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Modalités de Contrôle des Connaissances

UE optionnelle, S1, plateforme Microbiologie, 50h, 5 ECST

1ere session: devoir (à rendre pour le lundi 30 décembre, coef. 0,4
examen écrit de 2h (mardi 28 janvier), coef. 0,6

2ème session: report note devoir, coef. 0,4
examen écrit de 2h, coef. 0,6 → ANNALES sur E-campus
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Equipe pédagogique et contenu

→ Les concepts fondamentaux de la phylogénie 
moléculaire

→ Histoire évolutive des Archées, Bactéries et des 
Protistes

→ L’arbre de vie – état de l’art

→ Dernier ancêtre universel commun

COURS MAGISTRAUX

TRAVAUX DIRIGES

→ Construction et interprétation des arbres 
phylogénétiques

→ Annotation de gènes

T. Basta-Le Berre

tamara.basta-le-
berre

J. Peltier

johann.peltier

@universite-paris-saclay.fr
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C. Regeard

christophe.regeard

COURS MAGISTRAUX et TDs

→ Evolution des microorganismes sous le prisme 
de la différenciation 
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COURS MAGISTRAUX

L. Barthes

laure.barthes

M. Iniesto

miguel.iniesto

→ Ecologie microbienne dans le sol et dans les 
milieux aqueux  
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Plan du cours

1. Préambule:

→ pourquoi évolution et biodiversité des microorganismes?
→ 21ème siècle – l’âge d’or de la microbiologie

2. Découverte et classification des microorganismes: brève histoire

3. Brève histoire de la pensée évolutive 

4. Découverte du 3-eme domaine du vivant – les Archées

5. Diversité microbienne – la révolution technologique
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« Nothing in biology makes sense except in the 
light of evolution » 

Theodosius Dobzhansky (1900-1975)
Entomologiste et généticien russe

Préambule: pourquoi évolution et biodiversité des 

microorganismes? 

The complications of the machinery out of 
which organisms are built are nothing short of 
incredible. And these complications bear the 
stigmata of a complex history.

Careful examination of the current features of
organisms thus reveals a great deal about the
contingent pathways by means of which they
were constructed.

COMPLEXITE
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Préambule: pourquoi évolution et biodiversité des 

microorganismes? 

Charles Darwin
(1809-1882)

→ Phylogénie moléculaire : classification et l’histoire 
évolutive des organismes 

→ Pour comprendre la diversité microbienne nous avons besoin de connaitre leur 
histoire évolutive (et vice versa)

DIVERSITE



Préambule: 21eme siècle – l’âge d’or pour la 

microbiologie

15

nous sommes ici« The time will come I believe,
though I shall not live to see it,
when we shall have very fairly true
genealogical trees of each great
kingdom of nature. »

C. Darwin to Tomas Huxley, 1857

« MONERA »
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Les microbes et leurs virus ont toujours dominé la biosphère
et continueront à le faire. Toutefois, cette réalité n'a été reconnue que 
récemment, même par des microbiologistes. 

Préambule: 21eme siècle – l’âge d’or pour la 

microbiologie
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“We  live  now  in  the  ‘Age  of  Bacteria.’  Our  planet  
has always  been  in  the  “Age  of  Bacteria,”  ever  since  
the  first fossils —bacteria, of course—were entombed in 
rocks more than 3 billion years ago. On any possible, 
reasonable or fair criterion,  bacteria  are—and  always  
have  been—the  dominant  forms  of  life  on  Earth.  Our  
failure  to  grasp  this  most evident of biological facts 
arises in part from the blindness of our arrogance but 
also, in large measure, as an effect of scale. We are so 
accustomed to viewing phenomena of our scale—sizes 
measured in feet and ages in decades—as typical of 
nature.” 

Stephen  Jay  Gould
(1996)
paleontologiste

https://phylogenomics.blogspot.com/2016/07/blast-from-past-stephen-jay-gould-on.html

Gould  SJ  (1996)  Planet  of  the  bacteria,  Washington  Post  Horizon, vol. 119, p 344

Préambule: 21eme siècle – l’âge d’or pour la 

microbiologie



Préambule: 21eme siècle – l’âge d’or pour la 

microbiologie
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la terre est au centre de l’univers
Albrecht Dürer (1471–1528)

la terre est à la périphérie de la voie 
lactée, une galaxie parmi de 
milliards des milliards des galaxies

→ Changement de paradigme: la terre n’est pas le centre d’univers! 

Cette découverte à permis d’avancés révolutionnaires dans notre compréhension de l’univers.



Préambule: 21eme siècle – l’âge d’or pour la 

microbiologie
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la terre est au centre de l’univers

diversité des bactéries sur la peau humaine, 
environ 1000 espèces et 1 trillion (1012) de  cellules

recyclage de matière

changement climatique 

Methanosphaera stadtmanae

→ ~2 kg de prokaryotes dans 
notre corps!



Découverte et classification des microorganismes: 

brève histoire
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Classification? 



Découverte et classification des microorganismes: 

brève histoire

29

David Hendricks Bergey
(1860-1937)

→depuis 1923, répertorie les caractéristiques 
de toutes les espèces décrites (cultivables) de 
bactéries

→1ere édition: les microorganismes sont regroupés de manière arbitraire selon 
différentes caractéristiques (morphologie, physiologie etc.)



Découverte et classification des microorganismes: 

brève histoire
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Cornelius B. van Niel
1897 - 1985

Roger Y. Stanier
1916 - 1982

→ 1930, la classification des bactéries est la question 
majeure non-résolue en microbiologie  

→ essais de classification via métabolisme ou 
morphologie ne portent pas de fruits 

→1950-1970, « Dark Age »:  « Le but ultime de classification biologique 
ne peut pas être atteint pour les bactéries »

R. Y. Stanier, The microbial World, 
2eme édition



Découverte et classification des microorganismes: 

brève histoire
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1974:

Les nouvelles connaissances publiées en 1977 
vont révolutionner notre vision de la diversité 
microbienne!



Découverte et classification des microorganismes: 

brève histoire
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→Phylogénie: l'étude des relations de parenté entre êtres vivants; permet de reconstituer 
l'évolution des organismes vivants

→la classification phylogénétique bouleverse toutes les classifications l'ayant précédée 
autant les classifications de biologies fixistes (ex. von Linné) que celles qui suivirent
Charles Darwin et qui incluaient la sélection naturelle comme cause de la spéciation 

→la 2ème édition est basé sur la classification phylogénétique qui 
tient compte de l’ l’histoire évolutive (ou phylogénie) des 
(micro)organismes pour les classer



Découverte et classification des microorganismes: 

brève histoire
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https://www.bergeys.org/publications/



Brève histoire de la pensée évolutive

34

384 - 322 B.C

Aristotle

‘man, when perfected, is the best 
of animals’ (Politics, 1.1253a). 

→ Relation linéaire/progressive entre les organismes de 
« inferieurs » vers « supérieurs »



Brève histoire de la pensée évolutive
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1873, The modern theory of the decent of man 



Brève histoire de la pensée évolutive
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Darwin, C. (1859) On the Origin of Species by Means of Natural Selection, or 
The Preservation of Favoured Races in the Struggle for Life

Charles Darwin
(1809-1882)

- le premier avec Alfred Russel Wallace à formuler la théorie d’évolution
d’espèces basé sur la sélection naturelle

→ révolutionne la biologie et permet d’expliquer l’origine et la fantastique diversité 
des êtres vivants sur terre 

→ ouvre la voie au modernes classifications naturelles, fondées sur la phylogénie

→Species originate by divergence and 
evolve by diversification, not by 
progression from « simple » to 
« complex » forms of life
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Brève histoire de la pensée évolutive
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« (…) probably all the organic beings which have ever lived on this Earth
have descended from some one primordial form »

Charles Darwin
(1809-1882)

« Il est impossible de définir les relations de parenté entre 
organismes sans prendre en considération la façon dans la quelle 
ils ont été modifiés au cours du temps »

- le 1er à dessiner un arbre phylogénétique montrant que les espèces 
contemporaines ont un ancêtre commun qui a vécu dans le passé 



Brève histoire de la pensée évolutive
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Plantae Protista Animalia'Generelle Morphologie der 
Organismen' (1866).

Ernst Haeckel
(1834-1919)

→première classification universelle des êtres 
vivants élaborée dans un cadre évolutif
→première apparition des microorganismes 
en tant que règne à part : les Protista
→en sein de Protista on retrouve les Monera –
les cellules dépourvues de noyau 

Kutschera U. 2016, Nat Microbiol. 1(8):16114. 



Brève histoire de la pensée évolutive
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→ Mais… les mammifères sont au sommet de l’arbre!
→ La notion de hiérarchie est conservée



Brève histoire de la pensée évolutive
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Robert Whittaker
1920-1980

1969, classification 
en cinq règnes: 

complexité? 
temps?

-classification hiérarchique en 
prokaryote→ eukaryote unicellulaire 
(eucaryote « inferieur ») →
eukaryote multicellulaire (eucaryote 
« superieur »)

endosymbiose



Brève histoire de la pensée évolutive
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Lynn Margulis
1938-2011

fin 1960: les mitochondries et les chloroplastes sont les descendants des 
bactéries symbiotiques → cette théorie était très controversé à l’époque: 
"On the Origin of Mitosing Cells“ publié en 1967 après avoir été refusé par 
15 journaux scientifiques! 

-montre que les événements symbiotiques ont eu des effets majeur sur l’organisation des 
cellules et leur complexité → un autre mécanisme important de l’évolution naturelle 
(autre que la spéciation par la dérive génétique)



Brève histoire de la pensée évolutive
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L’arbre Universel 
du vivant

Au début des années 70

La fusée à deux étages !

Homo sapiens

Dichotomie Prokaryote/Eukaryote

Une découverte importante à la fin 
des années 1970 va chambouler 
cette vision 



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées

44

Darwin a conçu sa théorie sur l’histoire évolutive des espèces grâce (en partie) aux 
études des fossiles = espèces disparues
mais…



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées

45

…la plupart des procaryotes n'ont pas de morphologies distinctives et les formes des 
fossiles ne peuvent pas être utilisées pour les identifier

microfossiles d’Apex, 3,465 Ga, cyanobactéries?
Microfossiles de Gunflint chert, ≈2,1 Ga

→ analyse erronée du contexte géologique, une étude subjective des critères morphologiques 



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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→ analyse erronée du contexte géologique, une étude subjective des critères morphologiques ? 

Sci. Adv., 2022

4,2 – 3,7 milliards d’années



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Dear Michael, Jim Watson and I have probably made a most 
important discovery. We have built a model for the structure 
of de-oxy-ribose-nucleic-acid (read it carefully) called 
D.N.A.[…] Now we believe that the D.N.A. is a code. In other 
words we think we have found the basic copying mechanism 
by which life comes from life" - extrait d'une lettre de Francis 
Crick à son fils.

Nature, 25 avril 1953

Francis Crick et James Watson 

→ permettront de comprendre comment se 
copie et se transmet l’information génétique



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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→ la découverte de la structure d’ADN permet de comprendre comment se copie et se 
transmet l’information génétique

Rosalind Franklin 
(1920-1958) 



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées

49

Cobb, M. (2017) PLOS Biology



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Fig 2. Crick speaking at the 1963 Cold Spring Harbor Symposium. Note the 

drawing of the central dogma on the blackboard. Credit: Cold Spring Harbor 

Laboratory.



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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→ F. Crick en 1957, seulement quelques séquences de protéines 
sont disponibles!!!

“Biologists should realise that before long we shall have a subject 
which might be called “protein taxonomy” the study of the amino 
acid sequences of the proteins of an organism and the comparison 
of them between species. It can be argued that these sequences 
are the most delicate expression possible of the phenotype of an 
organism and that vast amounts of evolutionary information may 
be hidden away within them.”



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Emile Zuckerkandl
1922-2013

Linus Pauling
1901 – 1994

-comparaison des profiles de digestion: entre l’homme et le 
cheval 20/146 aa sont différents; l’homme et gorille 1/146!

- le plus deux espèces sont apparentés le moins de différences 
il y a dans la séquence protéique de l’hémoglobine →
développement de la théorie de l’horloge moléculaire



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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-la vitesse d’accumulation des changements dans les macromolécules biologiques est en 
moyenne constante sur de longues périodes. Couplée à des étalonnages paléontologiques (si 
existence des fossiles), elle permet donc d’estimer les âges absolus de divergence des 
espèces.

→l’hypothèse de l’horloge moléculaire



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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- concept clé dans le domaine de l’évolution moléculaire, à l’origine des 
phylogénies moléculaires

- la comparaison des séquences modernes permet de reconstituer les séquences 
ancestrales et le processus évolutif !



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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→technique de séquençage d’ARN 
(via les catalogues d’oligonucleotides)

→marquage d’ARN avec P32

→digestion avec une ribonucléase 
séquence – spécifique 

→séparation des oligonucléotides en  
deux dimensions par 
chromatographie sur couche mince 

Frederick Sanger
1918 - 2013 

Sanger, F, Brownlee, G B, Barrell, B G (1965) 'A two-dimensional fractionation procedure for 
radioactive nucleotides', Journal of Molecular Biology, 13/2, 373-98.



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Carl Woese
1928-2012

George E. Fox
1946-

→ 1969: wanted to use “the cell’s ‘internal fossil record‘ 
to extend our knowledge of evolution backward in time 
by a billion years or so.” 
Letter to Francis Crick

→ C. Woese s’intéresse au problème de classification 
des bactéries 



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Carl Woese
1928-2012

→ 1966 décide d’utiliser l’ARN ribosomique
plutôt que les protéines comme source de 
matériel pour essayer d’établir la phylogénie 
des bactéries

catalogue d’oligonucléotides issus 
d’un ARN ribosomique 16S (1 an 
pour le premier catalogue!)

George E. Fox
1946-



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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ARNr 16S, environ 1500 pb

petite sous-unité du 
ribosome prokaryote
(30S), ARN en orange

-ubiquitaire

-même fonction
chez tous les organismes

-facile à isoler

-riche en information
(comparée au 5S)

-plus facile à étudier que le 23S



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Marquage des cellules au P32

Isolement des ribosomes

Isolement des ARN ribosomiques

Isolement de l’ARN 16S

Digestion par la RNAse T1

Chromatographie 2D, autoradiographie



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Production d’un catalogue d ’oligonucléotides digérés par la RNAse T1:

Oligo

N≥6

G

La RNAse T1 coupe 
en 3’ d’un G



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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-le positionnement des fragments > 6 nt 
sur l’ARN 16S

-couvrent de manière homogène 
l’intégralité de la séquence → un 
catalogue représentatif de chaque 
espèce  



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Sapp & Fox, MMBR, 2005

nucléotides modifiés caractéristiques des bactéries
→ absents chez les « bactéries » méthanogènes?!



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Patrick Forterre avec Carl Woese, 2011 



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Sab = 2Nab/Na + Nb

Na = Nombre d ’oligos dans le catalogue de l’espèce a

→ la comparaison de deux catalogues  se fait par le calcul du coefficient d’association Sab: 

Nb = Nombre d ’oligos dans le catalogue de l’espèce b

Nab = Nombre d ’oligos commun aux catalogues des
espèces a et b

Sab peut avoir des valeurs entre 0 – 1; 
0 → espèces not apparentés
1→ espèces phylogénétiquement très proches ou identiques

→arbitrairement: au dessous de Sab=0.1  les espèces  ne sont pas apparentées  

Les comparaisons entre les catalogues permettent d’identifier des groupes phylogénétiques 
au différents niveaux taxonomique y compris pour le plus haut niveau (domaine)



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Premier résultat obtenu par Woese et son équipe : les ARN 16S ribosomiques des 
procaryotes et des eucaryotes sont bien différents en terme de séquence (pas seulement de 
taille)



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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→ les chloroplastes sont bien d’origine bactérienne

Lynn Margulis
1938-2011



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Comment classer les « bactéries » méthanogènes ?

CO2 + 4H2            CH4 + 2H2O

« bactéries » bizarres: 
-morphologies variés
-absence de peptidoglycane (lysozyme n’a pas d’effet, absence de coloration de Gram)
-enzymes étranges



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Ralph S. Wolfe
1921-

photo credit: P. Forterre

-l’un des rares personnes à l’époque qui pouvaient cultiver les méthanogènes



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Ralph S. Wolfe
1921-

photo credit: P. Forterre



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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→ les microorganismes halophiles extrêmes obligatoires sont aussi bizarres…

Ils vivent en présence de 4-5 M NaCl (10 fois plus que l’eau de mer) et accumulent de 4-5 M de 
KCl dans leur cytoplasme !! 

Haloarcula

Halobacterium

Halococcus

Haloquadratum walsby

- aérobies obligatoire 
- unique forme des cellules 
→meilleur échange de gaz



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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H. walsby jusqu’au 80% de biomasse

-photosynthétiques (bacteriorodopsin)→ production d’énergie sous forme d’ATP via 
gradient de protons, ne fixent pas le CO2

-supportent très hautes concentrations de MgCl2 à la limite de toxicité 
-résistants à la dessiccation, chaleur, froid…

cristaux de NaCl avec les 
Halo »bactéries » 



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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→ … et les thermoacidophiles aussi

Thermoplasma acidophilum
60°C, pH 1, aérobie

70-80°C, pH 2-3



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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→Les “bactéries” méthanogènes semblent être aussi éloignées des vraies bactéries 
(eubactéries) que d’eukaryotes! 

→Ces organismes sont appelés les archéobactéries dans un premier temps et ensuite 
les Archées pour éviter toute confusion avec les vraies Bactéries



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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DICHOTOMIE
Procaryote/Eucaryote

Arbre à TROIS domaines



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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« a crank , who was using a crazy technique to answer an impossible question » 



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées

where are we in the course 82

Le nouvel
arbre Universel

du vivant

Scientific American
(1981)

Homo sapiens



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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-introduction du domaine comme 
catégorie au dessus du règne
-les archées sont divisés en 2 règnes 

Thermoacidophiles Méthanogènes et haloarchées



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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→Apporte la preuve que tous les organismes sont apparentés  

→Premier à construire un arbre phylogénétique basé sur les 
séquences porteur de l’information génétique

→Une nouvelle façon, scientifiquement solide, de comprendre et 
classer la diversité microbienne 



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Prix van Leeuwenhoek, 1992

-récompense tous les 10 ans le scientifique qui est jugé d’avoir fait la plus grande 
contribution en microbiologie  de la décennie 



Découverte du 3-eme domaine du vivant – les 

Archées
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Carl Woese et le roi de Suède 

La prix Craaford, Septembre 2003



Diversité microbienne – la révolution technologique
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1970, découverte de la reverse transcriptase

ARNr 16S

ARNr 16S 
(cDNA)

séquençage



Diversité microbienne – la révolution technologique

88

Frederick Sanger
1918-2013

1977, publie la nouvelle méthode de séquençage d’ADN – fiable et 
rapide   (méthode dideoxy)  

- permet de déterminer rapidement les séquences de gènes codant pour RNAr 16S 



Diversité microbienne – la révolution technologique
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Kary Mullis
1944-

1985, améliore la technique de PCR (le réaction de polymérisation en 
chaîne ) 

1978, thermostable ADN polymérase (Thermus aquaticus) permet 
d’automatiser le processus

ADN total
PCR

ADN 16S séquençage

→ il est devenu possible d’établir des phylogénies des bactéries et des archées cultivables 
(environ 1% de diversité microbienne)



Diversité microbienne – la révolution technologique
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Edward DeLongNorman Pace

→ à partir des années 1990, études systématiques de la diversité microbienne dans 
l’environnement  (organismes non-cultivés)

Obsidian Pool

ADN total
PCR

ADN 16S séquençage

Filtre, 0.22µm



Diversité microbienne – la révolution technologique

where are we in the course 91

Norman Pace

- découvre plusieurs nouvelles 
groupes d’archées non-cultivés 
dont un groupe qui a divergé avant 
les Crenarchaeota → Korarchaeota
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Craig Venter

1995, premier génome cellulaire entièrement séquencé : 
celui de la bactérie Haemophilus influenzae

→ 1,8 megabases = 10 x plus que le plus grand 
génome jamais séquencé

→assemblage d’un génome entier à partir de 
24,304 fragments d’ADN à l’aide d’un 
programme informatique – plus besoin de 
cartographier le génome au préalable  

Diversité microbienne – la révolution technologique

EBM – Tamara Basta
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→ le projet a duré 1 an

Diversité microbienne – la révolution technologique

EBM – Tamara Basta
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à partir de 1995 → l’explosion!

Diversité microbienne – la révolution technologique

EBM – Tamara Basta
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/statistics/

→ Depuis 1982 le nr. de bases séquencées double tous les 18 mois

Diversité microbienne – la révolution technologique
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-applique le gunshot
séquençage à des 
populations entières

-dévoile une diversité 
microbienne inattendue 
dans l’océan

-une région océanique très étudié depuis 50 ans → interprétation des données 
génomiques dans le contexte océanographique 

Diversité microbienne – la révolution technologique

EBM – Tamara Basta
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En 2001 Ed DeLong découvre 
bactériorhodopsin (protéine 
capturant l’énergie solaire en 
absence de chlorophylle) →

Identification de 13 nouvelles  
sous-familles de 
protéorhodopsine!

Diversité microbienne – la révolution technologique

EBM – Tamara Basta
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2007

-7.7 million de séquences → un aperçu 
de la diversité et hétérogénéité des 
populations microbiennes

-l’assemblage des génomes complets à 
partir des données metagénomiques
est un challenge → séquences courtes, 
diversité des populations augmente la 
complexité, différences d’abondance 
d’organismes,  répétitions…

Diversité microbienne – la révolution technologique

EBM – Tamara Basta
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Ibarbalz et al 2019, Cell

TARA Oceans project



100

Diversité microbienne – la révolution technologique

EBM – Tamara Basta

Published: 09 November 2020

https://www-nature-com.insb.bib.cnrs.fr/articles/s41587-020-0718-6#article-info
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→ reconstruction of bacterial and archaeal genomes from shotgun metagenomes : 
52,515 metagenome-assembled genomes representing 12,556 novel candidate species-level 
OTU spanning 135 phyla
→ expands the known phylogenetic diversity of bacteria and archaea by 44% but…
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We found little evidence of new deep-branching lineages representing
new phyla, consistent with recent studies of microbial diversity.

Combien de diversité archées/bactéries reste inexploré?

Pas tant que cela, il semblerait!

Alors what comes next? 
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107Eren & Banfield, 2024, Cell

Diversité microbienne – quel futur ? 

Comment les systèmes microbiens 
peuvent être exploités pour relever les 
défis contemporains dans les domaines 
de la santé, de l'environnement et de la 
science fondamentale? 
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Utilisé pour isoler plus efficacement les 
différentes espèces à partir du microbiome 
intestinal humain

AI permet de choisir les isolats 
différents à partir des caractéristiques 
morphologiques des colonies

Choix des colonies guidé par AI 
permet d’obtenir plus de 
diversité comparé à une 
approche aléatoire



109

Diversité microbienne – quel futur ? 

→ predictions des intéractions écologiques

→ Indentification des relations de cause à 
effet entre les médicaments et la réponse 
cellulaire

Wu, F. et al. A unifying framework for interpreting and 
predicting mutualistic systems. Nat. Commun. 10, 242 (2019).

Yang, J. H. et al. A white-box machine learning approach for 
revealing antibiotic mechanisms of action. Cell 177, 1649–1661.e9 
(2019).

→Modification des microbiomes naturels 
pour améliorer leur capacité de 
bioremediation

Ruan, Z. et al. Engineering natural microbiomes toward enhanced
bioremediation by microbiome modelling. Nat. Comm 15, (2024).



Diversité microbienne – la révolution technologique

110

En seulement 30 ans le contenu et la forme de 
l’arbre universel ont changé de manière
dramatique! 

→ l’arbre grandi encore mais les lignées majeures 
sont toutes connues? 

→ L’arbre à deux branches ou trois branches? (CM7)

Woese et al., 1990, PNAS

Hug et al., 2016, Nature Microbiol.
Rinke et al., 2013, Nature
Spang & Ettema, 2016, Nature Microbiol.
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« Microbial diversity, like microbial evolution, has become real 
science. The same is true for microbial ecology. And it’s all 
because we can now interpret these things within the 
framework of the tree. « Carl Woese in Morel V., Science 1997

Les microbes occupent 90% des branches de l’arbre 
universel du vivant !!!
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Diversité microbienne – nouvelle classification
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Événements clé 
concernant la taxonomie 
et la nomenclature des 
procaryotes au cours des 
100 dernières années. 
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Diversité microbienne – nouvelle classification

Métagénomes de référence sont utilisés 
pour definir des nouvelles lignées  

Les critères de choix pour les 
métagénomes de référence
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https://registry.seqco.de/

Diversité microbienne – nouvelle classification



Questions de révision
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1. Pourquoi il est important de connaitre l’histoire évolutive des organismes ?

2. Comment la théorie de l’évolution de Darwin et Wallace change notre  
compréhension du processus évolutif ?

3. A quoi correspond l’hypothèse de l’horloge moléculaire ?

4. Décrivez la méthode que Carl Woese a utilisé pour décrire les relations de parenté 
entre les différents organismes.

5. Pourquoi a t-il choisi la molécule de l’ARN 16S pour ces études ?

6. Pourquoi les travaux de C. Woese sont importants ? 


