divers outils et logiciels bio-informatique : le logiciel 

Primer3Plus a été utilisé pour la conception des amorces utilisées lors de la PCR,  les logiciels 

Chromas et BioEdit ont été utilisés pour l’alignement et la correction des séquences issus du 

séquenceur, la base de donnée BLAST NCBI nous a ensuite permis de comparer les séquences et 

les identifier comme étant Sarocladium kiliense BbV1. Par ailleurs le logiciel MEGA X nous a 

permis de construction arbre phylogénétique. Et finalement notre souche a été soumisse à 

GenBank par l’intermédiaire de BankIt. 

Mots Clés: Isolat fongique, bio-informatique, Sarocladium kiliense BbV1 

 

 

Abstract 

This work aims to perform a bioinformatics analysis of a fungal extract from the Laboratory of 

Characterization, Valorization of Natural Resources, University of Mohamed El Bachir El 

Ibrahimi, Bordj Bou-Arreridj, in order to identify it. 

First, macroscopic and microscopic observations have been made. Giving not very satisfactory 

results, which motivated us to identify it using other methods.   

 A molecular identification of the fungal isolate, was therefore carried out by performing a 

molecular characterization in the first place, which provided us with the sequences of the 

different regions ITS4, EF-α and LSU, the latter served as an asset for the bioinformatics 

analysis. 

These sequences were processed by various bioinformatics tools and software: Primer3Plus 

software was used to design the primers used in the PCR, Chromas and BioEdit software were 

used for the alignment and correction of the sequences from the sequencer, the BLAST NCBI 

database then allowed us to compare the sequences and identify them as Sarocladium kiliense 

BbV1. In addition, the MEGA X software allowed us to build a phylogenetic tree. Finally, our 

strain was submitted to GenBank through BankIt.m 

Key words: Fungal strain, bioinformatics, Sarocladium kiliense BbV1 

 


