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Introduction 

Les Terfez sont des champignons hypogés comestibles appartenant à l’embranchement 

des Ascomycètes, le plus souvent connus sous le nom de truffes du désert (Fortas, 2009). Ils 

se développent principalement dans les zones arides et semi-arides (Fortas et Dib-Belahouel, 

2007). Les truffes du désert établissent des symbioses mycorhiziennes avec des plantes hôtes 

spécifiques avec une préférence remarquable pour la famille des Cistaceae, et en particulier le 

genre Helianthemum.spp (Zitouni-Haouar et al., 2018).  

Traditionnellement, la classification des Terfez est basée sur les caractéristiques 

morphologiques du champignon, mais cette identification nécessite des taxonomistes 

expérimentés, prend du temps, et parfois peu fiables (Fišer et Buzan, 2014). Pour ces raisons 

des méthodes moléculaires ont évolué pour combler les lacunes de la classification classique, 

notamment les techniques basées sur la manipulation des acide nucléiques telle que l’analyse 

des séquences ITS de l’ADNr et l’analyse des séquences 5,8S, 18S, 28S de l’ADN…etc. Ces 

techniques permettent de déterminer la diversité génétique au sein des genres et espèces des 

Terfez.(Kovacs et al ., 2008). 

L'une de ces nouvelles techniques est le codage à barres de l'ADN, qui est la technique 

la plus utilisée pour identifier les espèces. Il s’agit d’un fragment d’un gène standard pour 

l’identification des espèces. Il connaît une croissance rapide ces dernières années et est 

devenu un outil utile pour l'étude du suivi de la biodiversité, ainsi que pour la phylogénie et 

l'évolution moléculaire (Kang et al ., 2017).  

La phylogénie est une branche de la biologie qui étudie les relations évolutives entre les 

êtres vivants. Ces relations sont représentées à l’aide d’un arbre phylogénétique, construit à 

partir des données moléculaires ou morphologiques.   

L’objectif de cette étude est la construction d’un arbre phylogénétique du genre 

Terfezia. Elle consiste à étudier les relations phylogénétiques des séquences de ce genre, en 

les téléchargeant de ces dernières à l’aide d’une base de données appelée BOLDSYSTEMS, 

afin de les traiter par un ensemble des processus, Cette traitement nous permettra obtenir un 

arbre phylogénétique.  

Ce mémoire se présente en deux parties dont l'organisation est comme suit :  
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-La première partie c’est la partie théorique qui a été divisé en deux chapitres, le 

premier comporte des généralités sur les truffes du désert telle que, la morphologie, la 

classification, …etc. Le deuxième chapitre a été consacré pour le DNA-Barcoding (code à 

barres moléculaire) comporte des différentes informations sur celui-ci y compris sa définition, 

ses application, son principe… etc.  

-La deuxième partie est une partie expérimentale qui comporte deux chapitres : 

L’un est décrite les différentes étapes et les différents logiciels utilisés dans la 

construction de l’arbre phylogénétique. Le second expose tous les résultats obtenus avec leurs 

interprétations. Et nous terminons par une conclusion.  
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1. Qu’est-ce qu’une truffe du désert   

Les truffes du désert connus sous le nom Terfez, sont des champignons mycorhiziens, 

hypogés, comestibles appartenant aux ascomycètes (Fortas, 2009). Ces champignons vivent 

entièrement sous terre en associations symbiotiques avec les racines de certaines leurs plantes 

hôtes naturelles, la plus souvent sont les cistacées (annuelles ou pérennes) (Trappe, 1971). 

Ils poussent dans les zones arides et semi-arides de la région méditerranéenne, comporte 

plusieurs genres Delastria, Picoa, Terfezia, Tirmania, Mattirolomyces, Loculotuber et 

Tubercule (Trappe et al., 2008). 

Les Terfez ont une valeur nutritive non négligeable par leur richesse en protéines, 

lipides, leur teneur élevée en acides aminés, en minéraux et en vitamines (Fortas, 2009). De 

plus ils possèdent diffères activités biologique activités antibactérienne, antioxydant (Fortas et 

Dib-Belahouel, 2007).  

Son appellation varie selon les régions et les langages des habitats dans le monde, en 

Algérie il existe plus qu’une nomination :  

Terfezia: Terfas, Terfess lahmar, Terfess lakhal. 

Timmania: terfess labiyadh, Belhourech, Benhourache.  

Picoa : Jaouber (Haloubi, 1988 ; Bouchareb, 1994 ). 

2. Organisation morphologique des truffes du désert  

L’organisation complète d’une truffe comporte un mycélium et un ascome (ou 

ascocarpe) constitué d’une partie centrale ou gléba, dans laquelle se trouvent l’hyménium 

avec les paraphyses, les asques et les spores. La gléba est protégée par une enveloppe 

résistante ou cortex appelé aussi péridium. Le champignon comprend donc : 

 Une partie végétative, très discrète et non comestible qui forme les mycorhizes. 

  une partie reproductrice, la « truffe » qui est en réalité le fruit du champignon 

(Riousset et al., 2001). 
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     3. Taxonomie des truffes du désert  

3.1. Systématique classique  

Traditionnellement la classification des Terfez est basée sur les caractéristiques du 

Péridium (aspect : couleur), et celles des spores (forme, ornementation) aussi sur d’autres 

caractères complémentaires comme la forme outille des corps fructifères, la coloration de la 

glèba, la disposition des veines, et l’odeur (Trappe ,1971 ; Trappe , 1979 ; Chevalier et al., 

1984). 

Cette identification représente souvent une tâche difficile nécessitant des taxonomistes 

expérimentés, du plus elle prend généralement beaucoup de temps pour la réaliser et ne 

permet pas toujours d'atteindre le niveau de l'espèce (Fišer et Buzan, 2014). 

Les Terfez des genres Terfezia appartiennent à la famille des Terfeziaceae et Tirmania 

appartiennent à la famille Pezizaceae, tandis que le genre Picoa siège actuellement dans la 

famille des Pyronemataceae. Le genre Terfezia contient douze espèces, le genre Tirmania est 

représenté par deux espèces, et Picoa regroupé trois espèces (Trappe , 1979). 

 - Règne : Fungi. 

- Embranchement : Septomycota. 

- Sous-embranchement : Ascomycotina. 

- Classe : Euascomycetes. 

-Sous-classe : Discomycetidae. 

- Ordre : Pezizales 

-Famille : Terfeziacea ou Pezizaceae,  

- Genre : Terfezia 

En Algérie il existe trois types de Terfez : Terfezia «Terfez rouge», Tirmania «Terfez 

blanc » et Picoa. Le genre Terfezia est représenté par 4 espèces (Terfezia arenaria, T.boudiri, 

T.claveryi, T.leptoderma), le genre Tirmania représenté par deux espèces (Tirmania pinoyi et 

T.nivea) et le genre Picoa par 3 espèces (Picoa lefebvrei, P.juniberi et P.carthusiana) (Dib-

Bellahouel, 2012). 

3.2. La classification des truffes du désert par phylogénie moléculaire 

Aujourd’hui la classification des truffes du désert est basée sur les techniques d’analyse 

moléculaire (PCR-RFLP, PCR-RADP), et les manipulations des acides nucléiques (l’analyse 

des séquences ITS de l’ADNr et celles d’analyse des séquences 5,8S, 18S, 28S de 

l’ADN…etc.). Ces techniques nous aident à faire déterminer la diversité génétique au sein des 
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genres et espèces des Terfez (Norman et Egger, 1999 ; Hansen et al., 2005 ; Læssøe et Hansen 

,2007. ; Ammarellou , 2007; Kagan-Zur et al .,2008 ; Kovacs et al , 2008.) 

Selon Aisch et al (2020). Identification moléculaire est plus précise que l’identification 

morphologique qui dépend des caractéristiques morphologiques. 

4. Répartition géographique des truffes du désert  

4.1. Dans quelques pays du monde 

La distribution géographique des Terfez est limitée aux terres arides et semi-arides, 

principalement dans les pays du bassin méditerranéen, comme le sud de l’Espagne, le 

Portugal, l'Italie, la France, la Hongrie, la Turquie, l’Algérie, la Libye le Maroc, l'Égypte, la 

Palestine, la Péninsule Arabique, l'Iran, l'Irak, la Syrie et le Koweït. En outre, certaines 

espèces de truffes du désert ont été trouvées en Afrique du Sud, Botswana la Namibie Ce 

champignon peut se développe aussi dans des autres régions comme les Etats Unis, la Chine, le 

Japon (Varma, 2008).  

4.2. En Algérie  

En Algérie les Terfez se développent dans :  

Des régions arides y compris : Ouargla (Oued M’ya) Touggourt, Tindouf, Biskra, 

Boussaada, Ghardaia, Laghouat, Béchar (Knedssa,Taghit, Tabelbala, Abadla, Beni Abbes), 

Timimoun, Tamenrasset (Montagnes du Hoggar).  

Aussi dans les régions semi-arides : Tlemcen (El Aricha), Tiaret (Ksar Chellala, sites 

Faraa et Benhamed), Mostaganem, Saïda (Zeriguet, Djbel Ben-Kadour), Djelfa (Ain-Oussara, 

Fortassa), El-Bayad (El Kgeiter), Naama (Ain Sefra, Mecheria), Batna, M’sila, Sétif et en 

Kabylie (Fortas, 1990 ; Zitouni, 2010). 

La figure ci-dessous représente la répartition géographique de trois genres de Terfez en 

Algérie (Terfezia, Tirmania et Picoa).  

 

 

 



Chapitre 01                                                                           Généralités sur les truffes du désert  

6 
 

 

Figure 01. Répartition géographique de trois genres de Terfez (Terfezia, Tirmania et 

Picoa) en Algérie (Zitouni, 2010). 

5. Cycle de vie  

Le cycle de vie des Terfez est complexe et reste encore mal connu. Ce cycle se déroule 

entièrement dans le sol et dépond d’une plante hôte avec laquelle ce champignon forme une 

association mycorhizienne (Fortas, 2009). 

Selon Roth-Bejerano1 et al (2004) la formation des mycéliums des Ascomycètes se fait 

par deux méthodes soit à partir des hyphes stériles de corps de fruits frais ou par la 

germination des ascospores. 

 La première étape reste la germination des spores afin de former un mycélium 

homocaryotique primaire qui croit dans le sol au voisinage des racines de la plante- 

hôte avec laquelle il s’associe c’est à dire la formation des mycorhizes, ou bien le 
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mycélium primaire pourrait après plasmogamie produire un mycélium secondaire 

avant de s’associer avec la plante hôte (Fortas, 1990 ; Dib-Bellahouel, 2012). 

 Les mycorhizes formés vont émettre à leur tour des mycéliums dicaryotiques qui 

s’enchevêtrent pour produire des primordiums.  

 L’évaluation des primordiums afin de donner à maturité des ascomes de Terfez. La 

décomposition des ascomes à la fin du cycle et la libération des ascospores qui 

peuvent germer à l’automne (Kagan-Zur et al., 2008). 

Le cycle de vie des truffes du désert est représenté dans la figure 02 : 

 

Figure 02. Cycle biologique des truffes du désert (Kagan-Zur et al., 2008). 
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1. Généralités sur DNA- Barcoding 

Le code-barres ADN est un fragment d’un gène standard pour l’identification des 

espèces. Il s’agit développer rapidement ces dernières années et est devenu un outil utile pour 

l’étude et la surveillance de la biodiversité, ainsi que pour la phylogénie et l’évolution 

moléculaire (Kang et al , 2017).  

L'objectif principal du code-barres ADN est d'établir une ressource communautaire 

partagée de séquences d'ADN pouvant être utilisée pour l'identification des organismes et la 

clarification taxonomique. Cette approche a été lancée avec succès chez des animaux en 

utilisant une partie du gène mitochondrial du cytochrome oxydase 1 (CO1) (Hollingsworth et 

al. 2011). 

La courte séquence d’ADN est générée à partir d'une région conservée du génome 

connue sous le nom de marqueur. Ce marqueur est différent pour diverses espèces, comme le 

cytochrome c oxydase 1 CO1 pour les animaux, la matK pour les plantes, et Internal 

Transcribed Spacer (ITS) pour les champignons (Kaur, 2015). 

Cette méthode est basée sur la divergence moléculaire représentant la différence entre la 

variabilité intra-spécifique et la divergence interspécifique, les individus d’une même espèce 

auront une divergence moléculaire inférieure à celle d’individus d’espèces différentes. Ainsi, 

il est possible de relier un spécimen inconnu à l’espèce à laquelle il appartient, mais aussi de 

découvrir de nouvelles espèces. (Hebert et al., 2003). 

Un certain nombre de critères doivent être vérifiés Ils sont listés ci-dessous d’après Taberlet, 

et al (2018) 

1. Séquence courte afin de permettre l’amplification de séquences dégradées d’ADNe  

(Environnemental). 

2. Séquence très variable mais flanquée de deux séquences très conservées afin de voir la 

paire d’amorce s’y attacher. 

3. Séquence suffisamment conservée et robuste afin de s’assurer de l’universalité du 

barcode pour l’identification de plusieurs espèces et assurer l’ancrage des amorces à la 

séquence. 

4. Séquence identique entre les individus d’une même espèce mais variable entre espèces 

différentes. La section variable déterminera la résolution taxonomique, la 

discrimination, de toutes les espèces cibles et une bonne spécificité. Ainsi on évitera le 
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choix de régions codant pour des protéines, les séquences étant similaires due à la 

redondance du code génétique. 

5. Séquences standardisées selon les groupes taxonomiques. 

2. Principe  

Le Barcoding moléculaire, principe relativement récent proposé par Hebert (2003) est 

une extension de cette technique de séquençage ADN. 

Il s’agit d’un outil taxonomique permettant la caractérisation génétique d’un individu ou 

d’un échantillon d’individu à partir d’un fragment standard de l’ADN. En effet, certains 

fragments d’ADN sont très conservés au sein d’une même espèce mais variables entre les 

espèces. Les séquences de ces fragments d’ADN appelés barcodes ou code-barre à ADN sont 

compilées dans des bases de données. Une fois un échantillon inconnu séquencé, il suffit de 

comparer la séquence ADN trouvée à celles déjà présentent dans les bases de données pour 

identifier le nom de l’espèce associée à cette séquence (BOLD ou GenBank). Il est ainsi facile 

et rapide de savoir à quelle espèce appartient l’individu analysé à l’instar des codes-barres sur 

les produits commerciaux (Hebert et al., 2003). La seule limite à cette approche est d’avoir 

accès à des bases de données contenant des séquences fiables et validées par la communauté 

scientifique, ce qui n’est pas toujours le cas. 

La région ITS est maintenant largement utilisée comme « code-barre » génétique pour 

caractériser la diversité des champignons (Nguyen et Seifert, 2008). 

3. Application du DNA-Barcoding  

3.1. Détection des vecteurs des maladies  

Le codage à barres ADN permet aux non-écologistes d’identifier les espèces vectrices 

qui peuvent causer des graves maladies infectieuses aux animaux et aux humains, de 

comprendre ces maladies et de les guérir. Une initiative mondiale de codage à barres des 

moustiques a pour but de créer une bibliothèque de codes à barres de référence qui peut aider 

les responsables de la santé publique à lutter plus efficacement contre ces espèces vectrices de 

maladies, en utilisant très peu d'insecticides (Kaur, 2015). 

3.2. Identification  

Le code-barres de l'ADN est largement appliqué par la communauté scientifique et 

l'industrie pour l'identification moléculaire afin de résoudre un large éventail de questions de 
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taxonomie, de phylogénétique moléculaire, de génétique des populations et de biogéographie 

(Raclariu et al. 2018). 

3.3. Préservation des ressources naturelles 

Grace aux codes-barres ADN, les gestionnaires des ressources naturelles peuvent 

surveiller le commerce illégal de produits fabriqués à partir de ressources naturelles comme 

les arbres feuillus. Fish-bol est une bibliothèque de codes-barres de référence pour les arbres 

feuillus afin d'améliorer la gestion et la conservation des ressources naturelles (Kaur, 2015).  

3.4. Authenticité des médicaments  

L'une des principales utilisations des codes-barres est de fournir des informations 

détaillées sur un produit. Dans le domaine de la santé, les codes-barres DataMatrix sur les 

médicaments prescrits contribuent à accroître la sécurité des patients en aidant à prouver 

l'authenticité et en soutenant la conformité réglementaire. Les employés de la santé peuvent 

scanner rapidement les codes-barres sur les médicaments à l'aide d'un lecteur de codes-barres 

en ligne sur leur smartphone et s'assurer de leur authenticité (Davis, 2021). 

3.5. Protection des espèces menacées 

La population de primates est réduite de 90% en Afrique à cause de la chasse à la 

viande de brousse. Le codage à barres ADN peut être utilisé par les forces de l'ordre pour 

identifier la viande de brousse sur les marchés locaux (Kaur, 2015). 
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Ce chapitre contient toutes les étapes qu’on a les suivies, et tous le matériel que nous 

avons les utilisé pour construire un arbre phylogénétique du genre Terfezia à partir des 

séquences existantes sur la plateforme BOLDSYSTEMS. 

1.  L’origine des séquences  

Pour réaliser notre analyse phylogénétique sur les truffes du désert précisément le genre 

Terfezia, nous avons accédé au BOLDSYSTEMS afin de télécharger les séquences 

nucléotidiques puis nous les avons identifiés par une basse de donnée qui s’appelle GenBank.  

1.1. BOLDSYSTEMS 

BOLD est une plateforme de stockage et d'analyse de données basée sur le cloud 

computing, développée au Centre for Biodiversity Genomics au Canada. Elle se compose de 

quatre modules principaux : un portail de données, un portail éducatif, un registre de NIB 

(espèces putatives) et un atelier de collecte et d'analyse de données (Sujeevan et al., 2007). 

 On a utilisé cette plate-forme comme une source pour obtenir les séquences d’ADN du 

genre Terfazia (des régions ITS séquencées et bien identifiées).  

Après avoir entré au BOLDSYSTEMS qui se trouve dans ce lien www.boldsystems.org nous 

avons suivi les étapes suivantes : 

 

Figure 03. L’interface du BOLDSYSTEMS 

 

On tape le nom de notre genre Terfezia sur la barre de recherche, puis on a téléchargé 

toutes les séquences qui ont été trouvé en-dessous (97 séquences) sous format Fasta. La 

lecture de ce fichier téléchargé se fait par une application appelée Bloc-notes. 

http://www.boldsystems.org/
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Figure 04. Fichier format Fasta. 

2. Identification des séquences téléchargées  

Pour une identification confirmée, et pour plus d’informations qui peuvent ne pas être 

disponibles sur le BOLDSYSTEMS, ceci nous amène à choisir GenBank comme source pour 

plus d'informations sur nos séquences, car elle représente l'origine de la plupart des séquences 

2.1. GenBank  

Est une base de données publique complète de séquences nucléotides et d'annotations 

bibliographiques et biologiques. Il est construit et distribuée par le National Center for 

Biotechnology Information (NCBI) (Karsch-Mizrachi et al . ,2018). 

Cette base de données a été utilisée pour d'obtenir les informations nécessaires à notre 

étude pour chaque séquence d’ADN, l’accès au GenBank c’était par ce lien 

www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/ , nous avons pris le code d’accession de chaque séquence 

puis on le taper dans la barre de recherche de cette plateforme, nous aurons une fenêtre inclue 

toutes les informations de notre séquence y compris : la région de chaque séquence (pays), 

l’auteur, la taille,…etc (Annexe 01). 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/


Chapitre 03                                                                                                             Méthodologie 

13 
 

 

Figure 05. L'interface de GenBank 

Toutes les séquences nucléotidiques utilisées dans notre enquête et leur localité sont 

présentées dans le tableau suivant :   

Tableau 01. L’origine géographique des espèces de Terfezia et leur numéros 

d'accession GenBank et Bold-system. 

Taxon 

(genre Terfezia) 

Numéro 

d’accéssion  

(BOLD) 

Numéro 

d’accés 

(GenBank) 

 

 

 

 

Région 

*T. boudieri 

*T.aff. olbiensis  

*T. aff. olbiensis  

*T. aff. olbiensis  

*T. aff. olbiensis  

*T. aff. olbiensis  

* T. aff. olbiensis  

* T. aff. olbiensis  

* T.aff. olbiensis 

*T.aff. olbiensis  

GBPEZ1209-13 

GBPEZ1697-13 

GBPEZ1699-13  

GBPEZ1701-13 

GBPEZ1702-13 

GBPEZ1704 -13 

GBPEZ1708-13 

GBPEZ1709-13 

GBPEZ1710-13 

GBPEZ1712-13 

FN395016  

HQ698149  

HQ698147  

HQ698145 

HQ698144 

 HQ698142  

HQ698138 

HQ698137 

HQ698136  

HQ698134 

Libya: Hammad Al Hamra 

Spain: Caceres, Millanes 

Spain: Valladolid, Castromonte. 

Spain: Salamanca, Valdeosa. 

Spain: Caceres, Garrovillas. 

Spain: Valladolid, Valdestillas. 

Spain: Palencia, Duenas. 

Spain: Palencia, Duenas. 

Spain: Palencia, Duenas. 

Spain: Jaen, Santiesteban Del Puerto. 
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*T. aff. olbiensis  

* T. aff. olbiensis  

* T. aff. olbiensis  

*T.aff. olbiensis  

* T. aff. olbiensis  

* T. aff. olbiensis  

* T. aff. olbiensis  

* T. aff. olbiensis  

* T. aff. olbiensis   

*T. aff. olbiensis  

*T.aff. olbiensis  

*T. aff. olbiensis  

*T. aff. olbiensis 

*T.aff. olbiensis  

* T. aff. olbiensis  

*T.aff. olbiensis   

*T. aff. olbiensis  

*T. aff. olbiensis  

*T. aff. olbiensis  

* T. aff. olbiensis  

*T. aff. olbiensis  

*T. aff. Olbiensis 

* T.alsheikhii 

* T.alsheikhii 

GBPEZ1713-13 

GBPEZ1715-13 

GBPEZ1716-13 

GBPEZ1719-13 

GBPEZ1720-13 

GBPEZ1722-13 

GBPEZ1723-13 

GBPEZ1725-13 

GBPEZ1726-13 

GBPEZ1727-13 

GBPEZ1728-13 

GBPEZ1729-13 

GBPEZ1730-13 

GBPEZ1731-13 

GBPEZ1734-13 

GBPEZ1735-13 

GBPEZ1736-13 

GBPEZ1737-13 

GBPEZ1740-13 

GBPEZ1743-13 

GBPEZ1744-13 

GBPEZ1745-13 

GBPEZ1746-13 

GBPEZ1747-13 

HQ698133 

HQ698131 

 HQ698130 

 HQ698127 

HQ698126 

HQ698124 

HQ698123 

HQ698121 

HQ698120  

HQ698119 

HQ698118 

HQ698117 

HQ698116 

HQ698115 

HQ698112 

HQ698111 

HQ698110 

HQ698109  

HQ698106 

HQ698103 

HQ698102 

HQ698101 

HQ698100 

HQ698099 

Spain: Avila, San Bartolome. 

Spain: Segovia, Cantalejo. 

Spain: Segovia, Cantalejo. 

Spain: Segovia, Cantalejo. 

Spain: Valladolid. 

Spain:Valladolid. 

Spain: Valladolid. 

Spain:Valladolid. 

Spain : Valladolid. 

Spain : Ciudad Real. 

Portugal : Minho Povoa De Lanhoso. 

Portugal : Minho Povoa De Lanhoso. 

Spain:Segovia, Sepulveda. 

Spain:Segovia, Sepulveda. 

Spain:Madrid, Cuatro Vientos. 

Spain: Madrid, Cuatro Vientos. 

Spain:Segovia, San Rafael. 

Spain: Segovia, San Rafael. 

Spain:Segovia, San Rafael. 

Spain: Badajos (campanario). 

Spain: Madrid, Toledo. 

Spain: Burgos, Hinojar De Cervera. 

Spain: Salamanca, Arroyomuerto. 

Spain:Soria, Vinuesa. 
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* T. alsheikhii 

*T.leptoderma 

*T.leptoderma 

* T.leptoderma 

* T. leptoderma 

* T. leptoderma 

* T.leptoderma 

* T.leptoderma 

* T.leptoderma 

* T.leptoderma 

*T.claveryi 

*T.claveryi  

*T. claveryi 

*T.claveryi  

*T. claveryi 

*T. claveryi 

*T. claveryi 

*T.claveryi 

*T. claveryi 

*T. claveryi 

*T.arenaria 

*T.arenaria 

*T. arenaria 

*T. arenaria 

GBPEZ1748-13 

GBPEZ1749-13 

GBPEZ1750-13 

GBPEZ1751-13 

GBPEZ1752-13 

GBPEZ1754-13 

GBPEZ1756-13 

GBPEZ1757-13 

GBPEZ1758-13 

GBPEZ1759-13 

GBPEZ1760-13 

GBPEZ1761-13 

GBPEZ1762-13 

GBPEZ1765-13 

GBPEZ1766-13 

GBPEZ1767-13 

GBPEZ1768-13 

GBPEZ1769-13 

GBPEZ1770-13 

GBPEZ1771-13 

GBPEZ1777-13 

GBPEZ1778-13 

GBPEZ1780-13 

GBPEZ1781-13 

HQ698098 

HQ698097 

HQ698096 

HQ698095 

HQ698094 

HQ698092 

HQ698090 

HQ698089 

HQ698088 

HQ698087 

HQ698086 

HQ698085 

HQ698084 

HQ698081 

HQ698080 

HQ698079 

HQ698078 

HQ698077 

HQ698076 

HQ698075 

HQ698069 

HQ698068 

HQ698066 

HQ698065 

Spain Leon, Castrillino. 

Spain Toledo, Talavera De La Reina. 

Spain Badajos, San Vicente. 

Spain Valladolid, Mucientes. 

Spain : Zamora, Sogo. 

Spain : Madrid, Montejo De La Sierra. 

Spain: Segovia, Riaza. 

Spain: Avila, L’Adrada. 

Spain : Caceres, Truficultur, S.a. 

Spain : Caceres. 

Spain: Murcia. 

Spain: Zaragoza. 

Spain: Jaen. 

 Spain : Burgos. 

Spain : Granada, Llanos D’Armilla. 

Spain : Granada, Cercanias De Guadix. 

Spain: Zaragoza. 

Spain: Jaen. 

Spain: Valladolid. 

Spain: Andalucia. 

Spain: Caceres. 

Spain: Toledo, Talavera De La Reina. 

Spain: Badajos. 

Spain: Madrid, Aldea Del Fresno. 
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*T. boudieri 

*T. sp 

* T. sp 

* T. sp 

* T. trappei 

* T. trappei 

*T. aff. Olbiensis 

* T. aff.Olbiensis 

* T. aff.Olbiensis 

* T. aff.Olbiensis 

* T. aff.Olbiensis 

* T. aff.Olbiensis 

* T. aff.Olbiensis 

* T.aff. Olbiensis 

* T. aff.Olbiensis 

* T.aff. Olbiensis 

* T. aff.Olbiensis 

* T.aff. olbiensis 

* T. aff. olbiensis 

* T. aff.Olbiensis 

* T. aff.Olbiensis 

* T.aff. Olbiensis 

* T.aff. Olbiensis 

* T. aff.Olbiensis 

GBPEZ2709-15 

GBPEZ2714-15 

GBPEZ2715-15 

GBPEZ2716-15 

GBPEZ340-13 

GBPEZ341-13 

GBPEZ1698-13 

GBPEZ1700-13 

GBPEZ1703-13 

GBPEZ1705-13 

GBPEZ1706-13 

GBPEZ1707-13 

GBPEZ1711-13 

GBPEZ1714-13 

GBPEZ1717-13 

GBPEZ1718-13 

GBPEZ1721-13 

GBPEZ1724-13 

GBPEZ1732-13 

GBPEZ1733- 13 

GBPEZ1738-13 

GBPEZ1739-13 

GBPEZ1741-13 

GBPEZ1742-13 

AF092097 

DQ386140 

HM056210 

HM056211 

AF276677 

AF276676 

HQ698148 

HQ698146 

HQ698143 

HQ698141 

HQ698140 

HQ698139 

HQ698135 

HQ698132 

HQ698129 

HQ698128 

HQ698125 

HQ698122 

HQ698114 

HQ698113 

HQ698108 

HQ698107 

HQ698105 

HQ698104 

Palestine: western Negev. 

Spain. 

Spain: Burgos. 

Spain : Burgos. 

France. 

France. 

Spain : Valladolid, Laguna De Duero. 

Spain: Salamanca, Valdeosa. 

Spain: Valladolid, Valdestillas. 

Spain: Valladolid, Valdestillas. 

Spain: Palencia, Duenas. 

Spain: Palencia, Duenas. 

Spain: Palencia, Duenas. 

Spain: Zamora, Pereruela. 

Spain: Segovia, Cantalejo. 

Spain: Segovia, Cantalejo. 

Spain: Valladolid. 

Spain: Valladolid, Sieteiglesias. 

Spain: Segovia, Sepulveda. 

Spain: Cordoba. 

Spain: Segovia, San Rafael. 

Spain: Segovia, San Rafael. 

Spain: Segovia, San Rafael. 

Spain: Madrid. 
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* T.leptoderma 

* T.leptoderma 

* T.claveryi 

* T.claveryi 

* T. claveryi 

* T.claveryi 

* T. claveryi 

* T. claveryi 

* T. claveryi 

* T. arenaria 

* T. claveryi 

* T. fanfani 

*T. fanfani 

* T.olbiensis 

* T. sp 

 

 

 

GBPEZ1753-13 

GBPEZ1755-13 

GBPEZ1763-13 

GBPEZ1764-13 

GBPEZ1772-13 

GBPEZ1773-13 

GBPEZ1774-13 

GBPEZ1775-13 

GBPEZ1776-13 

GBPEZ1779-13 

GBPEZ2710-15 

GBPEZ2711-15 

GBPEZ2712-15 

GBPEZ2713-15 

GBPEZ2717-15 

HQ698093 

HQ698091 

HQ698083 

HQ698082 

HQ698074 

HQ698073 

HQ698072 

HQ698071 

HQ698070 

HQ698067 

GQ888690 

HM056215 

HM056216 

HM056224 

      / 

Spain: Caceres, Alcantara. 

Spain: Leon, Lugan. 

Spain: Almeria. 

Spain: Ciudad Real. 

Spain: Murcia. 

Spain: Valladolid. 

Spain: Guadalajara. 

Spain: Ciudad Real. 

Spain: Burgos, Aranda. 

Spain: Salamanca, Valdeosa. 

Iran. 

Spain: Badajoz. 

Spain: Caceres. 

Spain: Valladolid. 

inconnue 

 

3. Choix des marqueurs  

Les données moléculaires des espèces que nous avons étudiées sont les ITS. Est une 

région d’ADN non-codante chez les eucaryotes. Plus précisément, la région « ITS1 » est 

située entre le gène de l’ARN ribosomique (=ARNr) 18S et celui de l’ARNr 5.8S, et la région 

« ITS2 » est placée entre cet ARNr 5.8S et le gène de l’ARNr 28S. Ainsi, la séquence entière 

qui comprend ITS1, ITS2 et 5.8S est appelée « la région ITS » (Schoch et al., 2012). 
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Figure 06. Organisation d’un opéron de l’ADN ribosomique chez les eucaryotes (Bellemain 

et al., 2010). 

En effet, la région ITS possède deux grands avantages, qui lui permettent d’être un 

marqueur génétique préféré chez des champignons depuis plus de 20 ans.  

D’abord, elle contient des régions conservées et hypervariables entre les différentes 

espèces du même genre. De plus, en utilisant la région ITS, le séquençage ne nécessite pas 

une énorme quantité de cellules fongiques, car le nombre de copies de cette région est assez 

élevé, pouvant aller jusqu’à 250 copies par cellules (Bellemain et al., 2010). 

Dans le passé, on supposait que l'ITS n'avait aucune fonction, mais (Lalev et Nazar, 

1998) ont proposé que l'ITS1 puisse affecter l'efficacité ou jouer un rôle de soutien dans la 

biogenèse des ribosomes. De plus, des régions conservées dans les espaceurs transcriptionnels 

internes ont été trouvées chez divers eucaryotes qui indiquent une fonction de l'ITS2 dans la 

maturation du pré-ADNr (Froeschke et vonder Heyden., 2014). 

4. Alignement multiple des séquences 

L’alignement multiple de séquence d’ADN ou de protéine est l’une des méthodes les 

plus courantes pour l’analyse de séquence. Il est considéré comme l’un des problèmes les plus 

difficiles en bio-informatique. En réalité est un agencement de plusieurs séquences 

biologiques dans le but de mettre en valeur leur similitude et convergence. Les alignements 

multiples dépendent du nombre de séquences et de leur longueur (Wallace et al., 2006). 
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Objectif de l’alignement est de détecter des similitudes structurelles ou fonctionnelles 

entre protéines lors de la comparaison d'une autre séquence protéique (la détection de 

l’homologie des séquences = homologie de fonction), du plus il joue un rôle vital dans 

l'identification de nouveaux membres de la protéine lors de la comparaison avec des 

séquences similaires, il révèle aussi si il y a des mutations par (insertion, substitution,…) 

(Mohammad Yaseen Sofi ,2022). 

L’alignement est une étape cruciale qui conditionne la qualité de la construction 

phylogénétique. Il y a plusieurs logiciels qui peuvent réaliser ce processus y compris (les 

différentes versions de l’algorithme MEGA, BioEdit…etc.). Dans notre étude les séquences 

nucléotidiques ont été alignées à l'aide de l'algorithme MUSCULE dans le logiciel MEGA 

version 11, qui peut être téléchargé au lien suivant : www.megasoftware.net.  

Ce logiciel a été développé pour contenir une large collection de méthodes et d'outils de 

calcul de l'évolution moléculaire. Cette dernière version est maintenant devenue une suite 

d'applications qui répond à la variété des environnements informatiques actuellement utilisés 

par les chercheurs en évolution moléculaire et en phylogénétique (Tamura et al., 2021). 

 On a accédé au moteur de recherche Google pour télécharger la dernière version du ce 

logiciel à partir le lien qui est mentionné ci-dessus. 

 Après le téléchargement, on a ouvert notre fichier (format Fasta) qui a déjà nos 

séquences, par le logiciel MEGA. 

 Nous avons sélectionné toutes les séquences afin de lancer l’alignement. Puis on a 

appuyé sur « Edit» une menu a été montré, possède des choix, on a choisi la position 

«select All » (sélectionner toutes les séquences).  

 On a cliqué sur « MUSCLE » qui se trouve dans la barre de menu, une petite menu a 

apparu, on a choisi l’option « align DNA» (aligner l’ADN).  

 Dès qu’une nouvelle fenêtre apparaît contenant tous les paramètres nécessaires à cette 

étape, «on a conservé les paramètres par défaut », nous avons appuyé sur le Bouton  

« OK ». 

 Une fois l’alignement est terminé nous avons enregistré notre nouveau fichier 

 

 

 

http://www.megasoftware.net/
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Diagramme représente les étapes de l’alignement multiple par l’algorithme MUSCULE. 

 

Figure 07. L'interface de logiciel MEGA 11 des séquences alignées. 

5. Raffinement des séquences alignées  

L’alignement multiple des séquences est souvent incomplet ou très divergente, ce qui 

conduit à des régions mal alignées ou à de grandes lacunes dans les alignements. Cela ralentit 

le calcul et peut avoir un impact sur les conclusions sans être biologiquement pertinent, par 

1- Ouvrir le fichier format 

fasta avec le logiciel 

MEGA11 

 

2-Edit 

3-Select all 
4-MUSCULE 

 

5-align DNA 

 

On conserve les paramètres par 

défaut 

 

Résultat d’alignement va montrer 
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conséquent, le nettoyage de l'alignement en supprimant ces régions peut considérablement 

améliorer les analyses (Tumescheitet al., 2022).  

On peut faire le nettoyage manuellement ou automatiquement par des logiciels et des 

plateformes disponibles en ligne, y compris (Gblocks, MEGA, BioEdit …). 

6. Construction de l’arbre phylogénétique  

L'arbre phylogénétique, également appelé phylogénie, est un diagramme qui décrit les 

lignes d'évolution de différentes espèces, organismes ou gènes à partir d'un ancêtre commun. 

Les phylogénies sont utiles pour organiser la connaissance de la diversité biologique, pour 

structurer les classifications et pour donner un aperçu des événements qui se sont produits au 

cours de l'évolution (Baum ,2008). 

Après toutes les étapes précédentes, c’est maintenant le tour de la construction 

phylogénétique, cette étape consiste à représenter sous forme d’un arbre phylogénétique les 

relations évolutives entre nos séquences. 

6.1. Méthodes de la construction de l’arbre phylogénétique 

 Il y a plusieurs logiciels qui peuvent nous aide à effectuer cette construction, parmi 

lesquels les différentes plateformes disponibles en ligne (NG-phylogeny, phylogeny,…). Il 

y’a d’autre différentes méthodes pour la génération de l’arbre phylogénétique, appelées 

méthodes d’inférence phylogénétique peuvent-être appliquées pour obtenir l’arbre qui reflète 

le mieux les données, deux grandes catégories regroupent ces différentes méthodes :  

6.1.1. Méthodes basées sur la distance 

Utilisent une matrice d’estimation de la distance évolutive appelée matrice de la 

dissimilarités, obtenue en comparant les paires de séquences, par exemple : le Neighbor 

joining, la méthode UPGMA (Bonnin et Lombard, 2019). 

6.1.2. Méthodes basées sur les caractères  

Basées sur un ou plusieurs caractères à étudier, parmi lesquelles : la méthode du 

maximum de vraisemblance (maximum likelihood ML), la méthode de la maximum 

parcimonie (maximum parcimony), la méthode bayésienne de Delsuc et Douzery (Site web 

01). 

Dans notre étude, nous avons utilisé la plateforme NG-phylogeny elle est disponible sur 

le lien suivant : https://ngphylogeny.fr/, pour la construction de l’arbre phylogénétique. 

http://fr.wikipedia.org/wiki/Unweighted_Pair_Group_Method_with_Arithmetic_Mean
https://ngphylogeny.fr/
https://ngphylogeny.fr/
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Cette dernière est plus flexible en termes d'outils et de flux de travail, accessible 

facilement et plus évolutif. Il intègre de nombreux outils dans leur dernière version (ex. TNT, 

FastME, MrBayes, etc.) ainsi que des nouveautés conçues ces dix dernières années (ex. 

PhyML, SMS, FastTree, trimAl, …etc.) (Lemoine et al., 2019). 

Après avoir interrogé ce portail, une fenêtre apparaîtra à l'écran contenant une barre de 

menu, nous avons mis le curseur sur phylogeny analysis, une petite menu est apparu, nous 

avons choisi l’option à la carte. 

 

Figure 08. L'interface de la plateforme NG-phylogeny 

La fenêtre qui a apparu sur l’écran rassemble les quatre étapes de la construction de 

l’arbre (Multiple alignement, alignement curation, tree inference, tree rendering). Chaque 

phase inclue des petites menues à partir desquelles on peut choisir les logiciels qu’nous 

voulons, on a fait déjà la première étape qui est l’alignement multiple des séquences, la 

deuxième étape c’est le nettoyage des séquences nucléiques, son rôle principale est supprimer 

les petites séquences qui ne servent à rien, nous avons sélectionné la méthode PhyML, et 

pour la visualisation de l’arbre on a choisi Newick Display. Et on a appuyé sur « Create 

Workflow» pour lancer la construction.  

PhyML  

A été largement utilisé en raison de sa simplicité et d'un juste compromis entre précision 

et rapidité. Entre-temps, la recherche sur PhyML s'est poursuivie, et de nouveaux algorithmes 

et méthodes ont été implémentés dans le programme (Lefort et al., 2017). 
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Visualisation d’arbre phylogénétique (Newick)  

Est un outil en ligne pour l’affichage de l’arbre phylogénétique (format Newick) qui 

permet d’afficher plusieurs alignements de séquences avec les arbres (format Fasta) (Site web 

02).  

Une fois la boite de dialogue a été apparue des données d’entrées, nous avons 

sélectionné notre fichier format Fasta qui a été aligné déjà, puis on clique sur « Submit», pour 

faire lancer la construction de notre arbre phylogénétique. Le diagramme ci-dessous montre 

toutes les étapes de construire l’arbre phylogénétique du genre Terfezia. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Les étapes de la construction de l’arbre phylogénétique par la plateforme NG-phylogeny 

7. Délimitation des espèces 

Ces dernières années, la délimitation moléculaire des espèces est devenue une approche 

de routine pour quantifier et classer la biodiversité. Les méthodes de code à barres sont 

3-Create workflow 

4-Choisir notre fichier 

Format Fasta des séquences alignées. 

 

 5-Submit 

7-Un arbre phylogénétique a 

été construit  

 

 

6-Introduire le fichier format fasta des séquences qui sont déjà 

alignées  

 

 

2-A La carte 

1-Plateforme : 

NGPhylogny 

 

Tree inference 

phyML 

 

Tree Rendering : 

Newick Display 
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particulièrement importantes dans les enquêtes à grande échelle car elles favorisent la 

découverte rapide d’espèces et les estimations de la biodiversité parmi celles-ci, les méthodes 

basées sur la distance, sont le choix le plus courant (Kapli et al., 2017). 

Nous avons appliqué deux méthodes : mPTP et ASAP. 

7.1. mPTP (multi-rate Poisson Tree Processes) 

Est une méthode améliorée qui atténué les lacunes théoriques et techniques du PTP. Il 

intègre différents niveaux de diversité génétique intra-spécifique provenant de différences 

dans l’histoire évolutive ou l’échantillonnage de chaque espèce (Kapli et al., 2017). 

 

Figure 09. L'interface de la plateforme mPTP 

 

Nous avons accédé à la plateforme mPTP à partir le lien suivant : 

Le serveur http://mptp.h-its.org/#/tree une fenêtre a été apparue. Maintenant c’est le tour 

d’introduire notre fichier qui est l’arbre phylogénétique sous format ML-Newick que nous 

l’avons obtenue déjà à partir les étapes précédentes, après l’introduction de notre fichier, nous 

avons sélectionné l’outgroup (l’exo-groupe en français) qui est l’espèce Terfezia sp (son code 

de Genbank est : GBPEZ2717-15) on a appuyé sur « model selection», pour faire démarrer la 

délimitation.   

7.2. ASAP (Assemble Species by Automatic Partitioning)  

Une nouvelle méthode pour construire des partitions d'espèces à partir d'alignements de 

séquences de locus uniques (c'est-à-dire des ensembles de données de codes à barres) 

(Puillandre et al., 2021). ASAP est la mise en œuvre d'un algorithme de clustering 

http://mptp.h-its.org/#/tree
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hiérarchique qui n'utilise que des distances génétiques par paires, évitant ainsi la charge de 

calcul de la reconstruction phylogénétique (Site web 03). 

 

Figure 10. L'interface de la plateforme ASAP. 

Nous avons accédé à cette plateforme à partir le lien suivant :  

https://bioinfo.mnhn.fr/abi/public/asap , puis on a introduire le fichier qui comporte toutes les 

séquences du genre Terfezia qui sont déjà alignées, nous avons laissé les paramètres par 

défaut puis on a appuyé sur « Go » pour lancer la délimitation.  

La différence entre ces deux méthodes de délimitation c’est que la première (mPTP) 

dépond l’introduction d’un arbre phylogénétique sous format ML-Newick, par contre la 

deuxième méthode (ASAP) qui est travaillé sur des séquences d’ADN alignées.  
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Ce chapitre présente l'ensemble des résultats obtenus du téléchargement des séquences 

et leur l’identification, de la construction de l'arbre phylogénétique et de la délimitation des 

espèces. 

1. Résultats et Discussions  

Grâce à BOLDSYSTEMS et GenBank, on a trouvé que le genre Terfezia contient 13 

espèces : (Terfezia boudieri, Terfezia aff-olbiensis, Terfezia alsheikhii, Terfezia leptoderma, 

Terfezia claveryi, Terfezia arenaria, Terfezia fanfani, Terfezia olbiensis, Terfezia sp, Terfezia 

trappei).  

Toutes ces espèces sont représentées par 97 séquences, c’est-à-dire 97 enregistrements 

publiés et chaque séquence possède un numéro d’accession.  

Selon les résultats de BOLD, les spécimens proviennent de deux pays, mais, il a été 

constaté qu'il y a plus de deux pays (Spain, Portugal, Iran, Palestine, France et la Lybie), qui 

peut être que les noms de ces pays n'ont pas encore été introduits dans cette plateforme. 

Tableau 02 . La distribution des séquences sur les espèces dans le BOLD 

Espèces Nombre des séquences 

Terfezia aff.olbiensis 34 

Terfezia clavery 18 

Terfezia leptodermie 11 

Terfezia aff.olbiensis 7 

Terfezia arenaria 5 

Terfezia aff.olbiensis 4 

Terfezia sp. 4 

Terfezia aff.olbiensis 3 

Terfezia alshikhi 2 

Terfezia boudieri 1 

Autres 5 
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La méthode de maximum de vraisemblance (Maximum likelihood ML) a été utilisée 

dans cette étude pour montrer la déversité génétique et la classification des espèces du 

Terfezia sous forme d’un arbre phylogénétique. 

On observe que le genre Terfezia a divisé en deux principaux groupes (A et B), chaque 

groupe a été divisé en sous-groupes ou clades qui regroupent les différents lignages des clades 

(montrent la diversité de regroupement des séquences), pour voire l’arbre phylogénétique plus 

claire retournez à l’annexe N° 02.  

Les quatre premiers sous-groupes appartiennent au groupe A, et comprennent les 

espèces suivantes : T.boudierie, T.arenaria, T.claveryi, la plupart de ces espèces ont été 

collectées en Espagne sauf deux espèces, l'une de Palestine et l'autre de Libye. 

Les séquences de T.claveryi ont été divisé en deux clades seulement une séquence parmi 

eux, a été collecté en Iran, les restes ont été collectés dans différentes régions de l'Espagne. 

Ces séquences sont classées morphologiquement comme une seule espèce, mais la taxonomie 

moléculaire a les divisées en deux clades différents, peut-être des espèces putatives. 

Le deuxième groupe principal B contient les restes des sous-groupes dont font partie les 

restes des espèces sont inclues : T.alshikhii, T.aff-olbiensis, T. trappei, T.leptoderma, 

T.fanfani, Terfezia.sp, T.olbiensis.  

Nous avons choisi Terfezia.sp (GBPEZ2717-15) comme un outgroup. 

Les T.alshikhii ont été classées dans un seul clade. Les T.aff-olbiensis ont été divisées 

en trois sous-groupes, dont le septième groupe est constitué des séquences provenant des 

différentes espèces (T.trappei, T.leptoderma, T.fanfani et T.aff-olbiensis). Il se peut qu'il y ait 

un haut degré de similarité entre ces séquences, ou qu'elles aient été mal identifiées, et il se 

peut qu'il y ait des erreurs dans leurs noms, c'est pourquoi elles sont fusionnées en un seul 

clade.  

Appart l'exogroupe, il y a 03 séquences de Terfezia.sp. Deux séquences collectées en 

Espagne ont été trouvées dans le neuvième sous-groupe avec les T.aff-olbiensis, elles peuvent 

être des répétitions, et la première séquence n'a pas encore été supprimée de BOLD, la 

troisième séquence (HM056211) s'est avérée être la seule séquence dans un clade 

significativement distinct.  
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L’outil de recherche d'alignement local de base (BLAST) et le système d'identification 

BOLD (IDS) pour ITS ont été utilisés pour identifier certaines espèces qui étaient déjà 

classées en dehors de leurs propres groupes. Nous avons trouvé que T.fanfani (HM056215) a 

un degré de similarité de 100% avec T.olbiensis. Et l'autre T.fanfani (HM056216) est similaire 

à 100% à T.leptoderma, c'est pourquoi elle a été fusionné avec eux.  

Il est douteux que ces deux T.fanfani soient des séquences répétées, leurs codes 

d'accession étant identiques. Il en va de même pour les deux séquences de T.trappie, leur 

identification a montré qu'elles sont 100% similaires à T.aff-olbiensis. 

L’identification de Terfezia.sp (HM056211) a révélé que cette espèce présente une 

similarité avec une autre espèce appelée Terfezia. pseudoleptoderma, raison pour laquelle elle 

a été classée dans un clade distinct. 

 

Figure 11. Résultat de l'identification de la séquence Terfezia.sp (HM056211) dans 

l'outil BLAST. 
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On peut dire que cette séquence (HM056211) peut avoir subi d'erreurs ou d'omissions 

lors de son identification (mauvaise identification), ou peut-être avoir été génétiquement 

modifiée par des mutations, soit des substitutions ou des délitions. Lorsque l'on compare la 

séquence nucléotidique de cette séquence avec d'autres, on constate qu'il existe une différence 

entre elles, comme la montre la figure ci-dessous.  

 

Figure 12. Résultat de l'alignement multiple de la séquence Terfezia.sp (HM056211) 

par le logiciel MEGA 

Le tableau suivant contient tous les résultats de l’identification des espèces par l’outil BLAST  
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Tableau 03. Les résultats de l'identification par l'outil BLAST. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Nom de l’espèce 

 

Numéro 

d’accession 

Résultat de l’identification par BOLD et 

BLAST 

T.fanfani 

 

HM056216 Similaire à 100 % avec T.leptoderma 

T.fanfani 

 

HM056215 Similaire à 100 % avec T.aff-olbiensis 

Terfeizia.sp 

 

HM056211 Similaire à 100 % avec T.pseudoleptoderma 

Terfeizia.sp 

 

HM056210 Similaire à 99,63 % avec T.aff-olbiensis 

Terfeizia.sp 

 

DQ386140  Similaire à 100 % avec T.aff-olbiensis 

Terfeizia.trappie 

 

AF276677 Similaire à 100 % avec T.aff-olbiensis 

Terfeizia.trappie 

 

AF276676 Similaire à 100 % avec T.aff-olbiensis 

T. olbiensis 

 

HM056224 Similaire à 100 % avec T.aff-olbiensis 
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Figure 13. Arbre phylogénétique du maximum de vraisemblance déduit pour le genre 

Terfezia. Les nombres sur les branches représentent le support bootstrap. L'arbre est enraciné 

sur Terfezia .sp comme outgroupe. Comparaison des résultats de la délimitation des espèces 

de Terfezia à l'aide de deux méthodes différentes mPTP et ASAP. 
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En comparant le regroupement et la classification des séquences nucléotidiques dans 

l'arbre phylogénétique, avec les barres des résultats de la délimitation par les deux méthodes 

mPTP et ASAP nous trouvons les mêmes résultats. 

Le mPTP a suggéré qu’il y’a 09 groupes, de même pour l’ASAP, les séquences ont été 

classées et arrangées dans la même manière, leur partition comme indiqué dans le tableau 

suivant :  

Tableau 04. La répartition des séquences sur les différents sous-groupes de l'arbre 

phylogénétique 

Le sous groupe Les espèces inclues 

01 Terfezia boudieri (02 séquences). 

02 Terfezia arenaria (05 séquences). 

03 Terfezia claveryi, (02 séquences). 

04 Terfezia claveryi, (16 séquences). 

05 Terfezia alsheikhii (03 séquences). 

06 Terfezia aff-olbiensis (07 séquences). 

07 Terfezia aff-olbiensis (08 séquences), Terfezia leptoderma, (11 

séquences), Terfezia fanfani (02 séquences), Terfezia olbiensis (une 

seule séquence), Terfezia trappei (02 séquences). 

08 Terfezia sp, (une seule séquence). 

09 Terfezia aff-olbiensis (34 séquences), Terfezia sp (02 séquences). 
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D’après les résultats que nous avons obtenus nous concluons que la délimitation 

d’espèces par ces deux méthodes a confirmé la distribution des différentes espèces dans 

l’arbre phylogénétique, de plus l’espèce T.aff-olbiensis (la plupart ont été collectées en 

Espagne), possède une large distribution géographique. Car elle est présentée par quarante-

neuf séquences. 
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Conclusion 

Notre travail a été réalisé dans le but de construire un arbre phylogénétique du genre 

Terfezia, et d'étudier les relations phylogénétiques entre ses séquences qui sont disponibles 

sur la plateforme BOLDSYSTEMS. La base de données GenBenk a été utilisée pour 

interroger la fiche descriptive de chaque séquence afin d'obtenir les informations nécessaires à 

notre étude. 

Selon les données du BOLDSYSTEMS le genre Terfezia contient 13 espèces 

représentées par 97 séquences, ces séquences ont été alignées par un algorithme appelle 

MUSCLE qui se trouve dans le logiciel MEGA. 

Les séquences alignées ont été introduit dans la plate-forme NG-phylogeny afin de 

construire l’arbre phylogénétique, en utilisant la méthode de Maximum likelihood (ML), 

l’étape suivante était la délimitation des espèces, ce processus a été effectué par deux 

méthodes différentes qui sont ASAP et mPTP. 

La délimitation des espèces par ces méthodes a donné les mêmes résultats, c’est-à-dire 

qu'elles ont confirmé les distributions et la classification des séquences dans l’arbre 

phylogénétique.  

Le truffe du désert a une valeur nutritionnelle et économique importantes, ses prix sont 

très élevés, plus que ses utilisations médicinales, mais malheureusement il n’est pas exploitée 

dans notre pays. Malgré le fait qu'il existe trois genres de ces champignons peuvent pousser 

en Algérie, nous avons remarqué l'absence de séquences algériennes dans la plateforme 

BOLD, ce qui signifie qu'aucune étude génétique n'a été réalisée sur celles-ci au niveau de ce 

gène (ITS). 

Malgré tous ces progrès récents des programmes informatiques phylogénétiques et 

l’augmentation du nombre des séquences introduites dans les différentes bases de données 

scientifiques publiques, dont GenBank et BOLDSYSTEMS, nous avons observé des lacunes 

dans les données génétiques, par exemple des séquences répétées qui peuvent fausser les 

résultats des études phylogénétiques, ainsi que la présence de séquences de spécimens mal 

identifiées. Il est vrai que le rôle le plus important de ces bases de données est de préserver la 

biodiversité et d'autres utilisations importantes, où la vérification de la validité des données 

incluses est devenue nécessaire pour éviter les erreurs et les lacunes dans les futures études 

phylogénétiques. 
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Annex 01 : Exemple d’une séquence nucléotidique dans la base de données GenBank 
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Annexe 03 : Résultat de multi-rate Poisson Tree Processes-mPTP 
 

Command : /bin/mptp mptp ml multi outgroup GBPEZ2717-15-Terfezia-sp-ITS 

outgroup_crop tree_file/uploads/adl20hr6v0ehvcthbd1u47sc97.newick 

output_file/uploads/adl20hr6v0ehvcthbd1u47sc97.1  

Number of edges greater than minimum branch length: 82 / 190 

Null-model score: 323.215225 

Best score for multi coalescent rate: 323.215225 

Number of delimited species:9 

 

Species 1: 

GBPEZ2709-15-Terfezia-boudieri-AF092097 

GBPEZ1209-13-Terfezia-boudieri-FN395016 

Species 2: 

GBPEZ1777-13-Terfezia-arenaria-HQ698069 

GBPEZ1780-13-Terfezia-arenaria-HQ698066 

GBPEZ1778-13-Terfezia-arenaria-HQ698068 

GBPEZ1779-13-Terfezia-arenaria-HQ698067 

GBPEZ1781-13-Terfezia-arenaria-HQ698065 

 

Species 3: 

GBPEZ1775-13-Terfezia-claveryi-HQ698071 

GBPEZ1772-13-Terfezia-claveryi-HQ698074 

 

Species 4: 

GBPEZ1767-13-Terfezia-claveryi-HQ698079 

GBPEZ1763-13-Terfezia-claveryi-HQ698083 

GBPEZ1760-13-Terfezia-claveryi-HQ698086 

GBPEZ1766-13-Terfezia-claveryi-HQ698080 

GBPEZ1765-13-Terfezia-claveryi-HQ698081 

GBPEZ1776-13-Terfezia-claveryi-HQ698070 

GBPEZ1769-13-Terfezia-claveryi-HQ698077 

GBPEZ1762-13-Terfezia-claveryi-HQ698084 

GBPEZ1761-13-Terfezia-claveryi-HQ698085 

GBPEZ1764-13-Terfezia-claveryi-HQ698082 

GBPEZ1770-13-Terfezia-claveryi-HQ698076 

GBPEZ2710-15-Terfezia-claveryi-GQ888690 

GBPEZ1768-13-Terfezia-claveryi-HQ698078 

GBPEZ1773-13-Terfezia-claveryi-HQ698073 

GBPEZ1774-13-Terfezia-claveryi-HQ698072 

GBPEZ1771-13-Terfezia-claveryi-HQ698075 

 

Species 5: 

GBPEZ1746-13-Terfezia-alsheikhii-HQ698100 

GBPEZ1748-13-Terfezia-alsheikhii-HQ698098 

GBPEZ1747-13-Terfezia-alsheikhii-HQ698099 

 

Species 6: 

GBPEZ1730-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698116 

GBPEZ1732-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698114 

GBPEZ1731-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698115 

GBPEZ1735-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698111 

GBPEZ1734-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698112 

GBPEZ1712-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698134 

GBPEZ1743-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698103 

 

Species 7: 

GBPEZ1701-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698145 

GBPEZ1700-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698146 

GBPEZ1744-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698102 

GBPEZ1699-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698147 
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GBPEZ2713-15-Terfezia-olbiensis-HM056224 

GBPEZ340-13-Terfezia-trappei-AF276677 

GBPEZ341-13-Terfezia-trappei-AF276676 

GBPEZ2711-15-Terfezia-fanfani-HM056215 

GBPEZ1697-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698149 

GBPEZ1727-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698119 

GBPEZ1714-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698132 

GBPEZ1733-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698113 

GBPEZ1757-13-Terfezia-leptoderma-HQ698089 

GBPEZ1756-13-Terfezia-leptoderma-HQ698090 

GBPEZ1754-13-Terfezia-leptoderma-HQ698092 

GBPEZ1752-13-Terfezia-leptoderma-HQ698094 

GBPEZ1753-13-Terfezia-leptoderma-HQ698093 

GBPEZ1750-13-Terfezia-leptoderma-HQ698096 

GBPEZ1755-13-Terfezia-leptoderma-HQ698091 

GBPEZ1758-13-Terfezia-leptoderma-HQ698088 

GBPEZ1749-13-Terfezia-leptoderma-HQ698097 

GBPEZ1759-13-Terfezia-leptoderma-HQ698087 

GBPEZ2712-15-Terfezia-fanfani-HM056216 

GBPEZ1751-13-Terfezia-leptoderma-HQ698095 

 

Species 8: 

GBPEZ2716-15-Terfezia-sp-HM056211 

 

Species 9: 

GBPEZ1745-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698101 

GBPEZ1722-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698124 

GBPEZ1723-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698123 

GBPEZ1698-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698148 

GBPEZ1726-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698120 

GBPEZ1704-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698142 

GBPEZ1703-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698143 

GBPEZ1721-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698125 

GBPEZ1725-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698121 

GBPEZ1705-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698141 

GBPEZ1724-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698122 

GBPEZ1720-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698126 

GBPEZ1717-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698129 

GBPEZ1715-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698131 

GBPEZ1716-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698130 

GBPEZ1718-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698128 

GBPEZ1719-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698127 

GBPEZ1711-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698135 

GBPEZ1707-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698139 

GBPEZ1709-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698137 

GBPEZ1708-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698138 

GBPEZ1710-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698136 

GBPEZ1706-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698140 

GBPEZ1741-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698105 

GBPEZ1736-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698110 

GBPEZ1738-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698108 

GBPEZ1739-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698107 

GBPEZ1737-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698109 

GBPEZ1713-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698133 

GBPEZ2715-15-Terfezia-sp-HM056210 

GBPEZ1740-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698106 

GBPEZ1728-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698118 

GBPEZ1729-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698117 

GBPEZ1702-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698144 

GBPEZ2714-15-Terfezia-sp-DQ386140 

GBPEZ1742-13-Terfezia-aff-olbiensis-HQ698104 
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Annexe 04: Résultat de Assemble Species by Automatic Partitioning-ASAP 
Partition 1  
Score:one 

Proba: 6.526946e-01 

nb groups : 9 (7) 

------------------------------------------------------------ 

 

Group[ 1 ] n: 2 ;id:  

GBPEZ1209-13|Terfezia boudieri FN395016  

GBPEZ2709-15|Terfezia boudieri AF092097  

 

Group[ 2 ] n: 24 ;id:  

GBPEZ1697-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698149 

GBPEZ2711-15|Terfezia fanfani HM056215  

GBPEZ1727-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698119  

GBPEZ1714-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698132  

GBPEZ341-13|Terfezia  trappei AF276676  

GBPEZ1733-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698113  

GBPEZ1699-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698147  

GBPEZ1744-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698102  

GBPEZ2713-15|Terfezia olbiensis HM056224  

GBPEZ340-13| Terfezia  trappei AF276677  

GBPEZ1701-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698145  

GBPEZ1700-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698146  

GBPEZ1749-13|Terfezia leptoderma HQ698097  

GBPEZ1750-13|Terfezia leptoderma HQ698096  

GBPEZ1751-13|Terfezia leptoderma HQ698095  

GBPEZ1752-13|Terfezia leptoderma HQ698094  

GBPEZ1754-13|Terfezia leptoderma HQ698092  

GBPEZ1756-13|Terfezia leptoderma HQ698090  

GBPEZ1758-13|Terfezia leptoderma HQ698088  

GBPEZ1759-13|Terfezia leptoderma HQ698087  

GBPEZ1753-13|Terfezia leptoderma HQ698093  

GBPEZ1755-13|Terfezia leptoderma HQ698091  

GBPEZ2712-15|Terfezia fanfani HM056216  

GBPEZ1757-13|Terfezia leptoderma HQ698089  

 

Group [3] n: 36; id:  

GBPEZ1702-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698144  

GBPEZ1729-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698117  

GBPEZ2714-15|Terfezia sp.DQ386140  

GBPEZ1742-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698104  

GBPEZ1728-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698118  

GBPEZ1737-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698109  

GBPEZ1740-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698106  

GBPEZ1713-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698133  

GBPEZ2715-15|Terfezia sp.HM056210  

GBPEZ1715-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698131  

GBPEZ1716-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698130  

GBPEZ1719-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698127  

GBPEZ1717-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698129  

GBPEZ1718-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698128  

GBPEZ1738-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698108  

GBPEZ1739-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698107  

GBPEZ1741-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698105  

GBPEZ1736-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698110  

GBPEZ1704-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698142  

GBPEZ1726-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698120  

GBPEZ1698-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698148  

GBPEZ1722-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698124  

GBPEZ1723-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698123  
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GBPEZ1720-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698126  

GBPEZ1705-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698141  

GBPEZ1724-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698122  

GBPEZ1703-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698143  

GBPEZ1725-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698121  

GBPEZ1721-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698125  

GBPEZ1745-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698101  

GBPEZ1708-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698138  

GBPEZ1709-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698137  

GBPEZ1711-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698135  

GBPEZ1710-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698136  

GBPEZ1706-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698140  

GBPEZ1707-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698139  

 

Group[ 4 ] n: 1 ;id:  

GBPEZ2716-15|Terfezia sp. HM056211  

 

Group[ 5 ] n: 7 ;id:  

GBPEZ1712-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698134  

GBPEZ1731-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698115  

GBPEZ1743-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698103  

GBPEZ1730-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698116  

GBPEZ1732-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698114  

GBPEZ1734-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698112  

GBPEZ1735-13|Terfezia aff.olbiensis HQ698111  

 

Group[ 6 ] n: 3 ;id:  

GBPEZ1746-13|Terfezia alsheikhii HQ698100  

GBPEZ1747-13|Terfezia alsheikhii HQ698099  

GBPEZ1748-13|Terfezia alsheikhii HQ698098  

 

Group[ 7 ] n: 16 ;id:  

GBPEZ1760-13|Terfezia claveryi HQ698086  

GBPEZ1761-13|Terfezia claveryi HQ698085  

GBPEZ1766-13|Terfezia claveryi HQ698080  

GBPEZ1768-13|Terfezia claveryi HQ698078  

GBPEZ1770-13|Terfezia claveryi HQ698076  

GBPEZ1771-13|Terfezia claveryi HQ698075  

GBPEZ1764-13|Terfezia claveryi HQ698082  

GBPEZ1773-13|Terfezia claveryi HQ698073  

GBPEZ1774-13|Terfezia claveryi HQ698072  

GBPEZ2710-15|Terfezia claveryi GQ888690  

GBPEZ1765-13|Terfezia claveryi HQ698081  

GBPEZ1762-13|Terfezia claveryi HQ698084  

GBPEZ1767-13|Terfezia claveryi HQ698079  

GBPEZ1769-13|Terfezia claveryi HQ698077  

GBPEZ1763-13|Terfezia claveryi HQ698083  

GBPEZ1776-13|Terfezia claveryi HQ698070  

 

Group[ 8 ] n: 2 ;id:  

GBPEZ1772-13|Terfezia claveryi HQ698074  

GBPEZ1775-13|Terfezia claveryi HQ698071  

 

Group[ 9 ] n: 5 ;id:  

GBPEZ1777-13|Terfezia arenaria HQ698069  

GBPEZ1778-13|Terfezia arenaria HQ698068  

GBPEZ1780-13|Terfezia arenaria HQ698066  

GBPEZ1781-13|Terfezia arenaria HQ698065  

GBPEZ1779-13|Terfezia arenaria HQ698067  
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Annexe 05 : L’arbre de la délimitation par la méthode mPTP.  
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  الملخص    

كزت لبيانات. راقاعدة الرمز الشريطي الجيني هو أداة لتحديد وتصنيف الأنواع غير المعروفة أو لتحديد عينة فيما يتعلق ب

راحل، وتم على عدة م Terfezia وبناء شجرة التكوين العرقي لتسلسلات جنس Terfez الجزيئي لـهذه الدراسة على التصنيف 

  ل منصةمن خلاالوراثية ، وتم بناء شجرتنا MEGA 11 الموجودة في برنامج MUSCLEمحاذاة تسلسلنا باستخدام خوارزمية 

NG-phylogeny   باستخدامML  تأكيد هذا  رئيسية، وقد تممجموعات تنقسم التسلسلات في شجرة الوراثة العرقية إلى تسعة

 .( ASAP و (mPTPترسيم الأنواع التصنيف من خلال طريقتي 

 .Terfezia، ITS، MEGA، ASAP، mPTPالتطور شجرة النووي، للحمض الشريطي الرمز :مفتاحيةالالكلمات 

 

                                                                                                                                                                                                                                                   

 

Résumé  

Le code-barres moléculaire est un outil d'identification et de classification des espèces 

inconnues ou d'identification d'un échantillon par rapport à la base de données. Cette étude a porté 

sur la classification moléculaire de Terfez et la construction de l'arbre phylogénétique des 

séquences du genre Terfezia à travers plusieurs étapes, les séquences téléchargées des bases de 

données ont été alignées en utilisant l'algorithme MUSCLE trouvé dans le logiciel MEGA 11, et 

notre arbre phylogénétique a été construit à travers la plateforme NG-phylogeny par la méthode du 

maximum de vraisemblance (ML). Les séquences sont réparties dans l'arbre phylogénétique en 

neuf clades principaux, et cette classification a été confirmée par les deux méthodes de 

délimitation des espèces (mPTP et ASAP). 

Motes clés : Code-barre ADN, arbre phylogénétique, Terfezia, ITS, MEGA, ASAP, mPTP. 

Traduit avec www.DeepL.com/Translator (version gratuite) 

 

 

Abstrat 

The molecular barcode is a tool for identification and classification of unknown species or 

for identification of a sample against the database. This study focused on the molecular 

classification of Terfez and the construction of the phylogenetic tree of the sequences of the genus 

Terfezia through several steps, the sequences downloaded from the databases were aligned using 

the MUSCLE algorithm found in MEGA 11 software, and our phylogenetic tree was constructed 

through the NG-phylogeny platform by the maximum likelihood (ML) method. The sequences are 

partitioned in the phylogenetic tree into nine main clades, and this classification was confirmed by 

the two species delimitation methods (mPTP and ASAP). 

Key words: DNA barcode, phylogenetic tree, Terfezia, ITS, MEGA, ASAP, mPTP.  
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