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Résumé  

La pollution du sol par les métaux lourds, est l’un des problèmes majeurs qui touche 

l’environnement, elle est due principalement aux activités industrielles et agricoles. Cette 

pollution chimique menace l’écosystème et la diversité biologique, notamment les activités 

microbiennes. Les bactéries  conçu  naturellement un arsenal génétique accompagné de 

mécanismes de résistances aux métaux lourds, telles que : la séquestration, les systèmes 

d’efflux, la conversion enzymatique. Ces mécanismes microbiologiques peuvent être 

exploités  dans la bioremédiation. Cette dernière est considérée comme une technique durable 

et respectueuse de l’environnement, préservant notre environnement et la santé des êtres 

vivants. 

Les objectifs de cette étude, réalisée in silico,  est de connaitre les principaux 

mécanismes de résistances aux métaux lourds chez les bactéries du sol : Pseudomonas putida, 

Cupriavidus metallidurans et Bacillus ceureus. Il en ressort que les mécanismes de résistance 

bactérienne face aux métaux lourds sont codés par plusieurs gènes, dont les principaux sont 

cadA pour la résistance au cadmium, czcA qui code pour la résistance aux Cobalt (Co), au 

Zinc (Zn) et au Cadmium (Cd). 

 

Mots clés : Pollution, sol, métaux lourds, bactéries gènes, résistance, bioremédiation. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

Abstract  

 Heavy metals soil pollution is one of the major environmental problems, mainly due 

to industrial and agricultural activities. This chemical pollution threatens the ecosystem and 

biological diversity, including microbial activities. Bacteria, naturally, present a genetic 

arsenal accompanied by mechanisms of resistance to heavy metals, such as: sequestration, 

efflux systems, enzymatic conversion. These microbiological mechanisms can be exploited in 

bioremediation. witch is considered a sustainable and environmentally friendly technique, 

preserving our environment and the health of living beings. 

The objectives of this study, carried out in silico, is to know the main mechanisms of 

resistance to heavy metals in soil bacteria: Pseudomonas putida, Cupriavidus metallidurans 

and Bacillus ceureus. It emerges that the mechanisms of bacterial resistance to heavy metals 

are encoded by several genes, the main ones being cadA for resistance to cadmium(Cd), czcA 

which codes for resistance to Cobalt (Co), Zinc (Zn) and Cadmium (Cd). 

 

Keywords: Pollution, soil, heavy metals, bacteria genes, resistance, bioremediation. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 ملخص 

ويرجع ذلك أساسًا إلى الأنشطة الصناعية والزراعية. هذا  الرئيسية،يعد تلوث التربة بالمعادن الثقيلة من المشكلات البيئية 

،  حالهاالتلوث الكيميائي يهدد النظام البيئي والتنوع البيولوجي ، بما في ذلك الأنشطة الميكروبية. تمثل البكتيريا ، بطبيعة 

التحويل الأنزيمي. يمكن استغلال ترسانة وراثية مصحوبة بآليات مقاومة المعادن الثقيلة ، مثل: العزل ، وأنظمة التدفق ، و

هذه الآليات الميكروبيولوجية في المعالجة الحيوية. يعتبر هذا الأخير أسلوبًا مستدامًا وصديقاً للبيئة ، يحافظ على بيئتنا 

.وصحة الكائنات الحية  

 بةلة في بكتيريا الترلمعادن الثقيإلى معرفة الآليات الرئيسية لمقاومة ا in silico تهدف هذه الدراسة التي أجريت 

Pseudomonas putida و Cupriavidus metallidurans و Bacillus ceureus.  يتضح أن آليات المقاومة

 يرمز لمقاومة الكوبالت  czcA ،   (Cd)لمقاومة الكادميوم cadA البكتيرية للمعادن الثقيلة مشفرة بعدة جينات ، أهمها

(Co) والزنك (Zn) والكادميوم. (Cd) 

 

.معالجة حيويةالمقاومة ، الثقيلة ، جينات بكتيرية ، المعادن التربة ، التلوث ، ال الكلمات المفتاحية:  
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Introduction  

 

Le sol abrite une large part de la biodiversité terrestre mais de nos jours, l’homme est 

devenu le premier responsable de sa pollution, par les retombées directe de son accélération 

effrénée pour son développement économique. Les activités agricoles, urbaines et 

industrielles sont l’origine de contaminations de l’environnement, par la libération de 

molécules non biodégradables, comme les métaux lourds dans les eaux et les sols.  

La contamination par les métaux lourds est un problème environnemental sérieux, car 

plus de 12% à 25% des terres agricoles sont déjà polluées par les métaux lourds dans le 

monde (Brian, 2013). Cette contamination dégrade la fertilité des sols et limite la productivité 

des plantes et menace la santé humaine. 

Les principaux métaux lourds émis dans l’environnement sont le zinc (Zn), le cuivre 

(Cu), le nickel (Ni), le plomb (Pb), le chrome (Cr), le sélénium (Se), l'arsenic (As), le mercure 

(Hg) et le cadmium (Cd). Le mercure, le plomb et le cadmium font l'objet d'une attention 

particulière, car ils sont très toxiques (effets sur le système nerveux) et ont une durée de vie 

très longue (Fabrégat, 2010). Donc la dépollution est nécessaire, mais les techniques 

classiques ne sont pas efficaces, en dépit de leurs couts qui sont très  couteux. A cette effet , le 

recours aux pratiques biotechnologiques de bioremédiation, nouvellement développées et 

adoptées, peut participer, même à titre partiel, dans l’atténuation des méfaits de la pollution 

chimique. 

La biorémediation est une technique qui utilise les organismes vivants pour la 

dépollution des sites contaminés. Parmi les types de biorémediation on a la biorémediation 

bactérienne qui consiste en l’utilisation de bactéries pour assainir les sols contaminés par les 

métaux lourds. Les bactéries interviennent dans de nombreux processus géochimiques, telles 

que la précipitation, la dissolution, la sorption ou l'accumulation d'éléments en traces 

métalliques, ce qui déjà facilité leur utilisation dans ce domaine. Les bactéries présentent 

naturellement des aptitudes leur permettant de mobiliser, d’immobiliser et / ou de transformer 

les métaux par des mécanismes spécifiques. 

Parmi ces bactéries, Cupriavidus metallidurans est considéré comme  modèle de 

résistance aux métaux lourds (Janssen et al., 2010),  aussi Pseudomenas putida et Bacillus 

ceureus grâce à leurs capacités de multirésistance (Cánovas et al., 2003 ). 

https://www.sciencedirect.com/topics/chemistry/soil-fertility
https://www-sciencedirect-com.sndl1.arn.dz/topics/earth-and-planetary-sciences/sorption
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En plus de réaliser une étude bibliographique sur la bioremédiation bactérienne face 

aux métaux lourds, à travers la recherche de publications et de travaux scientifiques dans ce 

domaine, le but de notre étude consiste aussi à réaliser une investigation in silico sur les gènes 

de  résistance aux métaux lourds pouvant exister chez ces bactéries du sol.  

L’analyse in silico est l’ensemble de méthodes, de logicielles, et d’application en ligne 

qui permettent de gérer, manipuler, et analyser des données biologiques, ainsi décrit 

l'identification des gènes dans les bases de données à l'aide de la bioinformatique. 

Actuellement il s’agit d’un moyen et de méthodes offrant des outils scientifiques 

indispensables aux biotechnologues (Gabriel, 2002).  

Dans notre travail, réalisé en ligne sur le site web de NCBI (National Center for 

Biotechnologie Information), (https://www.ncbi.nlm.nih.gov), l’intérêt porte sur les gènes : 

cadA  impliqué dans la translocation du Cadmium(Cd) et czcA impliqué dans la translocation 

du Cobalt (Co), du Zinc (Zn) et du Cadmium(Cd). 
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I : POLLUTION DES SOLS PAR LES METAUX  LOURDS   

1- Importance du sol   

C’est une matrice complexe formée par des morceaux de roches, des grains de 

différentes tailles (sables, limons, argiles), des restes de plantes et d’animaux morts. Les 

interstices entre ces éléments (pores) sont occupés par de l’eau et de l’air mais aussi par une 

multitude de micro-organismes qui y vivent (Brian, 2013). 

Le sol est un milieu vivant qui recèle une incroyable diversité et densité d’organismes. 

Plus précisément, 25% de la diversité actuellement décrite sur terre serait hébergée dans le 

sol. Cependant, celle-ci est encore largement méconnue du grand public (Brian, 2013). Il 

remplit beaucoup de fonctions essentielles à la vie, et qui dépendent souvent les unes des 

autres : 

 Le sol est une source de nutrition mondiale (Bliffert et Peraud, 2004). 

 Le sol est un filtre et un tampon qui permet d’avoir de l’eau potable et de réguler les 

inondations (Umme et al., 2016). 

 Le sol participe aux cycles de l’azote (N), du phosphore (P) et du potassium (K), 

éléments nécessaires au développement des plantes et des cultures (Umme et al., 

2016). 

 Le sol est un lieu de vie, riche en espèces et en êtres vivants. Ainsi la biodiversité 

souterraine est supérieure à celle qui se trouve en surface (Imtiaz et al., 2016). 

 Il est aussi le témoin de notre histoire (fouilles archéologiques) (Vodyanitskii, 2016). 

 Le sol est une ressource limitée (l’administration de l’environnement et de l’énergie, 

2020). 
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1.1  Sol et microorganismes 

Le sol héberge une très forte diversité d’organismes vivants, notamment les 

microorganismes, (Imtiaz et al., 2016), notamment les eucaryotes (champignons, algues et 

protozoaires) et les procaryotes (bactéries et cyanobactéries). Leur biodiversité est 

considérable ainsi que leur distribution qui est en fonction non seulement de la présence de 

substrats énergétiques (essentiellement des résidus végétaux) et d'éléments minéraux, mais 

aussi de nombreux facteurs physiques et chimiques caractérisant chaque sol, notamment la 

structure, l'aération, le pH, la température et la teneur en eau (Ghoreishi et al., 2017). 

Les microorganismes du sol assurent des fonctions clés dans la circulation du flux 

d’énergie et de la matière dans l'environnement comme : la biodégradation de la matière 

organique, la production de nutriments pour les plantes, la fixation de l’azote, la 

biodégradation des polluants, etc. (Hien et al., 2010).  

En outre, il a été démontré que la structure du sol est non seulement influencée par les 

constituants minéraux du sol mais aussi par la présence de micro-organismes qui favorisent la 

formation d'agrégats et de pores (Chesnokova et al., 2016). 

 

1.2 Bactéries du sol  

Le sol est considéré comme l’un des environnements les plus complexes de la 

biosphère et à ce titre, il est un réservoir majeur de la diversité microbienne, il abrite une 

variété d’espèces bactérienne de forte densité de l’ordre de 10 000 à 100 000 espèces 

bactériennes par gramme de sol (Akbar et Sultan, 2016). Les bactéries du sol ont plusieurs 

rôles environnementaux majeurs (Ritchie et Raina , 2016). : 

 La fixation du carbone et de l’azote atmosphérique et l’accumulation de nutriments 

dans les sols. 

  La décomposition de la matière organique, formant l’humus et libérant des 

nutriments disponibles pour les plantes. 

 La formation des associations symbiotiques avec les plantes comme les Rhizobiums 

qui forment des nodules fixateurs d’azote au niveau des racines des légumineuses. 

 Favorisant ainsi la croissance des plantes dans les sols pauvres en azote. 
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2- Pollution du sol  

La pollution du sol est indiqué par des concentrations élevé de composés chimiques 

potentiellement dangereux (métaux lourds, hydrocarbures, solvants halogénés, etc.) pour 

l’environnement et la santé des êtres vivants (Huamain et al., 1999). 

Les évènements climatiques tels que les crues, les tornades fréquentes, les tempêtes et 

les vents de haute vélocité, les pluies de forte intensité, et la sécheresse sont parmi les causes 

naturelles de dégradation de la qualité des sols (Fernández et al., 2018).  

L’origine anthropique de la dégradation du sol est due la plupart du temps aux diverses 

activités humaines (de l’agriculture aux industries) qui appauvrissent les sols en matières 

organiques, en éléments minéraux et en microorganismes, les transformant en sols pollués (Qi 

et al., 2015). A titre d’exemples, quelques  sources anthropiques de la dégradation des sols 

(figure 1) : 

 La déforestation et les incendies de forêts qui engendrent une perte de la couverture 

végétale et accélère l’érosion du sol (Wenyou et al., 2018) 

 La sur-urbanisation de sols à vocation agricole : les surfaces bétonnées qui couvrent le 

sol empêchent l’eau de pénétrer dans la terre et sans eau, aucune vie ne peut se 

développer (Shixue et al., 2018) 

 Les émissions intenses des rejets toxiques et polluants riche en métaux lourds par les 

industries et par la circulation automobile (Pengyan et al., 2018). 

 Le dépôt et l’accumulation des boues de station d’épuration, des déchets industriels et 

ménagers sur les sols sous forme de décharges autorisées ou sauvages (Pengyan et al., 

2018). 

Déchets industriels et ménager 

 

 Pesticides        Sur urbanisation 

 

 Emission des polluants riche en métaux  

Figure 1 : Représentation schématique Origine de la pollution du sol. 

 

Pollution du sol  
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Un sol pollué devient à son tour une source possible de diffusion directe ou indirecte 

de polluants dans l'environnement, via l'eau, les envols de poussières, ou via un transfert de 

polluants par des organismes vivants le long de la chaine trophique. Les conséquences sont 

surtout la perte de la biodiversité végétale et animale et à la perturbation de l’équilibre dans 

les différents écosystèmes environnementaux (Lei et al., 2016). 

Un sol pollué présentant un risque pour la santé humaine, en effet de nombreuses 

substances chimiques (dont les métaux lourds) mesurées dans des sols pollués sont connues 

pour générer des effets gravissimes sur la santé. La contamination se fait alors soit par voie 

digestive (consommation d’eau polluée ou plantes et animaux contaminés), ou par voie 

respiratoire (inhalation de poussières des sols pollués rejetées dans l’atmosphère).Ces effets 

peuvent provoquer divers troubles, notamment neurologiques aigus et chroniques, hépato-

rénaux, cardio-respiratoires, digestifs et cancérigène, etc. (Jun et al., 2018).  

 

3- Métaux lourds   

On appelle en générale métaux lourds « Heavy metal » les éléments métalliques 

naturels, de densité supérieure à 5 g/cm
3
 et tout métal ayant un numéro atomique élevé, en 

général supérieur à celui du sodium (z=11). Ils sont présents dans tous les compartiments, 

mais en général en quantités très faibles sous forme de traces (tableau 1) (Fourest, 1993).   

 

Tableau 1 : Classification périodique des éléments (Fourest, 1993). 
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3.1  Evolution dans le temps  

La production de cuivre est la plus élevée de tous les métaux indiqués et a plus que 

doublé avec celle de Zn et Ni au cours de ces derniers décennies. L’argent (Ag) a augmenté 

d'environ 60 % au cours de cette période. Le plomb a diminué entre 1973 et 1994, avec des 

augmentations progressives par la suite pour atteindre des tonnages de production totale plus 

élevés d'ici 2010. Une  diminution importante en production du mercure (Hg) entre 1973 et 

1994, puis la production totale relativement similaire au cours des 16 années suivantes est 

particulièrement remarquable et est due à des changements dans l'utilisation d’Hg et à 

l'introduction de contrôles environnementaux plus stricts. (Tableau 2). 

 

Tableau 2 : Production minière mondiale de métaux lourds (Brian, 2013) 

 

3.2 Classification des métaux lourds  

D’après Huynh (2009) sur le plan biologique et selon leurs effets physiologiques et 

de toxicité, on distingue deux types d’ETM : 
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3.2.1 Métaux toxiques  

3.2.1.1 Plomb  

 Symbole : Pb 

 Numéro atomique : 82 

 Masse atomique : 207,2 u 

 Groupe, période, bloc : 14, 6, p 

 Etat d’oxydation : Pb
+2

 , Pb
+4

 

Le plomb est l'un des métaux lourds les plus toxiques qui existent dans la croûte 

terrestre sous diverses formes, il est toxique pour les plantes et les animaux en raison de sa 

nature non biodégradable. Il inhibe la germination des graines et la viabilité via l'altération de 

la transcription du profil d'ADN génomique (Sethy et Ghosh , 2013). Il retarde également le 

développement des plantes, la biosynthèse de la chlorophylle et la division cellulaire  (Kumar 

et al.,  2017). 

 

3.2.1.2 Arsenic 

 Symbole : As 

 Numéro atomique : 33 

 Masse atomique : 74,92 u 

 Groupe, période, bloc : 15, 4, p 

 Etat d’oxydation : As
+3

, As
+5

 

Selon l’organisation mondiale de la santé (2018) l’arsenic est un élément naturel de la 

croûte terrestre et il est largement présent dans l’environnement, que ce soit dans l’air, dans 

l’eau ou dans la terre. Il est très toxique sous forme inorganique. 

Il est rejeté par les applications agricoles (insecticides, fongicides, algicides) et 

industriels (produits de préservation du bois, colorants, minerais métalliques, verrerie) 

L’exposition prolongée à l’arsenic inorganique, principalement en buvant de l’eau 

contaminée ou en mangeant des aliments préparés avec cette eau ou provenant de cultures 

irriguées avec des eaux riches en arsenic, peut entraîner une intoxication chronique. Les 

lésions et les cancers de la peau  sont les effets les plus caractéristiques. 
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3.2.1.3 Cadmium  

 Symbole : Cd  

 Numéro atomique : 48 

 Masse atomique : 112,411 u 

 Groupe, période, bloc : 12, 5, d 

 Etat d’oxydation : Cd
+2

 

 En raison de sa nature hydrophile, le Cd est considéré comme l'un des métaux lourds 

les plus phyto toxiques. À très faible concentration, le Cd peut inhiber certaines enzymes clés 

impliquées dans le cycle de Calvin,  un élément présent en faible quantité dans la croute 

terrestre (Gill and Tuteja, 2011) .C’est un métal blanc, étroitement lié aux minéraux de zinc et 

de plomb. Le cadmium est présent dans l’alimentation, la fumée de cigarette et dans l’aire 

atmosphérique des agglomérations urbaines (Biomnis, 2012). 

 

3.2.1.4 Mercure  

 Symbole : Hg 

 Numéro atomique : 80 

 Masse atomique : 200,59 u 

 Groupe, période, bloc : 12, 6, d  

 Etat d’oxydation : Hg
+
, Hg

+2
 

 Le mercure est un métal présent naturellement dans l'environnement. Il pénètre dans 

l'environnement lors de la rupture naturelle des minéraux dans les roches et le sol exposé au 

vent et à l’eau. La plupart du mercure rejeté par les activités humaines est rejeté dans l'air, lors 

de la combustion de combustibles fossiles, de l'exploitation minière, la fonderie, et la 

combustion des déchets solides. Certaines activités rejettent du mercure directement dans le 

sol ou dans l'eau, par exemple l'application de fertilisants agricoles et les rejets d'eaux usées 

industrielles. Tout le mercure rejeté dans l'environnement finit finalement dans les sols ou les 

eaux de surface (Lenntech, 2021). 
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3.2.2 Métaux essentiels ou micronutriments  

Comme les métaux lourds sont très toxiques pour l’environnement, ils sont nécessaires 

pour la croissance et le fonctionnement des plantes citent : 

 

3.2.2.1 Fer   

 Symbole : Fe 

 Numéro atomique : 26 

 Masse atomique : 55,845 u 

 Groupe, période, bloc : 8, 4, d 

 Etat d’oxydation : Fe
+2

, Fe
+2

, Fe
+4

, Fe
+6

 

Constituant des cytochromes (protéines de transfert d'électrons) et des métalloenzymes 

et est essentiel pour de nombreux processus biochimiques et physiologiques chez les plantes. 

Ils comprennent: la photosynthèse, l'utilisation de N et S, la production de l'hormone végétale 

éthylène et la biosynthèse de la chlorophylle (Brian, 2013). 

 

3.2.2.2 Zinc  

  Symbole : Zn 

 Numéro atomique : 30 

 Masse atomique : 65,409 u 

 Groupe, période, bloc : 12, 4, d 

 Etat d’oxydation : Zn
+2

 

Constituant de plusieurs enzymes ayant des rôles dans la synthèse des glucides et des 

protéines, la régulation des gènes, la structure et l'intégrité des biomembranes, la protection 

des cellules contre les dommages dus aux radicaux libres, la régulation de la synthèse de 

l'auxine et la formation du pollen(Brian,2013) 
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3.2.2.3 Nickel  

 Symbole : Ni 

 Numéro atomique : 28 

 Masse atomique : 58,69 u 

 Groupe, période, bloc : 10, 4, d 

 Etat d’oxydation : Ni
+2

 , Ni
+3

 

Constituant de l'enzyme uréase et donc essentiel pour les quelques espèces végétales 

qui produisent cette enzyme et d'autres plantes alimentées en urée comme seule source de N. 

Le nickel est également un composant de l'enzyme hydrogénase impliquée dans la fixation de 

l'azote par les bactéries (Brian, 2013). 

 

3.3  Toxicité des métaux lourds 

Les métaux lourds les plus couramment disponibles dans l'environnement sont As, Cd, 

Cr, Cu, Pb, Ni et Zn. Certains métaux lourds en faibles concentrations sont essentiels pour les 

processus biochimiques et physiologiques au sein des organismes vivants; cependant, ils 

peuvent devenir toxiques à des concentrations plus élevées (Jaishankar et al., 2014). 

Il faut souligner que plusieurs métaux lourds sont extrêmement toxiques même à de 

faibles niveaux d’exposition (Tchounwou et al., 2012). Ces substances toxiques systémiques 

sont l'arsenic, le cadmium, le chrome, le plomb et le mercure et peuvent provoquer des 

dommages à plusieurs organes (Guha et al., 2017). 

Les métaux lourds sont toxiques à cause de leur : (Christophe M, 2020). 

 Non-dégradable et donc leur persistance dans les milieux. 

 Leur toxicité à faible concentration.  

 Leur tendance à s’accumuler dans les organismes vivants et à se concentrer le long des 

chaines trophiques.  
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3.4  Origine des pollutions  

Leur présence dans les sols peut être naturelle ou anthropogénique. 

3.4.1 Origine naturelle  

Les métaux lourds sont présents naturellement dans les roches, ils sont libérés lors de 

l’altération de celles-ci pour constituer le fond géochimique. Les sources naturelles les plus 

importantes sont altération des minéraux, érosion et activité volcanique (Bourrelier et 

Berthelin., 1998). La concentration naturelle de ces métaux lourds dans les sols varie selon la 

nature de la roche, sa localisation et son âge (Singh et al., 2003).  

3.4.2 Origine anthropique  

Les activités humaines anthropiques ajoutent des concentrations significatives de 

métaux lourds à l'activité naturelle. Ces activités ont donné lieu à la propagation de nombreux 

métaux polluants toxiques de la croûte terrestre vers divers compartiments environnementaux 

(Teklić et al., 2008; Shahid et al., 2014). 

Par conséquent, les écosystèmes sont menacés pour les métaux lourds provenant de 

diverses sources, y compris l'extraction et le raffinage des minerais, les applications d'engrais 

et de pesticides, la fabrication de batteries, les produits chimiques, l'élimination des déchets 

solides (y compris le traitement des boues d'épuration), l'irrigation avec les eaux usées, les 

émissions d'échappement des véhicules et la plupart des activités industrielles (Teklić et 

al.,2008; Shahid et al.,2014). 

3.5  Disponibilité des métaux lourds dans les sols 

La quantité de métaux lourds disponible dans l'environnement dans le sol comprend la 

fraction dissoute dans l'eau interstitielle ainsi que la quantité déjà absorbée dans les particules 

de sol. La quantité de métaux lourds absorbée par le sol n'est pas une fraction fixe, mais doit 

être considérée comme une fonction du temps d'exposition. Les métaux lourds 

potentiellement disponibles pour l'absorption ont diverses cinétiques de désorption, en 

fonction de leur chimie ainsi que des propriétés du sol, telles que le pH et la texture (Kim 

et al.,2015). Les propriétés physico-chimiques du sol sont un facteur décisif dans la 

concentration des métaux lourds dans les sols disponibles pour l'absorption des plantes. La 

solubilité des métaux dans le sol est dictée par la valeur du pH et le pourcentage d'argile dans 

le sol (Golia et al., 2008). 
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3.6  Interaction  plantes – métaux lourds  

Les métaux lourds pénètrent dans les plantes principalement via les racines de la 

solution du sol et voyagent le long de la chaîne alimentaire. La majorité des métaux lourds 

absorbés sont stockés dans les racines où ils précipitent sous forme de sels métalliques 

insolubles, immobilisés par de la pectine chargée négativement dans la paroi cellulaire, 

précipitent dans l'espace intercellulaire ou s'accumulent dans les vacuoles (Muhammad et al., 

2015). 

Une accumulation excessive de métaux lourds dans les tissus végétaux altère le 

phytométabolisme directement ou indirectement et entraîne plusieurs effets négatifs entraînant 

une baisse de la productivité des cultures. L'accumulation de métaux lourds dans les tissus 

végétaux entraîne une germination réduite des graines, une diminution de l'allongement des 

racines, une diminution de la biomasse végétale et une inhibition de la biosynthèse de la 

chlorophylle. À l'intérieur d'une cellule, le plomb affecte la photosynthèse, la respiration, les 

réactions enzymatiques, la nutrition minérale et plusieurs autres facteurs physiologique 

(Muhammad et al., 2015).  

L'un des effets les plus courants de la toxicité des métaux lourds dans les plantes est la 

surproduction de ROS, qui est le résultat de l'interférence des métaux lourds avec les activités 

de transport d'électrons. Les plantes ont développé plusieurs mécanismes de détoxification 

afin de faire face à la surproduction de ROS (Muhammad et al., 2015). 

ROS : (espèces réactives de l'oxygène) sont un groupe de radicaux libres, de molécules 

réactives et d'ions qui sont dérivés d’O2 ( Asada et Takahashi., 1987). Les ROS sont 

générés par les activités de transport d'électrons de chloroplaste, mitochondries et 

membrane plasmique ou comme sous-produit de diverses voies métaboliques localisées 

dans différents compartiments cellulaires. Dans des conditions de croissance normales, 

la production de ROS dans divers compartiments cellulaires est faible. Cependant, 

divers stress environnementaux tels que la sécheresse, salinité, refroidissement, toxicité 

des métaux, en cas de prolongation dans une certaine mesure, perturber l'homéostasie 

cellulaire et améliore leur  production. ROS joue deux divergents rôles dans les plantes; 

à faible concentration, ils servent de signalisation molécules qui interviennent dans 

plusieurs réponses végétales chez la plante, y compris les réponses sous stress.Un 

niveau amélioré de ROS provoque des dommages oxydatifs aux lipides, aux protéines et 

à l'ADN entraînant une altération des propriétés de la membrane comme la fluidité, le 



   Synthèse Bibliographique 

15 
 

transport d'ions, la perte d’activité enzymatique, réticulation des protéines, inhibition 

des protéines de synthèse, dommages à l'ADN, entraînant finalement la mort cellulaire ( 

Pallavi et al.,2012). 

 

3.7  Interaction microorganismes – métaux lourds  

Les fortes concentrations en métaux lourd influencent fortement les communautés 

microbiennes dans deux différentes façons (figure 2) (Jacob-Dubuisson et al., 2018) : 

a) inhibition de la fonction métabolique : d'inhiber les différents processus 

physiologiques tels que la dénaturation de la membrane cellulaire, inhibition de la 

division cellulaire et de l'activité enzymatique et dénaturation de protéine. 

b) modulation dans le matériel génétique : endommager le matériel génétique et inhibent 

le processus de transcription 

 

Figure 2 : Effets toxiques des métaux lourds sur les microorganismes. Toxicité des métaux 

lourds sur les micro-organismes se produisent en deux phases (A) inhibition des fonctions 

métaboliques et (B) modulation dans le matériel génétique (Jacob-Dubuisson et al., 2018). 
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II : BIOREMEDIATION BACTERIENNE DES METAUX LOURDS  

Les nombreux cas de pollution par les métaux lourds génèrent autant de site 

contaminés qu’il faut réhabiliter. Les méthodes physico-chimiques de dépollution de ces sites 

utilisées in situ et ex situ présentent l’inconvénient d’être coûteuses et lourdes à mettre en 

œuvre. De plus, elles perturbent fortement l’activité biologique des sols et altèrent leur 

structure physique (Glick, 2007). Le besoin de nouvelles techniques économiquement 

compétitives et pouvant préserver les caractéristiques du sol s’est fait sentir et l’utilisation des 

biotechnologies s’est avérée être une alternative intéressante et de plus en plus sollicitée. 

 

1- Bioremédiation   

Le terme de bioremédiation et composé de «Bio» qui signifie la vie et se réfère aux 

organismes   vivants et «remédies» qui signifie résoudre un problème (Banerje et al, 2013). 

C’est une des options les plus valables pour l’assainissement de sols contaminés par les 

composés organiques et inorganiques, considérés comme nuisibles à la santé et à 

l’environnement. 

 Le procédé de la bioremédiation consiste à exploiter la capacité naturelle que 

possèdent de nombreux organismes vivants, la plupart des temps microscopiques (bactéries, 

micro algues, champignons…etc), à dégrader les polluants en composés inertes, comme l’eau 

et le gaz carbonique (Vidali, 2001). Ces organismes peuvent être indigènes (déjà présents 

dans la zone polluée), ou exogènes (introduits au milieu), ou encore être prélevés directement 

sur le site contaminé, cultivés au laboratoire puis réintroduits dans le sol (Mulligan and Yong, 

2004).  

La bioremédiation se déroule généralement en conditions d’aérobie, cependant 

l’application de systèmes de bioremédiation en conditions d’anaérobie permet la dégradation 

d’un certain nombre de molécules récalcitrantes (Charissou et Lejeune, 2009).   

1.1  Bioremédiation in situ   

La bioremédiation est une option intéressent, il s’agit de traitements biologiques 

directement appliqués sur le site à dépolluer (Hanna, 2004). C’est traitements ont l’avantage 

de ne pas nécessiter d’excavation et de permettre une dépollution par les microorganismes 

(Banerjee et al., 2016).  
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1.1.1 Bioremédiation intrinsèque 

Alternativement appelée bioremédiation passive ou atténuation naturelle, la 

bioremédiation intrinsèque est un processus de dégradation naturelle qui ne dépend que du 

métabolisme des microorganismes natifs, pour détruire les contaminants dangereux, en 

n'utilisant aucune étape artificielle pour améliorer l'activité de biodégradation (Kumar et al., 

2018) . 

 

1.1.2 Bioventing  

Le bioventing implique une stimulation contrôlée du flux d'air, fournissant de 

l'oxygène pour augmenter l’activité microbienne, et par conséquent améliorer la 

biorestauration (Brown et al., 2017).  

 

1.1.3 Biosparging 

Dans le biosparging (figure 3), l'air est introduit dans le sol pour favoriser la capacité 

de dégradation des microorganismes. Contrairement au bioventing, l'air est introduit à 

l'intérieur de la zone saturée, provoquant le mouvement ascendant des polluants volatils 

.L'efficacité du biosparging dépend de la perméabilité du sol, qui détermine la disponibilité 

des polluants pour les microorganismes ainsi pour la biodégradabilité des polluants (Godheja 

et al., 2019) . 

 

 

 

 

 

Figure 3 : Représentation schématique de techniques de biosparging (Kumar et al., 2018). 
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1.1.4 Bio augmentation  

La bio augmentation est une technique consiste à l’ajout de cultures de 

microorganismes à la surface du milieu contaminé pour augmenter la biodégradation des 

contaminants organiques. Elle est largement utilisée pour décontaminer les sites pollués par 

des hydrocarbures. 

 La bio augmentation est principalement efficace dans les sites où les concentrations 

des polluants sont très élevées (Lyoun et all., 2001).  

1.1.5 Bio stimulation 

 La bio stimulation est une technique d’assainissement très efficace, rentable et 

écologique (Tribadai et al., 2018). Le principe de cette technique consiste à stimuler le site 

pour le développement des microorganismes indigèns en optimisent les conditions de 

l’aération, l’ajout de nutriments (phosphore, azote), le pH et contrôler la température 

(Endeshaw  et al., 2017). 

1.2 Bioremédiation ex situ   

Les techniques ex situ permettent un meilleur contrôle des conditions 

environnementales, conduisant à une augmentation du taux de biodégradation par rapport aux 

techniques de traitement in situ. De plus, grâce à la possibilité d'homogénéisation du sol 

pollué, l'opération est généralement plus uniforme et prend moins de temps. Cependant, ces 

techniques sont plus coûteuses en raison de l'excavation, de l'assainissement du site et du 

traitement. De plus, l'excavation du sol entraîne une augmentation de la mobilité des polluants 

et de leur exposition (Azubuike et al., 2018).   

1.2.1 Bioréacteurs à boues   

Le terme  '' bioréacteur '' fait référence à tout équipement ou installation manufacturée 

qui prend en charge un système. Les bioréacteurs à boues sont utilisés pour traiter les 

polluants d'hydrocarbures en toute sécurité et facilement. Les contaminants sont conservés 

dans un conteneur de confinement où, à l'aide de divers types de dispositifs pour mélanger les 

boues. Un mélange est obtenu consistant en un système triphasé solide, liquide et gazeux. Le 

biofilm formé stimule la biodégradation des polluants et augmente le niveau de biomasse 

(Salehi  et al., 2017).   
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1.2.2 Biopiles de sol 

La bioremédiation par les biopiles consiste en l'empilement de sols contaminés et 

l’aération pour favoriser la biodégradation principalement en améliorant l'activité 

microbienne. Les éléments de technologie sont l'arrosage, l'aération et la lixiviation. Son 

utilisation est de plus en plus prise en compte grâce à ses caractéristiques de construction et au 

rapport coût bénéfice favorable qui permettent une bioremédiation efficace, à condition qu'un 

contrôle adéquat des nutriments, de la température et de l'aération soit assuré (Whelan,et al., 

2015) .  

1.2.3 Compostage  

Le compostage est un processus contrôlé de dégradation des constituants organiques 

d’origine végétale et/ou animale par une succession de communautés microbiennes évoluant 

en conditions aérobiques, entrainât une montée en température. Et conduisent à l’élaboration 

d’une matière organique humifiée et stabilisée (Francou, 2004).  

1.2.4 Landfarming  

Le landfarming est l’un des technologies de bioremédiation les plus élémentaires en 

raison de son faible coût et le faible encombrement (figure 4). Le landfarming peut être classé 

comme technologie ex situ ou in situ selon l'endroit où le traitement a lieu. Il existe certaines 

limitations et inconvénients liés à cette technique, tels que la nécessité d'un grand espace de 

travail, la limitation de l'activité microbienne en raison d'un environnement défavorable, le 

coût d'excavation supplémentaire et la faible efficacité dans l'élimination des polluants 

inorganiques. L’un des principaux  inconvénients de la mise en décharge sont la libération de 

composés organiques volatils dans l'environnement (Ortega et al., 2018).   

 

 

 

 

 

 

Figure 4 : Représentation schématique de techniques de Landfarming (Ortega et al., 2018).. 
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2- Bioremédiation bactérienne 

La bioremédiation bactérienne  utilise des espèces  bactériennes, afin de dégrader des 

polluants in situ ou ex situ (Boopathy, 2000). L’isolement de bactéries de milieux pollués en 

métaux est la première étape vers la création d’outils de bioremédiation. Ces micro-

organismes sont naturellement capables de résister aux éléments toxiques auxquels ils ont été 

exposés (Jones, 1998 ; Watanabe et al.,  2001). 

Les bactéries sont capables de réduire, oxyder, séquestrer, volatiliser les polluants. Ces 

mécanisme bactériens permettent l’exploitation de leur capacités métaboliques et d’envisager 

leur utilisation dans des procédés efficaces et peu coûteux de bioremédiation des sols 

contaminés par les métaux lourds (Ledin, 2000). 

2.1 Acquisition des métaux par les bactéries  

Les bactéries représentent le plus grand nombre d’organismes dans les sols. En raison 

de leur petite taille, les bactéries présentent un volume important qui leur confèrent une 

grande surface de contact pour interagir avec l'environnement. En plus de ces caractéristiques, 

c'est plus particulièrement la charge nette négative de leur enveloppe cellulaire qui fait que 

ces organismes sont capables de fixer et d’accumuler les cations métalliques dans 

l'environnement (Fein et al., 1997 ; Yee and Fein, 2001). 

L'interaction bactéries-métaux lourds a été surtout étudiée dans les environnements 

extrêmes. La nature des interactions dépend du rôle biologique du métal dans la cellule. 

Certains métaux lourds (Ni, Co, Fe, Zn, Cu …) sont des cofacteurs indispensables de 

certaines protéines, pour leur stabilisation ou leur conformation, mais deviennent toxiques à 

haute concentration, par exemple, le nickel est un cofacteur des uréases (Dosanjh et al., 2007). 

 Les parois cellulaires bactériennes comprennent une variété de groupes fonctionnels 

organiques de surface, qui offrent une forte affinité pour se lier aux  métaux lourds. Par 

conséquent, la biosorption des métaux lourds par la paroi cellulaire bactérienne, est en 

pratique depuis longtemps (Daughney et al., 2002). 

Les métaux sont prélevés activement par les bactéries en deux temps : les ions 

métalliques sont initialement adsorbés à la surface extracellulaire (mécanisme passif ou bio 

sorption). Puis, des systèmes de transport spécialisés (protéines de transport), qui 

s’accompagnent en général d’une dépense d’énergie (hydrolyse d’ATP) sont activés pour 

faire entrer le métal à l’intérieur de la cellule (mécanisme actif) (Nies, 1999). 

https://www-sciencedirect-com.sndl1.arn.dz/topics/engineering/bacterial-cell
https://www-sciencedirect-com.sndl1.arn.dz/topics/engineering/bacterial-cell
https://www-sciencedirect-com.sndl1.arn.dz/topics/engineering/biosorption
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2.2  Mécanismes de résistances des bactéries aux métaux lourds  

Chez les bactéries il existe divers mécanismes qui peuvent intervenir directe ou 

indirecte dans la résistance aux métaux lourds (figure 5 ). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 5 : Mécanismes bactériens de résistance aux métaux toxiques. M
2+

 correspond dans ce 

schéma au métal sous forme cationique pris en charge par la bactérie (Bauvais,2015). 

 

2.2.1 Séquestration  

La séquestration des ions métalliques, qui peut être intra- ou extracellulaire, permet 

d’immobiliser rapidement les métaux par des interactions physico-chimiques et en limiter les 

effets toxiques en combinaison avec d’autres mécanismes de résistances (Gadd, 1990). 

 

2.2.1.1 Séquestration intracellulaire   

La séquestration intracellulaire ou bioaccumulation (figure 5)correspond à 

l’accumulation de métaux dans le cytoplasme pour en diminuer la biodisponibilité et 

préserver les composants cellulaires essentiels. Elle se fait par l’association des métaux 

comme le mercure, le cadmium, le plomb, le zinc, l’argent et le cuivre avec des protéines de 

haute affinité pour les ions métalliques (Blindauer et al., 2002).  

Les métallothionéines (MT) sont un groupe de protéines de liaison aux métaux 

intracellulaires omniprésentes de faible masse moléculaire et riches en cystéine (30%). En 

https://www.researchgate.net/profile/Clea-Bauvais
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raison de leur richesse en thiol, les MT se lient à un certain nombre de métaux traces, 

notamment le cadmium, le mercure, le platine et l'argent, et protègent également les cellules 

et les tissus contre la toxicité des  métaux lourds. De plus, les MT sont parmi les aspects 

intracellulaires les plus abondants pour les métaux biologiquement essentiels, le zinc et le 

cuivre. (Kondo et al., 1995).La transcription du gène MT est induite par un certain nombre de 

métaux (Susan et Lashitew ,1997).   

La premier méthallothionéines caractérisée chez les bactéries (SntA) de 

Synechococcus PCC7942, séquestre et détoxfier le Zn
+2

 et Cd
+2 

(Gupta et al.,1992 ;Tuner et 

al.,1993) .Ces protéines ont été trouvées en plus chez les bactéries du sol ( Pseudomonas 

putida ) (Blindauer et al., 2002) . 

La mobilisation du zinc dans ou hors du cytosol est dirigée par deux familles de 

transporteurs de zinc, ZIP et ZnT. Dans le cytosol, les MT lient le Zn pour réserver, 

tamponner et chélate (figure 6) (Tomoki et Taiho,2016). 

 

Figure 6 : L’homéostasie cellulaire du zinc est controlée par la fonction coopérative des 

metallothionines (MT) et des proteines de type ZIP et des transporteurs  ZnT (Tomoki et  

Taiho, 2016) 

 

 2.2.1.2 Séquestration extracellulaire  

La séquestration extracellulaire correspond à deux processus cellulaires : la 

biosorption et la biominéralisation (figure 5).  
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2.2.1.2.1 Biosorption  

La biosorption se fait via l’interaction des métaux avec les groupements anioniques de 

la paroi cellulaire (groupements thiol, hydroxyle, carboxyl, sulfonate, amine, amide, 

phosphonat) ou par association à des substances polymériques extracellulaires 

(polysaccharides, protéines, acides nucléiques ou acides gras) (Scott et Palmer, 1990).  

Les substances polymères extracellulaires (SPE) sont une  barrière protectrice 

hautement hydratée qui joue un rôle dans la survie des bactéries, puisqu’elle permet de 

tamponner les variations physicochimiques du milieu naturel (Harrah et al., 2006). Elles 

assurent des fonctions variées comme la résistance aux antibiotiques, la capture des minéraux 

essentiels et des nutriments et la biosorption des métaux (De Philippis et al., 2011). 

La propriété anionique des SPE  est due à la présence de groupes phosphate, 

carboxylate, acétate, amine et plus rarement sulfate ionisables chargés négativement, qui 

réagissent à leur tour avec des ions métalliques chargés positivement (figure 6) (Liu et Fang, 

2002). 

Les groupes carboxyle ou hydroxyle sont en outre impliqués dans le processus de 

liaison des métaux en formant des liaisons de coordination qui confèrent une stabilité aux 

complexes polymères d'ions métalliques (Cozzi et al., 1969). 

 

 

 

 

 

  

 

Figure 7 : Représentation schématique du mécanisme de l'interaction EPS avec les métaux 

lourds (Mohit et al., 2017) . 
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Il a été montré que les bactéries pouvaient produire une large variété de polymères et 

certains auteurs ont évalué la fixation des métaux par ces polymères (Tableau3). 

Tableau 3 : Capacité de biosorption des éléments traces métalliques par les EPS bactériennes   

2.2.1.2.2 Biominéralisation 

La séquestration peut aussi se faire sous forme de cristaux (biominéralisation) (figure 

5), liée à une alcalinisation du milieu résultant de l'activité cellulaire, et à la formation de 

carbonates à la surface cellulaire, qui lorsqu'il y a sursaturation et cristallisation avec les ions 

métalliques présents. Les cristaux formés peuvent s'adsorber de manière non spécifique sur la 

paroi extracellulaire (Diels et al., 1995; Podda et al., 2000). 

Les systèmes d’efflux les plus connues sont des systèmes primaires et des systèmes 

secondaires.   

2.2.2 Transporteurs primaires  

2.2.2.1 Transporteurs ABC  

Les transporteurs de la cassette de liaison à l'ATP (ABC) sont des protéines 

membranaires intégrales qui transportent activement des molécules à travers la membrane 

lipidique contre un gradient de concentration, en utilisant l'énergie dérivée de l’hydrolyse de 

l'ATP en ADP. Cette classe omniprésente de transporteurs est présente dans pratiquement 
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tous les organismes vivants et est responsable d'une grande variété de processus (Linton et 

Higgins, 1998). 

Les types de transporteurs ABC spécialisés transportent une large gamme de substrats 

allant de petites molécules, telles que des ions, des sucres ou des acides aminés à des 

composés plus gros tels que des antibiotiques, des médicaments, des lipides et des 

oligopeptides. Les transporteurs ABC participent à l'absorption de nutriments ou à la sécrétion 

de toxines dans les bactéries (Saier et al., 1998). 

Comme l'illustre la figure 7, tous les transporteurs ABC partagent une structure de 

base commune indépendamment de leur fonction d'importateur ou d'exportateur ou des 

substances transportées. Les transporteurs ABC sont composés de deux domaines 

transmembranaires (TMD en bleu) qui sont les protéines membranaires intégrales et de deux 

domaines de liaison nucléotidique (NBD en vert), des protéines hydrosolubles associées aux 

TMD d'un côté de la membrane. Les NBD sont les moteurs d'un transporteur ABC, car ils 

lient et hydrolysent l’ATP (Hollenstein et al., 2007). 

  

 

 

 

 

 

Figure 8 : Architecture générale du transporteur ABC (Hollenstein et al., 2007). 

 

2.2.2.2 ATPases type P   

Les ATPases type P sont un grand groupe de pompes ioniques et lipidiques que l'on 

trouve chez les bactéries, les archées et les eucaryotes. Ils forment une grande famille de 

protéines membranaires. Les ATPases de type P constituent une superfamille de protéines qui 

transportent des ions contre le gradient de concentration, en utilisant l'énergie fournie par 

l'hydrolyse de l'ATP. L'énergie libérée par l'élimination du  γ-phosphate de l'ATP est couplée 

à la translocation d'un ion à travers les membranes biologiques. (Axelsen et Palmgren, 1998). 
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L’ATPases type P continent 5 sites (figure 8) ; le site phosphatase (TGES), le site de 

phosphorylation (DKTGT) et le site de fixation de l'ATP (GDGXNDXP) sont communs à 

toutes les ATPases de type P1. Les sites CPX, HP et les sites de fixation au métal (poly-His, 

CXXC) sont spécifiques des ATPases de type P1 impliquées dans le transport des métaux 

lourds (Monchy, 2007). 

 

 

 

 

 

Figure 9 : Structure schématiques des ATPases de type P1 impliquées dans le transport des 

métaux lourds (Monchy ,2007). 

2.2.3 Transporteurs secondaires   

2.2.3.1  Systèmes RND (chimiosmotiques)  

Les transporteurs bactériens impliqués dans la résistance, la nodulation et la division 

cellulaire constituent la base de la superfamille des systèmes RND (Resistance-Nodulation-

Cell Division) (Dong et Mergeay, 1994). Ce type de transporteur intervient dans la résistance 

aux métaux lourds, le transport de molécules organiques, la nodulation, chez Rhizobium, ou la 

division cellulaire chez Escherichia coli (Saier et al., 1999). Ce système à trois composants 

est constitué d'une protéine de membrane externe (de la famille OMF: Outer Membrane 

Factor), d'une protéine transpériplasmique (de la famille MFP: Membrane Fusion Protein) qui 

couple les deux protéines membranaires et principalement d'une pompe localisée dans la 

membrane interne (de la famille RND). L'ensemble des trois protéines forme un canal par 

lequel les ions sont extrudés à l'extérieur de la cellule sans nécessiter d'apport énergétique. 

L'expression des systèmes RND est souvent régulée par un système senseur/régulateur (dit à 

deux composants). Lorsque le senseur lie un ion métallique pour lequel il a une affinité 

suffisante, il change de conformation, et peut phosphoryler le régulateur afin de l'activer. Le 

régulateur active la transcription des gènes de l'opéron qui codent pour les trois composants 

du système d'extrusion (figure 9) (Diels et al., 1995).   
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  Figure 10 : Mécanisme modèle de fonctionnement des protéines RND (Nies, 2003). 

 

2.2.3.2  Système CDF (Cation Diffusion Facilitators)  

Les protéines « Cation Diffusion Facilitators » (CDF) forment une famille de 

transporteurs de métaux présents chez tous les règnes vivants. Elles sont constituées de 

systèmes composés d'une seule protéine formant un canal emprunté par les ions pour sortir de 

la cellule par simple diffusion. Les principaux substrats sont le Zn
+2

, Co
+2

, Ni
+2

, Cd
+2

 et le 

Fe
+2

. Leur transport se fait grâce à un gradient chimiosmotique (une différence de potentiel ou 

de pH) ou un gradient de potassium (Nies, 2003).  

Les protéines CDF sont présentes dans tous les organismes vivants avec, par exemple, 

CzcD et CnrT chez Cupriavidus metallidurans (Nies, 1992), MTP1 chez la plante Arabidopsis 

thaliana (Desbrosses-Fonrouge et al., 2005) et ZNT4 chez l’homme (Zalewski et Macphee., 

2005).  

 

En général, les ATPases de type P et les transporteurs CDF sont couramment trouvés 

parmi différentes espèces bactériennes, alors que la présence d'un transporteur RND est 

exceptionnel et indique une résistance élevée aux ions de métaux lourds (Nies, 2003). Les 

ATPases de type P et les transporteurs CDF exportent les ions métalliques du cytoplasme au 

périplasme; alors que les transporteurs RND détoxifient principalement le périplasme, c'est-à-

dire que les transporteurs RND éliminent davantage les ions dans le périplasme  qui sont 

https://www.ahajournals.org/doi/full/10.1161/01.ATV.0000160551.21962.a7
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transportés par les ATPases ou les transporteurs CDF ou avant que les ions n'y soient entrés 

dans le cytoplasme (figure 11) (Scherer et al., 2009). 

 

Figure 11: Interaction des transporteurs de différentes familles d'efflux de métaux 

dans la détoxification des métaux (Scherer et al., 2009). 

 

2.2.3.3  Protéines MFS (Major Facilitator Superfamily)  

Les protéines MFS (Major Facilitator Superfamily) forment une vaste famille de 

transporteurs membranaires que l'on retrouve chez les bactéries, les archées et les eucaryotes 

(Saier et al., 1999). Ce sont des protéines membranaire qui assurent l'importation et 

l'exportation de substrats spécifiques dans et hors des cellules. Elles sont impliquées dans le 

transport des sucres, des métabolites, des médicaments, des oligosaccharides et les ions 

essentielles (Yin et al., 2006) . 

 

2.2.4  La conversion enzymatique  

La conversion par des enzymes oxydo réductrices et métal-spécifiques consiste à 

transformer un cation métallique en un élément de niveau d’oxydation moins toxique, ou sous 

une forme soluble qui peut être efficacement éliminée par la cellule. En effet, pour éviter la 

réoxydation des composés métalliques réduits, les métaux doivent pouvoir diffuser à 

l’extérieur de la cellule grâce à un système d’efflux (Silver et Phung, 1996). Par exemple La 

réduction du chrome hexavalent (chromate) en chrome trivalent moins toxique par la 

chromate réductase de Pseudomonas putida PRS2000 (Guo et al , 1990) . 

https://pubs.acs.org/action/doSearch?field1=Contrib&text1=X.++Guo
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3- Bactéries métaloresistantes  

3.1  Cupriavidus  metallidurans CH34 

La bactérie Cupriavidus metallidurans CH34 gram négatif  a été isolée en 1976 par 

Christian Houba dans les sols Métallurgie.  

C. metallidurans CH34 est considérée comme une bactérie spécialisée dans la 

résistance aux métaux lourds car elle en contient quasiment la plus part des mécanismes 

décrits à ce jour. De nombreux gènes de résistance parmi les plus importants ont d'ailleurs été 

décrits pour la première fois chez CH34 (czc, cnr, ncc, chr, pbr…) (Diels, 1985 ; Ledrich et 

al., 2005). 

3.1.1 Résistance au Nickel (Ni) et au Cobalt (Co) 

Les ions Ni(II) et Co(II) utilisent des transporteurs identiques pour entrer et sortir de la 

cellule. Leur expulsion nécessite la présence d'un système d'efflux chimioosmotique à antiport 

cation/proton (RND) leurs résistances est modulé par les déterminants cnr (Tibazarwa et al., 

2000). 

 

3.1.2 Résistance au Mercure (Hg) 

Les ions mercuriques sont extrêmement toxiques pour les bactéries à cause de leurs 

interactions avec les groupes thiol (-SH) des protéines. Un mécanisme complexe de 

résistance, bien conservé chez les bactéries et codé en majorité par des gènes portés par des 

éléments génétiques mobiles (Silver et Phung, 1996). La résistance au mercure est codé par le 

gène« mer ». 

 

3.1.3 Résistance au Cuivre (Cu) 

La résistance au cuivre chez C. metallidurans CH34, ce faite par le système d’efflux 

ATPases, codé par le gène copA est localisée sur le chromosome de C. metallidurans CH34, 

les gènes agr et cus respectivement identifiés sur le chromosome et le méga plasmide de 

CH34 codé pour le système RND (Nies, 2000). 

. 
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3.1.4  Résistance au Zinc (Zn) 

Le système de résistance RND impliqué dans la résistance aux ions Zn, la région czc 

portée par le plasmide pMOL30 de C. metallidurans CH34 codé pour cette résistance (Nies, 

2000). 

 

3.1.5  Résistance au Plomb (Pb) 

Le mécanisme de résistance nécessite l'importation, l'extrusion et la séquestration du 

métal l'opéron pbr de C. metallidurans CH34 localisé sur le plasmide PMOL30 est le seul à 

avoir été caractérisé chez les bactéries (Borremans et al., 2001). La résistance au plomb est 

basée sur l'import, la séquestration et l'expulsion du métal (figure 13). La protéine responsable 

de l'éjection de Pb(II) est une ATPase de type P similaire à celle expulsant le cadmium 

(Monchy et al., 2007). 

La résistance au Pb(II) (figure13) implique le passage des ions Pb(II) du périplasme 

vers le cytoplasme grâce à PbrT. Au niveau intracellulaires, les cations Pb(II) dépriment le 

promoteur pbrA ce qui provoque l'expression des gènes de structure pbrABCD. PbrA expulse 

alors les cations Pb(II) du cytoplasme, moyennant un apport en énergie sous la forme de 

l'hydrolyse de l'ATP (Borremans et al., 2001). 

 

 

 

 

 

 

Figure 12: Modèle de mécanisme de résistance au Pb(II) chez C. metallidurans CH34 

(Borremans et al., 2001). 
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3.2 Pseudomonas putida  

Pseudomonas putida est une bactérie du sol gram négatif, saprophyte et ubiquitaire, 

son  génome code pour une tolérance aux métaux lourds (David et al ., 2003). 

3.2.1 Résistance au Cuivre (Cu) et au Zinc (Zn) 

La résistance au cuivre et le zinc par la bioaccumulation (la séquestration 

extracellulaire) est par les par la synthèse des métallothionéines à faible poids moléculaire, 

riches en cystéines. Les gènes qui code pour ce système   restent inconnus (Cánovas et al ., 

2003). 

3.2.2 Résistance à l’Arsenic (As) 

La résistance par le système d’efflux active les gènes codés pour la résistance à 

l’arsenic portés sur l’opéron arsRBCH qui se  trouvent sur le chromosome (Cánovas et al ., 

2003). 

  3.2.3 Résistance au Cadmium (Cd) 

La résistance au cadmium ce fait par les systèmes d’efflux ATPases, et les opérons 

localisée sur le chromosome, les systèmes. RND, CDF, ABC sont impliquée dans la 

résistance au cadmium mais les gènes sont inconnus  (Cánovas et al ., 2003). 

 

3.3 Bacillus ceureus  

Bacillus cereus est une bactérie du sol a gram positif qui représente une forte tolérance 

aux métaux lourds, parmi c’est dernier on a l’Arsenic(As), le Plomb(Pb), le Crome(Cr), et le 

Zinc(Zn). 

Bacillus cereus utilise des mécanismes, notamment des pompes à efflux, une 

accumulation intracellulaire et extracellulaire en parallèle afin de maintenir les niveaux de 

métaux en dessous d'un seuil toxique et de surmonter les effets des concentrations élevées. 

L’adsorption extracellulaire dans la membrane agit comme une première défense 

contre la toxicité des métaux grâce à la présence des groupements fonctionnelles  produisant 

des changements dans la morphologie cellulaire (Ayangbenro et Babalola.,2020).
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III : MATERIEL ET METHODES  

Après consultation de nombreuses publications et ouvrages scientifiques, portants sur 

la résistance bactérienne aux métaux lourds, nous avons retenu les principaux gènes connus 

chez Cupriavidus metalidurans et Pseudomonas putida (Cánovas et al.,2003 ; Janssen J et al., 

2010). 

Ces publication reportées sur NCBI (National Center for Biotechnologie Information) 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov) intitulé < Heavy metal tolerance and metal homeostasis in 

Pseudomonas putida>,< The Complete Genome Sequence of Cupriavidus metallidurans> et 

<Analyse génomique de Bacillus cereus > (Cánovas et al.,2003 ; Janssen J et al., 2010 ; 

Ayangbenro et al.,2020). 

 

1- Données biologiques  

Notre travail s’est réalisé avec trois espèces bactériennes et les gènes impliqués dans 

leur résistance aux métaux lourds. 

1.1 Espèces bactériennes 

- Cupriavidus metalidurans isolat NDB4NOL1 : est une bactérie Gram 

négative , aérobie-anaérobie facultative, appartient au Protéobactéries , 

Bêtaprotéobactéries ,Burkholderiales ,Burkholderiacées ,Cupriavidus. Adaptée 

pour survivre dans des conditions extrêmement pollués aux métaux lourds . Elle 

n'est pas pathogène, elle est utilisée pour l'assainissement des sols (Janssen J et al., 

2010). 

- Pseudomonas putida NBRC14164 : est une bactérie Gram négative appartient au  

Proteobacteria, Gammaproteobacteri, Pseudomonadales, Pseudomonadaceae, 

Pseudomonas. Elle est métaboliquement polyvalente, aérobie (Kampers et 

al.,2021). 

- Bacillus cereus NWUAB01 : est une bactérie Gram positive appartient au 

Firmicutes, Bacilli, Bacillales, Bacillaceae, Bacillus. C’est un grand bacille en 

forme de bâtonnet, retrouvé de manière ubiquitaire dans le sol, est fréquemment 

responsable d'intoxications alimentaires (Ayangbenro et al.,2020) 

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://en.wikipedia.org/wiki/Gram-negative
https://en.wikipedia.org/wiki/Gram-negative
https://fr.wikipedia.org/wiki/A%C3%A9robie
https://fr.wikipedia.org/wiki/Ana%C3%A9robie
https://en.wikipedia.org/wiki/Heavy_metal_(chemistry)
https://en.wikipedia.org/wiki/Pathogen
https://en.wikipedia.org/wiki/Bioremediation
https://en.wikipedia.org/wiki/Gram-negative
https://fr.wikipedia.org/wiki/Firmicutes
https://fr.wikipedia.org/wiki/Bacilli
https://fr.wikipedia.org/wiki/Bacillales
https://fr.wikipedia.org/wiki/Bacillaceae
https://fr.wikipedia.org/wiki/Bacillus
https://fr.wikipedia.org/wiki/Ubiquitaire
https://fr.wikipedia.org/wiki/Intoxication_alimentaire
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1.2 Gènes étudiés  

Nous avons exécuté notre analyse bioinformatique avec deux gènes :  

- cadA : impliqué dans la translocation du Cadmium(Cd).  

- czcA : impliqué dans la translocation du Cobalt (Co),du Zinc (Zn) et du 

Cadmium(Cd). 

Les numéros d’accession des gènes sont dans les tableaux 4 et 5. 

Tableau 4 : Numéros d’accession des gènes cadA et czcA chez Cupriavidus 

metallidurans isolat NDB4NOL1 

 

 

Tableau 5 : Numéros d’accession des gènes cadA et czcA chez Pseudomonas  putida 

NBRC14164 

 

 

 

 

 

 

 

Au niveau  du site internet NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov), dans l’interface 

d’accueil nous avons saisi les mots clé comme suit : cadA Cupriavidus metallidurans ,czcA 

Cupriavidus metallidurans ,cadA Pseudomonas putida , czcA Pseudomonas putida, cadA 

Bacillus cereus , czcA Bacillus cereus .  

Cupriavidus metallidurans isolat NDB4NOL1 

Génes  Numéro d’accession  

cadA 60824536 

czcA 60820444 

Pseudomonas  putida NBRC14164 

Génes  Numéro d’accession  

cadA 45523043 

czcA 16136096 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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NCBI (National Center for Biotechnologie Information) est créé en 1988 par Bethesda 

dans le Maryland (USA), abrite une série de bases de données pertinentes pour la 

biotechnologie et les sciences médicales. Cette banque de donnes propose des ressources 

importantes, des outils et des services pour réaliser toutes les étapes d’analyses 

bioinformatiques (Misener et al., 2000). 

Les principales recherches et analyses exécutées en lieu sur le site web NCBI 

(National Center for Biotechnologie Information). 

Concernant la recherche de similarités entre les séquences des deux gènes, nous avons 

exécuté les formats FASTA et l’outil BLAST. 

2- Format FASTA  

FASTA (Fast -Alignements)  est un format de fichier texte utilisé pour stocker des 

séquences biologiques de nature nucléique ou protéique. Ces séquences sont représentées par 

une suite de lettres codant pour des acides nucléiques ou des acides aminés. Pour lire et traiter 

les séquences, nous avons choisi le format FASTA qui est le plus répandu et le plus simple. 

 Les fichiers FASTA sont très utilisés pour annoter les séquences en bio-informatique 

et sont requis par plusieurs programmes. Un fichier FASTA contient une ou plusieurs 

séquences, soit de nucléotides ou d'acides aminés. Chaque séquence est précédée d'une ligne 

débutant par le symbole(>) suivi d’un entête contenant normalement le nom de la séquence et 

les informations complémentaires qu'on veut y ajouter. Ensuite la séquence est écrite en entier 

sans aucune autre annotation.  (Charlebois et al., 2007) .  

 

3- Recherche de similarités  

La similarité est la présence d’un ensemble de positions identiques et conservatives 

des séquences, réalisées deux a deux en utilisant le logicielle BLAST. 

3.1 BLAST (Basic Local Alignement Search Tool) 

BLAST (Basic Local Alignement Search Tool) est un programme de recherche de 

similarité de séquences qui peut être utilisé via une interface Web ou comme outil autonome 

pour comparer la requête d'un utilisateur à une base de données de séquences. L’analyse  

repose sur des calculs matriciels ou des algorithmes complexes qui rendent les résultats sous 

forme de données statistiques, ( score, identité % ,  e- value) (Altschul SF et al., 1990).  
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3.1.1 Score  

 Le score d'alignement est calculé en attribuant une valeur à chaque paire de lettres 

alignées, puis en additionnant ces valeurs sur la longueur de l'alignement. 

Les alignements de nucléotides chez BLAST utilise une récompense : +2 pour les 

paires alignées deux lettres identiques, et une pénalité de -3 pour chaque paire alignée non 

identiques. La création d’un écart dans un alignement entraine une pénalité de « création 

d’écart », chaque extension d’un écart préexistant entraine une pénalité moindre. Pour un 

traitement détaillé de la théorie de scoring d’alignement (Altschul et Gish., 1996). 

3.1.2 Identité (%) 

L’identité (%) est la mesure dans laquelle deux séquences (nucléotidiques ou d'acides 

aminés) ont les mêmes résidus aux mêmes positions dans un alignement, souvent exprimée en 

pourcentage (Fassler et al., 2011) . 

3.1.3 E- value  

E- value  est un paramètre qui décrit le nombre de résultats que l'on peut « s'attendre » 

à voir par hasard lors d'une recherche dans une base de données d'une taille particulière. Il 

diminue de façon exponentielle à mesure que le Score (S) de l’identité augmente. Plus la 

valeur E est faible, ou plus elle est proche de zéro, plus la correspondance est "significative" 

(Fassler et al., 2011). 

3.2 Modules BLAST  

Avec l’outil BLAST, NCBI offre plusieurs modules d’applications en fonction de la 

nature des séquences biologiques. BLAST compare toutes les combinaisons de requêtes de 

nucléotides ou de protéines avec des bases de données de nucléotides ou de protéines qui sont 

(Altschul SF et al., 1990) : 

- Blastn : Compare une séquence nucléique d’intérêt aux séquences d’une base de 

données d’acides nucléiques. 

- Blastp : Compare une séquence d’acides aminés d’intérêt aux séquences d’une base de 

données de protéines.  

- Blastx : Compare une séquence nucléique d’intérêt traduite dans tous les cadres de 

lecture aux séquences d’une banque de données de protéines. Vous pourriez utiliser 

cette option pour trouver les produits de traduction d’une séquence nucléique 

inconnue.  
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- Tblastn : Compare une séquence d’acides aminés d’intérêt aux séquences d’une base 

de données d’acides nucléiques dont la traduction a été faite dans tous les cadres de 

lecture.  

- Tblastx : Compare les traductions dans les six cadres de lectures d’une séquence 

nucléique d’intérêt aux séquences d’une base de données d’acides nucléiques 

traduites.  

 

4- Arbre phylogénique 

 Un arbre phylogénique est un graphe non cyclique constitué de plusieurs nœuds qui 

sont les unités taxonomiques évolutives (OTUs : Operational Taxonomic Unit), c’est-à-dire 

les individus à partir desquels nous avons récolté les données sous forme phénotypiques, tels 

que les caractères biochimiques bactériens ou génotypiques comme les séquences d’un gène 

particulier. Ces nœuds sont reliés entre eux par des branches dont la signification est relative 

aux types de données utilisées pour remonter la phylogénie (Felsenstein.2004).  

La construction de l’arbre phylogénique est basé sur le calcul de distances, obtenus à 

partir des calcule d’alignement par la méthode de Neighbor-joining (NJ).  

Neighbor-joining (NJ) est une méthode phénétique de reconstruction d'arbres 

phylogénétiques. La méthode NJ est fondée sur l'exploitation de matrices de distances 

génétiques ou morphologiques comme toutes les méthodes phénétiques. Elle tient compte du 

biais des différences de vitesse d'évolution entre les différentes branches de l'arbre 

phylogénétique à reconstruire en essayant de conserver l'additivité des distances. Cette 

méthode fournit un arbre non enraciné et non ultramétrique. L'arbre obtenu ne reflète donc 

pas la similarité globale entre les différentes espèces, mais bien leurs relations de parenté. 

Utilisée généralement pour les arbres de données basés sur l'ADN ou les séquences 

de protéines. L’algorithme requiert la connaissance de la distance entre chaque paire d'OTU 

(Operational Taxonomic Unit) dans l'arbre à reconstruire. Ces distances peuvent être estimées 

par diverses méthodes mais leur additivité doit être respectée (distance de Manhattan par 

exemple, par contre une distance euclidienne ne convient pas) (Saito et Nie.,1987). 

 

 

  

 

https://fr.wikipedia.org/wiki/Ph%C3%A9n%C3%A9tique
https://fr.wikipedia.org/wiki/Arbre_phylog%C3%A9n%C3%A9tique
https://fr.wikipedia.org/wiki/Arbre_phylog%C3%A9n%C3%A9tique
https://fr.wikipedia.org/wiki/Ph%C3%A9n%C3%A9tique
https://fr.wikipedia.org/wiki/ADN
https://fr.wikipedia.org/wiki/Prot%C3%A9ine
https://fr.wikipedia.org/wiki/Unit%C3%A9_taxonomique_op%C3%A9rationnelle
https://fr.wikipedia.org/wiki/Distance_(math%C3%A9matiques)
https://fr.wikipedia.org/wiki/Distance_de_Manhattan
https://fr.wikipedia.org/wiki/Distance_euclidienne
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IV : RESULTATS ET DISCUSSION  

1- Cupriavidus metallidurans 

Les résultats obtenus lors de la recherche de la bactérie Cupriavidus metallidurans 

dans la base de donné NCBI (tableau 6), révèlent plus de six-mille publications sur Gènes, 

presque soixante-six mille publications sur Protéines et  quatre-vingt-sept publication dans les  

structures protéiques. Plus de Cent quatre-vingts publication dans PubMed, mille vingt 

publications dans Centrale PubMed et quarante bioprojets. La majorité de ces  projets sont 

basé sur les capacités génétiques d’adaptation sur des milieux polluer aux métaux lourds pour 

des intérêts biotechnologiques envirementale tel que la dépollution des sols et des eaux (Top 

et al., 1995). 

 

Tableau 6 : Résultat de recherche de Cupriavidus metallidurans sur NCBI 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/search/all/?term=Cupriavidus%20metallidurans%20) 

 

1.1 Gène cadA  

Les résultats pour le gène cadA ont révélé qu’il est impliqué dans le codage des 

protéines ATPase de type P pour la translocation du Cadmium(Cd). 

Le contexte et la région génomique du gène sont illustrés dans les figures 13 et 14. 

 

 

 

Bases de données  Nombres de publications  

Gènes  6 301 

Livres  5 

PubMed 187 

PubMed Central 1 020 

Protéines  65 412 

Structures protéiques  87 

BioProject  40 
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Ces résultats (figure 13) montrent que le gène cadA est localisé sur la séquence 

NZ_FYAX01000032.1  entre NDB4MOL1_RS21095 (qui code pour les protéines 

hypothétiques) et le gène NDB4MOL1_RS21065 (qui code pour les protéines hypothétique). 

On distingue 4 variant des pseudos gènes : NDB4MOL1_RS21070, NDB4MOL1_RS21075, 

NDB4MOL1_RS21085, NDB4MOL1_RS21090.  

La longueur de la séquence génomique NZ_FYAX01000032.1 est entre 7879 – 12551 kb. 

 

 

 

 

 

Figure 13 : Contexte génomique du gène cadA chez C. metallidurans isolat NDB4NOL1 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=CadA%20%20Cupriavidus%20metallidurans%20 

 

La figure 14 montre l’emplacement exact du gène, il est situé entre 8.6 - 11 kb et sa 

longueur est de 1.878 kb. 

Figure 14 : Région génomique du gène cadA chez C. metallidurans isolat 

NDB4NOL1   

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=CadA%20%20Cupriavidus%20metallidurans%20 

Les résultats du fichier texte FASTA de la séquence nucléidique NZ-

FYAX01000032.1 sont lustrés dans la figure 15 : 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=CadA%20%20Cupriavidus%20metallidurans%20
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=CadA%20%20Cupriavidus%20metallidurans%20
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 D’après la figure16, la séquence nucléique NZ_FYAX01000032.1  contient  

8 883-10 760 nucléotides. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 15 : Le format FASTA de la séquence nucléotidique NZ_FYAX01000032.1 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NZ_FYAX01000032.1?report=fasta&from=8883&to

=10760&strand=true) 

 

La  recherche des régions de similitudes entre cette séquence et d’autres séquences par 

BLAST (Basic Local Alignement Search Tool) sont illustrés dans le tableau 7  

Les résultats de la recherche des régions similaires entre la séquence analysée et 

d’autres séquences (tableau 7) montrent que les deux séquences Brenneria goodwinii souche 

FRB141, Sodalis glossinidius str présentent le score le plus élevée (97.1- 82.2) avec E- value 

(1e-15
e
)  et une  forte identité varié entre  89.47 et 88.24. Cela signifie la présence d’une 

positions identique et conservative   entre les deux séquences et la séquence analysée. 

 

 

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NZ_FYAX01000032.1?report=fasta&from=8883&to=10760&strand=true
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NZ_FYAX01000032.1?report=fasta&from=8883&to=10760&strand=true
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Tableau 7: Alignements significatifs de la séquence NZ_FYAX01000032.1| 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi ) 

 

Avec les résultats du tableau 7 on va exécuter l’arbre de distance par la méthode de 

Neighbor-joining (NJ). 

L’arbre phylogénique (figure 16) révèle que le gène cadA de la souche Cupriavidus 

metallidurans isolate NDB4MOL1 présente une similarité avec  Brenneria goodwinii strain 

FRB141  et Sodalis  glossinidusstr  ce lien peut être  dû à un transfert  des gênes.  

 

 

Figure 16 : Arbre phylogénique du gène cadA chez C.metallidurans isolate NDB4MOL1 

(couleur jaune pour la souche étudier et colleur vert pour les bactéries pressantes un lien de 

parenté ) 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/blast/treeview/treeView.cgi?request=page&blastRID=D3WAB

BK201N&queryID=ref|NZ_FYAX01000032.1|&entrezLim=&ex=&exl=&exh=&ns=100) 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/blast/treeview/treeView.cgi?request=page&blastRID=D3WABBK201N&queryID=ref|NZ_FYAX01000032.1|&entrezLim=&ex=&exl=&exh=&ns=100
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/blast/treeview/treeView.cgi?request=page&blastRID=D3WABBK201N&queryID=ref|NZ_FYAX01000032.1|&entrezLim=&ex=&exl=&exh=&ns=100
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1.2 Gène czcA 

Nous avons obtenu les résultats (tableau 8) qui résume les recherches pour les gènes 

czcA chez C.metallidurans isolate NDB4MOL1. 

Ces résultats (tableau 8) révèlent que ce gène existe sous différente forme chez 

C.metallidurans isolate NDB4MOL1. Nous avons sélectionné le 1
er
 gène classé dans le 

tableau 8. 

Tableau 8 : Résultats de recherche du gène czcA chez C.metallidurans isolate NDB4MOL1 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=czcA%20cupriavidus%20metallidurans%20) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Les résultats pour le gène czcA ont révélé qu’il est impliqué dans le codage des 

protéines RND (résistance-nodulation-division) pour la translocation du Cobalt(Co), du 

Zenc(Zn) et du Cadmium(Cd). 

Le contexte et la région génomique du gène est illustré dans les figures 17,18. 

Ces résultats (figure17) montrent que le gène  czcA est localisé sur la séquence 

NZ_FYAX0100010.1 qui est de longueur de 3976 – 11700 kb, il est porté sur l’opérons czc 

entre le gène czcC (code pour le système d'efflux RND pour le transport des métaux lourds),  

le gène czcR (est un régulateur de réponse de système à deux composants pour l'homéostasie 

des métaux lourds). Et deux autres gènes qui sont : czcB (code pour le système RND) et le 

gène NDB4MOL1_RS00225 (code pour le système CDF).  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=czcA%20cupriavidus%20metallidurans%20
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Figure 17 : contexte génomique du gène czcA chez C. metallidurans isolate NDB4MOL1 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=60820444) 

 

La figure 18 montre l’emplacement exact du gène, il est situé entre 5 700 – 8 900 kb et 

sa longueur est de 3.192 kb. 

 

Figure 18 : Région génomique du gène czcA chez C. metallidurans isolate NDB4MOL1 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/60820444) 

  

Le rapport FASTA (Fast-Alignements) de la séquence nucléique 

NZ_FYAX01000010.1 est  lustré dans la figure 19 : 

 D’après cette figure (figure19), la séquence nucléique NZ_FYAX01000010.1  

contient 5 656 - 8 847 nucléotides. 

 

 

 

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=60820444
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/60820444
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Figure 19 : Format FASTA de la séquence nucléidique NZ_FYAX0100010.1 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NZ_FYAX01000010.1?report=fasta&from=5656&to

=8847&strand=true 

La  recherche des régions de similitudes entre cette séquence et d’autres séquences par 

BLAST (Basic Local Alignement Search Tool) sont illustré dans le tableau 9: 

 

 

 

 

 

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NZ_FYAX01000010.1?report=fasta&from=5656&to=8847&strand=true
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NZ_FYAX01000010.1?report=fasta&from=5656&to=8847&strand=true
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Tableau 9 : Alignements significatifs de la séquence NZ_FYAX0100010.1 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi)  

Les résultats de la recherche des régions similaires entre la séquence analysée et 

d’autres séquences,  montrent 100 séquences qui présentent une similarité avec la séquence 

analysé et le score le plus élevée chez 11 séquences est de 5895. Les 100 séquences présentent 

une E-value égale  0 avec une identité variée entre 75-100% qui signifie une forte présence 

des  positions identique et conservative   entre c’est  séquences est la séquence analysée 

(tableau 9).    

Avec les résultats du tableau 9 on va exécuter l’arbre de distance par la méthode de 

Neighbor-joining (NJ). 

Les résultats de la constriction de l’arbre phylogénique montrent que le gène czcA  

présente   une forte similarité avec le gène czcA des bêta protéobactéries (figure 20), ce 

résultat est attendu vu que la souche étudiée appartient à la famille des bêta protéobactéries . 

Un  lien de parenté entre Cupriavidus metallidurans NDB4MOL1et Cupriavidus 

metallidurans CH34, ce lien de parenté   peut être dû à un transfert horizontal de gènes.  

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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Figure 20 : Arbre phylogénique du gène czcA chez C.metallidurans isolate NDB4MOL1 
(couleur jaune pour la souche étudier et colleur vert pour les bactéries pressantes un lien de parenté) 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/treeview/treeView.cgi?request=page&blastRID=D42MB

09B013&queryID=ref|NZ_FYAX01000010.1|&entrezLim=&ex=&exl=&exh=&ns=100) 

 

 

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/treeview/treeView.cgi?request=page&blastRID=D42MB09B013&queryID=ref|NZ_FYAX01000010.1|&entrezLim=&ex=&exl=&exh=&ns=100
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/treeview/treeView.cgi?request=page&blastRID=D42MB09B013&queryID=ref|NZ_FYAX01000010.1|&entrezLim=&ex=&exl=&exh=&ns=100
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2- Pseudomonas putida 

Les résultats obtenu (tableau 10) de la recherche de cette bactérie sur la base de 

donnée NCBI révèle plus de huit milles publication sur Gènes, presque un million et demi 

publication sur Protéines et huit cent dix structures protéiques, trente-cinq livres publiés pour 

cette bactérie, presque huit milles publications sur PubMed et plus de dix-neuf milles 

publications sur Central PubMed, et plus de cinq cent BioProjet (grâce à sa capacité de 

multiresistance).  

 

Tableau 10 : Résultat de recherche de Pseudomonas putida sur NCBI 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/search/all/?term=Pseudomonas+putida)  

 

2.1 Géne cadA  

Nous avons obtenu les résultats (tableau 11) qui résume les recherches pour les gènes 

cadA chez Pseudomonas putida NBRC 14164 

Ces résultats (tableau 11) révèlent que ce gène existe sous différente forme chez 

Pseudomonas putida NBRC 14164. Nous avons sélectionné le 3
eme

 gène classé dans le tableau 

10. 

 

 

 

Bases de données  Nombres de publications  

Gènes  8574 

Livres  35 

PubMed 7992 

PubMed Central 19527 

Protéines  1474508 

Structures protéiques  810 

BioProject  521 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/search/all/?term=Pseudomonas+putida
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Tableau 11: Résultats de recherche du géne cadA chez P.putida 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=cadA%20Pseudomonas%20putida%20) 

Consulté  le 24/06/2012  

 

Les résultats pour le gène cadA ont révélé qu’il est impliqué dans le codage des 

protéines ATPase de type P pour la translocation du Cadmium(Cd). 

Le contexte et la région génomique du gène sont illustrés dans les figures 21,22. 

Les résultats (figure 21) montrent que le gène cadA est localisé sur la séquence 

NC_021505.1 qui est de longueur de  1745006 – 1751952 kb, on distingue 5 autres gènes sur 

cette séquence qui sont :  

- ccoG qui code pour une protéine accessoire de cytochrome c oxydase qui intervient 

dans la respiration cellulaire. 

- PP4_RS07715 qui code pour les protéines de la famille FixH pour la fixation de 

l’azote.  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=cadA%20Pseudomonas%20putida%20)
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- PP4_RS07700 qui code pour les protéines exportateurs de sulfites de la famille 

TauE/SafE. 

- hemN qui code pour les protéines Oxygen-independent coproporphyrinogen III 

oxydase impliqué dans la biosynthèse de l'hème servant à accueillir le dioxygène (O2). 

-  ccoS qui code pour une protéine d'assemblage de cytochrome oxydase de type cbb3 

qui intervient dans la respiration cellulaire. 

 

 

 

 

Figure 21 : contexte génomique du gène cadA chez P.putida NBRC 14164 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/45523043) 

 

La figure 22 montre l’emplacement exact du gène, il est situé entre 1.7- 1.8 kb et sa 

longueur est de 2.475 kb. 

 

 

Figure 22 : Région génomique du gène cadA chez P.putida NBRC 14164 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/45523043) 

 

 

 

https://fr.wikipedia.org/wiki/Dioxyg%C3%A8ne
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/45523043
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/45523043
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Le rapport FASTA (Fast-Alignements) de la séquence nucléique NC_021505.1 est  

lustré dans la figure 23 : 

 D’après la figure 23, la séquence nucléique NC_021505.1 contient 1747364- 1749838 

nucléotides. 

 

 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

Figure 23 : Format FASTA de la séquence nucléotidique NC_021505.1 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NC_021505.1?report=fasta&from=1747364&to=17

49838&strand=true) 

La  recherche des régions de similitudes entre cette séquence et d’autres séquences par 

BLAST (Basic Local Alignement Search Tool) sont illustré dans le tableau 12. 

Après analyse BLAST, les résultats montrent que plusieurs séquences présentent une 

similarité avec la séquence analysée, Comamonas sp. souche XL8 représente le score le plus 

élevé qui est de 4554 et un pourcentage d’identité de 99.88% et une valeur de E valu qui est 

de 0.0 cela indique une forte identité (tableau 12).   

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NC_021505.1?report=fasta&from=1747364&to=1749838&strand=true
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NC_021505.1?report=fasta&from=1747364&to=1749838&strand=true
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1241497721
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1241497721
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1241497721
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Tableau 12: Alignements significatifs de la séquence NC_021505.1 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi)  

 

Avec les résultats du tableau 12 on va exécuter l’arbre de distance par la méthode de 

Neighbor-joining (NJ). 

L’arbre phylogénique (figure 24) révèle que le gène cadA de la souche Pseudomonas 

putida NBRC 14164  présente une similarité avec d’autres souche de Pseudomonas cela peut 

être dus à la capacité de Pseudomonas a s’adapté aux milieux extrêmes, et nous avons 

remarqué aussi qu’il y a un lien de parenté entre Pseudomonas putida NBRC 14164 et 

Comamonas sp. souche XL8, ce lien de parenté peut être dû à un transfert de gêne entre 

Pseudomonas putida NBRC 14164 et Comamonas sp. souche XL8 .  

 

 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1983384539
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1983384539
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Figure 24 : Arbre phylogénique du gène cadA chez P.putida NBRC 14164 (couleur jaune 

pour la souche étudier et colleur vert pour les bactéries pressantes un lien de parenté) 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/treeview/treeView.cgi?request=page&blastRID=DBDM

TYZA013&queryID=ref|NC_021505.1|&entrezLim=&ex=&exl=&exh=&ns=100) 

 

2.2 Gène czcA 

Nous avons obtenu les résultats (tableau13) qui résume la recherche pour les gènes 

czcA chez Pseudomonas putida NBRC 14164 

Ces résultats (tableau13) révèlent que ce gène existe sous différente forme chez 

Pseudomonas putida NBRC 14164 et la majorité de ces gènes sont incomplets . Nous avons 

sélectionné le premier gène classé dans le tableau 13. 

 

 

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/treeview/treeView.cgi?request=page&blastRID=DBDMTYZA013&queryID=ref|NC_021505.1|&entrezLim=&ex=&exl=&exh=&ns=100
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/treeview/treeView.cgi?request=page&blastRID=DBDMTYZA013&queryID=ref|NC_021505.1|&entrezLim=&ex=&exl=&exh=&ns=100
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Tableau 13 : Résultats de recherche du gène czcA chez P.putida 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=czcA%20Pseudomonas%20putida) consulté le 

24/06/2021. 

 

Les résultats de ce gène révèlent qu’il est impliqué dans le codage des protéines de 

système d’efflux RND impliqué dans la translocation du Cobalt (Co), du Zinc (Zn) et du 

Cadmium (Cd). 

Nous n’avons pas pu obtenir le contexte génomique de ce gène car tous les 

enregistrements Gènes pour ce génome ont été interrompus (arrêté le 3 février 2015) en raison 

d'un changement de portée pour les génomes procaryotes dans Gene.  

Au moment où cet enregistrement génétique a été interrompu, nous avons obtenu la 

région génomique de ce gène (figure 25). 

Selon la figure 25 nous avons pu déduire que ce gène est porté sur la séquence 

génomique NC_021505.1, il est situé entre 3,870- 3,873kb et sa longueur est de 3 147 kb. 

Figure 25: Région génomique du gène czcA chez P.putida NBRC 14164  

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/16136096) 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=czcA%20Pseudomonas%20putida
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/16136096
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Le rapport FASTA (Fast-Alignements) de la séquence nucléique NC_021505.1 est  

lustré dans la figure 26 : 

 D’après la figure 26, la séquence nucléique NC_021505.1 contient 3870051 – 

3873197 nucléotides. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 26 : Format FASTA de la séquence nucléotidique NC_021505.1 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NC_021505.1?report=fasta&from=3870051&to=387

3197&strand=true)  

La  recherche des régions de similitudes entre cette séquence et d’autres séquences par 

BLAST (Basic Local Alignement Search Tool) sont illustré dans le tableau 14. 

Après analyse BLAST, les résultats montrent que plusieurs séquences présentent une 

similarité avec la séquence analysée, Pseudomonas putida souche JQ581 représente le score 

le plus élevé qui est de 5640  et un pourcentage d’identité de 99.01% et une valeur de E valu 

qui est de 0.0 cela indique une forte identité. 

 

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NC_021505.1?report=fasta&from=3870051&to=3873197&strand=true
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NC_021505.1?report=fasta&from=3870051&to=3873197&strand=true
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1837898351
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Tableau 14: Alignements significatifs de la séquence NC_021505.1 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi)  

 

Avec les résultats du tableau 14 on va exécuter l’arbre de distance par la méthode de 

Neighbor-joining (NJ). 

L’arbre phylogénique (figure 27) révèle que le gène czcA de la souche Pseudomonas 

putida NBRC 14164  présente une présente une certaine similarité aux gènes czcA des gamma 

protéobactéries vu que la souche étudiée appartient à la famille des gamma protéobactéries. 

En plus l’arbre montre un lien de parenté entre P.putida NBRC 14164 et Pseudomonas 

entomophila  L48 ce lien de parenté peut être dû à un transfert de gêne entre c’est deux 

souches. 

 

 

 

 

 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_2042577189
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_2042577189
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Figure 27 : Arbre phylogénique du gène czcA chez P.putida NBRC 14164 (couleur jaune 

pour la souche étudier et colleur vert pour les bactéries pressantes un lien de parenté ) 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/treeview/treeView.cgi?request=page&blastRID=DC43XE

HW016&queryID=ref|NC_021505.1|&entrezLim=&ex=&exl=&exh=&ns=100)  

 

3-  Bacillus cereus 

Le résultat obtenu de la recherche de cette bactérie sur la base de données NCBI 

(tableau 15) révèle presque soixante-quinze milles publications sur Gènes, plus de sept 

millions et demi publication sur Protéines et cinq cent quarante-trois structures protéiques. 

Cent quatre-vingt-treize livres publiés pour cette bactérie, presque onze milles publications 

sur PubMed et plus de vingt-trois milles publications sur Central PubMed, et presque six cent 

BioProjet. La majorité de cette dernière et basé sur le séquençage du génome, car cette 

bactérie et multiresistante (résistance au antibiotique, résistance aux métaux lourds…) mais 

son génome est inconnue. 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/treeview/treeView.cgi?request=page&blastRID=DC43XEHW016&queryID=ref|NC_021505.1|&entrezLim=&ex=&exl=&exh=&ns=100
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/treeview/treeView.cgi?request=page&blastRID=DC43XEHW016&queryID=ref|NC_021505.1|&entrezLim=&ex=&exl=&exh=&ns=100
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Tableau 15 : Résultat de recherche de Bacillus cereus sur NCBI 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/search/all/?term=Bacillus%20cereus%20)  

Bases de données Nombres de publications 

Gènes  74.638 

Livres  193 

PubMed 10.680 

PubMed Central 23.307 

Protéines  7.740.068 

Structures protéiques  543 

BioProject  575 

 

 

Les résultats de l’étude in silico des gènes cadA et czcA de la souche Bacillus cereus 

NWUAB01 n’ont pas a été détecté sur NCBI, cela veut dire que cette bactérie à la capacité de 

résisté aux métaux lourds mais l’indentification des gènes de résistances n’est pas encore 

réaliser.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/search/all/?term=Bacillus%20cereus%20


Résultats et Discussion 

 

59 
 

4- Discussion  

La résistance des métaux lourds chez Cupriavidus metallidurans et Pseudomonas  

putida se réalise  principalement via les systèmes d'efflux d'ions: les familles de pompes à 

ions ATPase type P et les RND (Résistance, Nodulation, cell Division). Ces systèmes 

d'exportation peuvent agir sur une gamme de cations, notamment Cu
+2

 , Ag
+2

 , Co
+2

 , Cd
+2

 

, Ni
+2

, Pb+2 et le  Zn
+2

(Shamim et al., 2014).Il convient de mentionner que les systèmes RND 

ont été découverts pour la première fois chez C. metallidurans CH34 avec les déterminants 

czcCBA conférant une résistance au Co, Zn et Cd( Mergeay et al.,1985). 

 Nous avons obtenu comme résultats que le gène cadA est présent chez 

C.metallidurans isolat NDB4NOL1 et P.putida NBRC14164 se localise sur le chromosome, 

alors que le premier cadA détecté  était sur l’opéron cad porté par le plasmide PI258 chez 

Staphylococcus aureus (Novick et Roth., 1968). 

D’après les arbres phylogénique du gène cadA chez Cupriavidus metallidurans, elles 

représentent 3 ancêtres communs : le premier (le plus ancien) et le deuxième ancêtre, 

représente une homologie (évolution divergente) qui a généré un événement de spéciation due 

probablement à une pression évolutive (mutation, ou par le transfert horizontal de gêne)  

Le Transfer horizontal de gènes (HGT, ou transfert latéral de gènes) est un des 

mécanismes majeurs contribuant à la diversification des génomes microbiens, Le HGT est 

dominant parmi les groupes variés de procaryotes (Doolittle, 1999), il joue un rôle clé dans 

l’évolution biologique.  La pression évolutive provoque le transfert horizontal des gènes par la 

conjugaison. La conjugaison est un transfert d'ADN entre une bactérie donatrice et une 

bactérie réceptrice, qui nécessite le contact et l'appariement entre les bactéries, et repose sur la 

présence dans la bactérie donatrice ou mâle d’un facteur de sexualité ou de fertilité (facteur F)  

( Koraimann G.2004). 

Le 3
éme

 ancêtre commun représente un phénomène de duplication où les sous espace : 

Cupriavidus metallidurans NDB4MOL1 et Sodalis glossinidusstr représente un groupe  para 

phylétique et les distance génétique entre  elles sont lointaines.   

Les résultats de l’arbre phylogéniques du gène cadA code pour la résistance au 

Cadmium(Cd) chez Pseudomonas putida représente 16 ancêtres :    

Le 1
er
, le 7

éme
, 14

éme
, 15

éme
, 16

éme
  ancêtres représentent une homologie (évolution 

divergent)   qui a généré   par un évènement de duplication due probablement à une mutation 

ou pression enviromentale.  
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Du 2
éme

 au 6
éme 

aussi que du 8
éme

 au 11
éme

 ancêtres représentent des événements de 

spéciation due à une pression évolutive.  

  Les résultats de l’arbre phylogénétique du gène czcA présent chez C. metallidurans 

isolat NDB4MOL1 présent 16 ancêtres communs : Le premier le quatrième ancêtre représente 

une évolution divergente donc un évènement de spéciation peut être due  à une pression  

évolutive (mutation ou par Transfer horizontale). 

 Le 2
éme

 ,3
éme

, 5
éme

, 6
éme

 ,7
éme

, 8
éme

, 10
éme

 ,11
éme

 ancêtres représentent des évènements 

de duplication qui permet l’apparition de gène czcA chez plissures espèces (Cupriavidus 

metallidurans , Ralostonia picketii ,Alcaligense sp  et la bactéries non cultivable beta 

portéiobactéria )   qui sont très proche dans l’évolutions donc cela signifiée   un taux  de 

similarités très élèves .   

Le gène czcA est présent chez Cupriavidus metallidurans isolat NDB4NOL1 sur 

l’opéron czc alors que chez C. metallidurans CH34, est localise sur l’opéron czcCBA porté par 

le plasmide pMOL30 (Monsieurs et al, 2011).  Chez P.putida les études sont interrompues en 

raison d’un changement de portée pour les génomes procaryotes dans la base de données 

Gène. 

D’autres recherches ont découvert que P. putida possède d’autres mécanismes de 

résistance telle que la séquestration intracellulaire régulé par le gène MT codent pour les 

métallothionines (Shamim et al., 2014).  

D’apprêt les arbres phylogéniques on a confirmé que l’environnement est le principal 

facteur qui peut   influencer la résistance aux métaux lourds. Chez C. metallidurans vie dans 

les sols industriels, qui sont considérés    comme des sites fortement pollués avec le (Pb, Cu, 

CO, Zn, Ni).  Ces conditions extrêmes influencent C. metallidurans en causant des variations 

génétique par l’acquissions des gènes. La différence entre C. metallidurans et P. putida est 

que leurs biotope sont différent, car cette dernière appartient aux sols agricole qui présent une  

concentration  en métaux lourds moins toxiques par rapport aux sols industriels. Cela révèle 

que   P. putida   et moins résistante par rapport aux  C.métallidurans . 

Pour Bacillus   cureuse   qui appartient aux biotopes miniers, des travaux montrent 

qu’elle développe des mécanismes de résistances aux métaux lourds localises en grande partie 

sur les parois et les membranes cellulaires car chez les bactéries Gram positif la paroi est plus 

épaisse que chez les bactéries Gram négatif (Dario et Jenny ,2015). 
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Conclusion  

La pollution des sols par les métaux lourds est devenue, ces dernières années avec 

l’accélération des activités humaines agricoles et industrielles, un problème majeur avec des 

retombées dramatiques sur les systèmes biologiques. Les techniques de dépollution 

développées, en parallèle, ne sont pas en mesure d’apporter des satisfactions tant 

environnementales que sanitaire.  Les effets néfastes, souvent irréversibles, sont très 

marquants et subsistent pratiquement dans la quasi-totalité des sols travaillés à des fins 

agricoles, industrielles ou urbanistiques.  

Devant l’impossibilité et les limites des techniques classiques (physiques et/ou 

chimiques) dans les processus de dépollution, le recours aux potentialités microbiennes 

existantes dans le sol est une voie salutaire qui pourra participer, même à titre partiel, dans 

l’atténuation des niveaux de la pollution. Les micro-organismes notamment les bactéries ont 

élaboré plusieurs mécanismes de résistance aux métaux lourds, telles que la séquestration ou 

la conversion enzymatique, qui sont de véritables résistances aux métaux lourds. La résistance 

en question est liée à la présence de gènes chromosomiques ou protées par des éléments 

génétiques mobiles, tels que les plasmides.  Des investigations et des travaux scientifiques ont 

mis en évidence que l’exploitation des capacités bactériennes résistances aux métaux lourds, 

dans les techniques de bioremédiation, est une option valable pour l’assainissement des sols 

contaminés par les composés organiques et inorganiques. L’exemple des bactéries, objet de 

notre étude, Cupriavidus metallidurans, Pseudomonas putida et Bacillus cureuse sont des 

bons candidats pour des applications biotechnologiques, visant la dépollution des sols, grâce à 

des mécanismes bactériens tel que les transporteurs ATPase P qui sont codé par le gène cadA 

pour la translocation du Cadmium (Cd) et les systèmes RND (Resistance Nodulation cell 

Division ) qui sont codé par le gène czcA  pour la translocation du Cadmium (Cd), du Zinc 

(Zn), et du Cobalt (Co) chez C. metallidurans et P. putida. 

Les perspectives qui résultent de ce travail :  

• D’un point de vue, il est nécessaire de connaitre les mécanismes de résistances aux 

métaux lourds par l’utilisation des techniques de biologies moléculaire. 

• Des essais à l’échelle moléculaire sont nécessaires pour sélectionner des gènes de 

résistances aux métaux lourds, afin de favoriser leur transfert horizontal entre les 

bactéries du sol.   



   Conclusion  

 

63 
 

• Ii serait aussi souhaitable de sélectionner et d’identifier des métabolites secondaires 

plus performante pour une utilisation directe pour l’assainissement des sols polluées aux 

métaux lourds.    

• Engager des études de suivi de l’efficacité et des possibilités de la bioremédiation à 

long terme. 

• La conception de sites expérimentaux, in situ et ex-situ , pour teste les capacités de 

souches bactériennes sélectionnées au préalable sur des critères génétiques, écologiques, 

métaboliques et fonctionnelles en bioremédiation. 
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