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Introduction

Mini-revue : les bactéries lactiques,
ces étres vivants apparus il y a pres de 3 milliards
d’années

Patrick TAILLIEZ *

Unité de Recherches Laitieres et Génétique Appliquée, INRA, Domaine de Vilvert,
78352 Jouy-en-Josas Cedex, France

Abstract — Lactic acid bacteria: living organisms that emerged 3 billion years agt.actic acid

bacteria (LAB) are known to be useful for humans. They contribute to the manufacture and the
preservation of many foods. Despite their importance, only few phylogenetic studies adress the
position and role of LAB in the evolution of life on Earth. This review examines molecular data
and data of paleontology and metabolism that can be used to determine when LAB first appeared. Phy-
logenetic studies based on ribosomal DNA sequence comparisons and on signature-sequence anal-
ysis present in well-conserved proteins suggests an ancestral position in evolution of Gram positive
bacteria with low GC%, including LAB. By these criteria, LAB may have appeared before the pho-
tosynthetic cyanobacteria. As the latter were found in sediments dated 2.75 billion years ago, LAB
may have emerged 3 billion years ago. Their poor adaptation to aerobic environments also suggests
that they may have emerged during the transition of Earth’s atmosphere from anaerobic to aerobic.

lactic acid bacteria / cyanobacteria / evolution / phylogeny / Gram positive bacteria

Résumé— Les bactéries lactiques sont des micro-organismes utiles a 'homme lui permettant de fabri-
quer et de conserver nombre de ses aliments. Malgré leur importance, peu de travaux de phylogénie
sont consacrés a préciser leur position et leur réle dans I'évolution de la vie sur notre planéte. Cette
revue a pour objectif de mieux cerner la période d’émergence des bactéries lactiques en s’appuyant
sur des données de paléontologie, des données moléculaires et de métabolisme. La phylogénie basée
sur la comparaison des séquences d’ADN ribosomique et sur I'analyse de séquences signatures dans
les protéines trés conservées suggére une position ancestrale des bactéries Gram positif a bas taux de
guanine et cytosine (GC %), dont les bactéries lactiques, dans I'évolution. Ces bactéries seraient
donc apparues avant les cyanobactéries photosynthétiques. Ces derniéres ayant laissé des traces fos-
siles datées d’au moins 2,75 milliards d'années, les bactéries lactiques pourraient donc avoir vu le jour

il y a prés de 3 milliards d’années. Leur médiocre adaptation a la vie en aérobiose concourt a penser
gu’'elles se seraient plutdt développées au cours d’'une période de transition entre un monde anaéro-
bie et un monde micro-aérobie.

bactérie lactique / cyanobactérie / évolution / phylogénie / bactérie Gram positif
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1. INTRODUCTION organismes photosynthétiques ont contri-
bué, bien avant I'apparition du monde végé-
L'essor des bactéries lactiques a bénéfital qui a eu lieu vers 400—-440 millions
cié de celui des grands mammiféres, prod’'années [7, 46], a transformer I'atmosphére
ducteurs de lait, commencé il y a 65 mil-terrestre ancienne sans oxygéne en atmo-
lions d’années [7, 46]. Il s’est accentuésphére aérobie contenant aujourd’hui 21 %
lorsque 'homme est passé du statut de chag*oxygéne moléculaire. Certaines espéces
seur-cueilleur a celui d’éleveur, il y ade cyanobactéries présentent des caractéres
guelgues 8 000 ans avant J.-C. Les premietes particuliers [49]. Leur taille est sensi-
vases perforés de petits trous, retrouvés shtement plus grande que celle des autres
les rives du lac de Neufchéatel, datent déactéries (largeur des cellules > b et
3 000 ans avant J.-C. Des cette époque, enl,5um, respectivement) et leurs traits
Egypte, a Sumer ou en Macédoine, lhommenorphologiques, trés peu répandus dans le
sait controler le phénoméne de caillage dmonde bactérien, sont de ce fait caractéris-
lait [26]. Tres rapidement donc, ces bactériedques. Elles présentent un conservatisme
s’averent utiles a 'hnomme et contribuent amorphologique (taille, forme, organisation
la production de nombreux produits ali-cellulaire, forme des colonies, mode de divi-
mentaires fermentés comme le fromage, lsion cellulaire) qui permet des comparaisons
pain, le vin, la choucroute dans nos régionentre les cyanobactéries vivant aujourd’hui et
tempérées et des produits a base de céréales, fossiles trés bien conservés datant de plus
de tubercules, de poisson et de viande daae 2 milliards d’années [45].
les régions intertropicales [5, 14, 15]. . 3 3 i
L o R Les principales étapes de I'évolution de la
Ces bactéries ubiquistes et aptes a sg,

dével diffé b e sur Terre sont présentées dans la figure 1.
evelopper sur difierents substrats autréfqg yraces les plus anciennes de la vie ont été
que le lait, étaient donc probablement pré

05 bi tI . de I'h mises en évidence indirectement par la
sentes bien avant la naissance de F'homme gkation disotopes Iégers du carbone, dans
des mammiféres. Pour préciser la périod

d ] I bactéri ient d es inclusions carbonées, a l'intérieur de
urant laquelle ces bacteries se seralent difiaing d'apatite trouvés notamment dans
férenciées, nous nous sommes appuyés

des données d léontologie. des donng s sédiments du Groenland agés de 3,8 mil-
es donnees de paieontologie, des donnefs s g'années [33, 43]. L'accumulation de
moléculaires basées sur les séquences

. . A ; isotopes, liée a une activité biologique,
ADN ribosomiques et les séquences signggmgigne de I'existence de la vie 750 mil-

tures de protéines conservees, ainsi que sgif < J'années seulement aprés la forma-
certaines caractéristiques du métabolism

- ~ DOIISMEon de la Terre, il y a 4,55 milliards
carboné de ces bactéries. Les bactéries lagnges [1, 36]. Or, notre planéte a été for-
tigues seraient apparues sur Terre il y a prg oA

¢ appar r%€ment bombardée d'astéroides et de météo-
de 3 milliards d'annees. rites jusqu’a 3,96 milliards d’années. Ces
impacts ont stérilisé la Terre, empéchant le
développement de la vie durant toute cette
période. Cependant, ces corps chargés d'eau
REINES DU MONDE venus de I'espace, ont aussi contribué a la
PRECAMBRIEN, CONSTITUENT  ¢onstitution des océans et donc au dévelop-
UN CHA}LNON IMPORTANT pement de la vie [12]. Ainsi, 200 a 250 mil-
DANS L'EVOLUTION lions d'années auraient suffi pour qu’'une

. . , vie microbienne apparaisse et se développe
Pour positionner les bactéries lactiquegyy notre planéte.

dans le cours de I'évolution de la vie sur
Terre, les cyanobactéries constituent un élé- Les premiers micro-fossiles filamenteux
ment de référence de choix. Ces microent été découverts dans une séquence de

2. LES CYANOBACTERIES,
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Homo sapiens [3]

200 M >
65 Mo Mammiferes [7, 46]
200 Mo = Dinosaures [7, 46]
400 Mo Premiers végétaux [7, 46]
540 Mo Meétazoaires a squelettes carbonatés [27]
120 Ma Premieres traces d’eucaryotes
’ pluricellulaires (algues rouges), Canada [32]
Traces indirectes (stéranes) d’eucaryotes [32]
170 Ma Formation des Grés rouges nécessitant de I’oxygeéne atmosphérique [9]
’ Taux d’oxygene au moins égal a 10-15 % du taux actuel [50]
1,90 Ma Cyanobactéries des sédiments de Gunflint, Ontario, Canada [4]
Production d’oxygene (3 % du taux actuel) [9]
Dépdts de fer oxydé [9]
Production d’oxygene (1 % du taux actuel) [9]
275 Ma Cyanobactéries découvertes en Australie et en Afrique du Sud [34, 44]
’ ] Traces indirectes (stéranes) d’eucaryotes en Australie [10]
Naissance des bactéries lactiques
3,00 Ma
3.50 M Premiers micro-fossiles filamenteux découverts en Australie [44]
’ a Evidences de I’existence d’un continent en Australie [11]
3 80 Ma Premiere traces indirectes de la vie sur Terre
’ découvertes au Groenland [33, 43]
3,96 Ma
Bombardements intenses
de météorites et d’astéroides [12]
4,55 Ma Naissance de la Terre [1, 36]

Figure 1. Chronologie du développement de la vie sur Terre. Ma, milliards d’années ; Mo, Millions
d’'années ; M, milliers d’'années.

Figure 1. Chronology of the development of life on Earth. Ma, billion years; Mo, million years;
M, thousand years.



4 P. Tailliez

sédiments et de roches volcaniques relativgériode est confirmée par I'apparition de
ment bien conservée, datant de 3,465 midépbts d’oxydes de fer dés 2,6 milliards
liards d’années, au nord-ouest de I'Australie’années mais la pression d’oxygene {pO
[44]. Onze nouvelles especes ont été décritee devait pas dépasser plus de 1 a 2 % du
et présentent des traits morphologiques tréaux actuel a cause d’une forte consomma-
similaires a ceux de@scillatoriaactuelles tion par piégeage dans les oxydes de fer. Ce
(cyanobactéries filamenteuses). Bien que l&ible taux d’oxygéne est confirmé par les
lien entre ces micro-fossiles filamenteux edépdts de pyrite, d’or et d’uranite dans des
les cyanobactéries actuelles ne soit pas fosédiments datant de 2,3 a 2,6 milliards
mellement démontré, Schopf [49] suggeral’années. Ces dépbts se réalisent unique-
qgue ces bactéries photosynthétiques pranent en absence d'oxygene [37]. Les dépdts
ductrices d’oxygéne s'étaient déja diversi-d’'oxydes de fer ne s’accumulent plus vers
fies a cette époque. 1,9 milliards d’années. La p@a augmen-

L o ter et le développement des eucaryotes va
Des traces moins equivoques temoignar|ors commencer avec 'apparition des pre-

de la présence et de l'activité des cyanomiers organismes pluricellulaires vers
bactéries, ont été trouvees (i) au Canadg s mjlliards d’années [32].
I 1l

dans des formations de fer datant de 1,9 mil-
liards d’années [4], (i) en Afrique du Sud
dans du quartz et des dolomites agés de
2,7 milliards d’années [34] et (iii) dans
I'ouest de I'Australie, dans la formation de
Tumbiana datée de 2,75 milliards d’années
[44]. La morphologie de ces micro-fossiles
est similaire a celle des algues bleues fila-
menteuses actuelles. Les stromatolites, struc-
tures en lamelles formées par des centaines
de bactéries dont certaines produisent par
photosynthese du carbonate de calcium et
de 'oxygene moléculaire & partir de dioxyde
de carbone, correspondent aussi a celles

construites par les algues bleues actuelles EN comparant les séquences d’ADNr,
dans les eaux peu profondes. 'empire des bactéries peut étre divisé en

plus de 10 régnes dont celui regroupant la

Les premieres traces de pré-eucaryotegpuasi-totalité des bactéries a Gram positif
ont été identifiées par la présence de stét celui regroupant les cyanobactéries [52].
ranes et, en particulier de cholestane et dea plupart de ces régnes divergent a peu
ses analogues, dans des bitumes et dpges a partir d'une méme position sur I'arbre
schistes australiens datés respectivement des bactéries a I'exception des geriiesr-
1,69 (cité dans [32]) et 2,7 milliards motogaet Aquifex Ces 2 derniers semblent
d'années [10]. Ces molécules dérivent dediverger plus tét si I'on admet que la racine
stérols qui sont des composants caractérigle I'arbre se situe entre ces 2 genres. En
tiqgues de la membrane des cellules eucdait, ils sont composés des especes bacté-
ryotes [35]. Des traces évidentes de cellulesennes les plus thermophiles connues
eucaryotes apparaissent entre 1,7 a 1,9 mactuellement. Le contenu de leur ADNr en
liards d’années [32]. Ceci impose la préguanine et cytosine est élevé et contribue
sence d’'oxygéne en quantité suffisante aprobablement au maintien de la structure
moins dans certains environnements riche®nctionnelle des ARN ribosomiques a haute
en bactéries photosynthétiques des cettempérature. Ces contraintes limitent les
époque. La présence d’'oxygene a cetteariations possibles des séquences et leur

3. POSITIONNEMENT
DES BACTERIES LACTIQUES
PAR RAPPORT
AUX CYANOBACTERIES
SUR LA BASE DES DONNEES
MOLECULAIRES

3.1. La phylogénie basée sur
les séquences d’ADN de la petite
sous-unité ribosomique (ADNr)
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vitesse d'évolution [20]. Ceci a pour conséséquences représentatives des différents
guence d'affecter une position erronée a cegroupes obtenus ont ensuite été sélection-
micro-organismes dans cet arbre phylogénées en éliminant les séquences incomplétes
nétique. De plus, la position de ces 2 genrest celles contenant de nombreuses bases
proches de la racine de 'arbre indiqueraiindéterminées. Les distances entre paires de
aussi que les ancétres communs a toutes leéquences ont été calculées sur la base de
bactéries sont hyperthermophiles. Or, cetté 150 nucléotides. L’arbre des distances a
hypothése est trés controversée. En effeété construit en utilisant la méthode « neigh-
les bactéries hyperthermophiles présentetttor-joining » [40] incluse dans le logiciel
des caracteres évolués suggérant une adapeneCompar (Applied-Maths, Belgique).
tation plus récente a I'hyperthermophilieLes valeurs de « bootstrap » (coefficient de
[21, 22]. De plus, Galtier et al. [24], en uti- confiance) [18] indiquées aux différents
lisant une méthode qui permet de déduiraceuds importants de I'arbre sont exprimées
la composition en bases de séquences ances pourcentage des résultats obtenus avec
trales a partir de séquences actuelles, prd-000 estimations calculées.

posent que les ancétres des bactéries avaientSi Fon choisit comme référence, le point

EIUtOEhU‘n carfslctere m?sl,(.)é)h”e' I?nfm, cegeae bifurcation de€lostridium les distances
‘ﬁogNese stﬁppose r?l laee q.tj un ”,‘gf,‘l ntre les séquences vont croissantes avec la
a (non thermophile) aurait précedé uccession suivantételiobacteriumLac-

(rjnonde a '?)D'\:,[Z.O’ 2hZ, 52t]ﬁ Si I’onh(?lxclult tobacillus-Leuconosto&Enterococcud._ac-
onc ces bacteries nyperthermopniies, coccus-Streptococcusisteria, Bacillus,

bactéries Gram positif forment une branCh%taphylococcusles cyanobactéries, les
trés profonde dans 'arbre basé sur la comg '

) . X . amma-proteobactérigropionibacterium-
paraison des sequences d'ADNT 16S émegifiohacterium A chaque nceud important

geant avant celle des cyanobactéries [23].de larbre, les valeurs de « bootstrap » sont
Un arbre des distances (Fig. 2) focaliséndiquées et comprises entre 0,87 et 1 (sauf
sur les bactéries lactiques a été calculé e la bifurcation des cyanobactéries ou la
utilisant les séquences des ADNr 16S extraivaleur est de 0,69). Cette chronologie est
tes de la banque de données GenBank [6dompatible avec la sensibilité a I'oxygene
Cette analyse inclut les séquences des bade ces différents groupes bactériens a
téries Gram positif suivantedeliobacte- I'exception de I'ensemble constitué des
rium, bactéries photosynthétiques probablegenres anaérobies stricts a haut G®#6;
ment ancestrales au plan de la photosynthep@nibacterium-Bifidobacterium_a phylo-
[25, 53], lesClostridiumconstituant une génie de ces derniers n’est d’ailleurs pas
branche profonde de I'arbre phylogénétiqueotalement élucidée [29].
basé sur les séquences des ADNr 16S [23],
les bactéries lactiques, les bactéries proches

au plan phylogénétiqué.isteria, Bacillus 3.2. Apparition chronologique

et Staphylococcyset, les bactéries a haut des groupes bactériens basée sur
taux de guanine et cytosine (GC %) des l'analyse des séquences signatures
genresPropionibacteriumet Bifidobacte- des protéines les plus conservees

rium utilisés dans les industries laitieres.

Parmi les bactéries Gram négatif, les Une autre approche de la phylogénie
séquences sélectionnées sont celles des cyansiste a rechercher des signatures de type
nobactéries et des gamma-protéobactériegsertions/délétions (indel) dans les séquen-
commeEscherichia coliPseudomonas ces des protéines les plus conservées [29].
Pour chacun de ces groupes d'organismdsorsque ces séquences sighatures sont
pris individuellement, les séquences disporetrouvées a la méme place dans différentes
nibles ont été alignées et comparées. Deasspeces, I'explication la plus simple consiste
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—————— =} Heliobacterium

10— 5%
—T—g Clostridium
|_E|: } Lactococcus
L—I__EE':-_ } Streptococcus
} Weissella
100 Leuconostoc
Lactobacillus
{88
Enterococcus
97
} Listeria
100 92 } )
100 Bacillus
} Staphylococcus
— Gamma-Proteobacteria
—87 Propionibacterium
100
———-i__-—lz—

{69 E Bifidobacterium

ll
Cyanobacteria
E‘—I——:

Figure 2. Arbre des distances montrant la position des bactéries lactiques par rapport aux genres
apparentésQlostridium Listeria, Bacillus, Staphylococcys aux bactéries Gram positif a haut

GC % Propionibacterium Bifidobacteriun), et a certaines bactéries Gram négatif (Gamma-pro-
téobactéries, cyanobactéries). La distance phylogénétique entre deux séquences d’ADNr 16S est
calculée sur une longueur de 1150 nucléotides. Le dendrogramme est construit en utilisant la méthode
« neighbor-joining » [40] incluse dans le logiciel GeneCompar (Applied-Maths, Kortrijk, Belgique).
Les séquences utilisées sont celles de GenBank. Les numéros des séquenideticluntterium
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a dire que I'indel a été introduite une seuldever les doutes, les résultats proposés doi-
fois et gu’elle a été transmise a toute la desrent étre confrontés a des informations pro-
cendance. Sur la base de cette présencegnant d’autres sources.

absence, les especes peuvent étre classéegy yilisant cette approche, Gupta [29]
en 2 groupes distincts présentant un liepropose une proximité phylogénétique par-
évolutif entre eux. Cette approche présent§culiére entre bactéries Gram positif et
cependant 2 problemes. Les indels peuverfrchaea, déduite de la comparaison des
avoir été introduites (i) en de multiples occaséquences signatures d’un certain nombre
sions dans différentes espéces plutdt que @ protéines comme Hsp70 (insertion de 23
dériver d'un ancétre commun, (ii) lors dea 27 acides aminés conservée dans les
transferts horizontaux entre especes. Polractéries Gram négatif et les eucaryotes et

U14557, L36197, M11212, U14559, U14588lgstridium X71847, L09173, X74770, AF105402,
M59103, AJ002592, AB020806, X76163, AJ271456, AF07247%tococcusM58837, X54262,
X54259 ;Streptococcusx68418, M58835, AF015927, AF003930, AF00398%eissellaM23033 ;
LeuconostocM23034, S63851 LLactobacillus M58814, M58819, M58829, M58803, M58826,
X61139, X61134, Y19167, D86517, M58827, X7632HnterococcusY18338, AF061004,
AF070224, Y18355, Y18341, Y18354, Y18294, Y18359, AF061007, Y18161, Y1838&ria,
X98526, X98529, X98531, X98532, X98527, Us4148Arillus AB018486, AF157112, Z84581 ;
StaphylococcysD83370, D83369, AB009934, D83371, D83374, D83362, D83367, D83357 ;
Gamma-proteobactéries, 293434, X81660, Z76651, D84013, Z76667, X87271, X74701, X74695,
AF233451, Y17655, X87276&ropionibacteriumAJ003056, X53217, X53220, X53219, X53221,
X53218, AJ003057, AJ003058, AJO030Hfidobacterium AB029087, X70971, D86195, U10151,
M58733, D89328, AB006658, M58739, M58729, D86182 ; Cyanobactéries, AF001467, AF001469,
AF212922, X03538, AF098372, AF180967, AF098373, AF216944, AF216950, AB003168,
AB003164, AB015061, X68780, X84811, AF091322, AF132933. Les valeurs de « bootstrap »
(coefficient de confiance) [18] indiquées aux différents nceuds importants de I'arbre sont exprimées
en pourcentage des résultats obtenus avec 1 000 estimations calculées. La barre représente 5 substi-
tutions de nucléotide par 100 nucléotides.

Figure 2. Distance tree showing the position of lactic acid bacteria compared to related bacteria
(Clostridium Listeria, StaphylococcuandBacillus), Gram positive bacteria with high GC ®Rr¢-
pionibacteriumBifidobacteriun), Gram negative bacteria (Gamma-proteobacteria, cyanobacteria).
Pairwise phylogenetic distances were calculated on 1150 nucleotides of the 16S rDNA sequences.
The dendrogramme was constructed by using the neighbor-joining method [40] included in the
GeneCompar programme (Applied-Maths, Kortrijk, Belgium). The sequences used in the analysis are
those obtained from the GenBank database. The GenBank accession numbiei®aecterium
U14557, L.36197, M11212, U14559, U145%880pstridium X71847, L09173, X74770, AF105402,
M59103, AJ002592, AB020806, X76163, AJ271456, AF0724@8tococcusM58837, X54262,
X54259;StreptococcusX68418, M58835, AF015927, AF003930, AF00398&issellaM23033;
LeuconostocM23034, S63851L actobacillus M58814, M58819, M58829, M58803, M58826,
X61139, X61134, Y19167, D86517, M58827, X763RiMterococcusY 18338, AF061004, AF070224,
Y18355, Y18341, Y18354, Y18294, Y18359, AF061007, Y18161, Y18BR&%eria, X98526,
X98529, X98531, X98532, X98527, U84148xcillus AB018486, AF157112, Z8458%taphylo-

coccus D83370, D83369, AB009934, D83371, D83374, D83362, D83367, D83357; Gamma-pro-
teobacteria, 293434, X81660, 276651, D84013, Z76667, X87271, X74701, X74695, AF233451,
Y17655, X87276Propionibacterium AJ003056, X53217, X53220, X53219, X53221, X53218,
AJ003057, AJ003058, AJO030Tifidobacterium AB029087, X70971, D86195, U10151, M58733,
D89328, AB006658, M58739, M58729, D86182; Cyanobacteria, AF001467, AF001469, AF212922,
X03538, AF098372, AF180967, AF098373, AF216944, AF216950, AB003168, AB003164,
AB015061, X68780, X84811, AF091322, AF132933. Bootstrap values [18], expressed as a per-
centage of 1 000 data base sets are shown at the main branching points. Scale bar represents
5 nucleotide substitutions per 100 nucleotides.
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absente chez les archaea et les bactérigiwantes modernes, ont évolué en 4 princi-
Gram positif), la glutamine synthétase Ipales étapes [48]. 1. Les hétérotrophes anaé-
(insertion de 25 acides aminés dans les bambies utilisent la glycolyse, une des voix
téries Gram négatif), la glutamate déshymétaboliques les plus anciennes, pour fabri-
drogénase (délétions de 3 acides aminés cheaer simplement de I'énergie a partir du glu-
les bactéries Gram positif et les archaeafose puisé dans I'environnement (2 molé-
Cette derniére délétion de 3 acides aminésules d’ATP par molécule de glucose
a aussi été observée chez les cyanobactérieensommeée). 2. Cette source de carbone est
De méme, I'analyse des séquences signdevenue plus abondante suite au dévelop-
tures de 'ADNr 16S, de la protéine FtsZ epement de pigments (chlorophylle bacté-
de la phosphoribosyl formyl glycinamidine rienne) capables de capturer I'énergie solaire
synthase reflete la proximité des cyanobaaet de produire du glucose par photosynthése
téries et des bactéries Gram positif et indiqua partir de CQ d’'H, et d'H,S. Cette forme
que ces 2 groupes sont enracinés profondgremiere de photosynthése, réalisée par des
ment dans 'arbre phylogénétique. bactéries photoautotrophes comhhalo-
dacterium chlorumne produit pas d'®

. Une forme plus complexe de photosyn-
ese apparait ensuite. Elle est basée sur le
uplage de deux systémes sensibles a la
miere contenant de la chlorophylle. Ce
écanisme, présent notamment chez les
anobactéries, utilise & comme source
ondante d’hydrogene et libere deJ'O

Concernant le lien phylogénétique entr
les bactéries Gram positif a bas GC % €
celles & haut GC %, une délétion de 13 acidd
aminés dans la protéine ribosomique S12
une insertion de 2 acides aminés dans I4
déshydrogénase dihydroorotate sont pré!’
sentes exclusivement dans les bactéri
Gram positif & haut GC % et absentes dal . e R

. Enfin, la respiration permet d’utiliser

les bactéries Gram positif a bas GC % et le d Ces d
archaea. D'autres séquences signatures 2 comme acdce_pteur Ieprotlon(sj. I?S .der—
caractérisent spécifiquement les bactérieQ/€rs sont produits par le cycle de I'acide

Gram positif & bas GC % (un insert decitrique a partir du pyruvate et convoyés

2 acides aminés dans la pyruvate kinase) dysau'a I'G, par une cascade de transpor-

a haut GC % (un insert de 4 acides amingéurs libérant ainsi 34 molécules d’ATP par
dans 'ADN gyrase A). molécule de glucose consommée.

L’ensemble de ces résultats semble sug- €S bactéries lactiques sont des micro-
gérer (i) que les archaea et les bactéri ganismes hétérotrophes anaérobies qui

Gram positif a bas GC % constituent dej:lérent\l’oxygéne dans une certajne mesure.
groupes ancestraux et (i) que les bactérids ©XYgene affecte leur métabolisme mais
Gram positif & haut GC % ainsi que les bac2USS leur croissance, leur survie et l'inté-

téries Gram négatif dérivent des bactérieg/t€ de leur ADN [16]. Ces bactéries utili-
Gram positif & bas GC % [28-30]. sent _essenhellemen:[ la gl_ycolys,e comme
principale source d’énergie et régénérent

Sur la base de ces donneées, les bactériggrs cofacteurs 8 NADH principalement en
lactiques appartiennent donc a un groupgsduisant le pyruvate en lactatactococcus
ancestral apparu avant les bactéries Grapjctis, dont le génome vient d'étre séquencé
négatif dont les cyanobactéries font partie[g], posséde quelques enzymes permettant

d’effectuer un cycle de I'acide citrique
. incomplet. Cette bactérie dispose aussi de
4. LES BACTERIES LACTIQUES quelques oxydases [13] mais n’est pas dotée
ET L'OXYGENE de la cascade d’enzymes de la respiration
établissant le gradient électrochimique de

Les voies essentielles du métabolism@rotons conduisant a la synthése d’ATP.

carboné qui caractérisent les celluledorsque ces bactéries sont cultivées en
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présence d’oxygene, les oxydases a NADH Ces observations suggérent donc que les
présentes dans le cytoplasme de nombreuseactéries lactiques, qui présentent un méta-
espéeces entrent en compétition avec les labolisme carboné assez rudimentaire (voir
tate-déshydrogénases pour la régénératian-dessus) et caractéristique des organismes
des cofacteurs a NADH produits lors de leancestraux [23], ne sont pas particuliére-
glycolyse. Le métabolisme du pyruvate estment adaptées a la vie aérobie mais qu’elles
alors modifié. Dans certaines conditiongpeuvent trés bien tirer profit de I'oxygéne
(faible concentration de glucose dans Igrésent dans un environnement micro-aero-
milieu), cette molécule peut étre convertiebie en présence de faible quantité de sub-
principalement en acétate avec une produétrat carboné. Ces conditions sont souvent
tion supplémentaire d’ATP bénéfique a lacelles que rencontrent ces bactéries dans
cellule. leurs environnements naturels actuels [19].

Les bactéries lactiques possédent deux
types d’oxydases a NADH [13]. Ces enzy- 5. CONCLUSION
mes catalysent la réduction dg én H,0,
(NADH : H,0, oxydase) ou de 0en HO Les données de paléontologie, les don-
(NADH : H,O oxydase). Une troisieme oxy- nées moléculaires et celles concernant cer-
dase & NADH, plus rare chez les bactériegins traits du métabolisme des bactéries
lactiques a I'exception Enterococcus fae- [actiques convergent vers un point : ces bac-
calis, peut étre observée lorsque certainegries sont trés anciennes et sont apparues
souches sont cultivées en aérobiose et efvant les cyanobactéries, il y a prés de 3 mil-
présence d’héme. Cette derniére réduit ausards d’années. La date correspondant &
O, en H,0. Chez certaines especes de lad:émergence des cyanobactéries qui servent
tobacilles, une pyruvate oxydase et unele point de repere, peut étre discutée. Les
a-glycérophosphate oxydase peuvent catanicro-fossiles découverts par Schopf sont
lyser la reduction de £&n HO,. L'activité  datés précisément de 3,465 milliards
des oxydases conduit géneralement a la protannées [47]. Cependant, les traces de la
duction d'H,0, et, dans une moindre mesurevie datant de cette époque sont particulie-
d’03, molecules trés toxiques pour les celfement rares car peu conservées. Des traces
lules [2]. Le radical @ peut étre facilement plus fréquentes de ces micro-organismes
transformé en kD, par les superoxyde-dis- sont observées entre 1,9 et 2,7 milliards
mutases largement répandues chez les bat'années. Cette période correspond aussi
téries lactiques des genreactococcus aux dépdts de bandes de fer oxydé. Mais
Streptococcust Enterococcug8, 38, 39, ces données indiguent seulement que ces
41]. Par contre, la production d;B,en micro-organismes étaient déja présents a
condition de croissance aérobie est plusette période et avaient colonisé de nom-
rapide que sa transformation esQHpar les breux sites. La date de leur différenciation
peroxydases & NADH. De plus, contraire-€st donc antérieure.

ment aux bactéries des genres proches au | es travaux de phylogénie concernant
plan phylogenétique mais plus aérobieses bactéries lactiques abordent trés rare-
commelisteria, Staphylococcust Bacil-  ment le théme de la position de ces micro-
lus[17, 31, 42], les bactéries lactiques seyrganismes dans I'évolution de la vie sur
caractérisent par I'absence de catalaseyotre planéte. Stackebrandt et Teuber [51]
enzyme performante pour éliminey®,du  sont les rares auteurs a avoir proposé, sans
milieu. Certaines souches semblent ceperétayer leur argumentation, une date de dif-
dant posséder une pseudo-catalase fonférenciation des bactéries lactiques com-
tionnant uniguement en présence d’hémerise entre 1,5 et 2 milliards d’années. La
exogene présent dans le milieu. morphologie de ces bactéries n’est pas
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suffisamment différente de celles des autres
bactéries pour que leur présence puisse étre
facilement détectée dans les fossiles. CepeH—O]
dant, leur position phylogénétique relative
par rapport aux genr€ostridiumet Bacil-

lus pourrait étre mieux précisée dans l'avetflil]
nir sur la base des données de comparaison
des génomes.
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