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Intitulé de thése: Diversité des associations symbiotiques rhizobium-légumineuses de quelques
espéces spontanées du Sahara septentrional

Résumé :

Il est admis que le milieu saharien est hostile a toute forme de vie et qu’il contient d’importantes
ressources floristiques et microbiennes. Nous nous sommes proposé dans la présente thése d’établir la
premiere étude concernant la diversité des associations symbiotiques rhizobium-légumineuses dans le
Nord-est du Sahara Algérien. Hormis 1’aridité prononcée, les analyses physico-chimiques des sols
prélevés au niveau de la rhizosphére (10 a 20 cm) font ressortir qu’ils se caractérisent par une texture
grossiere (>> 95 % sableuse a sablonneuse). Se sont des sols filtrants et squelettiques. Les teneurs
maximales enregistrées en éléments nutritifs majeurs (N et P) avoisinent, respectivement, 0,3 % et 0,75
%. Ils se distinguent, aussi, par leur alcalinité¢ (pH de 8,4 a 8,8) ainsi qu’un trés faible taux de MO (<<
0,17 %).Les fabacées se caractérisent généralement par leur capacité d’établir une symbiose fixatrice
d'azote avec des bactéries du sol appelées *’Rhizobia’’. La présente étude concerne quatre (04) especes
de fabacées herbacées et arbustives qui se développent spontanément dans ce milieu contraignant. Il
s’agit d’Astragalus gombo Bunge, Astragalus mareoticus Del., Genista saharae Coss. & Durieu et
Retama retam Webb. L’utilisation de la méthode de piégeage a mis en évidence la présence des BNL
dans les couches superficielles du sol (10 a 20 cm). En effet, apres 7 semaines de culture des plants
testées sous conditions controlées, des nodosités sont apparues sur leurs racines de chacune des 04
especes. Les résultats obtenus font ressortir que les BNL indigenes sont bien capables d’établir une
relation de symbiose fixatrice d'azote qui aboutit a la formation des nodules sur les racines des 04
especes étudiées (A. gombo, A. mareoticus, G. saharae et R. retam) .

Les méthodes usuelles ont été utilisées pour 1’isolement des “’BNL’’. Un total de 106 isolats a été
obtenu a partir des nodosites prélevées sur les racines de plants a savoir : cinquante-sept (57) de G.
saharaea, vingt-deux (22) d’4. gombo, quinze (15) de R. retam et douze (12) a partir d’A. mareoticus.
Les isolements bactériens sont a croissance rapides. ils apparaissent aprés 24 a 48 heures de culture a
28°C dans le milieu YMA. Les colonies obtenues sont rondes présentant une morphologie comparable
a celle des rhizobia connus. lls se distinguent, parfois, par leur forte mucosité.

Les isolats associés a I’espéce G. saharae ont fait 1’objet de caractérisation phénotypique et
phylogénetique. Pour déterminer la position systématique des isolats, nous avons inclus toutes des
séquences nucléotidiques des souches types de BNL validées au niveau des bases de données
http://www.bacterion.net/ et http://www.straininfo.net/. Un premier criblage de I’ensemble de la
collection sur la base du séquencage du geéne de ménage atpD de 500 pb a permis d’affilier les 57
souches a 08 groupes dans 03 genres : Ensifer, Neorhizobium et Mesorhizobium. De fagon singuliére
nous avons trouvé qu’au Sahara d’Algérie I’espece G. saharae est associee a des bactéries affiliees au
genre Mesorhizobium. L’originalité de ces groupes a été suivie par le sequencage du gene de ménage
recA pour étre ensuite confirmée par le géne d’ARNr 16S. La majorité (81%) des souches obtenues
appartenaient au genre Ensifer (Sinorhizobium), représenté principalement par 1’espéce Ensifer meliloti
LMG6133". Le genre Neorhizobium vient en seconde position (17%) avec 3 différentes espéces: N.
alkalisoli CCBAU01393", N. galegae LMG6214" et N. huautlense LMG18254" suivi par le genre
Mesorhizobium (1,75%) qui est représenté par l'espéce M. camelthorni CCNWXJ404". Le test de
nodulation in-vitro en conditions contrblées a confirme leur infectivité et leur efficience vis-a-vis de
leur plante hote (G. saharae). La quasi majorité (80%) des souches isolées ont toléré jusqu'a 4% (w /
v) de NaCl et résistent jusqu’a 45°C.

Cette étude est le premier rapport sur la caractérisation des microsymbiotes de G. saharae dans le
Sahara d’Algérie.

Mots clés : Sahara d’Algérie, Fabacées spontanées, Diversité des rhizobias, A. gombo, A. mareoticus,
G. saharae, R.retam, recA, atpD, genes, ARNr 16S.
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Title of Thesis: Diversity of symbiotic rhizobium-legume associations of some spontaneous
species of northern Sahara

Abstract:

It is recognized that the Saharan environment is hostile to all life forms yet contains important floristic
and microbial resources. We propose in this thesis to establish the first study concerning the diversity
of symbiotic associations between Rhizobium species and leguminous plants in the North-East of the
Algerian Sahara. Besides the marked aridity, the physico-chemical analyses of soils taken from the
rhizosphere (10 to 20 cm) showed that they are characterized by a coarse texture (>> 95 % sandy).
They are filtering and skeletal soils. The maximum levels recorded for major nutrients (N and P) are
approximately 0.3% and 0.75% respectively. They are also distinguished by their alkalinity (pH 8.4 to
8.8) and a very low organic matter (<< 0.17%). The Fabaceae are generally characterized by their
ability to form nitrogen-fixing symbioses with soil bacteria called *’Rhizobia’’. The present study
concerns four (04) species of herbaceous and shrub Fabaceae that develop spontaneously in this
constraining environment. These are Astragalus gombo Bunge, A. mareoticus Del., Genista saharae
Coss. & Durieu and Retama retam Webb. The use of the trapping method revealed the presence of
bacteria nodulating legumes (BNL) in the upper layers of the soil (10 to 20 cm). Indeed, after 7 weeks
of culture of the four species of plants tested under controlled conditions, nodules appeared on their
roots. The results showed that native BNLs are well able to establish a nitrogen-fixing symbiosis
relationship that results in the formation of nodules on the roots of the four species studied (A. gombo,
A. mareoticus, G. saharae and R. retam).

The usual methods have been used for the isolation of " BNL ". A total of 106 isolates were obtained
from the nodules taken from plant roots, namely : fifty seven (57) from G. saharaea, twenty two (22)
from A. gombo, fifteen (15) from R. retam and twelve (12) from A. mareoticus. The bacterial isolates
appear after 48 to 72 h of incubation at 28 °C on YMA medium. The colonies obtained are round with
a morphology similar to that of known Rhizobia. They are distinguished, sometimes, by their strong
mucus. Isolates associated with G. saharae have been phenotypically and phylogenetically
characterized. To determine the systematic position of the isolates, we have included all the nucleotide
sequences of the standard BNL type strains validated at the database http://www.bacterion.net/ and
http://www.straininfo.net/. A first screening of the entire collection based on the sequencing of the 500
bp atpD housekeeping gene allowed us to assign the 57 strains to 8 groups in 3 genera: Ensifer,
Neorhizobium and Mesorhizobium. We found that in the Algerian Sahara, the species G. saharae is
strongly associated with bacteria in the genus Mesorhizobium. The phylogeny of these groups was
confirmed by sequencing of the recA housekeeping gene and the 16S rRNA gene. The majority (81%)
of the strains obtained belonged to the genus Ensifer (Sinorhizobium), mainly represented by the
species Ensifer meliloti LMG6133". The genus Neorhizobium comes in second place (17%) with 3
different species: N. alkalisoli CCBAU01393", N. galegae LMG6214" and N. huautlense LMG18254"
followed by the genus Mesorhizobium (1.75%) which is represented by M. camelthorni
CCNWXJ404'.

The in vitro nodulation test under controlled conditions confirmed their infectivity and efficiency to
their host plant(G. saharae). Most isolated strains (80%) have tolerated up to 4% (w / v) NaCl and
resist up to 45 °C.

This study is the first report on the characterization of G. saharae microsymbiotes in the Algerian
Sahara.

Keywords: Algerian Sahara, spontaneous Fabaceae, Diversity of rhizobias, A. gombo, A. mareoticus,
G. saharae, R. retam, recA, atpD, genes, 16S rRNA.
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ANNEXES

AABNF :
ADN :
ARN:
ARNTr:
A.gombo
A. maureoticus
atpD
BNL
Blast:
bp (pb):
DO
EC:
EDTA
EPS:
G.saharae
GTR:
HBA
Kb:
LPS:
LSTM:
mg

Mg

mi
MLSA
N :

N2 .

Na:
NaCl :
NCBI:
ND :

O NM

P

PCR:
pH:
QSP:
recA
R.retam
rpm:

V1
UKMO :
pl

uVv:
YM :
YMA:
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Le Sahara s’étend de I’océan Atlantique au golfe persique. L’aridité constitue 1’élément central
de la spécificité saharienne (Troin et al, 2006). Hormis les régions du cercle polaire et les hauts
sommets enneigés, nul autre milieu ne semble aussi hostile a toute forme de vie (LEMIRE et al, 2003).

Le Sahara d’Algérie couvre plus de 2 millions de kilométres carrés. La zone bioclimatique
hyper-aride couvre 89,5% de la surface et les régions arides et semi-arides 4,78% et 4,12%,
respectivement (Nedjraoui 2001 ; Kouzmine, 2007). La couverture pédologique est d’une grande
hétérogénéite présentant, souvent, des croites calcaires ou gypseuses, pour la plupart, sujets a 1’érosion
éolienne. La fraction minérale est constituée presque totalement de sable avec une fraction organique
tres faible (<1%) engendrant des sols squelettiques tres peu fertiles avec un pouvoir de rétention en eau
trés faible avoisinant 8% en volume (Daoud et Halitim,1994 ; Dutil, 1971 ; Halitim, 1988 ; Chaich et
al, 2017). Malgré les conditions édaphoclimatiques séveres, ces régions présentent une richesse
floristique avec des plantes trés adaptées a ce milieu hostile (Le Houérou 1990, 1997; Ozenda 1991,
Quezel 1978).

Au sein de cette flore, la famille des légumineuses (Fabaceae) méritent une attention
particuliére. Une diversité d’espéces de cette famille se développent spontanément dans le Sahara
d’Algérie (Bouallala, 2013 ; Chehma, 2006 ; Lograda et al 2010 ; Maire, 1987 ; Ozenda, 1991; Quezel
et al 1978). Ces espéces appartiennent a divers genres et sont connues par leur capacité d’adaptation
aux conditions defavorables du milieu. A titre d’exemple, le genre Astragalus représenté par une
quinzaine d’especes au Sahara d’Algérie, est réputé pour contenir des especes qui colonisent des
habitats ou prédominent les conditions de stress en développant des adaptations particulieres (Abdel-
Samad, F., 2015). Suite a une prospection réalisée a travers les différents espaces géomorphologiques
du Sahara septentrional Est, Chaich (2008) avait dressé une liste exhaustive contenant 11 espéces
spontanées appartenant a 07 différents genres.

Les espéces appartenant a la famille des fabacées se caractérisent, genéralement, par leur
capacité d’établir une symbiose fixatrice d’azote avec des bactéries telluriques appelées *’Rhizobia’’.
L’association Rizobium-légumineuses se traduit par la formation des nodules, dans lesquels, se réalise
la transformation de I’azote atmosphérique (N) gazeux, en azote combiné (NH4") assimilable par les
organismes vivants. Les fabacées sont une partie essentielle du cycle de I'azote terrestre (Sprent 2001).
Les espéces spontanées appartenant a la famille des fabacées jouissent d’un réle clé pour la durabilité
de I’écosystéme naturel saharien (Brockwell, 2005). La fixation biologique constitue la voie principale

pour I’introduction de I’azote dans les régions désertiques. Les symbioses Rhizobium- légumineuses
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représentent le processus majeur de cette fixation et confére aux plantes des potentialités d’adaptation
a mieux se développer sur des sols pauvres des régions arides (Abdel-Ghaffar 1989; Date, 2000 ;
Woullstein 1989). Elle constitue une base solide pour augmenter le rendement global dans ces régions
(Zahran, 1999)

En ce début du 21¢me siecle, du fait de 1I’épuisement annoncé des ressources fossiles et le
réchauffement de la plancte, il apparait primordial de trouver des alternatives a 1’utilisation d’engrais
chimiques. A ce titre, I’utilisation de la symbiose rhizobienne a des fins agronomiques et écologiques
semble une opportunité prometteuse (Graham et Vance, 2003 ; Peoples et al., 2009). Un des enjeux
scientifique a court terme consiste a identifier des couples symbiotiques efficaces, adaptés a des

conditions agronomiques ou écologiques précises. (Bonaldi, 2010).

La capacité¢ des espéces de fabacées spontanées a s’établir sur le milieu saharien semble,
étroitement liée, a leurs aptitudes a s’associer en symbiose avec les souches de rhizobia indigenes.
Paradoxalement, 1’étude des capacités de nodulation des especes de fabacées spontanées du Sahara
d’Algérie semble négligée. En, les recherches publiées se limitent aux études menées sur les rhizobias
associées aux acacias autochtones et introduites dans le Sahara (Amrani, 2010 ; Boukhatem et al.,
2012). Ainsi, une actualisation du recensement des légumineuses spontanées a travers les régions
sahariennes s’impose en 1% lieu. Ceci, doit, nécessairement, passer par I’identification et la
détermination des conditions écologiques des espéces de fabacées qui se développent spontanément
dans le Sahara. L’étude de la diversité phénotypique, symbiotique et taxonomique de leur symbiote

bactérien (rhizobias) qui représente 1’élément clef.

C’est dans ce contexte que s’intégre notre travail qui concerne 04 especes de fabacées
herbacées et arbustives : Il s’agit d’Astragalus gombo Bunge, Astragalus mareoticus Del., Genista
saharae Coss. & Durieu et Retama retam Webb. Elles sont connues pour leur efficacité dans la
fixation des dunes, la préservation des sols contre la désertification, I’alimentation des dromadaires,
des Vertus médicinales ainsi que des propriétés phyto-chimiques importantes en industrie
pharmaceutiques (Chehma et al, 2010 ; Conforti et al. 2004 ; Lograda T. et al 2010 ; Meriane et al,
2012 ; Mekkiou et al, 2005).

Pour ce qui est des BNL associées a ces légumineuses, les questionnements de base qui ont fait

I’objet initial de ce modeste travail ont été les suivantes:
» Les BNL sahariennes sont elles présentes dans les couches superficielles de sables?

» Si oui, peut-on les mettre en évidence facilement et les cultiver sur les milieux

traditionnellement utilisés en microbiologie ?

> Quelle est la position systématique des souches isolées a partir de ces milieux?

2
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> Les bactéries isolées et cultivées, sont elles infective et effectives et si oui, sont-elles

spécifiques et efficaces quant a leur capacité a fixer ’azote?

Depuis une quinzaines d’années, nombreuses etudes ont été menées sur les BNL associées a divers
genres et especes de fabacees spontanées de regions arides similaires (Sahara tunisien). Parmi elles, le
genre Astragalus ainsi que des espéces arbustives, G. saharae et R. retam, communes avec le Sahara
d’Algérie. Ces études font ressortir, généralement, une adaptation aux conditions défavorables dans
ces régions arides. Les souches BNL isolées, dans leurs majorité, sont efficientes, résistent aux
températures jusqu’a 40°C et tolérent jusqu’a 4 % de NaCl. les souches isolées, presentent aussi, une
tres grande biodiversité. Elles sont affiliees a plusieurs genres des rhizobias Ensifer, Rhizobium,
Bradyrhizobium, Mesorhizobium et Phyllobacterium. (Zakhia et al., 2004, 2006; Mnasri B.et al.,
2009; Rejili et al. 2012, 2013; Mahdhi M. et al., 2006, 2007,200 et 2016).

En plus du test de nodulation et des critéres phénotypiques, la classification des bactéries n’est
plus basée sur le seul géne d'’ARNr 16S qui a montré ses limites a différencier les especes proches
(Valverde A. etal, 2006; Ramirez-Bahena MH et al; 2008). A cet effet, plusieurs génes de ménage ont
été proposés dans plusieurs groupes de bactéries (Maiden MCJ , 2006). Chez les rhizobia, les deux
premiers génes analysés étaient recA et atpD (Gaunt MW et al., 2001). Actuellement, la technique
dite Multi-Locus Sequence Analysis (MLSA) consiste en 1’utilisation de plusieurs génes de ménage
« (housekeeping genes» pour une évaluation phylogénétique plus robuste des rhizobias (Martens et al.
2007, 2008; Maynaud et al. 2012; Merabet et al 2010).

Du fait du potentiel agronomique et environnementale de la symbiose Rhizobias indigenes et
Légumineuses spontanées dans les régions sahariennes, 1’objectif principal de ce travail de these a

donc consisté a aborder la compréhension de la mise en place de cette interaction.

Dans le 1% chapitre, la synthése bibliographique s’articule en trois volets. En premier lieu, un apercu
géneéral sur les spécificités du milieu Saharien, Un deuxiéme volet a été consacré a la fixation
biologique de 1’azote et son importance suivi par I’étant actuel des connaissances sur l’association
Rhizobium-Légumineuse et la diversité de ses partenaire. Le 3°™ volet résume, quant a lui, la
taxonomie bactérienne en donnant un accent particulier aux techniques utilisées pour 1’identification
des Rhizobias.

Au cours de cette these, nous avons procédé a
i. L’identification et la géo localisation des 04 especes de fabacées (A. gombo, A. mareoticus,
G.saharae et R. retam) qui se développent spontanéement a travers les différents espaces
géomorphologiques du Sahara septentrional Est d’ Algérie;
ii. La caractérisation physico-chimique des sols rhizospheriques des fabacées a travers les

différents espaces géomorphologiques du Sahara septentrional Est ;
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iii. La mise en évidence des souches BNL présentes dans les couches superficielles des sols
capables d’établir une relation symbiotique fixatrice d’Azote avec les espéces de fabacées spontanées
sahariennes ;

iv. I’isolement des “’BNL’’.a partir des nodosités prélevées sur les racines des 04 espéces de
fabacées (A. gombo, A. mareoticus, G.saharae et R. retam);

v. La determination de la position taxonomique et 1’étude de la diversité génétique et
phénotypique des souches de BNL indigenes associées a la légumineuse spontanée saharienne

G.saharae.
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Chapitre I: Synthése Bibliographique

I. Apercu général sur quelques caractéristiques du milieu d'étude: le
Sahara d'Algérie

1.1. Les déserts du monde

Il est généralement admis, dans la littérature, que la typologie des déserts se compose de cing
grands ensembles, les déserts subtropicaux, littoraux, d’abris, continentaux et froids. Les espaces
désertiques s’étendent sur environ 6.5% de la superficie du globe (Figure 1), soit un cinquiéme des
surfaces émergées représentant environ 33 millions de km? (Demangeot, 1994). Le Sahara, qui
occupe 10% de la superficie du continent africain, est le plus grand désert chaud du monde
(Rognon, 1989), il s’étend de I’océan Atlantique au golfe persique. Le Sahara algérien est I’une des
régions les plus seches et les plus chaudes dans le monde Il couvre plus de 2 millions de kilométres
carrés. La zone bioclimatique hyper-aride couvre 89,5% de la surface et les régions arides et semi-
arides 4,78% et 4,12%, respectivement (Nedjraoui 2001). Hormis les régions du cercle polaire et les
hauts sommets enneigeés, nul autre milieu ne semble aussi hostile a toute forme de vie (Lemire et al,
2003).

i .
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Figure 1. Les zones arides et sous-types du monde. Préparé en utilisant les données spatiales du
PNUE-WCMC (2007). http://www.fao.org/sustainable-forest-management/toolbox/modules/dryland-
forests-agrosilvopastoral-systems/basic-knowledge/fr/



http://www.fao.org/sustainable-forest-management/toolbox/modules/dryland-forests-agrosilvopastoral-systems/basic-knowledge/fr/
http://www.fao.org/sustainable-forest-management/toolbox/modules/dryland-forests-agrosilvopastoral-systems/basic-knowledge/fr/

Chapitre I: Synthese Bibliographique

1. 2. Les subdivisions du Sahara

Selon Quezel et Santa (1962), la Figure 2 Ci-dessous dresse les grandes subdivisions
phytogéographiques du Sahara en mettant un accent sur la haute montagne saharienne (H.MS.).
Pour Lehouerou (1990), le Sahara est subdivisee en 3 zones principales

» Le Sahara méridional a pluies d’été avec une majorité¢ de plantes et d’animaux a origine ou
affinite tropicale ;

» Le Sahara septentrional a pluies d’hiver ou les plantes et les animaux méditerranéens
représentent les 2/3 des effectifs a la fois en nb d’individus et en nb d’especes ;

» Le Sahara central apparait comme une zone de transition ou les 2 autres se fondent en un
quasi-vide biologique avec des pluviosités annuelles extrémement basses (inferieurs a 20-

25 mm) la flore et la faune sont extrémement pauvres dans ces conditions (Monod, 1958).
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Figure 2. Les grandes subdivisions phytogéographiques du Sahara (Source Quezel et Santa , 1962).
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1. 3. Les espaces géomorphologiques du Sahara

Sur le plan geomorphologique, le Sahara possede plusieurs paysages caractéristiques. Les
oueds descendant des reliefs se perdent souvent dans des dépressions, se noient dans les ergs ou
terminent leur course en mer. On peut aussi distinguer des plateaux sur lesquels s’érigent des
reliefs (Ould Baba Sy M., 2005).

» Les Reg
Les regs forment des surfaces planes de graviers ou de debris de roches, ou se mélent sable,
limon et argile. Les regs sont généralement nus dans le Sahara Central, ou ils constituent le milieu

le plus pauvre, pouvant étre considéré comme abiotique sur de vastes étendues (Ozenda, 1991).

> Les Hamada

Les hamadas sont des plateaux rocheux plus ou moins élevés.

» LesErg
Les ergs sont des massifs dunaires stables. Ils sont constitués par le sable que le vent arrache aux
regs et aux hamadas. Paradoxalement, I'eau y abonde en profondeur, assurant la cohésion des grains

de sable et la stabilité des lignes générales du relief.

» Les dépressions

e Les daya : Petites dépressions circulaires, résultant de la dissolution locale des dalles
calcaires ou siliceuses qui constituent les Hamadas (Ozenda, 1991).

e Les Sebkha et Chott : Lorsque les eaux s'évaporent sous l'effet de la chaleur, des plaques
de sels divers se déposent en surface formant suivant l'origine de leurs eaux (phréatiques ou
superficielles) les chotts et les sebkhas (Monod, 1992).

e Les lits d'Oued: C’est l'espace qui peut étre occupé par des eaux d'un cours d'eau. Ses
matériaux peuvent avoir comme origine soit des roches en place, soit des matériaux

transportés par le cours (Derruau, 1967).

1.4. Cadre bioclimatique

L’aridité constitue 1’élément central de la spécificité saharienne (Troin et al., 2006). Elle se
définit comme étant le résultat de la combinaison d’une faiblesse des précipitations et de 1’intensité
des phénomenes d’évaporation liés aux fortes températures (Lacoste, 2003). Et au-dela, 1’aridité se
concrétise également par une distribution trés irréguliére des précipitations dans le temps et dans
I'espace. Ces dernieres sont « notablement inférieures a I'évaporation potentielle annuelle » et ainsi,
en zone aride, « il pourrait s’évaporer dix a vingt fois plus d’eau qu’il n’en tombe chaque année »
(Ould Baba S. M., 2005). Selon Bagnouls and Gaussen (1957), un mois est dit biologiqguement sec
si, "le total mensuel des précipitations exprimées en millimétres est égal ou inférieur au double de la
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température moyenne, exprimée en degrés centigrades™; cette formule (P inférieur ou égal 2T)
permet de construire des « diagrammes ombrothermiques » traduisant la durée de la saison seche
d'aprés les intersections des deux courbes.

Dans une étude récente. (Baradai L, 2014), I’analyse climatique effectuée pour 07 localités
couvrant le Sahara septentrional (Figure 3), fait ressortir des périodes seches prolongées pendant

toute ’année.
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Figure 3. Analyse climatique selon les diagrammes de Bagnouls and Gaussen (1957) dans
différents sites couvrant le Sahara septentrional d’Algerie. (1 Guerrara, 2 Hassi El Fehal, 3
Nomrate, 4 Oued Mya, 5 Oued N’ssa, 6 Oued Righ, 7 El Golea).

1.5. Les sols sahariens

Selon Dutil (1971), au Sahara, la couverture pédologique présente une grande hétérogénéité
(sols minéraux bruts, sols peu évolués, sols halomorphes et sols hydromorphes). La fraction
minérale est constituée dans sa quasi-totalité de sable. Ils présentent souvent des cro(tes calcaires
ou gypseuses et sont, pour la plupart, sujets a 1’érosion éolienne (Halitim, 1988). La fraction
organique est trés faible (inférieure a 1%) et ne permet pas une bonne agrégation. Ses sols
squelettiques sont tres peu fertiles car leur rétention en eau est tres faible, environ 8% en volume
d'eau disponible, plus dautres facteurs comme les vents qui interviennent dans ce phénomene
(Daoud et Halitim, 1994).
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1.6. Flore spontanée

Malgré I’hostilité des conditions édapho-climatiques des différents milieux naturels sahariens,
les études floristiques effectuées dans ces milieux ont révélé une richesse floristique appréciable (Le
Houeérou 1990, 1997, 2001; Ozenda 1991; Quezel 1978). Selon le contexte écologique, la flore
spécifique a ces milieux développent des stratégies adaptatives se résumant a ce qui suit :

> [Especes éphémeres : réduction de la longueur du cycle et persistance sous forme de graines
ou méme bulbes;

> Espéces vivaces (permanentes) : morphologiques (surface de transpiration, épaisseur de
cuticule,..) et systeme racinaire trés important.

Du point de vue composition systématique, les graminées, les légumineuses et les composées sont
partout les familles prédominantes au Sahara (Tableau 1) représentant plus du tiers (35 a 40 pour
cent) d’apres Ozenda (1983). Cependant, il faut prendre en considération le changement de
nomenclature des familles végétales concernées (les composées en Astéracées, les Légumineuses en

Fabaceées et les Graminées en en Poacees. Tableau 1. Familles végétales prédominantes au Sahara

d’Algérie
&
-Ei- wnmn o wn g\ (@]
® 9| o |3 D
=2 T2 T |a =
= 53 5|8 §
S o L o S ®
8 D
Poacees au total 115 17,6 20,8
Poacees - Panicoidées 34 4,1 5,7
Poacees - Pooidées 8,1 13,5 15,1
Légumineuses au total 11,5 7,9 12,6
Mimosées + Cesalpinae 1,7 1,2 2,9
Indigofora et Tephrosia 0 0,2 4
Autres Légumineuses 9,8 6,4 57
Astéracées au total 13,8 11,2 79
Cynarocephale + Liguli-flores 5,6 4,5 2,9
Autres Astéracées (Radiées) 8,2 6,7 5,0
Ensemble des trois familles 37,7 38 41,3

(Source: Ozenda, 1983)
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I1. La fixation biologique de I’azote

L’azote atmosphérique, constituant majeur de I’air (79%) représentant la principale réserve
naturelle d’azote pour la biosphére. Cependant, il se retrouve principalement sous sa forme
moléculaire diatomique N, un gaz relativement inerte, peu réactif et non assimilable par la plupart
des étres vivants excepté certains procaryotes appelés diazotrophes en sont capables. La réduction
de Nz en présence de catalyseur par le procédé de HaberBosch, représente un co(t trés élevé du fait
qu’elle nécessite des températures et des pressions tres élevées. La fixation biologique de 1'azote
représente aujourd’hui a 1’échelle mondiale un apport environ 1,5 fois supérieur a celui des engrais.
Elle est estimée a environ 195 millions de tonne d’azote par an (Smil, 2002) et constitue la voie
d’entrée majeure de I’azote dans la majorité des écosystémes (Galloway et al., 2004).

La fixation biologique de I’azote est le fait de certains micro-organismes qui possédent un
complexe enzymatique appelé nitrogénase, qui catalyse la réduction de I’azote atmosphérique N> en

ammoniac (NHj3). Le bilan de la réaction de fixation biologique de I'azote, est comme suit :
N, + 8H" + 8¢ + 16ATP—> 2NH; + H, + 16ADP + 16P;

Ce complexe enzymatique permet a ces microorganismes procaryotes de réduire 1’azote
moléculaire en une forme d’azote assimilable par les plantes (ammoniac) via un processus dit
“’fixation biologique de 1’azote ** permettant aux végétaux de satisfaire leurs besoins en composés

azotés (protéines, acides nucléiques...).

2.1. Diversité des micro-organismes fixateurs d’azote

Plus de 200 especes bactériennes fixatrices d’azote ont été recensées. Elles appartiennent a
10 grands groupes phylogénétiques (Annexe 1): les Archaebactéries, les bactéries vertes
sulfureuses, les Campylobacter, les Cyanobactéries, les Firmibacteries, les Héliobactéries, les
Protéobactéries, et les Thallobactéries (Young 1991a; Young, 1992; Lechene et al. 2007) et Gama
proteobactéries. En fonction de leur relation avec les plantes, les bactéries fixatrices d’azote sont

classiquement, réparties en deux groupes : les diazotrophes libres et les diazotrophes symbiotiques.

10
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Figure 4. Arbre des grands groupes phylogénétiques des eubactéries basé sur les séquences

sulfureuses

—_——
-

d’ADNTr 16S (d’apres Young, 1992). Les groupes fixateurs d’azote sont indiquées par N.

2.1.1. Les fixateurs libres

L'estimation du taux de fixation d’azote par les bactéries du sol est de 1’ordre d’environ de 1
kg par hectare (Elmerich, 1993). Ils englobent Les fixateurs libres rhizosphériques comme des
especes du genre Pseudomonas (Beauchamp et al. 2006), Azotobacter (Beauchamp et al. 2006),
Beijerinckia (Baldani and Baldani 2005), des cyanobactéries : Nostoc punctiforme , Nostoc
calcicola , Anabaena variabilis, Gloeocapsa sp., phanocapsa sp. etc. (Surendra Singh 2006;
Prasanna and Nayak 2007), des bactéries aquatiques photosynthétiques Rhodobacter (Masepohl et
al. 2005), Rhodospirillum (Selao et al. 2008). Selon Benyamina (2012), les fixateurs libres
comprennent des genres tres divers : des bactéries aérobies chimioorganotrophes (Azotobacter,
Azospirillum, Acetobacter, diazotrophicus), des bactéries anaérobies strictes (Clostridium) ou des
aérobies facultatives (Klebsiella, Bacillus, Pseudomonas), des bactéries phototrophes a
photosynthése  anoxygenique  (Rhodobacter, Rhodospirillum) et des cyanobactéries
(Synechococcus). Certains fixateurs libres dont Azospirillum, Azotobacter paspali, Alcaligenes et
Campilobacter ont été décrits comme formant de véritables associations avec les racines des plantes
(Elmerich et al., 1993).

11
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2.1.2. Les fixateurs symbiotiques

Ces symbioses constituent les systemes fixateurs les plus efficaces reéalisant un couplage
entre la fixation d’azote et la photosynthése. Dans ces associations fixatrices d'azote, le
microorganisme induit I'apparition de structures différenciées, appelées nodules, chez le partenaire
végetal, et lui fournit une grande partie de l'azote nécessaire a sa croissance. C’est le cas
d’Actinomycetes du genre Frankia (bactéries Gram positif, filamenteuses et sporulantes) capables
de former des interactions symbiotiques en nodulant des plantes ligneuses appartenant a 23 genres
d’angiospermes regroupés dans 8 familles Betulaceae, Myricaceae, Casuarinaceae, Elaeagnaceae,
Rhamnacaceae,Rosacea, Coriariaceae et Datiscaceae (Provorov et al., 2002 ; Normand et al.,
2007). C'est le cas aussi des systéemes associant des plantes de la famille des Fabacées et certaines
bactéries Gram négatif, communément et collectivement appelées les ‘’rhizobia’ ou Bactéries
Nodulant les Légumineuses (BNL) ainsi que plusieurs espéces de Parasponia, de la famille des
Ulmaceae, qui peuvent également développer des nodules fixateurs d’azote avec certaines bactéries
(Trinick et Hadobas, 1989 ; Young et Johnston, 1989 ; Davey et al. 1993). Selon Unkovich et al.
(2008), la fixation symbiotique constitue le plus important processus biologique de dimension

planétaire.

2.2. Intérét agronomique et écologique de la fixation biologique de I’azote
atmosphérique.

Cet intérét réside principalement sur le processus de la fixation biologique de 1’azote (N) qui
est un élément essentiel pour toute forme de vie. Malgré que I’atmospheére terrestre soit composé de
80 % d’azote environ, il se présente sous forme gazeuse ou moléculaire (N2) non assimilable par les
plantes, tout en constituant, avec le manque d’eau et de phosphate, une des principales limitations a
la croissance des plantes (Cleland and Harpole, 2010). Il est admis que suite au lessivage des sols
ainsi que le processus constant de nitrification /dénitrification, les formes assimilables de 1’azote
doivent étre constamment renouvelées. Ce renouvellement se fait naturellement (cycle d’azote) a
travers la minéralisation de matiéres organiques ou 1’action de microorganismes fixateurs d’azote
moléculaire et de maniére artificielle par 1’épandage de fertilisants azotés (Dixon and Wheeler,
1986). Selon Vance (2001), le recours a I’ajout d’engrais azoté, dans le monde, a quasiment décuplé
entre 1960 et 2000 atteignant 88 million t/an et les projections prévoient 1’'usage de 120 million t/an
en 2040. Cependant, il estestimé qu’environ50% de 1’azote épandu, toutes cultures confondues, n’est
pas absorbé mais lessivé, causant de graves problemes environnementaux tel que 1’eutrophisation
des milieux aquatiques (Vance, 2001). Par ailleurs, la production et 1’épandage de ces engrais
consomment de grandes quantités d’énergies fossiles aggravant leur impact écologique (Graham
and Vance, 2003). A I’opposé, le renouvellement des formes assimilables de I’azote peut étre assuré
par les bactéries diazotrophes du sol qui réduisent biologiquement 1’azote moléculaire. La famille

des Légumineuses ou fabacées est connue pour son importance considérable dans 1’agriculture,

12
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I’économie ainsi que les balances alimentaires de nombreuses populations humaines

(http://www.ildis.org/Leguminosae/). De tres nombreuses especes de cette famille sont connues

pour leur capacité d’établir une symbiose fixatrice d'azote avec des bactéries du sol appelées
’Rhizobia’’. Cette association se traduit par la formation des nodules au niveau des racines et/ou
des tiges (Sesbania rostrata) dans lesquels, se réalise la transformation de I’azote atmosphérique
(N) gazeuxen azote combiné (NH,") assimilable. Elles constituent une partie essentielle du cycle de
I'azote terrestre et sont utilisées pour soutenir le fonctionnement de I'écosysteme (Sprent, 2001).
Cette interaction est la plus efficace en terme de fixation biologique de I’azote, puisqu’elle produit
annuellement environ 200 millions tonnes d’azote (Graham et Vance, 2003 ; Peoples et al., 2009).
En absence de fertilisation des sols, la fixation biologique de I’azote est pratiquement la seule
source permettant de maintenir la fertilité du sol, par une rotation des plantes cultivées (fixatrices
d’azote et non fixatrices d’azote) en utilisant des 1égumineuses telles que le trefle ou la luzerne qui
sont souvent désignées sous le nom d’« engrais verts » qui, par conséquent, permettent ainsi de
réduisent les amendements avec des engrais azotés. Au dela de cet aspect agronomique, certaines
espéces de plantes non cultivées et d’arbres de la famille des Iégumineuses sont aussi d’un grand
intérét dans les écosystemes naturels en permettant la colonisation de milieux pauvres en azote
grace a cette capacité symbiotique. On estime que 5 millions de tonnes d’azote sont fixées par les
legumineuses dans les écosystemes naturels (Graham and Vance, 2003). De nombreuses
légumineuses forment des associations symbiotiques avec des champignons mycorhiziens
arbusculaires et des champignons ectomycorhiziens, ce qui pourrait les aider a absorber des
composés inorganiques d'azote et de phosphore du sol (Sprent, 2001).Dans les stratégies de
revegetalisation, les associations symbiotiques des Iégumineuses ligneuses avec les rhizobiums et
les champignons mycorhiziens, sont utilisés pour récupérer les écosystémes désertifiées qui
améliorent l'acquisition et aide les plantes en éléments nutritifs pour s'établir et faire face a des
situations de stress faible en nutriments et déficitaires en eau (Brunel B. et al, 2007 ; Herrera M.A.
etal ; 1992).

13
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I11. L’association Rhizobium Légumineuse

L'association symbiotique entre les légumineuses et les rhizobia est trés diverse et implique

de nombreuses especes, aussi bien chez le partenaire vegétal que chez le partenaire bactérien.

3.1. Les legumineuses: Importance et diversité

La famille Légumineuse (Fabaceae ou leguminosae) est largement répandue dans le monde
entier (Rundel, 1989); Elle est constituée de 727 genres et 19 325 especes (G. Lewis et al, 2005)
représentant la troisieme plus grande famille des Angiospermes (plantes a fleurs) apres les
Orchidaceae et Asteraceae. Systématiquement, elle fait partie de I'ordre Fabalesconjointement avec
les Quillajaceae, Polygalaceae et Surianaceae (APGIII, 2009 ; http://www.tolweb.org/angiosperms).
Des études récentes ont prouvé 1’origine monophylétique de la famille des Iégumineuses (Doyle J.
J., 2003; Wojciechowski M. F., 2003 ; Wojciechowski, et al, 2004). Le fruit (gousse) est le
caractére déterminant qui donne a la famille des légumineuses son nom, bien que les membres de
cette famille soient divers dans leurs fruits en raison des différents mécanismes de dispersion des
graines (Doyle J. J., 1994). Elle est classee en trois sous-familles en se basant, principalement, sur
les différences morphologiques de leurs fleurs (Allen et Allen, 1981) : Caesalpinioideae,
Mimosoideae et Papilionoideae (Sprent, 1995).

> La sous famille des Césalpiniacées contient environ 150 genres et 2250 espéces au sein de 4
tribus. Principalement des arbres ou arbustes retrouvés en régions tropicales d’afrique.
Actuellement seul 23 % des espéces testées sont connues pour étre nodulées par les rhizobia. Ces
especes se retrouvent dans les tribus des Caesalpinieae et Cassieae. Les tribus Cercideae, Detareae
et Amhertieae sont trés peu nodulées (de Fariaet al., 1989);

> La sous famille des Mimosacées, contenant également 4 tribus, sont composées
surtout d’arbres et d’arbustes présents dans les régions subtropicales d’Afrique, d’ Amerique, d’Asie
et d’Australie. Cette sous-famille possede a I’heure actuelle 62 genres et environ 3270 especes, dont

la majorité (90 %) sont nodulées parmi les 10 % testées (de Faria et al., 1989);

» Lasous-famille Papilionidae (Faboidae) est la plus grande des trois sous-familles
contenant 28 tribus. Les espéces de cette sous-famille sont présentes dans le monde entier avec 476
genres et 13 860 espéces (Wojciechowskiet al., 2004) dont 97 % parmi les espéces testees (21 %
du total) sont nodulées par les rhizobia. Les plantes de cette sous-famille sont principalement des
herbes mais comprennent aussi des arbres et des arbustes (Al-Taweil et al., 2009; de Faria et al.,
1989 ; Rachie et Silvestre, 1977).
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- Galega

Tripholieae- tripholium, Melilotus, Medicago
Vicia- Vicia, Pisum, Lens, Lathyrus

Cicereae - Cicer

Hedysarea

Carmichaelieae

Millettieae2- Wisteria

Lotea- Lotus, Anthylis, Coronilla
Robiniae - Robinia, Sesbania

Phaseoleae
Psoraleae T
Desmodia Papillionidae
Milletial
Indigoferae - Indigoferae, Cyamopsis

Bossiaeae, Mirbelieae

Sohoreae 3

Aeschnomeneae - Arachis
Adesmieae

Dalbergieae - Dalbergia
N Amorpheae ‘

Genisteac)- @A) WeHaND

Crotalariae, Podalyriae
B Sophorea-2, Thermopsidae

Euchresteae

Sophorea-2
Brongniatiae

Sophorea-2, Swartziae

Dipterygeae

Caesalpiniae-1
- |[Cassiae-4 - Ceratonia
Caesalpinae 2

Mimosoidae - Leucaena, Acacia ; :
Cassiae 3 - Senna | Mimosoidae

Cassiae 2 - Chamachrista

Detariae, Macrolobiae
ercidae - Cercis, Bauhinia
Cassidae 1 - Dialium

Figure 5. Phylogénie des Leguminosae d’aprés 1’analyse des séquences du gene chloroplastique
rbcl (Doyle et al. 1998). Les trois sous-familles Papilionoideae, Caesalpinioideae et Mimosoideae
sont représentées par les barres verticales de couleur. Les tribus et genres encadrés ne forment pas
de nodules. Les deux tribus et trois genres contenant les légumineuses sahariennes étudiées sont

encadrées en vert.
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3.2. Legumineuses sahariennes
Eu égard aux conditions edaphoclimatiques défavorables du Sahara, les fabacées requierent

une importance particuliére en relation avec leurs capacité d’établir 1’association avec les rhizobia
permettant la fixation biologique de 1’azote atmosphérique. Cette capacité leur confere des
potentialités d’adaptation a mieux se développer sur des sols pauvres et dégradés (Date, 2000). Les
associations symbiotiques constituent de puissants facteurs d'adaptation des plantes aux conditions
environnementales défavorables (Zahran 1999). Elles servent comme fourrage au dromadaire
(Chehma et al, 2010; Meriane et al 2012) en plus de leur r6le connu dans la fertilité en azote des
sols. Parmi les espéces répertoriées dans le Sahara Algérien, Deux (02) tres importantes tribus de la
sous famille de papilionidés (Figure 5) sont omniprésentes dans les régions sahariennes.

Yhttp://sahara-nature.com/flore
- http://www.tela-botanica.org/actu/
3.2.1. Tribu des Galegeae

Représentée par le genre <’ Astragalus’’ qui est le plus grand et le plus diversifié de tous les
angiospermes. Il contient plus de 2 500 espéces distribuées dans les régions arides et tempérées de
I'némisphere Nord et de I'Amérique du Sud (Podlech, 2008).dont une quinzaine au Sahara central et
septentrional (Ozenda, 1958). Les especes du genre Astragalus colonisent souvent des habitats
variés ou prédominent les conditions de stress en développant des adaptations particulieres (Abdel-

Samad, F., 2015). Deux espéces spontanées de ce genre ont été retenues dans cette étude.

A) A.gombo Bunge
Fleur grande de 25 mm, gousse a
parois épaisses ligneuse tres dure,
ornée de trés grosses nervures et
terminée en bec robuste et long
endémique et assez commun dans
tout le Sahara (Ozenda P., 1983)

B)A. mareoticus Del.

Fleur petite inferieur a 10 mm,
gousse a bec court. Stigmates non
barbu, gousse presque glabre a
poils courts, fleurs Dbleuéatres ;
feuilles longues de 6-8 paires de
folioles. Commun au Sahara
septentrional rare au central
(Ozenda P., 1983)

Figure 6. Description sommaire de 02 fabacées spontanées annuelles A) A. gombo, B) A.mareoticus.
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3.2.2. Tribu des Genistae

La tribu des Genisteae (Adans.) Benth., est essentiellement méditerranéenne (Polhill,
1976). Elle posséde une grande importance écologique, non seulement pour la grande diversité
des espéces, mais aussi par la colonisation des foréts dégradées et les zones déboisées et de
dominer de nombreuses communautés végétales (LOpez Gonzalez, 2001). Deux espéces
spontanées vivaces (permanentes) jouent un réle clé dans la fixation des dunes et la préservation

C) G. saharae Coss. & Durieu

Arbuste de 1 a 2 m, longs rameaux; feuilles ’
unifoliées, étroites, trés caduques ; fleurs espacées le [
long des rameaux; gousses longues pendantes a ./
parois parcheminées. Les ramules floriferes sont 7
alternes, tres nombreux formant des grappes laches

préconisé dans les désordres digestifs. Commun au

Sahara septentrional sud oranais, Mzab, Touggourt ; vt
mangue au Sahara central. Endémique (Ozenda P.,
1983 ; Maire R., 1987 ; Lograda T., 2010).

D) R.retam Webb

Arbrisseau a longs rameaux jonciformes, soyeux,
souvent rougeatres; feuilles inferieures trifoliées, les
autres simples ; toutes trés caduques ; fleurs blanches
grandes (8-10 mm) en petites grappes latérale
pauciflores de 5 a 10 fleurs le long des rameaux.
Gousses ovoides termines en bec . rameaux fortement
sillonnés. Dunes et lit de oueds ; Sahara septentrional
atteint au sud le tademait et la Hamada deTingher
(Ozenda P., 1983 ; Quezel et Santa, 1962).

Figure 7. Description sommaire de 02 fabacées vivaces (Tribu: Genisteae C) G.Saharae, D) R.
Retama.

Les racines de R. raetam sont profondes et peuvent atteindre vingt metres de longueur pour
toucher en permanence les couches humides du sol (Haase et al., 1996). Cette espece joue un réle
considérable dans la stabilisation des sables dunaires mobiles. En outre, Maghrani et al. (2003), a
démontré que des extraits de R. raetam ont une activité hypoglycémique chez des rats diabétiques.
De plus un effet antioxydant signifiant a été evalué chez R. retam (Conforti et al. 2004). L’espéce
G.saharae , quant a elle, et en plus de la fixation des dunes, la préservation de 1’écosystéme ainsi
que 1I’un nouveau isoflavones a été identifie sur cette espece (Chehma A. et al., 2010 ; Meriane D. et
al, 2012 ; Mekkiou et al., 2005) .
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3.3. Rhizobia

Le terme « rhizobia » est un terme générique donné aux bactéries du sol qui sont capables
d’induire des nodules sur les racines ou les tiges des Légumineuses hotes, y compris la non
Iégumineuse Parasponia (Trinick MJet al. 1988) et d’y fixer 1’azote atmosphérique en symbiose
(Moulin et al., 2001; Sawada et al., 2003). Ce sont des endosymbiontes non-obligatoires sont des
bactéries aérobies, Gram négatives, mobiles, non sporulantes taxonomiquement diversifiés, les
arbres phylogénétiques montrent ces especes symbiotiques, sont liés de maniere taxonomique a des
parents proches non symbiotiques. La nodulation des légumineuses par des espéces bactériennes
était, dans un passé récent, limitée a un nombre d'espéces bactériennes appartenant aux alpha-
protéobactéries dans les genres Rhizobium (Frank, 1889), Azorhizobium (Dreyfus et al., 1988),
Allorhizobium (de Lajudie et Al., 1998), Mesorhizobium (Jarvis et al., 1997), Ensifer (syn.
Sinorhizobium) (de Lajudie et al., 1994) et Bradyrhizobium (Jordan, 1982). Actuellement avec les
explorations continues de légumineuses dans de nouvelles régions biogéographiques et avec le
développement d'outils taxonomiques modernes, de nouvelles especes de rhizobium ont également
¢été décrites dans d'autres genres de la classe a-protéobactéries (Vandamme et al., 1996). Ainsi, des
espéces bactériennes fixant de l'azote atmosphérique ont été incluses dans les genres Devasia
(Rivas et al., 2002), Methylobacterium (Sy et al., 2001), Ochrobactrum (Trujillo et al., 2005),
Phyllobacterium (Valverde et al., 2005) et Shinella (Lin et al., 2008). Les deux autres genres de
rhizobia connus appartiennent a la classe des B-Protéobactéries et il s’agit de Burkholderia et
Cupriavidus (Moulin et al., 2001 ; Chen et al., 2001). La découverte de nouvelles especes ainsi que
des remaniements dans les anciens genres de rhizobias sont en evolution permanente. Maynaud et
al. (2012) a identifié une nouvelle espece Aminobacter anthyllidis nodulant la Iégumineuse
Anthyllis vulneraria, Microvirga lupini et Microvirga lotononidis, nodulant Lupinus texensis et
Microvirga zambiensis est un symbion de Listia angolensis (Ardley et al., 2012). Mousavi et al.,
(2014) ont prouvé que quelques especes forment un clade distinct au sein du genre Rhizobium
mettant en evidence un nouveau genre appelé Neorhizobium. Le Tableau ci-dessous résume

I’ensemble des espéces de rhizobia connues et validées actuellement.
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Tableau 2. Liste des genres et des espéces de rhizobia actuellement connues

Genre/Espéce Plante héte Référence
Aminobacter (01 espece) (Maynaud et al., 2012)
A. anthyllidis Anthyllis vulneraria (Maynaud et al., 2012)

Azorhizobium (02 espéces)
A. caulinodans
A. doebereinerae

Sesbania rostrata
Sesbania virgata

(Dreyfus et al., 1988)
(Dreyfus et al., 1988)
(Maria de Souza Moreira et al., 2006)

Bradyrhizobium (10 espéces)
B. canariense

B. dagingense

B. denetrificans
B. elkanii

B. iriomotense
B. japonicum

B. jicamae

B. liaoningense
B. pachyrhizi

B. yuanmingense

Genisteae et Loteae
Glycine max
Aeschynomene, Glycine
Glycine max

Glycine max
Pachyrhizus erosus
Glycine max
Pachyrhizus erosus
Lespedeza spp.
Lespedeza spp.

(Jordan, 1982)

(Vinuesa et al., 2005)

(Wang et al., 2013)
(Van-Berkum & Eardly, 2002)
(Kuykendall et al., 1992)
(Islam et al., 2008)

(Jordan, 1982)
(Ramirez-Bahena et al., 2009)
(Xu et al., 1995)
(Ramirez-Bahena et al., 2009)
(Yao et al., 2002)

Burkholderia (07 espéces)
. caribensis

. cepacia

. mimosarum

. nodosa

. phymatum

. sabiae

. tuberum

0 0 0 0 0 W W

Mimosa pudica
Alysicarpus glumaceus
Mimosa spp.

Mimosa bimucronata, M. scabrella

Machaerium lunatum
Mimosa caesalpiniifolia
Aspalathus carnosa

(Gillis et al., 1995)

(Achouak et al., 1999; Chen et al., 2003)
(Vandamme et al., 2002)

(Chen et al., 2006)

(Chen et al., 2007)

(Vandamme et al., 2002)

(Chen et al., 2008)

(Vandamme et al., 2002)

Cupriavidus (01 espéce)
C. taiwanensis

Mimosa pudica

(Makkar & Casida, 1987)
(Chen et al., 2001; Vandamme & Coenye2004)

Devosia (01 espece)

(Nakagawa et al., 1996)

D. neptuniae Neptunia natans (Rivas et al., 2003)

Ensifer (10 espéces) (Chen et al., 1988)

E. americanum Acacia spp. (Toledo et al., 2003)

E. arboris Acacia, Prosopis (Nick et al., 1999a; Young, 2003)

E. fredii Glycine max (Scholla & Elkan, 1984; Young, 2003)
E. kostiense Acacia, Prosopis (Nick et al., 1999)

E. kummerowiae Indigofera spp. (Wei et al., 2002)

E. medicae Medicago spp. (Rome et al., 1996)

E. meliloti Medicago, Melilotus (de Lajudie et al., 1994; Young, 2003)
E. saheli Acacia, Sesbhania (de Lajudie et al., 1994;Young 2003)
E. terangae Acacia, Sesbhania (de Lajudie et al., 1994; Young 2003)
E. xinjiangense Glycine max (Chen et al., 1988; Young 2003)

Mesorhizobium (30 espéces)
. abyssinicae

. albiziae

. alhagi

. amorphae

. camelthorni

. caraganae

. chacoense

. ciceri

=TI (LKL

Acacia abyssinica
Albizia kalkora
Alhagi sparsifolia
Amorpha fruticosa
Alhagi sparsifolia
Caragana spp.
Prosopis alba
Cicer arietinum
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(Jarvis et al., 1997)

(Degefu et al., 2013)

Wang et al., 2007

(Chen et al., 2010)

(Wang et al., 1999)

(Chenetal., 2011)

(Guan et al., 2008)

(Veldzquez et al., 2001)

(Nour et al., 1994; Jarvis et al., 1997)
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. gobiense

. hawassense

. huakuii

. loti

. mediterraneum
. metallidurans
. muleiense

. opportunistum
. plurifarium

. gingshengii

. robiniae

. sangaii

. Septentrionale
. shangrilense

. shonense

. silamurunense
. tamadayense

. tarimense

. temperatum

. thiogangeticum
. tianshanense

Robinia pseudoacacia

Astragalus sinicus, Acacia spp.
Lotus corniculatus

Cicer arietinum, Glycine max
Anthyllis vulneraria

Cicer arietinum

Biserrula pelecinus

Acacia, Prosopis

Astragalus sinicus

Robinia pseudoacacia
Astragalus luteolus, A. ernestii
Astragalus adsurgens
Caragana spp.

Astragalus spp.

Anagyris latifolia, Lotus berthelotii
Astragalus adsurgens

Astragalus adsurgens

Glycyrrhiza pallidiflora
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(Han, Han, et al., 2008)

(Degefu et al., 2013)

(Chen et al., 1991, Jarvis et al., 1997)
(Jarvis et al., 1997)

(Nour et al., 1995; Jarvis et al., 1997)
(Vidal et al., 2009a)

(Zhang et al., 2012)

(Nandasena et al., 2009)

(de Lajudie et al., 1998)

(Zheng et al., 2013)

(Zhou et al., 2010)

(Zhou et al., 2013)

(Gao et al., 2004)

(Lu et al., 2009)

(Degefu et al., 2013)

(Zhao et al., 2012)

(Ramirez-Bahena et al., 2012)

(Han et al., 2008)

(Gao et al., 2004)

(Ghosh & Roy, 2006)

(Chen et al., 1995; Jarvis et al., 1997)

Methylobacterium (01 espéce)

M. nodulans

Crotalaria

(Sy et al., 2001)
Jourand et al., 2004

Microvirga (04 especes)
M. lotononidis

Listia angolensis

(Ardley et al. 2012)
(Ardley et al., 2012)

M. lupini Lupinus texensis (Ardley et al. 2012)

M. vignae Vigna unguiculata (Radl et al., 2013)

M. zambiensis Lupinus texensis, Listia angolensis (Ardley et al. 2012)
Ochrobactrum (03 espéces) (Holmes et al., 1988)

O. ciceri Cicer arietinum (Imran et al., 2010)

O. cytisi Cytisus scoparius (Zurdo-Pifieiro et al., 2007)
O. lupine Lupinus albus (Trujillo et al., 2005)
Phyllobacterium (04 especes) (\Valverde et al., 2005)

P. leguminum Astragalus algerianus (Mantelin et al., 2006)

P. loti Lotus corniculatus (Sanchez et al., 2014)

P. ifrigiyense Lathyrus numidicus (Mantelin et al., 2006)

P. trifolii Trifolium, Lupinus (Valverde et al., 2005)
Rhizobium (36 espéces) (Frank, 1889)

R. alamii Medicago ruthenica (Berge et al., 2009)

R. alkalisoli Caragana intermedia (Lu et al., 2009)

R. azibense Phaseolus vulgaris (Mnasri et al., 2014)

R. calliandrae Calliandra grandiflora (Rincén-Rosales et al., 2013)
R. etli Phaseolus vulgaris (Segovia et al., 1993)

R. fabae Vicia faba (Tian et al., 2008)

R. freirei Phaseolus vulgaris (Dall’Agnol et al., 2013)
R. galegae Galegae orientalis, G. officinalis (Lindstrom, 1989)

R. gallicum Phaseolus vulgaris (Amarger et al., 1997)

R. grahamii Dalea leporina (Lopez-Lopez et al., 2012)
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. hainanense

. herbae

. jaguaris

. laguerreae

. leguminosarum
. loessense

. lusitanum

. mayense

. mediterraneum
. mesoamericanum
. mesosinicum

. miluonense

. mongolense

. multihospitium
. paranaense

. phaseoli

. pisi

. sphaerophysae
.sullae

. taibaishanense
. tibeticum

. tropici

. tubonense

. undicola

. vallis

A’ X ¥ v ©® ¥ O ¥ ¥ X X ¥ OV X X OV X XV OV O XV OV O XUV O DO

. vignae

Desmodium sinuatum

Calliandra grandiflora
Vicia faba

Vicea, Trifolium, Phaseolus
Astragalus, Lespedeza
Phaseolus vulgaris
Calliandra grandiflora
cicer arietinum

Dalea leporina

Albizia, Kummerowia, Dalbergia
Lespedeza

Medicago ruthenica
Robinia pseudoacacia
Phaseolus vulgaris
Phaseolus vulgaris

Pisum sativum
Sphaerophysa salsula
Hedysarum coronarium
Kummerowia striata
Trigonella archiducis-nicolai
P. vulgaris, Leucaena
Oxytropis glabra

Neptunia natans

Phaseolus vulgaris

Vigna radiata
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(Chen et al., 1997)
(Renetal., 2011)
(Rincon-Rosales et al., 2013)
(Saidi et al., 2014)

(Frank, 1889; Jordan, 1984)
(Wei et al., 2003)

(\Valverde et al., 2006)
(Rincon-Rosales et al., 2013)
(Nour et al., 1995)
(Lopez-Lopez et al., 2012)
(Lin et al., 2009)

(Gu et al., 2008)

(van Berkum et al., 1998)
(Han, Wang, et al., 2008)
(Dall’Agnol et al., 2014)
(Ramirez-Bahena et al., 2008)
(Ramirez-Bahena et al., 2008)
(Xuetal., 2011)

(Squartini et al., 2002)
(Yaoetal., 2012)

(Hou et al., 2009)
(Martinez-Romero et al., 1991)
(Zhang et al., 2011)

(de Lajudie et al., 1998)
(Wang et al., 2011)

(Ren et al., 2011)

Shinella (01 espéce)

S. kummerowiae

Kummerowia stipulacea

(An, 2006)
(Lin et al., 2008)

Source (DIOUF F., 2015)

3.4. Etablissement de I’association symbiotique Rhizobum-Légumineuse

La mise en place de la symbiose fixatrice d’azote entre les rhizobia et leurs plantes-hotes requiert un

certain nombre de mécanismes (Figure 8), au cours desquels les bactéries doivent mener en paralléle

deux processus : I’infection des racines de la plante hote et I’induction d’une organogenese, qui

conduit & la différentiation d’un nouvel organe, le nodule (Dénarié et al, 1992).
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Figure 8 : Le dialogue moléculaire rhizobium-légumineuse

3.4.1. La pre-infection
L’attachement des bactéries aux poils absorbants des racines de la plante hote représente consiste en
la premiére étape du processus d’infection (Daz zo et al., 1984). Plusieurs molécules bactériennes
peuvent intervenir dans ce mécanisme d’attachement parmi lesquelles les lectines (Laus et al.,
2006), la rhicadhésine (rhizobium calcium-dependent surface protein) (Smit et al., 1992) et les
polysaccharides (Laus et al., 2006 ; Marketon et al., 2003).

3.4.2. L’infection

Les rhizobia ont la capacité de pénétrer a I’intérieur des Légumineuses selon deux distincts

modesd’infection (Sprent & Raven, 1992 ; Sprent, 1993).

v Par voie intracellulaire : La voie la plus connue est celle de la pénétration des cellules
végetales par les poils absorbants dans ce cas, l'infection se produit par l'intermédiaire d’un cordon
d'infection qui achemine les bactéries du chevelu racinaire vers le cortex et les distribue aux
cellules, qui deviennent les cellules infectées du nodule fixateur d'azote (Figure 9);

v' Par voie intercellulaire ou « crack-entry ». Dans ce cas, I’infection se fait, généralement, au
niveau de passages libérés par 1’émergence des racines latérales ou adventives, par des blessures
occasionnees par des éléments exterieurs ou parfois directement a travers la lamelle moyenne entre
deux cellules du rhizoderme (Pawlowski &Bisseling, 1996). Les rhizobia progressent ensuite vers
le primordium nodulaire de maniére intercellulaire ou deviennent intracellulaires en formant des

cordons d’infection.
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(4) Des divisions successives menent a la

formation d'un primordium nodulaire. (5) Les cordons d'infection avancent vers le primordium.
(3) En méme temps, des cellules corticales en (6) Quand ils atteignent les cellules
face du site d'infection sont activées, se du primordium, les rhizobia sont
dédifferencient et se divisent. libérés dans le cytoplasme des

cellules hote. Les cellules les plus

distales du  primordium,  non

envahies, forment un

méristéme tandis que les

cellules infectées

arrétent de se diviser
et débutent un
processus de
différenciation en
cellules fixatrices
d'azote.

(2) La reconnaissance des
facteurs ~ Nod  permet
"l'attachement” des rhizobia
aux poils absorbants de la
racine marquant
ainsi le début de

l'infection  par
la formation 9

de  structures

tubulaires  ou  cordon
d'infection  guidant les
rhizobia a l'intérieur des
tissus de la plante. 7

(7) Les rhizobia récemment
libérés dans le cytoplasme des
(1) Les deux premiers événements sont cellules végétales subissent
amorcés par un dialogue moléculaire
entre les deux partenaires symbiotiques
dans la rhizosphére autour du chevelu racinaire.
Les flavonoides exsudés par la racine sont
détectés par les rhizobia et menent a la synthése
d'un signal réciproque bactérien nommé le facteur
Nod. (8) L'activité du méristeme est persistante et le processus
d'infection continu. Par conséquence, le nodule formé est
composé de différentes zones différentes : la zone |
correspondant au méristéme, la zone II correspondant a la
zone de différentiation et l'infection, La zone III
composée de cellules hotes remplies de bactéroides
fixateurs d'azote (9) et une zone IV ou zone de
sénescence.

une profonde transformation pour
devenir une forme mature fixatrice
d'azote, le bactéroide.

Figure 9. Schéma global du processus d'infection jusqu'a la formation du nodule fonctionnel
Chez Medicago. (Bonaldi, 2010).
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3.4.3. Organogenese du nodule

L’organogenése nodulaire se met en place paralléelement a la progression d’infection (Figure
9). Le primordium nodulaire, lieu de libération des bactéries, se différencie en nodule mature
(Brewin, 1991 ; Trevaskis et al., 2002). Les bactéries sont libérées du cordon dans le cytoplasme
des cellules végétales par un processus d’endocytose par lequel elles sont internalisées dans un
compartiment constituant le symbiosome entouré d’une membrane péribactérodienne d’origine
vegétale (Brewin, 2004 ; Gage, 2004). Cette membrane assure la séparation des bactéries de la
cellule hote et controle I’échange de signaux et de nutriments entre les deux partenaires (Udvardi et
Day, 1997). Une fois dans le symbiosome, les cellules bactériennes subissent de profonds
changements physiologiques et morphologiques, se différenciant en bactéroides, formes fixatrices
d’azote adaptées aux nouvelles conditions environnementales présentes dans le nodule (Mergaert et
al., 2006).

3.4.4. Types de nodules

Le type de nodule dépend de la plante hote et non de son symbionte, I’infection de la
plante par les rhizobia induit la dédifférenciation et la division des cellules du cortex (Foucher &
Kondorosi, 2000).

» Les nodules de type indéterminé (Medicago truncatula, Pisum sativum) sont formés a
partir du cortex interne ce qui permet une croissance en épaisseur par hypertrophie des cellules
corticales et par des divisions de cellules contenant déja des rhizobia. Dans le cas des especes a
nodules de type indéterminé, la zone méristématique est persistante ce qui se traduit par une forme
allongée (Figure 10 A).

» Les nodules de type déterminé (Lotus japonicus, Glycine max, Phaseolus vulgaris) sont
formés a partir du cortex externe. La persistance du méristeme chez les espéces a nodules de type
déterminé est tres éphémere et la croissance en longueur du nodule est limitée. Ce processus de
formation se traduit par une forme sphérique (Figure 10B). Dans le cas des especes a nodules de
type indéterminé, la zone méristématique est persistante ce qui se traduit par une forme allongée
(Figure 10A).
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Figure 10. Représentation schématique de la structure des nodules de Légumineuses. Nodule de
type indéterminé présentant une zone méristématique (1), une zone de préfixation (I1), une zone de
fixation (IIT) et une zone de sénescence (IV) (A). Nodule de type déterminé (B). D’aprés Pawlowski
et Bisseling (1996). (http://www.isv.cnrs-gif.fr/ak/theme symbios.html)

3.5. Spécificité d’association Rhizobium-Légumineuse

La spécificit¢ d’hote est 'une des caractéristiques majeures de la symbiose rhizobium-
Iégumineuse (Young & Johnston, 1989). Chaque espéce (plante ou bactérie) possede un spectre
d’héte bien défini dont I’amplitude est variable. Certaines souches bactériennes présentent des
associations spécifiques, c’est le cas des souches Azorhizobium caulinodans, Rhizobium
leguminosarum biovar trifolii et Rhizobium galegae qui ne nodulent qu’une seule espéce
respectivement Sesbania rostrata (Boivin et al., 1997), Trifolium spp. (Hirsch et al., 2001) et
Galega sp. (Lindstrom, 1989). D’autres sont modérément spécifiques comme Sinorhizobium
meliloti qui s'associe avec les espéces des genres Medicago, Melilotus et Trigonella (Krishnan &
Pueppke, 1991). Enfin, certains rhizobia présentent un large spectre d’hote et sont capables de
noduler un trés grand nombre de légumineuses. C’est le cas des souches Sinorhizobium fredii
NGR234 et Sinorhizobium fredii USDA257 qui peuvent noduler respectivement pres de 120 et plus
de 77 genres de légumineuses (Pueppke & Broughton, 1999; Saldafia et al., 2003). Selon Doyle
(1998), il n’y a pas de corrélation directe entre la position taxonomique des rhizobia et leurs

propriétés symbiotiques comme I’illustre clairement la Figure 11 ci dessous.
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Figure 11. Absence de corrélation entre les phylogénies moléculaires des rhizobia et des
Iégumineuses (Doyle, 1998). A gauche, arbre phylogénétique de représentants des rhizobia basé sur
I’ARNr 16S. Les rectangles indiquent les genres non-symbiotiques, dont les représentants sont
donnés entre parenthéses. A droite, un arbre phylogénétique d’espéces représentantes de
Iégumineuses basées sur les séquences du géene rcbL. Les fleches connectent les rhizobia et leurs
hotes. Le spectre d’hote de NGR234 est juste représenté par sa capacité a noduler Parasponia.
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3.6. Effets des facteurs abiotiques sur la symbiose Rhizobium-légumineuse

Les principaux facteurs environnementaux limitant la relation symbiotique Rhizobium-
Iégumineuse sont la sécheresse, la salinité, les hautes températures, les pH acides extrémes (Zahran,
1999 ; Serraj et al., 1999 ; Abdelmoumene et al., 1999). La température et le stress hydrique
affectent la fixation symbiotique de l'azote a différents niveaux, tels que la formation et la
croissance nodulaire, la différenciation des bactéroides, le métabolisme du carbone et de l'azote,
I'activité de la nitrogénase ainsi que la perméabilité nodulaire a I'oxygéne (Zahran et Sprent 1986 ;
Zahran , 1999 ; Sadowsky, 2005). Le manque d’eau affecte la diversité des rhizobiums et induit une
diminution significative dans le nombre et le rendement des nodules (Mnasri et al., 2007 ;
BenRomdhane et al., 2009). L'eau, et sa disponibilité, est I'un des facteurs environnementaux les
plus vitaux pour affecter la croissance et la survie des microorganismes (Potts, 1994). De nombreux
auteurs ont travaillé sur ’adaptation des rhizobiums aux conditions de sécheresse, et ont montré
qu’il existe une variabilité de leur tolérance face au stress (Athar et Johnson, 1997 ; Rehman et
Nautiyal, 2002 ; BenRomdhane et al, 2009). Concernant les contraintes abiotiques, le pH du sol, la
température et la salinité ont souvent été montrés comme les principaux facteurs abiotiques dans la
détermination de la diversité des rhizobiums (Moschetti et al., 2005 ; Alexandre et Oliveira, 2013).
Dans les travaux de Zahran (1999), il a aussi, montré que la compétence saprophytique et la fixation
de I’azote pouvaient étre affectées si les souches n’étaient pas adaptées aux différents facteurs de
stress environnementaux. La plage de température optimale de croissance de la plupart des
rhizobiums est de 28 a 31°C ; beaucoup sont incapables de croitre a 37°C. La capacité d’adaptation
des bactéries face aux contraintes environnementales, est due a la grande plasticité de leur
patrimoine génétique, et de transferts génétiques entre bactéries (Radnedge et al., 2002 ; Batista et
al., 2007). Elboutahiri et al. (2010) ont trouvé une grande différence phénotypique et génotypique
entre des isolats d’Ensifer meliloti échantillonnés en zones arides et semi-arides du Maroc. Selon
Chaich (2017), les souches Ensifer meliloti présentes dans les couches superficielles des sols du
Sahara d’Algérie peuvent résister a des températures et tolérer des concentrations de NaCl allant,

respectivement, jusqu’a 45°C et 4 %.
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IV. Taxonomie bactérienne et techniques d’identification

La taxonomie se définit comme 1’étude des relations qui existent entre les organismes, elle
englobe la classification, la nomenclature et 1’identification. Cela revient, respectivement, a classer
en arrangeant les organismes dans des groupes sur la base de similarités (classification), a donner
des noms aux groupes trouvés (nomenclature) et enfin a identifier des organismes inconnus pour
déterminer s’ils appartiennent aux groupes déja définis (Vandamme et al., 1996). Comparativement
aux animaux et aux plantes qui sont riches en détails morphologiques pouvant constituer la base de
leur classification, les bactéries ont des caractéristiques morphologiques simples qui ne peuvent pas

étre utilisées pour les classer (Woese 1987).

4.1. La Taxonomie bactérienne

Depuis environ une trentaine d’années, les taxonomistes bactériens reconnaissent la nécessité de
ne plus baser le systeme de classification des bactéries sur des similarités de fonction
(diazotrophes, phototrophes, nodulation) et d’adopter une approche nécessitant la convergence du
maximum de données (phénotypiques, génotypiques, phylogénétiques) pour déterminer les groupes
taxonomiques ou taxons bactériens. Cette approche, appelée taxonomie polyphasique a
considérablement modifié la perception que les taxonomistes bactériens avaient des relations entre
divers groupes de micro-organismes (Olsen et al. 1994).

Progressivement il a été reconnu que la classification bactérienne devait également refléter le
plus fidelement possible les relations naturelles entre les bactéries. En effet, ces organismes
présentent entre eux des relations de parenté ou de phylogénie. Ces relations phylogénétiques entre
les bactéries ont eté difficiles a appréhender, mais les progres de la biologie moléculaire ont
permis d’estimer 1’évolution bactérienne a 1’aide de molécules qualifiées « d’horloges moléculaires
universelles ». Il s’agit de molécules présentes partout, avec la méme fonction, trés conservées et
qui accumulent les mutations (variations de séquences) au cours du temps, permettant d’établir la
phylogénie entre des organismes éloignés. En 1987, Woese a montré que les ARN ribosomiques
remplissaient ces conditions. Ces molécules, en particulier I’ARNr 16S, se sont vite imposées
comme étant de bons chronometres moléculaires : les génes ribosomaux ont en effet ’avantage de
contenir des sequences de différents niveaux de conservation entre organismes, allant de

séquences trés conservees a des sequences trés variables.

4.2. La taxonomie polyphasique bactérienne

De nombreuses techniques (Figure 12) basées sur I’approche moléculaire présentant différents

niveaux d’expression et de discrimination ont ét¢ développées (Vandamme et al. 1996).
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Séquencage ADN

MLSA (Multi Loci Sequence Analysis)

Figure 12. Niveau de résolution taxonomique des différentes techniques (Vandamme et al., 1996;
Nzoue A., 2008).

La taxonomie de type polyphasique a été proposée par Colwell (1970) est utilisée pour désigner des
taxa a tous les niveaux (Murray et al. 1990). Elle integre toutes les informations génotypiques,
phénotypiques et phylo-génétiques recueillies sur la cellule bactérienne. L’information
génotypique est fournie par les acides nucléiques (ADN et ARN) présents dans les cellules, tandis
que I’information phénotypique est donnée par les protéines et leurs fonctions, par différents
marqueurs chimio- taxonomiques et plusieurs autres caractéres exprimés. Il n’existe pas de vrai

standard pour délimiter précisément I’espéce, le genre ou la famille. Ainsi, la définition de 1’espece
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bactérienne qui a prévalu ces dernieres annees est poly phasique. Wayne et al. (1987) puis
Vandamme et al. (1996) ont cependant tent¢ d’en donner les contours en précisant que 1’espece
bactérienne est un ensemble d’isolats issus d’une population ancétre commune soumise a
diversification génétique, générant ainsi des clones présentant différents degrés de recombinaison
(selon I’espéce), caractérisés par un certain niveau d’homogénéité phénotypique, une valeur
d’hybridation ADN-ADN significative et plus de 97 % d’homologie de séquence au niveau de
leurs ADNr 16S. Ainsi, il est recommandé de considérer un nombre suffisant de souches
susceptibles de constituer une espece pour en étudier la diversité par une ou deux méthodes de
typage (niveau infraspécifique). Puis, de ce groupe présentant un degré d’homogénéité jugé
suffisant, on choisit des représentants pour en étudier la place phylogénétique (séquence de I’ADNr
16S) parmi les especes apparentées, ainsi que 1’homogénéité génotypique intra-groupe et évaluer le
degré de similarité génomique avec les espéces voisines phylogénétiquement par la technique
d’hybridations ADN-ADN total.

Dans la pratique, la taxinomie des procaryotes a été revolutionnée dans les années 1970, lorsque
I'utilisation du géne 16S rRNA a été initiée pour des analyses phylogénétiques par Carl Woese
(Oren 2009). L'utilisation du gene 16S rRNA dans les années 1990 a entrainé une augmentation
significative du nombre de descriptions annuelles de nouvelles espéces (Tamames & Rossell6-Mora
2012). Le nombre de séquences d'ARNr 16S disponibles dans les dép6ts publics (NCBI) est passé
d'environ 10 000 en 2000 a 250 000 et de 3 000 000 en 2004 et 2012 respectivement. Cependant,
plus de 99% des séquences disponibles appartiennent & I'ADN environnemental d'organismes non
cultivés (Tamames & Rossell6-Mdra 2012). Actuellement, il est nécessaire de signaler une
séquence presque compléte du gene de I'ARNr 16S pour la description de nouveaux taxons
bactériens.

Les similitudes de 97% et 95% des séquences du géne 16S rRNA ont éte definies comme les limites
pour les souches appartenant a la méme espéce et genre, respectivement. Le géne ARNr 16S
pourrait étre séquencé facilement et il ya des millions de séquences d'especes bactériennes
disponibles pour étre comparés. Il faut noter cependant qu'il existe des piéges a I'utilisation du gene
16S rRNA pour la classification taxonomique et, qu'a eux seuls, ils ne doivent pas suffire a la
description de nouveaux taxons (Stackebrandt et Goebel, 1994; Tindall et al, 2010).
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4.3. L’analyse de séquence multi locus ou MLSA

Sachant que la classification des bactéries basée sur le gene d’ARNr 16S a des limites a
différencier les espéces proches (Valverde A. et al, 2006; Ramirez-Bahena MH et al; 2008) car elle
permet la description d'espéces de rhizobium non nodulantes. Dans ce but plusieurs genes
métaboliques (housekeeping) ont été proposés dans plusieurs groupes de bactéries (Maiden MCJ ,
2006). Chez les rhizobia, les deux premiers génes analysés étaient recA et atpD (Gaunt MW et al.,
2001) et actuellement ils ont été séquencés dans beaucoup d'espéces rhizobiales montrant leur
utilité dans La différenciation des espéces dont les génes 16S ARNr sont pratiquement identiques
(Valverde A. et al, 2006; Ramirez-Bahena MH et al; 2008). Par la suite, de nouveaux schémas
d'identification et d'analyse phylogénétique des bactéries MLSA (Multilocus séquence analysis) et
MLST (Multilocus sequence typing) basés sur l'analyse de plusieurs génes d'entretien ont été
appliqués a des analyses phylogénétiques de groupes concrets de rhizobia comme Ensifer (Martens
M et al., 2007et 2008; van Berkum P et al., 2006) et Bradyrhizobium (Vinuesa P et al., 2008; Rivas
R et al., 2009). Ces études indiquent que le séquencage des génes de ménage sont plus efficaces
que I'nybridation ADN-ADN pour I'évaluation de la parenté génétique entre les espéces Ensifer et
appuient la suggestion par ‘exemple Ensifer xinjiangensisis et de Ensifer fredii (Martens M et al.,
2008). Le comité ad hoc pour la réévaluation de la définition des espéces a suggéré que les especes
devraient étre identifiables par des méthodes facilement disponibles (phénotypiques et génomiques)
et qu'une approche prometteuse a cet égard est la détermination d'un minimum de génes d'entretien
(Stackebrandt E. et al., 2002) et de Zeigler (2003) ont suggéré qu'une analyse de moins de cing
genes d'entretien adéquats pourrait étre suffisante pour une classification fiable. Pour cette raison,
dans les derniéres descriptions de nouvelles especes de rhizobia, I'analyse d'au moins deux génes de
ménage a été incluse couramment pour connaitre les espéces apparentées les plus proches avant
d'effectuer des expériences d'hybridation ADN-ADN.

En plus des génes de ménage (génes noyau), certains génes "auxiliaires" ou "accessoires"
impliqués dans la symbiose des légumineuses sont couramment inclus dans la description des
especes de rhizobia et dans certaines analyses MLST (Silva C et al., 2005; Vinuesa P et al., 2005).
Les genes symbiotiques des rhizobiums sont codifiés dans les plasmides et dans les Tles
symbiotiques (Barnett MJ et al., 2001 ; Crossman LC et al, 2008 ; Lee KB et al., 2008) . Les genes
de nodulation, quant a eux, sont utiles pour définir des symbiovars au sein d'especes rhizobia
(Villegas MC et al, 2006 ; Mnasri B et al, 2007).
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1. Matériels et méthodes

Toutes les manipulations nécessaires a la réalisation de ce travail de these ont été effectuées au
niveau du Laboratoire de Symbiose Tropicale et Méditerranéenne (LSTM) sise a Montpellier France.
Concernant, les analyses des parametres physicochimiques des sols, ils sont réalisés, en grande partie,
par le Laboratoire LCA (EAP2120162), CELESTA, Blanquefort - France.

2.1. Prospection et échantillonnage

Sur un rayons de 400 km dans le Sahara septentrional, les sites de prélevements (Figure 13)
s’étendent de la région naturelle “’Chebkas’’ (wilaya de Ghardaia daira de metlili) a la région de I’Erg
oriental (wilaya de Ouargla daira de Taibet) a I’Est. L’élément principal définissant les choix de nos
stations est la présence de Fabacées spontanées a travers les différents espaces géomorphologiques qui
constituent la principale variation du vaste milieu saharien a savoir les Ergs, les Regs, les lits d’oueds
et les sebkhas (glacis). Nous avons retenu, dans cette étude, 01 Sebkha (Debbiche), 01 Reg (reg de
Zelfana), 04 Erg (HBA, khbina, Belghit et el morr) 04 stations de lits d’Oueds de la région de chebkas
(Echfar, Noumerat, Guemgouma Chaab sbaa ed Oum sedaira). Soit au total 11 sites. A I’intérieur des
sites, I’échantillonnage adopté est de type subjectif traduit par le prélevement de 1kg de sols, a une
profondeur de 10 a 20 cm (figure 12), au niveau de la rhizosphére d’une espeéce de fabacée spontanée

bien verte (synonyme d’une bonne nutrition azotée).

2.2. Position, bioclimat et description des sites de préléevement

Ces stations font partie de 1’étage bioclimatique hyper-aride (Lloyd, 1986 ; Midleton et
Thomas, 1997). Elle se caractérise par des étés chauds et secs qui durent 9 mois et demi et des hivers
rigoureux. Juin, juillet et aolt sont les mois les plus chauds avec des valeurs de températures max
moyennes allant de 39 a 43 °C. La saison froide (décembre- janvier- février), les valeurs moyennes
enregistrées sont de 18 a 20 °C Le degré hygrométriqgue de l'air (humidité relative) oscille,
généralement, entre 20 % a 30 % en été et 50 % ou 60 % en hiver. Comparativement entre les localités
de nos sites de prélevements, concernant les quantités moyennes des précipitations, on note une
différence dans les valeurs moyennes des précipitations annuelles allant d’'un max de 85 mm dans la
région de Ghardaia (Sites 1, 2, 3, 8,9, et 10) a 56mm (sites 5.6 et 7) dans la région de Taibet, alors
qu’elles sont les plus basses relativement dans la région de Ouargla (sites n 4 et 11) d’environ 35 mm.
Les valeurs comprenant différents natures géomorphologiques et positions géo référées des sites sont
consignees dans le tableau 4 dessous.

N.B. Données climatiques (ONM 2014) résumées sont jointes (Annexe 2).
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Figure 13. Carte de localisation des sites étudiés.
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2.3. Analyses physicochimiques des sols rhizosphériques
2.3.1. Echantillonage et prelevements des sols
L’échantillonnage était subjectif obéissant, principalement a la présence d’une espéce de fabacée
bien verte synonyme d’une bonne nutrition azotée de la plante. Les prélevements des échantillonné de
sol ont été effectués au niveau des rhizospheres des 04 especes de fabacées spontanées (A.gombo, A.

maureoticus, G.saharae et R. retam) a une profondeur de variant de 10 a 20 cm (Figure 12 et tableau 4).

Tableau 4. Localisation et nature géomorphologique des espéces de fabacées spontanées étudiées.

Caractéristiques des sites de localisation des espéces de fabacées

Région naturelle et Especes
administrative Fabacees n Lieu dit Nlature _ Observations
géomorphologigue
A.gombo Toutes les espéeces se
G.saharae 1 Chaab Shaa  Lit d’oued trouvent - sur .Ies
R retam formations dunaires
' aux rives du L.O.
R.retam 2 Oum Sedaira Lit d’oued formgtlons dunaires
CHEBKAS aux I’IV_eS duL.O .
Communes Metlili et R.retam 3 Echfar Lit d’oued formations  dunaires
Zelfana —wilaya Ghardaia : : aux rives du L.O
A. maureoticus 9 Guemgouma  Lit d’oued Centre LO
A.gombo 1 Centre LO
A. maureoticus 8 Noumerat Lit d’oued Rives L.O
R.retam 10 Reg zelfana  Reg Plein Reg
DEPRESSIONS R.retam 4 Debbiche  Sebkha L?ermr?\t/l:sn;e s(,j:t?lfr:;es
Communes de Ngoussa et A.gombo Hassi  Ben
HBA wilaya Ouargla ' ’ 11
y g R.retam Abdallah Erg Erg
A.gombo,
ERG ORIENTAL Ceomaree 5 Elmor Erg Erg
Co“mmun_e Taibet Daira G.saharae 6 Khbina Erg Erg
Taibet wilaya Ouargla .
G.saharae 7 Belghit Erg Erg

2.3.2. Methodes
Les échantillons de sol prélevés ont fait I’objet d’une caractérisation physico-chimique selon les méthodes

d’analyses usuelles, sommairement, décrites ci-dessous
» Granulométrie
La méthode utilisée est basée sur la loi de STOCKES. Différents traitements chimiques

préalables servent a obtenir une bonne dispersion des particules élémentaires. Un premier traitement
assure la destruction de la matiére organique par I’eau oxygénée, un deuxiéme assure la destruction du
calcaire par HCI, ensuite une longue agitation dans I’eau suffit en présence d’un sel dispersant
(hexaméta-phosphate de sodium).Aprés une sédimentation libre sous I’action de la gravité, les
particules tombent avec des vitesses constantes, d’autant plus grandes qu’elles sont plus grosses. Ainsi
la fraction fine est prélevee par la pipette de ROBINSON et les sables par tamisages successifs.

» LepH
Mesuré avec un pH meétre a électrode en verre, avec un rapport sol / eau (1/2.5) (AFES, 2008).
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Figure 14. Exemple prélévement sol au niveau de la rhizosphére de I’espéce A.gombo dans un lit d’Oued.
» Conductivité électrique

La C.E (20°C) du sol a été mesurée par un conductimeétre d’une suspension d’un rapport : Sol
/eau de 1/5 (Aubert, 1978).
» Calcaire total

Le calcaire total est dosé par la méthode gazométrique en utilisant le calcimétre de Bernard.

» Bilan ionique
Le bilan ionique est effectué sur des extraits aqueux : terre /solution eau 1/5. Il consiste a

analyser les anions SO4~, CI", HCO3; “et CO5™ et les cations Ca ™", Mg*™, Na*, K" (Aubert, 1978).

% Dosage des anions solubles
e Sulfates (SO, %)

Les sulfates ont été déterminés par la méthode gravimétrique qui se base sur la précipitation des
sulfates par BaCL, dans un milieu acide
e Chlorures (CI)
Les anions Chlorures sont determinés par la methode argento-métrique de Mohr qui consiste a
précipiter les ions CI” sous forme d’AgCl en présence d’AgNO3..

0,

% Dosage des cations solubles
e Na'et K": dosés au spectrophotométre a flamme.

e Mg"" : dosé au spectrophotométre d'adsorption atomique.
» Phosphore
Le phosphore du sol est mis en solution en utilisant une solution d’acides nitrique sulfurique et

perchlorique. Le dosage des ions P en solution s'effectué par spectrophotométrie (Longueur d'onde :
825 nm) d'un complexe phosphomolybdique selon la méthode Murphy-riley (Carter, 1993).

» Dosage du carbone organique et détermination de la matiére organique

Le dosage du carbone organique a été effectuée par la méthode Anne (1945), dont le principe
consiste a oxyder la matiere par un oxydant puisant (le bichromate de potassium) a chaud et en
présence d’acide sulfurique, l'excés de bichromates est dosé par une solution titrée de sel de Mohr
(sulfate ferreux), en présence d'indicateur coloré (diphénylamine). La teneur en matiére organique est

obtenue par la formule : MO = Carbone (%) x 1.72.
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> Azote total
Le dosage de ’azote total a été effectué par la méthode Kjeldhal (AFES, 2008)

2.3.3. Analyses statistiques
Les valeurs des résultats physico-chimiques obtenus ont été soumises a 2 analyses de

discrimination, respectivement, analyse de classification hiérarchique (cah) et analyse en composantes
principales pour déterminer I’importance et les groupes des parameétres physico-chimiques des
différents sols a l'aide du logiciel XLSTAT version 2017.
2.4. Récolte de graines

La récolte des graines des 04 espéces de fabacées spontanées retenues s’est étalée sur dans la

période Mai-Juin-Juillet des années allant de 2009-2012 a travers les sites échantillonnés. Les noms

scientifiques et photos sont résumés ci-dessous (Figure 14).

A. gombo (webb)

R. retam (Webb)

Figure 15. Photos des gousses et graines des especes de fabacées spontanées prélevées dans le Sahara
septentrional.
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2.5. Piégeage des bactéries symbiotiques

Les graines des espéces de fabacées spontanées (A.gombo, A. maureoticus, G.saharae et R. retam)
collectées ainsi que les sols échantillonnés été a partir des mémes sites sahariens (Tableau 4) ont été
utilisés pour le piégeage des bactéries symbiotiques. Le nombre de 20 répétions a été effectué pour
chaque traitement. Les graines des 04 espéces ont été stérilisées en surface avec de I"hypochlorite de
calcium (3%) pendant 5 min, rincées a I'eau distillée (5 fois) et scarifiees mécaniquement a l'aide d'un
fer a souder. Les semences stériles ont été transférées sur des boites de Pétri stériles contenant de I'eau
gélosée (10% d’agar-agar) et laissées 48 heures a 4°C puis 48 heures a 21°C pour germination.

Tableau 4. Dispositif expérimental de piégeage des BNL présentes dans les rhizosphéres de
quatre fabacées spontanées dans le Sahara d’Algérie

Sites Traitments Origine du sol utilisé
Lieu dit Ne | milieu-espece Rhizosphére de I’espéce | Profondeur

1 | S1- R.retam
Chaab Sbaa 1 | S1-Agombo R.retam 15 cm

1 | S1-G.saharae
Oum Sedaira 2 | S2-R.retam R.retam 15 cm
Echfar 3 S3-R.retam R.retam 15 cm
Debbiche 4 | S4-R. retam R.retam 20 cm
El morr 5 | S5-A.gombo

5 | S5.Gsaharae G.saharae 20 cm
Khbina 6 | S6-A.gombo

6 | S6-G.saharae G.saharae 20cm
Belghit 7 | S7-A.gombo

7 S7-G.saharae G.saharae 20cm
Noumerat 8 S8-A.maureoticus

8 | S8-A.gombo A.gombo 15¢m
Guemgouma 9 S9-A.maureoticus

9 | S9-A.gombo A.maureoticus 10cm
Reg Zelfana 10 | S10-R.retam R retam 10 cm
Hassi Ben Abdallah | 11 | S11-A.gombo

11 | S11-R.retam A-gombo 15em

Les plantules ont ensuite été transférés dans des tubes Gibson (Figure 15) contenant attapulgite
calcinée stérile (Oil Dri US Special, Damolin, Denmark; http://www.damolin.dk), 40 ml de solution

minérale nutritive sans azote (Bertrand et al., 2001) et 2-3 centimétres de sol échantillonné placés au-
dessus des granules d’attapulgite. Les plantes ont été cultivées sous une lumiére continue (20 W/m?) &

28°C. Apres 7 semaines d'incubation a 21 ° C, les plantes ont été récoltées et les racines observées.
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f

/ Photo K. Chaich ¢

Figure 16. Photo des plegeages des souches de BNL associées aux 04 especes de fabacées
spontanées étudiées

2.6. Isolement des bactéries symbiotiques

Les nodosités prélevées sur chaque pied des 04 especes A.gombo, A. maureoticus, G.saharae et
R. retam (Figure 17) ont été soit directement utilisés pour I’isolement ou conservés secs dans des
tubes contenant du gel de silice ou du CaCl2 (Date, 1982) surmonté de coton cardé. Pour ces derniéres,
elles sont réhydratées dans de 1’eau distillée stérile (pendant une demi-heure) dans des tubes
Eppendorf. Apres élimination de I’eau, elles ont été désinfectées en surface dans une solution
d’hypochlorite de calcium (3%) pendant 3 min. Aprés 5 ringages de 1 min chacun dans de 1'eau
distillée stérile, chaque nodosité a été broyée stérilement a 1’aide d’un pilon dans un tube Eppendorf de
1,5 ml contenant 50 pl d'eau distillée stérile. Le milieu YEM agar utilisé pour 1’isolement des souches

est celui de Vincent (1970) modifié ci- dessous :

Yeast extract 0,49/l
Solution minéralede Bergensen 10M 100ml
Mannitol 10g
Agar agar 159

Ajustera 1L, Ph : 6,8
Solution minérale de Bergensen (concentrée 10 fois)

Kcl 19
Fecl3 (liquide) 0,2 ml
Cacl2 ,2 H20 0,53 ¢
Na2HPO4 ,12 H20 4,59
MgSO4 ,7 H20 19

Une boite de Pétri contenant ce milieu été ensemencée avec chaque broyat de nodosité avec le
pilon utilisé pour le broyage. Les boites de Pétri ensemencées ont été placées a 28°C sous conditions
d’aérobiose. Apres apparition des colonies sur boite de pétri, chaque colonie bactérienne représentant
un phénotype particulier a été repiquée en partant a chaque fois d’une colonie isolée. Afin d’obtenir
une culture pure. Chaque isolat a subi au moins 2 cycles de purification sur boite de Pétri avant d’étre
cultivé en milieu liquide (15 ml d’YEM). Exception faite pour une seule souche récalcitrante (Gs663),
apres 1 a 2 jours de croissance a 28°C, la culture liquide additionnée de 50 % glycerol (v/v) a été

utilisee pour la mise en collection a -80 °C et pour 1’extraction d’ADN.
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Figure 17. Nodosités présentes sur les racines (A) A.gombo, (B) A. maureoticus, (C) G.saharae et
(D) R. retam obtenus apres piégeage des sols préleves dans les différents sites.

2.7. Etude de la diversité génétique des souches associées a la légumineuse Saharienne
spontanée G.saharae.

Parmi les 4 especes étudiées (A.gombo, A. maureoticus, G.saharae et R. retam), Le choix a
porté sur les isolats associées légumineuse saharienne spontanées G. Saharae concernant diversité
moléculaire. Ainsi, I’approche M.L.S.A. a ét¢ adoptée afin de déterminer la position systématique des
souches de B.N.L. associées a cette fabacée spontanée saharienne. Ainsi, un total de 57 souches

isolées a partir des nodosités racinaires obtenues ont fait I’objet d’analyse phylogénétiques.

2.7.1. Extraction d'ADN

Le protocole standard au phénol-chloroforme (Chen et Kuo, 1993) a été utilisé pour
I’extraction de I’ADN génomique. Cette méthode est proposée pour les bactéries Gram négatif (cas
des Rhizobias) et adaptée, notamment, a celles qui produisent des exo polysaccharides. Une
culture en milieu YEM liquide agée de 24 h (15 ml) est centrifugée pendant 10 min a 12 000
rpm (rotations par minute) a température ambiante. Le culot cellulaire est transféré dans un tube
Eppendorf aprés avoir été repris dans 1 ml d’eau milliQ stérile. Une deuxieme centrifugation (10
min a 14 000 rpm) permet de récupérer le culot bactérien. Ensuite, 400 ul de tampon de lyse (40 mM
Tris Acetate pH 8, 20 mM Acetate de Sodium, 1 mM EDTA, 10 % SDS) est ajouté au culot et le
tout est homogénéisé par aspiration et refoulement pendant 3 min dans le méme tube Eppendorf. 133
ul de NaCl 5M sont ajoutés afin de précipiter les protéines et le tout est vortexé. Aprés incubation de
15 min dans de la glace, le tube est centrifugé 10 min a 14 000 rpm a 4°C. Le surnageant (environ
250 pl) est transféré dans un tube Eppendorf de 2 ml puis sous une hotte chimique, un volume
équivalent (250 pl) de chloroforme est ajouté. Le tube est retourné une cinquantaine de fois jusqu'a
apparition d'une solution "laiteuse”. Le tube est ensuite centrifugé 5 min a 14 000 rpm a température
ambiante. Toujours sous hotte chimique, le surnageant est transféré dans un nouveau tube Eppendorf

de 1,5 ml, sans toucher la phase laiteuse intermédiaire.
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L’ADN est ensuite précipité par 1’ajout d’un volume d’isopropanol (environ 200 ul) et le tube
est centrifugé 30 min a 14 000 rpm a température ambiante. Le culot d’/ADN est ensuite lave avec de
I’éthanol a 70 % (100 pl) puis de nouveau centrifugé 5 min a 14 000 rpm a température ambiante.
Le culot est ensuite seché 10 min au Speedvac (UniVAPO 100H, UniEquip, Martinsried, Germany)
et est repris dans 100 ul de Tris EDTA+RNase (1X, 5 ug.ml-1) (SGMA, EC 3.1.27.5). Le tube est
ensuite laissé pendant une nuit a 4°C. Le lendemain, I’ADN est quantifi¢ par spectrophotométrie
“’NanoDropR ND-1000 Spectrophotometer’’. Des dilutions ont été réalisés, en cas de nécessite,

pour obtenir une concentration de 50 ng.ml-1 puis conserve a -20°C pour son utilisation ultérieure.
2.7.2. Amplification de I'ADN et séquencage
2.7.2.1. Amplification des génes de ménage (recA et atpD)

Les fragments d’ADN issus de 57 isolats associé¢es a G.saharae ont été amplifiées pour les génes recA
et atpD a I’aide d’un couple d’amorces spécifiques, respectivement, Gaunt et al. (2001) et Martens et
al. (2008) dont les informations nécessaires sont consignées dans le tableau 5 ci dessous. Le control
négatif (eau milliQ) et control positif (ADN de la souche ORS 1400") ont été inclus dans cette
expérimentation. Le mélange réactionnel est de 25 pl. Chaque réaction comprenait 2 pl de dNTPs (10
mM de chaque dNTP), 0,1 pl de Tag ADN polymerase (Promega, M 8 3 0 B), 01 ul de chaque
amorce (front et reverse), 05 pl de tampon 5X green (Promega, M791A) fourni avec I'enzyme, 15,9 p
1 d’eau distillée et 50 ng d'ADN génomique matrice.

Les réactions d'amplification (Polymerase Chain Reaction, PCR) ont été réalisées dans un
thermocycleur « Thermo Electron’s Px2 » avec le protocole suivant : dénaturation initiale de 5 min a
96 °C, suivie de 35 cycles de denaturation (30s a 96°C), d'hybridation (30s a 57°C) et d'extension (a
72°C pendant 30s pour le gene recA et 2 min pour le géne atpD), puis une extension finale (7 min a
72°C). Les produits PCR (fragments d’ADN amplifiés) ont ét¢ visualisés par électrophorése dans un
gel d’agarose 1% contenant 1 ug.ml'1 de bromure d’éthidium dans du tampon TAE 1X (40 mM de
Tris-acétate, 0lmM EDTA, pH 8), puis photographiés sous UV. L’évaluation de la taille de la
séquence d’ADN amplifiée a été assurée grace au marqueur de poids moléculaire connu (Smart
Ladder, Eurogentec, MW170002). Les séquences ont par la suite été purifiées a l'aide du kit *GFX ™
PCR DNA and Gel Band Purification’’ et séquencés par la société Genoscreen (Lille, France) sur des

séquenceurs Applied Biosystems ABI3730.
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2.7.2.2. Amplification du géne de ’ARNr 16S

Seuls les représentants de groupes issus de I’analyse des séquences partielles des geénes recA
et atpD, ont fait 1’objet d’amplification et de séquencage du gene de I’ARN ribosomal 16S. Le
mélange reactionnel pour la PCR est identique a celui utilisé pour les génes recA et atpD sauf, bien
entendu, pour les amorces utilisées qui sont celles proposées par Wawrik et al. (2005) décrits dans le
tableau 5 ci dessous. Avec un cycle identique a celui appliqué pour I’amplification du geéne atpD,
concernant I’amplification, purification visualisation et séquencage sont les mémes décrits ci-dessus

pour les genes de ménage (recA et atpD).
2.7.2.3. Amplification du gene nodA

Plusieurs amorces du géne nodA ont été testées dans I’amplification de 1I’ADN génomique
d’une vingtaine de souches de G. saharae (Tableau 5) selon deux types de programmes de cycles

PCR a savoir:

v’ Classique : Dénaturation initiale de 5 min a 95 °C, suivie de 35 cycles de dénaturation
(30 s @ 94°C), d'hybridation (30 s a 59°C) et d'extension (1 min a 72°C), puis une extension finale (3
min & 72°C).

v Touch-Down : dénaturation initiale de 5 min a 94 °C, suivie de 20 cycles de
dénaturation (30 s a 94 °C), d'hybridation (30 s a une température initiale égale a 60°C qui décroit de
0,5°C chaque cycle) et d'extension (a 72°C pendant 42 s), puis 22 cycles de dénaturation (30 s a 94
°C), d'hybridation (30 s a 50 °C) et d'extension (a 72°C pendant 42 s), puis une extension finale (7 min
a72°C).
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Tableau 5. Différentes amorces utilisées pour I'amplification des génes recA, atpD, de I’ARNr 16S
et du nodA des souches de BNL associées a la fabacée spontanée G.sahare.

Longueur Séquence

Geéne Il\'lom de Séquence de I'amorce Réferences
amorce amplifiée (bp)
recA(63)f ATCGAGCGGTCGTTCGGCAAGGG Gaunt et al.,
recA ~ 500 2001
recA(504)r TTGCGCAGCGCCTGGCTCAT
atpD352F GGCCGCATCATSAACGTCATC Martens et al.,
atpD =500 2008
atpD871R AGAGCCGACACTTCMGARCC
ARNr | 27F GAGAGTTTGATCCTGGCTCA Wawrik et al.,
AAGGAGGTGATCCAGCC ~ 1500 2005
16S
1525r
NodAfbrad  |GTYCAGTGGAGSSTKCGCTGGG Eurogentec
NodArbrad TCACARCTCKGGCCCGTTCCG Compagnie
nodA ~800
Nodboxuniv2 |ATCNAAACAAWNRATTTTAC France
NodAint3.f AGCCACATGGGCGTGTTGCG
NodAint5.r CCGACCGAGTGAGCGATGCC

2.7.3. Analyse phylogénétique

2.7.3.1. Correction et alignements des séquences

Les séquences nucléotidiques ont été vérifiées et corrigées manuellement a l'aide de Finch TV

(v.1.4), puis alignées a 1’aide du logiciel ClustalX (v.1.81) (Thompson et al., 1997), les alignements

étant recorrigés manuellement a 1’aide de GeneDoc (v.2.7) (Nicholas et Nicholas, 1997).

2.7.3.2. Détermination des groupes

Dans le but de grouper ensemble les souches identiques, les séquences corrigées et alignées ont

été comparées a I’aide du logiciel Mothur v.1.4.0 (Schloss et al., 2009). A I’issue de ce travail, une

souche représentative par groupe de séquences identiques a été retenue pour 1’analyse phylogénétique.

2.7.3.3. Blast et soumission des séquences nucléotidiques des souches représentatives a
la base de données NCBI.

Chacune des séquences représentatives de 1’ensemble des geénes (atpD, recA et ARNr 16S) a été

“’blastée’” au (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) accompagnée d’une soumission pour validation

des souches représentatives associées a la légumineuse spontanée G.saharae.
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2.7.3.4. Alignement des séquences ADN des souches isolées avec la totalité des

souches témoins validées.
Afin de déterminer la position systématique exacte des souches étudiées, nous avons inclus, dans
I’alignement, toutes des séquences nucléotidiques des souches types de BNL validées au niveau des

bases de données http://www.bacterion.net/ et http://www.straininfo.net/. Le Tableau 6 résume les

numéros d’accession Genbank pour les genes étudiés au niveau de la base de données NCBI.

Tableau 6. Numéros accessions Genbank des séquences des génes ARNr16S, atpD et recA des souches témoins

utilisées pour déterminer la position taxonomique des souches de BNL associées a G.saharae.

Especes Souche témoin | recA atpD ARNr16S
E.americanum LMG22684" AM946572 | AM418742 -
E.arboris LMG14919" | AM182130 | AM418767 | AM181744
E.fredii LMG6217" AM182145 | AM418761 | X67231
E.garamanticus ORS1400T AM946573 | AM946546 AY500255
E.kostiense LMG19227" | AM182142 | AM418771 | AM181748
E.kummerowiae CCBAU71714T | DQ411945 | GU994044 | AF364067
E.medicae LMG19920" | AM182135 | AM418754 | L39882
E.meliloti LMG6133" AM182133 | AM418760 | X67222
E.nimidicus ORS1407" AMO946576 | AM946551 | AY500254
E.saheli LMG7837" AM182138 | AM418756 | X68390
E.terangae LMG7834" AM182153 | AM418764 | X68388
E.xinjiangense CCBAU110" | DQ411944 |- -
E.xinjiangense LMG17930" |- AM418745 | AM181732
M.alhagi CCNWXJ122" | FJ481878 | JN202305 EU169578
M.australicum LMG24608" | JN202310 | JN202306 AM181745
M.camelthorni CCNWXJ404T | GU220798 | JN202304 EU169581
M.caraganae CCBAU11299" | EU249394 | EU249379 EF149003
M.ciceri USDA3383" AJ294367 | AJ294395 DQ444456
M.gobiense CCBAUS83330" | EF549481 | EF549409 EF035064
M.huakuii CCBAU2609" | EU249391 | AJ294394 -

M.loti LMG6125" EU039875 | AM946552 | X67229
M.silamurunense CCBAUO01550" | EU518358 | EU518358 -
M.tarimense CCBAUS83306" | EF549482 | EF549410 -
M.temperatum HAMBI2583" | DQ444305 | DQ345071 AF508208
B.japonicum LMG6138" 182158 AM418753 | X66024
R.borbori DN316" GQ289385 |- EF125187
R.cellulosilyticum LMG23642" AM286427 | AM286426 DQ855276
R.endophyticum CCGE2052" HM142767 | - EU867317
R.fabae CCBAU33202" | EF579941 | - DQ835306
N. galegae LMG6214" AM182127 |AM418779 | X67226
R.hainanense CCBAUS57015" | HM047132 | GU726293 | U71078
R.herbae CCBAU83011" | GU565549 | GU565542 | -
R.indigoferae CCBAU71042" | EF027965 | - AF364068
R.leguminosarum USDA 23707 | AJ294376 | - U29386
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R.lusitanum P1-7" DQ431674 | DQ431671 | AY738130
R.mesosinicum CCBAU25010" | EU120732 | EU120726 | DQ100063
R.miluonense CCBAU41251" | HM047131 | - EF061096
R.mongolense USDA1844" AY907358 | AY907372 u89822
R.multihospitium CCBAUS83401" | EF490029 | EF490019 EF035074
R.phaseoli ATCC14482" | EF113136 |- EF141340
R.pisi DSM30132" DQ431676 | EF113149 AY509899
R.sullae 1S123" FJ816279 | DQ345069 | Y10170
R.tibeticum DSM21102" HQ394255 | - EU256404
R.tropici CIAT899" EU488815 | - U89832
R.tubonense CCBAUS85046" | EU288696 | EU288670 | EU256434
R.yanglingense SH22623" AY907359 | AY907373 | AF003375
N.alkalisoli CCBAUO01393" | EU672490 | EU672461 | EU074168
N. huautlense LMG 182547 | AM182128 | AY688589 | AF025852
N.vignae CCBAUO05176" | GU128902 | GU128888 | GU128881
A.rubi HAMBI1812" | KF206814 |- AM181759
A.rhizogenes HAMBI1816" | KF206819 |- AB680381
A.tumefaciens CIP104325" HQ735080 | - FR828335
A.vitis HAMBI1817" | KF206820 | - -
Al.undicola ORS992" HE610313 |- -

R.vallis CCBAU65647" | GU211770 | - FJ839677

2.7.4. Construction d’arbres phylogénétiques

Les phylogénies ont été construites a I’aide du logiciel Mega 5 (Tamura et al., 2011) avec les
méthodes suivantes :

v Pour les génes recA et atpD : méthode du maximum de vraisemblance avec le modéle d’évolution
GTR qui évalue le meilleur arbre en terme de probabilité, en tenant compte d’un modéle d'évolution
moléculaire sous-jacent a nos données;

v Pour I’ADN ribosomal 16S : méthode de Neighbour-Joining selon le modéle Kimura a deux
parametres;

v Une phylogénie bayésienne a, également, été produite a partir du concaténat des alignements
des différents génes de ménage (recA et atpD).

Pour I’estimation de la robustesse des nceuds il a été choisie 1’analyse par rééchantillonnage

bootstrap a 1000 réplications pour tous les arbres construits.
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2.8. Caractérisation phénotypique
2.8.1. Tests de nodulation et de fixation

Dans le but d’étudier les capacités symbiotiques (infectivité et effectivité), les représentants des
nouveaux isolats ainsi que la souche de référence Ensifer garamanticus ORS1400" ont été testés pour
la nodulation sur leur plante hdte G. Saharae. Les Graines, auparavant scarifiées et stérilisées, ont été
placées sur des boites de Pétri contenant 10% de gélose. Les boites scellées au parafilm ont par la suite
été maintenus a 4°C pendant 48 heures, avant leur transfert dans une chambre de croissance (dans
I'obscurité, température 22 ° C le jour et 15 ° C la nuit). Une semaine apres le semis, les plants ont été
transplantés dans des tubes en verre remplis d'attapulgite calcinée stérile (Oil Dri US Special, Damolin,
Danemark) supplémenté avec une solution nutritive 40 ml minérale sans aucune source d'azote
(Bertrand et al. 2000). Chaque tube a été inoculé avec une suspension rhizobienne de 01 ml (environ
10 ° cellules / ml) en phase exponentielle de croissance. Les plants non inoculés ont été inclus pour
servir de témoins. Dix répétitions de plantes ont été préparées pour chaque traitement. Toutes les
plantes ont été cultivées dans une chambre de croissance sous une photopériode de 14 h jour /10 h de
nuit. La température était de 22 ° C (jour) et 15 ° C (nuit). Les plantes ont été recoltées 42 jours apres
I’inoculation. Au bout de 6 semaines aprés inoculation, la nodulation (nombre de nodosités/plant,
poids de matiere séche nodulaire), le poids de la matiere séche ainsi que la hauteur des plants ont été

évaluée.

Les valeurs des différents paramétres symbiotiques obtenus ont été soumises a une analyse de
variance et les moyennes classées en groupes homogeénes par le test de Student-Newman-Keuls (5%) a
l'aide du logiciel XLSTAT version 2012.

2.8.2. Résistance aux températures et tolérance au sel

La capacité de croissance des souches de G.saharae en condition de salinité (NaCl) et aux hautes
températures a été étudiée sur des microplaques de 96 puits. Pour ce faire, les représentants des
souches, la souche de référence d' E garamanticus ORS 1400" ainsi que les souches témoins E.
meliloti ORS 665 " et R. etli CFN42 " ont été inclus dans I’expérimentation. Trois répliques ont été
réalisées pour chaque essai. Pour chaque expeérience, toutes les souches ont été pré-cultivées dans un
milieu YEM liquide pendant 24 heures sous agitation. Avant inocubation, chaque culture a été ajustée
a une densité optique (OD600nm) égale a 0,5.

» Tolérance a la salinité 150 pl de milieu YEM contenant les concentrations de NaCl
correspondantes (0, 1, 2, 3 et 4%) ont été répartis dans les puits de la microplaque avant d’ajouter 10 ul
d’inoculum pour chaque souche bactérienne. Les cultures bactériennes ont été, par la suite, placées a

28° C avec agitation orbitale (150 rpm) et la croissance a €té suivie par des relevés de DO600nm
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> Résistance aux températures élevées. Les 150 pul ont été repartis sur les puits de la microplaque
avant de leur rajouter 10 pl d’inoculum (ajusté a 0.5 D) pour chaque souche bactérienne. Les
microplaques ont été ensuite mises en incubation a 28, 40, 42 et 45 ° C sur un agitateur orbital (150
rpm) et la croissance a été suivie par des relevés de DO600nm.
La croissance bactérienne pour les 2 expérimentations a été surveillée en enregistrant la densité
optique (600 nm) a 'aide d’un spectrophotométre TECAN infinite M200.
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I11. Résultats et discussions

Dans ce chapitre, nous résumerons les principaux résultats obtenus qui caractérisent les trois
partenaires de 1’association Rhizobium-fabacées spontanées (rhizosphére- macro symbiote et micro

symbiote) dans le milieu saharien connu par son aridité prononcee.

1. Qualité physico-chimique des sols

Les résultats des analyses physico-chimiques des différents échantillons de sols des
rhizosphéres prélevés a une profondeur de 10 a 20 cm, sont résumés dans le tableau 6. L’analyse
granulométrique n’a révélé que de tres Iégeres différences de texture, la figure 18 élucide bien que la
totalité des sols échantillonnés sont de texture grossiere (Sablonneuse a sableuse), les plus grandes
valeurs enregistrées pour 1’argile et le limon sont respectivement de 4, 6 et 5,2 % dans le site HBA.
Ces résultats indiquent que la texture des sols dans les écosystemes naturels Sahariens est legére se

traduisant par une faible rétention d’eau.

100 - . ®Limon(%o)
Argile(%o)

80 1 m SableFin (%0)
60 - m Sable Grossier (%)
40 -
20 A

0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 T 1

N P RN VI S S
FFF I T &S0
o7 VF 9 S

Figure 18.Texture de couches superficielles de sols (10 a 20 cm) prélevés dans différents espaces
géomorphologiques des sites échantillonnés a travers le Sahara septentrional.

Les valeurs de la conductivité électrique mesurées sont comprises entre 0,09 et 0,13 mS/cm et
classés non salés selon 1’échelle agronomique. Seule la valeur (2.7 mS/cm) qui le qualifie «sol
faiblement salée » selon Servant (1975) est enregistrée au niveau du site Debbiche expliqué par la
proximité d’une zone de rejet (Sebkhet Sefioune). Les pH sont alcalins et varient entre 8,05 a
Debbiche (N° 4) et 9.05 Guemgouma (N° 9). Selon CALLOT et al., (1982) cette gamme de pH ne
constitue pas un obstacle pour la solubilité de I’azote, du potassium, du calcium, du sodium, du chlore
et du magnésium. Les valeurs enregistrées pour le calcaire total varient entre 0,7 % (site Chaab Sbhaa) a
7,7 % (Hassi Ben Abdallah) qui sont tres en deca de 15 % et donc classés «hypo-calcaire » selon le

référenciel pédologique (AFES, 1995). Concernant la matiere organique, la majorité des sites étudiés
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presentent des valeurs inferieures a 1 % signifiant, principalement, une faible production de biomasse.
Ces analyses, ont permis, egalement, de déterminer le niveau de fertilité de chaque sol. Les sols des
sites naturels étudiés a travers le Sahara septentrional présentent des teneurs tres faibles, notamment en
azote et en phosphore. Les valeurs maximales obtenues pour ces éléments fertilisants majeurs sont
respectivement, 7,5 ppm (Noumerat) et 3 ppm (Chaab Sbaa) mettant en évidence la pauvreté de ces
sols. En general, ces resultats viennent, encore une fois, confirmer ceux déja obtenus pour les sols du
milieu saharien (Daoud et Halitim, 1994 ; Dutil, 1971 ; Halitim, 1988).

Pour une discrimination des sols, une analyse en composantes principales (ACP) a été
effectuée sur tous les parametres physico-chimiques mesurés (Figure 19). Le premier axe, F1 (65.50
% de la variation totale) a séparé Chaab Shaa et Debbiche des autres sites, basés principalement sur
le pH, Mg?*, Na*, Ca?*, SO,* et CI tandis que l'axe F2 (26,16% de la variation totale) a été
principalement expliqué, notamment par la teneur en phosphore ensuite celle de 1’azote et la matiére
organique séparant les 09 sites restant des autres. Les analyses statistiques AHC et ACP (Annexe 3)
ont permis de décrire et représenter les ressemblances entre les différents sites d’expérimentations

par rapport a I'ensemble des variables mesurées.
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Figure 19. Analyse en composantes principales des sols en fonction de leurs caractéristiques physico-
chimiques.
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Tableau 7. Propriétés physico-chimiques des sols au niveau des espaces naturels du Sahara septentrional d’Algérie

teux dits

Chaab sbaa | Oum .sedaira Echfar Debbiche El Morr Khbina Belghit Noumerat | Guemgouma | Reg Zelfana HBA
Caractéristiques (N° 1) (N°2) (N° 3) (N° 4) (N° 5) (N° 6) (N°7) (N° 8) (N°9) (N° 10) (N° 11)
Localisation N32°17'8.77 | N32°17'8.77 | N32°17'8.77 | N32°22'19,83" | N33°5'567.57" | N33°5'57.57" | N33°5'57.57" | N32°19'9.68" | N32°22'39.78" | N32°20'5.60" | N31°56'12.35"
géoréférée E3°24'25.33" | E3°24'25.33" | E3°24'25.33" | E5°27'24,45" | E 6°25'3.55" | E 6°25'3.55" | E 6°25'3.55" | E 3°49'0.82" | E 3°31'26.45" | E4°16'38.41" | E 5°25'13.78"
Sable grossier (%) 95,8 56,9 61,1 35,5 55,9 57,2 76,9 54,3 47,6 59,1 60,1
Sable fin (%) 29 40,6 35,0 59,0 41,9 40,4 21,9 44,2 48,6 36,5 29,5
Argile (%) 0,05 1,5 2,2 2,8 0,15 0,02 0,11 2,3 2,9 18 46
Limon (%) 0,06 1,0 1,7 0,7 0,06 0,23 0,03 1,3 0,9 1,3 5,7
pH 8,78 8.87 8,96 8,06 8,85 8,98 8,92 8,83 9,05 9,02 8,62
E.C.cu5 (25°C, 0,09 0,1 0,1 2,72 0,09 0,08 0,08 0,12 0,09 0,08 0,13
mS/cm)*
Taux de
Calcaire (%) 0.7 2.4 2,5 3.2 4,2 31 6,7 4,2 4,6 0.05 7,7
Matiére 0.2 14 1 0,2 0,2 1 0.9 0.7 0.7 0.4 17
organique (%)
Azote total 6,9 3,14 35 7 6 5 7 75 33 3.2 37
(ppm)
Rapport C/N N.S. 6,7 55 N.S. N.S. 12 7.1 N.S. N.S N.S. 13
Phosphore P 3.0 2.2 08 1,9 1,6 0,8 0,8 2,1 0,8 0,8 0,8
(ppm)
Potassium K 56,9 451 263 57,3 0,1 0,1 0,1 5,7 0,1 0,1 12,3
(ppm) _
?SS%ES'“”’ Mo | 47 26,5 17,9 97 17.4 14,8 14,2 29,9 193 178 126,1
Sodium Na 8.4 3.2 3.9 345,3 6,7 7.2 6,1 2.2 3,4 2,7 264,1
(ppm)
&)"’l‘;ﬁ;;m Ca 65,9 80,3 69,4 77439 1695 1289 159.4 1847 1345 1273 260.5

?-

o) 208 138 6.5 8421,2 18.1 203 214 19.9 11.2 99 2869
&)i;)lg)ures Cr 25.9 6.6 121 859,7 14,2 8,7 8,4 6,9 7,2 10,9 271,2

*Conductivité électrique 1/5 volume mesurée a 25°C en mS/cm)
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2. ldentification et localisation géo-référées des fabacées spontanées dans les différents
espaces géomorphologiques du Sahara septentrional Est du Sahara d’Algérie

Au cours de plusieurs campagnes successives entre 2009 et 2012 ; les prospections ont été
réalisées sur un rayon de 400 km environ a travers 11 sites au niveau du Sahara septentrional Est
d’Algérie. Ces prospections ont été soldées par I’identification et la localisation géo référée de 04
différentes espéces de fabacées spontanées. Il s’agit d’Astragalus gombo Bunge, d’Astragalus
mareoticus Del., de Genista saharae Coss. & Durieu et de Retama retam Webb (tableau 7). Nous
avons également prélevé des échantillons de sols et des gousses au cours de ces campagnes.

Tableau 8. Identification et géo-localisation de quatre especes de fabacées spontanées dans le
Sahara septentrional Est d’Algerie

Lieu dit ggc?;rr:p?rr]]izejes géomoEri)F?]aoCI?)Sgiques A.gombo G.saharae A.maureoticus R.retam
PN
El morr N 33°5'57.57" Erg + + _ _

E 6°25'3.55"

o BN N
Khbina E63§2§65753%1 Erg - + - -
Noumerat gg’oz 43398268 Lit d’Oued - - + -
Guemgouma Ej ;2;12323578 Lit d’Oued - - + -
Chaab Sbaa Nocy 7 91T, Lit d'Oued™ + + i +
Oum Sedaira E‘;Z;%OJG Lit d'Oued* - - - +
Echfar II;ISOZ ;522325 Lit d'Oued* - - - +
Debbiche  pooyrny gor Sebkha* i i i +
Reg zelfana E‘jf;gggff Reg - - - +

De I’analyse des résultats consignés dans le tableau 4, il en ressort que la diversité spécifique
au sein de cette méme famille varie en fonction de I’espace géomorphologique. En effet, le nombre
d’espéces rencontrées est beaucoup plus important au niveau des lits d’Oued (wilaya de Ghardaia). La
totalité des especes étudiées est rencontrée au niveau de cet espace géomorphologique a travers les 05
sites qui le composent.

Le lieu dit « Chaab Sbaa », dans le méme espace géomorphologique (Lit d’Oued) abrite a lui
seul, les ¥ des espéces rencontrées dans ce travail a savoir : A. gombo, G.saharae et R. retam. On note
aussi que I’espéce A. mareoticus n’est rencontrée que dans cet espace géomorphologique au niveau
des sites de Noumerat et Guemgouma.

Ces résultats traduisent la logique de la richesse floristique reconnue pour cet espace

géomorphologique (comparativement riche en eau et élément fertilisants). A ’inverse d’A. maréoticus,
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[’espece A. gombo est la plus rencontrée dans les 3/5 des espaces géomorphologiques prospectées dans
ce travail (tableau7). Il convient aussi de noter que les especes spasmophiles (G.saharae et R. retam)
sont rencontrées au niveau des Nebkas (petites et moyennes dunes de sable) longeant les lits d’Oued
avec une prépondérance de I’espéce R. retam au niveau des formations dunaire longeant les
dépressions (lit d’oued ou sebkhas), respectivement Ghardadia et Ouargla (Coté ouest su Sahara
septentrional-Est). La présence de I’espéce G.saharae, quant a elle, est beaucoup plus notoire au
niveau de I’Erg oriental (El Morr, Belghit et Khbina) dans le coté Est.

En tant que famille végétale, ces légumineuses spontanées, bien vertes, sont omniprésentes a
travers tous les sites étudiés. Il s’agit d’€écosystémes naturels sans aucune source d’azote apparente. En
effet, par le biais de la fixation biologique semble la seule voie possible. L’exception est faite pour le
site Debbiche qui se retrouve dans un niveau bas avec possibilit¢ d’alimentation, par lessivage
horizontal d’azote. Les especes, semblent en notre sens, la principale voie d’introduction de cet
élément. Ainsi ; ce fait met en évidence leur role dans I’amélioration de la fertilité azotée des sols
pauvres en cet élément.

Par ailleurs, elles jouent, ce role clé dans I’alimentation azotée dans le temps et dans 1’espace. Il
s’agit d’espéces bien adaptées aux conditions défavorables selon les 2 principales stratégies
adaptatives reconnues mises en place. D une part, les 02 espéeces éphémeres (réduction de la longueur
du cycle et/ou persistance sous forme de graines ou méme bulbes) sont représentées par A. gombo, et
A. maureoticus. D’ autre part, les 02 especes permanentes (surface de transpiration réduite et systeme
racinaire trés important) qui caractérisent les 02 especes psasmophiles G.saharae et R. retam
appartiennent, respectivement, aux genres Genista et Retama. D’une maniére générale, les résultats
obtenus confirment ceux déja décrits (partie bibliographique) et mettent en évidence une diversité
spécifique des fabacées spontanées a I’origine de la préservation et ’amélioration de la fertilité en

azote des écosystemes naturels Sahariens.
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3. Mise en évidence de la présence des BNL dans les couches superficielles des sols au
niveau des écosystémes naturels du Sahara d’Algérie.

3.1 Résultats des piégeages

Apres sept (07) semaines de culture sous conditions contrblées, un total, 249 nodosités ont été
observées sur les racines primaires et secondaires des jeunes plants testés. Les nodosités obtenues
étaient en majorité de forme ovoide, parfois allongé ou multilobée avec des surfaces lisses. ils
présentent, généralement, une couleur rouge-brun témoignant la présence de la leghenmglobine qui

suggere que les souches BNL étaient effectives en plus de leurs infectivité (Figure 20).
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Figure 20. Photos de jeunes plants de fabacées spontanées nodulées par piégeage des souches de
BNL présentes dans les couches superficielles des sols du Sahara septentrional d’Algérie.

Les résultats sur la nodulation des 04 fabacéees sont consignés dans le tableau 9. Ce dernier, montre que
les especes d’A.gombo, d’A. maureoticus, de G.saharae et de R. retam sont nodulées dans des sols
utilisés de 09 sites sur les 11 étudiés soit environ 82 %. Ce tableau montre aussi que R. retam n’est
pas nodulée dans les sols de <> Debiche’ et “’reg zelfana’’. De I’analyse des résultats de nodulation

obtenus (tableau 9), il convient de noter, par espéce, les observations qui suivent :

» Astragalus gombo

Pour cette espéce, les 62 nodosités sont obtenues sur 4 différents sites (figure21 A) couvrant le Sahara
septentrional est de son ouest (Metlili) a son est au niveau de la région naturelle ‘Erg orientale’’. Ce
résultat indique une répartition large des BNL compatibles avec cette espéce. Ce résultat peut signifier
aussi que ces BNL sont omniprésentes sur une distance de 400 km dans les couches superficielles de

sol.
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Tableau 9. Résultats de nodulation issues des piégeages des BNL des sols du Sahara septentrional est
d’Algérie.

Especes Lieu dit Site Nb. nodules Observations
Chaab Shaa 01 6 Rive lit oued
A. gombo HBA 11 15 Erg
El morr 7 23 Erg
Noumerat 08 18 Lit de Oued
A maureoticus Noumerat 08 17 Lit de Oued
Guemgouma 09 34 Lit de Oued
Chaab Shaa 01 1 Rive lit oued
G. saharae El morr 05 36 Erg
Khbina 06 38 Erg
Belghit 07 24 Erg
Chaab Shaa 01 21 Rive lit oued
Oum Sedaira 02 5 Rive lit oued
R.retam Echfar 03 32 Rive lit oued
Reg zelfana 10 0 Reg
Debbiche 04 0 Rive de Sebkha

» Astragalus mareoticus

Les 51 nodosités sont obtenues sur deux sites (Figure 21 B) au niveau du centre de lit d’Oued dans
son méme sol natif (Oued Metlili) et, par conséquent, elle fait penser a une certaine spécificité des
souches de BNL compatibles. Cette supposition tient en compte le fait que cette espece est endémique

dans cette région.

» Gensita saharae
Cette espece détient le plus grand nombre de nodosités avec un totale de 99 (Figure21 C). Cependant,
une (01) seule nodosité obtenue dans la rive du lit d’oued, les 98 autres sont toutes obtenues sur 03

différents sites dans la méme région Erg oriental.

» Retama retam
Les 58 nodosités sont toutes obtenues sur 3 sites (Figure21 D) au niveau du méme lit d’oued de la
zone naturelle appelée “’chebka du mzab®’. Ces sites sont sur la partie ouest du Sahara septentrional.
Pour ce qui est des 02 sites <* Debiche’ et “’reg zelfana’> qui appartiennent respectivement aux
espaces géomorphologiques ‘’Sebkha ‘’et “’Regs‘’ aucun nodule n’a été observé sur I’espéce

R.raetam.
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OChaab Sbaa(S1)
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Figure 21. Résultats de nodulation obtenues sous conditions contr6lées par piégeages des BNL
associées a 04 especes fabacées spontanées dans le sahara septentrional est d’Algérie

En conclusion, les piégeages réalisés ont permis de mettre en évidence la présence des souches

de BNL dans les couches superficielles des sols du Sahara Septentrional Est d’Algérie. Cette présence

est traduite par 1’obtention des nodosités sur les racines des jeunes plants bien verts testés Elle indique,

en 1% lieu, que les souches ont cette capacité de mener la phase saprophytique et s’adaptent aux

conditions ecologiques du milieu saharien. Ensuite elle signifie I’infectivité et 1’efficience de ces

souches indigenes. Ce qui signifie qu’au niveau des rhizospheres de 04 especes de fabacees étudiées

(A.gombo, A. maureoticus, G.saharae et R.raetam) les BNL ont cette capacité et specificité d’etablir
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une association symbiotique fixatrice d’azote. Notons aussi que les 04 espéces de fabacées étudiées ont
été nodulées, principalement, a partir des sols, collectés au niveau des 02 espaces geomorphologiques
“Erg “’et “’Lit d’Oued*

3.2. Isolement des BNL indigenes

Les isolements bactériens ont été effectuées a partir des nodosités racinaires des 04 especes
étudiées (A.gombo, A. maureoticus, G.saharae et R.raetam). Les colonies dans leur majorité absolue
sont apparues apres 24 a 48 heures de culture a 28°C dans le milieu YMA. Les colonies obtenues sont
rondes présentant une morphologie comparable & celle des rhizobia connus. Les souches se
distinguent, parfois, par leur forte mucosité. Une collection de 106 isolats a été constituee a partir des

nodosités prélevées sur les racines des jeunes plants a savoir :

Cinquante sept (57) de G. saharaea ;
Vingt deux (22) d’A.gombo (Figure 22);
Quinze (15) de R.raetam ;

Douze (12) a partir d’A. mareoticus.
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T d
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Figure 22. Aspect macroscopique des BNL sahariennes apres 72 heures de culture sur YMA a 28°C.

D’autre part, en plus de leur infectivité et effectivité les souches de BNL indigenes presentes au
niveau de la rhizosphere des especes étudiées presentent des specificites, quant a leur affiliation,
comparées aux resultats documentées pour d’autres regions. En effet, toutes les souches(105) isolées
sont & croissance rapide (aprés 48 heures) suggérant I’hypotheése qu’elles appartiennent aux genres
Ensifer, Rhizobium et Mesorhizobium. Ce qui les différencie de souches a croissance lente du genre
Bradyrhizobium (Jordan 1982). Les especes de la tribu des genistae (Retama et Genista) sont connues
pour etre associées aux Bradyrhizobiums en europe (Fernando et Jésus, 1998; Kalita et Malek, 2004;
Rivas et al, 2009) et meme au nord d’Algerie (Boulila, 2009) Ce phénomeéne a été, aussi, observé pour
les souches associées a A.saligna et d'autres acacias dans le sud de I'Algérie (Amrani, 2010).Selon ce
dernier, les Bradyrhizobia éetaient beaucoup plus osmo sensibles que les souches de S. meliloti et R.
gallicum, indiquant une adaptation plus souple aux conditions arides et semi-arides. Il a été, aussi,
rapporté par Khbaya et al. (1998) au Maroc, Wolde-Meskeletal. (2004) en Ethiopie ou Diouf et al.
(2007) et Falletal. (2008) au Sénégal.
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Ce resultat vient confirmer cette hypothese et ceux obtenus dans les régions sahariennes pour les BNL
associees aux 02 especes G. saharaea et R.raetam (Mahdhi M. et al, 2006 et 2008 ; Mnasri B. et al.
2009 ; Chaich K.et al., 2017).

4. Etude de la diversité génétique des souches de BNL indigenes associées a la
légumineuse spontanée G.saharae.

4.1. Amplification PCR et Blasts des sequences

L’amplification PCR de ’ADN des isolats nodulaires de G. saharae a été positive avec les
amorces et les programmes décris dans le chapitre Matériel et Méthodes (chapitre 5, partie 5.7.3)
pour les genes recA, atpD et ARNr 16S. Concernant le géne nodA, plusieurs tentatives utilisant
différentes amorces et différentes conditions (deux types de cycle) mais aucune d’elles n’a permis
d’amplifier I’ADN des souches étudiées.

Apres les différents traitements des produits PCR (visualisation par électrophorese, purification
et corrections), ’ensemble des séquences nucléotidiques obtenues des isolats nodulaires de G. saharae
se résument comme suit :

» Cinquante sept (57) séquences nucléotidiques d’une longueur d’environ 500 pb pour
chacun des génes de ménages (atpD et recA) issus des génomes de la totalité des souches
isolées ;

» Trente cing (35) sequences nucléotidiques ARN 16S d’environ 1500 pb de longueur
issues de 35 isolats sélectionnés parmi les clusters définis a partir des phylogénies atpD

et recA.

Pour élucider la position taxonomique des souches associées aux racines de G. saharae, les sequences
alignée étaient, dans un 1* temps, comparées a toutes les souches types des espéces de BNL reconnues

et validées au niveau des bases de données http://www.bacterion.net/ et http://www.straininfo.net/. Les

résultats obtenues suite au “’Blast” de I’ensemble des séquences nucléotidiques au niveau de la base

de donnees NCBI (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/). Le tableau 10 ci-dessous résume les résultats pour

I’ensemble des souches et fait ressortir, principalement que les souches isolées des nodosités racinaires
de G. saharae sont affiliées, principalement a trois genres : Ensifer (précédemment Sinorhizobium),

Neorhizobium (précédemment Rhizobium) et Mezorhizobium.

4.2. Numéros d’accession Genbank des souches représentatives des BNL associées a G.

saharae dans les régions sahariennes D’Algerie.

Sur la base des sequences partielles des marqueurs génetiques utilisés dans cette étude (atpD, recA et
ARN 16S), différentes souches représentatives ont été déterminées par le logiciel Mothur. Les résultats
de leur Blast au niveau de base de données NCBI sont présentés dans 1’annexe 4. Chaque souche

représentative représente un génotype qui peut étre une seule ou un ensemble se souches identiques.
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Tableau 10. Liste totale des isolats associés a Genista saharae et positions phylogénétiques des souches représentatives.

Espeéces types en relation (% similarité de séquence)

Genres Isolats de Genista saharae Gene
(nombre de souches) marqueur nombre  Haute Souches types
d’isolat  similarité yp
05 100 %
Gs111%. Gs651.Gs652. Gs653. Gs654.Gs655.Gs656. atpD 40 99 % E. meliloti LMG6133" (AM418760)
Gs657.Gs658.G5659.Gs510.Gs6511.  Gs6513.  Gs6515°% 01 96 EA’ .
rcifor GSG516.G56517. GS6518. GS6519. Gs6520° GsG521.  rech g? ggojz E. meliloti LMG 6133 (AM182133)
(Sinorhizobium) Gs6522%°,  Gs6523. Gs661l.  Gs662.Gs667.Gs668".
(46) Gs6615. Gs6616. Gs6620.Gs6624.Gs671. Gs672.Gs673. 14 100 %
Gs676. Gs677. Gs6712.Gs6713. Gs6714. Gs6715. ARNr16S 04 99.9 % E. meliloti LMG6133T (X67222)
Gs6716. Gs6717. Gs6718 .Gs6720. Gs6721.Gs6723". 06 99.6 %
Gs6724
06 98 % N. huautlense LMG 18254 (AM418782)
atpD 03 99 % N. galegae LMG6214" (AM418779)
01 97 % N. alkalisoli CCBAU01393" (EU672461)
Gs6514%°. Gs666™°. Gs6617°.Gs6621. Gs6619.Gs6622. 03 99 %
) ] G36623b. Gs674. G3675abc. Gs6710 01 97 % N. huautlense LMG18254T (AM182128)
Neorhizobium recA 01 95 %
(10) 03 91 % N. galegae LMG6214T (AM182127)
01 95 % N. alkalisoli CCBAU01393" (EU672490)
06 100 % N. huautlense SO2" (AF025852)
ARNr16S 01 99.9%
03 99 % N. galegae LMG6214" (NR118990)
Mesorhizobitrm N atpD 01 97 % M. camelthorni CCNWXJ404T (JIN202304)
(1) Gs663 recA 01 98 % M. camelthorni CCNWXJ404" (GU220798)
ARNr16S 01 99.9% M. camelthorni CNWXJ404™ (EU169581)

Representative atpD
Representative recA
Representative ARNr16S
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Le tableau 11 ci-dessous résume les résultats des différents génotypes obtenus et présente leur N°

d’accession au niveau de cette base de données (http://blast.ncbi.nim.nih.gov/). L’analyse du tableau fait

ressortir le nombre de génotypes obtenus avec le logiciel Mothur pour les 03 génes étudiés. Les 56
souches issues des sites 5, 6 et 7, respectivement, el Morr, Khbina et Belghit se trouvant toutes dans I’erg
oriental. La seule séquence Gsl11 provenant de “’Chaab Sbaa’’ ne se différencie pas génotypiquement.
En effet elle constitue, a chaque fois, I’un des groupes contenant 05, 37 et 14 séquences des genes,

respectivement, pour les génes atpD, recA et ARN16S.

Tableau 11. Numéros d’accession Genbank des différents génotypes des souches de BNL associées a G.
saharae dans les régions sahariennes D’ Algerie

I\/,Iar’q_ueurs Nombre Dénomination des souches NumeroAccession
génétiques  souches GenBank (NCBI)
(Gs6520, Gs653, Gsb55, Gs657-59, Gs510-11, Gs513,
29 (Gs661-62, Gs668, Gs671-72, Gs6516-19, Gsb6521, Gs6523, KU041601
(Gs6616, Gs6620, Gs6624, Gs6715-17, Gs6721 Gs6722,
Gs6724
05 Gs111, Gs654, Gs6712-14 KU041599
atpD 01 Gs6515 KU041600,
11 Gs6522, Gs651-52, Gs656, Gs667, Gs673, Gs676-77,
Gs6615, Gs6718,Gs6720 KU041602
06 Gs666, Gs674, Gs6617, Gs6622-23, Gs6710 KU041603
03 Gs6619, Gs6621, Gs675 KU041604
01 Gs6514 KU041605;
01 (Gs663 KU041606.
Gs111, Gs6520, Gs510, Gsb651-56, Gs658, Gs662, Gs667,
37 Gs673, Gs676-77, Gs6511, Gs6513, Gs6515-19, Gs6521- KU041607
22, Gs6615-16, Gs6620, Gs6624, Gs6712-14, Gs6716,
Gs6718, Gs6720-22, Gs6724
01 Gs6723 KUO041608;
recA 08 Gs668, Gs657, Gs659 Gs661, Gs671-72, Gs717, Gs6715 KU041609
04 Gs666, Gs6622, Gs674, Gs6710 KU041610
01 Gs6617 KU041611
01 (Gs6623 KU041612
03 Gs6619, Gs6621, Gs675 KU041613
01 Gs6514 KU041614;
01 (Gs663 KUO041615.
14 Gs111, Gs652-54, Gs658, Gs6515-16, Gs6518, Gs6520, KR002728
(Gs6616, Gs6620, Gs6712-14
06 (Gs6522 Gs652, Gs656 Gs676, Gs677, Gs6615 KR002731
ARNri6s 04 Gs668 , Gsb59, Gs661, Gs717 KR002732;
06 (Gs666 , Gs6617, Gs6622-23, Gs674, Gs6710; KR002736
03 Gs675, Gs6619 et Gs6621 KR002734;
01 Gs6514 KR002735;
01 (Gs663 KR002737
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4.3. Analyses phylogénétiques des souches associées la légumineuse spontanée G.saharae

Les arbres phylogénétiques sont construits en insérant les souches représentatives (tableau 11) ainsi
que toutes les souches types décrites dans le tableau 6 au “’chapitre Matériel et méthodes’’. La longueur
des séquences alignées utilisées pour les analyses phylogénétiques ont été de 387, 341 et 1298 pb,
respectivement, pour les géenes atpD, recA et ARNr 168,

4.3.1. Analyses phylogénétiques des séquences du géne atpD

L’arbre phylogénétique (Figure 23) a été construit a partir des 08 génotypes de sequences
partielles du géne atpD (tableau 11) obtenues avec le logiciel Mothur et représentant les 57 souches
bactériennes isolées a partir de G.saharae. Comparées a 1’ensemble des souches types utilisées (tableau
6), ’arbre forme 03 clades distincts représentant les trois principaux genres Ensifer, Mesorhizobium et
Neorhizobium. Le genre Ensifer est prédominant avec 46 souches constitué lui-méme de 04 groupes dont
I’'un d’eux contient 05 séquences du geéne atpD (Gsl11l, Gs654, Gs6712, Gs6713, Gs6714) identiques a

celle de la souche type Ensifer meliloti LMG 6033 avec un pourcentage de similarité de 100 % (Tableau
10). Les 3 autres groupes d’Ensifer (Tableau 11) sont constitués chacun de 1let 29 séquences qui
présentent, respectivement, une différence de 6 et de 03 nucléotides avec un pourcentage de similarité de
99%. Vient enfin le dernier groupe avec une seule séquence Gs6515 presentant un pourcentage de
similarité faible (96 %) et une différence de 12 nucléotides. Les dix séquences du clade Neorhizobium se
différencient en trois groupes. Le 1% groupe formé de 6 séquences nucléotidiques d’atpD des souches
(Gs666, Gs6622, Gs6617, Gs6623, Gs6710, Gs674) qui sont toutes proches de la souche type
N.huautlense LMG18254". Le 2°™ groupe des Neorhizobium est constitué de 3 séquences (Gs675,
Gs6621, Gs6619) proches de la souche type N. galegae LMG6214" avec une différence de 7 nucléotides
et une seule séquence d’atpD (Gs6514) proches de la souche type N. alkalisoli CCBAU01393" avec une
différence de 12 nucléotides et un pourcentage de similarité faible (97 %). Le genre Mezorhizobium est
représenté par une seule séquence Gs663 reste plus proche de la souche type
M.camelthorniCCNWXJ404T avec une différence de 13 nucléotides et un pourcentage de similarité de 98
%. La souche type M.alhagi CCNWXJ122" qui parait proche de la Gs663 présente une différence de 16

nucléotides.
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Figure 23. Arbre phylogénétique Maximum-likelihood base sur les sequences du gene atpD montrant la relation
entre les souches associées a Genista saharae (en gras) et les souches types. La signifiance de chaque branche est
indiquée par une valeur bootstrap (>50%) calculée pour 1000 répliquas. Les nombre entre parentheses représentent
les numeros d’accessions GenBank des souches types et le nombre de souches pour chaque genospecie définie dans

la présente étude. La barre d'échelle

représente le nombre de substitutions de nucléotides par 100 nucléotides.
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4.3.2. Analyses phylogénétiques des séquences du géne recA

L’arbre phylogénétique construit sur la base des séquences du géne recA (Figure 24) confirme les 03
clades obtenus dans I’arbre phylogenetique des sequences atpD. Ils sont formés par les mémes genres
Neorhizobium, Ensifer et Mesorhizobium. Le clade des Ensifer est resté toujours celui qui contient le
méme plus grand nombre de 46 souches.

Les 3 groupes formés au sein de ce clade sont tous proches de la souche type E. meliloti LMG6133"
avec un pourcentage de similarité élevé variant de 98 a 99%. Les deux premiers groupes constitués de
37souches (KUO041607, tableau 11) et 08 souches (Gs668, Gs657, Gs659 Gs661, Gs671-72, Gs717,
Gs6715), ces 2 groupes se differencient, respectivement, de 3 et de 6 nucléotides de la souche type E.
meliloti LMG6133™. La souche Gs6723 constituant le 3°™ groupe se différencie de 7 nucléotides de la
méme souche type. Concernant les souches appartenant au genre Neorhizobium, les mémes clusters
sont observés a proximité des souches types. Néanmoins une différenciation observée pour les deux
souches (Gs6617 et Gs6623) sont regroupés prés Neorhizobium huautlense LMG18254" avec des
valeurs de similarité plus faibles que dans I'arbore phylogénétique du gene atpD (95 et 97%) ainsi que
des différences de 6 et 15 nucléotides respectivement. Toujours semblable a 1’arbre phylogénétique du
géne atpD, les trois souches (Gs675, Gs6619 et Gs6623) restent étroitement liées a N.galegae
LMG6214" mais avec une similarité plus faible (91%) et avec une différence de 27 nucléotides. La
souche Gs6514 constituant le 3™ groupe reste toujours liée a la souche type Neorhizobium alkalisoli
CCBAUO01393" avec un plus faible pourcentage de similarité (95%).et une différence de 17
nucléotides. Fidélement a 1’arbre phylogénétique du géne atpD, I'unique souche Mesorhizobium
(Gs663) reste liée & la souche type M.camelthorni CCNWXJ404" avec 91 % de similarité et 7
nucléotides de différence.

4.3.3. Analyse phylogénétique des génes recA et atpD concaténés

Pour augmenter la taille des séquences et utiliser le maximum de ’information, 1'arbre phylogénétique a été
construit avec la concaténation des séquences partielles des 2 génes de ménage (atpD et recA.) La
longueur des séquences alignées utilisées pour les analyses phylogénétiques était de 684 pb. Ces
séquences sont constituées des souches associées a G sahrae et les espéces références. Le positionnement
phylogénétique des souches sur I'arbre généré a partir de 1’analyse combinée (Figure 28) est, en général,
en accord avec ceux des arbres de géenes individuels (Figures 23 et 24). Ainsi, I'analyse des genes concaténés
fait ressortir le meme regroupement avec des génes de ménage individuels, mais les groupes étaient plus robustes
(soutenue par de fortes valeurs bootstrap). Ils confirment, en 1% lieu, les trois groupes distincts séparant
clairement les trois genres (Neorhizobium, ensifer et Mesorhizobium). huautlense LMG18254". Le ptme
sous groupe constitué¢ d’ une seule souche avec une forte valeur bootstrap (97%) étroitement liée a

Neorhizobium alkalisoli CCBAUO01393T. les 03 autres souches des Neorhizobium

63



Chapitre 111 .Résultats et discussions

R. tropici CIAT899T (EU488815)

R. hainanense CCBAU57015T (HM047132)

R. miluonense CCBAU41251T (HM047131)
R. multihospitium CCBAU83401" (EF490029)

A. rhizogenes HAMBI1816" (KF206819)

_|:R. lusitanum P1-77 (DQ431674)
R. endophyticum CCGE2052T (HM142767)
Rec A R. sullae 1S1237 (FI816279)
R. cellulosilyticum LMG23642" (AM286427)

A. tumefaciens CIP104325" (HQ735080)
A. vitis HAMBI1817T (KF206820)

73

56
I A. rubi HAMBI1812T (KF206814)
E R. borbori DN316T (GQ289385)
I A. undicola ORS992T (HE610313)

_|— R. tibeticum DSM211027 (HQ394255)
R.tubonense CCBAUB5046 (EU288696)
_:R. phaseoli ATCC14482T (EF113136)
R.vallis CCBAU65647T (GU211770)
= 98 _LR.indigoferae CCBAU71042" (EF027965)
R.leguminosarum USDA 2370" (AJ294376)

88 R. pisi DSM30132" (DQ431676)
% I——R. fabae CCBAU33202" (EF579941)
98 R. yanglingense SH22623T (AY907359)
_| ER. mongolense USDA1844T (AY907358)
R. mesosinicum CCBAU25010" (EU120732)
62 91 N. vignae CCBAU05176T (GU128902)
{F—N. galegae LMG6214T (AM182127)
92 Gs675, Gs6621, Gs6619 (03)
65__ | G666, Gs6622, Gs6710 (03) L
68 _L_L N. huautlense LMG18254T (AM182128) Neorhizobium

- Gs6623 (01)
———Gs6617 (01)

L[ N. alkalisoli CCBAU01393T (EU672490)
%8 Gs6514 (01)

R. herbae CCBAUB3011T (GU565549) e
Gs6723 (01)
E. kummerowiae CCBAU71714T (DQ411945)
97 Gs6520 (37)
E. meliloti LMG6133T (AM182133)
5668, Gs657, Gs659, Gs661, Gs671, Gs672, Gs6715, Gs6717 (08)

E. arboris LMG14919™ (AM182130)

E. medicae LMG19920" (AM182135) =]
E. kostiense LMG19227T (AM182142)

E. nimidicus ORS1407"T (AM946576)

100 | E. fredii LMG6217" (AM182145)
Le xinjiangense CCBAU110" (DQ411944)
E. americanum CFNEI156" (DQ411943)

_|:E. garamanticus ORS1400T (AM946573)
72 E. terangae LMG7834T (AM182153) -
Gs663 (01) 7
—99—[|__ M. alhagi CCNWXJ122T (FJ481878)
M. camelthorni CCNWXJ404T (GU220798)
_r M. septentrionale 25827 (DQ444304)
M. caraganae CCBAU11299" (EU249394)
M. gobiense CCBAU83330" (EF549481)
M. tarimense CCBAU83306" (EF549482)
M. silamurunense CCBAUO01550" (EU518358)
M. temperatum HAMBI2583" (DQ444305)
M.huakuii CCBAU2609T (EU249391)
M. loti LMG6125" (EU039875)
M.ciceri USDA3383" (AJ294367)

M. australicum LMG24608" (JN202310)
B. japonicum LMG6138T (AM182158)

96

83

80

68

J1ajIsug

50

74

= |\lesorhizobium

76

—_

0.02

Figure 24. Arbre phylogénétiqgue Maximum-likelihood base sur les séquences du gene recA montrant la relation entre les
souches associées a Genista saharae (en gras) et les souches types. La signifiance de chaque branche est indiquée par une
valeur bootstrap (>50%) calculée pour 1000 répliquas. Les nombre entre parenthéses représentent les numeros d’accessions
GenBank des souches types et le nombre de souches pour chaque genospecie définie dans la présente étude. La barre d'échelle

représente le nombre de substitutions de nucléotides par 100 nucléotides.

64



Chapitre 111 .Résultats et discussions

Le groupe | concerne le genre Neorhizobium (91% bootstrap) qui présente, a son tour, trois sous-groupes
bien séparés. En téte avec le maximum (100% bootstrap) se compose de six souches étroitement liées a
Neorhizobium forment le 3°™, toujours, avec une plus forte valeur bootstrap (87%) prés de N. galegae
LMG6214". Le genre Ensifer (99% bootstrap) a formé le groupe 1. Ce groupe comprend six sous
groupes aux 02 souches de référence E. meliloti LMG6133" et E. kummerowiae CCBAU71714". le 3™
groupe forme le ‘Cluster 111 (100% bootstrap) representant le genre Mezorhizobium.. Il se compose de la
souche unique de Gs663liée aux especes de référence tres proches M. camelthorni et M. Alhagi
CCNWXJ122 ™

4.3.4. Phylogénie fondeée sur les genes ARNr 16S

L'arbre phylogénétique basé sur 16S ARNr séquences de genes de 35 souches associées a G. saharae
ainsi la totalité des séquences de référence est presenté a la figure 26. 1l consolide, encore une fois, les
trois clades formés par les 3 différents genres obtenus Neorhizobium, Ensifer et Mesorhizobium. En
effet, les 03groupes distincts formés sont en accord avec ceux trouvés dans les représentations
phylogénétiques recA et atpD (Figures 23 et 24). Le premier groupe constitué 24 souches qui
appartiennent au genre Ensifer prés d’E. Meliloti LMG6133" avec une grande similitude des valeurs de
(99,6), (99,8) et 100% (tableau 10). Le deuxiéme groupe comprend les dix souches Neorhizobium
associées & G. saharae avec 7 souches proches de N. huautlense SO2" enregistrant des valeurs élevées de
similarité (99,6 -100%) et 3 souches étroitement liées & N. galegae LMG6214" avec 99 % de similarité
(tableau 10). Le troisieme groupe comprend I’isolat unique (Gs663) affili¢ au genre Mesorhizobium et
étroitement liés & M. Camelthorni CNWXJ404 avec la haute similarité de 99,9% (tableau 10).

4.4. Position taxonomique des souches associées la léegumineuse spontanée G.saharae

Les analyses phylogenetiques des souches a permis de mettre en évidence une grande diversité
genetique des 57 souches de BNL associées a G. saharae et a apporté une précision majeure sur la
position taxonomique des souches qui jusque la restait méconnue. Les arbres phylogénétiques construits
avec differents marqueurs genetiques (génes de ménage atpD et recA; gene ribosomiques de I’ARN 16S)
ont été tous congruents et avec robustesse. Ainsi, la caractérisation moléculaire de 57 souches a permis
leur affiliation a trois groupes phylogénétiques distincts: Neorhizobium, Sinorhizobium et
Mesorhizobium. Dans leur majorité (plus de 80%), 46 souches appartiennent a Ensifer (anciennement
Sinorhizobium) et et ont été identifiées a E. meliloti LMG6133". Le groupe défini comme E. meliloti a
souvent été consideré comme une espece de Rhizobium avec une gamme d'hdtes limitée aux especes des
genres Medicago, Melilotus et Trigonella (Szeto et al, 1984). Par la suite, un biovar de E. meliloti a été
identifié avec une nodulation efficace de Phaseolus vulgaris a été isolé en Tunisie (Mnasri et al, 2007).
Cela confirme aussi le resultat de Mahdhi (2007) qui I’a isolé des nodules de G.sahrae dans le sahara

tunisien.
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Figure 25. Arbre phylogenetiqgue Maximum-likelihood basé sur les séquences partielles des génes de ménage atpD et recA
concatenés. L’analyse faite sur 684 bp montre la relation entre les souches associées a Genista saharae et les souches types. La
signifiance de chaque branche est indiquée par une valeur bootstrap (=50%) calculée pour 1000 subsets. Le nombre entre
parenthéses représente le nombre de souches dans chaque genospecies définie dans la présente étude. La barre d'échelle

représente le nombre de substitutions de nucléotides par 100 nucléotides.

66



Chapitre 111 .Résultats et discussions

Par ailleurs, ce resultat confirme la reputation du genre Ensifer de contenir beaucoup d’especes
bien adaptés aux conditions defavorables et identifiées dans les deserts chauds d’Asie (Gehlot et al, 2012,
2013; Tak et al., 2016) ; d’afrique (Sakrouhi et al., 2016) et d’amerique (Le Quéré et al, 2017).

Le 2™ grand genre associé a G.sahrae dans le sahara septentrional Estd’algerie est celui des
Neorhizobium. En effet, .10 souches du total appartiennent a ce genre récemment, phylogénétiquement
classé et nommé, par Mousavi et al. (2014). Les dix souches de ce genre ont été identifiées trois
differentes especes: N. Galegae LMG6214", N. huautlense LMG18254" et N. alkalisoli CCBAU01393".
A l'origine N. galegae (ex R. galegae ) a été isolée a partir des Iégumineuses Galega orientalis et Galega
officinalis dans le Caucase (Lindstrom 1989), et plus tard en Italie et en Bulgarie (Radeva et al, 2001).
L’existence de biovar de cette espece dans la région méditerranéenne a été déja rapportée sur divers
legumineuses (Zakhia et al.2004) enTunisie et au nord d Algérie, sur Medicago sp (Sebbane N. et al,
2006). Ainsi, nos résultats élargissent la répartition de cette espéce incluant le Sahara d’Algerie et
confirme que cette espece peut inclure plusieurs biovars conduisant a plus d'associations avec les
Iégumineuses. Pour les 2 autres especes de ce genre (N. alkalisoli et N. huautlense) ; elles sont
reputéespour leur adaptations aux conditions defavorables similaires et isolées, respectivement, a partir
des nodosités de I’espece Caragana intermedia a Mongolia en Chine (Yang Li Lu et al, 2009) et de
Sesbania herbacea Mexico (Wang et al, 1998). Une seule souche appartient au genre Mesorhizobium,
identifiée & M camelthorni CCNWXJ404 isolée des nodosités de 1’espece Alhagi sparsifolia dans les
zones arides de C hine (Chen et al, 2011).
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Figure 26. Arbre phylogénétique Neighbour-joining phylogenetic base sur les genes ARNr 16S. L’analyse faite sur 1298 bp
montre la relation entre les souches associées a Genista saharae et les souches types. La signifiance de chaque branche est
indiquée par une valeur bootstrap (>50%) calculée pour 1000 subsets. Le nombre entre parenthéses représente le nombre de
souches dans chaque genospecies définie dans la présente étude. La barre d'échelle représente le nombre de substitutions de
nucléotides par 100 nucléotides.
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5. Caractérisation phénotypique
Les souches isolées ont également été testées pour leur efficacité en symbiose (infectivité et
effectivité) avec les plantes, leurs résistances aux températures élevées ainsi que leurs tolérances au NaCl

comme caracterisation phénotypique.
5.1. Caractéristiques symbiotiques des microsymbiotes de G.saharae

Les souches représentatives isolées a partir des nodules associées aux racines de G. Saharae ainsi
que la souche de référence Ensifer garamanticus ORS1400" ont fait I’objet d’étude de leur infectivité et
effectivité sur leur plante hote (G. Saharae). Un test de nodulation a été réalisé en tube Gibson (Vincent,
1970) comme décrit dans la partie Matériel et Méthodes. Les résultats de 1’analyse de variance des
parameétres de nodulation (nombre de nodosités, poids sec de nodosités) et du poids de matieres séches de

plants de G. Saharae sont présentés dans le tableau 9

5.1.1. Infectivité des souches

Apreés 6 semaines d’inoculation et indépendamment de leur position phylogénétique, toutes les
souches testées ont été capables d’initier la formation de nodosités sur les racines de G. saharae (tableau 9).
Le genre Ensifer a été classé en tete avec un effet tres significatif (P <0,0001) concernant le nombre de
nodosités par plante (Figure 30A). Le nombre le plus élevé de la moyenne des nodules (11,8 + 0,75) a été
obtenu par la souche Gs6615 (Figure 31A) qui se distingue des autres groupes au niveau de 1’arbre
oéme

phylogénétique atpD. La souche de référence Ensifer garamanticus ORS1400" vient en position

constituant un groupe avec d’autres souches du genre Ensifer (Gs6718, Gs6516) et de Neorhizobium
(Gs6514, Gs675). L’unique souche Gs663 appartenant au genre Mezorhizobium est classée en 3™
position formant un autre groupe avec des souches d’Ensifer Gs6522, Gs6713, Gs616 (Figure30). La

souche témoin non inoculée n’a donné aucun nodule confirmant I’infectivité des souches testées.
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Figure 30. Infectivité des souches BNL associées aux racines de G.saharae
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Tableau 12. Paramétres symbiotiques (Nodulation et fixation biologique d’azote) de la 1égumineuse spontanée Genista saharae inoculée par les souches
représentatives et la souche type de référence E. garamanticus.

Souches représentatives, Nombre Nodule* PSN PSPA PSPR PMST Hauteur plant
) (par plant) (mg/plant) (mg/plant) (mg/plant) (mg/plant) (cm/plant)
de référence / témoins
Gs111° 4.8+1.60 0.34+0.04 2.96+0.76 2.09+1.12 5.35+1.98 16.48+1.90
Gs656 © 7.2+2.71 0.57+0.19 4.94+1.00 3.62+1.12 9.12 +2.40 22.92+1.46
Gs659 F 3.6+2.04 0.34+0.08 3.22+0.99 2.42+0.67 5.76 +1.88 16.18+2.36
Gs6514" 8.2+2.48 0.51+0.15 3.51+1.51 2.05+0.69 6.08 +2.61 18.16+4.9
Gs6515F 11.8+0.75 0.69+0.09 3.06+0.83 1.91+0.43 5.66 +1.35 16.26+2.87
Gs6516 10.8+2.79 0.25+0.06 3.98+0.75 1.88+0.38 6.11 £1.21 22.48+3.47
Gs6522F 8+1.90 0.22+0.12 1.61+1.01 1.05+0.43 3.79 £1.56 11.28+5.26
Gs663 " 7.412.25 0.27+0.05 3.18+0.32 1.68+0.66 4.24 +1.65 15.38+0.31
Gs661 F 2.2+0.75 0.27+0.08 2.79+1.03 1.25+0.31 4.31 +1.35 17.46+4.26
Gs666 " 5+1.26 0.35+£0.50 3.33£1.32 1.81+0.93 5.38 £2.49 17.4+3.13
Gs6620F 4.2+2.14 0.36+0.14 4.27+0.96 1.92+0.54 6.72 £1.49 21.26+3.23
Gs675" 6.4+0.8 0.71+0.31 4.27+£0.99 2.25+0.61 7.23 £1.79 22.1+0.29
Gs6713F 5.8+2.79 0.28+0.08 2.78+0.42 2.01+0.21 5.07 £0.67 15.6+2.78
Gs6716F 4.2+0.40 0.50+0.16 4.03£1.39 1.74+0.74 6.27 £2.45 19.2+2.55
Gs6718F 9.2+1.60 0.54+0.15 3.21+0.54 1.65+0.38 5.41 £0.99 18.4+3.53
Gs6719°F 2.6+0.49 0.45+0.09 4.04+0.81 2.31+0.37 6.80 +0.97 19.2+6.29
Gs6720F 4.6+0.49 0.59+0.17 3.48+1.28 1.50+0.56 5.58 +1.92 17.56+5.69
Gs6722F 4.6x0.80 0.24+0.05 2.15+0.69 1.61+0.77 4.33£1.20 12.74+2.81
E. garamanticus ORS1400"  7.2+1.47 0.38+0.12 4.33+£1.88 2.93+0.62 7.56 +2.98 19.9+4.64
Temoin (-) 00 00 1.21+0.37 0.72+0.45 1.93 +0.87 7.94+1.94

PSN: Poids Sec Nodule, PSPA: Poids Sec Partie Aérienne, PSPR: Poids Sec Partie Racinaire, PMST: Poids Matiéere séche totale.
* Moyenne du nombre nodules par plant.

E- Genus Ensifer; N: Genus Neorhizobium: M: Genus Mesorhizobium
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Concernant la biomasse séche des nodosités (Figure30B) la valeur la plus élevée (0.71+0.31 mg/
plant) a été celle obtenue avec la souche Gs675 appartenant au genre Neorhizobium qui a produit
moins de nodules par plant (6,4+0,8) mais de grosses nodosités unilobées et plurilobée (Figure 31 B)
Ce parameétre symbiotique fait ressortir, lui aussi, des groupes de souches distincts (Figure30B).

Photo: K. Chaich

Photo:K. Chai’ch

A) Grosse nodosité h B) Petite nodosité
Figure 31. Taille et forme des nodosités observées sur les racines de plants de G.saharae obtenues par
piégeage sous conditions controlées.

5.1.2. Efficience des souches

La hauteur et le poids sec des parties aériennes (PSPA) sont des indicateurs reconnus de la croissance du
végétal (Albrechtet al., 1981 ; Kirda et al., 1989). L analyse des résultats du poids sec (Figure 32A) et de
la hauteur (Figure 32B) des parties aériennes des plants de G.saharae a montré un effet trés hautement
significatif (P<0.0001) pour ces deux importants parameétres symbiotiques. L’analyse des résultats
(ANOVA Annexe 5) de la biomasse des plantes (PSPA) classe les souches en en 4 groupes [ Gs656 ;] [
Gs6516, Gs6620, ORS1400" Gs675, Gs6716, Gs6719 ;] [ Gs111, Gs659, Gs6514, Gs6515, Gs661,
Gs666, Gs6713, Gs6718, Gs6720 ] et [ Gs6522, Gs663, Gs6722 ]
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Figure 32. Efficience des souches
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Les résultats obtenus (tableau 9) indiquent bien que la souche Gs656 Ensifer a été la plus efficiente avec
4,94 + 1,00 mg (PSPA), 22,92 + 1,46 cm de hauteur des plants ainsi que la biomasse totale (9,12 mg). Les
valeurs de la biomasse, relativement tres faible, obtenue pour les plantes témoins négatifs indiquent
I’absence de la fixation biologique de 1’azote atmosphérique comparativement aux autres qui ont été
inoculées et développé des nodosités siege de I’alimentation de la plante en cet élément majeur.
L’inoculation avec la totalité des souches a significativement augmenté le poids de la matiére seche ainsi
que I’hauteur des plants inoculés comparés aux plants témoins non inoculés (Annexe 6). Les différentes
valeurs des résultats de la biomasse totale des plants testés (tableau 9) expliquent et mettent en évidence
clairement I’efficience des souches associées a G. sahare dans la fixation de 1’azote atmosphérique.

En résumé; les resultats obtenus pour tous les parametres symbiotiques rassemblés (Annexe 6)
démontrent I'infectivité et 1’efficience des souches indigeénes associés a G.saharae d’une part, et la
diversité dans leur potentiel symbiotique d’autre part. Cette diversité est élucidée par la composition en

groupes de ces souches suite a 1’analyse statistique ANOVA.

5.2. Résistance a la température et tolérance au sel

Les souches de BNL associées a G.saharae ont été testées pour leur croissance a différentes

températures et concentrations de NaCl (Tableau 13).
5.2.1. Résistance des souches aux temperatures

Les résultats obtenus montrent que, 20 souches parmi les 22 souches testés, soit 91%, continuent a
croitre jusqu'a 40°C, 11 souches (50%) jusqu'a a 42°C et 04 souches (18%) jusqu'a 45°C. L’analyse des
résultats obtenus fait en ressortir ; principalement la seule souche affiliée a E. meliloti provenant de
“’Chaab Sbaa’’ dans Ia région de la “’Chebka du Mzab’’ n’a pas résisté a la température 40°C, tout
comme, la souche Gs6623 affiliée N. huautlense issue de la station Khbina de la région naturelle “’Erg
Oriental’’, éloignées géographiquement (environ 400km). Cependant, nous avons observé qu’au sein du
méme site d’échantillonnage (Khbina), les 2 souches Gs666 et Gs6622 affiliees au méme groupe de cette
espéce (N. huautlense) continuent a croitre 40°C. Par ailleurs, I’unique souche Mesorhizobium (Gs663),
la souche Gs675 affiliée N. galegae ainsi que 09 autres souches affiliees affiliée a E. meliloti provenant
du méme ou différents sites d’échantillonnage continuent a croitre 42°C. Cependant seules 04 souches
ont pu résister a la température 45°C sont toutes affiliées a E. meliloti.

D’une maniére générale, nous avons remarqué qu’au sein du méme site, les souches semblent
présenter des profils de résistance a hautes températures différentes. Sachant que les moyennes des
températures max atteintes dans les deux régions ne dépassent 43°C (Annexe 2).Ces résultats associés

semblent montrer que cette résistance n’est pas liée a 1’origine écologique.
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Tableau 13. Resistance aux températures et tolérance a la salinité (NaCl) des isolats et souches

référence de BNL associées a la fabacée spontanée Genista saharae.

Souches * Croissance a
40°C 42°C 45°C 1% NaCl 2% NaCl 3% NaCl 4% NaCl
Gs111F, - - - + + + +
Gs656 F + - - + + + +
Gs659 F + - - + + + +
Gs661 ° + - - + + + +
Gs663M + + - + + + +
Gs666 N + - - + + + +
Gs668E + + - + + + +
Gs671F + + - + + + +
Gs675™ + + - + - - -
Gs676F + + - + + + +
Gs6515 + + ND + + + -
Gs6516 F + + + + + +
Gs6521 F + + + + + -
Gs6518 + + ND + + + +
Gs6522F + + + + + + +
Gs6622 ™ + - - + + + +
Gs6623 " - - - + + + +
Gs6712F + - - + + + +
Gs6713°F + + + + + + +
Gs6717F + - - + + + +
Gs6720°F + - - + + + +
Gs6721F + - - - - - -
E. garamanticus ORS1400" + - + + + .
E. meliloti LMG6133" (ORS665T)  + ND + ] ] ]
+

Rhizobium etli CFN42T(USDA9032) - - -
8+ positif; -: négatif; ND: non déterminé.

E- Genus Ensifer; N: Genus Neorhizobium:; M: Genus Mesorhizobium

5.2.2. Tolérance des souches aux sels (NaCl)

De méme, concernant la tolérance au NaCl, les résultats obtenus ne semblent pas liée a I’origine
écologique des souches. Les conductivités électriques enregistrées au niveau des 04 sites concernés
varient entre 0.8 et 0.9 mS/m et, par consequent les dits sites sont classés non salés. Cependant, les
résultats obtenus indiquen que la majorité des souches testées tolérent jusqu’a 4% de NaCl. Par ailleurs, la

souche Gs 6721 Ensifer semble trés sensible (aucune tolérance) suivie de la souche Gs675 Neorhizobium
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qui ne se développe plus a 2% de NaCl. Il est a observer, qu’issues du méme site d’échantillonnage
(Belghit), les autres souches testées ont toléré jusqu’a 4% de NaCl. Néanmoins, sachant que cette
tolérance varie en fonction de 1I’espéce hote aussi (Surange et al., 1997), nos résultats sont confirmeés; dans
leur ensemble par ceux obtenus sur la meme espece (G.saharae) par Mahdhi et al., ( 2007) dans les
régions sahariennes de la Tunisie. Les souches de type Ensifer meliloti LMG6133"et Rhizobium etli
CFN42", utilisées comme témoins négatifs, confirment autant nos résultats respectivement, pour la

tolérance au Na Cl et I’ultra sensibilité aux températures élevées.

5.3. Conclusion
Les résultats obtenus pour la caractérisation phénotypique font ressortir, principalement, ce qui suit :

e Les souches présentes dans les sols du Sahara septentrional Est d’Algérie, s’adaptent a ce milieu et
présentent des potentialités phénotypiques différentes;

e Les souches les plus performantes appartiennent au genre Ensifer (les plus efficientes, plus
résistantes aux hautes températures et plus tolérantes au NaCl);

e Les resultats obtenus confortent, une fois de plus, les potentialités d’adaptation des especes du

genre Ensifer aux milieux desertiques sur les trois continents (Le Quéré et al, 2017)

Par ailleurs, ce fait d’étre nodulée par différents souches et espéces constitue un avantage pour la plante.
En effet, elle pourra toujours étre nodulée et fixer I’azote avec une souche de rhizobia méme si les
caractéristiques edaphoclimatiques du milieu subissent des changements (variation de la température ou

de la salinité).
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Conclusion générale et perspectives

Conclusion generale

Le Sahara d’Algérie, couvre environ les 4/5 des superficies du territoire national dont 1’aridité
constitue 1’élément central de sa spécificité. Cette aridité conjuguée a la texture légére ainsi que les

carences en nutriments de ses sols, limite la production végétale, et parfois méme la survie des plantes.

Les résultats obtenus au cours des travaux de cette these, viennent confirmer les conditions
édapho-climatiques hostiles au développement des plantes dans milieu naturel saharien. De I’analyse
physico-chimique des sols rhizosphériques, il en ressort principalement, que ces derniers présentent les

caracteristiques suivantes:

v’ Granulométrie: une texture grossiére (Sablonneuse a sableuse), les taux d’argile et de limon ne
dépassent pas respectivement 4,6 et 5,2 %, traduisant une faible rétention en eau;

v' pH alcalin, compris entre 8 et 9;

v" Teneurs trés faibles en éléments fertilisants: les valeurs maximales obtenues pour les éléments
majeurs, azote et phosphore, sont respectivement, 7,5 ppm et 3 ppm, mettant en évidence la pauvreté
de ces sols;

v’ Les taux en matiere organique sont, généralement, inferieurs a 1 %. Ces faibles taux indiquent

principalement, la faible production en biomasse de ces sols.

En dépit des conditions marginales qui prévalent dans ce milieu, il existe une végétation,
constituée de plantes spontanées adaptées, présentant des intéréts multiples. Parmi les espéces de cette
flore adaptée, celles de la famille des Fabacées, tant herbacées qu’arbustives qui sont omnipresentes
dans le Sahara septentrional Est d’Algérie. Au cours de ce travail, les prospections ont été réalisées su
un rayon de 400 km, a travers différents espaces géomorphologiques. Cette prospection s’est soldée
par la localisation géo-référée et I’identification précise de 04 taxons de cette famille. Il s’agit
d’Astragalus gombo (Bunge), Astragalus mareoticus (Del.), Genista saharae (Coss. & Durieu) et
Rretama retam (Webb).

En plus d’étre adaptées a ce milieu contraignant, la présence de ces espéces « bien vertes » est
synonyme d’une bonne nutrition azotée. Les valeurs insignifiantes en cet elément, enregistrées au
niveau rhizosphérique, indiquent bien son origine atmosphérique par le biais de la fixation biologique.
La fixation biologique constitue, indéniablement, la voie principale pour I’introduction de I’azote dans
ces écosystemes naturels.

Cette affirmation passe, évidemment, par la mise en évidence des bactéries diazotrophes,
capables d’établir la relation symbiotique fixatrice d’azote, assignée a cette ¢tude en répondant aux

questionnements problématiques initiaux par chronologie.
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La technique de piégeage des rhizobias, utilisee & partir des sols rhizosphériques, réalisée sous
conditions contrdlées pour les 4 especes étudiées, ont permis de mettre en évidence la présence des
souches de BNL dans les couches superficielles des sols du Sahara Septentrional Est d’Algérie. Elle
s’est traduite par la formation des nodules (si¢ge de la fixation biologique) au niveau des racines des 4
espéces étudiées. Ce résultat indique en 1* lieu que les souches piégées cette capacité de mener la
phase saprophytique dans les conditions écologiques séveres du milieu saharien. Il indique, ensuite,
I’infectivité et ’effectivité des souches de BNL indigénes. Ce résultat signifie également que les BNL
présentes au niveau des rhizosphéres des 04 espéces étudiées (A.gombo, A. maureoticus, G.saharae et
R.raetam) possédent cette capacité et spécificité d’établir une association symbiotique fixatrice
d’azote.

Les méthodes usuelles connues pour I’isolement des “’BNL’’, en général, ont été utilisées. Elles
ont permis I’obtention d’isolats a partir des nodosités prélevées sur les racines de toutes les espéeces
étudiées

Les souches de BNL indigénes présentes au niveau des rhizospheres des Iégumineuses étudiées,
se distinguent, aussi, par leur croissance rapide, suggérant leur affiliation aux principaux genres
Ensuifer, Rhizobium ou Mesorhizobium.

Une collection de 106 isolats a été constituée, dans ce travail, a savoir: douze (12) a partir d’A.

mareoticus, vingt-deux (22) d’4. gombo, quinze (15) de R. retam et cinquante-sept (57) de G. saharae.

L’approche génétique MLSA utilisée dans notre étude a permis de mettre en évidence une
grande diversité génétique des souches de BNL, associées a G.saharae. Elle a permis une précision
majeure sur la position taxonomique des souches, qui, jusque la demeurait méconnue. D’apres la
phylogénie des marqueurs ribosomiques de I’ARN 16S et des génes de ménage atpD et recA. Cette
étude est la premiére décrivant la diversité génétique des bactéries endophytes, isolées a partir des
nodules de G.saharae, arbuste se développant spontanément dans les conditions écologiques extrémes
des régions sahariennes d'Algérie. La caractérisation moléculaire de 57 souches a permis leur
affiliation a trois groupes phylogénétiques distincts Neorhizobium, Sinorhizobium et Mesorhizobium.
Dans leur majorité (plus de 80%), 46 souches appartiennent a Ensifer (anciennement Sinorhizobium)
et ont été identifiées & E. meliloti LMG6133". Le genre Neorhizobium représente (plus de 15%) avec
10 souches identifiées a 03 espéces différentes. Les dix souches de ce genre ont été identifiées trois
différentes espéces, a savoir N. Galegae LMG6214", N. huautlense LMG18254" et N. alkalisoli
CCBAUO01393". Une seule souche appartient au genre Mesorhizobium, identifiée & M. camelthorni
CCNWXJ404".

Ainsi, la présente étude a permis d’élargir la gamme d'hétes de ces 5 espéces de référence, mettant en
évidence la richesse des sols de la région du Sahara septentrional Est d’Algérie en espéces de rhizobia.
Cette diversité se manifeste surtout lorsque nous trouvons plusieurs especes différentes qui nodulent la

méme plante. Les souches identifiées ont fait ressortir, également, la diversité phénotypique.
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En plus, de I’infectivité et I’efficience des souches indigénes associés a G.saharae; font ressortir, une
diversité dans leur potentiel symbiotique. Les souches appartenant au genre Ensifer se révelent les
plus performantes. Ce travail montre, aussi, que les BNL indigénes du Sahara sont bien adaptés et
résistent aux températures élevées (jusqu'a 45°C) et tolérent différentes concentrations de NaCl
(jusqu'a 4%). Cette diversité génétique et phénotypique permet a la fabacée saharienne de s’ adapter

a plusieurs conditions édaphoclimatiques (temps et espace).

Par ailleurs, ce travail constitue une contribution de base dans 1’étude des associations symbiotiques
rhizobium dans les milieux extrémes. Les légumineuses spontanées aux vertus écologiques,
économiques et sociales, ouvrent la voie a de nouvelles applications tout a fait intéressantes. Les
domaines de biotechnologie, d’agronomie et de géni écologie sont les plus proches, mais la liste des

thématiques est loin d’étre exhaustive

Dans le domaine de recherche scientifique, et a partir de la collection constituée de BNL Sahariennes,

ce travail doit &tre poursuivi par :

v Essai des souches de BNL identifiées sur d’autres espéces de 1égumineuses pour étudier leur
gamme d'hétes;

v/ Caractérisation génétique et détermination de la position taxonomique des BNL associées aux
trois autres especes (A. gombo, A. mareoticus, et R.retam);

v’ L’évaluation des potentiels de fixation des souches in situ et in vitro;

v Rechercher d’autres couples BNL-Iégumineuses ce qui doit passer par ’exploration et le

recensement des légumineuses spontanées, notamment celles endémiques aux régions sahariens.

Pour une vision plus globale en matiére de développement des régions sahariennes, 1’objet
principal des recherches doit viser I’exploitation des ressources génétiques tant microbiennes que
phyto-génétiques Dans ce milieu contraignant, I’exploitation des associations rhizobiums
legumineuses spontanées represente la base du développement intégré eu égard a leurs potentialités

notoires en termes de fertilité en azote.

Ainsi, ce modeste travail constitue la base d’une thématique qui consiste a exploiter las
associations symbiotique plantes micro-organismes tres intéressante pour le milieu saharien. Cette

étude doit, nécessairement, poursuivie par:

v" La recherche concernant les possibilités d’exploitation des résultats obtenus au cours de ce
travail. L’utilisation des associations symbiotiques des espéces identifiées et adaptées, dans le
reboisement des espaces sahariens semble un axe de recherche prometteur. L’étude des possibilités
d’utilisation de G.saharae et R.retam dans la protection en tant que brise vent semble tres intéressante.

v' Recensement et sélection des espéces fabacées spontanées ou introduites intéressantes;
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v’ La sélection de souches BNL indigénes compétitives et efficientes pour la bio fertilisation;
v Explorer les possibilités d’augmenter le rendement de la phytomasse des légumineuses

spontanées en général, et celles consommeées par le dromadaire en élevage semi intensif en particulier;

Ceci dit les perspectives sont innombrables; et les thématiques qui en découlent dans le grand

contexte du développement durable sont multiples.
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Annexe 1. Principaux micro-organismes fixateurs d’azote (les BNL sont indiqués en gras).

Phylum

Exemple

Association

Bactéries vertes sulfureuses

Chlorobium limicola

Firmibactéries (Gram+)

Bacillus polymixa
Clostridium pasteurianum

Thallobactéries (Gram+)

Frankia

Symbiote plantes actinorhiziennes

Cyanobactéries

Anabaena azollae
Nostoc

Symbiote de la fougére Azolla
Symbiote de la fougére Cycas

o Protéobactéries

Acetobacter diazotrophicus

Azospirillum brasilense

Azorhizobium caulinodans
Bradyrhizobium japonicum
Rhizobium leguminosarum
Sinorhizobium meliloti
Mesorhizobium loti
Methylobacterium nodulans
Blastobacter denitrificans
Phyllobacterium trifolii
Devosia neptuniae

Rhodobacter capsulatus

Endophyte canne a sucre

Associé aux racines de Graminées

Symbiote de Sesbania rostrata
Symbiote du soja

Symbiote du pois

Symbiote de la luzerne
Symbiote de lotus

Symbiote de crotalaires
Symbiote d’aschynomeéne
Symbiote de Trifolium pratense
Symbiote de Neptunia natans

Bactérie photosynthétique

[ Protéobacteries

Burkholderia caribensis
Wautersia taiwanensis
Herbaspirillum lusitanum
Azoarcus spp
Herbaspirillum seropedicae
Burkholderia vietnamensis

Symbiote d’aspalatus
Symbiote de mimosa
Symbiote de Phaselus vulgaris
Endophyte de I'herbe de Kallar
Endophyte de la canne a sucre
Rhizosphére du riz

v Protéobactéries

Azotobacter vinelandii
Klebsiella pneumoniae
Pseudomonas stutzeri

Endophyte du riz

0 Protéobactéries

Desulfovibrio gigas

Archaebactéries

Methanobacterium ivanovii

Methanococcus thermolithotrophicus

Source : Moulin (2002).




Annexes 2. Données climatiques des régions étudiées fournies par 'ONM

El Oued
Températurs mini moyenne en 1/10 °C

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 26,1 443 1157 146,2 199,8 241,2 | 2809 | 2625 | 2255 | 181,3 | 1102 | 481
2006 34,6 69,2 113,9 161,1 206,7 2341 | 2721 | 259,8 | 2049 | 171,9 | 100,7 | 76,1
2007 49,5 83,5 97,5 145,1 190,4 2435 246,4 266,5 239,3 1711 78,5 48,0
2008 54,7 60,8 104,8 152,4 198,7 221,7 280,2 265,2 238,6 183,4 97,5 53,4
2009 716 64,4 99,3 125,3 179,9 2374 | 2733 | 2703 | 2196 | 154,0 95,3 78,8
2010 72,7 87,8 117,7 1554 176,9 239,3 2729 268,2 2242 160,0 102,2 62,7
2011 452 55,9 95,7 152,3 179,8 2274 | 2697 | 2634 | 2453 | 1546 | 1012 | 534
2012 332 29,7 94,8 141,0 186,4 2539 | 2799 | 2751 | 2218 | 1801 | 1195 | 421
2013 56,9 495 109,0 1446 1831 2197 | 263,1 | 2581 | 2330 | 199,9 | 1009 | 652
2014 63,0 82,5 101,0 150,6 196,6 228,8 262,6 270,1 251,0 176,0 128,6 56,5

Températurs maxi moyenne en 1/10 °C

1 2 3 4 5) 6 7 8 9 10 11 12
2005 159,42 176,14 246,32 287,70 355,32 | 384,23 | 433,71 | 408,26 | 347,73 | 303,26 | 240,27 | 165,55
2006 151,87 183,11 259,71 309,47 355,35 | 390,77 | 411,97 | 404,42 | 331,20 [ 320,94 | 237,23 | 178,19
2007 194,84 217,29 231,74 264,30 338,26 | 406,10 | 399,71 | 411,10 | 365,33 | 300,42 | 224,77 | 173,55
2008 176,23 200,45 246,32 303,77 341,58 373,13 | 434,19 | 413,19 | 365,53 | 288,42 | 212,80 | 164,19
2009 168,52 187,43 228,77 258,53 328,94 | 389,00 | 430,06 | 415,16 | 335,87 | 290,16 | 238,47 | 211,39
2010 189,84 225,25 259,61 294,20 315,81 | 388,63 | 421,23 | 418,26 | 348,50 | 289,65 | 231,27 | 191,06
2011 190,61 195,04 220,06 291,57 318,03 367,10 | 422,32 | 409,00 | 377,47 | 282,81 | 234,80 | 190,29
2012 173,16 166,41 235,68 285,40 33535 | 411,27 | 432,77 | 421,29 | 366,07 | 313,87 | 251,80 | 187,84
2013 187,19 189,86 257,65 291,77 332,00 372,13 | 413,03 | 388,48 | 363,50 | 343,06 | 227,93 | 169,90
2014 183,87 215,43 228,48 301,37 33523 | 373,87 | 417,10 | 421,90 | 385,13 | 322,84 | 253,67 | 183,00

Pluie en 1/10 mm

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 0 17,01 36,01 4,01 0 42,01 0,02 11 194 0,01 23 30,01
2006 536 23,01 0 63 9,01 3,02 0,02 245 110,01 28 39,01 157
2007 0 3,03 52,01 244,03 0,01 0 0 21,01 | 24,03 | 30,04 0 189,01
2008 16 0,03 0,02 5 0,02 0,01 0,02 0,01 12,03 167,03 1,02 113,02
2009 1053,01 7,02 407,02 73,03 66,01 0,01 0,01 0,01 316,03 7,01 0 1
2010 139,01 24,02 4,02 91,02 16,01 49,02 0 0 20,01 81 56,02 6
2011 5,01 13,02 88,03 94,03 25,02 0,01 18 0,02 5,02 47,02 0,03 0
2012 31,03 0,02 18,03 113,02 0 0 0,01 2 44,02 | 20,02 1,02 0
2013 33,02 2,02 59 345,01 6 0,01 0,01 | 13,02 0 401 | 109,01 | 83,02
2014 58,01 0 89 0,01 0,03 8 0 0 20 0,03 74,01 2,04

Insolation total en 1/10 heur

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 2476,0 2359,0 2326,0 2784,0 32950 | 3240,0 | 3210,0 | 3392,0 | 2667,0 | 2690,0 | 2396,0 | 2039,0
2006 21430 2308,0 3153,0 27440 27920 | 33450 | 3566,0 | 3301,0 | 2788,0 | 2838,0 | 2492,0 | 2088,0
2007 2512,0 2330,0 2865,0 2311,0 3253,0 3237,0 | 3699,0 | 3110,0 | 2631,0 | 2549,0 | 2651,0 | 2048,0
2008 2629,0 2293,0 2556,0 2409,0 22340 | 3652,0 | 3517,0 | 3375,0 | 2444,0 | 19650 | 2397,0 | 2236,0
2009 1926,0 2562,0 2671,0 3034,0 3481,0 | 32850 | 3557,0 | 3209,0 | 2647,0 [ 3002,0 | 2553,0 | 2390,0
2010 2460,0 2059,0 2288,0 2832,0 3025,0 | 3227,0 | 3720,0 | 3454,0 | 2502,0 | 2514,0 | 2384,0 | 2258,0
2011 2435,0 2425,0 2579,0 3051,0 3044,0 | 3700,0 | 3648,0 | 3497,0 | 2170,0 | 2543,0 | 2245,0 | 2367,0
2012 2358,0 2706,0 2222,0 2828,0 3362,0 | 3470,0 | 3651,0 | 3454,0 | 2909,0 | 2508,0 | 2322,0 | 2509,0
2013 2306,0 2421,0 2473,0 2628,0 3167,0 | 3442,0 | 3665,0 | 3299,0 | 2648,0 | 2709,0 | 2520,0 | 1892,0
2014 2331,0 2204,0 24140 3092,0 3217,0 | 3309,0 | 3218,0 | 3214,0 | 2509,0 | 2747,0 | 2052,0 | 2271,0

Vent en m/s

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 2,1 3,5 4,1 44 3,7 3,9 4,5 3,6 2,7 2,2 2,2 2,0
2006 2,2 2,7 3,7 3,0 3,0 2,8 2,9 2,7 2,0 15 1,3 1,8
2007 11 2,6 3,6 5,0 3,3 4,1 3,1 3,0 3,4 2,8 13 1,6
2008 15 14 3,0 33 4,0 3,8 2,9 2,7 2,8 3,0 1,8 1,7
2009 3,0 2,8 31 33 33 25 2,2 2,9 2,5 1,3 1,7 2,6
2010 2,7 2,9 2,6 2,9 34 3,3 2,3 31 2,0
2011 1,2 2,6 3,3 3,1 3,1 2,7 3,0 19 2,0 15 1,7 0,9
2012 19 2,1 19 34 34 1,4 1,0 12 1,1
2013 2,4 3,5 2,6 3,2 3,1 41 2,5 2,0 2,9 1,3 1,0
2014 0,4 0,0

Températurs moyenne en 1/10 °C

1 2 8] 4 5) 6 7 8 9 10 11 12
2005 89,4 107,6 178,8 216,1 278,0 313,8 | 3554 | 332,5 | 285,7 | 2389 | 171,7 | 1010
2006 90,5 1224 185,2 235,0 280,9 314,3 | 3424 | 3295 | 267,1 | 2433 | 1625 | 1236
2007 1154 1475 163,8 202,4 266,2 326,0 | 326,3 | 338,0 | 300,8 | 232,1 | 1479 | 106,9
2008 112,7 128,2 174,9 230,3 269,6 301,5 | 358,7 | 340,2 | 299,9 | 231,2 | 152,0 | 105,0
2009 116,8 124,7 162,0 192,6 256,7 314,3 | 353,6 | 3439 | 2741 | 219,3 | 161,8 | 1389
2010 127,5 155,6 188,2 225,2 248,8 317,6 | 349,4 | 3453 | 286,7 | 2248 | 166,44 | 123,7
2011 115,3 126,8 161,3 224,5 254,2 301,6 | 349,6 | 339,4 | 309,6 | 217,8 | 167,0 | 1178
2012 103,0 100,2 167,2 216,0 265,4 337,7 | 3629 | 349,3 | 2946 | 2453 | 184,1 | 1123
2013 118,1 122,6 189,9 222,8 260,1 295,9 | 340,0 | 325,3 | 296,8 | 267,2 | 162,4 | 1145
2014 121,8 146,7 164,7 228,2 268,7 303,9 | 340,0 | 3446 | 3156 | 246,1 | 186,6 | 1155

Humidité en %

1 2 3 4 5) 6 7 8 9 10 11 12
2005 61,9 49,9 45,2 37,0 35,0 335 274 | 352 | 496 60,9 559 | 71,2
2006 68,8 66,1 43,9 41,7 34,9 29,2 31,9 40,6 50,7 47,4 58,1 72,7
2007 63,4 51,7 42,4 52,8 36,0 28,4 30,9 33,1 42,0 50,9 49,7 58,7
2008 64,5 51,4 40,0 30,9 32,3 33,0 26,2 | 349 | 431 62,7 625 | 699
2009 71,9 54,8 52,0 47,1 39,2 32,0 28,2 31,2 56,6 52,6 54,5 57,4
2010 60,6 47,4 41,2 46,8 36,3 30,1 293 | 31,7 | 448 48,6 52,8 | 488
2011 59,5 50,9 53,2 40,3 38,4 33,9 298 | 30,2 | 388 57,1 58,8 | 644
2012 58,2 49,8 46,0 37,7 33,1 26,7 26,6 275 36,0 46,9 55,5 57,7
2013 57,5 44,1 39,9 37,9 36,4 35,1 32,3 | 339 | 456 47,3 54,0 | 739
2014 62,7 53,9 52,3 40,4 34,8 37,6 315 32,8 37,5 41,5 54,6 67,6




Annexes 2. Données climatiques des régions étudiées fournies par 'ONM

Ghardaia
Températurs mini moyenne en 1/10 °C
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 33,5 47,1 1175 1447 207,4 246,6 293,2 2738 2233 183,5 112,2 56,7
2006 414 69,0 1155 1714 207,4 230,9 267,6 265,0 210,2 182,3 116,2 77,7
2007 65,6 96,1 100,9 136,4 1934 246,5 2654 | 2699 | 2375 185,8 96,6 60,2
2008 59,6 75,6 115,6 158,5 193,6 2326 293,7 | 2817 | 2341 1733 92,6 59,6
2009 66,6 69,7 109,0 1254 183,0 248,1 287,6 281,8 2122 166,9 114,3 97,7
2010 81,9 107,9 120,3 163,4 180,5 2445 284,1 283,1 2294 166,1 1145 86,2
2011 65,5 66,0 100,5 158,7 186,7 2333 2857 | 2742 | 250,3 158,0 1119 73,9
2012 55,1 44,0 103,8 1451 2011 272,2 2990 | 2833 | 2265 192,8 1256 68,5
2013 724 68,4 124,6 151,6 186,2 2326 279,7 | 2572 | 2330 203,33 114,0 64,1
2014 72,4 90,7 105,1 158,9 205,8 2313 289,5 | 2900 | 2565 184,5 122,0 68,7
Températurs maxi moyenne en 1/10 °C
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 148,52 159,86 238,37 281,79 344,83 375,66 | 431,43 | 403,43 | 343,40 | 292,87 | 224,00 | 163,23
2006 132,45 175,25 256,48 302,57 342,48 381,80 | 406,94 | 406,06 | 326,37 | 314,19 | 228,07 | 160,71
2007 180,90 208,21 216,87 257,27 326,06 394,83 | 401,16 | 400,94 | 365,87 | 296,74 | 219,67 | 163,87
2008 174,26 188,00 234,87 291,80 326,55 367,17 | 424,90 | 412,03 | 355,87 | 266,61 | 190,73 | 154,90
2009 154,23 177,46 224,00 248,43 319,97 383,03 | 423,00 | 404,58 | 321,87 | 287,39 | 232,77 | 210,26
2010 190,29 221,36 249,90 286,97 305,00 382,07 | 416,61 | 410,00 | 345,70 | 281,52 | 224,47 | 196,00
2011 185,39 179,82 201,90 277,23 304,03 354,30 | 414,68 | 402,61 | 378,60 | 261,10 | 214,33 | 176,77
2012 161,13 148,52 218,13 273,67 336,03 408,33 | 429,52 | 412,13 | 356,40 | 308,00 | 233,40 | 183,10
2013 182,03 184,07 250,19 277,43 324,97 367,90 | 411,68 | 385,03 | 356,13 | 335,39 | 21597 | 151,32
2014 180,19 205,18 214,42 291,97 332,35 370,00 | 421,42 | 421,94 | 380,67 | 310,23 | 234,03 | 168,03
Pluie en 1/10 mm
1 2 3 4 5) 6 7 8 9 10 11 12
2005 39 52 0 0 1,01 16 17 41 741 35,01 20 15
2006 416 0 5 79,01 9,01 0,02 92,01 10 140,02 50 24 128,01
2007 2 12 8 149 48 0 0 215 98 0 0 83
2008 14 74 3,01 0 3 20 0 14,01 547 294,02 64 74
2009 670 17 97 55,01 0 38 27 12 429 0 0 1
2010 73 1,02 14 0,01 46,01 75 98 0,02 22 80,01 0 0
2011 32 0 570,01 199 17,01 133 12 1 451 132 0 1
2012 97 10,03 63 72 2 19 2,01 6,01 75 3,01 43,02 5
2013 40 0 53,01 29 4,01 0 0,02 27 47,01 24 149 302,01
2014 18 124 2 0 146,01 19,01 10,01 3 29,03 1 43,02 19
Insolation total en 1/10 heur
1 2 8 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 2611,0 2394,0 2128,0 2865,0 3000,0 2889,0 | 2926,0 | 30050 | 2718,0 | 2611,0 | 24250 | 2369,0
2006 2111,0 2309,0 3208,0 2928,0 2714,0 3142,0 | 3564,0 | 3331,0 | 2746,0 | 2968,0 | 2606,0 | 2108,0
2007 2704,0 2267,0 3023,0 2749,0 3467,0 3519,0 | 37350 | 3153,0 | 2588,0 | 2549,0 | 2905,0 | 2471,0
2008 2840,0 2432,0 2802,0 2997,0 2891,0 3708,0 | 3341,0 | 3102,0 | 2450,0 | 21740 | 2798,0 | 2277,0
2009 1953,0 2679,0 2752,0 3361,0 3618,0 3229,0 | 3494,0 | 3396,0 | 2612,0 | 3263,0 | 2733,0 | 2545,0
2010 2565,0 2008,0 2541,0 2828,0 3252,0 3320,0 | 3473,0 | 3258,0 | 2840,0 | 2668,0 | 2514,0 | 2397,0
2011 2502,0 2513,0 2522,0 3005,0 3405,0 3511,0 | 3569,0 | 3452,0 | 26450 | 2929,0 | 2638,0 | 2582,0
2012 2506,0 2661,0 2666,0 2889,0 3517,0 3279,0 | 3518,0 | 3300,0 | 27950 | 2576,0 | 2355,0 | 2750,0
2013 2679,0 2610,0 2734,0 2904,0 3453,0 3544,0 | 3293,0 | 3347,0 | 2867,0 | 2899,0 | 2499,0 | 1965,0
2014 2502,0 2447,0 2659,0 3294,0 3325,0 3402,0 | 3063,0 | 3207,0 | 2471,0 | 2937,0 | 2233,0 | 2459,0
Vent en m/s
1 2 8 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 2,6 3,6 4,4 4,2 31 34 3,0 2,6 3,2 19 2,0 3,3
2006 33 3.8 1,9 4,1 43 4,0 33 3,2 3,2 2,2 2,5 42
2007 2,0 4,0 53 54 38 41 3,0 34 3,6 38 2,4 3,2
2008 25 2,3 44 52 4,9 4,4 3,7 2,8 3,6 3.7 34 3,3
2009 4,6 3,1 38 4,2 43 3,6 2,7 2,9 2,6 21 2,3 3,0
2010 3,0 29 31 35 37 41 2,3 2,4 2,9 3,0 3,2 2,8
2011 2,2 4,1 4,1 3.8 39 35 3.4 2,7 3,2 2,3 31 31
2012 3,9 3,8 31 4,0 37 32 24 2,2 2,4 2,4 2,6 2,2
2013 35 53 4,5 5,0 4,7 52 4,1 3,7 4,0 2,9 4,0 3,5
2014 38 43 53 338 47 47 41 3,4 4,2 34 35 39
Températurs moyenne en 1/10 °C
1 2 3 4 5) 6 7 8 9 10 11 12
2005 89,7 104,9 1815 218,6 283,0 316,6 369,1 | 3404 | 2843 236,9 170,1 | 1089
2006 86,5 121,8 188,5 238,33 283,6 316,7 3451 | 3392 | 2687 2477 1701 | 1171
2007 120,5 1524 159,8 197,6 264,1 3249 338,0 | 3357 | 3006 239,2 1564 | 1094
2008 114,5 131,2 177,0 229,6 264,6 3038 3632 | 3488 | 2951 216,9 1412 | 1049
2009 107,3 123,1 165,2 187,9 254,1 318,8 358,5 3444 265,8 2255 170,5 150,2
2010 133,1 163,8 185,6 2253 2435 316,3 351,1 | 3476 | 2863 222,0 167,3 | 138,0
2011 121,8 123,1 150,2 218,3 2478 295,1 352,0 | 3400 [ 3128 207,5 159,1 | 120,0
2012 104,8 94,3 159,9 209,0 269,6 3427 367,5 348,6 288,8 246,9 1751 122,6
2013 123,9 123,9 184,8 2153 2553 301,1 346,8 | 3206 | 2921 266,2 162,7 | 1039
2014 122,4 143,9 158,2 2265 268,2 300,8 3550 | 3555 | 3141 2443 1746 | 1136
Humidité en %
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 54,0 44,6 34,9 29,1 244 28,6 19,7 29,7 414 54,0 474 56,0
2006 64,8 52,8 352 329 313 20,0 232 28,1 40,1 355 454 64,2
2007 54,2 435 35,6 454 27,2 20,7 21,6 26,9 334 36,5 40,5 48,9
2008 50,8 43,6 33,3 21,6 27,0 26,5 18,7 22,8 345 60,1 55,9 61,4
2009 66,2 478 44,3 36,3 27,6 23,7 213 229 49,2 414 413 44,8
2010 48,0 39,7 32,1 355 304 24,3 24,3 26,8 378 41,0 45,2 41,0
2011 48,4 43,6 52,9 425 36,4 34,8 24,3 26,3 32,7 59,4 54,6 59,5
2012 52,5 47,0 43,6 36,3 275 234 204 23,7 32,6 38,8 58,5 54,7
2013 50,6 38,8 36,3 35,0 30,7 21,7 255 31,6 40,2 36,4 46,3 65,8
2014 48,9 38,2 335 224 24,1 22,7 16,8 18,2 264 28,3 431 50,9




Annexes 2. Données climatiques des régions étudiées fournies par 'ONM

Touggourt
Températurs mini moyenne en 1/10 °C

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 20,3 375 1138 139,9 198,7 2414 | 2805 | 2592 | 221,0 | 1754 | 1031 | 414
2006 32,5 65,8 105,1 163,2 211,2 2413 270,9 263,0 204,1 175,7 95,7 71,5
2007 44,8 82,8 935 142,6 189,4 246,7 | 2523 | 2674 | 2384 | 1749 78,0 43,7
2008 52,0 62,5 100,7 149,7 199,8 231,6 279,8 267,6 236,2 178,5 94,1 53,8
2009 68,8 67,4 100,4 123,5 182,7 2373 | 2732 | 2686 | 2152 | 152,2 91,6 725
2010 66,6 83,5 113,3 156,0 174,8 2441 | 2712 | 2690 | 2215 | 157,2 95,4 61,8
2011 43,0 52,9 96,9 149,2 1815 2262 | 2741 | 2604 | 2457 | 1505 | 101,4 | 54,9
2012 37,4 30,2 95,1 140,3 193,7 266,2 289,2 271,1 217,7 1735 118,2 39,9
2013 51,3 52,3 119,4 152,0 183,5 2274 269,6 250,0 229,7 191,7 101,3 56,5
2014 61,4 77,1 96,6 149,3 200,8 233,7 2704 269,7 250,0 169,0 1184 49,1

Températures maxi moyenne en 1/10 °C

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 154,81 172,11 244,29 283,27 353,55 382,17 | 434,42 | 405,55 | 347,80 | 303,90 | 237,10 | 169,26
2006 149,16 182,57 260,52 311,13 355,39 391,87 | 410,19 | 409,26 | 33533 | 317,68 | 236,27 | 179,45
2007 188,10 213,96 232,77 263,17 338,10 404,70 | 399,42 | 410,26 | 368,60 | 301,39 [ 221,30 | 172,03
2008 178,74 198,45 247,00 305,00 340,61 | 373,53 | 433,06 | 41323 | 363,83 | 28594 | 211,63 | 168,42
2009 165,39 184,96 231,94 259,33 327,29 386,03 | 428,42 | 41348 | 332,87 | 286,61 | 231,97 | 208,87
2010 191,48 231,25 261,29 294,90 314,32 389,03 | 420,39 | 418,23 | 349,90 | 289,81 | 234,37 | 193,32
2011 189,48 191,25 220,68 296,47 316,45 366,57 | 422,16 | 408,61 | 379,77 | 281,32 | 231,40 | 186,65
2012 171,81 164,03 235,87 286,27 338,61 414,67 | 435,00 | 420,52 | 365,40 | 315,555 | 249,67 | 18597
2013 190,26 193,61 263,77 295,00 335,87 374,23 | 417,97 | 392,06 | 366,10 | 340,84 | 226,60 | 166,13
2014 184,00 218,29 226,74 302,87 338,03 | 378,23 | 423,10 | 426,26 | 387,53 | 323,52 | 251,00 | 183,77

Pluie en 1/10 mm

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 0 41 8,01 2 0,01 33 0 62 61 32 17,01 1
2006 387 11 0 32 11 4 2 22 145 142 27 66
2007 0 3,01 8 415 2 0 0 213 5 9,02 1 115
2008 54 14 0 0 11 30 5,01 1 50 298 34 61
2009 901 3 252 105 57 1 0 0 231 4 0 5
2010 98 11 3 121 21 0,01 0,01 0 24 0 0 0
2011 0 8 83 45 42,01 2 0,01 17,01 4 6,02 0,01 6
2012 35,01 0,01 0,01 73,01 0 0 0 0 34 26,01 14 0
2013 9,01 16 50 155,01 0,01 0 0,01 76 0,01 2,02 65 184,01
2014 22 0,01 52 0 6,01 3,01 0 0 61,01 9,01 75,01 19,02

Insolation total en 1/10 heur

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 2527 2366 2288 2832 3251 3130 3302 3225 2722 2721 2350 2395
2006 2281 2236 3060 2739 2817 3443 3702 | 3322 | 2747 2852 2530 | 2204
2007 2597 2095 2846 2347 3399 3290 3761 3124 2668 2612 2753 2337
2008 2713 2394 2660 2803 2834 3722 3528 3371 2544 2054 2677 2289
2009 2054 2532 2661 3208 3585 3441 3617 | 3467 | 2673 3136 2642 | 2516
2010 2668 2075 2246 2436 3206 2603 3590 3512 2736 2658 2645 2455
2011 2628 2448 2633 3005 3308 3213 3688 3520 2758 2829 2400 2470
2012 2435 2804 2543 2954 3524 3191 3685 3502 2938 2634 2556 2751
2013 2565 2601 2605 2812 3329 3253 3622 3411 2839 2803 2588 1976
2014 2384 2394 2616 3150 3289 3307 3260 | 3382 | 2644 2920 2202 | 2506

Vent en m/s

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 23 33 4,3 4,0 3,7 34 34 35 31 25 2,4 23
2006 2,3 2,9 37 3,3 36 35 2,9 2,9 2,6 2,6 15 2,2
2007 11 25 3,7 4,1 3,0 35 3,0 3,9 33 33 17 2,0
2008 1,7 1,2 32 3.2 47 4,0 37 3,2 37 32 25 1,8
2009 3.2 31 44 4,2 4,1 2,8 2,4 3,0 2,7 19 2,4 35
2010 3,5 4,2 35 3,0 34 3,8 24 2,4 2,0 23 3,1 2,2
2011 15 2,6 34 3,7 33 2,4 35 2,9 2,6 1,8 25 1,8
2012 23 2,8 2,4 39 3,8 31 2,9 2,3 2,5 18 2,3 17
2013 2,8 3.2 3.2 4,0 4,0 3.8 2,6 2,8 3.4 25 2,7 1,9
2014 2,6 32 4,0 3,0 35 338 3,1 25 2,7 31 / /

Températurs moyenne en 1/10 °C

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 82,6 102,1 177,6 215,2 279,1 3147 | 358,0 | 3344 | 2847 | 2371 [ 1679 | 1012
2006 87,3 1219 183,0 238,5 285,1 319,9 | 3439 | 3354 | 2680 | 2426 | 1608 | 1201
2007 110,3 148,2 161,2 202,8 266,2 328,1 328,9 339,7 304,0 236,3 1444 103,4
2008 109,6 128,0 1745 230,1 2729 304,8 358,5 3418 299,2 229,2 148,1 105,4
2009 1124 124,9 164,8 192,4 256,5 3145 3524 343,0 272,2 216,6 155,6 136,4
2010 122,7 157,6 187,7 225,0 2478 320,5 347,2 343,6 284,1 2210 162,0 121,8
2011 111,1 119,0 159,4 222,1 253,4 3000 | 349,1 | 337,3 | 3098 | 2128 [ 1621 | 1139
2012 100,5 96,4 165,7 2147 268,9 342,1 362,6 346,3 290,6 2424 182,1 107,9
2013 115,9 119,9 188,5 223,1 2594 300,7 343,6 321,8 296,3 263,3 158,4 106,6
2014 118,1 142,8 161,2 2279 270,2 3055 | 346,8 | 3448 | 3145 | 266,6

Humidité en %

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 69 59 47 39 32 36 29 36 46 55 53 65
2006 67 57 40 38 32 25 29 35 45 47 59 72
2007 65 53 45 56 33 27 31 31 40 47 51 63
2008 64 53 44 31 35 40 30 37 46 64 67 72
2009 76 52 55 45 38 32 33 32 54 49 53 57
2010 62 48 44 46 38 28 29 34 47 49 55 56
2011 63 60 58 50 48 41 30 32 39 57 58 66
2012 60 53 45 42 37 29 24 26 34 43 53 55
2013 52 50 40 38 36 31 29 37 41 40 55 70
2014 65 56 57 42 39 35 32 36 41 42




Annexes 2. Données climatiques des régions étudiées fournies par 'ONM

Ouargla
Températurs mini moyenne en 1/10 °C

1 2 3 4 5| 6 7 8 9 10 11 12
2005 30,1 48,0 123,2 150,5 214,2 258,3 | 2982 | 2794 | 2363 | 1873 | 1154 54,0
2006 40,0 70,7 117,3 176,0 2251 2477 | 2833 | 2791 | 2178 | 1774 | 1057 69,9
2007 47,9 92,0 101,0 149,1 198,0 255,1 264,9 276,0 256,3 183,8 92,1 48,0
2008 54,9 61,5 108,8 157,1 210,6 239,3 | 2904 | 2796 | 2460 | 186,8 97,9 54,2
2009 67,8 72,2 101,1 120,8 184,8 2535 287,3 271,7 220,5 157,0 94,2 77,3
2010 65,6 96,3 128,7 170,5 186,7 2534 283,9 2815 2279 161,8 974 66,1
2011 483 55,6 97,0 148,4 186,3 2315 | 2773 | 2627 | 2510 | 1505 | 1019 51,9
2012 355 33,8 88,2 144,6 196,5 2739 286,2 269,6 216,9 181,6 118,7 36,9
2013 49,2 53,1 119,1 154,3 1915 234,2 2784 2615 232,3 194,9 100,5 62,6
2014 62,4 82,3 101,2 151,1 202,0 238,0 284,7 279,3 258,0 169,7 121,0 59,0

Températurs maxi moyenne en 1/10 °C

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 161,29 183,36 258,42 298,43 364,94 393,03 | 450,35 | 421,55 | 364,80 | 322,52 | 246,20 | 171,55
2006 156,42 197,50 276,90 326,63 366,81 | 401,83 | 424,61 | 428,32 | 352,03 | 328,13 | 249,73 | 188,23
2007 199,58 227,07 243,35 286,37 349,65 420,07 | 413,97 | 426,23 | 391,30 | 320,77 | 238,83 | 182,32
2008 182,55 213,00 262,74 319,33 359,84 390,67 | 448,94 | 433,00 | 38543 | 300,90 | 221,27 | 186,03
2009 177,84 203,18 247,35 275,17 343,84 409,37 | 445,90 | 429,61 | 360,67 | 307,81 | 254,77 | 229,42
2010 215,65 253,64 280,61 312,63 336,03 413,07 | 43852 | 43597 | 368,83 | 307,10 [ 248,97 | 213,26
2011 205,03 205,18 238,77 307,37 337,10 | 382,97 | 439,90 | 422,87 | 403,27 | 290,77 | 242,73 | 196,58
2012 180,00 173,14 244,65 303,70 354,87 | 431,83 | 448,39 | 431,45 | 382,13 | 334,26 | 262,70 | 199,48
2013 202,39 212,32 285,81 309,13 35500 | 398,27 | 43548 | 406,90 | 383,13 | 358,23 | 234,23 | 173,16
2014 194,00 228,29 237,94 314,03 352,48 | 397,07 | 445,61 | 441,48 | 406,23 | 329,26 | 257,40 | 190,06

Pluie en 1/10 mm

1 2 3 4 5) 6 7 8 9 10 11 12
2005 2 0,01 10 0 0 0,01 0 0 32 20,01 172,02 1,01
2006 94,02 0,01 0,01 12,01 0 0 0 0,02 30,01 59,01 0 8,02
2007 0 0,01 0,01 35,02 3 0 0 29 0 3,01 0,01 61
2008 57 0,01 12 0 0,02 4 0 0,01 142 241,01 2 6
2009 541,01 15 106,02 8 0 25 0 0 63,01 1,01 0 0
2010 44 0,02 0,01 7,01 17 30 22 0,01 77,02 39 0 0
2011 0 0 111 17,01 0 0 0 0 1 50 0,01 0
2012 162,01 55 10,01 35 0 0 13 3 46 0,02 0 0
2013 36 0 2 63,02 0 0 0 24 0,01 0 46,01 | 245,02
2014 0 0 4 0 141 20 0 0 0 20,02 68 58

Insolation total en 1/10 heur

1 2 3 4 5) 6 7 8 9 10 11 12
2005 2526,0 2473,0 2215,0 2932,0 3075,0 | 2488,0 | 3131,0 | 3319,0 | 2514,0 | 2584,0 | 2307,0 | 2102,0
2006 22230 2259,0 3073,0 2605,0 2544,0 2823,0 | 3428,0 | 3154,0 | 2722,0 | 2826,0 | 2621,0 | 2127,0
2007 2609,0 2173,0 2870,0 1985,0 2247,0 2701,0 | 3664,0 | 3167,0 | 2686,0 | 2679,0 | 2750,0 | 2119,0
2008 2543,0 2489,0 2632,0 3006,0 2436,0 | 2920,0 | 3069,0 | 3081,0 | 2431,0 | 2099,0 | 2610,0 | 1920,0
2009 1961,0 2538,0 2674,0 3211,0 3381,0 2705,0 | 3365,0 | 3436,0 | 2568,0 | 3129,0 | 2751,0 | 2549,0
2010 2488,0 1978,0 2193,0 2628,0 3114,0 2186,0 | 3131,0 | 3521,0 | 2737,0 | 2592,0 | 2574,0 | 2476,0
2011 2612,0 25710 2655,0 3062,0 3328,0 24450 | 3197,0 | 3577,0 | 2701,0 | 2651,0 | 2591,0 | 2298,0
2012 2490,0 2730,0 2528,0 2934,0 3281,0 2315,0 | 3208,0 | 3492,0 | 2855,0 | 2589,0 | 2362,0 | 2397,0
2013 2466,0 2675,0 2773,0 2682,0 3307,0 | 2261,0 | 3159,0 | 3408,0 | 2794,0 | 2685,0 | 2459,0 | 2050,0
2014 2467,0 24440 2525,0 3095,0 3169,0 2253,0 | 2985,0 | 3208,0 | 2595,0 | 2883,0 | 2242,0 | 2498,0

Vent en m/s

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 2,8 3,9 4,8 51 4,4 4,8 3,7 3,7 4,4 33 2,8 2,4
2006 2,8 35 338 4,4 4,9 5,1 43 42 4,1 2,8 25 3,0
2007 15 33 43 5,1 44 5,1 43 438 5,0 43 25 29
2008 2,7 3,2 4,2 4,9 5,1 55 338 3,2 4,4 41 3,2 2,6
2009 4,1 3,0 3,6 2,7 41 39 2,2 2,1 37 2,4 2,1 2,0
2010 2,9 3,7 4,1 4,7 4,6 55 3,7 4,0 39 3,0 32 2,7
2011 2,3 3,7 4,8 4,9 4,7 4,8 4,3 4,0 4,4 2,9 3.3 25
2012 35 4,0 33 4,8 4,9 3,7 33 3,7 33 34 31 18
2013 3,0 4,0 4,0 5,2 4,3 4,6 3,7 3,9 4,3 2,7 2,6 33
2014 2,3 3,3 45 3,6 47 5,0 43 338 39 -9999,0 2,8 2,1

Températurs moyenne en 1/10 °C

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 92,0 112,7 191,0 228,3 295,9 331,6 | 379,2 | 353,8 | 301,8 | 253,3 | 1794 | 108,55
2006 95,6 131,9 198,2 253,1 300,0 332,9 | 359,0 | 356,8 | 287,1 | 2514 | 1734 | 1242
2007 117,5 159,0 1733 218,5 279,5 3425 | 346,0 | 3554 | 324,1 | 252,1 | 161,0 | 109,2
2008 113,0 136,7 185,8 243,2 290,2 321,0 | 3750 | 359,8 | 314,2 | 241,3 | 1556 | 114,4
2009 119,5 136,0 174,0 202,9 270,0 336,6 | 371,2 | 3555 | 2894 | 231,3 | 167,2 | 1488
2010 136,6 174,9 205,2 245,0 266,2 338,5 | 366,5 | 362,9 | 3004 | 2324 | 169,3 | 1354
2011 122,1 1304 171,3 236,3 269,6 316,6 | 366,5 | 352,2 | 329,7 | 222,6 | 170,2 | 119;3
2012 106,7 105,4 171,2 232,3 283,8 358,6 | 3749 | 356,44 | 307,0 | 259,9 | 191,3 | 1140
2013 124,1 1333 204,7 235,2 2775 320,6 | 363,1 | 336,8 | 309,8 | 273,3 | 163,8 | 112,4
2014 123,5 152,1 169,9 2375 281,5 322,1 | 3694 | 3618 | 331,6 | 246,1 | 179,8 | 1117

Humidité en %

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
2005 62,0 49,9 42,1 35,6 28,0 30,4 23,3 304 44,0 52,3 52,9 65,1
2006 64,4 55,2 416 32,2 31,3 21,8 255 30,1 40,9 44,3 52,4 64,8
2007 60,8 48,6 42,0 47,7 34,8 259 29,2 30,3 359 42,4 49,9 58,4
2008 65,0 54,6 44,8 33,0 33,3 34,9 26,9 32,0 39,7 59,2 62,2 61,4
2009 69,3 55,7 50,6 45,7 418 31,0 273 29,1 48,4 47,7 57,6 51,0
2010 53,3 478 39,7 42,9 37,2 32,2 30,0 32,7 46,0 47,2 54,2 47,9
2011 59,6 50,8 50,4 39,7 37,1 34,8 28,5 30,4 32,4 55,7 57,7 69,1
2012 64,6 57,7 51,3 39,5 30,8 274 24,1 25,2 30,0 37,0 52,4 57,4
2013 55,7 47,6 47,2 37,1 21,2 18,3 16,2 21,9 27,0 27,3 43,9 718
2014 58,1 395 373 23,4 23,8 19,3 11,0 16,3 214 41,5 54,6 65,6




Annexes 3. Classification Hiérarchique Ascendante (CAH) et Analyse ACP des paramétres physico-chimiques des sols

XLSTAT 2009.1.02 - Analyse en Composantes Principales (ACP) - le 06/03/2017 a 16:04:16

Tableau observations/variables : Classeur = Classeurl / Feuille = Feuill / Plage = Feuil1!$D$5:3L$16 / 11 lignes et 9 colonnes

Libellés des observations : Classeur = Classeurl / Feuille = Feuill / Plage = Feuil1!$C3$5:$C$16 / 11 lignes et 1 colonne
Type d'ACP : Pearson (n)

Type de biplot : Biplot de corrélation / Coefficient = Automatique
Statistiques descriptives :

Observat  Obs. avec données Obs. sans données Maxi Moye Ecart-
Variable ions manquantes manquantes Minimum mum  nne  type
MO 11 0 11 0,200 1,700 0,764 0,501
NT 11 0 11 3,140 7,500 5,113 1,796
P 11 0 11 0,800 3,000 1,418 0,783
18,55
K 11 0 11 0,100 57,300 5 23,756
28,50
Mg 11 0 11 14200 97,000 9 24,250
345,30 41,20 102,43
Na 11 0 11 2,200 0 0 2
77439 829,4 22939
Ca 11 0 11 65,900 00 82 52
8421,2 805,0 2527,2
S04 2- 11 0 11 6,500 00 91 87
859,70 111,9 260,02
Cl- 11 0 11 6,600 0 82 3
Matrice de corrélation (Pearson (n)) :
SO4
Variables MO NT P K Mg Na Ca 2- CI-
MO 1
NT -0,516 1
P -0,383 0,502 1
-0,154 0,175 0,713 1
Mg -0,466 0,456 0,509 0,731 1
Na -0,271 0,312 0,163 0,530 0,910 1
Ca -0,366 0,352 0,195 0,528 0,933 0,987 1
S04 2- -0,355 0,343 0,197 0,539 0,934 0,990 1,000 1
Cl- -0,190 0,271 0,133 0,516 0,875 0,991 0,959 0963 1

Les valeurs en gras sont différentes de 0 & un niveau de signification alpha=0,05

Test de sphéricité de Bartlett :

Khi2 (Valeur observée)
Khi2 (Valeur critique)
DDL

p-value

alpha

-Inf
50,998
36

0,05

Interprétation du test :

HO : 1l n'y a pas de corrélation significativement différente de 0 entre les variables.

Ha : Au moins I'une des corrélations entre les variables est significativement différente de 0.
Etant donné que la p-value calculée est inférieure au niveau de signification alpha=0,05, on doit rejeter I'hypothése nulle HO, et retenir

I'nypothése alternative Ha.

Le risque de rejeter I'nypothese nulle HO alors qu'elle est vraie est inférieur a 0,01%.



Annexes 3. Classification Hiérarchique Ascendante (CAH) et Analyse ACP des paramétres physico-chimiques des sols

XLSTAT 2017.02.43358 - Classification Ascendante Hiérarchique (CAH) - Début : 12-04-2017 a 22:00:28 / Fin : 12-04-2017 a 22:00:30 / Microsoft Excel 12.06765

Tableau observations/variables : Classeur = ACP 2 Khaled 2017.xIsm / Feuille = Feuill / Plage = Feuil1!$D$5:$M$16 / 11 lignes et 10 colonnes

Regrouper les lignes

Statistiques descriptives :

Dissimilarité : Dissimilarité de Pearson Variable Observations Obs. avec données Obs. sans données Minimum | Maximum Moyenne Ecart-type
Méthode d'agrégation : Lien moyen manquantes manquantes
Centr_er > Non pH 11 0 11 8.060 9.050 8.813 0.278
Réduire : Non MO 11 0 11 0.200 1.700 0.764 0.501
NT 11 0 11 3.140 7.500 5.113 1.796
P 11 0 11 0.800 3.000 1.418 0.783
Diagramme des niveaux
K 11 0 11 0.100 57.300 18.555 23.756
Mg 11 0 11 14.200 97.000 28.509 24.250
Na 11 0 11 2.200 345.300 41.200 102.432
= Ca 11 0 11 65.900 7743.900 829.482 2293.952
§ S04 2- 11 0 11 6.500 8421.200 805.091 2527.287
Cl- 11 0 11 6.600 859.700 111.982 260.023
Statistiques des noeuds :
/ n n n n Noeud Niveau Poids Objets Fils gauche Fils droit
0 0.05 0.1 0.15 0.2 0.25 21 0.224 11 11 19 20
Niveau 20 0.097 9 9 16 18
19 0.096 2 2 4 11
Décomposition de la variance pour la classification optimale : 18 0.051 3 3 17
Absolu Pourcentage 17 0.014 2 2 2 3
Intra-classe 654.827 0.01% 16 0.003 6 6 13 15
Inter-classes 11728004.971 99.99% 15 0.002 4 4 8 14
Totale 11728659.798 100.00% 14 0.001 3 3 5 12
13 0.000 2 2 6 7
Barycentres des classes : 12 0.000 2 2 9 10
Classe pH MO NT P K Mg Na Ca S04 2- Cl-
1 8.870 0.867 4513 2.000 42.767 29.033 5.167 71.867 13.700 14.867
2 8.060 0.200 7.000 1.900 57.300 97.000 345.300 7743.900 | 8421.200 859.700
3 8.942 0.650 5.333 1.150 1.033 18.900 4717 150.717 17.800 9.383
4 8.620 1.700 3.700 0.800 12.300 16.100 64.100 260.500 286.900 271.200

Distances entre les barycentres des classes :




Annexes 3. Classification Hiérarchique Ascendante (CAH) et Analyse ACP des paramétres physico-chimiques des sols

1 2 3 4
1 0 11418.425 90.057 424.852
2 11418.425 0 11363.180 11072.583
3 90.057 11363.180 0 395.829
4 424,852 11072.583 395.829 0
Objets centraux :
Classe pH MO NT P K Mg Na Ca S04 2- Cl-
1 (Obs2) 8.870 1.400 3.140 2.200 45.100 26.500 3.200 80.300 13.800 6.600
2 (Obs4) 8.060 0.200 7.000 1.900 57.300 97.000 345.300 7743.900 8421.200 859.700
3 (Obs7) 8.920 0.900 7.000 0.800 0.100 14.200 6.100 159.400 27.400 8.400
4 (Obs11) 8.620 1.700 3.700 0.800 12.300 16.100 64.100 260.500 286.900 271.200
Distances entre les objets centraux :
1 (Obs2) 2 (Obs4) 3 (Obs7) 4 (Obs11) Dendrogramme Dendrogramme
0.25 0.25
1 (Obs2) 0 11413.373 92.988 426.572
2 (Obs4) 11413.373 0 11350.349 | 11072.583
3 (Obs7) 92.988 11350.349 0 387.496 02 + 0.2 +
4 (Obs11) 426.572 11072.583 387.496 0
7 - )
Résultats par classe : g 015 § 0.15
Classe 1 2 3 4 = T
E —
Objets 3 1 6 1 ® 2 o
] 5 © 1
Somme des poids 3 1 6 1 a ot
Variance intra-classe 617.033 0.000 669.944 0.000
0.05 +
Distance minimale au 12.546 0.000 14.013 0.000 0.05
barycentre
Distance moyenne au 19.614 0.000 22.546 0.000
barycentre 0
Distance maximale au 24.736 0.000 36.334 0.000 0 3% 2% %38 23 % 2 %
barycentre o 3 3 C © g © © 0 o0 o0 g§goo00o
Obs1 Obs4 Obs5 Obsl1
Obs2 Obs6
Obs3 Obs7
Obs8
Obs9

Obs10




Annexes 4. Résultats des ‘Blast’ des souches associées 2 G.saharae au niveau de la base de données NCBI

Job title: Sinorhizobium meliloti strain Gs6723 recombination protein A (recA) gene
Sequences producing significant alignments

Select for downloading or Description Max score Total scoreQuery coverE valueldent Accession
viewing reports

B Select seq emb|AM182133.1] Sinorhizobium meliloti partial recA gene for recombinase A, strain LMG 6133 804 804 97% 0.0 98% AM182133.1
r Select seq emb|AJ294382.1 Sinorhizobium meliloti partial recA gene, strain USDA 1002 804 804 97% 0.0 98% AJ294382.1
L Select seq gb|DQ411945.1] Sinorhizobium kummerowiae strain CCBAU 71714 RecA gene, partial cds 795 795 93% 0.0 99% DQ411945.1

[ Select seq embJAM182130.1] Sinorhizobium arboris partial recA gene for recombinase A, strain LMG 14919 682 682 97% 0.0 93% AM182130.1
- Select seq gh|DQ411946.1| Sinorhizobium arboris strain HAMBI 1552 RecA gene, partial cds 651 651 93% 0.0 93% D0411946.1

Job title: Sinorhizobium meliloti strain Gs6520 recombination protein A (recA) gene
Sequences producing significant alignments

Select for downloading or viewing Description Max Total scoreQuery coverE valueldent Accession
reports score
- Select seq emb|AM182133.1| Sinorhizobium meliloti partial recA gene for recombinase A, strain LMG 6133 832 832 99% 0.0 99% AM182133.1
- Select seq emb|AJ294382.1] Sinorhizobium meliloti partial recA gene, strain USDA 1002 832 832 99% 0.0 99% AJ294382.1
[ Select seq gh|DQ411945.1] Sinorhizobium kummerowiae strain CCBAU 71714 RecA gene, partial cds 811 811 95% 0.0 99% DQ411945.1
- Select seq emb|AM182130.1] Sinorhizobium arboris partial recA gene for recombinase A, strain LMG 14919 699 699 99% 0.0 94% AM182130.1

Job title: Sinorhizobium meliloti strain Gs668 recombination protein A (recA) gene
Sequences producing significant alignments

Select for downloading or viewing

reports Description Max scoreTotal scoreQuery coverE valueldent Accession
B Select seq emb|AM182133.1] Sinorhizobium meliloti partial recA gene for recombinase A, strain LMG 6133 839 839 99% 0.0 99% AM182133.1
r Select seq emb|AJ294382.1 Sinorhizobium meliloti partial recA gene, strain USDA 1002 839 839 99% 0.0 99% AJ294382.1
- Select seq gb|DQ411945.1] Sinorhizobium kummerowiae strain CCBAU 71714 RecA gene, partial cds 798 798 95% 0.0 99% DQ411945.1
[ Select seq emb|AM182130.1] Sinorhizobium arboris partial recA gene for recombinase A, strain LMG 14919 706 706 99% 0.0 94% AM182130.1
- Select seq gh|DQ411946.1] Sinorhizobium arboris strain HAMBI 1552 RecA gene, partial cds 665 665 95% 0.0 93% D0411946.1



https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BA4DUPR015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BA4DUPR015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BA4DUPR015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BA4DUPR015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BA4DUPR015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_110002978
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/110002978?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1BA4DUPR015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_9909938
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/9909938?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1BA4DUPR015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_89515219
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/89515219?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1BA4DUPR015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_110002972
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/110002972?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1BA4DUPR015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_89515221
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/89515221?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=1BA4DUPR015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BBG5KUW014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BBG5KUW014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BBG5KUW014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BBG5KUW014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BBG5KUW014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BBG5KUW014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_110002978
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/110002978?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1BBG5KUW014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_9909938
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/9909938?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1BBG5KUW014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_89515219
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/89515219?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1BBG5KUW014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_110002972
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/110002972?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1BBG5KUW014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BCARRSP014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BCARRSP014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BCARRSP014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BCARRSP014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BCARRSP014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_110002978
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/110002978?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1BCARRSP014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_9909938
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/9909938?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1BCARRSP014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_89515219
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/89515219?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1BCARRSP014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_110002972
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/110002972?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1BCARRSP014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_89515221
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/89515221?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=1BCARRSP014

Annexes 4. Résultats des ‘Blast’ des souches associées a G.saharae au niveau de la base de données NCBI
Job title: Neorhizobium huautlense strain Gs666 recombination protein A (recA) gene

Sequences producing significant alignments:

Select for downloading or viewing Descriotion Max Total Query E value ldent Accessi
reports P score  score cover — — ——— n
[ Select seq emb|AM182128.1 Rhizobium huautlense partial recA gene for recombinase A, strain LMG 18254 850 850 97% 0.0 99% AM182128.1
[ Select seq gh|GQ227357.1 Rhizobium kunmingense strain LXD30 RecA (recA) gene, partial cds 617 617 99% 3e-17490% GQ227357.1
[ Select seq gh|EU672490.1] Rhizobium alkalisoli recombinase protein A (recA) gene, partial cds 617 617 87% 3e-17493% EU672490.1
[ Select seq gb|KX938341.1| Rhizobium sp. CRZM18R strain CRMZ18R recombinase A (recA) gene, partial cds 595 595 99% 2e-167 90% KX938341.1
Job title: Neorhizobium huautlense strain Gs6617 protein A (recA) gene
Sequences producing significant alignments
Select for dovx;r;lloooarotléng or viewing Description Sl\éloar); g;%tfel (gg\fg E value Ident Accession
Select seq emb|AM182128.1 Rhizobium huautlense partial recA gene for recombinase A, strain LMG 18254 739 739 97% 0.0 95% AM182128.1
Select seq emb|AM182133.1 Sinorhizobium meliloti partial recA gene for recombinase A, strain LMG 6133 573 573 99% 8e-161 88% AM182133.1
Select seq emb|AJ294382.1 Sinorhizobium meliloti partial recA gene, strain USDA 1002 573 573 99% 8e-161 88% AJ294382
Select seq gh|KX938339.1| Arthrobacter viscosus strain LMG 16473 recombinase A (recA) gene, partial cds 568 568 99% 4e-159 88% KX9383309.

Job title: Neorhizobium huautlense strain Gs6623 recombination protein A (recA) gene

Sequences producing significant alignments

Select for downloading or viewing Description Max Total Query Evalue Ident Accession
reports score score  cover
r Select seq emb|AM182128.1| Rhizobium huautlense partial recA gene for recombinase A, strain LMG 18254 706 706 98% 0.0 97% AM182128.1
I Select seq gb|AY907358.1 Rhizobium mongolense strain USDA1844 RecA (recA) gene, partial cds 514 514 100% 4e-143 88% AY907358.1
- Select seq gb|EU672490.1| Rhizobium alkalisoli recombinase protein A (recA) gene, partial cds 510 510 87% 5e-142 91% EU672490.1
[ Select seq gh|GQ227357.1] Rhizobium kunmingense strain LXD30 RecA (recA) gene, partial cds 505 505 99% 2e-140 88% GQ227357.1



https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BEU9S0A014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BEU9S0A014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BEU9S0A014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BEU9S0A014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BEU9S0A014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BEU9S0A014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BEU9S0A014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BEU9S0A014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_110002968
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/110002968?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1BEU9S0A014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_251762816
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/251762816?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1BEU9S0A014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_189016811
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/189016811?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1BEU9S0A014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1126523278
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1126523278?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1BEU9S0A014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BHR3N0S014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BHR3N0S014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BHR3N0S014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BHR3N0S014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BHR3N0S014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BHR3N0S014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BHR3N0S014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BHR3N0S014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_110002968
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/110002968?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1BHR3N0S014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_110002978
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/110002978?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1BHR3N0S014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_9909938
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/9909938?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1BHR3N0S014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1126523274
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1126523274?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1BHR3N0S014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BKP6MFM015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BKP6MFM015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BKP6MFM015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BKP6MFM015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BKP6MFM015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BKP6MFM015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BKP6MFM015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BKP6MFM015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_110002968
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/110002968?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1BKP6MFM015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_62548796
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/62548796?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1BKP6MFM015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_189016811
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/189016811?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1BKP6MFM015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_251762816
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/251762816?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1BKP6MFM015

Annexes 4. Résultats des ‘Blast’ des souches associées 2 G.saharae au niveau de la base de données NCBI

Job title: Neorhizobium sp . strain Gs675 recombination protein A (recA) gene
Sequences producing significant alignments

Select for downloading or viewing Description Max Total Query E Ident Accession
reports score score cover value

r Select seq emb|HG938353.1| Neorhizobium galegae, complete genome 632 632 97% 1e-178 91% HG938353.1

N Select seq gh|GQ227357.1] Rhizobium kunmingense strain LXD30 RecA (recA) gene, partial cds 627 627 97% 5e-177 91% GQ227357.1

r Select seq emb|AM182127.1] Rhizobium galegae partial recA gene for recombinase A, strain LMG 6214 621 621 96% 3e-17591%AM182127.1

[ Arthrobacter viscosus strain LMG 16473 recombinase A (recA) gene, partial cds 616 616 99% 1e-173 90% KX938339.1

Select seq gh|KX938339.1|

Job title: Neorhizobium alkalisoli strain Gs6514 recombination protein A (recA) gene
Sequences producing significant alignments

Select 'for.downloading or Description Max  Total ~ Query E value Ident Accession
viewing reports score score  cover

[ Select seq gb|EU672490.1] Rhizobium alkalisoli recombinase protein A (recA) gene, partial cds 664 664 87% 0.0 95% EU672490.1

[ Select seqemb]AM182128.1] Rhizobium huautlense partial recA gene for recombinase A, strain LMG 18254 664 664 97% 0.0 92% AM182128.1

[ Select seq gb|KX938341.1] Rhizobium sp. CRZM18R strain CRMZ18R recombinase A (recA) gene, partial cds 625 625 98% 2e-176 91% KX938341.1

[ Rhizobium kunmingense strain LXD30 RecA (recA) gene, partial cds 614 614 99% 4e-173 90% GQ227357.1

Select seq gh|GQ227357.1|

Job title: Seq9 Mezorhizobium camelthorni strain Gs663 protein A (recA) gene

Sequences producing significant alignments

Select for downloading or viewing Description Max Total Query E ldent  Accession
reports score score cover value ———
Select seq gh|GU220798.1 Mesorhizobium camelthorni strain CCNWXJ 40-4 recombinase A (recA) gene, partial cds 782 782 94% 0.0 98% GU220798.1
Select seq gb|FJ481878.1| Mesorhizobium sp. CCNWXJ12-2 recombinase A-like (recA) gene, partial sequence 774 774 97% 0.0 97% FJ481878.1
Select seq Mesorhizobium jarvisii ATCC 33669 recombination protein A (recA) gene, partial cds 697 697 99% 0.0 93% KM192345.1
gb|KM192345.1|

Mesorhizobium camelthorni strain HAMBI 3020 recombinase A (recA) gene, partial cds 676 676 82% 0.0 98% KU216611.1

Select seq gb|KU216611.1|



https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BMM9J00014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BMM9J00014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BMM9J00014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BMM9J00014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BMM9J00014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BMM9J00014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BMM9J00014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BMM9J00014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BMM9J00014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_659653153
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/659653153?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1BMM9J00014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_251762816
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/251762816?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1BMM9J00014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_110002966
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/110002966?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1BMM9J00014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1126523274
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1126523274?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1BMM9J00014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BNHEND6014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BNHEND6014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BNHEND6014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BNHEND6014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BNHEND6014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BNHEND6014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BNHEND6014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BNHEND6014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_189016811
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/189016811?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1BNHEND6014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_110002968
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/110002968?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1BNHEND6014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1126523278
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1126523278?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1BNHEND6014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_251762816
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/251762816?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1BNHEND6014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BP3PVDX014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BP3PVDX014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BP3PVDX014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BP3PVDX014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BP3PVDX014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BP3PVDX014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BP3PVDX014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BP3PVDX014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BP3PVDX014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_270266144
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/270266144?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1BP3PVDX014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_225697607
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/225697607?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1BP3PVDX014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_698373035
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/698373035?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1BP3PVDX014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1025728152
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1025728152?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1BP3PVDX014

Annexes 4. Résultats des ‘Blast’ des souches associées 2 G.saharae au niveau de la base de données NCBI

Job title: Sinorhizobium meliloti strain Gs111 ATP synthase beta subunit (atpD) gene
Sequences producing significant alignments:

i - Max Total uer E .
Select _for_downloadmg or Description Query E Ident  Accession
viewing reports score score cover value

[ Select seq emb|AM418760.1| Sinorhizobium meliloti partial atpD gene for ATP synthase beta subunit, strain LMG 6133 876 876 91% 0.0 100% AMA418760.1
[ Select seq gb|GU994044.1 Sinorhizobium kummerowiae strain CCBAU 71714 AtpD (atpD) gene, partial cds 856 856 91% 0.0 99% GU994044.1
[ Select seq emb|AJ294400.1] Sinorhizobium meliloti partial atpD gene for ATP synthase beta subunit, strain USDA 1002 793 793 85% 0.0 99% AJ294400.1
[ Ensifer sojae CCBAU 05684, complete genome 712 712 100% 0.0 91% CP023067.1

Select seq gh|CP023067.1]
Job title: Sinorhizobium meliloti strain Gs6515 ATP synthase beta subunit (atpD) gene
Sequences producing significant alignments

Select _for-downloadlng or Description Max Total Query E Ident Accession
viewing reports score  score cover value ———
[ Select seq gb|GU994044.1 Sinorhizobium kummerowiae strain CCBAU 71714 AtpD (atpD) gene, partial cds 730 730 100% 0.0 97% GU994044.1
[ Select seq emb|AM418760.1 Sinorhizobium meliloti partial atpD gene for ATP synthase beta subunit, strain LMG 6133 719 719 100% 0.0 96% AM418760.1
[ Select seq emb|AJ294400.1| Sinorhizobium meliloti partial atpD gene for ATP synthase beta subunit, strain USDA 1002 676 676 97% 0.0 95% AJ294400.1
[ Select seq emb|AM418756.1 Sinorhizobium saheli partial atpD gene for ATP synthase beta subunit, strain LMG 7837 619 619 100%  8e-175 92% AMA418756.
Job title: Sinorhizobium melilotistrainGs6520 synthase beta subunit (atpD) gene
Sequences producing significant alignments
Select _for_downloadlng or Description Max Total scoreQuery coverE valueldent Accession
viewing reports score
Select seq gh|GU994044.1 Sinorhizobium kummerowiae strain CCBAU 71714 AtpD (atpD) gene, partial cds 845 845 90% 0.0 99% GU994044.1
Select seq emb|AMA418760.1| Sinorhizobium meliloti partial atpD gene for ATP synthase beta subunit, strain LMG 6133 843 843 90% 0.0 99% AMA418760.1
Select seq emb|AJ294400.1] Sinorhizobium meliloti partial atpD gene for ATP synthase beta subunit, strain USDA 1002 760 760 85% 0.0 98% AJ294400.1
Ensifer sojae CCBAU 05684, complete genome 717 717 99% 0.0 92% CP023067.1

Select seq gh|CP023067.1]



https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BSYVGJE015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BSYVGJE015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BSYVGJE015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BSYVGJE015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BSYVGJE015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BSYVGJE015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BSYVGJE015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BSYVGJE015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BSYVGJE015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_146189247
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1240599121?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1BSYVGJE015
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https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_9909944
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/9909944?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1BVMXGFF015
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https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_146189247
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https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_9909944
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/9909944?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1BWG9EKX014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1240599121
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1240599121?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1BWG9EKX014

Annexes 4. Résultats des ‘Blast’ des souches associées 2 G.saharae au niveau de la base de données NCBI

Job title: Sinorhizobium meliloti strain Cs6522 synthase beta subunit (atpD) gene

Sequences producing significant alignments

Select _for_downloadlng or Description Max Total Query E ldent  Accession
viewing reports score score cover value ——
[ Select seq gb|GU994044.1 Sinorhizobium kummerowiae strain CCBAU 71714 AtpD (atpD) gene, partial cds 848 848 96% 0.0 99% GU994044.1
[ Select seq emb|AM418760.1| Sinorhizobium meliloti partial atpD gene for ATP synthase beta subunit, strain LMG 6133 828 828 95% 0.0 99% AM418760.1
[ Select seq emb|AJ294400.1| Sinorhizobium meliloti partial atpD gene for ATP synthase beta subunit, strain USDA 1002 756 756 90% 0.0 98% AJ294400.1
[ Select seq gh|GU994045. 1| Ensifer mexicanus strain HAMBI 2910 AtpD (atpD) gene, partial cds 706 706 98% 0.0 94% GU994045.1
Job title: Neorhizobium huautlense strain Gs666 synthase beta subunit (atpD) gene
Sequences producing significant alignments
Select _for_downloadlng or Description Max Total score e E Ident Accession
viewing reports score ————— cover value
[ Select seq embjAM418782.1] Rhizobium huautlense partial atpD gene for ATP synthase beta subunit, strain LMG 18254 854 854 90% 0.0 99% AMA418782.1
[ Select seq emb|HG938353.1] Neorhizobium galegae, complete genome 706 706 99% 0.0 91% HG938353.1
[ Select seq gb[EU672461.1] Rhizobium alkalisoli ATP synthase beta subunit (atpD) gene, partial cds 702 702 86% 0.0 95% EU672461.1
- 689 689 99% 0.0 91% JF424612.1

Select seq gb|JF424612.1|

Rhizobium grahamii CCGE 502 ATP synthase beta subunit (atpD) gene, partial cds

Job title: Neorhizobium galegae. strain Gs675 synthase beta subunit (atpD) gene

Sequences producing significant alignments

Select for downloading or

viewing reports

Description

Max Total Query E

Ident Accession
score score cover value ——

=
-

-
-

Select seq emb|HG938353.1|
Select seq gb|KF206641.1|
Select seq emb|AM418779.1|

Select seq gb|[EU672461.1|

Neorhizobium galegae, complete genome

Rhizobium galegae bv. orientalis str. HAMBI 540 ATP synthase F1 beta subunit (atpD) gene, partial cds

Rhizobium galegae partial atpD gene for ATP synthase beta subunit, strain LMG 6214

Rhizobium alkalisoli ATP synthase beta subunit (atpD) gene, partial cds

857

841

837

765

857

841

837

765

100%

96%

96%

94%

0.0

0.0

0.0

0.0

98% HGO38353.1

99% KF206641.1

99% AM418779.1

96% EU672461.1
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https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_146189247
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/146189247?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1BXNYUTX015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_9909944
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/9909944?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1BXNYUTX015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_295984311
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/295984311?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1BXNYUTX015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BYAHP5B015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BYAHP5B015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BYAHP5B015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BYAHP5B015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BYAHP5B015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BYAHP5B015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BYAHP5B015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BYAHP5B015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_146189291
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/146189291?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1BYAHP5B015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_659653153
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/659653153?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1BYAHP5B015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_189171144
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/189171144?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1BYAHP5B015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_345099567
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/345099567?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1BYAHP5B015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BYZ7DHV014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BYZ7DHV014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BYZ7DHV014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BYZ7DHV014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BYZ7DHV014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BYZ7DHV014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BYZ7DHV014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BYZ7DHV014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BYZ7DHV014&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_659653153
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/659653153?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1BYZ7DHV014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_630367149
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/630367149?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1BYZ7DHV014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_146189285
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/146189285?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1BYZ7DHV014
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_189171144
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/189171144?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1BYZ7DHV014

Annexes 4. Résultats des ‘Blast’ des souches associées 2 G.saharae au niveau de la base de données NCBI

Job title: Neorhizobium alkalisoli strain Gs6514 synthase beta subunit (atpD) gene

Sequences producing significant alignments

Select for downloading or Descriotion Max Total Query E Ident Accessio
viewing reports P score score cover value —— n
[ Select seq emb|HGQ38353_1lNeorhizobium galegae, complete genome 798 798 99% 0.0 94% HG938353.1
- Select seq gb|EU672461.1 Rhizobium alkalisoli ATP synthase beta subunit (atpD) gene, partial cds 793 793 88% 0.0 97% EU672461.1
Rhizobium galegae bv. orientalis str. HAMBI 540 ATP synthase F1 beta subunit (atpD) gene,

" Select seq gb|KF206641.1| artial cds 761 761 93% 0.0 94% KF206641.1
[ Select seq gb|CP015880.1| Ensifer adhaerens strain Casida A, complete genome 749 749 99% 0.0 92% CP015880.1
I 728 728 97% 0.0 92% JF424612.1

Select seq gh|JF424612.1] Rhizobium grahamii CCGE 502 ATP synthase beta subunit (atpD) gene, partial cds

Job title: Mesorhizobium camelthorni strain Gs663 synthase beta subunit (atpD) gene

Sequences producing significant alignments

Select for pIOV\_/nIoadlng or Description Max Total Query E Ident Accession
viewing reports score score cover value——
[ Select seq gh|lIN202304.1 Mesorhizobium camelthorni strain CCNWXJ40-4 ATP synthase beta subunit (atpD) gene, partial cds 797 797 88% 0.0 97% JN202304.1
| Select seq gb|IN202305.1] Mesorhizobium alhagi strain CCNWXJ12-2 ATP synthase beta subunit (atpD) gene, partial cds 785 785 88% 0.0 97% JN202305.1
[ Select seq emb|FR869652.1|Amin°baCter anthyllidis partial atpD gene for ATP synthase, strain STM 4645 691 691 92% 0.0 92% FR869652.1
r Parvibaculum lavamentivorans DS-1, complete genome 654 654 99% 0.0 89% CP000774.1
Select seq gb|CP000774.1|
Job title: Sinorhizobium sp. Gs111 16S ribosomal RNA gene
Sequences producing significant alignments
Select for downloading or viewing Description Max Total Query E dent Accession
reports score score cover value ——
[ Select seq refINR_118988.1| Sinorhizobium meliloti strain LMG 6133 16S ribosomal RNA gene, partial sequence 2617 2617 99% 0.0 100%NR 118988.1
[ Select seq ref[NR_043399.1] Sinorhizobium meliloti strain 1AM 12611 16S ribosomal RNA, partial sequence 2597 2597 100% 0.0 99% NR 043399.1
[ Select seq refINR_114988.1| Sinorhizobium arboris strain LMG 14919 16S ribosomal RNA gene, partial sequence 2590 2590 99% 0.0 99% NR 114988.1
[ Select seq refNR_037001.1] Sinorhizobium arboris strain TTR 38 16S ribosomal RNA gene, partial sequence 2584 2584 99% 0.0 99% NR 037001.1



https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BZZC3HM015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BZZC3HM015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BZZC3HM015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BZZC3HM015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BZZC3HM015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BZZC3HM015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BZZC3HM015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BZZC3HM015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1BZZC3HM015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_659653153
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/659653153?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1BZZC3HM015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_189171144
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/189171144?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1BZZC3HM015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_630367149
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_630367149
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/630367149?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1BZZC3HM015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1036657752
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/1036657752?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1BZZC3HM015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_345099567
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/345099567?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=1BZZC3HM015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C0S0F44015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C0S0F44015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C0S0F44015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C0S0F44015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C0S0F44015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C0S0F44015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C0S0F44015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C0S0F44015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C0S0F44015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_347953915
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/347953915?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1C0S0F44015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_347953917
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/347953917?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1C0S0F44015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_375492991
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/375492991?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1C0S0F44015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_154154406
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/154154406?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1C0S0F44015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C2V875E015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C2V875E015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C2V875E015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C2V875E015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C2V875E015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C2V875E015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C2V875E015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C2V875E015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C2V875E015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_645322180
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/645322180?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1C2V875E015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_343202905
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/343202905?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1C2V875E015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_636558931
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/636558931?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1C2V875E015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_310975137
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/310975137?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1C2V875E015

Annexes 4. Résultats des ‘Blast’ des souches associées 2 G.saharae au niveau de la base de données NCBI

Job title: Sinorhizobium sp. Gs668 16S ribosomal RNA gene
Sequences producing significant alignments

Select for downloading or viewing Description Max  Total Query E |dent Accession
reports score  score cover value ——
[ Select seq ref[NR_118988.1| Sinorhizobium meliloti strain LMG 6133 16S ribosomal RNA gene, partial sequence 2647 2647 99% 0.0 99% NR 118988.1
o Select seq ref[NR_043399.1 Sinorhizobium meliloti strain IAM 12611 16S ribosomal RNA, partial sequence 2634 2634 100% 0.0 99% NR 043399.1
[ Select seq ref[NR_037001.1| Sinorhizobium arboris strain TTR 38 16S ribosomal RNA gene, partial sequence 2614 2614 99% 0.0 99% NR 037001.1
[ Select seq refNR_115249.1] Ensifer numidicus strain ORS 1407 16S ribosomal RNA gene, partial sequence 2612 2612 99% 0.0 99% NR 115249.
Job title: Sinorhizobium sp. Gs6522 16S ribosomal RNA gene
Sequences producing significant alignments

Select for dovxil’z:)ooarc:;ng or viewing Description Sl\élﬁ) Total scoreQuery coverE valueldent Accession

r Sinorhizobium meliloti strain LMG 6133 16S ribosomal RNA gene, partial sequence 2623 2623 99% 0.0 99% NR 118988.1
Select seq ref|[NR_118988.1|
[ Select seq ref[NR_114988.1| Sinorhizobium arboris strain LMG 14919 16S ribosomal RNA gene, partial sequence 2606 2606 99% 0.0 99% NR 114988.1
[ Select seq ref[NR_037001.1| Sinorhizobium arboris strain TTR 38 16S ribosomal RNA gene, partial sequence 2601 2601 99% 0.0 99% NR 037001.1
[ Select seq ref[NR_043399.1| Sinorhizobium meliloti strain IAM 12611 16S ribosomal RNA, partial sequence 2595 2595 100% 0.0 99% NR 043399.
Job title: Neorhizobium sp. Gs666 16S ribosomal RNA gene
Sequences producing significant alignments
Select for downloading or viewing Description Max  Total Query E Ident Accession
reports score score cover value

v Select seq ref[NR_024863.1] Rhizobium huautlense strain SO2 16S ribosomal RNA gene, partial sequence 2647 2647 99% 0.0 99% NR 024863.1
[ Select seq emb|HG938353.1 Neorhizobium galegae, complete genome 2608 7825 99% 0.0 99% HG938353.1
[ Select seq ref[NR_118990.1] Rhizobium galegae strain LMG 6214 16S ribosomal RNA gene, partial sequence 2593 2593 99% 0.0 99% NR 118990.1
[ Select seq ref[NR_025828.1] Rhizobium galegae strain gal 1261 16S ribosomal RNA gene, partial sequence 2564 2564 99% 0.0 99% NR 025828.1



https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C1YSUEB015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C1YSUEB015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C1YSUEB015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C1YSUEB015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C1YSUEB015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C1YSUEB015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C1YSUEB015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C1YSUEB015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C1YSUEB015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_645322180
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/645322180?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1C1YSUEB015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_343202905
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/343202905?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1C1YSUEB015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_310975137
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/310975137?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1C1YSUEB015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_636559192
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/636559192?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1C1YSUEB015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C3C6ZG8015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C3C6ZG8015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C3C6ZG8015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C3C6ZG8015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C3C6ZG8015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C3C6ZG8015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_645322180
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/645322180?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1C3C6ZG8015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_636558931
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/636558931?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1C3C6ZG8015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_310975137
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/310975137?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1C3C6ZG8015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_343202905
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/343202905?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1C3C6ZG8015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C3XEUCN015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C3XEUCN015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C3XEUCN015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C3XEUCN015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C3XEUCN015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C3XEUCN015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C3XEUCN015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C3XEUCN015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C3XEUCN015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_219857235
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/219857235?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1C3XEUCN015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_659653153
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/659653153?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1C3XEUCN015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_645322183
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/645322183?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1C3XEUCN015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_219846238
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/219846238?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1C3XEUCN015

Annexes 4. Résultats des ‘Blast’ des souches associées 2 G.saharae au niveau de la base de données NCBI

Job title: KR002734.1 Neorhizobium sp. Gs675 16S ribosomal gene

Sequences producing significant alignments

Select for downloading or viewing Description Max  Total Query E  dent Accession
reports score  score cover value ———
[ Select seq emb|HG938353.1 Neorhizobium galegae, complete genome 2527 7582 99% 0.0 99% HG938353.1
[ Select seq ref[NR_024863.1] Rhizobium huautlense strain SO2 16S ribosomal RNA gene, partial sequence 2510 2510 99% 0.0 99% NR 024863.1
[ Select seq ref[NR_118990.1| Rhizobium galegae strain LMG 6214 16S ribosomal RNA gene, partial sequence 2490 2490 98% 0.0 99% NR 118990.1
[ Select seq ref[NR_025828.1] Rhizobium galegae strain gal 1261 16S ribosomal RNA gene, partial sequence 2490 2490 99% 0.0 99% NR 025828.1
Job title: Neorhizobium sp. Gs6514 16S ribosomal RNA...
Sequences producing significant alignments
Select for downloading or viewing Description Max Total Query E ldent  Accession
reports score score cover value ——
Rhizobium huautlense strain SO2 16S ribosomal RNA gene, partial sequence 2531 2531 100% 0.0 99% NR 024863.1
Select seq ref|[NR_024863.1|
Select seq emb|HGg38353.1|NeorhiZObi“m galegae, complete genome 2503 7509 100% 0.0 99% HG938353.1
[ Select seq ref[NR_118990.1| Rhizobium galegae strain LMG 6214 16S ribosomal RNA gene, partial sequence 2475 2475 99% 0.0 99% NR 118990.1
Select seq ref[NR_025828.1] Rhizobium galegae strain gal 1261 16S ribosomal RNA gene, partial sequence 2468 2468 100% 0.0 99% NR 025828.1

Job title: Mesorhizobium sp.Gs663 16S ribosomal RNA gene

Sequences producing significant alignments

Select for downloading or viewing

reports Description

Max .
—— Total scoreQuery coverE valueldent Accession

score

Select seq ref|[NR_116218.1 Mesorhizobium camelthorni strain CCNWXJ40-4 16S ribosomal RNA gene, partial sequence 2505

Select seq ref[NR_115048.1| Mesorhizobium tamadayense strain Ala-3 16S ribosomal RNA gene, partial sequence

Select seq ref[NR_116217.1] Mesorhizobium alhagi strain CCNWXJ12-2 16S ribosomal RNA gene, partial sequence

1 1 17

Select seq ref[NR_102452.1 Mesorhizobium australicum strain WSM2073 16S ribosomal RNA, partial sequence

2505 96%
2440 2440 99%
2438 2438 94%
2420 2420 99%

0.0 99% NR_116218.1
0.0 98% NR_115048.1
0.0 99% NR_116217.1
0.0 98% NR_102452.1



https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C4MMXRX015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C4MMXRX015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C4MMXRX015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C4MMXRX015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C4MMXRX015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C4MMXRX015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C4MMXRX015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C4MMXRX015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C4MMXRX015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_659653153
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/659653153?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1C4MMXRX015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_219857235
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/219857235?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1C4MMXRX015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_645322183
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/645322183?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1C4MMXRX015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_219846238
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/219846238?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1C4MMXRX015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C5B7U0M015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C5B7U0M015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C5B7U0M015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C5B7U0M015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C5B7U0M015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C5B7U0M015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C5B7U0M015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C5B7U0M015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C5B7U0M015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_219857235
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/219857235?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1C5B7U0M015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_659653153
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/659653153?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1C5B7U0M015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_645322183
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/645322183?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1C5B7U0M015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_219846238
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/219846238?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1C5B7U0M015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C71K1F6015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C71K1F6015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=1&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C71K1F6015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=2&HSP_SORT=1
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C71K1F6015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=4&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C71K1F6015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&OLD_VIEW=false&DISPLAY_SORT=0&HSP_SORT=0
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Get&ALIGNMENTS=100&ALIGNMENT_VIEW=Pairwise&DATABASE_SORT=0&DESCRIPTIONS=100&DYNAMIC_FORMAT=on&ENTREZ_QUERY=sequence_from_type%5bfilter%5d&FIRST_QUERY_NUM=0&FORMAT_OBJECT=Alignment&FORMAT_PAGE_TARGET=&FORMAT_TYPE=HTML&GET_SEQUENCE=yes&I_THRESH=&LINE_LENGTH=60&MASK_CHAR=2&MASK_COLOR=1&NUM_OVERVIEW=100&PAGE=MegaBlast&QUERY_INDEX=0&QUERY_NUMBER=0&RESULTS_PAGE_TARGET=&RID=1C71K1F6015&SHOW_LINKOUT=yes&SHOW_OVERVIEW=yes&STEP_NUMBER=&DISPLAY_SORT=3&HSP_SORT=3
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_636560158
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/636560158?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=1C71K1F6015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_636558991
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/636558991?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=1C71K1F6015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_636560157
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/636560157?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=1C71K1F6015
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_485099055
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/485099055?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=1C71K1F6015

Annexes 4. Résultats des ‘Blast’ des souches associées 2 G.saharae au niveau de la base de données NCBI



Annexe 5. Diversité phénotypique des parametres symbiotiques obtenue par traitement ANOVA suite a I’inoculation de G. saharae par les souches de BNL présentes

dans les couches superficielles de sol du Sahara septentrional d’Algérie Résultats des a) Poids sec partir aérienne b) Poids sec partir racinaire ¢) Hauteur des plants d)

Nombre nodosités e) Poids nodosités F) Biomasse totale.
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XLSTAT 2009.6.01 - ANOVA - le 25/12/2014 a 12:09:03
Y / Quantitatives : Classeur = fichierpranova 2.xIsx / Feuille = Feuill / Plage = Feuil1!$B$1:$F$101/100 lignes et 5 colonnes
X/ Qualitatives : Classeur = fichierpranova 2.xIsx / Feuille = Feuill / Plage = Feuil1!$A$1:$A$101 / 100 lignes et 1 colonne
Contraintes : an=0
Intervalle de confiance (%) : 95
Utiliser les moyennes estimées : Non

Statistiques descriptives :

Obs. avec données

Obs. sans données

Variable Observations manquantes manquantes Minimum Maximum Moyenne Ecart-type
Nb 100 0 100 0,000 16,000 5,740 3,350
Poids 100 0 100 0,000 1319,000 395,330 213,477
Hauteur 100 0 100 4,500 28,100 17,530 5,034
PSPA 100 0 100 554,000 7640,000 3302,040 1365,952
PSPR 100 0 100 202,000 5312,000 1937,550 873,967
Variable Modalités Effectifs %
Souches Gsl11 5 5,000

1400t 5 5,000

Gs656 5 5,000

Gs659 5 5,000

Gs6514 5 5,000

Gs6515 5 5,000

Gs6516 5 5,000

Gs6522 5 5,000

Gs661 5 5,000

Gs663 5 5,000

Gs666 5 5,000

Gs6620 5 5,000

Gs675 5 5,000

Gs6713 5 5,000

Gs6716 5 5,000

Gs6718 5 5,000

Gs6719 5 5,000

Gs6720 5 5,000

Gs6722 5 5,000

Tnégatif 5 5,000

Régression de la variable Poids

Coefficients d'ajustement (Variable Poids) :

Observations 100,000
Somme des poids 100,000
DDL 80,000
R2 0,639

R2 ajusté 0,553
MCE 20367,455
RMCE 142,715
MAPE 26,839
DW 2,230

Cp 20,000
AIC 1009,855
SBC 1061,958
PC 0,542




Analyse de la variance (Variable Poids) :

Source DDL Somme des carrés Moyenne des carrés F Pr>F
Modele 19 2882253,710 151697,564 7,448 <0,0001
Erreur 80 1629396,400 20367,455
Total corrigé 99 4511650,110
Calculé contre le modéle Y=Moyenne(Y)
Analyse Type | Sum of Squares (Variable Poids) :
Source DDL Somme des carrés Moyenne des carrés F Pr>F
Souches 19 2882253,710 151697,564 7,448 < 0,0001
Parametres du modéle (Variable Poids) :
Source Valeur Ecart-type t Pr> |t Borne inférieure (95%)
Constante 0,000 63,824 0,000 1,000 -127,014
Souches-Gs111 336,400 90,261 3,727 0,000 156,776
Souches-1400t 380,000 90,261 4,210 <0,0001 200,376
Souches-Gs656 567,400 90,261 6,286 <0,0001 387,776
Souches-Gs659 341,000 90,261 3,778 0,000 161,376
Souches-Gs6514 509,200 90,261 5,641 <0,0001 329,576
Souches-Gs6515 686,000 90,261 7,600 <0,0001 506,376
Souches-Gs6516 249,400 90,261 2,763 0,007 69,776
Souches-Gs6522 268,200 90,261 2,971 0,004 88,576
Souches-Gs663 266,800 90,261 2,956 0,004 87,176
Souches-Gs661 274,600 90,261 3,042 0,003 94,976
Souches-Gs666 346,800 90,261 3,842 0,000 167,176
Souches-Gs6620 355,000 90,261 3,933 0,000 175,376
Souches-Gs675 711,400 90,261 7,882 <0,0001 531,776
Souches-Gs6713 280,800 90,261 3111 0,003 101,176
Souches-Gs6716 500,400 90,261 5,544 <0,0001 320,776
Souches-Gs6718 544,000 90,261 6,027 <0,0001 364,376
Souches-Gs6719 452,200 90,261 5,010 <0,0001 272,576
Souches-Gs6720 596,600 90,261 6,610 <0,0001 416,976
Souches-Gs6722 240,400 90,261 2,663 0,009 60,776
Souches-Tnégatif 0,000 0,000
Equation du modéle (Variable Poids) :

Significati
Contraste Différence Différence standardisée Valeur critique Pr > Diff f
Gs675 vs Tnégatif 711,400 7,882 1,990 <0,0001 Oui
Gs675 vs Gs6722 471,000 5,218 1,990 <0,0001 Oui
Gs675 vs Gs6516 462,000 5,119 1,990 <0,0001 Oui
Gs675 vs Gs663 444,600 4,926 1,990 <0,0001 Oui
Gs675 vs Gs6522 443,200 4,910 1,990 <0,0001 Oui
Gs675 vs Gs661 436,800 4,839 1,990 <0,0001 Oui
Gs675 vs Gs6713 430,600 4,771 1,990 <0,0001 Oui
Gs675 vs Gs111 375,000 4,155 1,990 <0,0001 Oui
Gs675 vs Gs659 370,400 4.103 1,990 <0,0001 Oui
Gs675 vs Gs666 364,600 4,039 1,990 0,000 Oui
Gs675 vs Gs6620 356,400 3,949 1,990 0,000 Oui
Gs675 vs 1400t 331,400 3,672 1,990 0,000 Oui
Gs675 vs Gs6719 259,200 2,872 1,990 0,005 Oui
Gs675 vs Gs6716 211,000 2,338 1,990 0,022 Oui
Gs675 vs Gs6514 202,200 2,240 1,990 0,028 Oui
Gs675 vs Gs6718 167,400 1,855 1,990 0,067 Non



Gs675 vs Gs656
Gs675 vs Gs6720
Gs675 vs Gs6515
Gs6515 vs Tnégatif
Gs6515 vs Gs6722
Gs6515 vs Gs6516
Gs6515 vs Gs663
Gs6515 vs Gs6522
Gs6515 vs Gs661
Gs6515 vs Gs6713
Gs6515 vs Gs111
Gs6515 vs Gs659
Gs6515 vs Gs666
Gs6515 vs Gs6620
Gs6515 vs 1400t
Gs6515 vs Gs6719
Gs6515 vs Gs6716
Gs6515 vs Gs6514
Gs6515 vs Gs6718
Gs6515 vs Gs656
Gs6515 vs Gs6720
Gs6720 vs Tnégatif
Gs6720 vs Gs6722
Gs6720 vs Gs6516
Gs6720 vs Gs663
Gs6720 vs Gs6522
Gs6720 vs Gs661
Gs6720 vs Gs6713
Gs6720 vs Gs111
Gs6720 vs Gs659
Gs6720 vs Gs666
Gs6720 vs Gs6620
Gs6720 vs 1400t
Gs6720 vs Gs6719
Gs6720 vs Gs6716
Gs6720 vs Gs6514
Gs6720 vs Gs6718
Gs6720 vs Gs656
Gs656 vs Tnégatif
Gs656 vs Gs6722
Gs656 vs Gs6516
Gs656 vs Gs663
Gs656 vs Gs6522
Gs656 vs Gs661
Gs656 vs Gs6713
Gs656 vs Gs111
Gs656 vs Gs659
Gs656 vs Gs666
Gs656 vs Gs6620
Gs656 vs 1400t
Gs656 vs Gs6719
Gs656 vs Gs6716
Gs656 vs Gs6514

144,000
114,800
25,400

686,000
445,600
436,600
419,200
417,800
411,400
405,200
349,600
345,000
339,200
331,000
306,000
233,800
185,600
176,800
142,000
118,600
89,400

596,600
356,200
347,200
329,800
328,400
322,000
315,800
260,200
255,600
249,800
241,600
216,600
144,400
96,200

87,400

52,600

29,200

567,400
327,000
318,000
300,600
299,200
292,800
286,600
231,000
226,400
220,600
212,400
187,400
115,200
67,000

58,200

1,595
1,272
0,281
7,600
4,937
4,837
4,644
4,629
4,558
4,489
3,873
3,822
3,758
3,667
3,390
2,590
2,056
1,959
1573
1,314
0,990
6,610
3,946
3,847
3,654
3,638
3,567
3,499
2,883
2,832
2,768
2,677
2,400
1,600
1,066
0,968
0,583
0,324
6,286
3,623
3,523
3,330
3315
3,244
3,175
2,559
2,508
2.444
2,353
2,076
1,276
0,742
0,645

1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990

0,115
0,207
0,779
<0,0001
<0,0001
<0,0001
<0,0001
<0,0001
<0,0001
<0,0001
0,000
0,000
0,000
0,000
0,001
0,011
0,043
0,054
0,120
0,193
0,325
<0,0001
0,000
0,000
0,000
0,000
0,001
0,001
0,005
0,006
0,007
0,009
0,019
0,114
0,290
0,336
0,562
0,747
<0,0001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,002
0,002
0,012
0,014
0,017
0,021
0,041
0,206
0,460
0,521

Non
Non
Non
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Non
Non
Non
Non
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Non
Non
Non
Non
Non
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Non
Non

Non



Gs656 vs Gs6718
Gs6718 vs Tnégatif
Gs6718 vs Gs6722
Gs6718 vs Gs6516
Gs6718 vs Gs663
Gs6718 vs Gs6522
Gs6718 vs Gs661
Gs6718 vs Gs6713
Gs6718 vs Gs111
Gs6718 vs Gs659
Gs6718 vs Gs666
Gs6718 vs Gs6620
Gs6718 vs 1400t
Gs6718 vs Gs6719
Gs6718 vs Gs6716
Gs6718 vs Gs6514
Gs6514 vs Tnégatif
Gs6514 vs Gs6722
Gs6514 vs Gs6516
Gs6514 vs Gs663
Gs6514 vs Gs6522
Gs6514 vs Gs661
Gs6514 vs Gs6713
Gs6514 vs Gs111
Gs6514 vs Gs659
Gs6514 vs Gs666
Gs6514 vs Gs6620
Gs6514 vs 1400t
Gs6514 vs Gs6719
Gs6514 vs Gs6716
Gs6716 vs Tnégatif
Gs6716 vs Gs6722
Gs6716 vs Gs6516
Gs6716 vs Gs663
Gs6716 vs Gs6522
Gs6716 vs Gs661
Gs6716 vs Gs6713
Gs6716 vs Gs111
Gs6716 vs Gs659
Gs6716 vs Gs666
Gs6716 vs Gs6620
Gs6716 vs 1400t
Gs6716 vs Gs6719
Gs6719 vs Tnégatif
Gs6719 vs Gs6722
Gs6719 vs Gs6516
Gs6719 vs Gs663
Gs6719 vs Gs6522
Gs6719 vs Gs661
Gs6719 vs Gs6713
Gs6719 vs Gs111
Gs6719 vs Gs659
Gs6719 vs Gs666

23,400
544,000
303,600
294,600
277,200
275,800
269,400
263,200
207,600
203,000
197,200
189,000
164,000
91,800
43,600
34,800
509,200
268,800
259,800
242,400
241,000
234,600
228,400
172,800
168,200
162,400
154,200
129,200
57,000
8,800
500,400
260,000
251,000
233,600
232,200
225,800
219,600
164,000
159,400
153,600
145,400
120,400
48,200
452,200
211,800
202,800
185,400
184,000
177,600
171,400
115,800
111,200
105,400

0,259
6,027
3,364
3,264
3,071
3,056
2,985
2,916
2,300
2,249
2,185
2,094
1,817
1,017
0,483
0,386
5,641
2,978
2,878
2,686
2,670
2,599
2,530
1,914
1,863
1,799
1,708
1,431
0,632
0,097
5,544
2,881
2,781
2,588
2,573
2,502
2,433
1,817
1,766
1,702
1,611
1,334
0,534
5,010
2,347
2,247
2,054
2,039
1,968
1,899
1,283
1,232
1,168

1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990

0,796
<0,0001
0,001
0,002
0,003
0,003
0,004
0,005
0,024
0,027
0,032
0,039
0,073
0,312
0,630
0,701
<0,0001
0,004
0,005
0,009
0,009
0,011
0,013
0,059
0,066
0,076
0,091
0,156
0.529
0,923
<0,0001
0,005
0,007
0,011
0,012
0,014
0,017
0,073
0,081
0,093
0,111
0,186
0,595
<0,0001
0,021
0,027
0,043
0,045
0,053
0,061
0,203
0,222
0,246

Non
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Non
Non
Non
Non
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Non
Non
Non
Non
Non
Non

Non

Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Non
Non
Non
Non

Non



Gs6719 vs Gs6620
Gs6719 vs 1400t
1400t vs Tnégatif
1400t vs Gs6722
1400t vs Gs6516
1400t vs Gs663
1400t vs Gs6522
1400t vs Gs661
1400t vs Gs6713
1400t vs Gs111
1400t vs Gs659
1400t vs Gs666
1400t vs Gs6620
Gs6620 vs Tnégatif
Gs6620 vs Gs6722
Gs6620 vs Gs6516
Gs6620 vs Gs663
Gs6620 vs Gs6522
Gs6620 vs Gs661
Gs6620 vs Gs6713
Gs6620 vs Gs111
Gs6620 vs Gs659
Gs6620 vs Gs666
Gs666 vs Tnégatif
Gs666 vs Gs6722
Gs666 vs Gs6516
Gs666 vs Gs663
Gs666 vs Gs6522
Gs666 vs Gs661
Gs666 vs Gs6713
Gs666 vs Gs111
Gs666 vs Gs659
Gs659 vs Tnégatif
Gs659 vs Gs6722
Gs659 vs Gs6516
Gs659 vs Gs663
Gs659 vs Gs6522
Gs659 vs Gs661
Gs659 vs Gs6713
Gs659 vs Gs111
Gs111 vs Tnégatif
Gs111 vs Gs6722
Gs111 vs Gs6516
Gs111 vs Gs663
Gs111 vs Gs6522
Gs111 vs Gs661
Gs111 vs Gs6713
Gs6713 vs Tnégatif
Gs6713 vs Gs6722
Gs6713 vs Gs6516
Gs6713 vs Gs663
Gs6713 vs Gs6522
Gs6713 vs Gs661

97,200
72,200
380,000
139,600
130,600
113,200
111,800
105,400
99,200
43,600
39,000
33,200
25,000
355,000
114,600
105,600
88,200
86,800
80,400
74,200
18,600
14,000
8,200
346,800
106,400
97,400
80,000
78,600
72,200
66,000
10,400
5,800
341,000
100,600
91,600
74,200
72,800
66,400
60,200
4,600
336,400
96,000
87,000
69,600
68,200
61,800
55,600
280,800
40,400
31,400
14,000
12,600
6,200

1,077
0,800
4,210
1,547
1,447
1,254
1,239
1,168
1,099
0,483
0,432
0,368
0,277
3,933
1,270
1,170
0,977
0,962
0,891
0,822
0,206
0,155
0,091
3,842
1,179
1,079
0,886
0,871
0,800
0,731
0,115
0,064
3,778
1,115
1,015
0,822
0,807
0,736
0,667
0,051
3,727
1,064
0,964
0,771
0,756
0,685
0,616
3,111
0,448
0,348
0,155
0,140
0,069

1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990

0,285
0,426
<0,0001
0,126
0,152
0,213
0,219
0,246
0,275
0,630
0,667
0,714
0,783
0,000
0,208
0,245
0,331
0,339
0,376
0,413
0,837
0,877
0,928
0,000
0,242
0,284
0,378
0,386
0,426
0,467
0,909
0,949
0,000
0,268
0,313
0,413
0,422
0,464
0.500
0,959
0,000
0,291
0,338
0,443
0,452
0,496
0.539
0,003
0,656
0,729
0,877
0,889
0,945

Non
Non
Oui

Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Oui

Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Oui

Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Oui

Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Oui

Non
Non
Non
Non
Non
Non
Oui

Non
Non
Non
Non

Non



Gs661 vs Tnégatif 274,600 3,042 1,990 0,003 Oui
Gs661 vs Gs6722 34,200 0,379 1,990 0,706 Non
Gs661 vs Gs6516 25,200 0,279 1,990 0,781 Non
Gs661 vs Gs663 7,800 0,086 1,990 0,931 Non
Gs661 vs Gs6522 6,400 0,071 1,990 0,944 Non
Gs6522 vs Tnégatif 268,200 2,971 1,990 0,004 Oui
Gs6522 vs Gs6722 27,800 0,308 1,990 0,759 Non
Gs6522 vs Gs6516 18,800 0,208 1,990 0,836 Non
Gs6522 vs Gs663 1,400 0,016 1,990 0,988 Non
Gs663 vs Tnégatif 266,800 2,956 1,990 0,004 Oui
Gs663 vs Gs6722 26,400 0,292 1,990 0.770 Non
Gs663 vs Gs6516 17,400 0,193 1,990 0,848 Non
Gs6516 vs Tnégatif 249,400 2,763 1,990 0,007 Oui
Gs6516 vs Gs6722 9,000 0,100 1,990 0,921 Non
Gs6722 vs Tnégatif 240,400 2,663 1,990 0,009 Oui

Régression de la variable PSPA :

Coefficients d'ajustement (Variable PSPA) :

Observations 100,000

Somme des poids 100,000

DDL 80,000

R2 0,432

R2 ajusté 0,298

MCE 1310502,950

RMCE 1144772

MAPE 28,911

DW 2,397

Cp 20,000

AlIC 1426,278

SBC 1478,381

PC 0,851

Analyse de la variance (Variable PSPA) :

Source DDL Somme des carrés  Moyenne des carrés F Pr>F

Modéle 19 79876373,840 4204019,676 3,208 0,000

Erreur 80 104840236,000  1310502,950

Total corrigé 99 184716609,840

Calculé contre le modele Y=Moyenne(Y)

Analyse Type | Sum of Squares (Variable PSPA) :

Source DDL Somme des carrés  Moyenne des carrés F Pr>F

Souches 19 79876373,840 4204019,676 3,208 0,000

Analyse Type Ill Sum of Squares (Variable PSPA)

Source DDL Somme des carrés  Moyenne des carrés F Pr>F

Souches 19 79876373,840 4204019,676 3,208 0,000

Paramétres du modéle (Variable PSPA) :

Source Valeur Ecart-type t Pr> || Borne inférieure (95%)

Constante 1208,200 511.957 2,360 0,021 189,372

Souches-Gs111 1718,400 724,017 2,373 0,020 277,559

Souches-1400t 3123,400 724,017 4,314 <0,0001 1682,559

Souches-Gs656 3728,800 724,017 5,150 <0,0001 2287,959

Souches-Gs659 2014,200 724,017 2,782 0,007 573,359

Souches-Gs6514 2306,400 724,017 3,186 0,002 865,559

Souches-Gs6515 1851,400 724,017 2,557 0,012 410,559



Souches-Gs6516 2771,400 724,017 3,828 0,000 1330,559
Souches-Gs6522 1030,200 724,017 1,423 0,159 -410,641
Souches-Gs663 1087,000 724,017 1,501 0,137 -353,841
Souches-Gs661 1581,400 724,017 2,184 0,032 140,559
Souches-Gs666 2018,200 724,017 2,788 0,007 577,359
Souches-Gs6620 3140,800 724,017 4,338 <0,0001 1699,959
Souches-Gs675 3064,400 724,017 4,232 <0,0001 1623,559
Souches-Gs6713 1570,600 724,017 2,169 0,033 129,759
Souches-Gs6716 2817,000 724,017 3,891 0,000 1376,159
Souches-Gs6718 2004,800 724,017 2,769 0,007 563,959
Souches-Gs6719 2829,200 724,017 3,908 0,000 1388,359
Souches-Gs6720 2273,600 724,017 3,140 0,002 832,759
Souches-Gs6722 945,600 724,017 1,306 0,195 -495,241
Souches-Tnégatif 0,000 0,000
Equation du modele (Variable PSPA) :

Différence
Contraste Différence standardisée Valeur critique Pr > Diff Significatif
Gs656 vs Tnégatif 3728,800 5,150 1,990 <0,0001 Oui
Gs656 vs Gs6722 2783,200 3,844 1,990 0,000 Oui
Gs656 vs Gs6522 2698,600 3,727 1,990 0,000 Oui
Gs656 vs Gs663 2641,800 3,649 1,990 0,000 Oui
Gs656 vs Gs6713 2158,200 2,981 1,990 0,004 Oui
Gs656 vs Gs661 2147,400 2,966 1,990 0,004 Oui
Gs656 vs Gs111 2010,400 2,777 1,990 0,007 Oui
Gs656 vs Gs6515 1877,400 2,593 1,990 0,011 Oui
Gs656 vs Gs6718 1724,000 2,381 1,990 0,020 Oui
Gs656 vs Gs659 1714,600 2,368 1,990 0,020 Oui
Gs656 vs Gs666 1710,600 2,363 1,990 0,021 Oui
Gs656 vs Gs6720 1455,200 2,010 1,990 0,048 Oui
Gs656 vs Gs6514 1422,400 1,965 1,990 0,053 Non
Gs656 vs Gs6516 957,400 1,322 1,990 0,190 Non
Gs656 vs Gs6716 911,800 1,259 1,990 0,212 Non
Gs656 vs Gs6719 899,600 1,243 1,990 0,218 Non
Gs656 vs Gs675 664,400 0,918 1,990 0,362 Non
Gs656 vs 1400t 605,400 0,836 1,990 0,406 Non
Gs656 vs Gs6620 588,000 0,812 1,990 0,419 Non
Gs6620 vs Tnégatif 3140,800 4,338 1,990 <0,0001 Oui
Gs6620 vs Gs6722 2195,200 3,032 1,990 0,003 Oui
Gs6620 vs Gs6522 2110,600 2,915 1,990 0,005 Oui
Gs6620 vs Gs663 2053,800 2,837 1,990 0,006 Oui
Gs6620 vs Gs6713 1570,200 2,169 1,990 0,033 Oui
Gs6620 vs Gs661 1559,400 2,154 1,990 0,034 Oui
Gs6620 vs Gs111 1422,400 1,965 1,990 0,053 Non
Gs6620 vs Gs6515 1289,400 1,781 1,990 0,079 Non
Gs6620 vs Gs6718 1136,000 1,569 1,990 0,121 Non
Gs6620 vs Gs659 1126,600 1,556 1,990 0,124 Non
Gs6620 vs Gs666 1122,600 1,551 1,990 0,125 Non
Gs6620 vs Gs6720 867,200 1,198 1,990 0,235 Non
Gs6620 vs Gs6514 834,400 1,152 1,990 0,253 Non
Gs6620 vs Gs6516 369,400 0,510 1,990 0,611 Non
Gs6620 vs Gs6716 323,800 0,447 1,990 0,656 Non
Gs6620 vs Gs6719 311,600 0,430 1,990 0,668 Non
Gs6620 vs Gs675 76,400 0,106 1,990 0,916 Non
Gs6620 vs 1400t 17,400 0,024 1,990 0,981 Non



1400t vs Tnégatif
1400t vs Gs6722
1400t vs Gs6522
1400t vs Gs663
1400t vs Gs6713
1400t vs Gs661
1400t vs Gs111
1400t vs Gs6515
1400t vs Gs6718
1400t vs Gs659
1400t vs Gs666
1400t vs Gs6720
1400t vs Gs6514
1400t vs Gs6516
1400t vs Gs6716
1400t vs Gs6719
1400t vs Gs675
Gs675 vs Tnégatif
Gs675 vs Gs6722
Gs675 vs Gs6522
Gs675 vs Gs663
Gs675 vs Gs6713
Gs675 vs Gs661
Gs675 vs Gs111
Gs675 vs Gs6515
Gs675 vs Gs6718
Gs675 vs Gs659
Gs675 vs Gs666
Gs675 vs Gs6720
Gs675 vs Gs6514
Gs675 vs Gs6516
Gs675 vs Gs6716
Gs675 vs Gs6719

Gs6719 vs Tnégatif

Gs6719 vs Gs6722
Gs6719 vs Gs6522
Gs6719 vs Gs663
Gs6719 vs Gs6713
Gs6719 vs Gs661
Gs6719 vs Gs111
Gs6719 vs Gs6515
Gs6719 vs Gs6718
Gs6719 vs Gs659
Gs6719 vs Gs666
Gs6719 vs Gs6720
Gs6719 vs Gs6514
Gs6719 vs Gs6516
Gs6719 vs Gs6716

Gs6716 vs Tnégatif

Gs6716 vs Gs6722
Gs6716 vs Gs6522
Gs6716 vs Gs663

Gs6716 vs Gs6713

3123,400
2177,800
2093,200
2036,400
1552,800
1542,000
1405,000
1272,000
1118,600
1109,200
1105,200
849,800
817,000
352,000
306,400
294,200
59,000
3064,400
2118,800
2034,200
1977,400
1493,800
1483,000
1346,000
1213,000
1059,600
1050,200
1046,200
790,800
758,000
293,000
247,400
235,200
2829,200
1883,600
1799,000
1742,200
1258,600
1247,800
1110,800
977,800
824,400
815,000
811,000
555,600
522,800
57,800
12,200
2817,000
1871,400
1786,800
1730,000
1246,400

4,314
3,008
2,891
2,813
2,145
2,130
1,941
1,757
1,545
1,532
1,526
1,174
1,128
0,486
0,423
0,406
0,081
4,232
2,926
2,810
2,731
2,063
2,048
1,859
1,675
1,464
1,451
1,445
1,092
1,047
0,405
0,342
0,325
3,908
2,602
2,485
2,406
1,738
1,723
1,534
1,351
1,139
1,126
1,120
0,767
0,722
0,080
0,017
3,891
2,585
2,468
2,389
1,722

1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990

<0,0001
0,004
0,005
0.006
0,035
0,036
0,056
0,083
0,126
0,129
0,131
0,244
0,263
0,628
0,673
0,686
0,935
<0,0001
0,004
0,006
0,008
0,042
0,044
0,067
0,098
0,147
0,151
0,152
0,278
0,298
0,687
0,733
0,746
0,000
0,011
0,015
0,018
0,086
0,089
0,129
0,181
0,258
0,264
0,266
0,445
0,472
0,937
0,987
0,000
0,012
0,016
0,019
0,089

Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Oui
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Oui
Oui
Oui
Oui
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Oui
Oui
Oui
Oui

Non



Gs6716 vs Gs661
Gs6716 vs Gs111
Gs6716 vs Gs6515
Gs6716 vs Gs6718
Gs6716 vs Gs659
Gs6716 vs Gs666
Gs6716 vs Gs6720
Gs6716 vs Gs6514
Gs6716 vs Gs6516
Gs6516 vs Tnégatif
Gs6516 vs Gs6722
Gs6516 vs Gs6522
Gs6516 vs Gs663
Gs6516 vs Gs6713
Gs6516 vs Gs661
Gs6516 vs Gs111
Gs6516 vs Gs6515
Gs6516 vs Gs6718
Gs6516 vs Gs659
Gs6516 vs Gs666
Gs6516 vs Gs6720
Gs6516 vs Gs6514
Gs6514 vs Tnégatif
Gs6514 vs Gs6722
Gs6514 vs Gs6522
Gs6514 vs Gs663
Gs6514 vs Gs6713
Gs6514 vs Gs661
Gs6514 vs Gs111
Gs6514 vs Gs6515
Gs6514 vs Gs6718
Gs6514 vs Gs659
Gs6514 vs Gs666
Gs6514 vs Gs6720
Gs6720 vs Tnégatif
Gs6720 vs Gs6722
Gs6720 vs Gs6522
Gs6720 vs Gs663
Gs6720 vs Gs6713
Gs6720 vs Gs661
Gs6720 vs Gs111
Gs6720 vs Gs6515
Gs6720 vs Gs6718
Gs6720 vs Gs659
Gs6720 vs Gs666
Gs666 vs Tnégatif
Gs666 vs Gs6722
Gs666 vs Gs6522
Gs666 vs Gs663
Gs666 vs Gs6713
Gs666 vs Gs661
Gs666 vs Gs111
Gs666 vs Gs6515

1235,600
1098,600
965,600
812,200
802,800
798,800
543,400
510,600
45,600
2771,400
1825,800
1741,200
1684,400
1200,800
1190,000
1053,000
920,000
766,600
757,200
753,200
497,800
465,000
2306,400
1360,800
1276,200
1219,400
735,800
725,000
588,000
455,000
301,600
292,200
288,200
32,800
2273,600
1328,000
1243,400
1186,600
703,000
692,200
555,200
422,200
268,800
259,400
255,400
2018,200
1072,600
988,000
931,200
447,600
436,800
299,800
166,800

1,707
1,517
1,334
1,122
1,109
1,103
0,751
0,705
0,063
3,828
2,522
2,405
2,326
1,659
1,644
1,454
1,271
1,059
1,046
1,040
0,688
0,642
3,186
1,880
1,763
1,684
1,016
1,001
0,812
0,628
0,417
0,404
0.398
0,045
3,140
1,834
1,717
1,639
0,971
0,956
0,767
0,583
0,371
0,358
0,353
2,788
1,481
1,365
1,286
0,618
0,603
0,414
0,230

1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990
1,990

0,092
0,133
0,186
0,265
0,271
0,273
0,455
0,483
0,950
0,000
0.013
0,018
0,023
0,101
0,104
0,150
0,208
0,293
0,299
0,301
0,494
0,523
0,002
0,064
0,082
0,096
0,313
0,320
0,419
0,532
0,678
0,688
0,692
0,964
0,002
0,070
0,090
0,105
0,334
0,342
0,445
0,561
0,711
0,721
0,725
0,007
0,142
0,176
0,202
0,538
0,548
0,680
0,818

Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Oui

Oui

Oui

Oui

Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Oui

Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Oui

Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Oui

Non
Non
Non
Non
Non
Non

Non



Gs666 vs Gs6718 13,400 0,019 1,990 0,985 Non

Gs666 vs Gs659 4,000 0,006 1,990 0,996 Non
Gs659 vs Tnégatif 2014,200 2,782 1,990 0,007 Oui
Gs659 vs Gs6722 1068,600 1,476 1,990 0,144 Non
Gs659 vs Gs6522 984,000 1,359 1,990 0,178 Non
Gs659 vs Gs663 927,200 1,281 1,990 0,204 Non
Gs659 vs Gs6713 443,600 0,613 1,990 0,542 Non
Gs659 vs Gs661 432,800 0,598 1,990 0,552 Non
Gs659 vs Gs111 295,800 0,409 1,990 0,684 Non
Gs659 vs Gs6515 162,800 0,225 1,990 0,823 Non
Gs659 vs Gs6718 9,400 0,013 1,990 0,990 Non
Gs6718 vs Tnégatif 2004,800 2,769 1,990 0,007 Oui
Gs6718 vs Gs6722 1059,200 1,463 1,990 0,147 Non
Gs6718 vs Gs6522 974,600 1,346 1,990 0,182 Non
Gs6718 vs Gs663 917,800 1,268 1,990 0,209 Non
Gs6718 vs Gs6713 434,200 0,600 1,990 0,550 Non
Gs6718 vs Gs661 423,400 0,585 1,990 0,560 Non
Gs6718 vs Gs111 286,400 0,396 1,990 0,693 Non
Gs6718 vs Gs6515 153,400 0,212 1,990 0,833 Non
Gs6515 vs Tnégatif 1851,400 2,557 1,990 0,012 Oui
Gs6515 vs Gs6722 905,800 1,251 1,990 0,215 Non
Gs6515 vs Gs6522 821,200 1,134 1,990 0,260 Non
Gs6515 vs Gs663 764,400 1,056 1,990 0,294 Non
Gs6515 vs Gs6713 280,800 0,388 1,990 0,699 Non
Gs6515 vs Gs661 270,000 0,373 1,990 0.710 Non
Gs6515 vs Gs111 133,000 0,184 1,990 0,855 Non
Gs111 vs Tnégatif 1718,400 2,373 1,990 0,020 Oui
Gs111 vs Gs6722 772,800 1,067 1,990 0,289 Non
Gs111 vs Gs6522 688,200 0,951 1,990 0,345 Non
Gs111 vs Gs663 631,400 0,872 1,990 0,386 Non
Gs111 vs Gs6713 147,800 0,204 1,990 0,839 Non
Gs111 vs Gs661 137,000 0,189 1,990 0,850 Non
Gs661 vs Tnégatif 1581,400 2,184 1,990 0,032 Oui
Gs661 vs Gs6722 635,800 0,878 1,990 0,382 Non
Gs661 vs Gs6522 551,200 0,761 1,990 0,449 Non
Gs661 vs Gs663 494,400 0,683 1,990 0,497 Non
Gs661 vs Gs6713 10,800 0,015 1,990 0,988 Non
Gs6713 vs Tnégatif 1570,600 2,169 1,990 0,033 Oui
Gs6713 vs Gs6722 625,000 0,863 1,990 0,391 Non
Gs6713 vs Gs6522 540,400 0,746 1,990 0,458 Non
Gs6713 vs Gs663 483,600 0,668 1,990 0,506 Non
Gs663 vs Tnégatif 1087,000 1,501 1,990 0,137 Non
Gs663 vs Gs6722 141,400 0,195 1,990 0,846 Non
Gs663 vs Gs6522 56,800 0,078 1,990 0,938 Non
Gs6522 vs Tnégatif 1030,200 1,423 1,990 0,159 Non
Gs6522 vs Gs6722 84,600 0,117 1,990 0,907 Non
Gs6722 vs Tnégatif 945,600 1,306 1,990 0,195 Non
Contraste Différence Différence standardisée Valeur critique Pr > Diff Significatif

Gs656 vs Tnégatif 3728,800 5,150 3,665 0,000 Oui



Gs656 vs Gs6722
Gs656 vs Gs6522
Gs656 vs Gs663
Gs656 vs Gs6713
Gs656 vs Gs661
Gs656 vs Gs111
Gs656 vs Gs6515
Gs656 vs Gs6718
Gs656 vs Gs659
Gs656 vs Gs666
Gs656 vs Gs6720
Gs656 vs Gs6514
Gs656 vs Gs6516
Gs656 vs Gs6716
Gs656 vs Gs6719
Gs656 vs Gs675
Gs656 vs 1400t
Gs656 vs Gs6620
Gs6620 vs Tnégatif
Gs6620 vs Gs6722
Gs6620 vs Gs6522
Gs6620 vs Gs663
Gs6620 vs Gs6713
Gs6620 vs Gs661
Gs6620 vs Gs111
Gs6620 vs Gs6515
Gs6620 vs Gs6718
Gs6620 vs Gs659
Gs6620 vs Gs666
Gs6620 vs Gs6720
Gs6620 vs Gs6514
Gs6620 vs Gs6516
Gs6620 vs Gs6716
Gs6620 vs Gs6719
Gs6620 vs Gs675
Gs6620 vs 1400t
1400t vs Tnégatif
1400t vs Gs6722
1400t vs Gs6522
1400t vs Gs663
1400t vs Gs6713
1400t vs Gs661
1400t vs Gs111
1400t vs Gs6515
1400t vs Gs6718
1400t vs Gs659
1400t vs Gs666
1400t vs Gs6720
1400t vs Gs6514
1400t vs Gs6516
1400t vs Gs6716
1400t vs Gs6719
1400t vs Gs675

2783,200
2698,600
2641,800
2158,200
2147,400
2010,400
1877,400
1724,000
1714,600
1710,600
1455,200
1422,400
957,400
911,800
899,600
664,400
605,400
588,000
3140,800
2195,200
2110,600
2053,800
1570,200
1559,400
1422,400
1289,400
1136,000
1126,600
1122,600
867,200
834,400
369,400
323,800
311,600
76,400
17,400
3123,400
2177,800
2093,200
2036,400
1552,800
1542,000
1405,000
1272,000
1118,600
1109,200
1105,200
849,800
817,000
352,000
306,400
294,200
59,000

3,844
3,727
3,649
2,981
2,966
2,777
2,593
2,381
2,368
2,363
2,010
1,965
1,322
1,259
1,243
0,918
0,836
0,812
4,338
3,032
2,915
2,837
2,169
2,154
1,965
1,781
1,569
1,556
1,551
1,198
1,152
0,510
0,447
0,430
0,106
0,024
4314
3,008
2,891
2,813
2,145
2,130
1,941
1,757
1,545
1,532
1,526
1,174
1,128
0,486
0,423
0,406
0,081

3,636
3,605
3,573
3,537

3,636
3,605

3,605
3,573

0,027
0,035
0,040
0,201

0,005
0,211

0,005
0,206

Oui

Oui

Oui

Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Oui

Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Oui

Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non

Non



Gs675 vs Tnégatif
Gs675 vs Gs6722
Gs675 vs Gs6522
Gs675 vs Gs663
Gs675 vs Gs6713
Gs675 vs Gs661
Gs675 vs Gs111
Gs675 vs Gs6515
Gs675 vs Gs6718
Gs675 vs Gs659
Gs675 vs Gs666
Gs675 vs Gs6720
Gs675 vs Gs6514
Gs675 vs Gs6516
Gs675 vs Gs6716
Gs675 vs Gs6719

Gs6719 vs Tnégatif

Gs6719 vs Gs6722
Gs6719 vs Gs6522
Gs6719 vs Gs663
Gs6719 vs Gs6713
Gs6719 vs Gs661
Gs6719 vs Gs111
Gs6719 vs Gs6515
Gs6719 vs Gs6718
Gs6719 vs Gs659
Gs6719 vs Gs666
Gs6719 vs Gs6720
Gs6719 vs Gs6514
Gs6719 vs Gs6516

Gs6716 vs Tnégatif

3064,400
2118,800
2034,200
1977,400
1493,800
1483,000
1346,000
1213,000
1059,600
1050,200
1046,200
790,800
758,000
293,000
247,400
235,200
2829,200
1883,600
1799,000
1742,200
1258,600
1247,800
1110,800
977,800
824,400
815,000
811,000
555,600
522,800
57,800
2817,000

4,232
2,926
2,810
2,731
2,063
2,048
1,859
1,675
1,464
1,451
1,445
1,092
1,047
0,405
0,342
0,325
3,908
2,602
2,485
2,406
1,738
1,723
1,534
1,351
1,139
1,126
1,120
0,767
0,722
0,080
3,891

3,573
3,537

3,537
3,500

3,500

0,006
0,226

0,017
0,385

0,016

Oui

Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Oui

Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non
Non

Oui
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Abstract Genista saharae is an indigenous shrub legume that
spontaneously grows in the northeastern Algerian Sahara. It is
known for efficient dune fixation and soil preservation against
desertification, due to its drought tolerance and its contribution
to sustainable nitrogen resources implemented by biological
N,-fixation. In this study, the root nodule bacteria of
G. saharae were investigated using phenotypic and phyloge-
netic characterization. A total of 57 rhizobial strains were
isolated from nodules from several sites in the hyper-arid
region of Metlili and Taibet (east Septentrional Sahara). They
all nodulate G. saharae species but they differed in their sym-
biotic efficiency and effectiveness. The genetic diversity was
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assessed by sequencing three housekeeping genes (afpD, recA
and 16S rRNA). The majority of isolates (81 %) belonged to
the genus Ensifer (previously Sinorhizobium), represented
mainly by the species Ensifer meliloti. The next most abundant
genera were Neorhizobium (17 %) with 3 different species:
N. alkalisoli, N. galegae and N. huautlense and
Mesorhizobium (1.75 %) represented by the species
M. camelthorni. Most of the isolated strains tolerated up to
4 % (w/v) NaCl and grew at 45 °C. This study is the first report
on the characterization of G. saharae microsymbionts in the
Algerian Sahara.

Keywords Rhizobial diversity - Spontaneous legume -
Genista saharae - N»-fixation - Housekeeping genes -
Algerian Sahara

1 Introduction

The Algerian Sahara is one of the driest and hottest regions in
the world. It covers more than 2 million square kilometers; the
hyper-arid bioclimatic zone covers 89.5 % of the surface and
the arid and semi-arid parts 4.78 and 4.12 %, respectively
(Nedjraoui 2001). In addition, soil properties are a limiting
factor for plant growth as they are usually sandy, saline, shal-
low and poor in nutritive elements. Despite severe edapho-
climatic conditions, these regions exhibit a floristic richness
of highly adapted plants (Le Houérou 1990, 1997; Ozenda
1991; Quezel 1978). Among these, plants of the Fabaceae
family play a key role for the sustainability of this natural
ecosystem (Brockwell et al. 2005). The shrubby species
Genista saharae, endemic to the Sahara, is one of these spon-
taneous legumes perfectly adapted to the adverse Saharan
edapho-climatic conditions, efficiently contributing to dune
fixation and to dromedary’s forage feed (Chehma et al.
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2010; Meriane and Kaabache 2012). In general, legumes as-
sociate with soil rhizobial bacteria to establish a nitrogen-
fixing symbiosis. During these specific interactions, rhizobia
induce nodule formation on plant roots and/or shoots. Inside
the nodule, they fix dinitrogen to the benefit of the plant
(Udvardi and Poole 2013). Rhizobial bacteria belong to two
subclasses Alpha- and Beta-proteobacteria that encompass 8§
families, more than 15 genera and 120 species (Mousavi et al.
2014; Rivas et al. 2009; http://www.bacterio.net/).

It has long been reported that symbiotic nitrogen fixa-
tion efficiency is dependent on the microsymbiont.
Mahdhi et al. (2007) reported that G. saharae shrubs in
the infra-arid region of Tunisia are associated with several
rhizobial species within the genera Ensifer (75 %),
Rhizobium (10 %) and Phyllobacterium (15 %). But so
far, there is no report on genetic diversity and symbiotic
performance of the rhizobia associated with G. saharae in
the Algerian Sahara. Recent reports recommended house-
keeping gene Multi-Locus Sequence Analysis (MLSA)
for more robust phylogenetic assessment of rhizobia
(Martens et al. 2007, 2008; Maynaud et al. 2012;
Merabet et al. 2010). Among useful genes, recd encodes
some of the proteins of the DNA recombination and repair
system (Cox 2003; Lloyd and Sharp 1993), and generally
bacterial rec4 gene phylogenies are consistent with the
corresponding 16S rRNA gene phylogenies (Gaunt et al.
2001; Ghosh and Roy 2006; Martens et al. 2007). The
atpD gene is a ubiquitous and conserved gene encoding
the beta subunit of membrane ATP synthase, which is
essential for energy production (Gaunt et al. 2001).

The main objective of this study is to describe the isolation
and characterization of rhizobia from G. saharae growing in
four sites, within a distance of 400 km inside the hyper arid
zone of the Algerian Sahara. Furthermore, the sequence anal-
ysis of three housekeeping genes (atpD, recA and 16S TRNA)
was performed to determine their phylogenetic position. The
isolated strains were also tested for their symbiotic efficiency
with plants, and their temperature and NaCl tolerances.

2 Materials and methods
2.1 Physicochemical characteristics of sampling sites

Soil samples were collected from four sites in the northeastern
Algerian Sahara (Table S1) during years 2010 and 2012. Soil
was sampled near the root of G. saharae at a 10-20 cm depth.
Soil samples were analyzed physico-chemically after wa-
ter extraction 1:5 (w/v) for pH, electrical conductivity,
phosphorus, potassium, magnesium, calcium, sodium,
and sulfate content, and after mineralization (Kjeldahl)
for nitrogen and organic carbon content.

@ Springer

2.2 Bacterial trapping and isolation

Seeds of G. saharae used for both trapping and nodula-
tion tests were collected in bulk from the same Saharan
sites where soils were sampled (Table S1). Seeds were
surface-sterilized in calcium hydrochloride (3 %) for
5 min, rinsed with sterile distilled water (5 times) and
scarified. Sterile seeds were transferred onto sterile
water-agar Petri plates and left for 48 h at 4 °C followed
by 48 h at 21 °C for germination. Seedlings were then
transferred into tubes containing sterile calcined
attapulgite (Oil Dri US Special, Damolin, Denmark),
40 mL nitrogen-free mineral nutrient solution (Bertrand
et al. 2000), and 2—-3 cm of test soil sample on top of the
clay granules. Plants were grown under continuous light
(20 W/m?) at 28 °C. After 7 weeks-incubation at 21 °C,
plants were harvested and examined for nodules. Nodules
present on plant roots were harvested, surface-sterilized
with 300 pL of calcium hydrochloride (3 %) for 2 min,
rinsed with distilled water (5 times) and then individually
crushed in 50 pL of sterile distilled water. The resulting
suspension was streaked on Yeast Extract Mannitol
(YEM) agar plates (Vincent 1970), and incubated at
28 °C under aerobic conditions. Colonies appeared after
variable periods of time and were checked for purity by
repeated streaking on YEM agar. All isolated strains were
preserved in 50 % glycerol (v/v) at =80 °C.

2.3 DNA purification and gene fragment sequencing

Genomic DNA was extracted and purified according to a stan-
dard phenol-chloroform extraction procedure (Chen and Kuo
1993) and stored at —20 °C. Near full-length 16S rRNA gene
sequences were amplified by PCR using primer pairs 27/
15251 (Wawrik et al. 2005) and the settings: 5 min at 96 °C
followed by 35 cycles at 96 °C for 30 s; 57 °C for 30 s, 72 °C
for 2 min; and final extension at 72 °C for 7 min. PCR ampli-
fications of two other housekeeping gene fragments were
performed using primer pairs 63f/504r for the rec4 gene
(Gaunt et al. 2001) and 352f/871r for the atpD gene
(Martens et al. 2008). PCR conditions were similar to the
16S rRNA gene for the atpD gene with a slight modification
of the final extension step (30 s at 72 °C). All PCR amplifica-
tions were performed with 7ag polymerase (Invitrogen).
Negative control (water milliQ) and positive control (DNA
of strain ORS 1400") were included in this experiment.

PCR products were run on 1 % agarose gels stained with
ethidium bromide. Furthermore, 14 regularly spaced bands
from 200 to 10 000 bp (Smart Ladder, Eurogentec) were used
as DNA markers for gels. The corresponding DNA bands
were purified from gel using Qiagen kit and sent for sequenc-
ing to GenoScreen Company (Lille, France).
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2.4 Phylogenetic analyses

The nucleotide sequences were aligned using ClustalX 1.83
(Thompson et al. 1997), and alignments were manually opti-
mized using GeneDoc 2.7 (Nicholas and Nicholas 1997).
Identical sequences were grouped with Mothur v.1.4.0 soft-
ware (Schloss et al. 2009) to determine representative ones
defined by a unique sequence obtained in our dataset.
Phylogenetic trees were inferred by the neighbour-joining
(NJ) method using Kimura 2 parameter distances with Mega
5 (Tamura et al. 2011) for 16S rRNA sequences and the
maximum likelihood (ML) method using General Time
Reversible model (GTR) for rec4 and atpD sequences.
Bootstrap analyses were performed using 1000 pseudo
replications.

2.5 Bacterial phenotypic characterization
2.5.1 Nodulation and fixation tests

Representatives of the new isolates and Ensifer garamanticus
reference strain ORS1400" were tested for nodulation on
G. saharae. Seeds, previously scarified and sterilized, were
placed on Petri dishes containing 10 % agar and were kept
at 4 °C for 48 h, before transfer to a growth chamber (in the
dark, temperature 22 °C day and 15 °C night). One week after
sowing, seedlings were transplanted in glass tubes filled with
sterile calcined attapulgite (Oil Dri US Special, Damolin,
Denmark) supplemented with 40 mL mineral nutritive solu-
tion with no nitrogen source (Bertrand et al. 2000). Each tube
was inoculated with one mL rhizobial suspension (about 10°
cells/mL) from an early-stationary-phase culture. Un-
inoculated plants were included as controls. Ten plant repli-
cates were prepared for each treatment. All plants were grown
in a growth chamber under a 14 h day/10 h night cycle. The
temperature was 22 °C (day) and 15 °C (night). Plants were
harvested 42 days after inoculation.

2.5.2 Resistance to temperature and salt tolerance

Newly isolated strains were examined for growth over a range
of temperatures (28, 40, 42 and 45 °C) and NaCl concentra-
tions (0, 1, 2, 3 and 4 %); the experiments were repeated at
least twice, including three replicates. Pre-cultures of the test
strains were grown and kept for a maximum of 16 days before
use. A volume of the preculture was adjusted to an optical
density (OD) (600 nm) of 0.5; 10 puL. was used to inoculate
150 uL of liquid YEM placed in 96 well microplates. The
microplates were then incubated at 28, 40, 42 and 45 °C on
an orbital shaker (150 rpm). Bacterial growth was monitored
by recording the OD (600 nm) by using a spectrophotometer
(TECAN Infinite M200). Reference strains E. garamanticus

ORS 14007, E. meliloti ORS 665" and R. etli CFN42" were
included. Three replicates were performed for each test.

3 Results
3.1 Samples localization, climatic and soil characteristics

The mean air temperature range was similar at the four sites
(3-45 °C), the physical and chemical properties of soil at
10-20 cm depth near G. saharae roots were recorded.
Table S1 presents the soil characteristics at the four sam-
pling sites. The soil pHs were slightly alkaline and ranged
from 8.6 to 8.9; soil textures were sandy (between 55.9
and 95.8 %) coarse sand with very low clay and silt con-
tent (0.02 to 0.15 % and 0.06 to 0.23 %, respectively).
Soil nutrient levels were very poor, especially macro ele-
ments P (3.02 ppm) and total nitrogen (5 to 7 ppm).
Organic matter content was very low in all analyzed soil
samples (0.02 to 0.1 %).

3.2 Isolation of rhizobia nodulating G. saharae
from Algerian Saharan soil

Nodules were collected after G. saharae plant-trapping
from soil samples from geographically distant sites in
the hyper-arid zone of Algeria. Three to four nodules
were obtained per plant. The nodules were associated
with primary and secondary roots and their red-brown
color suggested that the isolates were effective at Nj-
fixation. Their shape was globular, sometimes elongated
or multilobe with smooth surfaces. From these
G. saharae nodules, a total of 57 rhizobial isolates were
obtained (isolate list is given in Table 1). Isolate colo-
nies growing on YEM agar medium were 1-3 mm in
diameter after 2—3 days of incubation except for isolate
Gs663 which grew very slowly (15 days). Five isolates
were mucous, resulting in confluent growth, whereas the
others were not.

3.3 PCR-amplified recA4, atpD and 16S rRNA gene
sequence analysis of G. saharae nodule isolates

The sequences obtained from PCR-amplified housekeeping
genes (atpD and recA), of 57 G. saharae nodule isolates, were
about 500 bp long. The 16S rRNA sequences (about 1500 bp)
were amplified from 35 isolates selected from the clusters of
isolates defined by a#pD and recA phylogenies. After blasting
the sequences against the NCBI database (http:/blast.ncbi.
nlm.nih.gov/), the result indicated that newly isolated strains
belonged to three genera: Ensifer (previously Sinorhizobium),
Neorhizobium and Mesorhizobium (Table 1). The length of
the aligned sequences used for the phylogenetic analyses were
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387 bp, 341 and 1298 bp for the atpD, recA and 16S rRNA,
respectively.

3.3.1 recA and atpD gene phylogenies

The phylogenetic trees based on the rec4 and atpD gene se-
quences (Figs. S1 and S2) supported clades for Neorhizobium,
Ensifer and Mesorhizobium. Ensifer was most prevalent
among the isolates, with 46 isolates forming 3 groups close
to E. meliloti LMG6133" with 98-99 % similarity in the rec4
tree (Fig. S1). The atpD sequence-based phylogeny confirmed
these results, there were 3 groups close to E. meliloti
LMG6133" with 99 at 100 % similarity except for isolate
Gs6515 with was less closely related with only 96 % similar-
ity in the atpD tree (Fig. S2). Ten isolates were Neorhizobium,
6 of which group close to Neorhizobium huautlense
LMG18254" (98 % similarity); 3 isolates are closely related
to Neorhizobium galegae LMG6214" (99 % similarity) and
one isolate (Gs6514) is close to Neorhizobium alkalisoli
(97 % similarity). In the rec4 phylogenetic tree (Fig. 1) the
same clustering was observed near the type strains, but two
strains (Gs6617 and Gs6623) grouped near Neorhizobium
huautlense LMG18254" at lower similarity values than in
the atpD gene tree (95 and 97 %) (Table 1). Three strains
(Gs675, Gs6619 and Gs6623) are closely related to
N. galegae LMG6214" at 91 % similarity. Similar to atpD
tree, isolate Gs6514 groups near Neorhizobium alkalisoli
CCBAU01393", but at lower similarity (95 %). The unique
Mesorhizobium new strain (Gs663) is the closest neighbour of
M. camelthorni type strain with 97 and 98 % similarity for
atpD and recA, respectively.

3.3.2 Analysis of concatenated recA and atpD genes

The phylogenetic tree of concatenated partial atpD and recA
genes was constructed. The length of the aligned sequences
used for the phylogenetic analyses was 684 bp. The sequences
were from G. sahrae isolates and references species. The phy-
logenetic placement of the isolate on the tree generated from
combined analysis (Fig. 1) is, generally, in agreement with
that of the individual gene trees (Fig. S1 and S2). Thus, the
test isolates within each of the 57 designated genospecies were
robustly and distinctly (as supported by high bootstrap values)
confirmed three distinct clusters clearly separating three
genera (Neorhizobium, Ensifer and Mesorhizobium) obtained
with the individual trees. Cluster I was the genus
Neorhizobium (bootstrap of 91 %) and had three well-
supported sub-clusters (bootstrap of 100 %) consisting of
Neorhizobium huautlense LMG18254T and six isolates, one
isolate near Neorhizobium alkalisoli CCBAU01393" (boot-
strap of 97 %) and three isolates closely related to
N. galegae LMG6214" (bootstrap of 87 %). Genus Ensifer
(bootstrap of 99 %) was cluster II and included six isolates

from G. sahare that were closely related to the reference
strains E. meliloti LMG6133" and E. kummerowiae
CCBAU71714". Cluster III (bootstrap of 100 %) was the ge-
nus Mezorhizobium. It consisted of theunique isolate
Gs663and the reference species M. camelthorni and
M. alhagi CCNWXJ122",

3.3.3 16S rRNA gene based phylogeny

The phylogenetic tree based on 16S rRNA gene se-
quences of 35 G. saharae strains and reference sequences
is presented in Fig. 2. It supported clades for
Neorhizobium, Ensifer and Mesorhizobium. The isolates
group into 3 main clusters, consistent with those found
in the recA and atpD phylogenetic representations
(fig S1 and S2). The first one belongs to the Ensifer genus
(24 isolates) close to E. meliloti LMG6133" forming 3
groups with high similarity values 99.6, 99.8 and 100 %
(Table 1). The second cluster includes ten G. saharae de-
rived isolates in the Neorhizobium group with 7 strains
close to N. huautlense SO2" with high similarity values
(99.6-100 %) and 3 strains closely related to N. vignae
CCBAU05176" with 99.7 % similarity (Table 1). The
third cluster encompasses a unique isolate (Gs663) affili-
ated with Mesorhizobium and closely related to
M. camelthorni CNWXJ404" with the high similarity of
99.9 % (Table 1).

3.4 Infectivity and nitrogen fixation properties

Representative strains recovered from G. saharae were
evaluated for their symbiotic potential including the ref-
erence strain Ensifer garamanticus ORS1400" (Zakhia
et al. 2004); all nodulate and fix nitrogen on G. saharae
(Table S2). Ensifer isolates resulted in significant
(P<0.0001) higher nodule numbers per plant. Among
them, the isolate Gs6615 shows the highest mean number
of nodules (11.8+0.75). Highest nodule dry biomass was
obtained with Neorhizobium sp. Gs675 which produced
few but large nodules (7.8 +0.8 nodules per plant).
Aerial plant biomass indicated that Ensifer sp. strain
Gs656 was the most effective with 4.94+1.00 (nodule
dry biomass) and 22.92+1.46 plant height (P<0.0001)
and total biomass (9.12 mg). Comparatively low biomass
values obtained for negative control plants indicate the
N,-fixation efficiency of Genista isolates.

ANOVA analysis of aerial plant biomass data, used as an
indicator of N,-fixation effectiveness, results in 4 groups with
high significance (P<0.0001): [Gs656]; [Gs6516, Gs6620,
ORS1400", Gs675, Gs6716, Gs6719]; [Gs111, Gs659,
Gs6514, Gs6515, Gs661, Gs666, Gs6713, Gs6718, Gs6720]
and [Gs6522, Gs663, Gs6722] The composition of the groups
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Fig. 1 Maximum-likelihood phylogenetic tree based on concatenated
atpD and recA gene sequences, showing the relationships between
isolates from Genista saharae and reference strains. The analysis was
based on 684 bp. the significance of each branch is indicated by a
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genospecies defined in the present study
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Fig. 2 Neighbour-joining phylogenetic tree based on 16S rRNA gene
sequences, showing the relationships between isolates from Genista
saharae and reference strains. The analysis was based on 1267 bp.
Genbank accession numbers are given beside the strain numbers and the
significance of each branch is indicated by a bootstrap value (above 50 %)
calculated for 1000 subsets. The scale bar represents the number of
nucleotide substitutions per 100 nucleotides. New Genista saharae
nodule isolates are shown in bold. The accession numbers for this gene

shows phenotypic diversity of nodulation attributes between
Genista isolates.

3.5 Resistance to temperature and salt tolerance

Genista saharae thizobial isolates were tested for growth
at different temperatures and NaCl concentrations

-B. japonicum LMG6138T (X66024)

in GenBank are: strain Gs111 representative to Gs652-54, Gs658, Gs6515-
16, Gs6518, Gs6520, Gs6616, Gs6620, Gs6712-14(KR002728); strain
Gs6522 representative to Gs652, Gs656 Gs676, Gs677,
Gs6615(KR002731); strain Gs668 representative to Gs659, Gs661,
Gs717 (KR002732); strain Gs666 representative to Gs6617, Gs6622-23,
Gs674, Gs6710 (KR002736); strain Gs675 representative to Gs6619,
Gs6621(KR002734); Gs6514 (KR002735); Gs663 (KR002737)

(Table 2). Of 22 isolates tested, two grew up to 40 °C,
11 up to 42 °C and 4 up to 45 °C. All strains tolerated
1 % NaCl for growth, except for Ensifer sp. isolate
Gs6721. Neorhizobium sp. isolate Gs675 did not grow at
2 % NaCl. The other isolates were salt tolerant up to 4 %
NaCl, except two Ensifer strains (Gs6515 and Gs6521).
The type strains Ensifer meliloti LMG6133" and
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Table 2 Growth conditions (temperature and salinity) among isolates from Genista saharae and reference strains

Isolates Growth at/with®

40 °C 42 °C

45 °C

1 % NaCl 2 % NaCl 3 % NaCl 4 % NaCl

Gslll

Gs656

Gs659

Gs661

Gs663

Gs666

Gs668

Gs671

Gs675

Gs676

Gs6515

Gs6516

Gs6521

Gs6518

Gs6522

Gs6622

Gs6623

Gs6712

Gs6713

Gs6717

Gs6720

Gs6721

E. garamanticus ORS1400"
E. meliloti LMG6133" (ORS6657)
Rhizobium etli CFN42T (USDA9032)

+ + + + o+ o+ o+ o+ o+ o+ o+
+ + + + o+ o+ o+

I+ + + + + + +
I+ o+

T S S S
+ o+ + o+ o+ + o+ o+
+ o+ o+ o+ o+ o+ o+

S S s T T e s S S S SR
S T T e T

+ o+ o+ o+ o+ o+ o+
+ o+ + + + o+ +

+ + +

+: positive; —: negative; ND not determined

Rhizobium etli CEN42" showed lower salt tolerance than
most isolates, and the R. etli strain was susceptible to high
temperatures.

4 Discussion

The present study brings information on under-documented
legume-rhizobia interactions in the natural environment of
the Algerian Sahara, which is characterized by high thermal
amplitudes and low rainfall. Soil data revealed a light texture
and very low levels of nutritients, confirming severe ecologi-
cal conditions for living organisms. However, we recovered
57 isolates able to nodulate and fix atmospheric nitrogen with
G. saharae, a legume involved in dune fixation and contrib-
uting to ecological equilibrium in the Saharan ecosystem. This
data is evidence of the presence of nodulate leguminous plants
adapted to natural extremes in the upper soil strata. The char-
acterization of the isolates based on recA, atpD and 16S rRNA
gene sequence analyses supported their affiliation to three

@ Springer

phylogenetic groups (Neorhizobium, Sinorhizobium and
Mesorhizobium). In their majority (more than 80 %) these
isolates belong to Ensifer (previously Sinorhizobium) close
to type strain E. meliloti LMG6133", 10 isolates grouped in
Neorhizobium in the vicinity of N. galegae LMG6214" and
N. alkalisoli CCBAU01393". Only one isolate belonged to the
Mesorhizobium, branch near M. camelthorni CCNWXJ404™,
In previous reports, Bradyrhizobia related strains were found
to be the only bacteria in the root nodules of Genista species
growing in Europe (Fernando and Jesus 1998; Kalita and
Malek 2004; Rivas et al. 2009). Only one study (Mahdhi
et al. 2007) found that Genista saharae from the infra-arid
region of Tunisia were nodulated by Ensifer and Rhizobium.

This study is the first report describing the genetic diversity
of nodule-endophytic bacteria isolated from G. saharae
shrubs growing in the extreme ecological conditions which
are prevalent in Saharan regions of Algeria. This might indi-
cate that the 57 isolates identified as originating from
G. saharae in the present study enlarged the host range of 5
reference species (E. meliloti LMG6133", N. galegae
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LMG6214", N. huautlense LMG18254" and N. alkalisoli
CCBAUO01393" and M. camelthorni CCNWXJ404"). The
group defined as E. meliloti has often been considered a
rhizobial species with a host range limited to species in the
genera Medicago, Melilotus and Trigonella (Szeto et al.
1984). However, a novel biovar of E. meliloti effectively
nodulating Phaseolus vulgaris has been isolated in Tunisia
(Mnasri et al. 2007). Species in the Neorhizobium genus have
recently been phylogenetically classified and named by
Mousavi et al. (2014) which reported that several
Neorhizobium species (N. galegae, N. huautlense, N. vignae
and N. alkalisoli) isolated from diverse shrub species found in
infra-arid regions of Tunisia (Zakhia et al. 2004). The genus
Mesorhizobium, represented by one strain in this study,
nodulates the roots of the legume Alhagi sparsifolia in arid
zones of China (Chen et al. 2011).

Phenotypically, the root nodules formed by all the iso-
lates were morphologically similar but they differed in
their symbiotic efficiency and effectiveness. The strains
also show phenotypic diversity in symbiotic attributes.
This work shows that indigenous Saharan rhizobia are
well adapted to tolerate high temperatures (up 45 °C)
and salinity (up 4 %). Temperature adaptation and salt
tolerance by root-nodule bacteria have been documented
and confirmed by many studies performed in similar re-
gions (Amrani et al. 2010; Berrada et al. 2012; Karanja
and Wood 1988; Rejili et al. 2012; Sharma et al. 2013;
Zahran 1999).

This genetic and phenotypic diversity permits G. saharae
shrubs to adapt to several edapho-climatic conditions (time
and space). Three isolates with low sequence similarity to
the known species of N. galegae are likely novel species in
this genus. Consequently this study must be following by
DNA-DNA hybridization with corresponding type strains to
determine with precision the species identity and testing of all
strains for their ability to grow in extreme conditions.
Moreover, testing these isolates on other leguminous species
is required to study their host range.
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