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 مـــــلــــخـــــص

 88460مصدر غذائي أساسي لسكان المناطق الجرداء والصحراوية. تم تسجيل إنتاج وحيدة السنام إن حليب الناقة 

وشجع الطلب المتزايد على . FAOمن قبل منظمة الأغذية والزراعة  2016طن من حليب النوق في الجزائر عام 

حماية هذا الحيوان. إن خصوصية حليب الناقة من حيث هذا المنتج، نظرا لمختلف خواصه العلاجية، المُرب ِّين على 

جديدة من بكتيريا الحليب. ولهذه الأسباب وغيرها، فإن دراسة تنوع  سلالاتتكوينه الكيميائي مصدر لا ينضب ل

لحليب  لهذا النظام البيئي الخاص يشكل موضوع هذه الأطروحة. إن نتائج التحليل الفيزيوكيميائيبكتيريا الحليب 

ملل(، ومتوسط   100ملغ/ 410ملغ/ل( و بالعناصر المضادة للأكسدة ) C( )68,2ة يبين غناه بالفيتامين ج )الناق

 58,14( ، المواد الدسمة : )1,32(، الكثافة : )pH( : )5,56أبعاده الأخرى  المقيسة هي الآتية : درجة الحموضة )

غ/ل(، و املاحه المعدنية الأساسية  37,7للاكتوز : )غ/ل(، ا 20,17:  )كازيينغ/ل(، ال 26,55غ/ل(، البروتينات )

تقترب  قيمتها من قيم أنواع الحليب الأخرى.  وفضلا عن ذلك، فإن تحليل حليب الناقة لثمان مناطق بالجزائر يبين 

 لمعايير بكتيريا %53,47عزلة بينما استجابت  460أن الحليب الطازج غني جدا بالأحياء الدقيقة. لقد تمت تنقية 

على أنها مكورات. و  166و  سلالة منها على أنها عصيات 80عزلة تم التعرف على  246الحليب. و من بين الــ 

 ؛Enterococcus : 32,5% ؛Lactobacillus  :32,5%التالية:  جناسالمظهري النمطي الأ لقد كشف التحليل

Lactococcus  : 16,3% ؛Leuconostoc  :13,8%  ؛ وStreptococcus thermophilus: 4,9%  . سمحت

لســـلالـــة  MEC12و  ABD28بتصنيــــف العزلــتـــيــن  ARNrعن طريق ال  الدراسة الجينيــــة للعـــزلات

Leuconostoc mesenteroides Subsp. dextranicum  على التوالي. يتشابه التسلسل  100٪ و  99بنسبة ٪

٪. 100 بنسبة Leuconostoc mesenteroides ATCC 8293مع تسلسل سلالة  MEC25النيكليوتيدي للعزلة 

عزلات ال صنف. تLactobacillus paracasei لسلالة٪ADR12 (99  )عزلة ال صنيفتب سمحت نفس الدراسة

TMN18  وBAB17  وGHD12  ل 99بنسبة ٪Lactobacillus paraplantarum .ف يتعرب سمحت الدراسة

 سمح الكشف الجيني أيضا٪. 100 بنسبة Lactobacillus rhamnosusعلى أنها  ORA11و  ADR9عزلات ال

و  Lactobacillus pentosus على التوالي ب TMN21و  ADR32و  ADR15عزلات الالتعرف على ب

Lactobacillus plantarum  وEnterococcus gallinarum  لقد أبدت  .للقواعد النيكليوتيدية ٪99بنسبة تشابه

. Lactobacillusكل العزلات نشاطا تحليليا معتبرا للبروتين، ولكن النشاط التحليلي للدهون لم يكتشف إلا عند جنس 

 و   Enterococcus، ولكن أجناس Lactobacillusوبينت الدراسة الجزيئية تشابها كبيرا بين سلالات 

Leuconostoc  منفصلتان بوضوح في مجموعتيهما. وفضلا عن ذلك، فإن دراسة الخصائص البيوتكنولوجية التي

و  Lactobacillus rhamnosusة أن ـــاس الحموضـــــن قيــــسلالة متعرفا عليها فبي 12أجريت على 

Lactococcus lactis و بالمقابل فإن 4ض سريع بمعادل حموضة نهائي قدره ــــا تحميهما سلالت ،

Lactobacillus plantarum  وLeuconostoc mesenteroides  معتدلتا التحميض. إن تخمر الحليب بوجود

Lactococcus lactis  وLactobacillus rhamnosus  أنتج حليبا محمضا ذو مذاق مشابه لمذاق المخيض

قدرة على تعديل الحموضة إذ أن وجودها في  Leuconostocلهجة الجزائرية( المباع. كما أظهرت )الل ّْبــــــن بال

 مزيج التخمير منع الاحتماض الشديد في كل التوليفات التجريبية المختبرة.

من الممكن رفع قيمة حليب الناقة وحيدة السنام باستعمال سلالات بكتيرياه الخاصة  الخلاصة، نستطيع القول أنه وفي

 نظامه البيئي نفسه. والمختارة منالمتول ِّدة منه 

 ـــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــ
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Résumé 

Le lait de dromadaire est une source de nourriture essentielle pour les habitants des régions 

arides et sahariennes. Une production de 88 460 tonnes de lait de chamelle a été enregistrée en 

Algérie en 2016 par la FAO. La demande croissante de ce produit en raison de différentes 

intégrités, en particulier thérapeutiques, encourage les éleveurs à protéger cet animal. La 

spécificité du lait de chamelle en termes de composition chimique est une source inépuisable 

de nouvelles souches de bactéries lactiques. Pour ces raisons et d'autres, l'étude de la diversité 

des bactéries lactiques de cet écosystème spécifique fait l'objet de cette thèse. Les résultats de 

l'analyse physico-chimique du lait de chamelle montrent sa richesse en vitamine C (68,2 mg/l) 

et en produit antioxydant (410 mg/100 ml). Les valeurs moyennes des autres paramètres 

mesurés sont les suivantes : pH (5,56), densité (1,32), matières grasses (58,14 g/l), protéines 

(26,55 g/l), caséine (20,17 g/l), lactose (37,7 g/l), les minéraux essentiels sont proches des 

valeurs des autres laits. De plus, l'analyse microbiologique du lait de chamelle de 8 régions en 

Algérie montre que le lait cru est très riche en microorganismes. Cependant, 460 isolats ont été 

purifiés lorsque 53,47% des souches répondaient aux critères des bactéries lactiques. Parmi les 

246 isolats, 80 souches ont été identifiées comme bacilles et 166 cocci. Cependant, l'analyse 

phénotypique a identifié les genres suivants : Lactobacillus 32,5%, Enterococcus 32,5%, 

Lactococcus 16,3%, Leuconostoc 13,8% et Streptococcus thermophilus 4,9%. Toutes les 

espèces ont révélé une activité protéolytique significative ; cependant, l'activité lipolytique n'est 

détectée que dans les lactobacilles. L'étude moléculaire montre une grande similitude entre les 

espèces de lactobacilles. Les séquences des isolats ABD28 et MEC12 sont attribuées comme 

Leuconostoc mesenteroides Subsp. dextranicum avec un pourcentage de 99% et 100% 

respectivement. La séquence de MEC25 est similaire à la séquence de Leuconostoc 

mesenteroides strain ATCC 8293 avec 100% de similitude. L’isolat ADR12 a été assigné (99%) 

comme Lactobacillus paracasei. Les isolats TMN18, BAB17 et GHD12 ressemblent à 99 % 

de certitude à l’espèce Lactobacillus paraplantarum. Les isolats ADR9 et ORA11 sont 

identifiés comme Lactobacillus rhamnosus avec une affinité de 100%. Les isolats ADR15, 

ADR32 et TMN21 sont identifiés comme Lactobacillus pentosus, Lactobacillus plantarum et 

Enterococcus gallinarum avec une similitude de 99%. Cependant, les espèces d'Enterococcus 

et de Leuconostoc sont nettement séparées dans leurs groupes. En outre, le potentiel 

biotechnologique a été testé sur 12 souches identifiées, la mesure de l’acidité a montré que 

Lactobacillus rhamnosus et Lactococcus lactis sont des souches à acidification rapide avec un 

pH final de 4. En revanche, Lactobacillus plantarum et Leuconostoc mesenteroides sont 

modérément acidifiants. La fermentation du lait en présence de Lactococcus lactis et de 

Lactobacillus rhamnosus a produit un lait acidifié présentant des caractères organoleptiques 

similaires à ceux de Lben commercialisés. En revanche, Leuconostoc a montré un potentiel de 

régulation de l'acidité et sa présence dans le mélange de fermentation a empêché une forte 

acidification dans toutes les combinaisons testées. En conclusion, la valorisation du lait de 

chamelle peut être développée en utilisant des souches lactiques indigènes spécifiques 

sélectionnées dans ce même écosystème. 

Mots clés : Lait de chamelle ; Diversité ; Bactéries lactiques ; Identification ; Fermentation ; 

Génotypique ; Technologie ; Levain ; Interaction ; Sahara.  
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Summary 

Dromedary milk is an essential food source for inhabitants of arid and Saharan regions. A 

production of 88460 tons of camel milk was recorded in Algeria in 2016 by the FAO. The 

increasing demand of this product due to different integrities especially therapeutic ones 

encourages breeders to protect this animal. The specificity of camel milk in terms of its 

chemical composition is an inexhaustible source of new strains of lactic acid bacteria. For these 

reasons and others, the study of the diversity of lactic acid bacteria of this specific ecosystem 

is the subject of this thesis. The results of the physicochemical analysis of raw camel milk show 

its richness in vitamin C (68.2 mg/l) and antioxidant product (410 mg/100ml). The mean values 

of the other measured parameters are as follows: pH (5.56), density (1.32), fat (58.14 g/l), 

protein (26.55 g/l), casein (20.17 g/l), lactose (37.7 g/l), essential minerals are close to the 

values of other milks. In addition, the microbiological analysis of camel milk from eight (8) 

regions in Algeria shows that raw milk is very rich in microorganisms. However, 460 isolates 

were purified where 53.47% of the strains responded to lactic acid bacteria criteria. Among the 

246 isolates, 80 strains were identified as rod and 166 cocci. However, the phenotypic analysis 

identified the following genera: Lactobacillus 32.5%, Enterococcus 32.5%, Lactococcus 

16.3%, Leuconostoc 13.8% and Streptococcus thermophilus with 4.9%.  The sequences of 

isolates ABD28 and MEC12 are assigned as Leuconostoc mesenteroides Subsp. dextranicum 

with a percentage of 99% and 100% respectively. The sequence of MEC25 is similar to the 

sequence of Leuconostoc mesenteroides strain ATCC 8293 with 100% similarity. The ADR12 

isolate was assigned (99%) as Lactobacillus paracasei. The TMN18, BAB17 and GHD12 

isolates are 99% certainty for Lactobacillus paraplantarum. The ADR9 and ORA11 isolates 

are identified as Lactobacillus rhamnosus with a 100% affinity. The ADR15, ADR32 and 

TMN21 isolates are identified as Lactobacillus pentosus, Lactobacillus plantarum and 

Enterococcus gallinarum with a similarity of 99%. All species revealed significant proteolytic 

activity; however, lipolytic activity is detected only in lactobacilli. The molecular study shows 

a great similarity among the Lactobacillus species. However, the species of Enterococcus and 

Leuconostoc are clearly separated in their groups. Besides, the biotechnological potential was 

tested on 12 identified strains, the measurement of acidity showed that Lactobacillus rhamnosus 

and Lactococcus lactis are fast acidifying strains with a final pH of 4. In contrast, Lactobacillus 

plantarum and Leuconostoc mesenteroides are moderately acidifying. The fermentation of milk 

in the presence of Lactococcus lactis and Lactobacillus rhamnosus produced an acidified milk 

with organoleptic characters similar to that of Lben marketed. On other hand, Leuconostoc 

showed a regulating potential of acidity and its presence in the fermentation mixture prevented 

a strong acidification in all the combinations tested. To conclude, the valorization of camel milk 

could be developed by the use of specific indigenous lactic strains selected from similar 

ecosystems. 

Keywords: Camel milk; Diversity; Lactic bacteria; Identification ; Fermentation; Genotypic; 

Technology; Starters; Interaction; Sahara. 
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Introduction 

Les dromadaires soutiennent la survie de millions de personnes dans les régions arides et semi-

arides du monde. Ils possèdent des capacités remarquables pour exploiter des ressources très 

limitées car ils sont extrêmement bien adaptés à la vie dans les conditions difficiles des climats 

chauds où l'eau est souvent rare. En outre, ils fournissent du lait presque toute l'année en 

quantités beaucoup plus grandes que les autres animaux vivant dans les mêmes conditions. Le 

dromadaire est également utilisé comme animal de meute pour transporter jusqu'à 600 kg sur 

son dos, et il est apprécié comme animal de trait et de trait. En outre, il fournit de la viande, des 

cheveux fins et de la peau. En dépit de ces avantages économiques et écologiques des 

dromadaires, peu d'attention leur a été accordée. L’effectif des dromadaires en Algérie a atteint 

379094 tète en et une production annuelle de lait de chamelle a enregistré 88460 tonnes en 2016 

(FAOSTAT, 2016).  

Le lait de dromadaires est un écosystème qui a fait l’objet de plusieurs travaux scientifiques sur 

sa composition physicochimique qui est pratiquement légèrement diffèrent des autres types de 

lait. Les études microbiologiques réalisés sur le lait de dromadaire s’intéressent essentiellement 

aux microorganismes pathogènes. Les recherches sur les bactéries lactique (LAB) d’intérêt 

technologique isolées de lait de chamelle ont débuté en Algérie en début des années 2000. Les 

travaux publiés sur la microflore lactique du lait cru de chamelle au niveau national ont porté 

sur des souches possédants des activités d’intérêt technologique en industries laitière (Saidi et 

al., 2005, Hassaïne et al., 2007, Drici et al., 2010, Boumehira et al., 2011, Marroki et al., 2011, 

Zarour et al., 2012, Merzouk et al., 2013, Benmechernene et al., 2013, Rahli et al., 2013, Zergui 

et al., 2014, Bellil et al., 2014, Zarour et al., 2017). Cependant, seules quelques études ont porté 

sur l'identification, sans se focaliser sur la caractérisation technologique, de la microflore 

lactique du lait cru avant d'être transformé en produits fermentés (Desmasures et al., 1997, 

Delbès et al., 2007) et un seul document (Callon et al., 2005) visait à évaluer l'effet du 

microbiote de lait cru sur les caractéristiques sensorielles des dérivés du lait.  

La tâche principale des levains laitiers est l'acidification rapide de l'environnement, car le LAB 

résident acidifie lentement le lait. Certains produits laitiers traditionnels à base de lait cru ont 

des saveurs plus intenses que les produits de même âge et de même type à base de lait pasteurisé 

(Albenzio et al., 2001). Il est bien connu que ce sont principalement les bactéries lactiques non 

starter (NSLAB) issues du lait cru qui sont liées à la typicité de ces produits (Casey et al., 2006). 

Ainsi, la « biodiversité » de bactéries lactiques impliquées dans la production de fromage est 

considérée comme un facteur fondamental pour les caractéristiques et la qualité des produits 



Introduction 
 

2 
 

artisanaux. Plusieurs études ont porté sur la caractérisation du bactéries lactiques associé au 

fromage (Leroy et De Vuyst, 2004, Morandi et al., 2011, Farahani et al., 2017) 

L'adjonction de levain est utile pour maintenir une certaine uniformité des produits finaux, mais 

présente l'inconvénient que le biote de lait cru peut être perdu (Wouters et al., 2002). Ce 

processus peut également éliminer les bactéries ayant des propriétés intéressantes dans la 

fabrication du fromage. Pour ces raisons, une enquête cognitive et une enquête sur les 

caractéristiques du LAB de lait cru mérite une attention plus profonde. 

Les bactéries lactiques ont été parmi les premières bactéries à être étudiées en raison de leur 

implication dans les fermentations alimentaires et dans la santé humaine. Dans les premiers 

temps, la taxonomie des bactéries lactiques reposait sur des caractéristiques morphologiques et 

physiologiques. La première définition technique, par Orla-Jensen, a reconnu les bactéries 

lactiques comme des cocci ou des batônnet à Gram positif non sporulants et non mobiles et 

capables de cataboliser les sucres principalement en acide lactique (Orla-Jensen, 1919). Ces 

critères de classification ont conduit à une définition large de LAB comprenant diverses 

bactéries. Au cours des années 1990, les progrès des techniques d’analyse ont permis une 

description plus précise des bactéries lactiques (Klein et al., 1998, Stiles et Holzapfel, 1997). 

Les bactéries lactiques ont généralement une faible teneur en GC (moins 50 mol%), tandis que 

certains lactobacilles atteignent jusqu'à 57 mol% (Sun et al., 2015). Même s'il a été suggéré que 

les LAB sont un groupe hétérogène de bactéries et qu'une définition technique universelle 

n'existe peut-être pas, il a été démontré que tous les genres ont divergé d'un ancêtre commun. 

Le gène de l'ARNr 16S et les phylogénies du génome entier ont révélé que les espèces du « 

core » LAB forment l'ordre distinct des lactobacilles dans la classe des bacilles du phylum 

Firmicutes (Klein et al., 1998, Stiles et Holzapfel, 1997, Makarova et al., 2006). Sur la base de 

cette observation, une approche non phylogénétique pour définir le LAB devient rapidement 

obsolète. Par exemple, les bifidobactéries ou certaines espèces de Bacillus, qui présentent 

certaines caractéristiques communes avec LAB, ne sont plus incluses dans ce groupe. Selon les 

données récentes sur la taxonomie de LAB, l'ordre des Lactobacillales est composé de six 

familles de 38 genres et de plus de 400 espèces (Vandamme et Peeters, 2014). 

L'isolement à partir du lait cru de chamelle, peut présenter l'avantage de donner un choix plus 

large en termes d'espèces et de souches. Le lait contient une grande variété de LAB qui peut 

avoir des caractéristiques intéressantes pour l'application en industrie laitière, mais ils 

pourraient être accidentellement perdus durant la fabrication. Dans cet esprit, les objectifs de la 

présente thèse sont les suivants: (1) évaluation de la qualité physicochimique de lait de 

dromadaire (2) l'étude de la biodiversité phénotypique des isolats de bactéries lactiques dans 
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les échantillons collectés dans différentes les régions sud-ouest d’Algérie (3) confirmation de 

l’identification des isolats par les outils moléculaires (4) évaluation du potentiel technologique 

des isolats retenus en vue de leur application future comme levain spécifique dans la 

fermentation du lait cru de dromadaire. 

Cette thèse est composée de quatre grands chapitres, une synthèse bibliographique, la 

méthodologie, la partie résultats et discussion et la partie références bibliographiques. Une 

annexe de milieux de culture et de réactifs se trouve à la fin de celle-ci. 
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Chapitre 1 : Synthèse bibliographique 

1. Etude sur le dromadaire 

Le dromadaire est un animal de désert, bien adapté aux différents environnements hostiles par 

son comportement alimentaire particulier et sa physiologie digestive, hydrominérale et 

thermorégulatrice exceptionnelle. Il appartient à la famille des camélidés qui regroupent deux 

genres dont le plus important est le Camelus. Au sein de ce genre, on trouve deux espèces : 

Camelus bacterianus et Camelus dromedarius (Fig 1). Cette dernière est l’espèce la plus 

importante et la plus répandue dans le monde. Son aire de distribution est limitée aux régions 

chaudes tropicales, subtropicales, arides et semi-arides d’Afrique et d’Asie et plus récemment 

après introduction par l’homme au XIX siècle, d’Australie. Selon la FAOSTAT (2014), 

l’effectif mondial des camélidés est d’environ 26,8 millions têtes dont plus de 80% se situent 

en Afrique. En Algérie le dromadaire et l’effectif camelin est estimés à 379 094 têtes 

(FAOSTAT, 2016). 

 

 

 

 

Figure 1. Représente les deux espèces Camelus dromedarius et Camelus bacterianus (Konuspayeva et 

al., 2009) 

Les dromadaires d’Algérie appartiennent à la famille des Camelidae, qui sont des mammifères 

artiodactyles d'origine nord-américaine, mais ils ont disparu de ce continent alors qu'ils se 

répandaient en Amérique du Sud, en Asie, puis en Afrique, continents où ils ont survécu pour 

donner naissance aux espèces modernes.  

Le lait de la chamelle ainsi élevée sur les parcours naturels ne servait à l’origine que pour la 

survie des chamelons et partiellement pour l’alimentation des chameliers. Ce lait est cependant 

depuis quelques temps produit dans l’idée d’une commercialisation en circuit court mais 

plusieurs facteurs entravent le développement de la filière laitière cameline, parmi lesquels nous 

citerons : le système d'élevage extensif, le faible potentiel laitier, la pratique de la traite 
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manuelle, l’infrastructure de base pour la collecte du lait. Cependant, malgré cette quantité de 

lait faible disponible à la vente (El Hatmi et al., 2004), la demande s’est accrue suite à 

l’accroissement de sa réputation pour ses vertus thérapeutiques diverses : Ce lait est assez riche 

en insuline (Agrawal et al., 2003) et ne contient pas de β-lactoglobuline, une des protéines du 

lactosérum la plus allergène chez le nourrisson. Il est aussi utilisé contre la tuberculose et le 

diabète juvénile (Beg et al., 1985). 

Jordanie Syrie Iraq Lybie 

 
 

 

 

Egypt Algérie Somali Soudan statue 
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Figure 2. Constatation de la présence du dromadaire dans les différents pays arabes par la présence de 

dessins archéologiques (Saber, 2012). 

Le dromadaire joue un rôle socioéconomique primordial car il a toujours été associé aux formes 

de vie dans les zones pastorales arides et semi-arides. Il répond en effet aux multiples besoins 

de ces populations en leur fournissant du lait et de la viande et en leur servant comme moyen 

utilisé dans le transport et pour les travaux agricoles. Ses poils sont en outre utilisés dans la 

confection des vêtements et des tentes et sa peau dans la fabrication des chaussures et des 
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ceintures. La présence de dessins archéologiques dans les différents pays arabe prouve 

l’existence du dromadaire dans ces pays depuis des siècles (Fig. 2) (Saber, 2012). 

Des fossiles découvertes en chine, en Sibérie et en Russie prouvent qu’au cours du pliocène et 

du pléistocène, ces zones abritaient des camélidés. Au pléistocène ces animaux étaient 

également présents en Romanie, en Palestine et en Afrique du nord (Saber, 2012).  

1.1.  Classification et importance du dromadaire 

Aujourd’hui, on trouve d’importants cheptels de dromadaire dans les pays africains. La 

Somalie, l’Ethiopie, le Soudan, le Kenya et Djibouti abritent 84% de la population cameline 

africaine et plus de la moitié 60% de la population mondiale dont 72 % vivent en Afrique. La 

famille des chameaux Camelidae comprend le chameau bactriane (Camelus bactrianus), le 

dromadaire (Camelus dromedarius), le lama (Lama glama), le guanaco (Lama guanicoe), 

l'alpaga (Vicugna pacos) et la vigogne (Vicugna vicugna). Les chameaux de Bactriane (à deux 

bosses) et de dromadaires (à une bosse) ont été domestiqués entre 4000 et 5000 ans en Asie 

centrale et dans la péninsule arabique respectivement, et ont été d'importantes sources d'énergie 

ainsi que des moyens de transport pour les nomades vivant dans les zones arides et semi-arides. 

Les chameaux de Bactriane sont adaptés aux milieux froids du désert de Gobi et des régions 

avoisinantes, ainsi qu'au Kazakhstan, en Asie mineure et au sud de la Russie, et leur population 

estimée est environ le dixième de celle des dromadaires. Le nombre de chameaux de Bactriane 

en Mongolie est passé de 750 000 à 200 000 au cours des 50 dernières années (Dubach et al., 

2007). La présence de chameaux sauvages de Bactriane a été confirmée dans et autour de la 

zone désertique de Gobi en Mongolie et en Chine. Malgré les mesures de protection instituées 

par les gouvernements mongol et chinois, la population n'a cessé de diminuer (de 500 à 600 

dans les années 1980 à 350 en 2004 en Mongolie et 600 en 2004 en Chine), en raison du faible 

taux de survie des chamelons, la menace de la chasse, l'établissement d'oasis par les pasteurs, 

l'hybridation avec les chameaux domestiques et le changement climatique. Les chameaux 

sauvages de Bactriane sont actuellement classés «en danger critique d'extinction» sur la liste 

rouge des espèces menacées (Hare, 2008). 

En revanche, les dromadaires sont bien adaptés aux milieux chauds et secs et sont largement 

distribués au Moyen-Orient, en Afrique du Nord et de l'Est, en Asie du Sud-Ouest et en 

Australie, avec plus de 15 millions de têtes (Al Kanhal, 2010). Il est fréquent que les espèces 

du chameau de bactrianus et de dromedarius cohabitent au Kazakhstan, ce qui conduit à 

l'hybridation de l'espèce. La viande de chameau n'est pas aussi consommée que d'autres viandes, 

mais c'est certainement une source importante de nutrition, en particulier dans les zones où les 
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conditions environnementales sont très difficiles et où les habitants sont incapables d'obtenir de 

la viande de bœuf. En fait, les chameaux sont de bons fournisseurs de viande; la carcasse des 

chameaux mâles et femelles peut peser jusqu'à 400-650 et 250-350 kg, respectivement (Yagil, 

1982). Étant adapté à un climat froid, le corps des chameaux de bactriane est recouvert de poils 

qui fournissent un matériel de bonne qualité pour les tissus de laine. Le rendement capillaire le 

plus élevé est atteint lorsque l'animal à 5 ans, avec une moyenne de 8-9 et 5,2-5,5 kg pour les 

chameaux mâles et femelles, respectivement (Dubach et al., 2007). Les chameaux peuvent 

parcourir 150 km (93,2 miles) en 15-20 heures et courir à 65 km/heure (40 mph) en courtes 

rafales et à 40 km/ heure (25 mph) à vitesse constante. Par conséquent, les chameaux sont 

largement utilisés comme véhicules de voyage et de course (Fukuda, 2013). 

1.2. Morphologie et physiologie générale du dromadaire  

Wilson (1989) a rapporté que le dromadaire est très distinct des autres animaux domestiques, 

notamment par la présence d’un long cou, de la bosse et de la callosité au niveau de sternum. 

La tête est large, le cou large et fin, coussinet sternal maintenant l’abdomen légèrement au-

dessus du sol, le dromadaire ne possède pas de cornes, les oreilles sont petites, les yeux larges 

et saillants, les narines longues peuvent être reformées pour les besoins de l’animal, la lèvre 

supérieure est divisée, fondue, poilue, extensible et très sensitive, la lèvre inférieure est large et 

pendante, les membres sont puissants. Le dromadaire a des glandes derrière la tête qui servent 

à la transpiration. La peau est souple recouverte de poils. Le rallongement est souvent au niveau 

des épaules et de la bosse, la couleur des poils est généralement brune variant au chocolat foncé 

à presque noir à rouge ou rouille fauve à presque blanche chez quelques types. La femelle a 

quatre quartiers au niveau de la mamelle, les testicules du mâle sont positionnés haut derrière 

les cuisses (comme chez le chat et le chien) et le début du fourreau est dirigé vers l’arrière. Ces 

particularités morphologiques et anatomiques pourraient expliquer la capacité d’adaptation du 

dromadaire en milieu désertique que les autres herbivores domestiques. A propos de l’anatomie 

digestive du dromadaire (Kayouli et al., 1995, Jouany, 2000, El-Aboudi et al., 2005) ont signalé 

que celle-ci diffère de celle des autres ruminants quant à la forme, la structure et la fonction. 

Elle a la particularité de valoriser les ressources végétales naturelles des zones désertiques 

(Ould Ahmed et al., 2009). 

En 1953 Schmidt-Nielsen a réalisé les premières études pratiques sur la physiologie cameline, 

en Algérie a Béni-Abbès, il a démontré un ensemble très contrasté des dispositifs d'adaptation 

chez les chameaux du désert. Bien que leur fourrure et un faible rapport surface-volume 

réduisent le problème d’évaporation, mais ils ne peuvent pas éviter la chaleur et la 
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déshydratation respiratoire du soleil de midi et doivent avoir au moins un accès occasionnel à 

l'eau potable. Le dromadaire, cependant, s'est avéré tolérer à élévation considérable de la 

température du corps pendant la journée, avec la certitude que la nuit froide pour éviter un 

rayonnement. Cela a permis le stockage plutôt que de compenser une certaine puissance 

thermique. En outre, la température élevée a diminué de manière significative l'apport 

d’énergie. Les camelins tolèrent des niveaux exceptionnels de déshydratation et 

exceptionnellement une réhydratation rapide lorsque l'eau devient disponible (Schmidt-Nielsen 

et al., 1967). 

Les adaptations physiologiques possédées par les camelins pour la thermorégulation et le 

maintien de l'équilibre de l'eau ont été étudiés en utilisant une variété de méthodes chez le 

dromadaire (Camelus dromedarius) (Fig. 3).  

Les dromadaires adaptés aux régions désertiques sont capables de survivre et même prospérer, 

malgré des températures extrêmes et l'eau rare, par les mécanismes suivants : 

(1) Ils possèdent une tolérance exceptionnelle à la déshydratation corporelle.  

(2) Ils possèdent une faible perte d’eau qui est combinée à sa tolérance à la déshydratation 

qui lui permet de survivre pendant une longue période sans eau.  

(3) Les raisons de la faible perte d’eau chez les dromadaires sont liées à la faible 

évaporation, à la faible excrétion d’urine et à la faible perte d’eau dans les matières 

fécales.  

(4) La faible évaporation d’eau est due au fait qu’il possède une capacité de régularisation 

de la température corporelle. 

(5) La tolérance à la déshydratation sévère est supportée par la capacité du plasma sanguin 

à protéger les hématies des chocs osmotiques par rapport aux autres mammifères. 

(6) La rapidité et la capacité de boire une quantité d’eau égale au 1/3 de son poids corporel 

en 10 min. 

(7)  Après la consommation d’une quantité énorme d’eau, une réduction rapide de la 

concentration du plasma est notée sans aucun signe d’intoxication par l’eau. 
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(8) De tolérer ces conditions rudes en utilisant des adaptations comportementales, 

morphologiques et physiologiques. 

(9) Les dromadaires du désert réduisent la chaleur et maintiennent l'équilibre de l'eau en 

utilisant le calendrier quotidien de l'activité, la sélection de l'alimentation, des micro-

habitats, l'orientation du corps, la migration, le calendrier saisonnier de la reproduction 

et des comportements sociaux. Bien que décrites séparément ici, les adaptations 

comportementales fonctionnent en combinaison avec des adaptations à la fois 

morphologiques et physiologiques (Schmidt-Nielsen, 1955 ; Schmidt-Nielsen, et al. 

1957). 

 

 

Figure 3. Pesage d’un dromadaire au centre de recherches sahariennes de Béni-Abbès, Algérie, dans le 

cadre d’un projet de recherche sur le bilan hydrique de ces animaux adaptés aux conditions arides 

(Schmidt-Nielsen, 1955). 
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1.3 Taxonomie 

La taxonomie et le classement des camélidés est actualisée par Mukasa-Mugerwa (1985) qui les 

répartie en deux g²randes genres Lama et Camelus. Le genre Lama est représenté par quatre 

espèces L. glama (Lama), L. pocos (type alpaga), L. guanicoe (guanoco) et L. vicugna, en revanche 

le genre Camelus ne possède que deux espèces C. dromedarius et C. bactrianus. 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

Figure 4. Classification de la famille des camélidés et les espèces formant les deux genres Lama 

et Camelus (Mukasa-Mugerwa, 1985) 

Leese (1927) a classé les dromadaires en fonction du critère de leur milieu naturel. Ainsi il a 

distingué : 1- les chameaux de collines, animaux de petite taille et à musculature compacte, apte 

au transport de charges, 2- les chameaux de plaines plus grands de taille qui sont constitués de 

deux sous-groupes : les chameaux riverains, grands porteurs à la démarche lente et les 

chameaux de désert qui du fait de leur légèreté, constitue d’excellents animaux de selle. Dans 

les travaux sur les Murrah d’Arabie, Cole (1975) distingue trois types : le chameau de bat, le 

chameau de selle, et la chamelle laitière. A l’intérieur de chacune de ces grandes classes on 

trouve de nombreux types et races de dromadaires sélectionnés et élevés par l’homme pour 

répondre aux conditions du milieu. Les travaux de Taylor et al. (1968) ont démontré que le 

guanaco, le chameau bactrien et le dromadaire ont chacun 74 chromosomes, nombre similaire 

à celui que Benirschke (1967) a trouvé chez le lama, l’alpaga et le guanaco et la vigogne. 

Aujourd'hui, les deux espèces de Camelus peuvent se reproduire par croisement et donnent 

effectivement des hybrides féconds, ce qui incite certains chercheurs à préconiser leur 

regroupement en une seule espèce comptant deux variétés. 

lama 

1- L. glama (Lama) 

2- L. pocos (type alpaga) 
1) Suri 

2) Huacaya 

3- - L. guanicoe (guanoco) 

4- - L. vicugna, vicugna vicugna (vigogne) 

Genre  

Espèce 

Camelus 

1. C. dromedarius 

2. C. bactrianus 

Classe Mammifères 

Sous-classe Placentaires 

Ordre Artiodactyles 

Sous Ordre Ruminants 

Groupe des  Tylopodes 

Famille Camelidés 
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1.4 Répartition géographique et effectif 

1.4.1 Dans le monde 

Les chameaux sont des animaux domestiques idéals, en particulier dans les régions chaudes, en 

raison de la capacité remarquable de vivre dans des conditions difficiles et avec peu 

d'accessibilité à l'eau (Salmen et al., 2012). La présence d'environ 18 à 25 millions de têtes de 

chameau a été signalée jusqu'à 2015 , alors que les produits de chameau n'ont pas fait l'objet 

d'une enquête approfondie (El-Fakharany et al., 2009, Ahmad et al., 2012, Maaroufi et al., 

2015, Al-Zoreky et Al-Otaibi, 2015) 

L’aire de répartition géographique du dromadaire, se situe, aux niveaux des zones tropicales et 

subtropicales et s’étend, des régions arides et semi-arides du nord de l’Afrique (Mauritanie) 

jusqu’au nord-ouest du continent asiatique (Chine). Le bactriane se trouve en Chine, la 

Mongolie et union des républiques socialistes soviétiques (URSS) avec un taux de 1,89 millions 

de têtes tandis que le dromadaire se trouve en Afrique et en Asie avec un taux de 15,1 millions 

de têtes (MS Gorban et Izzeldin, 2001, Al Kanhal, 2010), au Soudan, le dromadaire a été 

estimée à 3,724 millions de têtes selon le ministère de l'animal, des ressources et de la pêche 

(Shuiep et al., 2008), alors la population totale de chameaux dans le monde est estimé à 24,1 

millions d'animaux (Faye et al., 2013). Une augmentation significative de 37,5 % a été observée 

dans le nombre de chameau entre 2008 et 2014. La figure 4 indique les régions de distribution 

des chameaux dans le monde. 

 

Figure 5. Carte de distribution géographique des dromadaires dans le monde 

(http://camelides.cirad.fr/fr/actualites/archives/dossier_mois1_1.html).  

(Zones vertes Camelus dromedarius et zones rouge Camelus bactrianus). 
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1.4.2. En Algérie 

En Algérie, le Sahara couvre plus de 85% de la superficie totale. Le dromadaire est la seule 

espèce capable de valoriser l'écosystème du désert. Le nombre total des camelins est estimé par 

le ministère algérien de l'agriculture en 2016 à plus de 379094 têtes (FAOSTAT, 2017). La 

population cameline algérienne est mal décrite et les seules indications sont fondées sur des 

études réalisées à l'époque coloniale (Belkhir et al., 2013). L'effectif camelin Algérien est 

réparti sur 17 wilayas, avec 75% du cheptel dans huit wilayas sahariennes (Fig. 6) : Ouargla 

Ghardaïa, El-Oued, Tamanrasset, Illizi, Adrar, Béni-Abbès, Abadla, Tabelbala, Tindouf et 

Béchar et 25% du cheptel dans neuf wilaya steppiques: Biskra, Tebessa, Khenchela, Batna, 

Djelfa, El-Bayad, Naâma, Laghouat et M'sila (Ben Aissa, 1989). 

 

Figure 6. Aires de distribution du dromadaire en Algérie (Ben Aissa, 1989). 

Les études statistiques relatives à l’effectif animal en Algérie sont citées par La FAOSTAT 

(2017) qui indiquent que le nombre des ovins a atteint 28 millions de têtes, les caprins 5 millions 

de têtes, les bovins 2,03 millions de têtes et les camelins 379094 de têtes (Tab. 1). Il a été 
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constaté que l’effectif des animaux en 2016 a diminué de 0,3 % ; en revanche une augmentation 

de 4,44 % a été enregistré dans le cas des camelins. A la comparaison des effectifs entre 2001 

et 2016 nous remarquons que l’effectif total et l’effectif camelins a évolué avec les mêmes 

proportions 37,3 % et 35,24 % respectivement. 

Tableau 1. Evolution des Effectifs des bovins, camelins, caprins et ovins en Algérie de 2001 à 2016 

(FAOSTAT, 2016). 

Année 
Type d’élevage et l’effectif 

Effectif Total 

Evolution des 

effectifs 

Bovins Camelins Caprins Ovins % total %camelins 

2001 1613040 245490 3129400 17298788 22286718  

2002 1510770 249690 3280540 17057250 22098250 -0,853 1,68 

2003 1560545 253050 3324740 17502790 22641125 2,398 1,33 

2004 1613700 273140 3450580 18293030 23630450 4,187 7,36 

2005 1586070 268560 3589880 18909110 24353620 2,969 -1,71 

2006 1607890 286670 3754590 19885730 25534880 4,626 6,32 

2007 1633810 291360 3837860 20154890 25917920 1,478 1,61 

2008 1640730 295085 3751360 19946150 25633325 -1,110 1,26 

2009 1682433 301118 3962120 21404584 27350255 6,278 2,00 

2010 1747700 313990 4287300 22868770 29217760 6,392 4,10 

2011 1790140 318755 4411020 23989330 30509245 4,233 1,49 

2012 1843930 340140 4594525 25194105 31972700 4,577 6,29 

2013 1909455 344015 4910700 26572980 33737150 5,230 1,13 

2014 2049652 354465 5129839 27807734 35341690 4,540 2,95 

2015 2149549 362265 5013950 28111773 35637537 0,830 2,15 

2016 2081306 379094 4934701 28135986 35531087 -0,300 4,44 

 

Les données publiées par la FAOSTAT (2016) indiquent que le cheptel camelin en Algérie est 

en évolution et augmente chaque année avec un pourcentage moyen de 3,35%. L’amélioration 

progressive peut être expliquée par le soutien de l’état algérien aux éleveurs de dromadaires 

d’un côté, et par la demande croissante du lait camelin par les habitants vu les aspects 

bénéfiques et thérapeutiques que possède ce lait de chamelle. En 2001 le nombre de 

dromadaires était 245490 têtes et en 2016 le nombre a atteint 379094 têtes ce qui correspond à 

une augmentation de 35,24% en quinze ans. 
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1.5 Les races camelines 

1.5.1 Les races camelines dans le monde  

Le chameau possède une biodiversité génétique, il existe de nombreuses races de chameaux 

dans les régions arides et semi-arides du monde. Chaque race a été développée par leur propre 

communauté pastorale pour leurs propres objectifs de sélection. Certaines races de chameaux 

ont été sélectionnés pour le travail. D’autres sont utilisé pour transport dans le désert. Aussi 

sont maintenant des bons animaux de course sur tous dans les pays du golfe. Certaines races 

ont été développées pour la production laitier dans les environnements difficiles (Raziq et al., 

2008). Nous présentons les races camélines les plus connu dans le monde : 

Dankali (Ethiopie, Erythrée, Djibouti). C'est un animal plutôt laitier, de taille moyenne. On le 

rencontre principalement en Ethiopie, Erythrée et Djibouti. C'est le dromadaire des Afar. Il est 

utilisé principalement pour la production de lait et le bât. Sa production laitière est d'environ 1 

200 l pour une lactation de 12 mois (Wardeh, 2004). 

Azarghaf (Niger). C'est un dromadaire remarquable par sa robe pie. Il a les yeux vairons (un 

marron et un bleu). C'est un animal de grande taille (2 m au garrot chez le mâle), très résistant, 

utilisé comme animal de bât. Il est principalement élevé par les Touaregs de la tribu des Kel 

Gress. Son berceau d'origine est le sud de l'Aïr au Niger (Wardeh, 2004). 

Somali (Ethiopie, Somalie, Kenya). C'est un dromadaire de très grande taille, le mâle pouvant 

atteindre 2,10 m au garrot et les animaux bien engraissés pouvant atteindre 900 kg. C'est un 

animal robuste adapté au bât. La femelle est une bonne laitière (1 800 litres en moyenne par 

lactation avec des maxima pouvant atteindre 2 500 litres). La viande de dromadaire Somali est 

appréciée sur les marchés du Proche-Orient (Wardeh, 2004). 

Aftout (Maroc, Mauritanie). Le terme Aftout est un terme générique qui regroupe plusieurs 

types de dromadaires de la région du Sahara occidental et se caractérise par une grande variété 

de la couleur de robe allant de jaune clair à presque noir. Sur la photo, c'est un animal appelé « 

khal » du fait de sa robe noire. C'est un animal plutôt bréviligne, robuste, à la fois laitier et 

viandier. Il est originaire de Mauritanie (Wardeh, 2004). 

Rgueïbi (Mauritanie, Maroc, Mali). C'est la seconde race présente en Mauritanie et dans le sud 

du Maroc. Originaire du nord de la Mauritanie, il s'est largement répandu aujourd'hui dans tout 

le Sahara occidental. C'est un animal d'assez grande taille (1,95 m au garrot) avec des oreilles 

pointues. C'est un animal bien adapté à la course mais avec un bon potentiel laitier (entre 1 200 

et 1 500 litres par lactation), ce qui explique sa présence dans les élevages laitiers périurbains 

de Nouakchott (Wardeh, 2004). 
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Azawak (Niger, Mali). C'est le dromadaire de monte des Touaregs, adapté à la course. Animal 

à l'allure élancée, à la robe claire, il se rencontre surtout à l'ouest du Niger. Il existe de nombreux 

types en fonction des nuances de la robe (Wardeh, 2004). 

Bikaneri (Inde). Il s'agit d’une race emblématique du Rajasthan en Inde. Animal de grande 

taille caractéristique par son front très marqué. Bonne laitière (1 700 l en moyenne par 

lactation), la chamelle Bikaneri est robuste. Les mâles et les castrés sont très utilisés pour la 

traction attelée (Wardeh, 2004). 

Arvana (Turkménistan, Kazakhstan). Il s'agit du dromadaire le plus " septentrional " de l'aire 

de répartition de l'espèce. Il est d'ailleurs souvent hybridé avec le chameau de Bactriane. C'est 

un animal robuste, sélectionné pour la production laitière (des records de 5 000 l par lactation 

sont mentionnés) et le mâle peut peser plus d'une tonne (cf. les géants du Turkménistan). Son 

berceau d'origine est le désert du Karakoum au Turkménistan (Wardeh, 2004). 

Arabi (Soudan). C'est un animal robuste, de grande taille (au moins 2 m au garrot), avec de 

bonnes aptitudes laitières. Il est aussi très recherché pour la course. Les effectifs de cette race 

sont loin d'être négligeables. C'est un animal surtout répandu dans l'est du Soudan, notamment 

dans le Butana (Wardeh, 2004). 

L'Aïr (Niger). Répandu dans le massif montagneux de l'Aïr et sur les piémonts dans la région 

d'Agadez, le dromadaire de l'Aïr porte plusieurs noms (Abzin, Touareg). C'est un animal assez 

grand, de pelage presque toujours blanc. C'est l'animal noble par excellence, utilisé pour la selle 

et le bât. Les élevages laitiers autour d'Agadez se développent sur la base de cette race qui 

semble avoir un bon potentiel laitier (environ 1 500 litres par lactation) (Wardeh, 2004). 

Jaisalmeri (Inde). Comparé au Bikaneri dont il est proche, le Jaisalmeri est plus longiligne et 

bien adapté au désert, mais sa productivité laitière et sa force de travail sont un peu moindres. 

Sa robe est en moyenne plus claire également. Il est moins répandu que le Bikaneri. Son berceau 

d'origine se situe autour de la ville de Jaisalmer et dans le désert de Sam. Il existe une autre race 

en Inde, le Kachchi, intermédiaire entre le Bikaneri et le Jaisalmeri (Wardeh, 2004). 

Méhari (Algérie). C'est l'animal noble par excellence, par sa couleur, son allure, sa morphologie 

longiligne. C'est un animal de selle, adapté à la course et aux razzias dans le désert saharien. 

C'est l'animal du nomade par excellence. On le trouve dans toute la zone centrale du Sahara 

dans divers pays où il porte différents noms, mais son berceau d'origine reste le centre et le sud 

de l'Algérie (Wardeh, 2004). 

Châambi (Tunisie, Algérie). Le Chaâmbi est à l'opposé du précédent : petite taille, de type 

médioligne, corpulent, robuste dans le transport bâté. C'est l'animal du paysan, l'auxiliaire des 

oasiens. Il est utilisé couramment pour les travaux agricoles, la noria. Il est apprécié pour sa 
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viande. On le retrouve dans toute l'Afrique du Nord mais principalement en Tunisie et l'est de 

l'Algérie (Wardeh, 2004). 

Al-Chaelae (Arabie saoudite, Emirats Arabes Unis). C'est une race reconnaissable à sa robe 

marronne tirant sur le rouge. Il existe de nombreux noms de race en Arabie Saoudite et les 

Emirats essentiellement distinctes sur la couleur de la robe, mais il est probable comme partout 

ailleurs que les distances génétiques sont faibles entre ces types d'animaux. Le dromadaire Al-

Chaelae est assez bon laitier et est apprécié pour le bât (Wardeh, 2004). 

EL-Khawar (Emirats Arabes Unis). C'est un animal longiligne adapté à la course et élevé aussi 

pour son lait. Il existe des fermes laitières avec traite mécanique par exemple à Al-Ain. Les 

animaux destinés à la course ont une alimentation spéciale (cf. l'alimentation du dromadaire de 

course dans le site) pour leur permettre d'avoir des protéines de grande qualité et de l'énergie 

rapidement utilisable. Sa robe est claire, parfois presque blanche (Wardeh, 2004). 

Almajahim (Arabie Saoudite). Animal puissant, de grande taille et d'excellente qualité laitière. 

Certaines femelles arrivent à produire 20 à 25 litres par jour. Cette race se reconnaît à sa robe 

noire, sombre et au poil ras, très lisse. Initialement utilisé pour le transport (c'est un animal de 

caravane), sa sélection sur son potentiel laitier en fait une race très recherchée par les 

producteurs de lait (Wardeh, 2004). 

Majorero (Espagne : îles Canaries). La race dite Majorero est limitée aux Iles canaries 

(Espagne) où l'animal, introduit depuis le Sahara occidental au début du XVéme siècle s'est 

bien adapté au climat aride des îles. Il est donc probablement très proche de la race Rguebi. Son 

usage est quasi-exclusivement tourné vers les activités touristiques (promenade à dos de 

dromadaire, méharées). Aucun usage zootechnique (production de viande ou de lait) n'est 

mentionné. Les effectifs sont assez faibles (quelques centaines) mais les animaux bénéficient 

d'un suivi vétérinaire sérieux car les exportations sont possibles vers les pays d'Europe et les 

USA (Wardeh, 2004). 

Balouchistani blanc (Pakistan). Le dromadaire blanc du Balouchistan est une race plus ou 

moins en déclin du fait de sa proximité avec l’Afghanistan en guerre et de la sécheresse 

récurrente qui sévit dans la zone. C’est pourtant un type réputé pour la qualité gustative de sa 

viande et de son lait qui lui vaut d’être recherché par des éleveurs d’Iran voire du Moyen-Orient. 

Il y aurait aujourd’hui environ 100 000 têtes (Raziq et al., 2008). 

Al-Homor (Arabie Saoudite). La race Al-Homor, comme la race Al-Majaheem a son origine 

en Arabie Saoudite. Elle se reconnait à sa robe uniformément brune, un peu plus sombre chez 

le mâle. Moins bonne laitière, elle est cependant appréciée pour la qualité de sa viande et sa 
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docilité. Elle fait l’objet aussi d’un travail de sélection et est parmi les races dominantes dans 

le pays (Wardeh, 2004). 

Al-Waddah (Arabie Saoudite). La race Al-Waddah cohabite souvent dans les mêmes troupeaux 

que la race Al-Homor, elle s’en distingue par sa belle robe blanche qui lui confère une notoriété 

sentimentale importante (à cause de la chamelle blanche du prophète décrite dans le Coran). Du 

reste, elle est appréciée dans les concours de beauté organisés parfois par les éleveurs saoudiens. 

Toutefois, elle serait moins bonne laitière que la race Al-Majaheem (Fuquay et al., 2011). 

1.5.2 Les races camelines Algériennes 

Les différentes races camelines rencontrées en Algérie se retrouvent dans les trois pays 

d'Afrique du Nord (Maroc, Algérie, Tunisie); ce sont des races de selle, de bât et de traite, leur 

répartition est illustrée dans la (Fig. 7). Il s'agit des races suivantes : 

La race Chaambi. Un dromadaire médialigne, musclé, c’est une race fortement croisée avec 

du sang de dromadaire arabe. Très bon pour le transport, moyen pour la selle. Sa répartition va 

du grand erg occidental au grand erg oriental. On le retrouve aussi dans le Metlili des Chaambas 

(Ben Aissa, 1989, Titaouine, 2006). 

La race Ouled Sidi Cheikh. C'est un dromadaire adapté aussi bien à la pierre qu’au sable. C’est 

un animal de selle ou de bât, il est assez grand. On le trouve dans les hauts plateaux du grand 

erg occidental (Titaouine, 2006). 

Saharaoui. C’est un dromadaire issu du croisement de Chaambi et Ouled Sidi Cheikh. C’est 

un excellent Méhari de troupe, son territoire va du grand erg occidental au Centre du Sahara 

(Titaouine, 2006). 

La race Ait Khebbach. C’est un dromadaire bréviligne de taille moyenne. C’est un puissant 

animal de bât. On le trouve dans l'aire Sud-Ouest. 

Le Chameau de la Steppe. C’est un dromadaire commun, petit bréviligne. Il est utilisé pour le 

nomadisme rapproché. On le trouve aux limites Sud de la steppe (Titaouine, 2006). 

La race Targui ou race des Touaregs du Nord. 

Les dromadaires Targuis sont des animaux habitués aussi bien aux arides escarpements du 

Tassili et du Massif central du Hoggar, qu’aux sables. Excellent Méhari, animal de selle par 

excellence souvent recherché au Sahara comme reproducteur. Réparti dans le Hoggar et le 

Sahara Central (Titaouine, 2006). 

La race Berberi. C’est un dromadaire de forme fine, avec une arrière main bien musclée, 

rencontré surtout dans les zones sahariennes et telliennes. Il est très proche du Chaambi et du 

Ouled Sidi Cheikh (Titaouine, 2006). 
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La race Ajjer. Dromadaire bréviligne de petite taille. Bon marcheur et porteur. Se trouve dans 

le Tassili d'Ajjer (Titaouine, 2006). 

La race Reguibi. Ce dromadaire est réparti dans l’ouest saharien. C'est un animal d'assez grande 

taille, bien adapté à la course mais avec un bon potentiel laitier (entre 1 200 et 1 500 litres par 

lactation) (Ben Aissa, 1989 ; Titaouine M, 2006). 

La race Aftouh. Il est utilisé comme un dromadaire de trait et de bât. On le trouve dans la région 

de Tindouf et Bechar. Le terme Aftout est un terme générique qui regroupe plusieurs types de 

dromadaires de la région du Sahara occidental et se caractérise par une grande variété de la 

couleur de robe allant de jaune clair à presque noir (Ben Aissa, 1989, Titaouine, 2006). 

Chaambi. Saharaoui Ajjer 

Reguibi 

 

Aftouh 

 

Figure 7 . Répartition des principales races de dromadaire en Algérie (Ben Aissa, 1989) 
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2. Le lait de dromadaire  

Le lait de dromadaire depuis des temps très lointains est la principale ressource alimentaire pour 

les nomades qui le consomment habituellement à l’état cru ou fermenté (rarement). Il est 

considéré comme l’aliment de base pour une période annuelle prolongée, dans la plupart de ces 

zones pastorales sahariennes. Néanmoins, le lait de chamelle peut être considéré comme l'une 

des solutions de rechange de lait bovin avec des fonctions améliorées et une meilleure 

digestibilité que le lait bovin dans le système gastro-intestinal humain (Yaqoob et Nawaz, 2007, 

Salami et al., 2009). Le lait de chamelle ne fournit pas seulement la nutrition requise pour les 

populations locales, mais offre également plusieurs propriétés thérapeutiques (Bai et Zhao, 

2015). L'ensemble de la production de lait de chamelle a été estimé à 1,3 x106 tonnes (Ziane et 

al., 2016), avec un commerce mondial de 10 milliards de dollars par an. Cependant, dans le 

proche avenir, on s'attend à ce que les industries laitières produisent une quantité plus élevée 

de lait de chamelle (Al-Ashqar et al., 2015). L’absence de β-lactoglobuline dans le lait de 

chamelle, ainsi que la présence de grandes quantités d'acides gras et de fructose, vitamine C de 

3 à 5 fois supérieure à celle du lait bovin, des teneurs élevées en agents antimicrobiens tels que 

le lysozyme, la lactoperoxydase, la lactoferrine, l'immunoglobuline et aussi la présence de 

bactériocines, le lait de chamelle est considéré comme un produit nutritif à forte stabilité. Il est 

possible de conserver le lait de chamelle à 30 ° C pendant 5 jours, tandis que le lait bovin est 

contaminé après 48 h (Ahamad et al., 2017).  

Au cours des dernières années, le lait de dromadaire a reçu beaucoup d'attention en raison de 

ses propriétés thérapeutiques et devenu une nouvelle source de production de produits laitiers 

(Agrawal et al., 2007, Tsuda et Miyamoto, 2008). En outre, le lait de chamelle a été 

recommandé d'être consommé pour traiter l'hydropisie, la jaunisse, la tuberculose, l'asthme, le 

leishmaniose viscérale (Abdelgadir et al., 1998, El-Agamy et al., 2009). Par conséquent, les 

produits de lait de dromadaire pourraient avoir un potentiel de croissance sur le marché futur 

de l'industrie laitière. Depuis de longues années, le lait de dromadaire est considéré comme un 

aliment sain utilisé dans de nombreux pays à travers le monde pour remédier à différents 

problèmes de santé. Il a été démontré que le lait de dromadaire fermenté présente certains 

avantages pour la santé, prouvés ou non, comme l'effet hypocholestérolémiant, l'activité 

antimicrobienne, l'activité antioxydante, l'activité inhibitrice de l'enzyme de conversion de 

l'angiotensine et l'activité anticancéreuse. Les espèces lactiques provenant du lait de dromadaire 

ont également été testées pour leur potentiel probiotique et ont montré des résultats intéressants 

à travers des expériences in vitro (Ismaili et al., 2016, Konuspayeva et Faye, 2011). De nos 
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jours, les chercheurs analysent ces propriétés dans le but d'identifier les avantages pour la santé 

inconnus en mettant l'accent sur les expériences in vitro, in vivo et in silico pour faire ressortir 

la nouveauté sur le marché et pour satisfaire les exigences des consommateurs (Solanki et al., 

2017, Ayyash et al., 2018).  

Selon le rapport de la FAOStat 2016 la production laitière de toutes espèces confondues a atteint 

746,7 106 tonnes en 2013, les espèces non bovines ont produit 111,1 106 tonnes dont le lait 

camelin représente 2,61%. En 2013, la production du lait bovin a doublé (× 2,03) par rapport à 

1961, aussi le rapport a révélé une croissance de la production du lait non bovin qui a plus que 

triplé (× 3,64) (Tab. 2).  

Tableau 2. Production totale de lait (en tonnes) par espèce et pourcentage de lait non bovin (NCM) 

dans les différents continents et régions (Tsakalidou et Papadimitriou, 2016) 

Les données statistiques ont montré une augmentation significative de la production de lait 

camelin d’une proportion 467,74 % entre 1961 et 2013 (Tab. 3 et Fig. 8). La forte production 

du lait camelin est un indice significatif de la demande croissante des habitants des zones arides 

et semi-arides. Ces données présentées par la FAO indiquent aussi l’importance et l’intérêt 

remarquable porté par les producteurs et les différentes industries pour la production et la 

valorisation du lait camelin. Cette augmentation de production nécessite une méthode de 

conservation adéquate adaptée au lait camelin et à son environnement.  

Malgré l’absence d'une relation claire entre l'importance des espèces laitières non bovines et la 

richesse d'une région, la contribution à la sécurité alimentaire est importante par ces espèces et 

Région Buffalo Chamelle Bovine Caprin Ovine Total NCM %NCM 

Afrique 2 614 500 2 722 814 34 120 566 4 184 887 2 250 650 45 893 417 11 772 851 25,7 

Afrique est  2 237 600 13 004 052 860 655 606 730 16 709 037 3 704 985 22,17 

Afrique centrale  24 600 667 015 89 000 32 460 813 075 146 060 17,96 
Afrique du nord 2 614 500 85 300 14 633 402 1 929 251 1 111 000 20 373 453 5 740 051 28,17 

Sud Afrique   3 717 295 4125  3 721 420 4125 0,11 

Afrique d’Ouest  375 314 2 098 802 1 301 856 500 460 4 276 432 2 177 630 50,92 

Amérique   185 227 147 592 500 42 095 185 861 742 634 595 0,3 

Amérique du nord   99 666 528   99 666 528 00 00 

Caraïbe   1 758 271 216 984  1 975 255 216 984 10,99 

Amérique centrale   14 687 010 155 354  14 842 364 155 354 1,05 
Amérique du sud   69 115 338 220 162 42 095 69 377 595 262 257 0,38 

Asie 77 290 169 205 294 177 475 135 10 653 509 4 823 340 270 447 447 92 972 312 34,4 

Est de l’Asie 3 050 000 18 564 45 750 093 382 731 1 581 226 50 782 614 5 032 521 9,91 
Asie Centrale   900 17 040 768 141 331  68 429 17 251 428 210 660 1,22 

Asie Sud est  349 035  4 042 571 298 938 127 560 4 818 104 775 533 16,10 

Asie sud 73 794 517 8000 84 465 529 8 837 255 779 550 167 884 851 83 419 322 49,69 
Asie Ouest 96 617 177 830 26 176 174 993 254 2 266 575 29 710 450 3 534 276 11,90 

Europe 203 791 80 210 277 938 2 526 426 3 021 664 216 029 899 5 751 961 2,7 

Europe de l’Est 8728 80 72 405 226 613 417 809 957 73 837 408 1 432 182 1,94 
Europe Nord    34 971 058  27 472 34 998 530 27 472 0,08 

Europe Sud  195 063  24 679 183 1 006 632 1 935 842 27 816 720 3 137 537 11,28 

Europe Ouest    78 222 471 878 905 275 865 79 377 241 1 154 770 1,45 

Océanie   28 475 109 50  28 475 159 50 00 

Total 80 108 460 2 928 188 635 575 895 17 957 372 10 137 749 746 707 664   
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leur utilisation pour fournir du lait, doit être considérée non seulement pour des raisons 

économiques mais aussi pour des raisons culturelles. 

Tableau 3. Production totale de lait (en millions de tonnes), pourcentage de la contribution des 

espèces et indice de 2013 comparé à l'indice 100 en 1961 pour les différents laits (FAOSTAT, 2015). 

Espèces 

Production mondiale de lait (en 

million de tonnes) 

Pourcentage lait/espèces 

Indice 1961-

2013 1961 
2013 

1961 
2013 

Bovine 313,6 635,6 91,1 85,1 202,7 

Buffle 17,8 80,1 5,2 10,7 448,6 

Ovine 5,1 10,1 1,5 1,4 198,8 

Caprine 6,9 17,9 2,0 2,4 257,6 

Cameline 0,62 2,9 0,2 0,4 465,4 

Totale de non bovin 30,6 111,1 8,9 14,9 363.7 

2.1. Production laitière 

Le lait de dromadaire est l'or blanc du désert, le dromadaire étant le meilleur des animaux 

domestiques adaptés aux zones arides, la production de lait de chamelle est étroitement liée à 

la région désertique de l'ancien monde de la Mauritanie à la Mongolie, mais avec une production 

prédominante dans la Corne de l'Afrique (Somalie, Soudan, Ethiopie et Kenya), où 60% de la 

population mondiale cameline et où 10% du lait produit est d'origine camelin (Faye et 

Konuspayeva, 2012, Nagy et al., 2013). 

 

Figure 8 . Importance relative du dromadaire dans le monde arabe en 2012 (FAOSTAT, 2014) 

Les camélidés produisent du lait pour une plus longue période, même pendant la saison sèche. 

En raison de leur performance exceptionnelle où de navigation et de l'eau sont limitées, les 

éleveurs comptent principalement sur les chameaux pour leur subsistance (Farah et al., 2007, 

Seifu et al., 2012). 
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Le lait de dromadaire est naturellement salé et mousseux. Bu frais, il est nettement plus riche 

en vitamine C que le lait de vache ou le lait humain (Dahl et Hjort, 1976). Les nomades le 

considèrent comme un aliment complet et celui qui boit du lait de chamelle ne nécessite donc 

pas d’autre aliment, ni solide ni même liquide : il peut se dispenser de boire de l’eau en plus. 

D’ailleurs, les bergers qui passent plusieurs mois dans le désert à garder les chamelles s’en 

nourrissent exclusivement pendant cette période. 

Le nombre total de chameaux utilisés pour la production laitière, principalement Camelus 

dromedarius, est en constante augmentation, ainsi que le rapport annuel de production (Faye et 

Konuspayeva, 2012). Donc le dromadaire est plus nombreux que le Bactriane et représente près 

de 90% du genre Camelus (Kadim et al., 2008). En 2010, environ 5,25 millions de chameaux 

ont produit 2,12 millions de tonnes de lait. La plus grande production mondiale de lait de 

chamelle se trouve dans les pays du Nord-Est d’Afrique, y compris la Somalie, l'Éthiopie et le 

Soudan (El-Agamy, 2006, Faye et Konuspayeva, 2012) (Tab. 4).  

Les besoins algériens en lait et produits laitiers sont considérables. Avec une consommation 

moyenne de 110 litres de lait par habitant et par an, estimée à 115 litres en 2010, l’Algérie est 

le pays le plus important consommateur de lait dans le Maghreb. 

Les premières études réalisées sur les capacités de production du lait de chamelle datent de la 

fin des années cinquante avec les travaux de Rossetti et  Congiu (1955) qui marquent 

véritablement le point de départ du mouvement d’exploration de ce produit dont l’objectif 

premier était sa valorisation. Par la suite, d’autres recherches ont été réalisées sur cette 

production en liaison avec les populations et races inventoriées et leur biotope (Yagil, 1982, 

Faye et Konuspayeva, 2012). 

Les résultats de ces travaux peuvent être répartis en deux principaux lots reflétant deux 

populations de dromadaires qui diffèrent par le type d’élevage pratiqué :  

- Les dromadaires soumis à un élevage traditionnel type extensif, dont la production 

varie de 4 à 14 kg avec un maximum de 19 kg par femelle laitière et par jour ;  

- Les dromadaires soumis à un élevage de type intensif, dont la production varie de 15 

à 35 kg, avec un maximum estimé selon Field (1979), à 50 kg par chamelle et par jour. 

  



Synthèse bibliographique 

23 
 

Tableau 4. Production mondiale de lait de chamelle (tonnes/an) (FAOStat, 2008). 

Pays Production du lait (tonnes /an) % de production 

Somalie 850000 65,91 

Saudi Arabie 90000 6,98 

Soudan 82250 6,38 

Mali 55200 4,28 

Émiratie 39350 3,05 

Kenya 25200 1,95 

Ethiopie 23500 1,82 

Tchad 22050 1,71 

Mauritanie 22000 1,71 

Chine 14400 1,12 

Yémen 13600 1,05 

Algérie 12599 0,98 

Niger 10800 0,84 

Qatar 9900 0,77 

Djibouti 5900 0,46 

Eretria 5100 0,40 

Maroc 3800 0,29 

Lybie 2000 0,16 

Mongolie 1000 0,08 

Tunisie 1000 0,08 

Totale 1289649 100 

La durée de la lactation en moyenne est de 14 mois, alors que la production totale par lactation 

est estimée à 3931 kg par chamelle en élevage extensif contre 7869 kg en élevage intensif 

(Yagil, 1982, Farah, 2011) (Tab. 5). Globalement, si la population mondiale de dromadaires est 

estimée à 20 millions de têtes dont les femelles laitières représentent 18 % avec une production 

moyenne de 1500 litres par an, la production mondiale en lait de chamelles serait de l'ordre de 

5,4 millions de tonnes dont 55 % environ est prélevée par les chamelons (Siboukeur, 2007). 

Tableau 5. La production laitière cameline de différents pays (Farah, 2011). 

Pays 
Moyenne de production 

journalière du lait (kg/j) 

Durée de lactation 

(mois) 

Rendement 

(kg/an) 

Pakistan 10,0 16–18 5400 

Inde 6,8 18 3672 

Ethiopie 5,0 12–18 2700 

Somalie 5,0 9–18 2700 

Kenya 4,5 11–16 2116 

Tunisie 4,0 9–16 1920 

Algérie 3,0 9–16 1440 
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Tableau 6. La production du lait de chamelle dans le monde et en Algérie (en tonne de lait selon 

(FAOSTAT, 2014). 

Année Production mondiale Production en Algérie 
Pourcentage de la 

production algérienne 

2003 1 812 813,10 10 700,00 0,59 

2004 2 000 198,95 11 700,00 0,58 

2005 1 814 828,50 11 500,00 0,63 

2006 1 880 027,40 12 300,00 0,65 

2007 2 520 217,80 12 500,00 0,49 

2008 2 860 181,80 12 599,00 0,44 

2009 2 760 339,63 12 271,00 0,44 

2010 2 981 506,00 13 300,00 0,45 

2011 2 920 573,00 13 500,00 0,46 

2012 2 790 372,00 14 600,00 0,52 

2013 2 928 188,00 15 000,00 0,51 

L’évolution de la production du lait camelin en Algérie a augmenté de 10700 tonnes en 2003 à 15000 

tonnes en 2013. Le rapport de cette production varie de 0,44 à 0,65 par rapport à la production mondiale 

du lait camelin (Tab. 6). 

2.2. Caractéristiques du lait de dromadaire 

Le lait est un produit naturellement périssable du fait de sa teneur élevée en eau, de son pH 

voisin de la neutralité et de sa composition en éléments nutritifs. Le lait referme inévitablement 

une microflore dont la nature et l’importance sont conditionnées par l’état sanitaire de l’animal, 

les conditions de traite, la température, la durée de conservation. etc. Sous des conditions 

rigoureuses de collecte, sa charge ne dépasse cependant pas 5.103
 ufc/ml (Larpent, 1997). 

La composition physicochimique du lait de chamelle est variable selon l’alimentation des 

animaux, la race, l’âge, les conditions environnementales ainsi que la période de lactation (Al-

Saiady et al., 2012).  

Le lait de dromadaire a une couleur blanc mat, en raison notamment de la structure et de la 

composition de sa matière grasse, relativement pauvre en β-carotène, gout un peu salé et d’un 

aspect plus visqueux que le lait de vache, qui est de couleur jaunâtre. Ces caractéristiques et 

surtout le gout qui est parfois amère, diffèrent selon l’alimentation des animaux et la 

disponibilité en eau, le pH du lait de chamelle se situe autour de 6,6 ;  il est similaire à celui du 

lait de brebis, mais légèrement inférieur à celui du lait de vache, l’acidité doronic est de l’ordre 

de 15° doronic avec un point de congélation variant de -0,53 à -0,61 °C. Sa densité varie entre 

0,99 et 1,03 avec une viscosité moyenne de 2,2 centpoises (Zibaee et al., 2015). Cette variabilité 

dans le goût et l’aspect physique est liée au type de fourrage ingéré ainsi qu'à la disponibilité 

en eau. Les principales propriétés physico-chimiques qui intéressent l'industrie laitière sont la 

densité, le point de congélation, l'acidité et le Ph (Sawaya et al., 1984) (Tab. 7 et 8). La 
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composition chimique globale du lait de chamelle même si elle fluctue selon les auteurs (donc 

selon les animaux et l’environnement considéré), montre néanmoins des teneurs importantes et 

équilibrées en nutriments de base (protéines, matière grasse et lactose (avec des proportions 

similaires à celles présentes dans le lait de vache. 

Tableau 7. Composition approximative du lait de chamelle par rapport au lait d'autres espèces (Berhe 

et al., 2017). 

Espèces 
Matière sèches 

total (%) 

Matière grasse 

(%) 
Protéine (%) Lactose (%) Minéraux (%) 

Chamelle 12,0 3,5 3,1 4,4 0,8 

Bovine 12,7 3,7 3,4 4,8 0,7 

Caprine 12,3 4,5 2,9 4,1 0,8 

Ovine 19,3 7,4 4,5 4,8 1,0 

Human 12,2 3,8 1,0 7,0 0,2 

Cependant des études ont montrées que la composition protéique du lait de chamelle est plus 

stable en calories que celui du lait de vache. Les teneurs en protéines et en matières grasse 

varient respectivement de 2,5 à 4% et de 1,1 à 4,6% (avec la fréquence élevée à des taux 

supérieurs à 3%), alors que la teneur en lactose fluctue entre 2,5 et 5,6%. Les concentrations 

élevées observées pour ce dernier nutriment expliqueraient la saveur parfois sucrée du lait de 

chamelle rapportée par plusieurs études (Siboukeur, 2007, Berhe et al., 2017).  

Tableau 8. Comparaison des paramètres physico-chimiques du lait de chamelle, chèvre, vache et 

humain (Mati et al., 2011, Berhe et al., 2017) 

Constante Vache Chamelle Chèvre Humain 

Energie K/H/L 705 - 600-750 690 

Densité dans 20°C 1,028-1,033 0.99-1.03 1,027-1,0356 1,031 

Point de congélation C° 0,520-0,55 (-0.53)-(-0.61) 0,55 – 0,583 0,530 

pH 20°C 6,60-6,80 6.60-6.70 6,45-6,60 7,01 

Acidité dornic °D 15 -17 15-16 14 – 18 - 

Mouvement azotique à 25°C 45. 104 - 43 – 56.104 - 
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Tableau 9. Composition chimique moyenne du lait cru de chamelle et du lait de vache (El-Agamy, 

2006). 

Constituants Lait camelin Lait bovine 

Matière sèche (%) 11,56 12,75 
Matière grasse (%) 3,3 3,9 

Protéine (%) 3,1 3,2 

Lactose (%) 4,5 4,9 

Eau 88,4 87,6 

Minéraux (mg/100 ml) 

 Ca 114 120 
Mg 11 12 

P 55 56 

K 126 137 

Na 59 51 

Zn 0,59 0,4 

Fe 0,29 0,03 

Mn 0,005 0,003 

Vitamines (mg/kg) 

Vitamine C 149 77 
Thiamine 322 

421 

Riboflavine 169 
888 

Niacine 260 37 

Acide Pantothénique  40 168 

Vitamine B6 473 455 

Folacine 80 100 

Vitamine B12 400 1000 

Vitamine A 54 48 

Vitamine E 13 26 

Energie (Kcal) 107 113 

Cholestérol ND 100 

Acides aminés (mg/kg) 

Arginine 127 111 

Histidine 99 107 

Lysine 70 82 

Threonine 67 87 

Valine 78 93 

Phenylalanine 122 108 

Methionine 178 144 

Leucine 100 98 

Isoleucine 126 132 

Tryptophane 240 280 

 

Les principaux composants du lait de chamelle sont la sérumalbumine, l'ALA, les immunoglobulines, 

la lactoferrine mais pas la β-lactoglobuline. Il a été rapporté que le lactosérum du lait de chamelle 

contenait de plus grandes quantités de facteurs de défense tels que la lactoferrine et l'immunoglobuline 

que le lactosérum bovin. Les valeurs moyennes de lactoferrine et d'IgG dans le lait de chamelle cru 

étaient de 0,23 et 0,72 mg/ml, respectivement. La concentration de ces composants variait 

significativement selon la saison ; la valeur la plus élevée de lactoferrine ayant été observée au 

printemps, alors que l'IgG était la plus élevée en hiver (Konuspayeva, 2007). Le tableau (9) résume la 

composition chimique moyenne du lait cru de chamelle et du lait de vache et montre clairement une 

composition presque identique dans les composants comme il indique clairement une différence dans la 
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concentration de certains composés tels que quelques vitamines. Chez le lait de chamelle on constate 

une richesse en vitamine C et de niacine (El-Agamy, 2006). 

2.3.  Les dérivés de lait camelin 

Divers produits de lait de chamelle fermentés naturellement comme le Gariss, le Chal, le 

Shubat, le Dhanaan, l'Airag, le Butsalgaa, l'Arkhi, le Tsagaa, le Shmen et le Yaourt sont 

disponibles dans différents pays comme le Turkménistan, le Kazakhstan, la Mongolie Arabie 

Saoudite, la Mauritanie et l'Inde. Comme la littérature sur les bienfaits du lait de chamelle 

fermenté est très limitée, Cette recherche a pour but de donner un bref aperçu des propriétés 

bio-fonctionnelles de la microflore du lait de chamelle à fermenter le lait (Abu-Taraboush et 

al., 1998). Les propriétés bio-fonctionnelles présentées comprennent l'effet 

hypocholestérolémiant, antimicrobien, antioxydant, l'activité inhibitrice de l'enzyme de 

conversion de l'angiotensine ou l'effet antihypertenseur, l'activité contre la diarrhée, l'activité 

anticancéreuse, l'activité contre le tétrachlorure de carbone et la défense contre la contamination 

par le plomb (Solanki et Hati, 2018). 

 

3. Les bactéries lactiques  

Les aliments fermentés sont parmi les plus anciennes formes d'aliments transformés qui ont 

évidemment survécu dans le régime alimentaire moderne d'aujourd'hui. Ils sont produits lors de 

la biotransformation des matières premières en produit final par l'action de microorganismes. 

La grande majorité des biotransformations alimentaires repose soit sur la fermentation de 

l'éthanol réalisée par la levure Saccharomyces cerevisiae, soit sur la fermentation lactique 

réalisée par une large gamme de bactéries appelées bactéries lactiques (LAB) (Papadimitriou 

et al., 2015). Si la microflore du lait bovin a fait l'objet de nombreuses études, cela est loin d'être 

le cas du lait camelin auquel quelques travaux seulement ont été consacrés (Larpent, 1997, 

Siboukeur, 2007, Merzouk et al., 2013). L'une des raisons principales de cette carence est la 

relative absence des moyens matériels et humains (laboratoires, chercheurs…) tout près des 

lieux de collecte, ce qui éviterait à recourir à la congélation ou à l'utilisation d'agents 

antimicrobiens, comme c'est généralement le cas des études physico-chimiques. 

Les LAB ont été parmi les premières bactéries à être étudiées en raison de leur implication dans 

les fermentations alimentaires et dans la santé humaine. Dans les premiers temps, la taxonomie 

des LAB reposait sur des caractéristiques morphologiques et physiologiques. La première 

définition technique, par Orla-Jensen (1919), a reconnu les LAB comme des Cocci ou des 

bâtonnets à Gram positif non sporulants et non mobiles et capables de cataboliser les sucres en 
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acide lactique. Ces critères de classification ont conduit à une définition large de LAB 

comprenant diverses bactéries.  

Ce sont des bactéries Gram-positives, non-spores formants, microaérophiles ou anaérobies qui 

produisent de l'acide lactique comme principal produit final de la fermentation du sucre. Les 

LAB sont typiquement catalase et cytochrome négatifs, fastidieux, aérotolérants et tolérants 

aux acides. Les genres de LAB considérés comme les plus communs sont Lactobacillus, 

Lactococcus, Streptococcus, Enterococcus, Pediococcus, Leuconostoc, Oenococcus, 

Tetragenococcus, Carnobacterium et Weissella. Même s'il a été suggéré que les LAB 

présentent un groupe hétérogène de bactéries et qu'une définition technique universelle n'existe 

peut-être pas, il a été démontré que tous les genres susmentionnés ont divergé d'un ancêtre 

commun. Au cours des années 1990, les progrès des techniques moléculaires ont permis une 

description plus élaborée de LAB (Klein et al., 1998, Stiles et Holzapfel, 1997). Les LAB ont 

généralement une faible teneur en GC (-50 mol%), tandis que certains lactobacilles atteignent 

jusqu'à 57 mol% (Sun et al., 2015).  

Le gène de l'ARNr 16S et les phylogénies du génome entier ont révélé que les espèces du «core» 

LAB forment l'ordre distinct des lactobacilles dans la classe des bacilles du phylum Firmicutes 

(Klein et al., 1998, Stiles et Holzapfel, 1997, Makarova et al., 2006). Sur la base de cette 

observation, une approche non phylogénétique pour définir les LAB devient rapidement 

obsolète. Par exemple, les bifidobactéries ou certaines espèces de Bacillus, qui présentent 

certaines caractéristiques communes avec les LAB, ne sont plus incluses dans ce groupe stricto 

sensu. Selon la dernière revue sur la taxonomie des LAB, l'ordre des lactobacilles est composé 

de six familles de 38 genres et de plus de 400 espèces (Vandamme et Peeters, 2014). 

L'implication des LAB dans la production alimentaire est loin d'être involontaire. Les liées aux 

aliments font partie des très rares micro-organismes domestiqués par l'homme (Douglas et 

Klaenhammer, 2010, Papadimitriou et al., 2015). La domestication des LAB a commencé il y 

a plusieurs millénaires. Au cours de cette période, les génomes des LAB ont été rationalisés par 

la désintégration du génome en raison de l'adaptation à des environnements alimentaires riches 

en nutriments (Makarova et al., 2006). Ce processus d'évolution réductrice a entraîné une 

simplification métabolique et des souches de LAB avec de multiples auxotrophies en raison de 

la perte de plusieurs voies de biosynthèse. D'autre part, les événements d'acquisition de gènes 

ont permis le gain de propriétés technologiques importantes (Douglas et Klaenhammer, 2010). 

La pression sélective continue pour les produits de haute qualité exercée par l'homme a conduit 

au développement des starters d'aujourd'hui. Cependant, tous les LAB ne sont pas liés aux 

fermentations alimentaires. Même à un examen superficiel de la taxonomie, certaines travaux 
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sur les LAB révèles que plusieurs espèces sont commensales et pathogènes. Ce fait n'a pas 

toujours été reflété dans la littérature. Fréquemment, les microbiologistes alimentaires et les 

technologues alimentaires se sont concentrés uniquement sur les LAB utiles, laissant les agents 

pathogènes de LAB aux microbiologistes cliniques, et vice versa, quelle que soit la relation 

phylogénétique sous-jacente. Des données récentes sur la métagénomique appuient les 

observations précoces des LAB faisant partie des microbiomes des humains et d'autres animaux 

(Hammes et Hertel, 2006, Cho et Blaser, 2012). Les LAB sont connus pour participer à 

l'équilibre complexe de l'écosystème du microbiome, qui peut être déterminant pour la santé et 

la maladie. Fait intéressant, dans certains cas, ceci est obtenu par une acidification de 

l'environnement par les LAB d'une manière similaire à celle des fermentations alimentaires 

(Borges et al., 2014). En plus de leurs propriétés antimicrobiennes, certaines LAB peuvent 

stimuler des activités particulières du système immunitaire de l'hôte, prévenir les diarrhées 

après un traitement antibiotique ou des infections virales, produire des vitamines in situ ou 

réduire le taux de cholestérol dans le sang (Borges et al., 2014). Ainsi, plusieurs LAB sont 

utilisées comme bactéries probiotiques, c'est-à-dire comme "des micro-organismes vivants qui 

confèrent un bénéfice à la santé de l'hôte lorsqu'ils sont administrées en quantités adéquates" 

(FAO/WHO, 2002). Il est à noter que les souches de LAB probiotiques peuvent provenir de 

fermentations alimentaires ou être commensales. Néanmoins, il existe plusieurs LAB 

bénéfiques et opportunistes en même temps, c'est-à-dire des commensaux qui peuvent devenir 

virulents dans des conditions adéquates. Ces espèces se trouvent principalement dans les genres 

Streptococcus et Enterococcus (Fischetti, 2006). Les streptocoques du groupe A (SGA), les 

streptocoques du groupe B (SGB) et Streptococcus pneumoniae peuvent causer des infections 

invasives et potentiellement mortelles, tandis que Enterococcus faecalis et Enterococcus 

faecium sont devenus les principaux agents responsables des infections nosocomiales (Fischetti, 

2006). Compte tenu de l'implication de LAB dans la production alimentaire et la santé, il n'est 

pas surprenant qu'ils soient parmi les micro-organismes les mieux étudiés. Au cours des 30 à 

40 dernières années, la physiologie, la biochimie, la génétique et la systématique des bactéries 

lactiques ont fait l'objet de recherches dans de nombreux laboratoires du monde entier.  

La connaissance des LAB a été révolutionnée avec l'avènement du séquençage du génome, 

alors que les technologies méta-omiques récemment développées permettent de suivre leur 

comportement dans les écosystèmes alimentaires et microbiotiques complexes.  

L’utilisation des ferments lactiques pour la production de fromage et de lait caillé a été 

introduite en 1890 par Weigrnann et Starch, après la première découverte, en 1861, par Louis 

Pasteur par l’implication de microorganismes vivants dans les procédés de fermentations 
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alimentaires, suivi par le premier isolement d’une souche pure, Bacterium lactis, par Lister en 

1873. (Stiles et Holzapfel, 1997). Mais les premières preuves de fermentation, impliquant fort 

probablement des bactéries lactiques, remontent à 7000 ans avant J.-C. Elles consistent en la 

découverte, principalement en Egypte, en Mésopotamie et dans le bassin méditerranéen, 

d’ustensiles et de contenants ayant servi à la fabrication de produits laitiers fermentés. De 

nombreux documents et monuments historiques font référence à la production de fromage, de 

yaourt et de beurre (Munoz et al., 2010). 

La production de l'acide lactique à partir de différents substrats carbonés est le caractère 

commun qui fait l'unité de ce groupe bactérien en dehors de ce point commun, le groupe montre 

une grande diversité de caractéristiques morphologiques et physiologiques. Cela s’exprime par 

l'existence de nombreuses souches possédant des propriétés technologiques différentes 

(Desmazeaud, 1998). Les bactéries lactiques sont caractérisées par leurs capacités de fermenter 

le glucose en différents isomères de l’acide lactique comme produit final principal. Les LAB 

peuvent avoir un métabolisme homofermentaire (plus de 90% des produits de fermentation est 

de l’acide lactique), hétérofermentaire facultatif (production d’acide lactique ou d’acide 

lactique et d’acide acétique) ou hétérofermentaire strict (production d’acide lactique, d’acide 

acétique ou d’éthanol et de CO2) (Vandamme et al., 1996). 

Historiquement, les genres Lactobacillus, Leuconostoc, Pediococcus et Streptococcus ont été 

les premiers à être décrits (Carr et al., 2002). Actuellement, les bactéries lactiques regroupent 

13 genres bactériens différents : Lactobacillus, Leuconostoc, Lactococcus, Enterococcus, 

Streptococcus, Pediococcus, Carnobacterium, Oenococcus, Weissella, Aerococcus, 

Tetragenococcus et Vagococcus (Vandamme et al., 1996, Carr et al., 2002, Axelsson et al., 

2004) et très récemment le nouveau genre Convivina (Praet et al., 2015). Stiles et  Holzapfel 

(1997) proposent une nouvelle classification des bactéries lactiques où l’on peut distinguer 

quatre groupes phylogénétiques principaux. 

Les bactéries lactiques sont présentes dans deux phylums distincts, à savoir Firmicutes et 

Actinobacteria. Dans les Firmicutes, Les LAB appartiennent à l'ordre Lactobacillales et 

comprennent les genres suivants : Aerococcus, Alloiococcus, Carnobacterium, Enterococcus, 

Lactobacillus, Lactococcus, Leuconostoc, Oenococcus, Pediococcus, Streptococcus, 

Tetragenococcus, Vagococcus et Weissella, qui sont tous des microorganismes à faible teneur 

en guanine-cytosine (31-49%) (Horvath et al., 2009). Le groupe de LAB dans Le phylum des 

actinobactéries comprend seulement les espèces du genre Bifidobacterium (Tab 10).  
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Tableau 10 Classification des grands groupes des bactéries lactiques (Stiles et Holzapfel, 1997, Carr 

et al., 2002). 

Famille Formes Catalase 
Nitrate 

réductase 
Fermentation Genres bactériens 

Betabacterium Bacille - - Hétérofermentaire 
Lactobacillus 

Weissella 
Thermobacterium Bacille - - Homofermentaire Lactobacillus 

Streptobacterium Bacille - - Homofermentaire 
Lactobacillus 

Carnobacterium 

Streptococcus Coque - - Homofermentaire 

Streptococcus 

Enterococcus 

Lactococcus 

Vagococcus 

Betacoccus Coque - - Hétérofermentaire 

Leuconostoc 

Oenococcus 

Weissella 

Tetracoccus Coque + + Homofermentaire 
Pediococcus 

Tetragenococcus 
Bifidobacteria polyomorphe - - Homofermentaire Bifidobacterium 

Les bactéries lactiques sont constituées d'un groupe hétérogène de bactéries Gram-positives 

avec un métabolisme strictement fermentatif dont l'acide lactique est le métabolite clé. L'habitat 

naturel de ces organismes comprend les humains, les animaux et les plantes. Leur longue 

histoire d'utilisation assurée, communément appelé statut GRAS (Generally Recognized As 

Safe), combiné à une variété de caractéristiques métaboliques intéressantes, a conduit à un large 

éventail d’applications industrielles. L’activité acidifiante, l’amélioration de la saveur et la 

texture, la production des substances antimicrobiennes permettent la préservation  et la 

conservation de nombreux aliments fermentés tels que le fromage, le yaourt, les saucisses, les 

pains à la pâte souder et l'ensilage (Holzapfel et al., 2001). Sont établis par l'utilisation d'espèces 

appartenant à sept genres clés de LAB: Lactobacillus (lait, viande, légumes, céréales), 

Lactococcus (lait), Leuconostoc (lait, Légumes), Pediococcus (légumes, viande), Oenococcus 

(vin), Enterococcus (lait) et Streptococcus (lait) (Klaenhammer et al., 2002). Bien que 

phylogénétiquement n'appartiennent pas aux bactéries lactiques, les genres Bifidobacterium, 

Propionibacterium et Brevibacterium sont utilisés dans l'industrie alimentaire, car certaines 

souches de ces genres présentent des propriétés similaires aux bactéries lactiques (Fig. 9). En 

outre, en raison de leurs bénéfices potentiels pour la santé, les stratégies de certaines espèces 

de bactéries lactiques sont actuellement utilisées comme probiotiques (Fuller, 1989). Les 

évolutions récentes des techniques biochimiques et biotechnologiques ont également conduit à 

l'utilisation des bactéries lactiques dans la production de polymères et d'enzymes 

(Klaenhammer et al., 2002). 
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Figure 9. Distances phylogénétiques entre les principaux genres constituant le groupe des bactéries 

lactiques basées sur les séquences des ARNr 16S (Stiles et Holzapfel, 1997) 

Un domaine de recherche qui a reçu beaucoup d'attention au début est la physiologie du stress 

de LAB. Comme tous les autres micro-organismes, les LAB sont exposées à des conditions 

stressantes, mais l'étude des réponses au stress des différentes catégories de LAB est importante 

pour différentes raisons. Un aspect clé des LAB de démarrage est sa robustesse pendant la 

production et le stockage des aliments fermentés. La vulnérabilité des starters aux obstacles 

technologiques peut influencer le processus de fermentation en soi, ce qui peut avoir de graves 

répercussions sur la qualité et la salubrité des aliments. De même, les LAB doivent être capables 

de résister aux contraintes technologiques pendant la préparation des formules probiotiques 

pour maintenir des comptes viables élevés. Après la consommation, les LAB probiotique doit 

survivre aux conditions difficiles dans le tractus gastro-intestinal . Les LAB commensales doit 

s'adapter aux diverses conditions prévalant dans les différentes niches de l'hôte, tandis que le 

LAB pathogène doit contrer l'immunité innée de l'hôte. Les LAB ont également émergé comme 

modèles pour l'étude de la physiologie du stress bactérien. Les séquences du génome 

disponibles indiquent que les LAB sont dépourvues d'un facteur sigma de stress dédié, tel que 

le gène sigB, présent chez Bacillus subtilis et de nombreuses autres bactéries Gram-positives 
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apparentées (Elsholz et al., 2010, Franz et al., 2011). Ceci est une différence majeure avec des 

implications importantes pour la régulation des gènes dans des conditions de stress. La dernière 

revue sur la physiologie globale du stress de LAB a été publiée par (van de Guchte et al., 2002).  

De nombreuses applications des bactéries lactiques et notamment les lactobacilles dans le 

domaine des probiotiques sont proposées : traitement de l’intolérance au lactose, prévention et 

réduction de la durée des diarrhées à Rotavirus chez l’enfant, diminution du cholestérol, 

régulation du transit intestinal, rééquilibre de la flore intestinale après un antibiothérapie ou une 

infection par un pathogène et traitement des maladies inflammatoires du tube digestif (Stiles et 

Holzapfel, 1997). 

3.1. Les bactéries lactiques du lait de chamelle 

Les premiers rapports scientifiques indiquaient que la composante bactérienne de la microflore 

des produits laitiers de chamelle fermentés traditionnels était dominée par des espèces de 

bactéries lactiques appartenant à plusieurs genres différents. Ces dernières années, et afin 

d'améliorer la fermentation traditionnelle spontanée et de développer des levains appropriés 

pour une production alimentaire plus sûre, de nombreuses espèces de bactéries lactiques ont été 

isolées et identifiées à partir du lait de chamelle par différents instituts de recherche et différents 

pays et régions. Les travaux récents sur le lait de chamelle et ses dérivés ont été explorés dans 

les différents pays abritant les chameaux. Le tableau (11) présente la majorité des espèces 

dominantes de bactéries lactiques révélées dans le lait camelin et ses dérivés dans les quelques 

pays qui ont développé des projets de recherche pour valoriser et améliorer l’élevage camelin 

(Park et Haenlein, 2013). 

Traditionnellement, le lait fermenté de chamelle est utilisé comme agent thérapeutique pour de 

nombreux problèmes de santé à travers le monde. Le lait fermenté de chamelle contient des 

peptides bioactifs, possède de nombreux avantages multifonctionnels pour la santé qui sont 

déterminés par des études in vitro. Cependant, plusieurs études in vivo prometteuses doivent 

être réalisées pour évaluer les avantages du lait fermenté de chamelle. Les espèces lactiques 

isolées de lait de chamelle possèdent un fort potentiel technologique et thérapeutique et qui sont 

considérées comme des levains probiotiques. Une validation supplémentaire est nécessaire à 

travers des études approfondies in vivo (Solanki et Hati, 2018). 
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Tableau 11. Les bactéries lactiques isolées du lait cru de chamelle et les produits fermentés. 

Sources et espèces Référence 

Lait du dromadaire Algérie  

E. durans, E. faecalis, E. faecium, Lb. paracasei Subsp. paracasei, Lb. plantarum, 

Lb. rhamnosus, Lc. lactis Subsp. lactis, Lc. lactis Subsp. lactis biovar 

diacetylactis Leu. mesenteroides Subsp. mesenteroides, Leu. mesenteroides 

Subsp. dextranicum Leu. mesenteroides Subsp. cremoris, Leu. Lactis 

(Saidi et al., 2005), (Hassaïne et 

al., 2007), (Drici et al., 2010), 

(Boumehira et al., 2011), 

(Marroki et al., 2011), (Zarour et 

al., 2012),(Rahli et al., 2013) 

(Merzouk et al., 2013) 

(Benmechernene et al., 2013) 

(Zergui et al., 2014), (Bellil et al., 

2014), (Zarour et al., 2017) 

Shmen (Beurre traditional du lait camelin Algerie)   

E. faecium, Lb. delbrueckii Subsp. bulgaricus, Lb. plantarum, Lb. paracasei 

Subsp. paracasei, Lc. lactis Subsp. cremoris, Lc. lactis Subsp. lactis biovar 

diacetylactis, Leu. gelidum, Leu. Pseudomesenteroides 

 

(Mourad et Nour-Eddine, 2006)) 

Lait dromadaire Maroc   

E. casseliflavus, E. faecalis, E. faecium, P. acidilactici, P. damnosus, P. halophilus, 

P. paravulus, P. pentosaceus, Strep. bovis, Strep. salivarius, Strep. salivarius Subsp. 

thermophilus, Lb. amylophilus, Lb. brevis, Lb. casei Subsp. casei, Lb. casei Subsp. 

rhamnosus, Lb. delbrueckii Subsp. bulgaricus, Lb. delbrueckii Subsp. delbrueckii, 

Lb. delbrueckii Subsp. lactis, Lb. helveticus, Lb. paracasei Subsp. tolerans, Lb. 

plantarum, Lc. garviae, Lc. lactis Subsp. cremoris, Lc. lactis Subsp. lactis, Lc. 

lactis Subsp. lactis biovar diacetylactis, Lc. raffinolactis, Leu. lactis, Leu. 

mesenteroides Subsp. cremoris, Leu. mesenteroides Subsp. dextranicum, Leu. 

mesenteroides Subsp. mesenteroides 

(Benkerroum et al., 2003), 

(Khedid et al., 2009) 

Fromage et lait de dromadaire Inde   

Lb. casei, Lb. delbrueckii Subsp. bulgaricus, Lb. fermentum, Lb. plantarum (Nanda et al., 2011) 

Gariss (Lait fermenté de dromadaire Soudan)  

E. faecium, Strep. bovis, Strep. infantarius Subsp. infantarius, Lb. animalis, Lb. 

brevis, Lb. divergens, Lb. fermentum, Lb. gasseri, Lb. helveticus, Lb. paracasei 

Subsp. paracasei, Lb. plantarum, Lb. rhamnosus, Lactobacillus sp., Lc. 

alimentarium, Lc. lactis, Lc. Raffinolactis 

(Sulieman et al., 2006), 

(Abdelgadir et al., 2008),  

(Ashmaig et al., 2009) 

Hogormag (Lait fermenté de bactriane Chine)   

E. faecium, Lb. acidophilus, Lb. bavaricus, Lb. casei, Lb. helveticus, Lb. 

plantarum, Lc. Subsp. cremoris, Leu. lactis 

(Shuangquan et Miyamoto, 2004) 

Shubat (Lait fermenté du lait de chamelle bactrian Chine)  

E. faecalis, E. faecium, Lb. brevis, Lb. helveticus, Lb. sakei, Leu. lactis, W. helleca (Rahman et al., 2009) 

Suusac (Lait fermenté du dromadaire Kenya)  

Lb. curvatus, Lb. plantarum, Lb. salivarius, Lc. raffinolactis,Leu. mesenteroides 

Subsp. mesenteroides 

(Lore et al., 2005) 

Tarag (Yaourt a base du lait de chamelle bactrian Mongolie)   

E. faecium, P. paravulus, Lb. casei, Lb. delbrueckii Subsp. bulgaricus, Lb. 

fermentum, Lb. helveticus, Lb. kefiranofaciens, Lb. kefiri, Lb. paracasei Subsp. 

paracasei, Lb. paracasei Subsp. tolerans, Lb. pentosus, Lb. plantarum, Lc. lactis 

Subsp. lactis, Leu. citreum, Leu. Mesenteroides 

(Watanabe et al., 2008)  

(Takeda et al., 2011) 

E, Enterococcus; Lb, Lactobacillus; Lc, Lactococcus; Leu, Leuconostoc; P, Pediococcus; Strep, 

Streptococcus; W, Weissella. 
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3.2. Ecologie des bactéries lactiques  

Les bactéries lactiques sont considérées comme les bactéries les plus importantes en ce qui 

concerne la fermentation alimentaire et les applications pharmaceutiques et diététiques 

spéciales. Les bactéries lactiques sont présentes dans divers habitats partout où des substrats 

glucidiques sont disponibles. Les souches les plus couramment utilisées de différentes espèces 

de LAB dans les aliments, y compris les genres Aerococcus, Carnobacterium, Enterococcus, 

Lactobacillus, Lactococcus, Leuconostoc, Pediococcus, Streptococcus et Bifidobacterium sont 

mises à jour et décrites sur la taxonomie et la description basées sur les caractéristiques 

physiologiques et biochimiques.  

Différentes espèces de bactéries lactiques se sont adaptées pour se développer dans des 

conditions environnementales très différentes et elles se sont répandues dans la nature. Ils se 

trouvent couramment dans le tractus gastro-intestinal de divers animaux endothermiques, 

souris, rats, porcs, volailles et humains (Tannock et Archibald, 1984, Finegold et al., 1983, 

Tannock, 1988), dans le lait et les produits laitiers (Vinderola et al., 2002), produits de la mer 

(Françoise, 2010) et sur certaines surfaces végétales (Keddie, 1959). Elles sont généralement 

utilisées dans la production et la conservation des produits alimentaires comme le fromage, la 

choucroute, la viande, le yaourt et dans l’ensilage (O’sullivan et al., 2002). En comparaison 

avec la richesse des informations disponibles sur les bactéries lactiques chez les animaux 

endothermiques, ces études ont démontré que les bactéries lactiques font partie du microbiote 

intestinal normal chez les mammifères (Fuller et Gibson, 1997). 

La diversité des LAB dans différents aliments fermentés traditionnels (en particulier le lait de 

chamelle) est examinée dans ce travail. Plus précisément, la biodiversité des bactéries lactiques 

dans le lait camelin est examinée en détail dans cette thèse. Les bactéries lactiques par leur 

biodiversité sont largement utilisées dans l’industrie agroalimentaire et colonisent plusieurs 

écosystèmes. L’exploration d’autres environnements a permis la détection de nouvelles souches 

possédant des caractères d’intérêt industrielles et pharmaceutiques ; elles sont portées dans le 

tableau (12). 

Les produits dérivés issu d’une fermentation traditionnelle connaissent depuis quelques années 

un développement considérable grâce à l'intérêt que trouvent les consommateurs sur le plan 

organoleptique et nutritionnel. Pour cela, plusieurs études ont été élaborées pour étudier la 

biodiversité de ces bactéries lactiques impliquées dans ce processus de fermentation de ces 

produits ainsi que pour isoler et caractériser les microorganismes responsables de la typicité et 

l’originalité de ces produits traditionnels (Tab. 12). Praet et al. (2015), ont pu identifier trois 
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nouvelles bactéries lactiques sous le nom de Convivina intestini gen. nov., sp. nov., 

Lactobacillus bombicola sp. nov., et Weissella bombi sp. nov. 

Tableau 12. Nouvelles souches de bactéries lactiques décrites récemment de différents écosystèmes. 

Espèce/Souche 
Origine d’isolement Référence 

Lactobacillus silagincola sp. nov. Lactobacillus 

pentosiphilus sp. nov. 
Ensilage  (Tohno et al., 2017) 

Lactobacillus plantarum, Weissella cibaria, 

Lactobacillus casei 
Moutarde fermenté (Chang et al., 2015) 

Pediococcus pentosaceus, Enterococcus faecium, 

Enterococcus faecalis, Weissella cibaria, 

Lactobacillus sakei Subsp.carnosus, L. sakei 

Subsp. sakei, Lactobacillus curvatus Subsp. 

curvatus, Leuconostoc mesenteroides Subsp. 

cremoris 

Poisson, Produits de pêche, 

Fruits de mer 
(Gómez-Sala et al., 2015) 

Convivina intestini gen. nov., Lactobacillus 

bombicola sp. nov., Weissella bombi sp. nov., 

Lactobacillus apis, Weissella hellenica, 

Leuconostoc mesenteroides Subsp. mesenteroides 

Abeille (Praet et al., 2015) 

Lactobacillus apinorum sp. nov., Lactobacillus 

mellifer sp. nov., Lactobacillus mellis sp. nov., 

Lactobacillus melliventris sp. nov., Lactobacillus 

kimbladii sp. nov., Lactobacillus 

helsingborgensis sp. nov. and Lactobacillus 

kullabergensis sp. nov., 

Abeille (Olofsson et al., 2014) 

Lactobacillus rhamnosus strain LOCK900 Selle humaine (Aleksandrzak-Piekarczyk 

et al., 2013) 

Lactobacillus rhamnosus ATCC 8530 Tractus gastro-intestinal 

humain 
(Pittet et al., 2012) 

Pediococcus pentosaceus Strain SL4 Kimchi (Dantoft et al., 2013) 

Lactococcus lactis Subsp.cremoris Mast36 Végétale (Plumed-Ferrer et al., 

2015) 

Lactococcus lactis SO Produit laitière (Zhao et al., 2015) 

Lactococcus lactis Subsp. lactis KLDS 4.0325 Koumiss (Yang et al., 2013) 

Leuconostoc mesenteroides Subsp. mesenteroides 

J18 

Kimchi (Jung et al., 2012) 

Lactobacillus casei ATCC 334 Yaourt (Van de Guchte et al., 

2006) 

Pediococcus centosaceus ATCC 25745 Fromage (Makarova et al., 2006) 

Lactobacillus helveticus DPC 4571 Fromage (Callanan et al., 2008) 
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4. Les ferments lactiques  

Les levains lactiques sont des cultures en croissance active de bactéries lactiques (LAB) pour 

conduire le processus de fermentation. Au début, seuls des levains artisanaux ont été utilisés. 

Bien qu'ils soient encore utilisés dans certains cas, leur instabilité microbiologique a favorisé 

une évolution vers des mélanges de bactéries lactiques plus définis afin d'obtenir une activité 

acidifiante plus stable et une meilleure qualité des produits. Cependant, les starters artisanaux 

sont de précieuses sources de nouvelles souches à usage commercial. Aujourd'hui, les cultures 

multi ou mono-souche sont largement utilisées dans le monde pour produire des fromages, des 

laits fermentés et du beurre crème. Les levains lactiques sont classés selon leurs rôles dans la 

fermentation : les souches acidifiantes (production uniquement de l’acide lactique), souches 

arômatisantes (productrices de diacetyle, acetoine), souches texturantes (productrices de CO2 

et des exo-polysaccharides), souches protectrices (productrices de substances 

antimicrobiennes). Ils sont commercialisés sous forme de concentrés cellulaires congelés et 

lyophilisés, et d'amorces d'inoculation directe par cuve, à utiliser directement dans les cuves. 

Etant donné que la sensibilité aux phages des cultures lactiques constitue un élément critique 

lorsque les starters sont sélectionnés pour un usage industriel, de nombreuses stratégies ont été 

développées, parmi lesquelles l'obtention de mutants insensibles aux phages où le transfert 

conjugal de plasmides de résistance a été appliqué. Les starters de démarrage, utilisés à d'autres 

fins que la formation d'acide, font l'objet de cultures de maturation ou de protection pour 

améliorer les caractéristiques organoleptiques des fromages ou réaliser une activité 

antimicrobienne spécifique, respectivement. Certaines bactéries lactiques à caractère 

probiotiques, tels que Lactobacillus casei/paracasei, Lactobacillus plantarum et Lactobacillus 

acidophilus, ont démontré une activité de démarrage, de sorte qu'ils peuvent être reconnus 

comme des "starters probiotiques (Liu et al., 2014).  

La recherche fondamentale et appliquée est encore nécessaire pour améliorer les levains dans 

la technologie de production existante et pour obtenir des données quantitatives qui peuvent 

fournir des informations précieuses sur la relation entre l'environnement et la fonctionnalité 

bactérienne, contribuant ainsi à la sélection optimale des souches (Liu et al., 2014). Le 

développement récent de la technologie des puces à ADN et de la génomique comparative 

permettra une analyse plus complète du génome pour une meilleure sélection des souches pour 

des usages spécifiques (Liu et al., 2014). 
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Les cultures starters de LAB peuvent génèrer un environnement bactériostatique, voire 

bactéricide, pour la destruction des bactéries pathogènes en abaissant le pH de la matrice 

alimentaire au cours de la fermentation lactique. La fermentation de LAB combinée à des 

obstacles technologiques appropriés conduit à des produits alimentaires sûrs avec une durée de 

conservation prolongée. Les LAB jouent également un rôle important dans le développement 

des propriétés organoleptiques du produit. Par leurs activités métaboliques (par exemple, la 

lipolyse et la protéolyse), les LAB produisent des composés aromatiques importants peuvent 

également contribuer à la texture (par exemple, par la production d'exopolysaccharides 

4.1.  Cultures spécialisées de LAB 

La recherche de souches ayant des propriétés intéressantes à utiliser comme nouvelles levains 

spécialisés peut conduire à un processus de fermentation modernisé et à une amélioration de la 

qualité du produit final. À cet égard, l'utilisation de cultures de LAB spécialisées avec des 

caractéristiques élargies est prometteuse dans la technologie laitière. Selon la fonction 

spécifique à accomplir, des cultures des LAB spécialisées peuvent appartenir soit au starter 

primaire (par exemple, les starters résistants aux phages) (Cogan et Accolas, 1996) soit à une 

culture secondaire (cette dernière étant également définie comme "starter adjuncts") (Liu et al., 

2014)  ou les culture non starter (cette dernière étant également définie comme des cultures de 

maturation)(Settanni et Moschetti, 2010). 

4.2. Cultures protectrices  

Les cultures protectrices sont des adjuvants de démarrage présentant une activité 

antimicrobienne spécifique contre les bactéries pathogènes ou d'altération. Les LAB produisent 

plusieurs substances antimicrobiennes naturelles, y compris les acides organiques, le dioxyde 

de carbone, le peroxyde d'hydrogène, diacétyle, l'éthanol et les protéines antimicrobiennes (ou 

bactériocines) et pour cette raison, ils peuvent aider à lutter contre la contamination 

microbienne. Les levains LAB et NSLAB peuvent être utilisées comme cultures protectrices. 

Leur application dans le fromage dépendra des micro-organismes cibles, du type de produit et 

du spectre d'activité de l'antimicrobien produit (Liu et al., 2014). 

4.3. Cultures de maturation. 

L'importance de la culture de maturation pour la qualité du fromage est controversée: même si 

certains auteurs ont avancé qu'ils sont responsables de la plupart des défauts de qualité du 

fromage (Herreros et al., 2007, Rynne et al., 2007), d'autres chercheurs ont signalé que les 

cultures de maturation développent ou même qu'ils peuvent influencer positivement la 



Synthèse bibliographique 

39 
 

protéolyse secondaire et l'arôme (Hynes et al., 2003, Di Cagno et al., 2006, Irigoyen et al., 

2007). De plus, l'adjonction de culture de maturation peut supprimer la croissance de microbiote 

adventice indésirable et empêcher ainsi l'apparition de défauts (Banks et Williams, 2004). Des 

cultures de maturation complémentaires isolées au fromage ont donc été proposées comme 

cultures de maturation, en fonction de leur contribution à la protéolyse secondaire et à la 

formation de saveur chez Cheddar (McSweeney et al., 1994), Danbo (Antonsson et al., 2003), 

Manchego (Poveda et al., 2003), et le fromage Armada (Herreros et al., 2007) entre autres, mais 

les indications semblent plutôt controversées. 

4.4. Probiotique et Santé - Promouvoir les cultures 

Le concept de « probiotique » a évolué depuis le début vers une notion réelle, simple et directe 

: les microorganismes vivants qui, lorsqu'ils sont administrés en quantités adéquates, confèrent 

un bienfait sanitaire à l'hôte (FAO/WHO, 2002). Par conséquent, une grande variété de genres 

et d'espèces pourraient être considérés comme des probiotiques potentiels même si, 

commercialement, les souches les plus importantes sont les lactobacilles et les bifobactéries 

(Vasiljevic et Shah, 2008). Un certain nombre d'avantages pour la santé ont été attribués aux 

produits contenant des probiotiques: réduction de l'intolérance au lactose, prévention et 

réduction des symptômes du rotavirus et de la diarrhée associée aux antibiotiques, traitement et 

prévention des allergies, réduction du risque de mutagénicité et de cancérogénicité, 

hypocholestérolémie effet, l'inhibition de Helicobacter pylori et des agents pathogènes 

intestinaux, la prévention des maladies inflammatoires de l'intestin, et la stimulation du système 

immunitaire(Vasiljevic et Shah, 2008). 

Lors de la sélection des levains, une capacité fiable de formation d'acide est l'une des 

caractéristiques les plus importantes à prendre en considération. Cependant, pour un dépistage 

attentif des probiotiques, ce critère devrait être lié à l'impact sur la santé et le bien-être humains. 

Les probiotiques sont souvent inappropriés en tant que starters car l'environnement du tractus 

gastro-intestinal (l'ambiance habituelle des probiotiques) est assez différent de celui d'une 

matrice alimentaire. Afin d'améliorer l'aptitude de l'aliment comme substrat pour les 

probiotiques, des sources d'énergie (par exemple le glucose), des facteurs de croissance (par 

exemple, extrait de levure et hydrolysats de protéines) ou des antioxydants, minéraux ou 

vitamines appropriées peuvent être ajoutés. De plus, plusieurs aspects technologiques, y 

compris de bonnes propriétés sensorielles, la résistance aux phages, la viabilité durant le 

traitement et la stabilité du produit et du stockage, doivent être pris en compte lors de 

l'utilisation de souches probiotiques (Mattila-Sandholm et al., 2002). Dans ce contexte, (Zarour 
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et al., 2018) ont étudier une espèce de Ln. mesenteroides isolée de lait de dromadaire d’algerie 

qui possede la capacité et les aspects technologiques d’une souche probiotique.  

5. Tendances futures et considérations finales 

Étant donné que le lait cru et les cultures naturelles contiennent des souches de LAB essentielles 

pour produire les caractéristiques souhaitées des produits alimentaire, l'étude de leur microbiote 

reste un sujet majeur pour mieux comprendre les propriétés métaboliques et physiologiques des 

ces levain. La sélection de souche cible avec les caractères souhaités à partir de cet immense 

réservoir de LAB par des méthodes traditionnelles, entraîne une tâche difficile et lourde. À cet 

égard, l'analyse du génome entier à l'aide d'outils bio-informatiques devrait élargir la 

connaissance sur les voies métaboliques et les mécanismes dans différents LAB. La bio-

informatique pourrait être utilisée pour rechercher dans les génomes des gènes, des groupes de 

gènes ou des fonctionnalités spécifiques en vue de la disponibilité de séquences génomiques de 

plusieurs LAB (Klaenhammer et al., 2005). L’analyse des sequences par outils bio-

informatiques peut être utilisée pour rechercher dans les génomes des composants essentiels 

impliqués dans la maturation du fromage, comme les protéases, peptidases, aminotransférases, 

enzymes pour la biosynthèse des acides aminés, et les systèmes de transport pour les peptides 

et les acides aminés (van Kranenburg et al., 2002). Avec le développement récent de la 

technologie des puces à ADN et de la génomique comparative, de vastes collections de souches 

seraient rapidement et efficacement triées en fonction de la présence de certains caractères 

désirés. La sélection de nouvelles souches de départ à valeur ajoutée serait ainsi grandement 

facilitée (Liu et al., 2014). La métagénomique et les méthodes de criblage à haut débit (Analyse 

GC - MS des profils de saveur des liquides de fermentation) permettent la sélection ciblée, par 

exemple, de cultures arômatisantes en fermentation laitière. La recherche appliquée est encore 

nécessaire pour améliorer les cultures de levain dans la technologie de production existante et 

pour obtenir des données quantitatives qui peuvent fournir des informations précieuses sur la 

relation entre l'environnement et la composition des produits et la fonctionnalité bactérienne, 

contribuant ainsi à la sélection optimale des souches, de la qualité, de la sécurité et de 

l’acceptabilité des produits laitiers fermentés traditionnels et industriels. 

6. Méthodes d’étude des bactéries lactiques 

Au cours de la dernière décennie, la communauté scientifique a accordé une attention 

particulière à l'identification correcte des bactéries utilisées pour la consommation humaine 

(Hamilton-Miller et al., 1999), et une large gamme de techniques d'identification sont 

disponibles, toutes affichant des différences dans le pouvoir discriminatoire et la 
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reproductibilité. Un problème qui altère toutes les fermentations (industrielles) est la 

contamination du processus par des bactéries inconnues (environnementales), ce qui entraîne 

la perte des métabolites du produit final, des propriétés organoleptiques, de la fonctionnalité 

et/ou de la composition (bactérienne) du produit.  

En raison de leurs propriétés fermentatives souhaitées, les bactéries lactiques (LAB) sont l'un 

des groupes bactériens les plus importants dans l'industrie alimentaire. La précision 

d'identification des espèces de bactéries lactiques a une importance primordiale du point de vue 

technologique, écologique et de sécurité alimentaire. Dans ce paragraphe on va essayer de 

fournir un aperçu sur les bactéries lactiques ainsi que sur les techniques phénotypiques et 

génotypiques qui sont actuellement utilisées pour l'identification par les méthodes de culture-

dépendante et de culture-indépendante pour les bactéries lactiques. En particulier, le potentiel 

d'identification directe de la technique d'électrophorèse sur gel en gradient dénaturant de la 

culture (DGGE) est mis en évidence (Lee et al., 2018). Des approches des cultures 

indépendantes ont été utilisées de plus en plus pour déterminer la composition des 

communautés microbiennes complexes. Ces procédures ont permis la caractérisation 

simultanée d'écosystèmes entiers et l'identification de nombreuses espèces à partir de ces 

sources (Quigley et al., 2011). Il existe une grande quantité d'informations détenues dans les 

génomes de micro-organismes non cultivables de manière conventionnelle et les techniques de 

métagénomique sont l'une des technologies clés actuellement utilisées pour accéder à ce 

potentiel et l'étudier. Ces techniques ont détecté toutes les espèces communément cultivées, 

ainsi que certains micro-organismes non détectés auparavant. Ces dernières années, le 

pyroséquençage a été de plus en plus utilisée pour étudier la diversité et la dynamique des 

populations bactériennes d'un grain de kéfir et de ses produits fermentés (Dobson et al., 2011, 

Leite et al., 2012) et d'autres aliments fermentés (Humblot et Guyot, 2009, Park et al., 2012, 

Elizaquível et al., 2015, Guzzon et al., 2017, Oh et Kim, 2018) 

Des stratégies d’approches pour mesurer la diversité et l’évolution du microbiote des produits 

laitiers sont disponibles. La première est une caractérisation microbiologique conventionnelle 

encore utile pour l’isolement et l’identification des bactéries présentes dans les divers 

échantillons à l’étude.  

Les méthodes dites culture-dépendante souffrent toutefois de lacunes comme la difficulté de 

détecter la présence de bactéries qui ont subi des stress et qui ont perdu leur capacité d’être 

cultivées. Une approche polyphasique combinant les techniques microbiologiques 
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conventionnelles aux techniques dites culture-indépendantes sont en mesure d’aider à dresser 

un portrait plus précis du microbiote (Temmerman et al., 2004a).  

Une vaste panoplie de méthodes moléculaires est disponible que ce soit des méthodes de 

profilage et de quantification des principales espèces retrouvées dans les produits laitiers par 

PCR quantitative (qPCR). À l’heure actuelle, ces méthodes sont en voie de remplacement par 

celles de métagénomique, méta-protéomique et la méta-peptidomique, capables d’une analyse 

plus approfondie de la diversité du microbiote des systèmes alimentaires. L’estimation de la 

prévalence et de la diversité du microbiote d’échantillons de lait sera effectuée par analyse 

métagénomique (Zaheer et al., 2018). 

L'approche classique de la taxonomie des bactéries lactiques a toujours été basée sur les 

caractéristiques morphologiques et physiologiques. Cette identification a été élargie pour 

inclure des marqueurs chimiotaxonomiques (acides gras cellulaires), analyse des protéines 

totales de la cellule et autres caractéristiques de la cellule (Holzapfel et al., 2001, Temmerman 

et al., 2003). Une identification fiable est dépendante de l'information génétique. Les méthodes 

génotypiques telles que le séquençage de l'ADNr 16S, ribotypage, Random Amplified 

polymorphic DNA (RAPD), rep-PCR fingerprinting, Amplified Fragment Length 

Polymorphism (AFLP), électrophorèse en champ pulsé (PFGE) de l'ensemble de l'ADN 

chromosomique digéré constituent aujourd'hui une partie importante de la taxonomie moderne 

des bactéries lactiques (Holzapfel et al., 2001, Temmerman et al., 2003). 

 Un aperçu général des techniques les plus importantes utilisées pour la classification et 

l'identification des bactéries lactiques est donné ci-dessous. 

6.1. Méthodes phénotypiques 

Les méthodes phénotypiques sont toujours utilisées dans les laboratoires de microbiologie 

alimentaire appliquée. Différents tests clés ont été largement adoptés, et de nos jours, les 

caractérisations morphologiques (Fig. 10) ainsi que les méthodes physiologiques, 

métaboliques, biochimiques et chimiotaxonomiques sont pratiquées.  

Des tests physiologiques simples, tels que la croissance à différentes températures, la tolérance 

aux acides et au sel ainsi que la production de gaz sont utiles pour la différenciation des genres 

(Temmerman et al., 2004b). Parmi les méthodes biochimiques utilisées, les micro-méthodes 

ont connu un développement important, avec la commercialisation de systèmes d‘identification 

associant, pour un groupe bactérien donné, une galerie miniaturisée de tests biochimiques, et 

des documents ou des programmes informatiques permettant d‘interpréter les résultats obtenus. 
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La première galerie biochimique miniaturisée destinée à l’identification des bactéries lactiques 

a été la galerie API (Analytic Programme Index) 50 CHL, commercialisée en 1970 par la société 

française ‘biomerieux’ pour l’étude des souches du genre Lactobacillus, puis rapidement 

étendue à d‘autres genres (Leuconostoc et Lactococcus). Cette technique nécessite une durée 

d‘incubation plus ou moins longue (12 heures à 48 heures) mais exige l’emploi d’un inoculum  

 

 

 
 

 
 

Figure 10. Morphologies cellulaire et mode d’association des bactéries lactiques observées au 

microscopie électronique à balayage (Neve et al., 2003, Limonet et al., 2004, Chiaramonte et al., 

2009, Nomura et al., 2009) 
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6.2. Analyse sérologique 

Pour les bactéries lactiques, l’analyse sérologique est basée sur la méthode de Lancefield, par 

l’utilisation de polysaccharides de l’enveloppe cellulaire en tant qu’antigène (Knox et Wicken, 

1976). Les techniques sérologiques dépendent des antigènes qui sont de nature chimique. Bien 

que le sérotypage été largement utilise dans le passé pour l’identification des bactéries lactiques, 

son utilisation est devenue très rare à l’exception de l’identification des souches de 

streptocoques à intérêt médical (König et Fröhlich, 2017). 

6.3.  Méthode génotypique 

Ce paragraphe donne un aperçu sur les techniques les plus utilisées pour les méthodes de 

culture-dépendante et de culture-indépendante pour l'identification phénotypique ou 

génotypique des bactéries lactiques.  

L’identification dépendante de la culture bactérienne, bien que la plupart des applications 

industrielles et les effets probiotiques sur la santé de LAB dépend des caractéristiques 

spécifiques d'une souche particulière, il n'est pas toujours nécessaire d’identifier les bactéries 

jusqu'au niveau de la déformation. Un équilibre optimal doit être trouvé entre la résolution 

taxonomique souhaitée d'une certaine application et la charge de travail, la vitesse et le coût du 

travail impliqués. En général, les méthodes phénotypiques sont moins chères par rapport aux 

méthodes génotypiques, ce qui a stimulé l'utilisation populaire de systèmes d'identification 

miniaturisés disponibles dans le commerce tels que les systèmes API (BioMerieux) ou le 

système BIOLOG. Bien que l'application des techniques phénotypiques se soit révélée utile 

pour certaines bactéries lactiques, il est généralement observé que des phénotypes similaires 

sont affichés par souche ne correspondent pas toujours à des génotypes similaires ou même 

étroitement liés. Par conséquent, il y a eu une évolution vers l'utilisation de méthodes de 

caractérisation génotypique afin de fournir une classification et une différenciation plus nettes 

(McCartney, 2002). Les faiblesses supplémentaires des méthodes phénotypiques incluent une 

reproductibilité insuffisante, l'ambiguïté de certaines techniques (souvent causées par des 

conditions de croissance complexes), une vaste expérience de la recherche à grande échelle et 

le faible pouvoir de différenciation. Cependant, les techniques de caractérisation génotypique 

ne sont pas sans limites (coût, équipement, base de données) et une approche polyphasique ou 

combinée est préférée. Le tableau (13) énumère un certain nombre de techniques 

d'identification fréquemment appliquées qui sont examinées plus en détail dans les paragraphes 

suivants. 
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Les techniques basées sur l‘analyse de l’ADN permettent une meilleure différenciation des 

micro-organismes à différents niveaux, allant du genre jusqu‘à la souche en fonction des 

méthodes utilisées. En général, elles ont l’avantage sur les méthodes d’identification 

phénotypique de ne pas être influencé par les conditions de culture. Les méthodes de typage 

des souches deviennent de plus en plus importantes dans l'étude des bactéries lactiques dont on 

peut dénombrer les méthodes suivantes : 

7. Rappelle sur les techniques d'identification moléculaires des microorganismes  

7.1.  Polymorphisme de conformation des simples brins (SSCP) 

Le polymorphisme de conformation des simples brins (SSCP) simple est basé sur l'analyse 

directe des gènes de l'ARNr 16S après amplification par réaction en chaîne par polymérase 

(PCR), la séparation se fait dans une électrophorèse non-dénaturante et l'analyse se fait en 

utilisant le logiciel Genescan. Le logiciel Genescan analyse la conformation à un seul brin de 

tout fragment de gène ou d'ADNr pour générer un profil spécifique à ce brin particulier. La 

méthode SSCP a été utilisée pour distinguer et classer la diversité bactérienne dans le lait cru 

(Verdier-Metz et al., 2009). La méthode SSCP est avantageuse car elle est rapide, simple et 

rentable (Saubusse et al., 2007). En outre, elle a été jugée hautement reproductible, plus 

distinctive que RFLP et moins distinctive que l'AFLP et le séquençage de l'ADN (Olivares-

Fuster et al., 2007). Le RFLP couplé à l'analyse SSCP est une technique plus simple avec un 

pouvoir de différenciation par rapport à l'AFLP ou au séquençage de l'ADN (Olivares-Fuster et 

al., 2007). L'inconvénient de cette technique réside dans le fait qu'il n'existe actuellement aucun 

modèle théorique pour prédire la conformation exacte d'un fragment d'ADN sous différents 

paramètres tels que la mutation, la taille du fragment d'ADN, la teneur en G et C, la porosité du 

gel, la concentration d'ADN, la force ionique et le pH. En outre, la complexité et la variabilité 

de la stabilité entre les différents pics d'un échantillon de lait a un autre ont été observées 

(Verdier-Metz et al., 2009). Cependant, la standardisation des paramètres analytiques peut 

conduire à la reproductibilité des résultats ainsi qu'à la détection de bactéries spécifiques. 

7.2.  Analyse des courbes de fusion à haute résolution (HRMA) 

L’analyse des courbes de fusion à haute résolution (HRMA) des fragments d'ADN est une 

technique simple, flexible, peu coûteuse et facile à utiliser avec une spécificité élevée utilisée 

dans le dépistage des variantes de bactéries par analyse de la courbe de fusion des fragments 

d'ADN après amplification par PCR (Vossen et al., 2009). L’HRMA a été utilisée comme une 

approche rapide pour identifier les bactéries aérobies dominantes mésophiles et thermophiles 
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dans des produits laitiers variés en analysant les régions variables V3 et V6 dans le 16S ADNr 

et pour correspondre au profil de fusion avec celui de bactéries de référence connues (Chauhan 

et al., 2013). L'avantage de l'analyse HRMA est qu'elle peut détecter des petits changements 

dans un fragment ou une séquence d'ADN, ce qui la rend appropriée pour discerner les 

variations entre les espèces de bactéries (Thomsen et al., 2012). En outre, l'analyse HRMA s'est 

révélée hautement reproductible, avec un pouvoir de différenciation similaire à celui de l'AFLP 

(Naze et al., 2010) . L'inconvénient de cette technique est qu'il est possible pour différents gènes 

d'hétérozygote de produire des courbes de fusion qui sont similaires dans une situation où 

l'homologie génétique dans les segments d'ADN est analysée. Il est conseillé d'utiliser des gènes 

de ménage «HouseKeeping Gene» pour l'analyse de la fonction HRMA (Chauhan et al., 2013). 

7.3. PCR répétitive extragénique palindromique (rep-PCR) 

La PCR répétitive extragénique palindromique (rep-PCR) est une technique de typage 

moléculaire basée sur la conception d'amorces à des séquences d'ADN répétitives spécifiques 

à une espèce particulière de bactéries. Les amorces REP telles que REP1R-I (5′-III ICG ICG ICA 

TCI GGC-3′) et REP2-I (5′-III CGN CGN CAT CN GGC-3′) ont été utilisées pour distinguer seize 

souches de bactéries lactiques isolées de différents milieux (Gevers et al., 2001). Différentes 

empreintes digitales ont été obtenues pour 37 isolats de Leuconostoc mesenteroides montrant 

des profils distinctifs obtenus par la technique de rep-PCR (Kaur et al., 2017). L’un des 

avantages de REP est qu'elle peut facilement être adaptée à une configuration semi-automatisée 

basée sur un kit dans lequel une puce microfluidique peut être utilisée pour le fractionnement 

et la détection des amplicons d'ADN. En outre, cette technique est rapide et reproductible et 

peut distinguer entre les souches de bactéries apparentées. Elle est peu coûteuse et facile à 

utiliser et peut générer des résultats en temps réel (Ross et al., 2005). La REP-PCR a été jugée 

moins distinctive par rapport au PFGE, ce qui la rend appropriée pour le dépistage initial des 

espèces de bactéries (Ross et al., 2005). En outre, on a constaté qu'elle avait un potentiel de 

différenciation similaire comparativement à l'analyse RAPD avec 3 à 4 amorces, mais elle est 

plus distinctive que la DGGE (Jeršek et al., 1996, Anderson et al., 2010). L'inconvénient de 

REP-PCR réside dans l'expertise requise pour effectuer des analyses (Ross et al., 2005). 

7.4. L’Amplification aléatoire d'ADN polymorphe (RAPD)  

L’Amplification aléatoire d'ADN polymorphe (RAPD) est une technique à base de PCR qui 

sert à distinguer les différenciations intra et interspécifiques des bactéries associées aux 

aliments dans des conditions contrôlées. L'identification de nouveaux isolats utilisant cette 
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technique peut se faire en comparant son empreinte RAPD avec une base de données des 

empreintes RAPD (Rossetti et Giraffa, 2005). Dans cette technique, l'ADN génomique à partir 

d'isolats est utilisé comme matrice pour une analyse PCR par utilisation d'une amorce 

appropriée telle que l'amorce M13 avec la séquence 5 '- GAGGGTGGCGGTTCT-3' suite à un 

protocole optimisé comme celui utilisé pour différencier et identifier les (LAB) isolées à partir 

de produits laitiers (Rossetti et Giraffa, 2005). En 2016, La RAPD-PCR a été réalisée pour 

distinguer les différents profils des bactéries lactiques isolées de lait d’âne et a aussi permis de 

distinguer les différentes biotypes (Soto del Rio et al., 2016). La précision de l'identification 

des espèces par la technique RAPD peut être améliorée par la combinaison avec d'autres types 

de méthodes génotypiques telles que RFLP (Yang et al., 2011).  

Les avantages de RAPD incluent sa pertinence d'analyser les génomes anonymes, l'efficacité, 

le faible coût et la rapidité et elle nécessite moins d'expertise dans la conduite de l'analyse 

(Hadrys et al., 1992). En fonction de la facilité d'utilisation, du coût, du travail technique, de la 

vitesse et de la quantité d'ADN nécessaires, la technique RAPD est très préférée dans les études 

de profils sur RFLP. 

Cependant, en fonction du degré de polymorphisme, de la précision des estimations de la 

distance génétique et du pouvoir statistique du test, il existe des différences négligeables entre 

les deux. L'inconvénient de cette méthode est la mauvaise reproductibilité des empreintes 

digitales et qu’elle nécessite une stricte normalisation des conditions de PCR compte tenu du 

fait que l'utilisation de différentes concentrations d'ADN. Les polymérases, les modèles d'ADN 

et les rapports d'amorces ou les températures requises peuvent entraîner des différences dans 

les résultats finaux (Garcia et al., 2004). 

7.5. Polymorphisme de longueur des fragments de restriction (RFLP)  

Le polymorphisme de longueur des fragments de restriction (RFLP) implique l'amplification 

d'un segment d'ADN avec des amorces suivies d'une digestion du segment amplifié avec des 

enzymes de restriction suivi par une analyse électrophorèse sur gel. L'amplification et la 

restriction du gène 16S ADNr de 171 souches de bactéries lactiques avec AluI, HaeIII, BsmaI, 

TspRI et HinfI ont été utilisées pour distinguer les espèces de Lactobacillus (Yu et al., 2009). 

RFLP est avantageux en étant un outil moléculaire rapide, simple et précis pour le profilage et 

l'identification de la population (Marty et al., 2012). Cette technique peut être utilisée pour 

détecter le polymorphisme nucléotidique unique (SNP), et l'analyse des gènes codant pour la 

protéine de Lactobacillus delbrueckii par RFLP s'est révélée être un outil efficace pour 
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distinguer des sous-populations de souches étroitement liées dans L. delbrueckii (Giraffa et al., 

2003, Ota et al., 2009). Comme beaucoup d'autres techniques d'empreintes digitales, RFLP a 

un pouvoir de différenciation inférieur et son utilisation est plus coûteuse par rapport à RAPD 

(Smith et al., 2002). Le typage de Salmonella gallinarum a également indiqué que RFLP a une 

bonne répétabilité (Taddele et al., 2011). L'analyse de restriction d'ADN ribosomique amplifiée 

(ARDRA) est une technique RFLP qui implique l'amplification et la restriction des gènes 

d'ADNr 16S. Les fragments de gènes de 16S ADNr de souches représentant des motifs 

spécifiques ont été utilisés pour le profil des espèces de bactéries (Collado et Hernández, 2007). 

7.6.  Polymorphisme de longueur de fragments de restriction terminaux (T-RFLP) 

Le polymorphisme de longueur de fragments de restriction terminaux (T-RFLP) est une 

extension de RFLP, et dans cette technique, l'extrémité (5 ') d'une ou des deux amorces utilisées 

pour amplifier un segment de gène d'intérêt est marquée avec un colorant fluorescent tel que le 

« fluorescein amidite » ( 6-FAM) (Liu et al., 1997). Le produit de PCR généré peut être restreint 

avec une ou plusieurs enzymes de restriction de choix et le fragment séparé en utilisant un 

séquenceur d'ADN comme dans RFLP. La taille des différents fragments terminaux avec le 

colorant fluorescent est déterminée à l'aide d'un détecteur de fluorescence. On a montré que la 

T-RFLP était sensible dans l'analyse de la composition de microbiote intestinal en amplifiant 

des gènes d'ARNr 16S en utilisant des amorces universelles marquées ENV1 (5'-6-FAM-AGA 

GTT TGA TII TGG CTC AG -3 ', E. coli n ° 8 -27) et ENV 2 (5'-CGG ITA CCT TGT TAC 

GAC TT-3 ') (Sjöberg et al., 2013). La plupart des avantages et des limites de cette technique 

sont similaires à ceux de RFLP. Cependant, cette technique présente l'avantage unique d’être 

capable de donner les quantités relatives de flore bactérienne d'un échantillon contenant 

différentes bactéries et convient pour le profilage d'une culture de bactéries mixtes sans culture 

préalable (Yu et al., 2009). En outre, plus la quantité d'enzyme de restriction utilisée est grande, 

meilleure est la résolution des profils microbiens (Liu et al., 1997). 

7.7.  Polymorphisme de longueur de fragment amplifié (AFLP) 

L'analyse de polymorphisme à longueur de fragment amplifié (AFLP) est une technique 

d'empreinte génétique à base de PCR consistant à digérer l'ADN génomique avec des enzymes 

de restriction suivies d'une ligature à des adaptateurs à double brin pour créer des fragments 

avec les mêmes adaptateurs. Les amorces spécifiques aux adaptateurs sont ensuite utilisées pour 

amplifier des fragments individuels, qui sont ensuite analysés par électrophorèse (Fry et al., 

2009). L'avantage de cette méthode réside dans son pouvoir de différenciation et on a constaté 
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qu'il y avait un pouvoir de différenciation plus élevé par rapport à RAPD-PCR dans une étude 

menée sur des isolats de L. plantarum et Streptococcus thermophiles (Lazzi et al., 2009, Di 

Cagno et al., 2010). Le marqueur FAFLP (Fluorescent Amplified Fragment Length 

Polymorphisms) pour L. brevis a été utilisé pour concevoir des amorces oligonucléotidiques 

pour un test de PCR spécifique à l’espèce L. brevis , ciblant un fragment de 125 pb du gène 

codant pour l'aldo/ketoréductase de la famille des dicétogulonates-réductases (Fusco et al., 

2016). En outre, l'analyse AFLP peut être complétée dans les 24 heures et est moins susceptible 

de produire des résultats incohérents, contrairement à l'analyse PFGE qui nécessite souvent 3 à 

4 jours pour compléter et qui est plus susceptible de générer des résultats non concluants en 

raison de la dégradation de l'ADN (Klaassen et al., 2002). L'inconvénient de cette méthode 

réside dans sa variation de précision de la taille des fragments, ce qui conduit à une 

reproductibilité sous-optimale (Fry et al., 2009). 

7.8. Electrophorèse en gel à gradient dénaturé (DGGE) 

L'électrophorèse en gel à gradient dénaturé (DGGE) est une technique dans laquelle des 

fragments d'ADN sont comparés avec l'Id d'un tampon dénaturant tel que l'urée et le formamide 

pendant l'électrophorèse. Les amortisseurs utilisés dans DGGE sont conçus pour s'assurer 

qu'une pince GC, à un domaine à haut point de fusion, est insérée dans le produit amplifié avant 

la séparation du gel (El Sheikha et al., 2012). Les amorces universelles du gène ARN 16S 

peuvent être utilisées pour amplifier le segment de toute bactérie avant l'analyse DGGE. Cette 

technique a été utilisée pour évaluer la diversité des bactéries thermophiles dans une zone 

géographique particulière (Delgado et al., 2013). Le principal avantage de DGGE par rapport à 

d'autres techniques de profilage et qu'il y est possible d'exciser la bande de gel pour 

l'amplification et le séquençage (El Sheikha et al., 2012) et qu’elle est robuste et précieuse en 

tant que test de première ligne (Tardy et al., 2009). Le principal inconvénient de DGGE réside 

dans le fait que différentes séquences d'ADN de différentes espèces de bactéries peuvent 

afficher la même séparation que le résultat du même contenu GC (Duarte et al., 2012). 

En outre, il existe une possibilité que l'hétérogénéité intraspécifique et intra-isolée dans le 

génome des bactéries puisse entraîner la production de différents modèles de bande pour la 

même espèce (Nakatsu et al., 2000). La DGGE a été jugée moins distinctive que PFGE et RAPD 

dans une étude impliquant le sous-typage (Nielsen et al., 2000). 
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7.9. Électrophorèse sur gel à effet pulsé (PFGE) 

L'électrophorèse sur gel de champ pulsé (PFGE) est une technique d'empreinte digitale par 

laquelle de grands fragments de molécules d'ADN sont séparés en appliquant un champ 

électrique qui change de direction périodiquement dans une matrice de gel. À l'instar de REP-

PCR, la méthode PFGE a été jugée distinctive entre les sous-types de E. coli O157: H7 bien 

qu'il soit plus long et inutile si le sous-typage n'est pas nécessaire (Hahm et al., 2003). Cette 

technique est similaire mais plus distinctive que DGGE et a été utilisée pour établir la diversité 

microbienne des bactéries lactiques ainsi que la prévalence de Salmonella spp . En utilisant des 

filtres à lait dans un sous-ensemble de troupeaux laitiers commerciaux producteurs de lait dans 

la région sud de l'Irlande (Murphy et al., 2008). En outre, PFGE a été jugée plus distinctive que 

l'AFLP dans une étude réalisée sur Streptococcus pneumoniae (Ross et al., 2005). RAPD et 

PFGE ont montré des pouvoirs de différenciation dans une étude menée sur Clostridium difficile 

(Fawley et Wilcox, 2002). Le principal désavantage de PFGE est de fournir jusqu'à 3 à 4 jours 

requis pour compléter le long protocole PFGE, et elle a de fortes chances de produire des 

résultats non concluants par rapport à AFLP (Klaassen et al., 2002). 

7.10. Les puces d'ADN 

Le microarray d'ADN ou puces d’ADN est une technique dans laquelle plusieurs milliers de 

sondes d'ADN immobilisées en surface sont utilisées comme outils d'identification de microbes 

dans un seul essai d'hybridation (Fukushima et al., 2003). Le microarray d'ADN a été utilisé 

pour détecter Listeria monocytogenes et le distinguer des autres Listeria spp. Ainsi que d'autres 

agents pathogènes alimentaires dans le lait (Bang et al., 2013). L'avantage du microarray 

d'ADN est qu'il est rapide et sensible, et un protocole peut être utilisé pour identifier différentes 

bactéries ciblées simultanément sur un seul tableau (Lin et al., 2006). Les inconvénients 

majeurs de cette technique sont dus au fait que l'intensité du signal faible due à une pénétration 

insuffisante et un contact incorrect de la sonde avec des segments d'ADN réduits et 

l'évanouissement des fluorochromes lors de l'excitation peuvent conduire à une analyse inexacte 

(Moter et Göbel, 2000). En outre, la variabilité peut se produire dans la détection d'une cellule 

bactérienne ciblée à la suite de facteurs méthodologiques ainsi que d'une variation systématique 

entre les principaux types d'écosystèmes et la physiologie cellulaire (Bouvier et Del Giorgio, 

2003). 
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7.11. PCR en temps réel (RT-PCR) 

La PCR en temps réel (RT) est une technique quantitative dans laquelle les chimies de détection 

telles que la sonde TaqMan et SYBR Green sont utilisées pour quantifier les bactéries. 

L'utilisation de SYBRGreen et d'une sonde FAM (6- carboxy-fluorescéine) -labelle dTaqMan 

spécifique à Enterobacter sakazakii a été utilisée pour détecter E. sakazakii dans les 

préparations pour nourrissons et pour quantifier les spores de C. tyrobutyricum dans les produits 

laitiers (Liu et al., 2006, López-Enríquez et al., 2007). En plus des avantages inhérents à la 

PCR, l'avantage de la RT PCR réside dans le fait qu'il est plus rapide que la PCR 

conventionnelle et peut détecter et quantifier l'ADN bactérien dans le même réacteur en temps 

réel (Espy et al., 2006). 

7.12. Le profil plasmidique 

Du fait que la plupart des souches de bactéries lactiques peuvent héberger plusieurs plasmides, 

la variation du nombre et de la taille de ces derniers peut être un outil de typage pour eux. Ce 

typage n’est cependant pas fiable vu l’habilité de ces souches à acquérir ou à perdre des 

plasmides (Dykes et al., 1995, Holzapfel et al., 2001, Ouadghiri, 2009) 

7.13. Spectrométrie de masse par temps de vol de désorption / ionisation 

assistée par matrice 

La spectrométrie de masse par temps de vol de désorption / ionisation assistée par matrice 

(MALDI-TOF MS) est largement utilisée pour l'identification et le typage de microorganismes 

au niveau de la sous-espèce (Carbonnelle et al., 2011). Cette méthode, qui convient au dépistage 

des bactéries, a été utilisée pour identifier les isolats de Lactobacilli provenant d'aliments avec 

un taux de réussite de 93% dans l'identification au niveau de l'espèce (Dušková et al., 2012). 

MALDI-TOF MS a également été utilisé pour la classification des sous-espèces de souches de 

L. brevis au cours de laquelle l'identification au niveau de la souche a été réalisée dans 90% des 

204 spectres (Kern et al., 2014). Les avantages de l'utilisation de cette méthode résident dans 

le fait qu'elle est précise et sensible et peut être utilisé pour l'identification de cellules 

bactériennes entières. En outre, elle peut également être utilisée pour identifier les cultures de 

bactéries qui sont difficiles à cultiver et ne sont pas sensibles aux modifications du protocole 

de croissance des microorganismes avant l'analyse (Biswas et Rolain, 2013, Wenning et al., 

2014). Les inconvénients de cette technique résident dans le fait qu’elle est couteuse et que la 

précision de la détection peut être affectée par le temps de culture de la bactérie (Cobo, 2013, 

Wenning et al., 2014). 
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8. Les techniques de séquençage  

L’histoire du séquençage a débuté dans la deuxième moitié des années 1970, avec l’invention 

de deux méthodes développées indépendamment : l’une par l’équipe de Walter Gilbert (Maxam 

et Gilbert, 1977), aux États-Unis, et l’autre par celle de Frederick Sanger (Sanger et al., 1977), 

au Royaume-Uni. Elles sont fondées sur des principes diamétralement opposés. L’approche de 

Sanger est basée sur une synthèse enzymatique, tandis que celle de Maxam et Gilbert repose 

sur le marquage radioactif de fragments coupés de façon sélective. Pour cette découverte, 

Gilbert et Sanger ont été récompensés par le prix Nobel de chimie en 1980. 

8.1.  Séquençage par dégradation chimique (Maxam et Gilbert, 1977). 

8.1.1. Principe 

Cette méthode, basée sur une coupure chimique de l’ADN, utilise les réactivités différentes des 

quatre bases A, T, G et C, pour réaliser des coupures sélectives. En reconstituant l’ordre des 

coupures, on peut remonter à la séquence des nucléotides de l’ADN correspondant. 

8.1.2. Méthode 

La première étape consiste à marquer l’ADN à séquencer en 5′ avec du phosphore 32 radioactif 

(P32). Le brin à séquencer est ensuite dénaturé et séparé au moyen d’une électrophorèse sur un 

gel de polyacrylamide. Puis, le fragment d’ADN est découpé du gel et purifié avant d’être clivé 

par quatre réactifs chimiques différents qui coupent respectivement au niveau de G + A, G, C 

+ T ou C. La réaction est effectuée dans quatre tubes séparés, et de manière qu’il n’y ait qu’une 

seule coupure par brin. Étant donné le nombre important de copies présentes dans le tube, on 

obtient statistiquement toutes les possibilités. Les produits des quatre réactions sont ensuite 

déposés sur un gel d’électrophorèse sur lequel ils migrent en fonction de leur taille. L’examen 

de l’autoradiographie correspondante permet de connaître la séquence du brin analysé dans le 

sens 5′-3′, de bas en haut du gel (Malbec, 2018) 

8.1.3. Avantage/inconvénient 

Cette méthode, bien qu’intéressante, nécessite l’utilisation de réactifs assez toxiques et est 

limitée à l’analyse de séquences de taille inférieure à environ 250 paires de bases (pb). Étant 

difficilement automatisable, cette technique est aujourd’hui très peu utilisée. 

8.2.  Séquençage par synthèse enzymatique (Sanger et al., 1977) 

8.2.1. Principe 

La même année (1977), Sanger base sa technique de séquençage sur une synthèse enzymatique 

des fragments d’ADN après leur amplification par clonage. Il utilise la propriété qu’ont les 
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ADN polymérases de synthétiser le complémentaire d’un brin d’ADN matrice en présence de 

dNTP (désoxyribonucléotides triphosphates). 

8.2.2. Méthode 

La méthode de séquençage de Sanger est aussi dite « par terminaison de chaîne », car elle utilise 

des nucléotides modifiés appelés « didésoxyribonucléotides » (ddNTP) qui ont un atome 

d’hydrogène à la place du groupement hydroxyle OH sur le carbone 3′ du désoxyribose. Ils 

peuvent être incorporés dans un brin d’ADN en cours de synthèse, mais ils bloquent 

l’incorporation d’un autre nucléotide après eux. L’absence de l’atome d’oxygène en 3′ empêche 

ainsi la formation d’une nouvelle liaison phosphodiester entre les deux bases. L’allongement 

du brin d’ADN s’arrête donc au niveau du ddNTP incorporé, d’où la notion de terminaison de 

la synthèse de l’ADN (Mauger, 2012). 

La polymérase nécessite un court fragment complémentaire (amorce nucléotidique) du brin à 

séquencer pour initier la synthèse du brin copie. Initialement, cette amorce était radioactive 

aujourd’hui, on utilise des traceurs fluorescents attachés soit à l’amorce, soit aux 

didésoxyribonucléotides (ddNTP). 

Quatre réactions de séquençage sont donc menées en parallèle dans quatre tubes distincts, 

contenant chacun tous les dNTP et un seul ddNTP (ddTTP, ddATP, ddCTP ou ddGTP) : 

– tube 1 : ADN matrice + amorce marquée + dNTP + ddTTP ; 

– tube 2 : ADN matrice + amorce marquée + dNTP + ddATP ; 

– tube 3 : ADN matrice + amorce marquée + dNTP + ddCTP ; 

– tube 4 : ADN matrice + amorce marquée + dNTP + ddGTP. 

Ainsi, dans chaque tube, toutes les copies d’ADN synthétisés sont interrompues derrière un seul 

type de nucléotide. Le rapport des concentrations entre les dNTP et les ddNTP et le nombre de 

réactions simultanées catalysées par la polymérase assurent statistiquement que toutes les 

copies partielles intermédiaires possibles de la molécule d’ADN sont synthétisées. Par 

conséquent, nous obtenons des fragments de taille différente à la fin de la réaction. Il suffit 

ensuite de faire migrer les produits d’élongation sur un gel d’électrophorèse. 

Les fragments vont se séparer en fonction de leur taille et l’on pourra lire la séquence de l’ADN 

d’intérêt. Les gels utilisés doivent permettre de séparer deux fragments intermédiaires 

consécutifs qui ont une différence de taille d’un seul nucléotide (Malbec, 2018). 

Cette technologie, principalement représentée par la société Applied Biosystems (maintenant 

Life Technologies) permet l’analyse de séquences en plaques de 96 ou 384 puits. Ces 

séquenceurs possèdent 1, 4, 8, 16, 48 ou 96 capillaires selon le modèle et permettent 
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actuellement de séquencer des fragments de 500 à 1 000 pb environ. Cette approche est 

considérée comme la première génération du séquençage haut débit et a permis de déchiffrer le 

génome humain (Fig. 11). 

8.3. Séquençage à haut débit (séquençage de deuxième génération) 

Le terme « nouvelle génération de séquençage à haut débit » (Next Generation Sequencing ou 

NGS) regroupe l’ensemble des technologies ou plateformes de séquençage développées depuis 

2005 par quelques sociétés de biotechnologies et qui permettent de générer des millions de 

séquences en un seul « run ». Les technologies à haut débit dites « de deuxième génération » 

requièrent une étape d’amplification des molécules d’ADN en amont du décodage, 

contrairement à celles dites « de troisième génération » permettant le décryptage direct d’une 

seule molécule d’ADN (Glenn, 2011). 

 

 

Figure 11. Principe du séquençage capillaire automatique (Véronique, 2014). 

Le marché des séquenceurs de 2ème génération est couvert par les trois grands groupes que 

sont Roche, Illumina et Life Technologies ayant respectivement proposé leur première 

plateforme, à savoir : le 454, le Genome Analyser et enfin le SOLiD. Depuis, la gamme s’est 

étoffée en proposant un panel de technologies aux principes et aux caractéristiques propres, 

avec notamment la technologie Ion-Torrent commercialisée depuis peu par Life Technologies 

(Morozova et Marra, 2008). 

Tous les séquenceurs de seconde génération présentent chacun leurs avantages et leurs 

inconvénients : longueur et nombre de séquences générées, durée du séquençage, problèmes 

liés aux homopolymères et aux erreurs de séquençage (Mauger, 2012) 
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Tableau 13. Liste des techniques utilisées pour l'identification des bactéries lactiques. 

(F : faible,  M : modérée,  E : élevée) 

  

Technique Principe Discriminatoire Reproductibilité  Référence 

Les Méthodes phénotypiques 

Analyse morphologique Analyse microscopique Niveau Genre ou 

moins 

M (Gonzalez et al., 

2000) 

Analyse physiologique Caractéristiques de croissance, Test 

physiologique 

Niveau Genre ou 

moins 

F (Corsetti et al., 

2001) 

Caractérisation biochimique Modèles d'assimilation et de 

fermentation (API, BIOLOG,) 

Niveau de genre ou 

de l’espèce 

M (Muyanja et al., 

2003) 

Le Profile protéique  Électrophorèse de protéines 

cellulaires sur Gel de 

PolyAcrylamide 

Niveau de l’espèce E (Leisner et al., 

2001) 

Les méthodes génotypiques 

Amorces spécifiques PCR avec groupe spécifique 

d’amorces 

Selon l'amorce E (Lu et al., 2015) 

Séquençage Détermination des séquences de 

gènes 

Du niveau de genre 

jusqu’à celui de 

l'espèce 

E (Abushelaibi et 

al., 2017) 

Polymorphisme de longueur 

de fragment de 

restriction (RFLP) 

Analyse par enzymes de restriction Du niveau d’espèce 

jusqu’à celui de la 

souche 

E (Moe et al., 2015) 

Polymorphisme de longueur 

des fragments amplifiés 

(AFLP) 

Combinaison entre l’analyse par 

enzymes de restriction et 

amplification par PCR 

Du niveau de 

l’espèce jusqu’à la 

souche 

E (Matsumoto et al., 

2016) 

Amplification aléatoire 

d'ADN polymorphe (RAPD-

PCR) 

Amplification des amorces 

aléatoirement 

Du niveau d’espèce 

jusqu’à la souche 

F (Franciosi et al., 

2015) 

Amplification des régions 

inter-génique (ITS-PCR)  

PCR ciblant les régions 16S-23S de 

l’ARN ribosomique 

Niveau de genre 

jusqu’à celui de 

l'espèce 

M (Elizaquível et al., 

2015) 

PCR répétitive extragénique 

palindromique (Rep-PCR) 

PCR ciblant des séquences 

intercalées répétitives 

Du niveau d’espèce 

jusqu'à la souche 

E (Dolci et Cocolin, 

2017) 

Electrophorèse en champ 

pulsé 

PFGE 

Analyse par enzymes de restriction 

et électrophorèse sur gel en champ 

pulsé 

Niveau de la souche E (Domingos-Lopes 

et al., 2017) 

Ribotypage Analyse par enzymes de restriction 

et détection de sonde Oligo 

nucléotidique spécifique 

Du niveau d’espèce 

jusqu'à la souche 

E (Säde et al., 2016) 

Hybridation des Sondes Hybridation ADN-ADN utilisant des 

sondes marquées 

Du niveau du genre 

jusqu’à celui de 

l'espèce 

E (Manero et 

Blanch, 2002) 

Maldi-Toff  La spectrométrie de masse 

caractériser les molécules et leur 

structure chimique, par l’analyse de 

la masse et de la charge de leurs ions 

Du niveau d’espèce 

jusqu'à la souche 

M (Nacef et al., 

2017) 

Typage par séquençage 

multilocus (MLST) 

Examiner les séquences 

nucléotidiques de plusieurs locus 

codant des gènes de ménage 

(housekeeping genes) ou des 

fragments de gènes de ménage 

(judicieusement choisis au départ) 

Du niveau de genre 

jusqu’à la souche 

E (Liu et al., 2016) 
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9. Conclusion de la synthèse bibliographique 

La partie synthèse bibliographique donne un aperçu sur la composition du lait de dromadaire et les 

propriétés et structures des principaux composants. Certains aspects généraux des procédés laitiers et leurs 

applications dans la fabrication de produits laitiers sont brièvement décrits. La principale composante du 

lait est l’eau ; le reste se compose de matière grasse, de lactose et de protéines (protéines de caséine et de 

lactosérum). Le lait contient également de plus petites quantités de minéraux, de protéines sanguines 

spécifiques, d'enzymes et de petits intermédiaires de synthèse mammaire. Les structures et les propriétés 

de ces composants influencent profondément les caractéristiques du lait et ont des conséquences 

importantes sur son traitement. Les principaux composants du lactosérum du lait de chamelle sont la 

sérumalbumine, l'ALA, les immunoglobulines, la lactoferrine mais pas de β-lactoglobuline. Il a été 

rapporté que le lactosérum de chameau contenait de plus grandes quantités de facteurs de défense tels que 

la lactoferrine, lysozyme, et l'immunoglobuline que le lactosérum bovin. Les valeurs moyennes de 

lactoferrine et d'IgG dans le lait de chamelle cru étaient de 0,23 et 0,72 mg/mL, respectivement. La 

concentration de ces composants variait significativement selon la saison ; la valeur la plus élevée de 

lactoferrine a été observée au printemps, alors que l'IgG était la plus élevée en hiver (Konuspayeva, 2007). 

Bien qu'il semble difficile de développer des techniques de conservation du lait autres que la production 

de beurre ou d'huile de beurre, dans les environnements désertiques chauds et secs, il existe une variété 

de produits laitiers dromadaires traditionnels tels que le lait caillé séché (oggt) en Arabie Saoudite, lait 

fermenté (susa) en Afrique de l'Est, la graisse clarifiée (ghee) en Somalie, et les laits fermentés de chameau 

de shubat au Kazakhstan (Konuspayeva et al., 2004), suusac au Kenya (Lore et al., 2005), Gariss au 

Soudan (Sulieman et al., 2006) et beurre de shmen en Algérie (Mourad et Nour-Eddine, 2006, Bendimerad 

et al., 2012). 

Les premières études sur la composition microbiologique des laits datent de la fin du 19ème siècle. 

Actuellement, les espèces de bactéries lactiques des genres Lactobacillus, Lactococcus, Leuconostoc, 

Pediococcus, Streptococcus et Bifidobacterium ont été identifiées dans les laits fermentés. 

Principalement des souches de Lactococcus, Lactobacillus, Streptococcus et Bifidobacterium sont 

utilisées dans les levains commerciaux. Seules des informations limitées sont disponibles concernant le 

microbiote impliqué dans le lait cru de dromadaire produit dans les régions arides d’Algérie. 

Le but de cette thèse est la recherche des bactéries lactiques présentes dans le lait cru de chamelle par 

des méthodes phénotypiques et génotypique au moyen d'une étude polyphasique et déterminer la 

biodiversité de cette microflore. La sélection des souches possédant un pouvoir technologique est aussi 

abordée afin de construire un levain lactique adapté à la fermentation du lait de chamelle.  



 

 

 

 

Matériel 

et  
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Chapitre 2 : Matériel et méthodes  

1. Cadre de l’étude 

La majorité de ce travail était réalisée au niveau du Laboratoire de Microbiologie appliquée 

(LMA) département de Biologie, Faculté de sciences de la nature et la vie, Université Oran -1- 

Ahmed Ben Bella (2014-2017). L’étude et la caractérisation moléculaire des isolats étaient 

réalisée au niveau du laboratoire des microorganismes et des biomolécule actifs, faculté des 

sciences université El-Manar, Tunis, Tunisie (2017-2018). 

2. Provenances des échantillons  

Les isolats de bactéries lactiques (LAB) ont été obtenus à partir de 16 échantillons de lait de 

dromadaires collectés durant la période de 2015 et 2017 sur 8 sites situés (Fig. 12 et 13) dans 

les régions algériennes suivantes : El Abadela, Tabelbala, Kenadsa, Béni-Abbès, Timimoun, 

Ghardaya, Adrar, Mecheria. Pour chaque échantillon, une quantité d’un litre a été prélevée dans 

des bouteilles préalablement stérilisées. Après prélèvement, les bouteilles sont placées 

immédiatement dans une glacière contenant des blocs de glaces et transportés vers le 

laboratoire. Les durées de transport ont varié de 2 à 24 heures selon l’éloignement des lieux de 

prélèvement. Les échantillons ont été analysés dans les 2 jours suivants.  

 

Figure 12. Position géographique des zones de provenance des échantillons du lait. 
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Figure 13. Lieu de prélèvement des échantillons du lait de chamelle de la ville d’ADRAR (a) et de la 

plaine de Béni-Abbès (b) sud-ouest d’Algérie 

3. Analyses physico-chimiques  

Les paramètres chimiques déterminés sont la teneur en matière sèche ou extrait sec total, la 

teneur en cendres totales, la matière grasse, lactose, protéines totales, la vitamine C, l’activité 

anti-oxydante et les éléments minéraux, à savoir Mg, K, Ca, Chlorure. Trois paramètres 

physiques sont de routine évaluée. Il s’agit du pH, de l’acidité et de la densité de chaque 

échantillon de lait. Ces analyses permettent de connaitre la composition chimique du lait cru de 

chamelle (Fig. 14). Certaines analyses chimiques ont été effectuées au niveau d’un laboratoire 

privé El-Fath Oran. 

3.1.  Mesure de pH 

La mesure du pH est réalisée à l’aide d’un pH mètre numérique, Avant toute mesures, le pH-

mètre doit être calibré à l’aide des solutions tampons selon les instructions de la manufacture. 

La mesure de pH peut être faite en passant l’électrode dans une suspension sous agitation. La 

lecture du pH se fait après stabilisation de la valeur. 

3.2.  Acidité Dornic  

L’acidité dornic a été mesurée selon la norme Française 04-206 (Janvier 1969). Elle n'est pas 

applicable au lait additionné d'un conservateur, ce dernier pouvant fausser les résultats. Un 

échantillon précis de 10 ml de lait est placé dans un bécher de 100 ml en présence de 0,1 ml de 

phénolphtaléine à 1% dans l’alcool à 95%. La soude dornic (N/9) est ajoutée à la burette 

graduée, le titrage de l’acidité de l’échantillon du lait se fait par versement goutte a goutte de la 

soude dornic jusqu’au virage au rose. La coloration rose doit persister au moins 10 secondes. 

Dans ces conditions, l’acidité exprimée en degrés dornic est équivalente au nombre de dixièmes 

de ml de soude dornic versée pour avoir le virage de l’indicateur. C’est-à-dire en décigrammes 

d'acide lactique par litre. 1 D correspond à 0, 1 g d'acide lactique par litre de lait. 

 

a b 
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Figure 14. Diagramme de la procédure expérimentale des analyses physico-chimiques 

3.3.  Détermination de la densité 

La densité nous renseigne sur le taux de matières solides et sur la viscosité de la solution. La 

densité du lait dépend de tous ses constituants. Elle varie avec le taux butyreux et la teneur en 

matière sèche dégraissée. Diminuant lorsque le taux butyreux augmente et augmentant en même 

temps que la teneur en matière séchée dégraissée. La densité permet de soupçonner un 

mouillage ou un écrémage du lait puisque celui-ci l’augmente et l’addition d’eau a un effet 

inverse (Mathieu, 1998). La mesure de la densité est réalisée à l’aide d’un lactodensimètre. Le 

Mesure 
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principe consiste à plonger un lactodensimètre dans une éprouvette de 100 ml remplie de lait à 

analyser. Lorsqu’il se stabilise, une lecture directe, nous donne le résultat. 

3.4.  Le point d’ébullition 

Il est défini comme la température atteinte lorsque la pression de vapeur de la solution est égale 

à la pression appliquée à l’aide d’un thermomètre (GTH 175/PT). 

3.5.  La teneur en eau  

On mesure l’humidité de l’échantillon de lait, on tare la capsule du dessiccateur à infrarouge, 

on pèse 2 à 3g de l’échantillon on règle la température selon le tableau (14)  

Tableau 14. Paramètres de préparation des échantillons pour l’obtention du poids sec. 

(D’après Laboratoire El Fath). 

3.6.  Teneur en matière sèche (Extrait sec E.S.) 

Dans une capsule préalablement tarée on introduit 5 ml de lait à l’aide d’une pipette jaugée puis 

on la place dans une étuve réglée à 105± 2°C pendant 3 heures dans un dessiccateur garni 

d’anhydride phosphorique ou un autre déshydratant efficace, après dessiccation les capsules 

refroidies sont pesées. La différence dans le poids initial et final nous donne le taux d’humidité 

(Shafiee et al., 2010) .  

3.7.  Dosage des protéines  

La teneur en protéines (protéines totales, protéine sériques et caséines) est déterminée par la 

méthode de Lowry (1969). Le principe repose sur le développement d’une coloration bleu foncé 

suite à l’addition à la solution protéique d’un sel de cuivre en milieu alcalin, puis du réactif de 

Folin-Ciocalteu. La coloration résulte de la réaction du cuivre avec les liaisons peptidiques et 

la réduction de l’acide phospho-tungstomolybdique par la tyrosine, le tryptophane et la cystéine. 

Les espèces réduites absorbent la lumière à 750nm. Le dosage des protéines est réalisé par 

l’emploi d’un spectrophotomètre visible. La concentration en protéines de l’échantillon analysé 

est déterminée en se référant à une courbe d’étalonnage établie en employant de l’albumine 

Matériaux Poids de 

l’échantillon (g) 

Température de 

séchage (°C) 

% humidité  Temps de 

déshydratation (min) 

Lait 2-3 120 88 6-8 

Beurre 2-5 138 16,3 4,5 

Yaourt 2-3 110 86,5 4,5-6,5 

Margarine 3-4 138 16 10 

Poudre de lait 2-4 90 5 6 

Sucre 4-5 138 11,9 10 
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sérique bovine (BSA) (Waterborg, 2002). En comparons avec les méthodes internes du 

laboratoire d’analyse de la qualité EL-FETH. 

3.8.  Dosage de la matière grasse  

La matière grasse du lait se compose principalement de glycérides (99%), de phospholipides, 

de cérébrosides, du cholestérol et des acides gras libres (Lapointe-Vignola, 2002). Les lipides 

sont généralement solubles dans les solvants organiques (éther, chloroforme), mais peu ou non 

miscible dans les milieux aqueux. La détermination de la matière grasse peut se faire 

directement sur le lait par méthode acido-butyrométrique (GERBER) (norme AFNOR : 

NFV04-210 de décembre 1974). Cette technique de dosage rapide, applicable au lait entier et 

partiellement écrémé, n'est pas applicable aux laits homogénéisés tels les laits UHT. Les 

protéines du lait sont dissoutes par l'acide sulfurique, les matières grasses, résistantes à l’action 

de l'acide sulfurique concentré sont séparées par centrifugation, à chaud en présence d'alcool 

isoamylique (3-méthyl-1-butanol) qui facilite la séparation. On en mesure le volume vers 65-

70°C dans un butyromètre de Gerber (Tafti et Fooladi, 2006) 

3.9.  Dosage des glucides  

On classifie généralement les glucides en trois groupes : les monosaccharides, les 

oligosaccharides et les polysaccharides. Les glucides du lait sont essentiellement constitués de 

lactose et de quelques autres sucres en faible quantité, dont le glucose. Le lactose est un 

disaccharide qui comprend le glucose et galactose. La détermination du lactose est réalisée sur 

le filtrat (Norme FIL-IDF1974/28A). Une solution cupro-alcaline est réduite à chaud par le 

filtrat obtenu. Le précipité d'oxyde cuivreux formé est oxydé par une solution de sulfate ferrique 

et le sulfate ferreux formé est dosé par manganimétrie en présence d'orthophénantroline 

ferreuse comme Indicateur. 

3.10. Dosage de la vitamine C  

Les vitamines sont des substances qui sont indispensables à la croissance et au maintien de 

notre équilibre vital. Ces substances doivent être apportées par l'alimentation, étant donné que 

notre organisme est incapable de les fabriquer. La vitamine C est un solide blanc soluble dans 

l'eau et présent dans de nombreux fruits et légumes. Une carence en vitamine C provoque le 

scorbut (d'où le nom acide ascorbique), le lait de chamelle se singularise par sa richesse relative 

en vitamines B3 (niacine) et en vitamine C.  
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A une solution contenant la vitamine C en concentration inconnue, on ajoute lentement une 

solution d'iode de concentration connue (Hoffer et al., 1981). Une molécule d'iode réagit avec 

une molécule de vitamine C. Réaction d’iode avec la vitamine  

C:       C6H8O6 + I2                   C6H6O6 + 2HI 

Lorsqu'il n'y a plus de molécules de vitamine C, les molécules d'iode vont s'accumuler dans la 

solution. Cette accumulation indique la fin du titrage et est mise en évidence par la formation 

d'un composé de grande intensité. Ce composé est formé par l'iode et l'amidon. 

3.11. Teneur en oligo-éléments (minéraux)  

Les minéraux ont été déterminés comme suit; sodium, potassium et calcium, Magnésium, le 

contenu a été déterminé, souvent, par une méthode de calcination utilisant un photomètre à 

flamme (Corning 410, Sherwood Scientific Limited, Royaume-Uni), décrite par Kirk et  Sawyer 

(1991), phosphore inorganique par la méthode colorimétrique décrite par Fiske et  Subbarow 

(1925), et dirigé par un spectrophotomètre d'absorption (Perkins Elmer Instrument Modèle 

2380, Perkin Elmer, Michigan, USA) tel que décrit par AOAC (1995). 

3.12. Mesure de l’activité antioxydant  

Les antioxydants sont des molécules naturellement présentes dans de nombreux aliments et qui 

ont une fonction de capteurs des radicaux libres responsables, entre autres, du vieillissement 

des cellules. 20 ml d’acétone 80% sont ajoutés à 2 g de chaque échantillon ; les mélanges sont 

homogénéisés pendant 2 min puis centrifugés (5000 tr/20 min). Le dosage des polyphénols 

totaux est basé sur la réaction d’oxydoréduction. Le réactif de Folin-Ciocalteu, acide de couleur 

jaune, est un mélange d’acide phosphotungstique (H3PW12O40) et d’acide phosphomolybdique 

(H3Mo12O40P) qui est réduit lors de l’oxydation des polyphénols en un mélange d’oxydes bleus 

de tungstène (W8O23) et de molybdène (Mo8O23). La coloration bleue produite est 

proportionnelle au taux de composés phénoliques présents dans le milieu réactionnel (Gülçin 

et al., 2010). La teneur en composés phénoliques a été déterminée selon la méthode rapportée 

par Virtanen et al. (2007). Un volume de 500 μl de filtrat sont additionnés de 750 μl de réactif 

de Folin-Ciocalteu et de 600μl de carbonate de sodium (7,5%). Après 30 minutes d’incubation 

à l’obscurité, la lecture a été réalisée à l’aide d’un spectrophotomètre à 750 nm. La 

concentration en composés phénoliques exprimée en mg équivalent d’acide gallique par 100 g 

de matière sèche d’échantillon est déterminée en se référant à la courbe d’étalonnage (Fig. 15). 
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Figure 15. Courbe d'étalonnage pour le dosage des polyphénols totaux. 

4. Analyses microbiologiques 

4.1.  Préparation des suspensions de dilution 

Des volumes de 10 ml de chaque échantillon de lait de chamelle ont été transférés de manière 

aseptique dans des tubes a essayés et incubés en anaérobie à 30° C pendant 72 h dans des 

conditions d’anaerobiose afin de stimuler la croissance de la microflore lactique. Après 

incubation, les échantillons ont été analysés en procédant à la préparation des suspensions de 

dilutions décimales dans une solution de NaCl à 9 g/l stérile. Des fractions de 1 ml des dilutions 

comprises entre 10-5 et 10-8 ont été inoculées en profondeur dans MRS-Agar (De Man et al., 

1960) additionné de 0,05% de CaCO3, M17-Agar (Terzaghi et Sandine, 1975) et sur milieu 

MSE+vancomycine (24mg/l) (Mathot et al., 1994) en triple exemplaires. Les boites ont été 

incubées dans les mêmes conditions. 

Après 72 h d’incubation, les boites contenant des colonies bien séparées ont été prises en 

compte pour l’isolement et la purification des isolats. Les colonies possédant un aspect similaire 

et proche des bactéries lactiques ont été prélevées et ensemencée sur milieu liquide MRS, M17 

et MSE (Fig. 16).  
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Figure 16. Schéma représentatif de préparation des suspensions de dilutions et l’isolement. 

4.2.  Isolement des bactéries lactiques 

Au total, 16 échantillons mentionnés ci-dessus ont été prélevés pour l'isolement de bactéries 

lactiques potentielles. La solution mère a été effectuée à partir de ces échantillons en ajoutant 1 

ml d'échantillon dans 9 ml d'eau physiologique. Des suspensions de dilution décimale ont été 

réalisées pour tous les échantillons du lait cru (de 10-1 à 10-8). Des volumes (0,1 ml chacun) de 

chaque dilution ont été transférés et étalés sur des boîtes de Pétri stériles contenant du milieu 

gélose MRS modifié (De Man et al., 1960), M17 (Terzaghi et Sandine, 1975) et MSE (Mayeux 

et al., 1962). Pour l'isolement des colonies bactériennes, les boites ont été incubées à 37 °C 

pendant 48 h dans des conditions anaérobies. Après incubation, des colonies individuelles ont 

été sélectionnées, prélevées et ensemencée sur milieu liquide MRS, M17 et MSE et purifiées 

en utilisant la technique de striée sur milieu gélosé.  

Suite aux difficultés rencontrées dans l’isolement et la conservation des espèces de lactocoques 

qui vivent en association étroite avec les entérocoques en formant un consortia. Ce phénomène 

d’interaction synergique nous a incités à la recherche d’un milieu de culture très sélectif pour 

les lactocoques. Afin de résoudre ce problème, nous avons utilisés le milieu de culture usuel 

M17 et Elliker (Elliker et al., 1956) additionné d’agent sélectif à base d’antibiotiques qui sont 

la trimethoprime (0,3 µg/ml) et la rifampicine (0,3 µg/ml). 
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 Les microorganismes prédominants dans les échantillons de lait de dromadaire ont été 

identifiés en utilisant les caractères morphologiques macroscopiques et microscopiques, et les 

autres caractères phénotypiques et biochimiques. Les isolats ont été examinés principalement 

en fonction de la morphologie des colonies, de la réaction de catalase et de la réaction de Gram. 

4.3.Conservation des isolats 

A partir des cultures jeunes de 18 h sur bouillon MRS, les cellules sont récupérées par 

centrifugation à 6000 tr/min pendant 10 min à 4 °C. Une fois le surnageant éliminé on procède 

à la conservation des isolats purs par deux méthodes. 

La conservation à court terme des souches pures est effectuée sur milieu solide incliné. Après 

croissance à la température optimale, les cultures sont maintenues à 4° C et le renouvellement 

des souches se fait par repiquage toutes les 4 semaines.  

La conservation à long terme des isolats purifiés est réalisée dans un milieu contenant 70% de 

lait écrémé (enrichi par 0.05 % d’extrait de levure et 0.05 % de glucose) et 30% de glycérol et 

stockés à une température de -20 °C (Samelis et al., 1994, Herrero et al., 1996) (Fig. 17).  

 

 

Culture de 18-24 h sur bouillon MRS 

 

Centrifugation à 6000 tr/min pendant 10 min à 4°C 

 

Elimination de surnagent et lavage du culot 

 

Ajout de 1500 µl de MRS stérile 

Additionnée 30 % de glycérol. 

 

Répartition dans des tubes Eppendorfs 

 

Conservation à – 20 °C. 

 

Figure 17. Technique de conservation longue durée des isolats purifiés. 

4.4.  Identification phénotypique des bactéries lactiques 

Après purification des isolats, nous les avons identifiés par des méthodes d’identification 

classiques basées sur l’étude des critères phénotypiques. 

Des isolats de types de colonies morphologiquement différents ont été sélectionnés à partir de 

milieu agar MRS et M17. Après un examen visuel, des représentants de tous les types de 
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colonies ont été choisis au hasard pour poursuivre les analyses des cultures. La morphologie 

des colonies, l’aspect cellulaire par la coloration de Gram et les tests de catalase ont été réalisés. 

Les isolats ont également été testés pour la production de gaz à partir du glucose, de la 

croissance à différentes températures (10 et 45°C), de différents pH (4,0 et 9,6) et de différentes 

concentrations de NaCl (3,6, 5,8 et 9%). Le test de l'hydrolyse de l'arginine, la fermentation au 

citrate et l'aptitude à fermenter les substrats glucidiques ont été aussi réalisés (Badis et al., 

2004). 

4.4.1. Caractérisation morphologique 

L’identification des bactéries passe par plusieurs étapes. L’étude des critères macroscopiques 

de culture sur gélose (description de colonies) et l’observation microscopique sont les premiers 

tests d’identification des bactéries. 

a) Examens macroscopiques 

Cette étude consiste à décrire la forme, l’aspect, la couleur et le diamètre des colonies obtenues 

sur gélose MRS, M17 et MSE. 

b) Examens microscopiques  

Les cultures ont été cultivées dans des milieux appropriés à 37 °C pendant 24 h dans des 

conditions anaérobies. Des cellules provenant de cultures jeunes ont été utilisées pour la 

coloration de Gram. Après incubation, les cultures ont été transférées de manière aseptique dans 

des tubes Eppendorf de 1,5 ml et centrifugées pendant 5 minutes à 6000 tr/min. Ensuite, le 

surnageant a été retiré et les cellules ont été remises en suspension dans de l'eau stérile. Ensuite, 

sous microscopie optique, on a exploré la réaction de Gram des isolats purifiés. 

4.4.2. Caractérisation physiologique 

Le groupe de bactéries lactiques étant hétérogène, elles nécessitent, pour leur identification, 

l’étude des critères physiologiques. Ce type de caractérisation permet d’orienter l’identification 

de souches lactiques vers un genre précis. 

a) Recherche de la catalase 

Ce test permet de mettre en évidence la présence d’une enzyme dont le rôle est de décomposer 

le peroxyde d’hydrogène qui est produit par certaines bactéries en réponse à un stress oxydatif. 

Le test de catalase a été réalisé pour les isolats afin d'observer leur réaction à la catalase. Pour 

chaque isolat une colonie a été prélevée des cultures jeunes d'isolats (18-48 h) à partir du milieu 

MRS gélosé et a été émulsionnée sur une lame contenant une goutte d’eau oxygénée. Un 

dégagement immédiat de bulles gazeuses révèle la présence de catalase (catalase+). En cas de 
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non dégagement de bulles gazeuses les souches sont à catalase négative, Comme les LAB sont 

catalase-négatifs, les isolats qui n'ont pas donné de bulles de gaz ont donc été sélectionnés pour 

une étude ultérieure (Badis et al., 2004). 

b) Croissance à 45° C 

Les souches isolées et purifiées ont été ensemencées dans du bouillon MRS puis incubées à 

45°C pendant 24 heures à 48 heures. Après incubation, la croissance bactérienne s’est 

manifestée par un trouble du bouillon de culture que nous avons noté pour chaque souche 

bactérienne. Ce test permet de révéler le caractère thermophile des souches étudiées (Badis et 

al., 2005). 

c) Croissance à pH 9,6 

Ce test permet de caractériser le genre Enterococcus parmi les autres genres de bactéries 

lactiques. Le bouillon M17 utilisé dans ce test a été ajusté à pH 9,6. Après ensemencement et 

incubation à 30°C pendant 24 heures ou plus, le trouble bactérien obtenu révèle la croissance 

de la bactérie (Guiraud et Rosec, 2004). 

d) Croissance à 6,5% de NaCl 

Nous avons ensemencé les bactéries lactiques dans du bouillon M17 contenant 6,5% de NaCl. 

Les cultures ont été incubées à 30°C pendant 24 heures ou plus. La croissance bactérienne qui 

se manifeste par un trouble du bouillon de culture a été notée pour chaque bactérie (Badis et 

al., 2004, Guiraud et Rosec, 2004). 

e) Test de thermo-résistance 

Ce test a pour but d’identifier les souches thermorésistantes. Chaque souche purifiée a été 

ensemencée dans du bouillon MRS ou M17 puis traitée à 60°C pendant 30 min. Après 

traitement thermique, les souches ont été incubées à 30°C pendant 24 heures ou plus. Après 

incubation, seules les bactéries thermorésistantes présentent une croissance (Guiraud et Rosec, 

2004). 

4.4.3. Caractérisation biochimique 

a) Recherche de l’arginine déhydrolase (ADH)  

Le milieu utilisé pour ce test est le M16 BCP (milieu M16 solide avec un indicateur de pH qui 

est le pourpre de bromocrésol). Les bactéries qui possèdent l’ADH (Arginine Déshydrogénase) 

vont acidifier le milieu en fermentant le lactose (l’indicateur de pH vire au jaune), puis en 

déshydratant l’arginine, elles vont alcaliniser le milieu et de ce fait la couleur de l’indicateur 



Matériel et méthodes 

68 

BCP redeviendra violet. Les bactéries qui ne possèdent pas cette enzyme vont seulement 

acidifier le milieu (Thomas, 1973). 

b) Production des composés aromatiques 

La production d’acétoïne (acétyl-méthyl-carbinol) est testée sur milieu Clark et Lubs. Les 

souches sont cultivées sur ce milieu.  Après 24 h d’incubation, on teste par la réaction de V.P 

(Voges- Proskaeur). 

Dans un tube à hémolyse, 2 ml de cette culture sont transférés, additionné de 0,5 ml de NaOH  

16% dans l’eau distillée (VP1) et 0,5 ml de réactif α-naphtol à 6% dans l’alcool absolu (VP2). 

On agite soigneusement les tubes et on laisse au repos quelque minutes à température ambiante. 

La production d’acétoïne se manifeste par l’apparition d’un anneau rose à la surface du milieu. 

Un VP positif signifie que la souche possède une voie métabolique particulière pour la 

fermentation des hexoses, la voie butylène-glycolique (Guiraud et Rosec, 2004, Guessas, 2006). 

c) Production de dextrane 

La production du dextrane à partir du saccharose est mise en évidence sur milieu solide MSE 

(Mayeux et al., 1962) hyper-saccharose additionné de 10 % de saccharose. Les souches 

productrices de dextrane sont caractérisées par la formation de colonies visqueuses et gluantes 

(Zarour et al., 2017). 

d) Utilisation du citrate 

L’utilisation du citrate est étudiée sur milieu (KMK) (Kempler et McKay, 1980). Ce milieu 

contient une solution de ferricyanide de potassium et une solution de citrate ferrique. La 

présence du citrate dans le milieu inhibe la réaction entre l’ion ferrique et le ferricyanide de 

potassium. Les colonies qui fermentent le citrate lancent la réaction entre ces ions il en résulte 

la formation de colonies bleues ou ayant un centre bleu foncé (après 18 h-72 h d’incubation). 

Les colonies incapables de fermenter le citrate restent blanches (Guiraud et Rosec, 2004). 

e) Etude de l’activité protéolytique 

La protéolyse est l'événement biochimique le plus important pendant la transformation des 

produits laitiers, avec un impact majeur sur la saveur et la texture. Des techniques ont été 

développées pour permettre la quantification de la protéolyse. Pour la détermination de l'activité 

protéolytique, des suspensions des isolats ont été déposées sur un milieu gélosé (lait écrémé en 

poudre à 10% (p/v) et agar à 2% (p/v) et incubées à la température de croissance de 30°c pendant 

48 à 72 H, et une zone claire autour de chaque colonie était l’indication d’une activité 

protéolytique positive (Franciosi et al., 2009, Drici et al., 2010). 
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f) Profile fermentaire (test de fermentations des sucres) 

La fermentation des sucres a été menée par la méthode décrite par Badis et al. (2004) et Guessas 

(2006) avec modification sur milieu MRS sans extrait de viande, K2HPO4, acétate de sodium et 

sans citrate de sodium et additionné au bleu de bromocrésol (BCP) comme indicateur de pH 

(MRS-BCP-EV). La source de carbone est représentée par l'un des sucres suivants : mannose, 

arabinose, glucose, ribose, galactose, lactose, maltose, sorbitol, mannitol, raffinose, xylose, 

rhamnose, saccharose, et la cellobiose. Les solutions des sucres sont préparées à 3% pour les 

monosaccharides et à 2% pour les disaccharides et stérilisées par tyndallisation. Un millilitre 

de la solution sucrée est additionné à 10 ml de (MRS-BCP-EV). Des plaques 96 puits ont été 

utilisé (Fig. 18). Les puits de chaque ligne contiennent une source de carbone. Une culture de 

18 à 24 heures de la souche appropriée est centrifugée à 4600 tr/min pendant 10 min. Le culot 

ainsi récupéré est additionné de 2 ml de tampon phosphate puis recentrifugé aux mêmes 

conditions pour enlever les restes du milieu de culture et obtenir un culot cellulaire pur. Pour 

ce dernier, 10 ml de milieu (MRS-BCP-EV) est additionné pour former la solution cellulaire 

servant à ensemencer les puits contenant les sucres ; 20 μl de cette solution bactérienne est 

déposée dans chaque puits. Des puits témoins ont été utilisés pour le sucre et aussi pour le 

(MRS-BCP-EV) La lecture des résultats se fait après 48 heures d’incubation. 

 

Figure 18. Schéma représentant la mini-préparation pour le test de la fermentation des sucres 

(Guessas, 2006). 

g) Identification des isolats par galerie API 50 CHL 

Les kits de test des carbohydrates API 50 CH (bioMérieux, France) ont été utilisés pour tester 

la capacité des isolats à fermenter 49 glucides. Des cultures jeunes (18-24 h) dans du bouillon 

MRS ont été centrifugées et lavées avec de l'eau physiologique. Les cellules sont introduites 

dans le milieu API 50 CHL. Les cupules ont été recouvertes d'huile de paraffine stérile et les 

résultats ont été lus après 24 h et 48 h d'incubation à 30 °C. Ces échantillons ont été traités selon 
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les instructions du fabricant, L’identifications des espèces obtenues a été établie et comparée 

avec Apiweb ™ V5.2 (bioMérieux) (Boumehira et al., 2011, Marroki et al., 2011) (Fig. 19). 

 

Figure 19. Schéma représentatif de préparation et lecture des galeries API 50 CHL. 

4.4.4. Caractérisation moléculaire des bactéries 

Afin de confirmer la caractérisation phénotypique des isolats des bactéries lactiques, nous avons 

procédé à une caractérisation moléculaire. Ce type d’identification nécessite une extraction 

d’ADN, suivi d’une amplification d’une région spécifique du génome et d’une analyse des 

séquences par comparaison dans une base de données. 
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a) Extraction de l’ADN 

Dans la littérature plusieurs méthodes d’extraction d’ADN bactérien ont été décrites. 

L’enveloppe cellulaire constituant une barrière doit être rompue. Pour la plupart des protocoles 

la lyse cellulaire de bactéries à Gram positif se fait par des méthodes chimiques. Dans cette 

étude, nous avons adopté une méthode simple. C’est une combinaison de deux méthodes de 

lyse, une lyse thermique et une lyse chimique. Le principe de l’extraction utilisée est basé sur 

la lyse par choc thermique de cellules d’une suspension bactérienne dans un tampon de lyse. 

Les étapes de la méthode ont été reprises telles qu’elles ont été décrites par Reischl et al. (1994). 

Deux colonies ont été prélevées à partir de culture des isolats sur milieu gélose. Elles ont été 

homogénéisées dans 1 ml d’eau pure. Cette suspension bactérienne a été centrifugée à 12000 

tr/min pendant 10 minutes. Le culot bactérien a été suspendu dans 200μl de tampon de lyse (1% 

Triton X 100, 0, 5% Tween 20, 10 mM Tris-HCl pH8, 1 mM EDTA) (Reischl et al., 1994). La 

suspension bactérienne est mise dans un bain-marie à 100°C pendant 10 min. Les débris 

cellulaires sont éliminés par centrifugation (12 000 trs/min pendant 3 minutes). Le surnageant 

contenant de l’ADN a été directement utilisé pour les réactions de PCR. 

b) Amplification de l’ADN par PCR 

Le choix d’amorces spécifiques s’est fait sur la base des résultats de l’identification 

phénotypique. Une séquence du gène ARNr 16S a fait l’objet d’une amplification par l’amorce 

universelle 27F/1432R. L’amplification de cette région et son séquençage permettent 

l’identification des isolats. 

L’amplification de l’ADN se fait par PCR (Polymerase Chain Reaction), cette 

technique se résume en la répétition n fois d’un cycle qui se compose de 3 étapes : 

dénaturation par la température permettant la séparation des deux brins, hybridation 

des amorces et élongation. Une paire d’amorces 27F (5’TCAACCGGGGAGGGT3’) 

et 1432R (5’ATTACTAGCGATTCCGG3’) conçues par Deasy et al. (2000) a été 

utilisée pour amplifier l’ADN des isolats.  

La réaction de PCR a été réalisée en utilisant un thermocycleur (Thermal Cycler; Bio-Rad / 

applied biosystème TC-412). Nous avons utilisé le programme d’amplification décrit par  

Fhoula et al. (2013). Ce programme consiste en une étape de dénaturation à 94°C pendant 45 

secondes, une étape d’hybridation à 55°C pendant 1 min et une étape de polymérisation à 72°C 

pendant 2 min. Nous avons réalisé une amplification de 35 cycles. Ces cycles ont été précédés 

par une étape de dénaturation initiale à 94°C pendant 4 min. L’amplification est achevée par 

l’étape d’élongation finale à 72°C pendant 7 min. 
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c) Electrophorèse sur gel d’agarose des produits de la PCR 

Afin de déterminer et de vérifier la taille des produits de PCR, une électrophorèse sur gel 

d’agarose a été réalisée. L’électrophorèse horizontale sur gel d’agarose est une technique 

permettant de séparer les fragments d’ADN en fonction de leur taille et de les visualiser sous 

formes de bandes. 

Le gel d’agarose utilisé pour analyser les produits de réactions de PCR a été préparé à une 

concentration de 1,5% dans du Tris Borate EDTA (TBE). 

 A partir de chaque produit de PCR, un volume de 5 μl est mélangé à 2 μl de tampon de charge 

dont la composition est la suivante : 

• Saccharose 1,5 M 

• Tris HCl 10 Mm 

Les échantillons ainsi que le marqueur de taille moléculaire 1000 pb sont déposés au niveau des 

puits du gel d’agarose. La migration est effectuée à 99 Volts pendant 20 min en utilisant le 

tampon TBE (x1). Le gel a été photographié sur une table UV. 

d) Analyse phylogénétique des bactéries. 

Le génome bactérien comprend une séquence d’ADN codant pour l’ARNr 16S. L’analyse de 

cette séquence chez différentes espèces permet d’évaluer leur parenté évolutive. 

Ainsi les produits de PCR ont fait l’objet d’un séquençage suivi d’une analyse par comparaison 

des séquences dans une base de données et une construction d’arbre phylogénétique. 

e) Séquençage. 

Les produits de PCR visualisés sur gel d’agarose ont fait l’objet d’un séquençage par la méthode 

de Sanger par un séquenceur automatique (BigDye Terminator cycle sequencing kit V3.1 

(Applied Biosystems)). Le principe de cette méthode est basé sur l’interruption aléatoire de 

l’élongation de l’ADN par des didésoxynucléotides (ddNTP) marqués par un fluorochrome. 

Ces derniers, excités par un faisceau de laser, produiront des signaux fluorescents dont la 

collecte au niveau des capillaires permettra de déterminer la séquence en nucléotides (Lassiter, 

2001).  

Les produits de PCR ont été purifiés selon les instructions du manufacturier. Les produits PCR 

purifiés sont introduits à une extrémité des capillaires par électro-injection. Les fragments sont 

séparés en fonction de leur taille. Les résultats se présentent sous forme d’un affichage de 

couleur en corbe qui est traduit par un logiciel d’analyse de séquences. 
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4.5. Pouvoir fermentaire des isolats. 

L’acidification du lait par les bactéries lactiques est essentiellement due à la production d’acide 

lactique qui est plus ou moins importante selon la souche lactique. Ce caractère est très 

recherché en industrie laitière, il dépend de l’aptitude de la souche à dégrader le glucide et à 

résister à l’acidité de milieu. La mesure de l‘activité acidifiante consiste à suivre d‘une part 

l‘évolution du pH des différentes cultures en fonction du temps et d‘autre part à doser 

simultanément l‘acidité Dornic totale (Hadef, 2012). 

4.5.1. La cinétique d’acidification 

Les pré-cultures des isolats retenus ont été inoculées dans tubes à 10 ml de lait écrémé stérile. 

Le lait écrémé est stérilisé à 110 0C pendant 10 min. Dès que le lait est coagulé, on transfère 

2,5 ml de la culture dans un flacon contenant 250 ml de lait écrémé stérile, puis on homogénéise. 

Le contenu du flacon est reparti dans des tubes stériles a raison de 10 ml par tube, puis les tubes 

sont incubés à 30°C dans un bain marie. La quantité d’acide lactique et le pH est calculé tous 

les 2h (0h, 2h, 4h, 6h, 8h, 10h, 12h, 14h, 16h, 24h, 48h). La mesure du pH a été réalisée par un 

pH-mètre (Fig. 20). 

L’acidité totale a été déterminée en titrant 10 ml de la culture avec la solution basique NaOH 

N/9 en utilisant l’indicateur de pH la phénolphtaléine (Zarour et al., 2012). Pour mesure en °D, 

il suffit de disperser 5 gouttes de phénolphtaléine dans le mélange et de titrer du NaOH 1/9 à 

l’aide d’une burette sachant que 1OD=VNaOH×10 (Mami, 2007) 

V NaOH: Volume de NaOH utilisé pour titrer l‘acide lactique contenu dans les 10 ml de lait. 

Un degré dornic correspond à l’acidité apportée par 0,1g d’acide lactique dans un litre de lait. 

  



Matériel et méthodes 

74 

 

 

 

  

  

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 

 

 

Pour chaque point 

 

 

Figure 20. Les étapes de l’étude de la cinétique d’acidification 

 

Culture jeune de 18h  

0,1 ml  
10 ml de lait écrème 

incube à 30C° jusqu’à 

la coagulation 

2,5 ml  

250 ml lait écrémé stérile  

Mesure de l’acidité Dornic Mesure de pH 

1 ml 
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4.5.2. La cinétique de croissance 

Les prélèvements ont été effectués à 0 h, 2 h, 6 h, 12 h, 24 h et 48 h dont 1 ml de chaque tube a 

été dilué dans 9 ml d’eau physiologique stérile. Les dilutions décimales successives appropriées 

ont été ensemencées en profondeur en utilisant le milieu MRS gélosé (Zarour et al., 2012). On 

ensemence deux boites par dilution pour être conforme à la méthode de démembrement en 

milieu solide (Kihal, 1996) . Les boites ont été incubées à 30°C pendant 48h (Fig. 21)  

On calcule d’après la phase exponentielle de la courbe de croissance les paramètres 

d’évaluation du développement cellulaire : 

µ : le taux de croissance spécifique (en heure-1 (h-1)) 

G : le temps de génération (temps nécessaire au dédoublement cellulaire, en minutes min) 

 

U=n/t=log Nt-logN0/0,301×t 

n=logNt-logN0/0,301 

µ=logNt-logN0/0,301×t 

 

Tandis que pour le temps de génération ou le temps que met une cellule à se diviser ce calcule 

comme suit :  

G=60min/µ. 
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Figure 21. Schéma résumant la méthodologie utilisée pour l’étude de cinétique de croissance. 

0,1 ml  

Culture jeune de 18h  

10 ml de lait écrème 

incube à 30 C° jusqu’à   

la coagulation. 

2,5 ml  

 
250 ml lait écrémé stérile  

0h 
6h 12h 24h 48h 

10-5 10-6 10-7 10-6 10-7 10-8 
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Ensemencement des 
isolats en spot 

 
Ajout de 10ml milieu MRS  

Culture de 24 h 

Incubation à 37°C 48 h en 

anaérobiose 

Incubation à 30°C 48 h a 

72 h en aérobiose 

Zone 

d’inhibition 

Zone occupée par 

le 2éme isolat 

4.6.Mise en évidence des interactions bactériennes 

La recherche d’éventuelles interactions entre nos isolats par production de substances 

inhibitrices est réalisée selon Fleming et al. (1975) (Fig. 22). La technique consiste à cultiver 

les deux isolats dans le même milieu en double couches. Des isolats sont ensemencés en touches 

sur MRS agar à partir des cultures jeunes et incubé à 30°C pendant 24h. après incubation, en 

verse 10 ml de milieu MRS. Après solidification du milieu, le 2ème isolat est inoculé par 

écouvillonnage les boites de Pétri sont mise à 30°C pendant 48h. 

La lecture des résultats consiste à déterminer la présence d’un halo clair autour des isolats 

ensemencées en touche et de mesurer leurs dimensions. 

 

  

 

    

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

  

Figure 22. La méthode de doubles couches (agar overlay assays) 

Lecture de résultats 

² 

Après refroidissement de la 2éme couche, 

Ensemencement par écouvillonnage de la 

2éme isolat à partir de la solution 

bactérienne (105 ufc /ml) 
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4.7.  La cinétique de croissance en culture mixte en milieu lait. 

Afin d’augmenter l’efficacité de la fermentation, des cultures mixtes sont effectuées pour 

détecter le type d’interaction au cours de leur croissance en milieu lait. Cette technique a été 

utilisée la première fois pour lutter contre les attaques phagiques. Elle permet de fermenter le 

lait et empêcher le développement des germes indésirables. Les pré cultures des souches pures 

sont ensemencés sur lait et incubée pendant 18h à 30°C jusqu’à coagulation. Afin d’étudier la 

cinétique de croissance de nos isolats, les isolats choisis ont été choisies et inoculées dans le 

milieu lait écrémé qui a été préparé à partir de la poudre de lait écrémé et reconstitué à 10%, 

stérilisé à 110°C pendant 10 minutes, refroidi à 20°C. Les cultures sont réparties en tubes et 

incubées à 30°C pendant 24h. Chaque deux heures, les échantillons ont été prélevés de façon 

aseptique pour déterminer le pH, l'acidité Dornic, les taux de croissance (Zarour et al., 2012). 
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Figure 23. Schéma résumant la méthodologie utilisée pour l’étude de Cinétique de croissance en 

culture mixte. 
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Chapitre 3 : Résultats et discussion  

Tous les prélèvements du lait cru de chamelle ont été effectués entre 2014 et 2017 dans les 

régions Sud-Ouest d’Algérie. Suite à une enquête avec les éleveurs de chameau, une chamelle 

peut produire environ 4,5 litres de lait par jour dans les régions du Sahara (El-Abdadla, Béni-

Abbès et Tindouf). Dans les hauts plateaux, ce taux de production journalier est légèrement 

élevé et peut atteindre une quantité moyenne de 7 à 8 litres par jour. La première partie des 

résultats de cette thèse est consacrée à l’étude des caractères physicochimiques du lait de 

chamelle. L’étude microbiologique est traitée dans la deuxième partie des résultats. 

1. Les analyses physico-chimiques 

Les résultats des paramètres physico-chimiques du lait cru de chamelle collectés à travers les 

régions considérées sont présentés dans le Tableau (15). Elles ont été réalisées seulement sur 

deux échantillons pour donner un aperçu sur la qualité physicochimique. Nous avons comparé 

la composition chimique du lait cru et du lait pasteurisé commercialisé à Oran. Certaines 

analyses ont été effectué au laboratoire privé El-Fath Oran. Ces analyses comprennent les 

paramètres suivants :  

1.1. Le pH   

Les valeurs moyennes de la mesure du pH obtenues montrent que le lait cru de chamelle a un 

pH de 6,56. En revanche le lait de chamelle pasteurisé a un pH légèrement acide et il est de 

5,56. Au Maroc, le lait frais de chamelle a un pH qui varie de 6,31 à 6,64 (Ismaili et al., 2016), 

un pH élevé de 6,7 a été enregistré en Egypte (El-Agamy, 1983). Le pH du lait se situe entre 

6,5 et 6,7 (Shalash, 1979), ceci est similaire au pH du lait cru de dromadaire d’Egypte 

(Elhosseny et al., 2018). Lorsque le lait de chamelle est laissé au repos, l'acidité augmente 

rapidement (Ohri et Joshi, 1961) ce que nous avons remarqué dans le lait de chamelle pasteurisé. 

Ce constat a été rapporté par des auteurs à travers certaines régions du monde, en Algérie 

(pH=6.31±0,15) (Siboukeur, 2007), et en Tunisie (pH = 6,53) (Boudjenah-Haroun et al., 2011). 

La teneur en acide lactique augmente de 0,03% après 2 heures de repos à 0,14% après 6 heures. 

1.2. L’acidité dornic 

Les échantillons de lait cru camelin analysés (Tab. 15), présentent une acidité titrable moyenne 

de l'ordre de 15,4°D (1,54 g /l). Cette valeur est égale à celle du lait bovin qui est de l’ordre de 

15°D (Sawaya et al., 1984), se rapproche de celle rapportée par Siboukeur (2007) soit 18,2 °D. 

Toutefois, de nombreux auteurs rapportent des valeurs égales à 15°D, tels que Abu-Lehia 

(1989) en Arabie Saoudite (15°D). Le lait fraîchement trait est légèrement acide. Cette acidité 
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provient essentiellement, des protéines, des phosphates et du CO2 dissous. Il acquiert ensuite 

une acidité, dite acidité développée car elle est provoquée par l’acide lactique et autres acides 

issus de la dégradation des sucres par des micro-organismes (Badaoui, 2000). L’acidité titrable 

du lait dépend du nombre de moles d’acides présents dans ce produit est inversement 

proportionnelle à son pH (Mathieu, 1998). Pour la valeur du lait camelin pasteurisé 

commercialisé de l’ordre de 30,6°D (3,06 g/l) elle est plus élevée que toutes les précédentes 

études comparées. Elhosseny et al. (2018) ont enregistré des valeurs d’acidité Dornic qui 

varient entre 9°D et 30°D dans le lait cru de chamelle de différentes régions d’Egypte. Cette 

valeur d’acidité Dornic coagule le lait bovin. En revanche, le lait camelin reste liquide vu 

l’absence de la caséine Kappa responsable de la coagulation des autres laits. Ismaili et al. (2016) 

ont noté une acidité dornic du lait cru de chamelle au Maroc variant entre 16 et 22°D. 

1.3. La densité  

La valeur moyenne de la densité des échantillons du lait est de 1,032 pour le lait camelin cru et 

pasteurisé, elle se rapproche des valeurs (1,029-1,034) signalées par Iqbal et al. (2001), Hadef 

et al. (2018)). En Algérie des valeurs proches ont été rapportées par Siboukeur (2007) et Hadef 

et al. (2018). En 2016  Ismaili et al. ont trouvé une densité variant entre 1,022 et 1,031 dans le 

lait cru de chamelle du Maroc.  

1.4. Le point d’ébullition. 

Les échantillons de lait camelin cru analysés ont un degré d’ébullition a 68,79°C plus élevé que 

le lait camelin pasteurisé commercialisé qui est de l'ordre de 58,95°C. Le point d'ébullition dans 

le lait est plus élevé que celui de l'eau pure à cause des composants dissous. C'est l’une des 

autres propriétés colligatives. 

1.5. La teneur en eau. 

La teneur totale en eau des échantillons de lait camelin pasteurisé commercialisé analysés est 

égale à 78.058%, celle-ci semble plus faible par rapport à celle du lait camelin cru qui est de 

l’ordre de 82.492% (Tab. 15). Les valeurs moyennes du taux d’eau dans le lait camelin trouvés 

en Egypte par El-Agamy (1983) et Elhosseny et al. (2018) sont élevées et se rapprochent de 

87,84%. La teneur en eau la plus élevée de 90,20% a été enregistrée en Inde par (Konuspayeva 

et al., 2009). En travaillant sur le lait camelin de l’Ethiopie, Kula (2016) a obtenu des valeurs 

d’eau qui varient de 86 à 88%.  

D’une manière générale, l’eau est présente dans le lait en quantité suffisante pour couvrir les 

besoins du chamelon. En cas de restriction des chamelles en eau alimentaire, le lait se traduit 
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par une dilution (86%), dans un régime déficient, elle s’élève à 91%. Il semble que c’est un 

mécanisme d’adaptation au manque d’eau permettant de protéger le chamelon de la soif 

(Siboukeur, 2007). La teneur en humidité (ou en solides totaux) des aliments est importante 

pour les fabricants de produits alimentaires pour diverses raisons. L'humidité est un facteur 

important dans la qualité des aliments, la préservation et la résistance à la détérioration. La 

détermination de la teneur en humidité est également nécessaire pour calculer la teneur en 

d'autres constituants alimentaires sur une base uniforme (c'est-à-dire, en poids sec). La matière 

sèche qui reste après l'analyse de l'humidité est communément appelée solides totaux. 

1.6. La matière sèche 

La teneur en matière sèche totale des échantillons de lait cru analysés est égale à 175,08 g/l 

(Tab. 13). Celle-ci semble plus élevé par rapport à celle du lait bovin (128 g/l) (Alais, 1984). 

Les travaux réalisés sur le lait camelin ont enregistré des valeurs de matière sèche variant entre 

92,5 g/l à 155,8 g/l (Indra et Erdenebaatar, 1998, Abdellah et al., 2015, Hadef et al., 2018). 

Ramet (1994) a indiqué que l’une des principales caractéristiques du lait camelin est en effet, 

sa teneur en matière sèche réduite par rapport à celle des laits d’autres espèces. Cette teneur 

varie également en fonction du stade de lactation (Bengoumi et al., 1994). Concernant, les 

échantillons de lait camelin pasteurisés commercialisés, ils présentent des valeurs inférieures 

par rapport au lait camelin cru. Le fait de la réduction de la charge microbienne par la 

pasteurisation est dû à l’effet du micro-organisme fermentatif. 

1.7. Le dosage des protéines  

1.7.1. Les protéines totales  

Les résultats indiquent une teneur moyenne en protéines totales de lait camelin cru et pasteurisé 

(commercialisé) est égale à 26,55 g/l et 26,22 g/l respectivement. Celle-ci se rapproche de celles 

du lait bovin (32g/l). Le taux que nous avons relevé lors de la présente étude se situe dans la 

fourchette des travaux cités par Mohamed (1989) et (Elhosseny et al., 2018). Il est plus faible 

que celui rapporté par Siboukeur (2007) 35,68 g/l. Il est toutefois comparable à celui rapportés 

par Mehaia et al. (1995) pour les races Majaheem et Hamra (29.1 g/l et 25.2 g/l). 

La teneur protéique, varie en fonction des stades de lactation. Selon Kamoun (1995), les deux 

premiers mois de lactation se caractérisent par une diminution des taux protéiques et butyreux 

du lait camelin. Ces derniers atteignent une valeur minimale coïncidant avec le pic de lactation, 

puis retrouvent, en fin de lactation, un niveau comparable à celui du départ. 

Néanmoins, la teneur en protéines totales dans les échantillons de lait pasteurisé semble 

légèrement inférieure à celle du lait cru. 
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1.7.2. La caséine.  

La teneur moyenne en caséines des échantillons de lait cru analysé est égale à 21,03 g/l, soit 

79,23% des protéines totales.  Cette teneur est située dans la fourchette citée par Kamoun (1995) 

(23 g/l). Les échantillons de lait pasteurisé semblent présenter des teneurs en caséines, 

légèrement inférieures à celle du lait cru (20,77g/l). 

1.8. La teneur en matière grasse 

La teneur moyenne (Tab. 15) en matière grasse du lait cru de dromadaire analysé est égale à 

58,14g/l. et de 38 g/l pour le lait camelin pasteurisé commercialisé. Des valeurs inferieures de 

matières grasses (25 et 37 g/l) ont été enregistrées en Egypte (Elhosseny et al., 2018). Les 

valeurs obtenues dans cette étude sont comparables à celles rapportées par Alloui-Lombarkia 

et al. (2007). 

Il est établi que le type de race, le rang de la traite et l’alimentation influe sur le taux de la 

matière grasse. En effet, la traite du matin donne un lait relativement pauvre en matière grasse 

en comparaison avec celui des autres traites, bien que quantitativement plus importante 

(Kamoun, 1995). 

Les résultats enregistrés ont montré que la teneur en matière grasse, reste globalement 

inconstante. Après la pasteurisation. La matière grasse du lait camelin renferme des acides gras 

essentiels tels que l’acide linoléique contrairement à celle du lait bovin dans laquelle les acides 

gras à courtes chaines non saturée est prédominante (Siboukeur, 2007).  

1.9. La teneur en glucides 

D’après les résultats compilés dans le tableau 15, La teneur moyenne en glucides totaux du lait 

cru analysé est égale à 24.03g/l. et est inférieure à celle du lait camelin pasteurisé commercialisé 

qui est de 48.4g/l. La teneur en lactose du lait camelin cru  est de 16.88g/l comparée à la teneur 

en lactose du lait pasteurisé commercialisé qui est de 48.4g/l. la teneur de lactose du lait 

pasteurisé se situe dans la fourchette citée par Mehaia et al. (1995) Siboukeur (2007) et 

Elhosseny et al. (2018). 

1.10. La vitamine C 

La teneur en vitamine C des échantillons du lait camelin analysé est égale à 68,2 mg/l, elle est 

nettement supérieure à 41,40 mg/l ±8,20 trouvé par Farah et al. (1992) alors que Mehaia et al. 

(1995) font état de proportions nettement plus faibles (24,9 mg/l). 

Malgré cette variabilité, il demeure entendu que la teneur en vitamine C du lait camelin est très 

largement au-delà du seuil relevé dans le lait bovin (qui se situe autour de 20 mg/l). Cette 
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caractéristique recueille davantage l’intérêt nutritionnel du lait de dromadaire pour son apport 

important en cette vitamine C au bénéfice des populations relativement privée d’apports 

importants de fruits et de légumes frais. Cependant, la teneur en vitamine C du lait pasteurisé 

commercialisé qui est de 11,3 mg/l, semble largement inférieure par rapport au lait cru. Renner 

(1989) a signalé que la perte de la vitamine C après pasteurisation est de (10-25%).  

1.11. Les sels minéraux 

Le tableau 15, représente les éléments minéraux des deux échantillons du lait de chamelle. On 

constate que le taux de Calcium dans le lait camelin cru est élevé (1,04 g/l) par rapport au lait 

pasteurisé (0,67 g/l). En revanche, les éléments suivants ; Magnésium, Potassium et Chlorure, 

leur concentration est pratiquement doublée dans le lait camelin pasteurisé : 0,65, 0,35, 0,31 g/l 

respectivement. Les sels minéraux présents dans le lait de chamelle sont aussi diversifiés que 

ceux rencontrés dans le lait de vache. On y dénombre en effet des macros et des oligo-éléments 

qui se trouvent sous forme de sels (phosphates, chlorures et citrates) ou de métaux divers 

(sodium, potassium, magnésium, calcium, fer, cuivre, zinc..etc.). Au niveau quantitatif, si la 

composition en macroéléments (Na, K, Ca, Mg) est relativement similaire à celle du lait bovin, 

le lait camelin se caractérise néanmoins par des taux plus élevés en oligo-éléments (Yagil et 

Etzion, 1980, Sawaya et al., 1984, Elamin et Wilcox, 1992, Bengoumi et al., 1994, Mehaia et 

al., 1995, Gorban et Izzeldin, 1997). Les variabilités observées sont dues à des différences 

possibles dans les méthodes d'élevage, d'alimentation et d’analyse (Al haj et Al Kanhal, 2010). 

Konuspayeva et al. (2010) ont indiqué que la concentration de Fe variait de 1,00 à 2,67 mg/l 

avec une moyenne de 1,73 mg/l. Konuspayeva et  Faye (2011) ont mesuré le Cu, le Zn, le Pb et 

le Cd dans le lait de chamelle cru et fermenté (shubat) provenant de différentes régions à haut 

risque de pollution. Ils ont trouvé que les concentrations de ces métaux lourds étaient en 

moyenne très faibles pour le Cu (<0,5 mg/L), normales pour le Zn (environ 5 mg/L) et le Cd, 

mais légèrement supérieures pour le Pb. 

1.12. L’activité anti-oxydante  

Les résultats des teneurs en composant phénolique sont représentés dans le tableau 15 qui 

montre que le lait camelin cru à une teneur 820 mg EAG/100 g qui est supérieure au lait camelin 

pasteurisé (commercialisé).: 410 mg EAG/100 g Les laits crus pasteurisés et stérilisés semblent 

présenter une capacité antioxydante proche (Zulueta et al., 2009, Habib et al., 2013)} et le 

chauffage du lait à 63°C pendant une heure n’affecte pas la capacité antioxydante (Chen et al., 

2003). Si les traitements thermiques peuvent dénaturer certains antioxydants du lait comme le 

rétinol (l’une des trois formes de la vitamine A), les tocophérols (Fox, 2003), des temps plus 
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longs et/ou des températures plus élevées peuvent générer de nouveaux antioxydants en relation 

avec la réaction de Maillard, comme les mélanoïdines (Calligaris et al., 2004). Par conséquent, 

la combinaison temps-température des traitements thermiques joue un rôle important sur la 

capacité anti-oxydante du lait. Par ailleurs, durant le stockage la capacité anti-oxydante du lait 

tend à diminuer (Cloetens et al., 2013). La capacité anti-oxydante des laits diffère selon 

l’espèce: des valeurs de 1,0, 1,7, 1,7, 2,1 et 2,8 mm TE/ml  ont ainsi été rapportées 

respectivement pour le lait maternel, de vache, de jument, de bufflonne et de chèvre (Oner et 

al., 2011). Ces différences s’expliquent principalement par des compositions différentes des 

laits en composés antioxydants. La capacité anti-oxydante plus élevée du lait de chèvre pourrait 

aussi être attribuée à une possible plus grande accessibilité en cours de digestion, comme 

suggéré chez des rats sevrés où la peroxydation lipidique s’avère plus élevée avec le lait de 

vache qu’avec le lait de chèvre (Khan et al., 2017). 

Cependant, les variations observées dans la composition du lait de chamelle pourraient être 

attribuées à plusieurs facteurs tels que les procédures analytiques de mesure, l'emplacement 

géographique, les conditions d'alimentation et les échantillons étant prélevés à partir de 

différentes races, en sus des  d'autres facteurs, y compris le stade de lactation, et l’âge 

(Khaskheli et al., 2004). L'origine géographique et les variations saisonnières ont été jugées 

également des facteurs les plus efficaces dans la composition du lait de chamelle. Konuspayeva 

(2007) a étudié l'effet de l'origine géographique sur le lait de chamelle et a montré que la 

composition du lait de chamelles qui vivent dans l'Est d’Afrique ont un contenu élevé de 

matières grasses que le lait de chamelle vivant en Afrique et en Asie occidentale. 

La variation de la composition du lait de chamelle a également été observée pour les chameaux 

de la même race (dromadaire), mais domestiqués dans différentes parties du monde (Mehaia et 

al., 1995). Une relation inverse a été constatée entre la matière solide totale dans le lait de 

chamelle et la consommation d'eau par les chameaux. Les données cités par Merzouk et al. 

(2013) indiquent que tous les composants à l'exception du lactose ont atteint leur maximum à 

la mi-hiver et étaient plus faibles dans la saison estivale. Par exemple, le taux de la matière 

sèche est de 13,9% en décembre et janvier, et de 10,2% en août en raison de la disponibilité de 

l'eau potable (Kamal et al., 2007). Dans une autre étude, la teneur en matière grasse du lait de 

chamelle a diminué, passant de 4,3% à 1,1% en raison de l'augmentation de la teneur en eau du 

lait produit par les chameaux assoiffés (Yagil et Etzion, 1980). L'augmentation observée de la 

teneur en eau pourrait être attribuée à la diminution totale de matières sèches produites par les 

chameaux assoiffés. Le lait de chamelle de la région sud-ouest de l’Algérie est de couleur blanc 
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mat, goût légèrement salé et d’un aspect plus visqueux que le lait de vache, qui est de couleur 

jaunâtre. Ces caractéristiques et surtout le goût du lait de chamelle diffèrent selon l’alimentation 

des animaux et la disponibilité en eau (Farah, 1993). L’ingestion de fourrages comme la 

luzerne, donne un goût sucré, certaines plantes halophytes le rendent salé (Farah et Bachmann, 

1987). Le pâturage en milieu riche en plantes halophiles donne un goût salé au lait. 

L’analyse physicochimique de lait du dromadaire de l’Ouest algérien a montré sa richesse en 

matière organique, protéines, glucide et matières grasse. Divers sels minéraux ont été détectés. 

Ce lait est très riche en vitamine C et possède un pouvoir antioxydant important   
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Tableau 15. Représente les résultats récapitulatifs des analyses physico-chimiques et organoleptiques 

Caractéristiques physico-chimiques et organoleptiques 

Echantillons Couleur  Gout  Aspect  pH 
Acidité 

(g/l)  
Densité  

Point d’ébullition 

(°C)  

Activité 

antioxydante 

mg/100ml 

Echantillon I 

(Cru)   

Test 1 
Jaunâtre  

L’égerment 

salé  
Plus visqueux que celui 

du lait de vache  

6,57 1,50  1,032 68,79  815 

Test 2  6,56 1,58  1,032 68,80  825 

Moyenne   6,565 1,54 1,032 68,79 820 

Echantillon 

II 

(Pasteurisé)  

Test 1 
Blanc mat  

L’égerment 

salé  
L’égerment plus épais  

5 ,56 3,06 1,032 57,9 405 

Test 2 5,57 3,06 1,032 60 415 

Moyenne   5,565 3,06 1,032 58,95 410 

Compositions chimiques 

Echantillons 
Teneur en 

eau %  

Matière 

sèche %  

Protéine 

totale (g/l)  

Caséine 

(g/l) 

Matière 

grasse 

(lipide) 

(g/l) 

Glucides 

(d'oxyde 

cuivreux) 

(mg) 

Lactose 

(mg) 

Glucose 

(mg) 

Vitamine 

C) (mg/l) 

Oligoélément 

(minéraux) (mg/l) 

Echantillon I  

(cru)  

Test 1 82,492 17,508 26,550 21,03 58,14 24,03 16,88 11,7 68,30 
Calcium  1040 

Magnésium 340,2 

Test 2 82,492 17,508 26,551 21,03 58,14 24,03 16,88 11,7 68,10 Potassium 1950 

Chlorure 1775 
MOYENNE 82,492 17,508 26,5505 21,03 58,14 24,03 16,88 11,7 68,20 

Echantillon 

II 

(pasteurisé)  

Test  1 78,058 12,942 26,220 20,77 31,007 48,4 34,78 22,2 11,35 Calcium 760 

Test 2 78,058 12,942 26,223 20,77 45 48,4 34,78 22,2 11,25 

Magnésium 656,1 
Potassium 3510 

Chlorure 3195 

MOYENNE  78,058 12,942 26,2215 20,77 38,0035 48,4 37,78 22,2 11,30 
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2. Isolement et identification des bactéries lactiques du lait de chamelle 

L’analyse microbiologique a été effectuée sur 16 échantillons du lait cru de chamelle provenant des 

régions citées précédemment. Chaque échantillon est un mélange de lait de 5 chamelles. A partir des 

milieux MRS et M17-triméthoprime, 30 colonies présentant une morphologie macroscopique proche 

des bactéries lactiques ont été choisies (Fig. 24 et 25). Tous les isolats représentatifs ont subi la 

coloration de Gram et le test de la catalase. Ces deux derniers tests nous ont permis d’écarter tous les 

isolats à Gram négative et catalase positive. 

 

Figure 24. Aspect morphologique de différentes colonies des bactéries lactiques sur milieu MRS 

a : isolement, b : purification. 

 

 

Figure 25. Aspect des cultures des isolats retenus sur milieu MRS liquide, la zone transparente 

supérieure indique le type respiratoire microaérophile 

 

 

 

Zone claire 
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2.1. Sélection des bactéries lactiques  

A partir des boites des dilutions les plus élevées, 460 isolats ont été purifiés et pré-identifiés 

avec l’observation morphologique macroscopique et microscopique. Le type de gram et la 

réaction de la catalase, la mobilité, la non-présence de spores ont permis de retenir que les 246 

souches qui répondent à ces critères. Les isolats qui ont été isolés à partir de différents 

échantillons étudiés sont repartis comme le suivant (Tableau 16) 

Tableau 16. Répartition et nombre d’isolats lactique selon la forme et le point d’échantillonnage.  

Position 

géographique 

Point 

d’échantillonnage  

Nombre des isolats Proportions (%) 

Total  Bacille  Cocci  Cocci Batônnet  

Sud-ouest de l’Algérie El Abdadla 31 15 16 51,61 48,39 
L’ouest de Algérie Oran 26 8 18 69,23  30,77 
Sud-ouest de Algérie Tabelbala 33 11 22 66,67 33,33 
Sud-ouest de Algérie Adrar 34 13 21 61,76 38,24 
Sud-ouest de Algérie Mecheria 32 12 20 62,50 37,50 
Sud-ouest de Algérie Beni-Abbès 30 7 23 76,67 23,33 
Sud-ouest de Algérie Timimoun 32 9 23 71,88 28,13 
Centre de Algérie  Ghardaya 28 5 23 82,14 17,86 

Total  246 80 166 67,48 32,52 

 

Le nombre d’isolats retenu par zone varie de 26 isolats (10%) de la région d’Oran à 34 isolats 

(14%) de la région d’Adrar. En général, nos résultats montrent que les isolats sont repartis selon 

la forme, en cocci et en bâtonnet, qui représente respectivement 67,48% et 32,52 %. La 

proportion en cocci et bâtonnet des échantillons de la région d’El-Abdadla est presque 

équilibrée (51,61 et 48,39 %). Les analyses ont démontré la dominance des formes cocci dans 

tous les échantillons. Les échantillons de Ghardaïa révèlent la dominance la plus importante 

des formes cocci avec une proportion de 82,14 % (Tab.16, Fig.26 et Fig. 27). 

 

Figure 26. Pourcentage des isolats de bactéries lactique selon les régions d’échantillonnage. 
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Figure 27. Distribution des formes cellulaires cocci et bâtonnet en fonction des régions 

d’échantillonnage. 

Les travaux réalisés en Algérie sur le lait de chamelles par Saidi et al. (2005), Drici et al. (2010) 

et Abdellah et al. (2015) ont trouvé des résultats similaires concernant la dominance des cocci 

dans le lait cru de chamelle (plus de 60%). En Tunisie, Fguiri et al. (2015) ont signalé la 

dominance des cocci dans le lait des dromadaires (60 %). Au Maroc, Khedid et al. (2009) et 

Ismaili et al. (2016) ont noté un taux de formes cocci qui dépasse les 60 %. Récemment Fugl 

et al. (2017) ont trouvé un taux de cocci très élevé qui a atteint 90%. Nous pouvons expliquer 

cette augmentation de taux de cocci dans le lait de chamelle par plusieurs facteurs entre autres 

par les conditions physico-chimiques qui favorise le développement et la croissance des cocci 

(composition de milieu de culture, température d’incubation, oxygène… etc.).   
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2.2. Examen morphologique 

Au total 460 bactéries étaient isolées sur milieu MRS (n= 159) , sur milieu MSE (n=58) et sur 

milieu M17 (n=243). Ces isolats ont été purifiés sur milieu MRS par des repiquages successifs. 

L’étude macroscopique des colonies montre différents aspects des colonies. Il est à noter que 

les formes arrondies, bombées, généralement lenticulaires, de couleur blanche, à crème 

translucides sont dominantes. Nous signalons que les cocci donnent de grosses colonies par 

rapport aux bâtonnets qui se développent lentement et produisent de petites colonies.  

En milieu liquide, le développement des cultures par l’apparition de trouble est observé dans la 

partie profonde du tube. La partie supérieure reste transparente ce qui nous oriente vers le type 

respiratoire micro aérophile. Certains isolats ont produit des colonies visqueuses qui indiquent 

la production des exopolysaccharides. 

Sur un total de 460 souches, 246 souches étaient Gram-positives, catalase-négatives et non-

sporulées. Les observations microscopiques ont révélé deux types de formes cellulaires : les 

cocci avec différents modes d’associations (n=166), et les bâtonnets (n=80). 

La forme cellulaire et le mode d’association ont permis de séparer les cocci en plusieurs 

groupes. Le premier groupe possède des petites cellules arrondies et associées en chainettes. Le 

second groupe forme de grosses cocci arrondies isolées, associées en diplocoques , en petites 

chaines et en amas. Le troisième groupe forme des cellules ovoides et associées en diplocoques 

et en chainettes plus au moins longues (n=34) (Tab.17, 18 et 19). 

Le nombre de colonies donnant des formes cellulaires en bâtonnets est de 80. Le mode 

d’organisation et d’association cellulaire varie selon la forme (courte, longue) certaines cellules 

sont isolées. Le mode de regroupement cellulaire est en chainette ou palissade (Tab.17, 18 et 

19). 
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Tableau 17. Aspect macroscopique et microscopique des isolats de forme bâtonnet (barre = 10µ) 

Code isolat Aspect Macroscopique Aspect Microscopique 

ADR9 

  

TMN18 

  

MEC5 

  

ADR15 

  

TAB14 
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(Tableau 17 suite Aspect macroscopique et microscopique des isolats de forme bâtonnet (barre = 10µ)) 

Code isolat Aspect Macroscopique Aspect Microscopique 

ORA13 

  

BAB17 

  

GHD12 

  

ABD18 

  

BAB16 
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Tableau 18. Aspect macroscopique et microscopique des isolats de forme cocci (barre = 10µ) 

Code isolat Aspect Macroscopique Aspect Microscopique 

ABD28 

  

ADR34 

  

ORA 15 

  

BAB10 

  

GHD17 
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(Tableau 18 suite. Aspect macroscopique et microscopique des isolats de forme cocci(barre = 10µ)) 

Code isolat Aspect Macroscopique Aspect Microscopique 

MEC3 

  

ADR21 

  

TAB3 

  

TMN6 

  

GHD22 
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Tableau 19. Description de l’aspect microscopique des isolats retenus. 

Souche Aspect microscopique  Souche Aspect microscopique  Souche Aspect microscopique  

ABD1 Cocci, diplocoques et en chaînette ORA3 Diplocoques en amas  TAB1 Cocci ovoïde en petite chaine 

ABD2 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine ORA4 Cocci en longue chaine TAB2 Isolé, diplocoques et en amas  

ABD3 Diplocoques en amas ORA5 Isolée, en diplocoques TAB3 Diplocoques et en chaînette 

ABD4 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade ORA6 Cocci, diplocoques et en chaînette TAB4 Cocci, diplocoques et en chaînette 

ABD5 Isolée, en diplocoques ORA7 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade  TAB5 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade  

ABD6 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine ORA8 Cocci en longue chaine TAB6 Isolée, en diplocoques 

ABD7 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine ORA9 Isolé, en diplo et en petite chaine  TAB7 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine 

ABD8 Cocci en longue chaine ORA10 Cocci ovoïde en petite chaine TAB8 Isolée, en diplocoques 

ABD9 Diplocoques et en chaînette ORA11 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine TAB9 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine 

ABD10 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade ORA12 Isolé, diplocoques et en amas  TAB10 Isolée, en diplocoques 

ABD11 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine ORA13 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine TAB11 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine 

ABD12 Diplocoques en amas ORA14 Cocci ovoïde en petite chaine TAB12 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine 

ABD13 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine ORA15 Diplocoques et en chaînette TAB13 Isolé, diplocoques et en amas  

ABD14 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine ORA16 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade  TAB14 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade  

ABD15 Isolée, diplocoques ORA17 Isolé, diplocoques et en amas  TAB15 Diplocoques en amas  

ABD16 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade ORA18 Isolée, en diplocoques TAB16 Diplocoques en amas  

ABD17 Diplocoques ORA19 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine TAB17 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine 

ABD18 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine ORA20 Isolé, diplocoques et en amas  TAB18 Cocci ovoïde en petite chaine 

ABD19 Isolé, diplocoques et en amas ORA21 Cocci ovoïde en petite chaine TAB19 Isolé, diplocoques et en amas  

ABD20 Cocci ovoïde en petite chaine ORA22 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine TAB20 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine 

ABD21 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine ORA23 Diplocoques en amas  TAB21 Cocci, diplocoques et en chaînette 

ABD22 Cocci, diplocoques et en chaînette ORA24 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine TAB22 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine 

ABD23 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine ORA25 Diplocoques et en chaînette TAB23 Diplocoques en amas  

ABD24 Diplocoques ORA26 Cocci ovoïde en petite chaine TAB24 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade  

ABD25 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade MEC1 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine TAB25 Isolé, diplocoques et en amas  

ABD26 Diplocoques MEC2 Diplocoques et en chaînette TAB26 Diplocoques et en chaînette 

ABD27 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine MEC3 Isolée, en diplocoques TAB27 Isolé, diplocoques et en amas  

ABD28 Cocci ovoïde en diplocoque MEC4 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade  TAB28 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine 

ABD29 Isolée et en diplocoques MEC5 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine TAB29 Cocci ovoïde en petite chaine 

ABD30 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine MEC6 Cocci, diplocoques et en chaînette TAB30 Diplocoques en amas  

ABD31 Diplocoques MEC7 Cocci ovoïde en petite chaine TAB31 Isolée, en diplocoques 

 
 



Résultats et discussion 
 

97 
 

(Suite Tableau 19. Description de l’aspect microscopique des isolats retenus.) 

Souche Aspect microscopique  Souche Aspect microscopique  Souche Aspect microscopique  

ORA1 Cocci, diplocoques et en chaînette MEC8 Cocci ovoïde en petite chaine TAB32 Diplocoques et en chaînette 

ORA2 Isolé, diplocoques et en amas  MEC9 Cocci en longue chaine TAB33 Isolé, diplocoques et en amas  

ADR1 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine MEC10 Diplocoques et en chaînette TMN12 Diplocoques en amas  

ADR2 Diplocoques et en chaînette MEC11 Cocci ovoïde en petite chaine TMN13 Cocci ovoïde en petite chaine 

ADR3 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade  MEC12 Cocci ovoïde en petite chaine TMN14 Isolé, diplocoques et en amas  

ADR4 Isolé, diplocoques et en amas  MEC13 Isolé, diplocoques et en amas  TMN15 Cocci ovoïde en petite chaine 

ADR5 Isolé, diplocoques et en amas  MEC14 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine TMN16 Isolé, diplocoques et en amas  

ADR6 Cocci ovoïde en petite chaine MEC15 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine TMN17 Diplocoques en amas  

ADR7 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine MEC16 Diplocoques et en chaînette TMN18 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade  

ADR8 Isolé, diplocoques et en amas  MEC17 Diplocoques et en chaînette TMN19 Isolé, diplocoques et en amas  

ADR9 Isolé, en diplo et en petite chaine  MEC18 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade  TMN20 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine 

ADR10 Cocci, diplocoques et en chaînette MEC19 Cocci ovoïde en petite chaine TMN21 Cocci ovoïde en petite chaine 

ADR11 Cocci en longue chaine MEC20 Isolée, en diplocoques TMN22 Isolé, diplocoques et en amas  

ADR12 Isolé, en diplo et en petite chaine  MEC21 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine TMN23 Cocci en longue chaine 

ADR13 Isolé, diplocoques et en amas  MEC22 Cocci ovoïde en petite chaine TMN24 Diplocoques en amas  

ADR14 Diplocoques et en chaînette MEC23 Diplocoques en amas  TMN25 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine 

ADR15 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade  MEC24 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine TMN26 Isolée, en diplocoques 

ADR16 Isolé, diplocoques et en amas  MEC25 Cocci ovoïde en petite chaine TMN27 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine 

ADR17 Cocci ovoïde en petite chaine MEC26 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade  TMN28 Isolée, en diplocoques 

ADR18 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine MEC27 Isolé, diplocoques et en amas  TMN29 Isolé, diplocoques et en amas  

ADR19 Diplocoques et en chaînette MEC28 Cocci en longue chaine TMN30 Isolé, diplocoques et en amas  

ADR20 Cocci ovoïde en petite chaine MEC29 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade  TMN31 Cocci ovoïde en petite chaine 

ADR21 Cocci ovoïde en petite chaine MEC30 Diplocoques en amas  TMN32 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine 

ADR22 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade  MEC31 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine GHD1 Cocci ovoïde en petite chaine 

ADR23 Isolé, diplocoques et en amas  MEC32 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine GHD2 Isolé, diplocoques et en amas  

ADR24 Diplocoques et en chaînette TMN1 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine GHD3 Diplocoques et en chaînette 

ADR25 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine TMN2 Isolée, en diplocoques GHD4 Diplocoques en amas  

ADR26 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine TMN3 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade  GHD5 Diplocoques en amas  

ADR27 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine TMN4 Diplocoques en amas  GHD6 Cocci, diplocoques et en chaînette 

ADR28 Cocci en longue chaine TMN5 Diplocoques et en chaînette GHD7 Diplocoques et en chaînette 

ADR29 Diplocoques en amas  TMN6 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine GHD8 Cocci ovoïde en petite chaine 
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(Suite Tableau 19. Description de l’aspect microscopique des isolats retenus.) 

Souche Aspect microscopique  Souche Aspect microscopique  Souche Aspect microscopique  

ADR30 Diplocoques et en chaînette TMN7 Isolée, en diplocoques GHD9 Cocci ovoïde en petite chaine 

ADR31 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine TMN8 Isolée, en diplocoques GHD10 Diplocoques et en chaînette 

ADR32 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine TMN9 Cocci ovoïde en petite chaine GHD11 Isolé, diplocoques et en amas  

ADR33 Cocci en longue chaine TMN10 Cocci, diplocoques et en chaînette GHD12 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine 

ADR34 Isolée, en diplocoques TMN11 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine GHD13 Diplocoques et en chaînette 

BAB1 Diplocoques et en chaînette BAB18 Diplocoques et en chaînette GHD14 Isolé, diplocoques et en amas  

BAB2 Cocci, diplocoques et en chaînette BAB19 Diplocoques en amas  GHD15 Isolé, diplocoques et en amas  

BAB3 Isolée, en diplocoques BAB20 Cocci ovoïde en petite chaine GHD16 Cocci en longue chaine 

BAB4 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade  BAB21 Cocci, diplocoques et en chaînette GHD17 Cocci ovoïde en petite chaine 

BAB5 Isolée, en diplocoques BAB22 Diplocoques en amas  GHD18 Isolé, diplocoques et en amas  

BAB6 Cocci ovoïde en petite chaine BAB23 Cocci ovoïde en petite chaine GHD19 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine 

BAB7 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine BAB24 Cocci en longue chaine GHD20 Diplocoques et en chaînette 

BAB8 Cocci, diplocoques et en chaînette BAB25 Isolé, diplocoques et en amas  GHD21 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine 

BAB9 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine BAB26 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine GHD22 Diplocoques en amas  

BAB10 Cocci ovoïde en petite chaine BAB27 Diplocoques et en chaînette GHD23 Bâtonnets fins en dipolo et groupées palissade  

BAB11 Diplocoques et en chaînette BAB28 Bâtonnet moyenne isolées et groupées en chaine GHD24 Isolée, en diplocoques 

BAB12 Diplocoques en amas  BAB29 Cocci ovoïde en petite chaine GHD25 Cocci, diplocoques et en chaînette 

BAB13 Diplocoques en amas  BAB30 Isolée, en diplocoques GHD26 Bâtonnet isolé, en diplo et en petite chaine 

BAB14 Diplocoques et en chaînette  GHD27 Diplocoques en amas  

BAB15 Diplocoques en amas  GHD28 Cocci en longue chaine 
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2.3. Etude physiologique des isolats 

Sur un total de 460 souches obtenues à partir de lait cru de chamelle algérien provenant de 

différentes régions de sud-ouest algérien, 246 souches étaient Gram-positives, catalase-

négatives et non-sporulées (Tab. 20). Une culture simultanée dans des conditions de stress salin 

NaCl à 6,5%, alcalin pH 9,6 et thermique de croissance à 45°C et thermorésistance à 65°C 

pendant 30 min ont permis de classer 80 souches comme étant des entérocoques. L'analyse 

physiologique : type fermentaire, température optimale de croissance, de l’arginine, production 

de déxtrane, utilisation du citrate (Fig.28, 29 et 30) et la fermentation de différents types de 

sucres des 166 isolats ont révélé une diversité de bactéries lactiques qui ont été subdivisées en 

plusieurs groupes : 

Le groupe 1 représente 80 isolats qui sont des cocci homofermentaires mésophiles, qui poussent 

à 10 °C et à 45 °C, se développent en présence de 4% NaCl et 6,5% de NaCl et à pH 9,6 ont été 

considérées comme des entérocoques. 

Le groupe 2 rassemble 40 isolats homofermentaires mésophiles qui se développent à 10°C, et 

à 4% NaCl, mais pas à 6,5% et résistent à la trimethoprime et à la rifampicine, ont été pré-

identifiées comme des lactocoques (Carr et al., 2002). 

Le groupe 3 englobe 12 cocci thermophiles et homofermentaires en diplocoque et en chaîne, 

qui ont poussé à 45°C, et ont un profil fermentaire réduit, ont été considérées comme 

Streptococcus thermophilus (Carr et al., 2002). 

Les isolats hétérofermentaires mésophiles (n=34), incapable à hydrolyser l'arginine et résistent 

à la vancomycine, ont été considérés comme des leuconostocs (Garvie et al., 1981, Carr et al., 

2002). 

Les isolats en forme de bâtonnets homofermentaires stricts, Gram positif, catalase négative, qui 

ont poussé à 45 °C mais pas à 15 °C, ne fermentent pas les pentoses et le gluconate, absence de 

production de gaz à partir du glucose, ont été considérés comme des lactobacilles 

homofermentaires (Carr et al., 2002). 

Les isolats en bâtonnets produisant du CO2 à partir de glucose sont des hétérofermentaires 

stricts. En revanche les bâtonnets hétérofermentaires facultatifs, Gram positif, catalase 

négative, qui se sont développés à 15 °C, sans production de gaz à partir de glucose, les pentoses 
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ont été fermentés, sont considérés comme probables lactobacilles hétérofermentaires 

facultatives (Carr et al., 2002).  

 

Figure 28. Réaction des isolats vis-à-vis du Test d’ADH, et la croissance à 6,5% de NaCl 

 

 

Figure 29. Production des exopolysaccharides par l’isolat MEC25 Leuconostoc mesenteroides 

 

Figure 30. Utilisation des citrates par production de pigment bleu pour les isolats lactiques. 

  

CIT(+) CIT(-) 

EPS(+) 
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Les résultats ne peuvent pas donner des informations complètes sur la diversité des bactéries 

lactiques dans le lait cru de chamelle et sur la diversité de la microflore par région. Cependant, 

il donne une idée de la microflore du lait de chamelle d’Algérie sud-ouest, qui n'a pas encore 

été étudiée en profondeur. L'identification a été réalisée sur du lait cru mélangé, provenant d’une 

population hétérogène de chameaux ; il n'était pas possible de présenter les résultats par race et 

de déterminer une différence spécifique potentielle.  

Nos résultats (Tab. 21) montrent que les genres Enterococcus et Lactococcus sont bien présents 

dans le lait cru de chamelle. Des résultats similaires sur les coques lactiques prépondérant le 

lait de chamelle par rapport au lait d'autres espèces ont déjà été rapportés dans la littérature 

(Khedid et al., 2009, Rahman et al., 2009, Akhmetsadykova et al., 2015)}. Ceci est opposé aux 

données du lait de jument et au lait fermenté « koumiss » où les souches de Lactobacillus, 

dominent (Wang et al., 2008, Hao et al., 2010, Bai et Ji, 2017)}. En Ethiopie, dans un lait de 

chamelle fermenté traditionnellement, Seifu et al. (2012), ont trouvé 58% de Lactobacillus, 

25% de Lactococcus et 17% d'Enterococcus, mais l'identification de leurs isolats était basée 

uniquement sur des tests phénotypiques. En Chine, la flore lactique du lait de Bactriane, a été 

examinée en utilisant à la fois les tests biochimiques (API 50 CHL) et les méthodes 

moléculaires (amplification PCR du gène 16S rDNA), 48 isolats de bactéries lactiques où le 

genre Lactobacillus et Enterococcus étaient prédominants (Rahman et al., 2009). Récemment 

au Maroc Ismaili et al. (2016) ont signalé également un taux élève 4,45 107, 4,25 107 et 3,55 

107 ufc/ml pour les leuconostocs, les lactocoques et les lactobacilles respectivement. 
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Tableau 20. Récapitulatif des tests d’identification biochimiques et physiologiques des isolats étudiés. 
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ABD1 + + - + + - - - + - - - - - - 

ABD2 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ABD3 - - + - + + + + - - - + - - - 

ABD4 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ABD5 + + + - + + + + + + - + - + - 

ABD6 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ABD7 + + - ND + + + + ND ND - + + + + 

ABD8 - + + + + + + - - - - - - + - 

ABD9 + + - + + + + - + + - + + + - 

ABD10 + + - ND + + + + ND ND - + + + + 

ABD11 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ABD12 - - + - + + + + - - - + - - - 

ABD13 + + - ND + + + + ND ND - + + + + 

ABD14 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ABD15 - - + - + + + + - - - + - - - 

ABD16 + + - ND + + - - ND ND - - + + - 

ABD17 - - + - + + + + - - - + - - - 

ABD18 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ABD19 + + + - + + + + + + - + - + - 

ABD20 + + + + + ND - - ND ND + - - - + 

ABD21 + + - ND + + + - ND ND - - + - - 

ABD22 + + - - + - - - + - - - - - - 

ABD23 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ABD24 - - + + - + + + + + - + - + - 

ABD25 + + - ND + + + + ND ND - + + + + 

ABD26 - - + - + + + + - - - + - - - 

ABD27 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ABD28 + + - - + ND - - ND ND + - + + + 

ABD29 - - + + + + + + + + - + - + - 

ABD30 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ABD31 - + + + + + + + + + - + + + - 

ORA1 + + - + - - + - + + - + + + - 

ORA2 + + + + + + + + + + - + - + - 

ORA3 + + + - + + + + + + - + + + - 

ORA4 - + + + + + + - - - - - - + - 

ORA5 - - + + + + + + + - - + - + + 

ORA6 + + - + + + - - + - - - - + - 

ORA7 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ORA8 - + + + - - - - - - - - - + - 

ORA9 + + - ND + + + + ND ND - + + + + 

ORA10 + + - - + ND - - ND ND + + - + + 

ORA11 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ORA12 - + + - + + + + + + - + + - - 

ORA13 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ORA14 + + - - + ND - - ND ND + + - + + 

ORA15 + + - - - - + + + - - + + + - 

ORA16 + + - ND + + + + ND ND - - + - - 

ORA17 + + + - + + + + + + - + - - - 
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(SUITE Tableau 20. Récapitulatif des tests d’identification biochimiques et physiologiques des isolats étudiés) 
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ORA18 + + + - + + + + + + - + - + - 

ORA19 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ORA20 - + - + + + + + + + - + - - - 

ORA21 + + + + + ND - - ND ND + - - - + 

ORA22 + + - ND + + + + ND ND - + + + + 

ORA23 - - + + + + + + + - - + + + + 

ORA24 + + - ND + + - - ND ND - - + - - 

ORA25 + + - - - + + - + + - + + + - 

ORA26 + + - - + ND - - ND ND + - + - + 

TAB1 + + - - + ND - - ND ND + + - + + 

TAB2 + + + - + + + + + + - + + + - 

TAB3 + + - - + - - - + - - - + - + 

TAB4 + + - + + - - - + - - - - - - 

TAB5 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

TAB6 + - + + + + + + + + - + - + - 

TAB7 + + - ND + + + + ND ND - - + - + 

TAB8 + + + + + + + + + + - + + - + 

TAB9 + + - ND + + + + ND ND - - + - - 

TAB10 + + + - + + + + + + - + - + - 

TAB11 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

TAB12 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

TAB13 + + - - + + + + - - - + - + - 

TAB14 + + - ND + - + + ND ND - - - - + 

TAB15 - + + + + + + - + + - + - + - 

TAB16 - - + - + + + + - - - + - - - 

TAB17 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

TAB18 - - + + + ND - - ND ND + - + - + 

TAB19 - + - - + + + + + + - + + - - 

TAB20 + + - ND + + - - ND ND - - + - - 

TAB21 + + - + + - - - + - - - - - - 

TAB22 + + - ND + + - - ND ND - - + - - 

TAB23 - - + + + + + - + - - + + - + 

TAB24 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

TAB25 - + + + + + + + + + - + - + - 

TAB26 + + - + + - + + + + - - + - - 

TAB27 + + + - + + + + + + - + - + - 

TAB28 + + - ND + + + + ND ND - - + - - 

TAB29 + + - - + ND + - ND ND + + + - + 

TAB30 - - + + + + + + + + - + - + - 

TAB31 + + + - + + + + + + - + - + - 

TAB32 + + + + + - - - + - - - + - - 

TAB33 - - + + + + + + + + - + - + - 

ADR1 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ADR2 + + - - - - + - + + - + + + - 

ADR3 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ADR4 - - + + + + + + + + - + - + - 

ADR5 - - + + + + + + + + - + - + - 

ADR6 + + - + + ND - - ND ND + - + - + 
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(SUITE Tableau 20. Récapitulatif des tests d’identification biochimiques et physiologiques des isolats étudiées) 
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ADR7 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ADR8 + + + - + + + + + + - + - + - 

ADR9 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ADR10 + + - + - - + - + + - + + + - 

ADR11 - + + + + + - - - - - - - + - 

ADR12 + + - ND + + + + ND ND - - + - - 

ADR13 + + + - + + + + + + - + - + - 

ADR14 + + - - - - + - + - - + + + - 

ADR15 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ADR16 - - + + + + + + + + - + - + - 

ADR17 + + - + + ND - - ND ND + - + - + 

ADR18 + + - ND + + - - ND ND - - + - - 

ADR19 + + - + - - + - + + - + + + - 

ADR20 + + - + + ND - - ND ND + - + - + 

ADR21 + + + + - ND + - ND ND + -  -  

ADR22 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ADR23 + + + - + + + + + + - + - + - 

ADR24 + + - + - - + - + - - + + + - 

ADR25 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ADR26 + + - ND + + + + ND ND - - + - - 

ADR27 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

ADR28 - + + + + + + - - - - - - + - 

ADR29 + + + - + + + + + + - + - + - 

ADR30 + + - + - - + - + + - + + + - 

ADR31 + + - ND + + + + ND ND - - + - - 

ADR32 + + - ND + + + + ND ND - - + - - 

ADR33 - + + + + + - - - - - - - + - 

ADR34 + + + - + + + + + + - + - + - 

MEC1 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

MEC2 + + - + - - + - + + - + + + - 

MEC3 - + + + + + + + + + - + + + - 

MEC4 + + - ND + + + + ND ND - - + - - 

MEC5 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

MEC6 + + - - - - + - + + - + + + - 

MEC7 - + - + + ND - - + - + - + - - 

MEC8 - + + + + ND - - - - + - + - - 

MEC9 - + + + + + + - + + - - - + - 

MEC10 + + - + - - + - + - - + + + - 

MEC11 + + + - + ND - - ND ND + - + - + 

MEC12 + + - - + ND - - ND ND + + - + + 

MEC13 - - + + + + + + + + - + - + - 

MEC14 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

MEC15 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

MEC16 + + - - + - - - - - - - - - + 

MEC17 + + - + - - + - + + - + + + - 

MEC18 + + - ND + + - - ND ND - - + - - 

MEC19 + + - - + ND - - ND ND + + - + + 

MEC20 - - + + + + + + + + - + - + - 



Résultats et discussion 
 

105 
 

(SUITE Tableau 20. Récapitulatif des tests d’identification biochimiques et physiologiques des isolats étudiées) 
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MEC21 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

MEC22 + + + + + ND + + ND ND + + - + + 

MEC23 - - + + + + + + + + - + - + - 

MEC24 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

MEC25 + + - - + ND - - + + + - + - + 

MEC26 + + - ND + + + + ND ND - - + - - 

MEC27 + + + - + + + + ND ND - + - + - 

MEC28 - + + + + + - - - - - - - + - 

MEC29 + + - ND + + - - ND ND - - + - - 

MEC30 - - + + + + + + + + - + - + - 

MEC31 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

MEC32 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

BAB1 + + - + - - + - + + - + + + - 

BAB2 + + - + - - + - + - - + + + - 

BAB3 - + + + + + + + + + - + + + - 

BAB4 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

BAB5 - + + + - - + + + + - + + + - 

BAB6 + + - - + ND - - ND ND + - - - - 

BAB7 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

BAB8 + + - + - - + - + + - + + + - 

BAB9 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

BAB10 - - - - + ND - - - - + - - - - 

BAB11 + + - + - - + - + + - + + + - 

BAB12 - + + + + + + - + + - + - + - 

BAB13 - - + - + + + + + + - + - - - 

BAB14 + + - + - + + - + - - + + + - 

BAB15 + + + - + + + + + + - + - + - 

BAB16 + + - - + + - - ND ND - - + - - 

BAB17 + + - - + + + + ND ND - - - - + 

BAB18 + + - + - + + - + - - + + + - 

BAB19 + + + - + + + + + + - + - + - 

BAB20 - - + - - + ND - ND ND + + - + - 

BAB21 + + - + - + + - + - - + + + - 

BAB22 - + + + - - + + + + - + + + - 

BAB23 + + - + + + ND - ND ND + - + - + 

BAB24 - + + + + + + - - - - - - + - 

BAB25 - + + + + + + + + + - + + + - 

BAB26 + + - - + + - - ND ND - - + - - 

BAB27 + + - + - + + - + - - + + + - 

BAB28 + + - - + + + + ND ND - - - - + 

BAB29 + + + + + - ND - ND ND + - + + + 

BAB30 + + + - + + + + + + - + - + - 

TMN1 + + - ND + + - - ND ND - - + - - 

TMN2 + + + - + + + + + + - + - + - 

TMN3 + + - ND + + + + ND ND - - + - - 

TMN4 - + + + - - + + + + - + + + - 

TMN5 + + - + + - - - + - - - - - - 

TMN6 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 
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(SUITE Tableau 20. Récapitulatif des tests d’identification biochimiques et physiologiques des isolats étudiées) 
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TMN7 - + + + + + + + + + - + - + - 

TMN8 - - + + + + + + + + - + - + - 

TMN9 -  - - + - ND - ND ND + - + - - 

TMN10 + + - + - + + - + + - + + + - 

TMN11 + + - ND + + - - ND ND - - + - - 

TMN12 - - + + + + + + + + - + - + - 

TMN13 + + - - + - ND - ND ND + - - - - 

TMN14 - + + + + + + - + + - + - + - 

TMN15 + + + - + + ND - ND ND + - - - + 

TMN16 - - + + + + + + + + - + - + - 

TMN17 + + + - + + + + + + - + - + - 

TMN18 + + - ND + + - - ND ND - - + - - 

TMN19 - + + + + + + + + + - + + + - 

TMN20 + + - ND + + - - ND ND - - + - - 

TMN21 + + - - + - ND - ND ND + - + - - 

TMN22 - + + + + + + + + + - + + + - 

TMN23 - + + + + + - - - - - - - + - 

TMN24 - + + + + + + + + + - + + + - 

TMN25 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

TMN26 - - + + + + + - + + - + - + - 

TMN27 + + - ND + + - - ND ND - - + - - 

TMN28 - + + + + + + + + + - + + + - 

TMN29 + + + - + + + + + + - + - + - 

TMN30 - - + + + + + - + + - + - + - 

TMN31 + + + + + + ND - ND ND + + + - + 

TMN32 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

GHD1 - + + + + + ND - ND ND + +  + + 

GHD2 - + + + + + + + + + - + + + - 

GHD3 + + - + - + + - + + - + + + - 

GHD4 - + + + + + + + + + - + + + - 

GHD5 - - + + + + + - + + - + - + - 

GHD6 + + - - + - - - - - - - - - - 

GHD7 + + - + - + + - + + - + + + - 

GHD8 + + + + + + ND + ND ND + + + + + 

GHD9 + + + - + - ND + ND ND + + + - + 

GHD10 + + - - - + + - + - - + + + - 

GHD11 - + + + + + + + + + - + + + - 

GHD12 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

GHD13 + + - + - + + - + - - + + + - 

GHD14 - + + + + + + + + + - + + + - 

GHD15 - + + - + + + + + + - + - + - 

GHD16 + + + + + + + - - - - - - + - 

GHD17 + + - - + - ND - ND ND + - + - + 
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(SUITE Tableau 20. Récapitulatif des tests d’identification biochimiques et physiologiques des isolats étudiés)  
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GHD18 - + + + + + + + + + - + + + - 

GHD19 + + - ND + + - - ND ND - - + - - 

GHD20 + + - + - + + - + + - + + + - 

GHD21 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

GHD22 + + + - + + + + + + - + - + - 

GHD23 + + - ND + + + + ND ND - - - - + 

GHD24 - + + + + + + + + + - + + + - 

GHD25 + + - - - - + - + - - + + + - 

GHD26 + + - ND + + - - ND ND - - + - - 

GHD27 - + + + + + + + + + - + + + - 

GHD28 - + + + + - + - - - - - - + - 

 

L’identification du genre des 460 isolats a montré la présence de cinq genres LAB dans le lait 

de chamelle à savoir Lactobacillus (32,5%) Lactococcus (16,3%) Enterococcus (32,5%) 

Leuconostoc (13,8%) Streptococcus (4,9%).  

Tableau 21. Répartition des isolats selon la région d’échantillonnage. 

Zone 

d’échantillonnage 

Genre possible des isolats 

El Abadela Lactobacillus (15) Lactococcus (03) Enterococcus (10) Leuconostoc (02) Streptococcus (01) 

Oran Lactobacillus (08) Lactococcus (04) Enterococcus (08) Leuconostoc (04) Streptococcus (02) 

Tabelbala Lactobacillus (11) Lactococcus (05) Enterococcus (14) Leuconostoc (03) 

Adrar Lactobacillus (13) Lactococcus (06) Enterococcus (08) Leuconostoc (04) Streptococcus (3) 

Mecheria Lactobacillus (12) Lactococcus (05) Enterococcus (06) Leuconostoc (07) Streptococcus (2) 

Béni-Abbès Lactobacillus (07) Lactococcus (08) Enterococcus (09) Leuconostoc (05) Streptococcus (1) 

Timimoun Lactobacillus (09) Lactococcus (02) Enterococcus (15) Leuconostoc (05) Streptococcus (1) 

Ghardaya Lactobacillus (05) Lactococcus (07) Enterococcus (10) Leuconostoc (04) Streptococcus (02) 

Total Lactobacillus (80) Lactococcus (40) Enterococcus (80) Leuconostoc (34) Streptococcus (12) 

Pourcentage (%) Lactobacillus (32,5%) Lactococcus (16,3%) Enterococcus (32,5%) Leuconostoc (13,8%) Streptococcus (4,9 %) 

Dans notre travail, les souches LAB ont été isolées en utilisant trois milieux de culture 

différents. Les espèces de Leuconostoc (13,8%) ont été principalement isolées de MRS-agar à 

la vancomycine. Les souches de Lactobacillus ont été isolées de MRS. Les souches de 

Lactococcus et de Streptococcus ont été isolées sur milieu M17. Dans notre travail, la plupart 

des souches de LAB ont été isolées à partir de MRS-agar, parmi lesquelles les formes cocci 

dominaient la microflore. Une proportion de 32,5% des souches isolées sur milieu MRS-agar 

étaient des bâtonnets appartenant au genre Lactobacillus. Ainsi, le milieu MRS-agar a montré 

un faible degré de sélectivité pour le genre Lactobacillus, bien que ce milieu soit décrit comme 

un milieu d'isolement et de culture des lactobacilles. Le milieu M17-agar, a permis l’isolement 
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de la plupart des entérocoques Enterococcus (32,5%), Lactococcus (16,3%) et Streptococcus 

(4,9 %). Le milieu M17 n’a pas montré une sélectivité élevée pour le genre Lactococcus, bien 

que des Streptococcus et les Enterococcus aient été isolés sur ce milieu. Nos résultats sont 

également en accord avec les résultats d'autres études, dans lesquelles le manque de sélectivité 

des milieux de culture dans l'étude de la biodiversité dans différents produits laitiers a été 

démontré (Devriese et al., 2006, Holzapfel et Wood, 2012, Ruggirello et al., 2014). Les résultats 

obtenus sont indiqués dans le tableau 21. 

Nos résultats sur la distribution des genres lactiques par région ont révélé un taux réduit du 

genre Streptococcus (moyenne de 4,9%). Ce genre est absent dans le lait camelin de la région 

de Tabelbala. Dans la région d’Adrar, 3 isolats de Streptococcus ont été révélés. Une moyenne 

de 13,8% des isolats appartiennent au genre Leuconostoc. Le nombre des isolats de Leuconostoc 

varie entre 2 et 7 dans les régions Abadela et Mecheria respectivement. Les résultats de 

l’analyse montrent que le nombre de Lactococcus varie de 2 à 8 isolats, avec une moyenne 

globale de 16,3 % (Tab. 21). Cette analyse a permis de noter un taux similaire de 32,5% pour 

les genres Enterococcus et Lactobacillus. Leur nombre varie selon la région de 5 à 15 isolats 

(Tab.21).  

Le résultat de la caractérisation morphologique et physiologique obtenu pour les isolats 

lactiques retenus montre que tous les isolats appartiennent aux cinq genres de bactéries 

lactiques, Enterococcus (80), Lactobacillus (80), Lactococcus (40), Leuconostoc (34) et 

Streptococcus (12). Le tableau 22 illustre la distribution de l’ensemble des isolats avec leur 

code suivant les caractères spécifiques au genre. 

Tableau 22. Code des différents isolats identifiés selon leurs genres. 

Genre  Code d’isolats 

Lactococcus (40) 

ABD1, ABD9, ABD22, ORA1, ORA6, ORA15, ORA25, TAB3, TAB4, TAB21, TAB26, TAB32, ADR2, 

ADR10, ADR14, ADR19, ADR24, ADR30, MEC2, MEC6, MEC10, MEC16, MEC17, BAB1, BAB2, 

BAB8, BAB11, BAB14, BAB18, BAB21, BAB27, TMN5, TMN10, GHD3, GHD6, GHD7, GHD10, 

GHD13, GHD20, GHD25. 

Enterococcus (80) 

ABD3, ABD5, ABD12, ABD15, ABD17, ABD19, ABD24, ABD26, ABD29, ABD31, ORA2, ORA3, 

ORA5, ORA12, ORA17, ORA18, ORA20, ORA23, TAB2, TAB6, TAB8, TAB10, TAB13, TAB15, 
TAB16, TAB19, TAB23, TAB25, TAB27, TAB30, TAB31, TAB33, ADR4, ADR5, ADR8, ADR13, 

ADR16, ADR23, ADR29, ADR34, MEC3, MEC13, MEC20, MEC23, MEC27, MEC30, BAB3, BAB5, 

BAB12, BAB13, BAB15, BAB19, BAB22, BAB25, BAB30, TMN2, TMN4, TMN7, TMN8, TMN12, 
TMN14, TMN16, TMN17, TMN19, TMN22, TMN24, TMN26, TMN28, TMN29, TMN30 , GHD2, 

GHD4, GHD5, GHD11, GHD14, GHD15, GHD18, GHD22, GHD24, GHD27. 

Streptococcus (12) ABD8, ORA4, ORA8, ADR11, ADR28, ADR33, MEC9, MEC28, BAB24, TMN23, GHD16, GHD28. 

Leuconostoc (34) 

ABD20, ABD28, ORA10, ORA14, ORA21, ORA26, TAB1, TAB18, TAB29, ADR6, ADR17, ADR20, 
ADR21, MEC7, MEC8, MEC11, MEC12, MEC19, MEC22, MEC25, BAB6, BAB10, BAB20, BAB23, 

BAB29, TMN9, TMN13, TMN15, TMN21, TMN31, GHD1, GHD8, GHD9, GHD17. 

Lactobacillus (80) 

ABD2, ABD4, ABD6, ABD7, ABD10, ABD11, ABD13, ABD14, ABD16, ABD18, ABD21, ABD23, 

ABD25, ABD27, ABD30, ORA7, ORA9, ORA11, ORA13, ORA16, ORA19, ORA22, ORA24, TAB5, 
TAB7, TAB9, TAB11, TAB12, TAB14, TAB17, TAB20, TAB22, TAB24, TAB28, ADR1, ADR3, 

ADR7, ADR9, ADR12, ADR15, ADR18, ADR22, ADR25, ADR26, ADR27, ADR31, ADR32, MEC1, 

MEC4, MEC5, MEC14, MEC15, MEC18, MEC21 , MEC24, MEC26, MEC29, MEC31, MEC32, BAB4, 
BAB7, BAB9, BAB16, BAB17, BAB26, BAB28, TMN1, TMN3, TMN6, TMN11, TMN18, TMN20, 

TMN25, TMN27, TMN32, GHD12, GHD19, GHD21, GHD23, GHD26. 
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2.4. Identification au niveau de l’espèce 

L’identification des isolats jusqu’au niveau des espèces a nécessité des tests complémentaires 

tel que l’utilisation des différant sucres permettant la discrimination. Le test des sucres a été 

effectué sur des plaques Elisa en testant la capacité des isolats à fermenter les 18 sucres (Tab. 

23). 

En premier lieu l’approche adoptée pour l’identification des isolats au niveau d’espèces durant 

notre étude est basée essentiellement sur la caractérisation phénotypique. Les isolats ont été 

maintenus sur du milieu adéquat et repiqués au besoin. Après avoir confirmé la pureté des 

isolats, ils ont été soumis à des analyses macroscopiques, microscopiques et biochimiques. 

Cette caractérisation est déterminée selon les critères morphologiques, physiologiques et 

biochimiques, et ce selon les clefs d’identifications proposées (Sharpe et al., 1979, Kandler et 

Weiss, 1986, Dellaglio et al., 1994, Stiles et Holzapfel, 1997, Carr et al., 2002, Axelsson et 

al., 2004)}. Cette détermination des souches est complétée par l’étude du profil fermentaire 

des isolats retenus, et ce, par l’étude de la fermentation des sucres suivants (amidon, arabinose, 

esculine fructose, galactose, glucose, lactose, maltose, mannitol, mannose, mélibiose, 

raffinose, rhamnose, ribose, saccharose, sorbitol, tréhalose, xylose) et également par 

l’utilisation de la galerie biochimique (API 50 CHL).  

En se référant aux critères taxonomique et clefs d’identifications proposées par les différents 

auteurs cités ci-dessus, et selon les résultats obtenus pour les tests de production du CO2  à partir 

du glucose, de NH4 à partir de l’arginine, de l’utilisation du citrate et le profil fermentaire des 

sucres on peut subdiviser les isolats du genre Lactococcus étudiés en une espèce avec deux 

sous-espèces qui différent par l’utilisation de citrate, production de diacétyle et par l’absence 

de l’ADH. La première sous espèce est capable d’utiliser le citrate, elle est ADH+ . Elle produit 

de l’acetoine et est identifiée comme Lactococcus lactis Subsp. lactis biovar. diacetylactis. 

Cette dernière représente 29 isolats. La sous-espèce Lactococcus lactis Subsp. cremoris qui est 

ADH (-), incapable d’utiliser le citrate et acetoine (-). Elle a un profil reduit de fermentation de 

sucre (ABD1, ABD22, ORA6, TAB3, TAB4, TAB21 TAB26, Tab32, MEC16, TMN5, et 

GHD6). Drici et al. (2010) ont isolé une espèce de Lactococcus lactis Subsp. lactis biovar. 

diacetylactis du lait cru de chamelle d’Algérie. Cette souche est capable à la fois de croitre sur 

milieu lait à une température élevée (50°C) et possède des protéases capables d’hydrolyser les 

caséines du lait et de métaboliser l’acide citrique pour produire les composés aromatiques. Une 

autre étude sur la microflore lactique du lait cru de chamelle réalisée au Maroc par Ismaili et 

al. (2016) indique que les lactocoques représentent 24% de la microflore totale du lait cru. La 
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fréquence des sous espèces de Lactococcus lactis Subsp. lactis est de 17,50% (Khedid et al., 

2009). 

Les isolats appartenant au genre Streptococcus sont caractérisés par leur incapacité à croitre a 

une température de 10°C et à une concentration de NaCl 6,5%. Tous les isolats sont 

homofermentaires, ADH et acétoïne négative. Ils se développent à 45 °C. Ils ne croissent pas à 

4% de NaCl et tous les isolats fermentent glucose, saccharose, lactose et galactose. L’absence 

de l’hémolysé et le profil fermentaire réduit ont conduit à l’identification de 12 isolats 

appartenant à l’espèce de Streptococcus thermophilus (ABD8, ORA4, ORA8, ADR11, ADR28, 

ADR33, MEC9, MEC28, BAB24, TMN23, GHD16 et GHD28). Une proportion de 83% des 

Streptococcus thermophilus sont isolés des régions sud d’Algérie, Adrar (03), Ghardaia (02), 

Mécheria (02), Abadela (01), Béni-Abbès (01) et Timimoun (01). Khedid et al., (2009) ont 

trouvé des résultats similaires du taux de Streptococcus thermophilus dans le lait cru de 

chamelle au Maroc. Au Kenya, Jans et al. (2012) ont isolé et identifié Streptococcus 

thermophilus dans le lait cru de dromadaire. En revanche, Akhmetsadykova et al. (2015) n’ont 

pas signalé la présence de Streptococcus thermophilus dans le lait cru de Camelus bacterianus 

à Kazakhstan. Nous pouvons considérer que l’environnement aride et chaud favorise le 

développement des espèces de Streptococcus thermophilus dans le lait de dromadaire. 

Les isolats en diplocoques ovales et en chaines, Les mésophiles hétérofermentaires, à gram 

positif, catalase négative, incapables de d’hydrolyser l’arginine, résistent à la vancomycine sont 

considérés comme des leuconostocs (Garvie et al., 1981). Un nombre de 34 isolats répartit dans 

les différentes régions de prélèvement, répondent à ces critères. La région de Mecheria possède 

le nombre le plus élevé 07 isolats et le nombre le plus réduit (02 isolats) est détecté dans la 

région d’Abadela. L’identification au niveau de l’espèce est réalisée par la comparaison des 

profils fermentaires des sucres avec les différentes sources bibliographiques spécialisés (Sharpe 

et al., 1979, Garvie et al., 1981, Stiles et Holzapfel, 1997, Carr et al., 2002, Axelsson et al., 

2004). Dans notre laboratoire (LMA, Université d’Oran 1), les chercheurs ont déjà isolé des 

souches qui résistent à des températures atypiques, comme c’est le cas de Drici et al. (2010), 

qui ont réussi à isoler des souches de Lactococcus lactis Subsp. lactis biovar. diacetylactis à 

partir du lait cru de chamelle, qui sont thermotolérantes jusqu’à 50°C, et dont l’identification a 

été vérifiée par les méthodes moléculaires. 

L’isolation de souches appartenant à l’espèce Lactobacillus plantarum à partir du lait cru 

Algérien de chèvre et de chamelle a été déjà décrite dans plusieurs études (Guessas et Kihal, 

2004, Badis et al., 2004, Badis et al., 2005, Sellami et al., 2007, Mami, 2007, Boumehira et al., 

2011).  
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Tableau 23. Résultats du profil fermentaire des isolats étudiés 
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ABD1 - - - + + + + + - + - - - - + - - - 

ABD2 - + + + + + + + + + + + - + + - + - 

ABD3 - + + + + + + + + + - - - + + - - - 

ABD4 - + + + + + + + + + + + - + + - + + 

ABD5 - - + + + + + + + + - - + + + - - - 

ABD6 - + + + + + + + + + + + - + + - + + 

ABD7 - + + + - + + + + + - - - + + - + + 

ABD8 - + - + - + + - - -  - - + + -  - 

ABD9 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

ABD10 - + + + - + + + + + - - - + + - + - 

ABD11 - + + + + + + + + + + + - + + + + - 

ABD12 + + + + + + + + + + - - - + + - - - 

ABD13 - + + + - + + + + + - - - + + - + - 

ABD14 - + + + + + + + + + - + - + + - + + 

ABD15 - + + + + + + + + + - - - + + - - - 

ABD16 - + + + + + + + + + - - - + + - + - 

ABD17 + + + + + + + + + + - - - + + - - - 

ABD18 - + + + + + + + + + + + + + + + + + 

ABD19 - - + + + + + + - + - - - + - - - - 

ABD20 - + + + + + + + + - + + - + + - + + 

ABD21 - - + + + + + + + + - - - + + + + - 

ABD22 - - + + + + + / - / - - - + + - + / 

ABD23 - - - + + + + + + + - - + + + - + - 

ABD24 - - + + + + + + + +  - - - + -  - 

ABD25 - + + + - + + + + + - - - + + - + + 

ABD26 + + + + + + + + + + - - - + + - - - 

ABD27 - + + + + + + + + + - + - + + - + + 

ABD28 - - + + + + + + - + - - - - + - + + 

ABD29 - + + + - + + + + + - - - + + - - + 

ABD30 - + + + + + + + + + + + - + + + + + 

ABD31 + + + + + + + + + +  - - + - -  - 

ORA1 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

ORA2 + + + + + + + + + + - - - + + - - - 

ORA3 - + + + + + + + + + - - - + + - - - 

ORA4 - + - + - + + - - -  - - + + -  - 

ORA5 - + + + + + + + + + - + - + + - - - 

ORA6 - - - + + + + + - + - - - - + - - - 

ORA7 - + + + + + + + + + - + - + + + + + 

ORA8 - - - + - + + - - +  + - + + -  - 

ORA9 - + + + - + + + + + - - - + + - + + 

ORA10 - + + + + + + + + + - + - + + + + + 

ORA11 - + + + + + + + + + + + - + + - + + 

ORA12 - + + + + + + + - + - + - + + - - - 

ORA13 - + + + + + + + + + + + - + + - + + 

ORA14 - + + + + + + + - + - + - - + + + + 

ORA15 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 
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(SUITE Tableau 23. Résultats du profil fermentaire des isolats étudiés) 
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ORA16 - - - + + + + + + + - - + + + + + - 

ORA17 - - + +  + + + - + - + - + + - - + 

ORA18 - - + + + + + + - + - - - + - - - - 

ORA19 - + + + + + + + + + - + - + + - + + 

ORA20 - + + - + + + + + - - + - + + + - + 

ORA21 - + + + + + + + - - - + - + + - + + 

ORA22 - + + + - + + + + + - - - + + - + + 

ORA23 - + + + + + + + + + - + - + + - - + 

ORA24 - - - + + + + + + + - - + + + - + - 

ORA25 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

ORA26 - - - + + + + + - - + - - - + - + - 

TAB1 - + + + + + + + + + - + - + + + + + 

TAB2 - + + + + + + + + + - + - + + - - - 

TAB3 - - - + + + + + - + - - - - + - - - 

TAB4 - - - + + + + + - + - - - - + - - - 

TAB5 - + + + + + + + + + - + - + + - + + 

TAB6 - + + + + + + + + + - + - + + - - + 

TAB7 - - - + + + + + + + - - + + + - + - 

TAB8 - - + + + + + + + + - + + + + - - - 

TAB9 - + + + + + + + + + - - - + + - + + 

TAB10 - - + + + + + + - + - - - + - - - - 

TAB11 - + + + + + + + + + + + - + + + + + 

TAB12 - + + + + + + + + + + + - + + - + + 

TAB13 - - + + + + + - + + - - - + + - - + 

TAB14 - + + + + + + + + + + + - + + - + + 

TAB15 - + + - + + + + + - - + - + + + - + 

TAB16 + + + + + + + + + + - - - + + - - - 

TAB17 - + + + + + + + + + + + - + + - + + 

TAB18 - - - + + + + + - - + - - + + - + + 

TAB19 - - + + + + + + + -  + + + + -  + 

TAB20 - - - + + + + + + + - - + + + - + - 

TAB21 - - - + + + + + - + - - - - + - - - 

TAB22 - + + + + + + + + + - - - + + - + - 

TAB23 - + + + + + + + - +  + - + + -  - 

TAB24 - + + + + + + + + + - + - + + + + + 

TAB25 - + + - + + + + + -  + - + + +  + 

TAB26 - - - + + + + / - / - - - - + - - / 

TAB27 - - + + + + + + - + - - - + - - - - 

TAB28 - + + + + + + + + + - - - + + - + + 

TAB29 - - + + + + + + - + - + - + + + + - 

TAB30 - + + + - + + + + + - - - + + - - + 

TAB31 - - + + + + + + - + - - - + - - - - 

TAB32 - - - + + + + / - / - - - - + - - / 

TAB33 - + + + - + + + + +  - - + + -  + 

ADR1 - - - + + + + + + + - - + + + - + - 

ADR2 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 
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(SUITE Tableau 23. Résultats du profil fermentaire des isolats étudiés) 
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ADR3 - + + + + + + + + + + + - + + - + + 

ADR4 - + + + - + + + + + - - - + + - - + 

ADR5 - + + + - + + + + + - - - + + - - + 

ADR6 - - - + + + + + - + - - - - + - + - 

ADR7 - + + + + + + + + + - + - + + + + + 

ADR8 - - + + + + + + - + - - - + - - - - 

ADR9 - + + + + + + + + + + + - + + - + + 

ADR10 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

ADR11 - - - + - + + - - - - - - + + - - - 

ADR12 - + + + + + + + + + - - - + + - + + 

ADR13 - - + + + + + + - + - - - + - - - - 

ADR14 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

ADR15 - + + + + + + + + + + + - + + - + + 

ADR16 - + + + - + + + + +  - - + + -  + 

ADR17 - + + + + + + + + - + + - + + - + + 

ADR18 - + + + + + + + + + - - - + + - + - 

ADR19 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

ADR20 - + - + + + + + - + + + - + + - + - 

ADR21 - + - + + + + + - + + - - + + + + + 

ADR22 - + + + + + + + + + - + - + + - + + 

ADR23 - - + + + + + + - +  - - + - -  - 

ADR24 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

ADR25 - - - + + + + + + + - - + + + + + - 

ADR26 - + + + + + + + + + - - - + + - + + 

ADR27 - + + + + + + + + + + + - + + - + + 

ADR28 - + - + - + + - - -  - - + + -  - 

ADR29 - - + + + + + + - + - - - + - - - - 

ADR30 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

ADR31 - + + + + + + + + + - - - + + - + + 

ADR32 - + + + + + + + + + - - - + + - + + 

ADR33 - - - - - + + - - -  - - + + -  - 

ADR34 - - + + + + + + - + - - - + - - - - 

MEC1 - + + + + + + + + + + + - + + +  + 

MEC2 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

MEC3 + + + + + + + + + +  - - + - -  - 

MEC4 - - - + + + + + + + - - + + + - + - 

MEC5 - + + + + + + + + + - + - + + - + + 

MEC6 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

MEC7 - - - + + + + + - + - + - + + - + - 

MEC8 - + + + + + + + - + - - - + + - + + 

MEC9 - + - + - + + - - -  - - + + -  + 

MEC10 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

MEC11 - - - + + + + + - + - - - - + - + + 

MEC12 - + + + + + + + - + + + - + + + + + 

MEC13 - + + + - + + + + +  - - + + -  + 

MEC14 - - - + + + + + + + - - + + + + + - 
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(SUITE Tableau 23. Résultats du profil fermentaire des isolats étudiés) 
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MEC15 - + + + + + + + + + + + - + + - + + 

MEC16 - - - + + + + + - + - - - - + - - - 

MEC17 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

MEC18 - - - + + + + + + + - - + + + - + - 

MEC19 - + - + + + + + + + - + - + + + + + 

MEC20 - + + + - + + + + +  - - + + -  + 

MEC21 - + + + + + + + + + + + - + + - + + 

MEC22 - + + + - + + + - - + - - + + - + + 

MEC23 - + + + - + + + + + - - - + + - - + 

MEC24 - + + + + + + + + + - + - + + + + + 

MEC25 - + + + + + + + + + + + - + + - + + 

MEC26 - - - + + + + + + + - - + + + + + - 

MEC27 - - + + + + + + - + - - - + - - - - 

MEC28 - - - + - + + - - -  - - + + -  - 

MEC29 - + + + + + + + + + - - - + + - + - 

MEC30 - + + + - + + + + + - - - + + - - + 

MEC31 - + + + + + + + + + + + - + + + + + 

MEC32 - + + + + + + + + + + + - + + + + + 

BAB1 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

BAB2 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

BAB3 + + + + + + + + + + - - - + - - - - 

BAB4 - + + + + + + + + + + + - + + + + + 

BAB5 + + + + + + + + + + - - - + - - - - 

BAB6 - - - + - + + + - - - - - + + - + + 

BAB7 - + + + + + + + + +  + - + + + + + 

BAB8 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

BAB9 - + + + + + + + + + + + - + + + + + 

BAB10 - + + + + + + + - + + - - + + - + + 

BAB11 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

BAB12 - + + - + + + + + - - + - + + + - + 

BAB13 + + + + + + + + + + - - - + + - - - 

BAB14 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

BAB15 - - + + + + + + - + - - - + - - - - 

BAB16 - - - + + + + + + + - - + + + + + - 

BAB17 - + + + + + + + + +  + - + + + + + 

BAB18 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

BAB19                   

BAB20 - - + + - + + + - + - - - + + - + + 

BAB21 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

BAB22 + - + + + + + + + + - - - + - - - - 

BAB23 - + + + + + + + + - + + - + + - + + 

BAB24 - + - + - + + - - -  - - + + -  - 

BAB25 + + + + + + + + + + - - - + - - - - 

BAB26 - + + + + + + + + + - - - + + - + - 

BAB27 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

BAB28 - + + + + + + + + + - + - + + + + + 
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(SUITE Tableau 23. Résultats du profil fermentaire des isolats étudiés) 
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BAB29 - - - + + + + + - + - - - + + - + - 

BAB30 - - + + + + + + - + - - - + - - - - 

TMN1 - + + + + + + + + + - - - + + - + - 

TMN2 - - + + + + + + - + - - - + - - - - 

TMN3 - - - + + + + + + + - - + + + + + - 

TMN4 + + + + + + + + + + - - - + - - - - 

TMN5 - - - + + + + + - + - - - - + - - - 

TMN6 - + + + + + + + + + + + - + + + + + 

TMN7 - + + - + + + + + -  + - + + +  + 

TMN8 - - + + + + + + + +  - - - + -  - 

TMN9 - - - + + + + + - + - - - + + - - - 

TMN10 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

TMN11 - + + + + + + + + + - - - + + - + - 

TMN12 - - + + + + + + + +  - - - + -  - 

TMN13 - + - + + + + + - +  + - + + - + + 

TMN14 - + + - + + + + + -  + - + + +  + 

TMN15 - + + + + + + + + + - + - + + + + - 

TMN16 - - + + + + + + + + - - - - + - - - 

TMN17 - - + + + + + + - + - - - + - - - - 

TMN18 - + + + + + + + + + - - - + + - + - 

TMN19 + + + + + + + + + + - - - + - - - - 

TMN20 - - - + + + + + + + - - + + + + + - 

TMN21 - - - + + + + + - + - - - + + - - + 

TMN22 + - + + + + + + + + - - - + - - - - 

TMN23 - - - + - + + - - -  - - + + -  - 

TMN24 + + + + + + + + + + - - - + - - - - 

TMN25 - + + + + + + + + + - + - + + + + + 

TMN26 - - + + + + + + + + - - - - + - - - 

TMN27 - + + + + + + + + + - - - + + - + - 

TMN28 + + + + + + + + + + - - - + - - - - 

TMN29 - - + + + + + + - + - - - + - - - - 

TMN30 - - + + + + + + + + - - - - + - - - 

TMN31 - - + + + + + + - + + - - - + - + - 

TMN32 - + + + + + + + + +  + - + + + + + 

GHD1 - - - + + + + + - + - - - - + - + + 

GHD2 + - + + + + + + + +  - - + - -  - 

GHD3 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

GHD4 + + + + + + + + + + - - - + - - - - 

GHD5 - - + + + + + + + + - - - - + - - - 

GHD6 - - - + + + + + - + - - - - + - - - 

GHD7 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

GHD8 - - + + + + + + - + - - - - + - + - 

GHD9 - - + + + + + + - - - - - - + - + - 

GHD10 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

GHD11 + - + + + + + + + + - - - + - - - - 

GHD12 - + + + + + + + + + - + - + + + + + 
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(SUITE Tableau 23. Résultats du profil fermentaire des isolats étudiés) 
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GHD13 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

GHD14 + + + + + + + + + + - - - + - - - - 

GHD15 - - + + + + + + - + - - - + - - - - 

GHD16 - + - + - + + - - -  - - + + -  - 

GHD17 - - + + + + + + - + + - - - + - + + 

GHD18 + + + + + + + + + + - - - + - - - - 

GHD19 - - - + + + + + + + - - + + + + + - 

GHD20 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

GHD21 - + + + + + + + + + + + - + + + + + 

GHD22 - - + + + + + + - + - - - + - - - - 

GHD23 - + + + + + + + + + + + - + + + + + 

GHD24 + + + + + + + + + + - - - + - - - - 

GHD25 - - + + + + + + - - - - - + - - + - 

GHD26 - + + + + + + + + + - - - + + - + - 

GHD27 + + + + + + + + + + - - - + - - - - 

GHD28 - + - + - + + - - -  - - + + -  - 

 

Les isolats producteurs de dextrane et métabolisent l’arabinose sont assignés à la sous-espèce 

de Leuconostoc mesenteroides Subsp. mesenteroides (13 souches). Les isolats producteurs de 

dextrane et n’utilisent pas l’arabinose appartiennent à la sous-espèce de Leuconostoc 

mesenteroides subsp. dextranicum (12 souches). Nous pouvons classer les isolats incapables de 

produire du dextrane et de fermenter l’arabinose à l’espèce de Leuconostoc lactis (02 isolats : 

TMN9 et TMN 21). Les isolats non producteurs de dextrane et fermentent l’arabinose sont 

assignés à l’espèce de Leuconostoc pseudomesenteroides (ADR21, MEC7, MEC8, BAB6, 

BAB10, BAB 20 et TMN13). Les travaux sur le lait de dromadaire au Maroc Khedid et al. 

(2009), Ismaili et al. (2016) ont rapporté la présence des espèces Leuconostoc mesenteroides. 

Bendimerad et al. (2012) ont repéré que l’espèce de Leuconostoc mesenteroides existe dans le 

lait cru de dromadaire de la région ouest d’Algérie.  

Le genre Enterococcus a la même morphologie de coloration de Gram que les lactocoques et 

peut se différencier par sa capacité à se développer à la fois à 10 °C et à 45 °C. Par définition, 

les entérocoques sont des cocci homofermentatives, anaérobies facultatifs à Gram positif avec 

une croissance à 10°C et 45°C, une croissance dans un bouillon salé à 6,5% de NaCl, une 

croissance à pH 9,6, une réduction de 0,1% de Milieu Bleu de méthylène et résistent à 60°C 

pendant 30 min. Dans ce travail 80 isolats répondent aux caractères des Enterococcus. 

L’identification des espèces qui représentent 32,5% des isolats retenus, passe par les tests de 
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fermentation des sucres. Selon les tests biochimiques proposés par Manero et  Blanch (1999) 

qui sont basés sur la fermentation de l’arabinose, du mannitol, du ribose et du sorbitol nous 

isolats appartiennent aux espèces suivantes : Enterococcus faecium qui est Arabinose (+), 

mannitol (+) dominent avec 40 isolats (50%). Enterococcus durans avec 19 isolats (23.75%) 

Arabinose (-) et mannitol (-). Une proportion de 16.25% des espèces d’Enterococcus sont 

représentés par l’espèce feacalis. 4 isolats d’Enterococcus hirae (5%) ont été identifié et qui 

sont ADH (+) amidon (+) et mannitol (-). L’espèce Enterococcus gallinarum qui est arabinose 

(+) sorbitol (+) mannitol (+) et amidon (+) est représentée par 6 isolats (7.5%). Alaoui Ismaili 

et al., (2016) ont signalé que le lait de chamelle du Maroc contient un taux d’Enterococcus de 

3,75 106 ufc/ml. Les espèces d’Enterococcus casseliflavus et Enterococcus faecalis ont été 

détectées dans le lait de dromadaire du Maroc par Khedid et al. (2009). Les entérocoques sont 

aussi utilisés dans les levains dans certains aliments et sont disponibles dans le commerce sous 

forme de probiotiques pour la prévention et le traitement des troubles intestinaux chez l'homme 

(Lewenstein et al., 1979) et chez les animaux (Ushe et Nagy, 1985). En particulier, E. faecium 

est associée à la fermentation d'un certain nombre de fromages d'Europe du Sud et est souvent 

utilisé dans leur fabrication. 

Nos résultats révèlent la présence du genre Lactobacillus avec une proportion 32,52% de 

l’ensemble des isolats. Le genre Lactobacillus consiste en un groupe diversifié sur le plan 

physiologique et génétique, constitué d'organismes en forme de bâtonnet, à Gram positif, non 

sporulé, non pigmenté, catalase négatif et microaérophile à strictement anaérobie. Les 

lactobacilles présentent un groupe divers d'espèces homofermentaires et hétérofermentaires qui 

peuvent produire diverses substances telles que l'acide lactique, l'éthanol, l'acide formique, 

l'acétone, le peroxyde d'hydrogène, le diacétyle et les exopolysaccharides (EPS). 

L’identification au niveau de l’espèce a été réalisée par la comparaison de 35 caractères 

morphologiques, physiologiques et biochimiques (18 sucres). L’ensemble des isolats sont des 

mésophiles, poussent à un pH 4,4 et fermentent glucose mannose fructose lactose saccharose et 

tréhalose. La séparation des espèces de Lactobacillus est effectuée selon les autres facteurs  

cités dans le tableau 20 et 23. La comparaison des résultats avec la letterature revele la presence 

des espèces de Lactobacillus plantarum (ADH-) (33 souches) douté d’un profile fermentaire 

large suivi de Lactobacillus casei (ADH+) (32 souches). Les espèces mineures sont 

représentées par Lactobacillus rhamnosus (09 souches), Lactobacillus paracasei (05 souches) 

et deux isolats ont été pré-identifiés comme Lactobacillus pentosus et Lactobacillus bulgaricus. 
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Un nombre de 19 sur 246 isolats pré-identifiés ont été choisi aléatoirement pour confirmer 

l’identification phénotypique par le système de galerie API 50CHL. Les entérocoques les 

lactocoques et les streptocoques n’ont pas été pris en considération dans cette étape de travail. 

Les résultats de l’analyse confirment la présence des espèces suivantes Lactobacillus 

plantarum, Lactobacillus paracasei, Lactobacillus bulgaricus, Lactobacillus rhamnosus, 

Lactobacillus pentosus, Leuconostoc mesenteroides et Leuconostoc lactis (Tab. 24 et Fig. 31).  

Le tableau 26 illustre la présence des espèces lactiques dans les laits de dromadaire dans les 

différentes régions d’étude. Nous remarquons la diversité des espèces dans les régions soit par 

le nombre ou bien par le genre et l’espèce. Nous notons la présence d’Enterococcus faecium et 

E. durans dans toutes les régions. En revanche Enterococcus feacalis est absente dans la région 

d’Adrar, Mécherie et Béni-Abbès ce qui laisse penser que les prélèvements du lait ont été 

réalisés dans des conditions d’hygiène corrects. Dans cette dernière région Enterococcus 

gallinarum, et Enterococcus hirae ont été détectées. Nous signalons la présence de 

Lactobacillus plantarum et Lactobacillus paracassei dans tous les échantillons du lait de 

dromadaire dans toutes les regions étudiées. En Iran, Davati et al. (2015) en évaluant l’activité 

probiotique des souches lactiques, ont signalé la presence des espèces d’Enterococcus durans, 

Enterococcus faecium, Lactobacillus casei, Leuconostoc mesenteroides dans le lait de 

dromadaire. Des résultats similaires sur la presence des espèces lactiques ont été rapportés par 

plusieurs chercheurs (Jans et al., 2012, Benmechernene et al., 2013, Bendimerad et al., 2012, 

Ismaili et al., 2016). 

 

  



Résultats et discussion 
 

119 
 

 

 

 

 

Figure 31. Test de fermentation des glucides par les Isolats à l’aide des systèmes Api 50 CHL. 

 A-Leuconostoc lactis ; B- Lactobacillus rhamnosus ; C- Lactobacillus plantarum ;D- Leuconostoc mesenteroides Subsp. 

mesenteroides 

 

 

A B 

C D 
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Tableau 24. Résultats du profil fermentaire (Galerie API 50CHL) des souches lactiques. 

Isolats 

Sucres 

ABD2 ABD2

1 

ADR3 ADR32 BAB9 BAB16 BAB29 GHD12 GHD23 MEC21 MEC14 MEC25 ORA7 ORA11 TAB11 TMN9  TMN11 TMN21 TMN32 

T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

GLY - - - + - - - - - - - - - - - - - - - 

ERY - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

DARA - - - - - - - - - - - - - + - - - - - 

LARA + - + - + - - + + - - - + - + - - - + 

RIB + + + + + + + + + - + - + + + - + - + 

DXYL - - - - + - + + - + - - - - - - - - - 

LXYL - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

ADO - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

MDX - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

GAL - + + + + + + + + - + + + + + - + - + 

GLU - + + + + + - + + - + - + + + - + - + 

FRU - + + + + + + + + - + - + + + + + + + 

MNE - + + + + + - + + - + - + + + + + + + 

SBE - + - + - - - - - - + - - + - - + - - 

RHA - - - - - - - + - - - - - + - - - - - 

DUL - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

INO - + - - - - - - - - - - - - - - - - - 

MAN + + + + + + - + + - + - + + + - + - + 

SOR + + + + + + - + + - + - + + + - + - + 

MDM - - + - - - - - - - - - - - + - - - + 

MDG - - - - - - - - - - - - - + - - - - - 

NAG - + + + + + - + + - + - + + + - + - + 

AMY + + + + + + - + + - + - + + + - - - + 

ARB - + + + + + - + + - + - + + + - + - + 

ESC + + + + + + - + + - + - + + + - + - + 

SAL - + + + + + - + + - + - + + + - + - + 

CEL + + + + + + - + + + + - + + + - + - + 

MAL - + + + + + + + + - + - + + + + + + + 

LAC - + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

MEL + - + - + - - + + - - - + - + - - + + 

SAC + + + + + + + + + - + - + - + + + + + 
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Suite tableau 24. Résultats du profil fermentaire (Galerie API 50CHL) des souches lactiques. 

TRE - + + + + + + + + - + - + + + - + - + 

INU - + - - - - - - - - - - - - - - - - - 

MLZ + + + + + + - + + - + - + + + - + - + 

RAF - - + - + - - - + - - - + - + - - - + 

AMD - + - - - - - - - - - - - - - - - - - 

GLYG - - - - + - - - - - - - - - - - - - - 

XLT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

GEN - + + + + - - + + - + - + + + - + - + 

TUR - + + - + + - + + - + - + + + - - - + 

LYX - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

TAG - + - + + + - + - - + - - + - - + - - 

DFUC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

LFUC - - - + - - - - - - - - - + - - - - - 

DARL - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

LARL - + - - - - - - - - - - - - - - - - - 

GNT - + + + + + - - + - + - + - + - + - + 

2KG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

5KG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

Id
en

ti
fi

ca
ti

o
n

 

L
a

ct
o
b

a
ci

ll
u

s 
p

la
n

ta
ru

m
 

L
a

ct
o
b

a
ci

ll
u

s 

p
a

ra
ca

se
i 

 

L
a

ct
o
b

a
ci

ll
u

s 

p
la

n
ta

ru
m

  

L
a

ct
o
b

a
ci

ll
u

s 

p
a

ra
ca

se
i 

 

L
a

ct
o
b

a
ci

ll
u

s 

p
la

n
ta

ru
m

  

L
a

ct
o
b

a
ci

ll
u

s 

p
a

ra
ca

se
i 

 

L
eu

co
n

o
st

o
c 

m
es

en
te

ro
id

es
 S

u
b

sp
. 

d
ex

tr
a

n
ic

u
m

 

L
a

ct
o
b

a
ci

ll
u

s 
p

en
to

su
s 

L
a

ct
o
b

a
ci

ll
u

s 

p
la

n
ta

ru
m

  

L
a

ct
o
b

a
ci

ll
u

s 

d
el

b
ru

ec
k

ii
 S

u
b

sp
. 

b
u

lg
a

ri
cu

s 

L
a

ct
o
b

a
ci

ll
u

s 

p
a

ra
ca

se
i 

 

L
eu

co
n

o
st

o
c 

m
es

en
te

ro
id

es
 S

u
b

sp
. 

m
es

en
te

ro
id

es
 

L
a

ct
o
b

a
ci

ll
u

s 

p
la

n
ta

ru
m

  

L
a

ct
o
b

a
ci

ll
u

s 

rh
a

m
n

o
su

s 

L
a

ct
o
b

a
ci

ll
u

s 

p
la

n
ta

ru
m

  

L
eu

co
n

o
st

o
c 

la
ct

is
 

L
a

ct
o
b

a
ci

ll
u

s 

p
a

ra
ca

se
i 

 

L
eu

co
n

o
st

o
c 

la
ct

is
 

L
a

ct
o
b

a
ci

ll
u

s 

p
la

n
ta

ru
m

  

 
T: Témoin, GLY: Glycérol, ERY: Erythritol, DARA: D- Arabinose, LARA: L- Arabinose, RIB: D- Ribose, DXYL: D- Xylose, LXYL: L-Xylose, ADO: D- Adonitol, MDX: Méthyl-D-Xylopyranoside, GAL: D- 
Galactose GLU: D- Glucose, FRU: D- Fructose, MNE: D- Mannose, SBE: L- Sorbose, RHA: L-Rhamnose, DUL: Dulcitol, INO: Inositol, MAN: D-Mannitol, SOR: D- Sorbitol, MDM: Méthyl-D-
Mannopyranoside, MDG: Méthyl- D-Glucopyranoside, NAG: N-AcétylGlucosamine, AMY: Amygdaline, ARA: Arbutine, ESC: citrate de fer Esculine SAL: Salicine, CEL: D- Celiobiose, MAL: D- 
Maltose, LAC: D- Lactose, MEL: D- Melibiose, SAC: D-Saccharose, TRE: D-Tréhalose, INU: Inuline, MLZ: D- Mélézitose, RAF: D- Raffinose, DMLA: Amidon, GLYG: Glycogène, XLT: Xylitol, GEN: 
Gentiobiose, TUR: D-Turanose, LYX: D-Lyxose, TAG: D-Tagatose, DFUC: D- Frucose, LFUC: L-Frucose, DARL: D- Arabitol, LARL: L-Arabitol, GNT: Gluconate de Potassium, 2KG: 2-Cétogluconate de 
Potassium, 5KG: 5-cétogluconate de potassium. 
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Tableau 25. Répartition des espèces lactiques selon les régions étudiées. 

Région   Code isolat Identification   Nombre  

A
b

a
d

el
a
 

ABD19 E. durans 1 

ABD24 ; ABD5 E. faecalis 2 

ABD15 ; ABD29 ; ABD3 ; ABD31 E. faecium 4 

ABD12 ; ABD17 ABD26 ;  E. gallinarum 3 

ABD10 ABD13 ABD16 ABD21 ABD25  Lb. casei 5 

ABD7 ABD23 Lb. paracasei 2 

ABD2 ABD14 ABD18 ABD30 ABD4   ABD6 Lb. plantarum  6 

ABD11 ABD27 Lb. rhamnosus 2 

ABD1 ABD22 Lc. lactis Subsp. cremoris 2 

ABD9 Lc. lactis Subsp. lactis biovar. diacetylactis 1 

ABD28 Ln. mesenteroides Subsp.  dextranicum 1 

ABD20 Ln. mesenteroides Subsp.  mesenteroides 1 

ABD8 St. thermophilus 1 

O
ra

n
 

ORA18 E. durans 1 

ORA17 E. faecalis 1 

ORA2 ORA3 ORA5 ORA12 ORA20 ORA23 E. faecium 6 

ORA9 ORA16 ORA22 ORA24 Lb. casei 4 

ORA7 ORA13 ORA19 Lb. plantarum  3 

ORA11 Lb. rhamnosus 1 

ORA6 Lc. lactis Subsp. cremoris 1 

ORA1 ORA15 ORA25 Lc. lactis Subsp. lactis biovar. diacetylactis 3 

ORA26 Ln. mesenteroides Subsp. dextranicum 1 

ORA10 ORA14 ORA21 Ln. mesenteroides Subsp.  mesenteroides 3 

ORA4 ORA8 St. thermophilus 2 

T
a
b

el
b

a
la

  

TAB10 TAB27 TAB31 E. durans 3 

TAB8 TAB19 E. faecalis 2 

TAB2 TAB6 TAB15 TAB23 TAB25 TAB30 TAB33 E. faecium 7 

TAB16 TAB13 E. gallinarum 2 

TAB9 TAB20 TAB22 TAB28 Lb. casei  4 

TAB5 TAB11 TAB12 TAB14  Lb. plantarum  4 

TAB7 TAB17 TAB24 Lb. rhamnosus 3 

TAB3 TAB4 TAB21 TAB26 TAB32 Lc. lactis Subsp. cremoris 5 

TAB18 TAB29 Ln. mesenteroides Subsp.  dextranicum 2 

TAB1 Ln. mesenteroides Subsp.  mesenteroides 1 

A
d

ra
r 

ADR8 ADR13 ADR23 ADR29 ADR34 E. durans 5 

ADR4 ADR5 ADR16 E. faecium 3 

ADR12 ADR18 ADR26 ADR31 ADR32 Lb. casei  5 

ADR7 ADR22 Lb. paracasei 2 

ADR1 ADR3 ADR15 ADR27 Lb. plantarum  4 

ADR9 ADR25 Lb. rhamnosus 2 

ADR2 ADR10 ADR14 ADR19 ADR24 ADR30 Lc. lactis Subsp. lactis biovar. diacetylactis is 6 

ADR6 Ln. mesenteroides Subsp. dextranicum 1 

ADR17 ADR20 Ln. mesenteroides Subsp. mesenteroides 2 

ADR21 Ln. pseudomesenteroides 1 

ADR11 ADR28 ADR33 St. thermophilus 3 
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(Suite Tableau 25 Répartition des espèces lactiques selon les régions étudiées). 

Région   Code isolat Identification   Nombre  

M
ec

h
er

ia
  

MEC27 E. durans 1 

MEC3 MEC13 MEC20 MEC23 MEC30 E. faecium 5 

MEC4 MEC18 MEC26 MEC29 Lb. casei  4 

MEC21 Lb. delbrueckii Subsp. bulgaricus 1 

MEC1 MEC5 MEC14 MEC15 MEC24 MEC31 MEC32 Lb. plantarum  7 

MEC16 Lc. lactis Subsp. cremoris 1 

MEC2 MEC6 MEC10 MEC17 Lc. lactis Subsp. lactis biovar. diacetylactis 4 

MEC11 Ln. mesenteroides Subsp.  dextranicum 1 

MEC12 MEC19 MEC22 MEC25 Ln. mesenteroides Subsp. mesenteroides 4 

MEC7 MEC8 Ln. pseudomesenteroides 2 

MEC9 MEC28 St. thermophilus 2 

B
én

i-
a
b

b
ès

 

BAB15 BAB19 BAB30 E. durans 3 

BAB3 BAB5 BAB12 BAB25 E. faecium 4 

BAB13 E. gallinarum 1 

BAB22 E. hirae 1 

BAB16 BAB26 Lb. casei 2 

BAB9 Lb. paracasei  1 

BAB4 BAB7 BAB17 BAB28 Lb. plantarum  4 

BAB1 BAB2 BAB8 BAB11 BAB14 BAB18 BAB21 BAB27 Lc. lactis Subsp. lactis biovar. diacetylactis 8 

BAB29 Ln. mesenteroides Subsp.  dextranicum 1 

BAB23 Ln. mesenteroides Subsp.  mesenteroides 1 

BAB6 BAB10 BAB20 Ln. pseudomesenteroides 3 

BAB24 St. thermophilus 1 

T
im

im
o
u

n
  

TMN2 TMN17 TMN29 E. durans 3 

TMN8 TMN12 TMN16 TMN26 TMN30 E. faecalis 5 

TMN4 TMN7 TMN14 TMN19 TMN24 TMN28 E. faecium 6 

TMN22 E. hirae 1 

TMN1 TMN3 TMN11 TMN18 TMN20 TMN27 Lb. casei 6 

TMN6 TMN25 TMN32 Lb. plantarum  3 

TMN5 Lc. lactis Subsp. cremoris 1 

TMN10 Lc. lactis Subsp. lactis biovar. diacetylactis 1 

TMN9 TMN21 Ln. lactis 2 

TMN31 Ln. mesenteroides Subsp.  dextranicum 1 

TMN15 Ln. mesenteroides Subsp.  mesenteroides 1 

TMN13 Ln. pseudomesenteroides 1 

TMN23 St. thermophilus 1 

G
h

a
rd

a
ia

 

GHD15 GHD22 E. durans 2 

GHD5 E. faecalis 1 

GHD4 GHD14 GHD18 GHD24 GHD27 E. faecium 5 

GHD2 GHD11 E. hirae 2 

GHD19 GHD26 Lb. casei 2 

GHD21 GHD23 Lb. plantarum  2 

GHD12 Lactobacillus pentosus 1 

GHD6 Lc. lactis Subsp. cremoris 1 

GHD3 GHD7 GHD10 GHD13 GHD20 GHD25 Lc. lactis Subsp. lactis biovar. diacetylactis 6 

GHD1 GHD8 GHD9 GHD17 Ln. mesenteroides Subsp.  dextranicum 4 

GHD16 GHD28 St. thermophilus 2 
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2.5. Activité protéolytique et lipolytique des isolats  

L’activité protéolytique des isolats lactiques est un facteur qui permet le choix des souches pour 

l’industrie agroalimentaire. Les espèces protéolytiques sont classées en deux grandes groupes 

les germes protéolytiques qui se développent rapidement sur milieu lait et permettent le 

déclenchement rapide de la fermentation. Les espèces lactiques non protéolytiques sont 

nécessaires dans la maturation des fromages grâce à leurs enzymes protéolytiques 

intracellulaires. Le tableau 26 et figure 32, montrent que toutes les souches étudiées montrent 

une croissance avec une activité protéolytique d'un halo clair autour des disques. Selon 

Vuillemard et al. (1986), la souche est appelée protéolytique si elle a une zone de lyse de 

diamètre compris entre 15 et 21 mm. Comparativement à ces données, nos souches ont révélé 

que les diamètres de la zone protéolytique est proche de ces valeurs. Nos résultats montrent que 

les isolats retenus sont tous protéolytiques mais l’intensité diffère d‘une souche à l’autre. 

L'activité protéolytique des bactéries lactiques laitières est essentielle pour la croissance 

bactérienne dans le lait et participe au développement des propriétés organoleptiques de 

différents produits laitiers fermentés. La production de produits laitiers fermentés de haute 

qualité dépend de systèmes protéolytiques de bactéries de départ, car les peptidases et les acides 

aminés formés ont un impact direct sur la saveur ou servent de précurseurs de saveur dans ces 

produits (Christensen et al., 1999, Axelsson et al., 2004, Fguiri et al., 2015). 

Les résultats de l'activité lipolytique des souches lactiques sont présentés dans le tableau 26. 

L’activité lipolytique a été détectée dans 33 isolats ce qui représente 41,25% des isolats testés. 

Les bactéries lactiques sont considérées comme faiblement lipolytique en comparaison avec 

d'autres espèces bactériennes telles que Pseudomonas, Acinetobacter et Flavobacterium. Nos 

résultats ne sont pas en accords avec ceux obtenus par Crow et al. (1994), Sahnouni et al. (2012) 

qui ont montré que les lactocoques possèdent une faible activité lipolytique. Les travaux de 

Fernández et al. (2000), ont montré que l’activité estérasique n’était pas nécessaire à la 

croissance des bactéries lactiques ni dans un milieu synthétique, ni dans du lait écrémé ou entier.  

Yadav et al. (2007), ont déclaré que l'ajout de LAB autochtone dans les produits laitiers 

contribue à la production d'acides gras libres et d'acide linoléique à partir de la lipolyse des 

graisses laitières, produisant un effet hipolipidémique chez l'hôte. Ces bactéries se retrouvent 

en grande quantité sur les produits laitiers en raison de leur capacité d'adaptation dans ce 

substrat riche en lipides et en acides gras. Leur large distribution est une conséquence de leur 

propriétés lipolytique, leur capacité à fermenter / assimiler le lactose et à utiliser des acides 
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gras. Dans l'industrie agro-alimentaire, les bactéries lactiques sont utilisées comme starter grâce 

à leur pouvoir protéolytique et ont été citées comme faisant partie du microbiote humain.  

La production de composés d’arômes est une fonctionnalité technologique très recherchée lors 

de l’élaboration des produits laitiers. D’après nos résultats (Tab. 20), il apparaît que les souches 

retenues sont capables de métaboliser le citrate et arrivent à produire l’acétoïne et le diacétyle 

dans le milieu synthétique par la production d’un anneau rouge qui indique la présence de 

l’acétoïne. Donc les isolats testés ont un pouvoir aromatisant qui va contribuer aux 

caractéristiques organoleptiques des produits fermentés (Kihal, 1996). 

Dans le lait cru et les produits laitiers tels que les fromages, les yaourts et les laits fermentés, 

les bactéries lactiques sont ajoutées intentionnellement, pour des raisons technologiques ou 

bénéfiques pour la santé, car ils déterminent fortement la saveur, la texture et la valeur 

nutritionnelle de l'aliment ainsi que la bio préservation du produit final. 

 

 

Figure 32 . Les zones d’hydrolyses claires autour des colonies indiquent la dégradation des caséines 

du lait par les isolats sur milieu PCA 2% lait écrémé. 

 

  

Prot+ 
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Tableau 26. Résultats des activités protéolytique et lipolytique pour l’ensemble des souches. 

Souche Activité 

protéolytique 

Activité 

lipolytique 

Souche Activité 

protéolytique 

Activité 

lipolytique 

Souche Activité 

protéolytique 

Activité 

lipolytique 

ABD1 ++ - TAB26 ++ - BAB9 ++ - 

ABD2 + - TAB27 + - BAB10 + - 

ABD3 +++ - TAB28 + + BAB11 ++ - 

ABD4 + + TAB29 + - BAB12 ++ - 

ABD5 ++ - TAB30 + - BAB13 ++ - 

ABD6 + + TAB31 ++ - BAB14 ++ - 

ABD7 + - TAB32 ++ - BAB15 ++ - 

ABD8 + - TAB33 + - BAB16 + + 

ABD9 ++ - ADR1 + - BAB17 + - 

ABD10 + + ADR2 ++ - BAB18 + - 

ABD11 + + ADR3 + - BAB19 ++ - 

ABD12 ++ - ADR4 ++ - BAB20 + - 

ABD13 + + ADR5 +++ - BAB21 + - 

ABD14 + - ADR6 + - BAB22 + - 

ABD15 +++ - ADR7 + - BAB23 + - 

ABD16 + + ADR8 ++ - BAB24 + - 

ABD17 ++ - ADR9 + - BAB25 ++ - 

ABD18 + - ADR10 ++ - BAB26 + - 

ABD19 + - ADR11 +++ - BAB27 ++ - 

ABD20 ++ - ADR12 + - BAB28 + - 

ABD21 ++ + ADR13 ++ - BAB29 ++ - 

ABD22 +++ - ADR14 ++ - BAB30 +++ - 

ABD23 + + ADR15 + + TMN1 + - 

ABD24 +++ - ADR16 ++ - TMN2 + - 

ABD25 + - ADR17 ++ - TMN3 + - 

ABD26 ++ - ADR18 + - TMN4 ++ - 

ABD27 + + ADR19 +++ - TMN5 +++ - 

ABD28 ++ - ADR20 ++ - TMN6 + - 

ABD29 + - ADR21 + - TMN7 + - 

ABD30 + + ADR22 + - TMN8 ++ - 

ABD31 +++ - ADR23 ++ - TMN9 ++ - 

ORA1 ++ - ADR24 ++ - TMN10 + - 

ORA2 +++ - ADR25 + + TMN11 ++ + 

ORA3 ++ - ADR26 + - TMN12 +++ - 

ORA4 + - ADR27 + + TMN13 + - 

ORA5 ++ - ADR28 + - TMN14 ++ - 

ORA6 ++ - ADR29 ++ - TMN15 + - 

ORA7 + - ADR30 +++ - TMN16 ++ - 

ORA8 + - ADR31 + - TMN17 +++ - 

ORA9 + - ADR32 + + TMN18 + - 

ORA10 ++ - ADR33 + - TMN19 ++ - 

ORA11 + + ADR34 ++ - TMN20 + + 

ORA12 +++ - MEC1 + - TMN21 +++ - 

ORA13 + - MEC2 ++ - TMN22 ++ - 

ORA14 ++ - MEC3 +++ - TMN23 + - 



Résultats et discussion 

127 
 

 

 

(SUITE Tableau 26. Résultats des activités protéolytique et lipolytique pour l’ensemble des souches). 

Souche Activité 

protéolytique  

Activité 

lipolytique 

Souche Activité 

protéolytiqu

e 

Activité 

lipolytique 

Souche Activité 

protéolytique 

Activité 

lipolytique 

ORA15 ++ - MEC4 + - TMN24 +++ - 

ORA16 + - MEC5 + - TMN25 + - 

ORA17 + - MEC6 ++ - TMN26 ++ - 

ORA18 + - MEC7 + - TMN27 + - 

ORA19 ++ + MEC8 + - TMN28 ++ - 

ORA20 ++ - MEC9 + - TMN29 + - 

ORA21 ++ - MEC10 ++ - TMN30 +++ - 

ORA22 + + MEC11 ++ - TMN31 + - 

ORA23 +++ - MEC12 + - TMN32 + + 

ORA24 + - MEC13 +++ - GHD1 ++ - 

ORA25 ++ - MEC14 + + GHD2 + - 

ORA26 + - MEC15 + - GHD3 +++ - 

TAB1 + - MEC16 ++ - GHD4 ++ - 

TAB2 ++ - MEC17 +++ - GHD5 +++ - 

TAB3 +++ - MEC18 + - GHD6 ++ - 

TAB4 ++ - MEC19 + - GHD7 +++ - 

TAB5 + - MEC20 ++ - GHD8 + - 

TAB6 ++ - MEC21 + - GHD9 + - 

TAB7 + - MEC22 + - GHD10 ++ - 

TAB8 ++ - MEC23 + - GHD11 + - 

TAB9 + - MEC24 + - GHD12 + - 

TAB10 +++ - MEC25 + - GHD13 ++ - 

TAB11 + - MEC26 + - GHD14 +++ - 

TAB12 + - MEC27 ++ - GHD15 + - 

TAB13 ++ - MEC28 + - GHD16 + - 

TAB14 + - MEC29 + - GHD17 + - 

TAB15 +++ - MEC30 ++ - GHD18 + - 

TAB16 ++ - MEC31 + + GHD19 + + 

TAB17 + - MEC32 + - GHD20 ++ - 

TAB18 + - BAB1 ++ - GHD21 + - 

TAB19 +++ - BAB2 +++ - GHD22 ++ - 

TAB20 + + BAB3 + - GHD23 + - 

TAB21 ++ - BAB4 ++- - GHD24 +++ - 

TAB22 + - BAB5 + - GHD25 ++ - 

TAB23 ++ - BAB6 ++ - GHD26 + + 

TAB24 + - BAB7 + + GHD27 ++ - 

TAB25 ++ - BAB8 +++ - GHD28 + - 

 

 

Les espèces mésophiles de bactéries lactiques les plus utilisées sont Lactococcus lactis Subsp. 

lactis, L. lactis Subsp. lactis biovar diacetylactis, Lactococcus lactis Subsp. cremoris, 

Leuconostoc mesenteroides Subsp. cremoris, et Leuconostoc lactis. Les cultures mésophiles 

peuvent être encore classifiées sur la base de la fermentation du citrate et de la production de 
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dextrane. Dans l'industrie alimentaire, les bactéries lactiques sont largement utilisées comme 

starter et ont été citées comme faisant partie du microbiote humain et de l’écosystème lait cru. 

Dans le lait cru et les produits laitiers tels que les fromages, les yaourts et les laits fermentés, 

les différentes espèces de bactéries lactiques sont naturellement présentes ou ajoutés 

volontairement, pour des raisons technologiques et sanitaires.  

Le lait cru de dromadaire présente une source importante de pléthore d’espèces de bactéries 

lactiques. Une grande majorité des efforts sont canalisés sur l'isolement des bactéries lactiques 

et leur exploitation pour des bénéfices liés à la santé. La présente étude visait à isoler les 

différents genres et espèces de bactéries lactiques présentent dans les échantillons du lait cru de 

dromadaire d’Algérie. Un nombre de 246 isolats ont répondu aux caractères des bactéries 

lactiques et ont été identifiées jusqu’à l’espèce.
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3. Etude moléculaire des bactéries lactiques  

3.1. Etude de la diversité par les régions ITS  

L'analyse du polymorphisme de longueur de l'espaceur transcrit interne (ITS) 16S-23S amplifié 

a été utilisée pour sélectionner des souches représentatives des différentes unités taxonomiques 

issues de la collection. En fait, différentes études ont déjà rapporté l'utilité de la dérégulation de 

l'ITS pour l'inter-différenciation et l'intra-différenciation au niveau du genre / de l'espèce 

(Gürtler et Stanisich, 1996, Daffonchio et al., 2000).  

Cependant les techniques basées sur l’analyse de l’ADN et des séquences signatures dans les 

régions très conservées offrent des solutions pour les problèmes de systématique rencontrés 

avec les espèces proches non distinguables. Actuellement la taxonomie bactérienne s’est 

orientée vers les approches polyphasiques incluant la caractérisation phénotypique et 

génotypique des nouvelles bactéries (Santos et al., 2005, Gala et al., 2008). 

L'intérêt de la technique ITS réside dans la diversité génétique qu'elle génère entre les genres 

et les espèces étudiés ainsi de les grouper sous des haplotypes. Au cours de notre travail les 

amorces ITS sont utilisées (s-d-bact-1494-a-20 et s-d-bact-0035-a-15). Les résultats obtenus 

rendent plus robustes les subdivisions génétiques des différentes espèces (Fig. 33).  

En raison de la grande variabilité de ces espaceurs internes, nous avons observé l’apparition des 

bandes différentes (nombre et taille) pour les isolats étudiés. 15 différents ITS-haplotypes 

désignés de « A » à « O » ont été distingués. Les profils ITS-PCR ont montré de 1 à 6 bandes 

reproductibles de taille variable entre 175 pb et inferieure au t’égale 1000 pb (Fig. 33).  

L’haplotype ‘G’ est le plus dominant avec 10 isolats (TAB11, ORA16, ADR26, ABD10, 

TAB22, TMN18, ADR12, ABD14, ORA19 et TAB20), suivis par le groupe ‘D’avec 5 isolats 

(ORA7, ADR15, MEC31, GHD19, BAB4). Les groupes ‘B’(ADR32, GHD), ‘C’ 

(ABD3,MEC12), ‘E’(TAB5, ADR25), ‘F’(TMN27,TMN1) et ‘H’(MEC25, BAB23) sont 

représenté chacun par 2 isolats. Les autres haplotypes (8) sont représentés par un seul isolat 

pour chaque haplotype. (‘A’ABD18 ; ‘I’ BAB29, ‘J’BAB17 ; ‘K’ TMN 21 ;‘L’ORA11 ;‘M’ 

GHD12 ; ‘N’ORA14 ; ‘O’ ADR6). Cette méthode d’analyse a permis à de grouper la microflore 

lactique de la rhizosphère de l’olivier en 16 groupes génétique avec un profile de 1 à 4 bandes 

de taille variant de 275 pb a 600 pb. Cette analyse a permis de détecter six genres Enterococcus, 

Lactobacillus, Pediococcus, Lactococcus, Weissella et Leuconostoc (Fhoula et al., 2013). 

Cette technique nous a permis de classer nos isolats groupe afin de d’entamée l’analyse de 

l’ARNr 16S.  
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Figure 33. Profil de migration de la région ITS (Internal transcribed spacer) 16S/23S des isolats sur gel d’agarose à 2%. 

1 :ABD18 ; 2 :ADR32 ; 3 :GHD26 ; 4 :ABD3 ; 05 :ORA11 ; 6 :ORA7 ; 7 :ADR15 ; 8 :MEC31 ; 9 :GHD19 ; 11 :MEC12 ; 12 :TAB5 ; 13 :BAB4 ; 14 :TMN27 ; 15 :GHD12 ; 16 :TMN21 ; 

17 :TMN1 ; 18 :TAB11 ; 20 :ORA14 ; 21 :ORA16 ; 22 : ADR26; 23 :BAB17 ; 24 :ADR25 ; 26 :ABD10 ; 27 :ADR6 ; 28 :BAB23 ; 29 :TAB22 ; 30 :TMN18 ; 31 :ADR12 ; 32 :ABD14 ; 

33 :BAB29 ; 34 :MEC25 ; 35 :ORA19 ; 36 :TAB20 
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3.2. Identification des isolats l’ARNr 16s 

L’identification génotypique des isolats repose sur l’analyse de l’ADN en utilisant la technique 

de PCR, par des amorces encadrant des régions de l’ARNr 16S (approximativement 1500 pb). 

Les isolats qui ont un type d’ITS différents ont été identifiés par analyse de la séquence de ce 

gène. Cette identification a été réalisée à l’aide d’une paire d’amorces spécifiques utilisées pour 

différencier entre les espèces. La partie du gène codant pour l’ARNr 16S a été amplifiée par 

deux amorces universelles (27F/ 1492R). Les produits d’amplification des isolats ont été 

analysés par l’électrophorèse sur gel d’agarose à 1,5%. Les résultats obtenus montrent que 

chacun des isolats a présenté une bande de même intensité. Ces bandes correspondent à des 

fragments d’ADN de 1500 pb (Fig. 34).  

 

 

Figure 34. Profile de migration des produits d’amplification de la région codant l’ARNr 16S sur gel 

d’agarose à 1.5%. 
(M : marqueur de taille 1Kb, T- : témoin négatif, T+ : témoin positif, 1 : MEC12, 2 : BAB17, 3 : TMN21, 4 : ADR15, et 5 : ORA11) 

Les similarités des séquences ont été trouvées par analyse BLAST en utilisant les bases de 

données NCBI GenBank (http://www.ncbi.nih.gov ). L'analyse phylogénétique des séquences 

de l'ADNr 16S a été réalisée avec le logiciel d'analyse génétique évolutive moléculaire 

(MEGA), version 7 en utilisant des séquences de références de la base de données Ribosomal 

Database Project (RDP) (http://rdp.cme.msu.edu). L’arbre a été construits en utilisant la 

méthode de voisinage (Neighbor-joining).  

Un pourcentage de similitude ≥ 97% avec des séquences d’espèce de référence classifiée 

permettra d’assigner l’isolat inconnu à l’espèce correspondante avec certitude (Janda et Abbott, 

2007). Les séquences obtenues (> 716 pb) ont été introduites dans la base de données NCBI qui 

1500 pb 
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les a alignés (annexe). Les séquences des isolats ABD28 et MEC12 sont attribuées comme 

Leuconostoc mesenteroides Subsp. dextranicum avec un pourcentage de 99% et 100% 

respectivement. La séquence de MEC25 est similaire à la séquence de Leuconostoc 

mesenteroides strain ATCC 8293 avec 100% de similitude. L’isolat ADR12 a été assigné (99%) 

comme Lactobacillus paracasei. Les isolats TMN18, BAB17 et GHD12 ressemblent à 99 % 

de certitude à l’espèce Lactobacillus paraplantarum. Les isolats ADR9 et ORA11 sont 

identifiés comme Lactobacillus rhamnosus avec une affinité de 100%. Les isolats ADR15, 

ADR32 et TMN21 sont identifiés comme Lactobacillus pentosus, Lactobacillus plantarum et 

Enterococcus gallinarum avec une similitude de 99% (Tab. 27).  

Les Lactobacillus peuvent montrer parfois des profils variables chez les mêmes espèces (Gala 

et al., 2008 ; Puertas et al., 2014) et parfois des espèces différentes partageant plus de 99% de 

similitude dans leur gène après analyse de l’ARNr 16S. Ces mêmes auteurs ont obtenu une 

meilleure résolution des résultats en utilisant d’autres marqueurs génétiques comme dnaK, 

recA ou l’hybridation ADN/ADN. Les isolats ORA11, ADR9, ADR12, ADR32, MEC12, et 

BAB1 seront utilisés en culture simple ou mixte dans les différentes préparations de lait 

fermenté. 

Tableau 27. Caractérisation phénotypique et génotypique des différents isolats retenus. 

Isolats % de 

similarité  

La souche la plus proche (Séquence d'ADNr 16S) Numéro d'accession de la souche proche 

dans la base NCBI 

ABD28 99% Leuconostoc mesenteroides Subsp. dextranicum 

strain SKB3032 

MH844904.1 

ADR12 99% Lactobacillus paracasei strain HBUAS54287 MH817736.1 

MEC12 100% Leuconostoc mesenteroides Subsp. dextranicum 

strain SKB3032 

MH844904.1 

ADR15 99% Lactobacillus pentosus strain SKB1213 MH844897.1 

ADR9 100% Lactobacillus rhamnosus strain NBRC 3425 NR_113332.1 

TMN18 99% Lactobacillus paraplantarum strain 

HBUAS52332 

MH656815.1 

MEC25 100% Leuconostoc mesenteroides strain ATCC 8293 MH844904.1 

BAB17 99% Lactobacillus paraplantarum strain DSM 10667 NR_025447.1 

TMN21 99% Enterococcus gallinarum strain LMG 13129 NR_104559.2 

ORA11 100% Lactobacillus rhamnosus strain NBRC 3425 NR_113332.1 

GHD12 99% Lactobacillus paraplantarum strain DSM 10667 NR_025447.1 

ADR32 99% Lactobacillus plantarum strain CIP 103151 NR_104573.1 
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3.3. Phylogénétique des isolats  

 

 

Figure 35. Arbre phylogénétique (méthode de Neighbor-joining ) basée sur l'analyse comparative partielle des séquences du gène de l'ARNr 16S des bactéries 

lactiques montrant l'affinité phylogénétique des souches isolées. La Séquence de Bifidobacterium animalis Subsp. lactis a été utilisé comme out-group. 
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4. Cinétique de croissance en milieu lait  

4.1. Cultures pures  

Nous avons étudié la cinétique de croissance de six souches retenues afin de déterminer les 

différents paramètres de croissance, à savoir la durée de la phase latence, le taux de croissance 

(µ), le temps de génération (G), la densité cellulaire maximal, ainsi la vitesse d’acidification 

par la mesure du pH et l’évolution de l’acidité Dornic (Tab.28, Fig.36,37,38 et 39). 

  

 

Figure 36. Cinétique de croissance et de l’évolution du pH et de l’acidité Dornic de la souche Lactobacillus 

rhamnosus et Lactobacillus paracasei en milieu lait écrémé à 30°C en cultures pures. 

 
 

Figure 37. Cinétique de croissance et de l’évolution du pH et de l’acidité Dornic de la souche 

Lactobacillus plantarum  et Leuconostoc mesenteroides Subsp. dextranicum en milieu lait écrémé à 

30°C en cultures pures. 
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. 

 

 

  
 

Figure 38.: Cinétique de croissance et de l’évolution du pH et de l’acidité Dornic de la souche 

Leuconostoc mesenteroides et Lactobacillus rhamnosus en milieu lait écrémé à 30°C en cultures 

pures. 

 

.  
Figure 39. Cinétique de croissance et de l’évolution du pH et de l’acidité Dornic de la souche de 

Lactococcus lactis en milieu lait écrémé à 30°C. en cultures pures. 
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Dans le cas des cultures pures, l'analyse de régression fournit une valeur d’en unité de log ufc 

h-1. A partir de ces valeurs le taux de croissance et le temps de génération sont calculés. Après 

48 h, la concentration cellulaire finale est déterminée. La vitesse de l’acidification de la culture 

est estimée par le calcul de la pente de la droite de régression de la courbe de variation du pH 

et de l’acidité Dornic pour chaque souche. La croissance bactérienne, pour six souches choisies 

dans le lait se déroule selon un schéma classique d’une culture discontinue. La phase 

exponentielle de la croissance débute après 2h pour toutes les souches qui continuent à croitre 

pour atteindre la phase stationnaire au bout de 16 h d’incubation. Les souches étudiées ont 

montré des valeurs du taux de croissance variants 0,19 à 0,89 ufc/ml/h et un temps de génération 

varie entre 66,8 min à 300 min. Kosikowski (1977) a signalé que les souches lactiques ont un 

temps de génération qui varie entre 79 et 110 min. 

Tableau 28. Les valeurs moyennes de la croissance des différents isolats lactiques en culture pure, en 

milieu lait écrémé et les paramètres spécifiques  

Espèce  Code Taux de 

croissance 

(µ=div/h) 

Temps de 

génération 

(min) 

Vmax 

pH 

Vmax 

°D 

pH 

final 

°D 

final 

Log 

ufc/ml 

final 

Lb. rhamnosus ORA11 0,7 85 0,037 2,071 5,15 115 9 

Lb. paracasei ADR12 0,61 97 0,9 0,06 5,09 60 9,37 

Lb. plantarum ADR32 0,199 300 0,035 0,64 4,84 63 9,5 

Ln. mesenteroides 

Subsp. dextranicum 

MEC12 0,76 78,94 0,034 0,53 5 27 8,5 

Ln mesenteroides MEC25 0,69 86,6 0,04 0,42 5,8 27 8,5 

Lb. rhamnosus ADR9 0,58 103 0,035 0,64 5,01 61 9,3 

Lc.lactis Subsp. lactis 

biovar. diacetylctis 

BAB1 0,74 81 0,18 4,57 4,12 109 9,8 

  

Nos résultats sur le taux de croissance des bactéries lactiques retenues sont comparables à ceux 

obtenus par Kosikowski (1977). Pour les souches Lb. rhamnosus, Lb. plantarum et Ln. 

mesenteroides , elles ont un taux de génération presque identique (0,7 ; 0,74 et 0,76) avec une 

vitesse d’acidification (0,037 ; 0,047 et 0,034) et une concentration bactérienne maximale en 

log (9,2 ; 9,1 et 9,8) respectivement (Tab. 28). La souche la plus acidifiante est la souche Lb. 

rhamnosus qui produit 115 °D  après 48h, en revanche Ln. mesenteroides est la moins 

acidifiante avec 27 °D après 48h d’incubation. La souche de Lc. lactis Subsp. lactis biovar. 

diacetylactis est la plus acidifiante par rapport a Lactococcus lactis ceci est en parfaite 

concordance avec les résultats de Cogan (1980), avec un taux de croissance aussi plus élevé 

(0,74 et 0,52) respectivement. Les lactocoques ont une densité cellulaire maximale variant de 

(9,45 et 9,9 log ufc/ml respectivement). 

Lactobacillus plantarum ADR 32 possède le temps de génération le plus long (300) ce qui la 

classe parmi les souches à croissance lente. Boumehira et al. (2011) a étudié la cinétique de 
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croissance  de Lactobacillus plantarum isolée du lait camelin en utilisant un inoculum initiale 

dès la souches de 7,47 log, il a trouvé un taux de croissance de 0,5 h-1 et la concentration 

maximale enregistrée était de 9,77 log. Après 48 h, la densité cellulaire obtenue est de 9,47 log. 

l’espèce Lactobacillus casei attient la phase stationnaire après un temps d’incubation de 12 à 

14h (Ha et al., 2003). Les travaux de Kihal et al. (2009) et Zarour et al. (2012) ont montrés que 

les souches de Ln. mesenteroides Subsp. mesenteroides n’ont pas un pouvoir acidifiant fort vu 

qu’il y a une très faible diminution de pH de 6,5 à 5,3 pendant 72 h incubation. Alors que les 

espèces de Ln. mesenteroides ont un comportement semblable (pH diminue de 6,85 à 5 pendant 

48h). Aussi la quantité d’acide lactique produite par les espèces de Leuconostoc après 24 heures 

d’incubation à 30 °C se situe est entre 19 °D et 25°D. Ces valeurs indiquent que les isolats de 

Leuconostoc sont faiblement acidifiantes, ce qui est cohérent avec les travaux de Devoyod et  

Poullain (1988) sur ce genre. La souche Lactococcus lactis Subsp. lactis biovar. diacetylactis 

(BAB1) a la capacité de produire une quantité d’acidité Dornic 109 °D et une concentration 

cellulaires maximales 9,8 log, ces résultats sont  semblables à ceux de Moulay et al. (2006).  

4.2. Cultures mixtes  

La préparation d’un lait fermenté passe par l’inoculation de plusieures espèces lactiques dans 

le lait. La présence de plusieures espèces bactériennes permet de lutter contre les attaques 

phagiques en premier lieu et de maîtriser les souches acidifiantes, aromatisants et texturants. 

Les souches ORA11, MEC25 et BAB1 ont été choisis pour former un levain (Tab.29 et 

Fig.40,41). Les résultats des interactions entre les souches choisies n’a pas montré une action 

antagoniste. Nos résultats montrent que le couple Lactobacillus rhamnosus ORA11 (souche 

acidifiante) et Lactococcus lactis Subsp. lactis biovar. diacetylactis BAB1 (souche 

aromatisante et acidifiante) produisent la quantité la plus élevé d’acidité Dornic et de densité 

cellulaire (Tab. 29). Le pH final de cette culture est de 4,13 qui est le plus bas. En revanche la 

culture du couple Lactobacillus rhamnosus et Leuconostoc mesenteroides (souche texturante) 

présente une variation du pH avec une acidité Dornic faible (Vmax pH = 0.030 u/h, Vmax °D 

= 0.64 u/h) et avec des valeurs finales de pH (6,01) et 40°D avec aspect visqueux de lait 

(production d’une grande quantité d’EPS). La culture mixte de lactobacillus rhamnosus et 

Leuconostoc mesenteroides a montré une stimulation et augmentation de production des 

exopolyscharides de plus de 45% par rapport à la culture pure (Khue et Ngoc, 2013). De plus, 

la production d’EPS de la souche Lb. bulgaricus CNRZ 1187 a été plus élevée en culture mixte 

avec une souche non productrice de S. thermophilus qu'en culture pure (Bouzar et al., 1996, 

Bouzar et al., 1997).   
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Figure 40. Cinétique de croissance et de l’évolution du pH et de l’acidité Dornic en culture mixte des 

deux souches lactiques en milieu lait écrémé à 30°C. 

 

  
 

Figure 41. Cinétique de croissance et de l’évolution du pH et de l’acidité Dornic en culture mixte des 

souches lactiques en milieu lait écrémé à 30°C. 
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Tableau 29. Les valeurs moyennes de la croissance des différents isolats lactiques en culture mixte en 

milieu lait écrémé et les paramètres spécifiques  

Souches 

Taux de 

croissance 

(µ=div/h) 

Temps de 

génération 

(min) 

Vmax 

pH 

Vmax 

°D 

pH 

final 

°D 

final 

Log 

ufc/ml 

Lb. rhamnosus + Ln. mesenteroides  0,498 120 0,030 0,642 6,01 40 8,72 

Lb. rhamnosus + Lc. lactis Subsp. lactis 

biovar. diacetylactis 
0,643 93 0,075 1,571 4,13 104 9,8 

Ln. mesenteroides + Lc. lactis Subsp. 

lactis biovar. diacetylactis 
0,415 144 0,040 0,642 4,4 83 9,46 

Lb. rhamnosus + Ln. mesenteroides + Lc. 

lactis Subsp. lactis biovar. diacetylactis 
0,697 86 0,085 3,5 4,7 80 9,45 

 

Les autres couples présentent des valeurs intermédiaires pour tous les paramètres étudiés. La 

coopération entre ces souches mène à une augmentation considérable de la vitesse 

d’acidification du lait. En effet, Kihal et al. (2009) ont démontré que certaines espèces de 

Lactococcus et de Leuconostoc sont en relation étroite et synergique ce qui produit une 

augmentations dans la croissance et l’acidification par rapport à la culture pure. Nos résultats 

concordent avec ceux de Lairini et al. (2014) qui ont trouvé que l’acidification du lait avec la 

combinaison de Lactobacillus et Leuconostoc est plus considérable par rapport à la culture pure 

de chaque souche. Roukas et  Kotzekidou (1998) ont travaillé sur la production d’acide lactique 

à partir de lactosérum en culture pure et mixte de Lactobacillus et Lactococcus. Ils ont montré 

que la concentration la plus élevée en acide lactique est obtenue en culture mixte (22,5 g/l), 

alors qu’en culture pure de Lactobacillus et Lactococcus, les concentrations sont 

respectivement 16 et 10,5 g/l. 

Cependant, les lactobacilles avaient de bonnes fonctionnalités technologiques. La connaissance 

de la cinétique de croissance et d’acidification des souches de bactéries lactiques utilisées dans 

l’industrie agroalimentaire offre une nouvelle voie dans le domaine de la recherche scientifique 

en microbiologie appliquée dont le but de produire à l’avenir de nouveaux produits laitier 

concurrentiels sur le plan national et international.
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Conclusion générale 

En Algérie, le dromadaire (Camelus dromedarius) est une espèce d'élevage importante 

uniquement adaptée à l'environnement chaud et aride. Les chameaux avec un effectif de 379094 

têtes, peuvent survivre dans des conditions environnementales difficiles pour d'autres espèces 

animales domestiques. Le chameau a la capacité de produire plus de lait pendant une période 

plus longue dans les zones arides et le Sahara (environnement de température extrême, 

sécheresse et manque de pâturages) que chez les autres espèces de bétail domestique. Le 

rendement journalier en lait varie de 3,5 L (en conditions désertiques) à 40 L (en gestion 

intensive). L'alimentation et la disponibilité de l'eau peuvent affecter la composition chimique 

et le goût du lait de chamelle. Le lait de chamelle est vendu cru et une quantité limitée de lait 

de chamelle pasteurisée est disponible sur les marchés. En Algérie, la production annuelle de 

lait de chamelle est estimée à 88460 tonnes. Malgré cela, les nomades du Sahara algérien 

fabriquent du beurre appelé Shmen à partir de lait de chamelle selon une méthode d'agitation 

traditionnelle. La fabrication du beurre à partir de lait de chamelle a été rapportée dans la 

littérature. Ce beurre est utilisé à des fins médicinales ou comme pommade capillaire. Notre 

étude a montré que le lait de dromadaire contient tous les éléments du lait avec des proportions 

relativements differents et des éléments spécifiques. Le lait de dromadaire d’Algérie est 

caractérisé par un pH proche de la neutralité qui varie de 6,31 à 6,64 et avec une acidité dornic 

de 15,5°D. La teneur en eau du lait cru de dromadaire est légèrement faible et elle est de 82,49%. 

La matière sèche du lait cru enregistrée est de 175,08 g/l qui est une valeur légèrement élevée. 

Le taux des protéines totales du lait cru de dromadaire a atteint une concentration de 26,55g/l 

dont les caséines représentent 21,03 g/l. Nous avons noté un taux élevé de matière grasse dans 

le lait cru qui est de 58,14g/l. Nous avons remarqué une différence importante entre le taux de 

sucre dans le lait cru (24,03g/l) et le lait de dromadaire pasteurisé (48,4g/l). Le taux élevé de 

60,2 mg/l de vitamine C a été trouvé dans le lait cru de dromadaire. Malgré cette variabilité, il 

demeure entendu que la teneur en vitamine C du lait camelin est très largement au-delà du seuil 

relevé dans le lait bovin (qui se situe autour de 20 mg/l). Cette caractéristique recueille 

davantage l’intérêt nutritionnel du lait de dromadaire pour son apport important en cette 

vitamine C au bénéfice des populations relativement privée d’apport importantes de fruits et de 

légumes frais. L’activité anti-oxydante du lait cru de dromadaire a été aussi mesuré et donne 

des valeurs de 820 mg EAG/100g de lait.  

Cependant, les variations observées dans la composition du lait de dromadaire pourraient être 

attribué à plusieurs facteurs tels que les procédures analytiques de mesure, l'emplacement 
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géographique, les conditions d'alimentation et les échantillons prélevés à partir de différentes 

races, en plus d'autres facteurs, y compris le stade de lactation, et l’âge. L'origine géographique 

et les variations saisonnières ont été jugées également parmi les facteurs les plus efficaces dans 

la variation de la composition du lait de dromadaire. La composition du lait de dromadaire 

représente aussi une source importante de sels minéraux. Cette composition chimique très riche 

du lait cru de dromadaire favorise le développement d’une grande variété de microorganismes. 

Parmi ces microorganismes on cite la présence des bactéries lactiques qui possèdent les 

capacités physiologiques enzymatiques pour une adaptation à cet écosystème spécifique. 

Les bactéries lactiques ont longtemps été consommées par l’homme dans plusieurs aliments 

fermentés tels que les produits laitiers. Aujourd'hui, les laboratoires font l'objet d'une recherche 

internationale intensive pour leur rôle essentiel dans la plupart des aliments fermentés, pour 

leur capacité à produire divers composés favorisant les propriétés technologiques, probiotiques 

et thérapeutiques dans la stabilisation de la microflore intestinale. 

L’analyse microbiologique de lait de dromadaire provenant de 8 ville et régions situées en 

Algérie montre que le lait cru est très riche en microorganisme. Sur 460 isolats purifiés 53,47 

% répondent aux caractères des bactéries lactiques. Parmi les isolats 80 sont des forme bâtonnés 

et 166 sont des cocci. L’analyse phénotypique a permis d’identifier les genres suivants : 

Lactobacillus 32.5%, Enterococcus 32,5%, Lactococcus 16,3%, Leuconostoc 13,8 % et 

Streptococcus thermophiles avec 4,9 %. Le profil fermentaire des sucres des différents genres 

donne les espèces suivantes : Lactobacillus rhamnosus, Lactobacillus plantarum, Lactobacillus 

paracasei, Lactobacillus casei, Enterococcus durans, Enterococcus faecium, Enterococcus 

gallinarum, Enterococcus feacalis, Enterococccus hirae, Lactococcus lactis, Lactococcus 

lactis Subsp. cremoris, Lactococcus lactis Subsp. lactis biovar diacetylactis, Leuconostoc 

mesenteroides Subsp. dextranicum, Leuconostoc mesenteroides Subsp. mesenteroides, 

Leuconostoc lactis et Streptococcus thermophilus. L’ensemble des espèces ont révèle une 

activité protéolytique par contre l’activité lipolytique est détecté seulement dans les 

lactobacilles. L’étude moléculaire montre à la fois la grande similarité des espèces de 

lactobacille. Les espèces d’Enterococcus et de Leuconostoc sont nettement séparées en leur 

groupe. Un nombre de 12 isolats identifiés ont été testés pour leur potentiel technologique. Les 

2 espèces Lactobacillus rhamnosus et les Lactococcus lactis sont des souches acidifiantes 

rapides avec un pH final de 4. Les espèces moyennement acidifiantes sont Lactobacillus 

plantarum et Leuconostoc mesenteroides. Les essais de préparation de lait fermenté avec 

Lactococcus lactis et Lactobacillus rhamnosus a produit un lait acidifié avec les caractères 
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organoleptique proche de Lben commercialisé. Les souches LAB qui produisent de 

l'exopolysaccharide (ESP) sont utilisées dans la fabrication du lait fermenté pour améliorer sa 

texture et sa viscosité. De nouvelles sources de nutriments devraient être davantage exploitées 

pour varier le régime alimentaire humain et bénéficier de nouveaux ingrédients fonctionnels et 

de composants alimentaires naturels. Les pays arabes et africains, où les conditions d'élevage 

de vaches sont sévères et exigeantes, peuvent surmonter cette situation en développant un 

système d'élevage pour les animaux locaux tels que le dromadaire. 

La transformation du lait de chamelle par fermentation n'est pas facile et il faut plus de 

recherches pour élucider le processus. Si le lait de vache a été largement étudié, jusqu'à présent, 

peu d’études ont été entreprises sur le lait de dromadaire pour déterminer les interactions et les 

associations de la microflore lactiques.  

Ainsi, cette étude avait pour but de déterminer les propriétés morphologiques, physiologiques, 

biochimiques et génotypiques des souches lactiques isolées à partir du lait cru de dromadaire 

produit en Algérie. Les propriétés technologiques des isolats ont également été analysées. 

Les éléments importants sont à retenir de cette étude sont : Premièrement, la présence de cinq 

genres de bactéries lactiques cultivables dans le lait cru de dromadaire. Les genres dominants 

sont les lactobacilles (32,5%) et les entérocoques (32,5%) ensuite les lactocoques (16,3%) et 

les leuconostocs (13.8%). Le genre Streptococcus thermophilus représente seulement (4,9%). 

La souche de Lb. rhamnosus est la plus performante des souches de lactobacilles acidifiantes 

étudiées et l’espèce de Lactococcus lactis  se retrouve  aussi parmi les meilleures. La croissance 

des douze espèces en milieu lait donne des cinétiques différentes.  

Certaines des espèces de bactéries lactiques isolées et identifiées présentent des performances 

technologiques dans l’acidification (protéolyse), l’aromatisation (diacetyl acetoine), la texture 

(CO2, et exopolysaccharides).  Les résultats de cette étude ont indiqué que plusieures espèces 

différentes de bactéries lactiques peuvent être utilisées comme levains pour la production du 

lait fermenté. Par conséquent, la sélection et l'utilisation potentielle d'une souche bénéfique 

appropriée ou d'un mélange de souches provenant des isolats identifiés en tant que levain dans 

la production des laits fermentés nécessitent davantage d'études sur le processus d'optimisation 

parmi la température, la durée, la composition des ingrédients et les concentrations d'inoculum.  

Une étude approfondie doit être menée pour améliorer les propriétés technologiques des laits 

fermentés ainsi que pour le développement des petites industries de production de levains 

lactiques spécifiques pour l’industrie laitière en Algérie. 
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Annexes 

Annexe 1 : Détermination de l’acidité Dornic (acidité titrable)  

Protocole  

Norme Française 04-206 (Janvier 1969).  

Elle n'est pas applicable au lait additionné d'un conservateur, ce dernier pouvant fausser les 

résultats.   

Matériels et produits : 

• 10 ml du lait entier.  

• Un bécher de 100 ml.  

• Phénolphtaléine à 1% dans l’alcool à 95%  

• La soude Dornic (N/9) (0.11 N)  

• Burette de 50 ml (graduée en 0,05 ml)  

• Pipette jaugée à 10 ml  

Mode opératoire :  

Un échantillon précis de 10 ml de lait est placé dans un bécher de 100 ml en présence de 0,1 ml 

de phénolphtaléine à 1% dans l’alcool à 95%. La soude Dornic (N/9) est ajoutée à la burette 

jusqu’au virage au rose. La coloration rose doit persister au moins 10 secondes. Dans ces 

conditions, l’acidité exprimée en degrés Dornic est équivalente au nombre de dixièmes de ml 

de soude Dornic versée pour avoir le virage de l’indicateur. C’est-à-dire par exemple 1,8 ml × 

10= 18 °D. 
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Annexe 2 : Détermination de la teneur en matière sèche totale et en matière 

sèche dégraissée (NF V 04-207 de septembre 1970)  

1- Principe : Dessiccation, par évaporation, d'une certaine quantité de lait et pesée du résidu.  

2- Appareillage : Matériel courant de laboratoire, et notamment : - Capsule en platine ou en 

autre matière inaltérable dans les conditions de l'essai, de (forme cylindrique, à fond bien plat, 

de 55 à 60 mm de diamètre et de 20-25 mm de hauteur de préférence avec couvercle.  - Bain-

marie à niveau constant, fermé par un couvercle métallique dans lequel sont aménagées des 

ouvertures circulaires, d’un diamètre inférieur de 5 mm à celui des capsules employées ; 

celles-ci sont posées d’une manière à obturer entièrement les ouvertures. 1a distance entre les 

couvercles et le niveau de l'eau doit être de 5 à 6 cm. - Etuve à 103 °C ± 2 °C. 

- Appareil de refroidissement en atmosphère ne permettant pas de reprise d'humidité, par 

exemple dessiccateur, contenant un agent déshydratant efficace.  

- Balance analytique.  

Eventuellement : Pipettes a lait de 5 ml.  

3- Mode opératoire Prise d'essai  

Dans la capsule séchée et tarée à 0,1mg près, introduire à la pipette 5 ml de lait ou peser à 1g 

près environ 5g de lait. Dans ce dernier cas, utiliser, de préférence, une capsule avec couvercle.  

Détermination  

Placer la capsule, découverte, pendant 30 minutes sur le bain-marie bouillant puis l'introduire 

dans l’étuve réglée à 103 °C ± 2 °C et l'y laisser 3 heures. Mettre ensuite la capsule dans 

l'appareil de refroidissement et laisser refroidir jusqu'à la température ambiante. Peser à 0,1 

mg près. Effectuer au moins deux déterminations sur le même échantillon préparé.  

Mode de calcul et formule  

La matière sèche, exprimée en grammes, par litre de lait, est égale à :   

(M 1 – M 0 ) 1000/V.  

La matière sèche du lait, exprimée en pour cent en masse est égale à  

(M1 – M0) x 100/(M2 – M0)  

Où  

M0 est la masse, en grammes, de la capsule vide,  

Ml est la masse, en grammes de la capsule et du résidu après dessiccation et refroidissement. 

M2 est la masse, en grammes, de la capsule et de la prise d'essai,  

V est le volume, en millilitres, de la prise d'essai.  

Prendre comme résultat la moyenne arithmétique des résultats obtenus lors des déterminations 

si les conditions de répétabilité sont remplies. Dans le cas contraire, effectuer à nouveau les 

déterminations.  
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Annexe 3 : Détermination de la teneur en cendres (NF V 04-208 d’octobre 

1989)  

1- Principe  

Incinération de la matière sèche à 525 °C ± 25 °C dans un lent courant d'air et pesée du 

résidu obtenu.  

2- Appareillage  

Matériel courant de laboratoire et notamment :  

- Balance analytique  

- Capsule en silice ou en platine d'environ 50 à 70 mm de diamètre et de 20 à 25 mm de 

profondeur.  

- Four électrique, à circulation d'air, réglable à 525 °C ± 25 °C.  

- Dessiccateur, garni d'un agent déshydratant efficace.  

- Bain d'eau bouillante, muni d'ouvertures de dimensions réglables.  

2- Mode opératoire Préparation de la capsule  

Chauffer la capsule dans le four électrique réglé à 525 °C ± 25 °C durant 30 min.  

Placer la capsule dans le dessiccateur et l’y laisser refroidir à la température de la salle des 

balances. Peser à 0.1 mg près.  

Prise d'essai  

Peser à 0,1 mg près directement ou par différence, dans la capsule ainsi préparée, environ 5 g 

de l’échantillon pour essai. Amener à dessiccation complète au bain d'eau bouillante.  

3- Détermination  

Placer la capsule dans le four électrique réglé à 525 °C ± 25 °C, et chauffer durant 2 à 3 

heures jusqu’à disparition complète des particules charbonneuses dans la capsule. Placer la 

capsule dans le dessiccateur et l'y laisser refroidir à la température de la salle des balances. 

Peser à 0,1 mg près.  

Répéter les opérations de chauffage au four électrique, de refroidissement et peser jusqu’à ce 

que la masse reste constante à 1 mg près ou commence à augmenter. Noter la masse 

minimale.  

Effectuer au moins deux déterminations sur le même échantillon préparé.  

5- Expression des résultats  
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Mode de calcul et formule  

Les cendres de l'échantillon, exprimées en pourcentage en masse, sont égales à :  

M2-M0 x 100/M1-M0  

Où M0 est la masse, en grammes, de la capsule vide préparée. M1 est la masse, en grammes, 

de la capsule et de la prise d'essai. M2 est la masse, en grammes, de la capsule et des cendres 

obtenues. Prendre comme résultat la moyenne arithmétique des résultats obtenus lors des 

déterminations si les conditions de répétabilité sont remplies. Dans le cas contraire, effectuer 

à nouveau les déterminations.   
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Annexe 4 : Dosage de la matière grasse (méthode de GERBER, acido-

butyrométrique) (norme AFNOR : NF V04-210 de décembre 1990)  

1- Principe  

Après dissolution des protéines par adition d'acide sulfurique, séparation de la matière grasse 

du lait par centrifugation, dans un butyromètre, la séparation étant favorisée par l'addition 

d'une petite quantité d'alcool amylique.  

Obtention de la teneur en matière grasse (en gramme pour 100 ml de lait par lecture directe 

sur l’échelle du butyromètre, ou par lecture instrumentale à l'aide d'un système automatisé.  

2- Réactifs   

- Acide sulfurique concentré, ρ20 = 1,820 g/ml ± 0.005 g/ml, incolore ou à peine ambré ne 

contenant aucune impureté pouvant agir sur le résultat.  

- Alcool amylique ρ20 = 0,813 g/ml ± 0,005 g/ml, intervalle de distillation 130 °C ± 2 °C.  

3- Appareillage - Butyromètre à lait  

Conforme à la norme NF 8 35-521 (2), muni d'un bouchon approprié. Utiliser le type de 

butyromètre dont l'échelle correspond le mieux à la teneur en matière grasse supposée de 

l'échantillon.  

- Systèmes de pipetage.  

a) Pipette à lait de 11 ml. Conforme à la norme NF 8 35-523.  Avec la pipette de 11 ml NF B 

35-523, l'échelle du butyromètre donnera directement le résultat en grammes de matière 

grasse pour 100 ml de lait.  

b) Autres systèmes de distribution (seringues, diluteurs, etc.)  

c) Pipette ou système automatique, permettant de délivrer 10.0 ml ± 0,2 ml d'acide sulfurique. 

d) Pipette ou système automatique, permettant de délivrer 1,00 ml ± 0.05 ml d'alcool 

amylique  

- Centrifugeuse dans laquelle les butyromètres peuvent être placés.  

- Bain d'eau.  

- Thermomètre approprié. 

4- Mode opératoire Préparation de butyromètre et prise d’essai  
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A l'aide d'une pipette ou d'un système automatique, en opérant de façon que l'acide ne mouille 

pas le col du butyromètre ou n'entraîne pas d'air, mesurer 10 ml d'acide Sulfurique et les 

introduire dans le butyromètre.  

Retourner doucement trois ou quatre fois le récipient contenant l'échantillon préparé, prélever 

immédiatement à l'aide d'un système de pipetage le volume fixé de lait et le verser dans le 

butyromètre sans mouiller le col de celui-ci, de façon qu'il forme une couche au-dessus de 

l'acide.  

A l'aide d'une pipette ou d'un système automatique mesurer 1 ml d'alcool amylique et 

l'introduire dans le butyromètre, sans mouiller le col du butyromètre ni mélanger les liquides. 

Bien boucher le butyromètre sans perturber son contenu.  

Dissolution des protéines  

Agiter et retourner le butyromètre, convenablement protégé contre le risque de casse ou de perte 

du bouchon, jusqu'à ce que son contenu soit complètement mélangé, et jusqu’à ce que les 

protéines soient entièrement dissoutes, c'est-à-dire jusqu'à ce qu'il n'y ait plus de particules 

blanches.  

Centrifugation  

Centrifuger durant 5 min dès que la vitesse requise est atteinte.  

Lecture Cas de la lecture visuelle  

Retirer le butyromètre de la centrifugeuse en ajustant le bouchon, si nécessaire, pour amener la 

colonne de matière grasse dans la zone de l'échelle. Placer le butyromètre, le bouchon dirigé 

vers le bas, dans un bain d'eau à 65 °C ± 2 °C, pendant environ 5 min, le niveau d'eau doit être 

au-dessus du sommet de la colonne de matière grasse.  

Enlever le butyromètre du bain d'eau, le bouchon étant toujours dirigé vers le bas, et ajuster 

soigneusement le bouchon en le tirant pour amener l'extrémité inférieure de la colonne grasse 

avec le minimum de mouvement de cette colonne devant le repère le plus proche, de préférence 

un trait-repère principal.  

Noter le trait-repère A correspondant à l'extrémité inférieure de la colonne de matière grasse, 

puis, en ayant soin de ne pas bouger celle-ci, aussi rapidement que possible en moins de 10s), 

noter le trait-repère du haut de la colonne de matière grasse coïncidant avec le point le plus bas 

du ménisque B.  
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Il ne doit pas s'écouler plus de 10s entre la sortie du butyromètre et la fin de la lecture. 

Note : il est recommandé de choisir comme repère A la graduation 0 du butyromètre. 

Effectuer la lecture à 0.025 g pour 100 ml près.  

Lorsque l'on fait, les lectures, le butyromètre doit être : maintenu verticalement, l'œil doit être 

au niveau du point de lecture.  

Si la matière grasse est trouble ou de couleur foncée, ou s'il y a un dépôt noir ou blanc au bas 

de la colonne de matière grasse, la valeur obtenue pour la matière grasse ne sera pas exacte.  

Si une vérification du résultat obtenu est nécessaire, replacer le butyromètre dans le bain 

d’eau pendant, pus le retirer et faire les lectures comme indiqué précédemment.  

Cas de la lecture instrumentale  

Retirer le butyromètre de la centrifugeuse et ajuster le bouchon, si nécessaire, pour amener la 

colonne de matière grasse dans la zone de l'échelle.  

Placer le butyromètre, le bouchon vers le bas, dans un bain d'eau à 65 °C ± 2 °C pendant 

environ 5 min ; le niveau d'eau doit être au-dessus du sommet de la colonne de matière grasse.  

Sortir le butyromètre du bain d'eau, saisir l'ampoule terminale et essuyer rapidement la tige de 

mesure, contrôler que la matière grasse se situe entièrement dans la colonne de mesure ; il 

doit rester une zone de la phase acide au-dessus de la plage cémentée inférieure, d'au moins 2 

mm.  

Placer le butyromètre dans l'appareil de lecture et déclencher la mesure. Il ne doit pas 

s'écouler plus de 10 s entre la sortie du butyromètre et la fin de la lecture.  

5- Expression des résultats Mode de calcule  

La teneur en matière grasse est exprimée en grammes pour 100 ml de lait.  

Cas de la lecture visuelle  

La teneur en matière grasse du lait est :  

MG =B-A  

Où : A est la lecture faite à l'extrémité inférieure de la colonne de matière grasse. B est la 

lecture faite à l'extrémité supérieure de la colonne de matière grasse.   
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Annexe 5 : Détermination de la teneur en lactose par la méthode de la 

liqueur de Fehling  

Solution aqueuse d’hexacyanoferrate II de potassium hydraté :  

- (K4Fe(CN)6,3H2O)…………………….…………………………….….150 g 

- Eau distillée (qsp)……..……………..…………………….…………1000 ml  

Solution aqueuse d’acétate de zinc hydraté :  

- (Zn(CHCOO)2, 2H2O)…………………………………….…. ………...300 g  

- Eau distillée (qsp)……………………………………..………………..1000 ml  

Solution cuivrique :  

- Sulfate de cuivre II hydraté (CuSO4, 5H2O) à 4% 5 P/V………………   .40 g  

- Acide sulfurique (d (20) = 1,83)……………… ………………….………2 ml  

- Eau distillée (qsp)………………… ………………………………………1000 ml  

Solution tartro-alcaline :  

- Tartre double de sodium et de potassium (Na K (H4C4O6), 4H2O)….…..200 g  

- Hydroxyde de sodium (NaOH)……………… ……………………….…150 g  

- Eau distillée (qsp)…………………… ……………………………………1000 ml  

Solution étalon lactose :  

- Lactose……………………………………………………………….5 g   

- Eau distillée (qsp)…………………………………………..…….1000 ml  

Mode opératoire : Défécation :  

Dans une fiole jaugée de 50 ml, introduire successivement :  

- 5ml de lait ;  

- 0,4ml de solution d’hexacyanoferrate II de potassium, agiter ;  

- 0,4ml de solution d’acétate de zinc, agiter ; 

- Compléter au trait de jauge avec de l’eau distillée tout en mélangeant ;  

- Ajouter 0,4ml d’eau distillée pour tenir compte du volume du précipité, agiter ;  
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- Laisser reposer 15min puis filtrer ;  

- Introduire ce filtre (solution S) dans une burette.  

Réduction de la liqueur de Fehling :  

Dans une fiole Erlen Meyer, introduire :  

-10ml de solution cuivrique ;  

-10ml de solution tartro-alcaline ;  

- Agiter et porter à ébullition ;  

- Verser ensuite goutte à goutte le filtrat (solution S) à l’aide d’une burette en 

maintenant à l’ébullition jusqu’à l’apparition d’un précipité rouge brique ;  

- Lire le volume sur la burette (chute de burette), soit V2 en ml. 

Etalonnage de liqueur de Fehling :  

L’étalonnage est fait à l’aide d’une solution étalon de lactose de concentration C1 = 5g/l. Elle 

correspond à une chute de burette V1 (ml).  

Expression des résultats La concentration en lactose inconnue C2, est donnée par la relation 

suivante : C2 = (C1 x V1 / V2) x d. Où d est le coefficient de dilution.  
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Annexe 6 : Détermination de la teneur en vitamine C par la méthode au 2-

6- DCPIP  

1-Solutions :  

Solution de 2-6- dichlorophénol-indo-phénol à 0,05 g/l :  

- Sel de sodium du 2-6-DCPIP ……………………………………………0,05 g  

- Bicarbonate de sodium ………………………………………………….0,02 g  

- Eau distillée chaude …………………………………………………….300 ml  

- Eau distillée froide (qsp)………………………  …………….………..700 ml  

- Filtrer  

Solution d’acide ascorbique  

- Acide ascorbique…….………………………………………….……0,04 g  

- Eau distillée (qsp)……………………………………………………..1000 ml  

2-Mode opératoire :  

Dans un bécher de 10 ml, introduire :  

- 1ml d’échantillon ;  

- Ajouter 200 µl d’acide acétique glacial (99 à 100 %), mélanger ;  

- Verser, goutte à goutte la solution de 2-6- DCPIP à laide d’une burette, jusqu'à l’apparition 

d’une coloration rose pâle persistante ; - lire le volume sur la burette (chute de burette), soit 

V2 (ml)  

4- Etalonnage de la solution d’acide ascorbique  

L’étalonnage de la solution d’acide ascorbique est fait à l’aide d’une solution étalon de 

concentration connue C1 = 0,04 g/l. Elle correspond à une chute de burette V1 (ml).  

5-Expression des résultats  

La teneur en vitamine C (C2) exprimée en mg/l, est donnée par la relation suivante : 

C2 = (C1 x V2 / V2) x 1000 
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Annexe 7 : Détermination de la teneur en protéines par la méthode de 

Lowry et al. (1951)  

1. Solutions :  

Solution A :  

- Soude 2 N…………………………………….………………….…….…50 ml  

Solution B :   

- Carbonate de sodium anhydre (Na2CO3) (2%)……..….…4 g / 200 ml eau distillée  

Solution C :  

- CuSO 4, 5H2O (1 g / 100ml)…………………………..………….….....2 ml  

- Tartrate double de Na et de K (1 g /100ml)………..…………………      .2 ml  

Solution D :  

- Solution B ………………………………………….…………………....50 ml  

- Solution C………………………………………………………………….1 ml  

Solution mère de BSA  

- BSA…………………………………………………………………..50 mg  

- Eau distillée (qsp)………………………………..…………...……….50 ml  

Gamme étalon :  

A partir de la solution de BSA, des dilutions sont préparées suivant le tableau ci-dessous  

Numéro de dilution 0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

Concentration mère 

en BSA µg/ml 
0 100 200 300 400 500 600 700 800 900 1000 

Solution de BSA µl 0 50 100 150 200 250 300 350 400 450 500 

Eau distillée 500 450 400 350 300 250 200 150 100 50 0 

 

2. Méthode  

- A 0,5 ml d’échantillon ou standard ;  

- Ajouter 0,5 ml de solution A et mélanger ;  

- Laisser 10 mn à température ambiante ;  

- Ajouter 5 ml de solution D et mélanger ;  

- Laisser 10 mn à température ambiante ;  
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- Ajouter 0,5 ml de réactif de Folin-Ciocalteu ;  

- Laisser 30mn minimum à l’obscurité (ne pas dépasser 60 mn) ;  

- Lire la Do à 750 nm 

3. Expression des résultats :  

Une courbe étalon ou standard est tracée en portant sur l’axe des abscisses, les concentrations 

en BSA des dilutions (gamme étalon) préalablement préparées et sur l’axe des ordonnées, les 

DO mesurées respectivement pour chaque dilution.  

La concentration de la protéine inconnue X, est déterminée en portant la valeur de la DO 

correspondante sur l’axe des ordonnées qui est ensuite projetée sur l’axe des abscisses.   
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Annexe 8 : Coloration de Gram 

a) Violet de Gentiane : 

Solution A :2 g de violet de gentiane dans20  ml d’alcool à 95° 

Solution B : 0,8 g d’Oxalate d'ammonium dans 80 ml d’eau distillée 

Mélanger les solutions A et B, Laisser reposer 24 heures avant l'emploi, Verser à travers un 

Papier filtre dans un flacon. 

b) Solution iodée de gram 

Dissoudre d'abord 2 g d’iodure de potassium dans environ 30 ml d'eau distillée, ajouter 1g 

d'iode et mélanger jusqu'à dissolution. Compléter jusqu’à 300 ml avec l’eau distillée et 

mélanger rigoureusement. Conserver le mélange dans un flacon en verre brun ou en plastique 

opaque (à l'abri de la lumière). 

c) Solution de safranine 

Solution A : 2,5 g de Safranine O dans qsp 100ml d’Alcool à 95° 

Solution A bis : 10 ml de solution A dans 90ml d’Eau distillée 

d) Décolorant 

Mélanger à parties égale (v/v) alcool à 95 ° et acétone 
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Annexe 9 : Milieux de cultures 

Milieu MRS (De Man, Rogosa and Sharpe, 1960) 

Extrait de levure 5 g 

Extrait de viande 10 g 

Peptone 10 g 

Acétate de sodium 5 g 

Citrate de sodium 2 g 

Glucose 20 g 

KH2PO4 2 g 

MgSO4 0,25 g 

MnSO4 0,05 g 

Cystéine-HCl 0,5 g 

Eau distillée 1000 ml 

pH =6,8 

Autoclavage 120°C, 20 min 

 

Milieu MRS-BCP Sans Extrait De Viande 

Extrait de levure 5 g 

Extrait de viande 10 g 

Peptone 10 g 

Acétate de sodium 5 g 

Citrate de sodium 2 g 

Glucose 20 g 

KH2PO4 2 g 

MgSO4 0,25 g 

MnSO4 0,05 g 

Pourpre de bromocrésol 0,025 mg 

Eau distillée 1000 ml 

pH =6,8 

Autoclavage 120°C, 20 min 

 

Milieu KMK (Kempler et Mc Kay, 1980) 

Extrait de levure 3 g 

Biopolytone 2,5 g 

Glucose 5 g 

Eau distillée qsp 1000 ml 

pH=6.6 

Le milieu est réparti à raison de 100 ml par flacon, puis autoclavé (121°C, 15mn).Au moment 

de l’emploi, 1 ml d’une solution aqueuse de ferricyanide de potassium 10 % (p/v) et 1 ml d’une 

solution aqueuse à 2.5 % (p/v) de citrate ferrique et citrate de sodium (p/p) sont ajoutés. Ces 

solutions sont stérilisées par filtration (millipores 0.22 μm) et sont conservées à l’obscurité à 

+4°C. 
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Milieu M16 BCP (Thomas, 1973) 

Extrait de levure 2,5 g 

Extrait de viande 5 g 

Lactose 2 g 

Biopolytone 5 g 

Peptone papaînique de soja 5 g 

Acide ascorbique 0,5 g 

Acétate de sodium 1,8 g 

L-Arginine 4 g 

Pourpre de bromocrésol 0,05 g 

Agar 10 g 

Eau distillée qsp 1000 ml 

pH 6,5 

Autoclavage 120°C, 20 min 

 

Milieu MSE (Mayeux, Sandine et Elliker, 1962) 

Tryptone 10 g 

Extrait de levure 5 g 

Saccharose 100 g 

Citrate de sodium 1 g 

Glucose 5 g 

Gélatine 2,5 g 

Azothydrate de sodium 0,075 g 

Eau distillée qsp 1000 ml 

pH 6,5 

Autoclavage 120°C, 20 min 

Eau physiologique 

Chlorure de sodium 8,5 g 

Peptone 0,5 g 

Eau distillee 1000 ml 

pH =7 

Autoclavage : 120° C pendant 20 minute 

 

Lait écrémé 

Lait ecreme 10 g 

Extrait de levure 0.5 g 

Eau distillée 100 ml 

pH =7 

Autoclavage 120°C, 20 min 

 

MILIEUM17 (TERZAGHI ET SANDINE, 1975) 

Peptone de caséine 10 g 

Peptone pepsique de viande 2,5 g 
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Peptone papaïne de soja 5 g 

Extrait de levure 2,5 g 

Extrait de viande 5 g 

B-Glycerophosphate 19 g 

MGSO4 0,25 G 

Lactose 5 g 

Acide ascorbique 0,5 g 

Agar-agar 20 g 

Eau distillee 1000 ml 

pH=7.2 

Autoclavage 120°C, 20 min 

Eau peptonée 

Peptone exempte d’indole 10 g 

Chlorure de sodium 5 g 

pH=7.2 

Autoclavage 120°C, 20 min 

 

Tampon phosphate de sodium 

Solution (a): 27,8 g NaH2PO4 dans 100 ml d'eau distillée 

Solution (b): 53,65g Na2HPO4, 7 H2O dans 100 ml d'eau distillée 

Tampon 0,1 M: 39ml (a) + 61 ml (b) + eau distillée 

Stérilisation à 110° pendant 20 mn 

Tous les milieux sont stérilisés par autoclavage à 121°C pendant 20mn sauf ceux 

contenant le lait (110° C pendant 10 min). 

  



Annexes  

 

ANNEX10 : Séquences des isolats  

Les séquences ont été vérifier et supprimer les séquences chimériques de faible qualité 

>ABD18 

TACATGCAAGTCGAACGCACAGCGAAAGGTGCTTGCACCTTTCAAGTGAGTGGCGAACGGGTGAGTCACACGTGGACAA
CCTGCCTCAAGGCTGGGGATAACATTTGGAAACAGATGCTAATACCGAATAAAACTTAGTGTCGCATGACACAAAGTTAA
AAGGCGCTTCGGCGTCACCTAGAGATGGATCCGCGGTGCATTAGTTAGTTGGTGGGGTAAAGGCCTACCAAGACAATGAT
GCATAGCCGAGTTGAGAGACTGATCGGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCTGCAGTAGGG
AATCTTCCACAATGGGCGAAAGCCTGATGGAGCAACGCCGCGTGTGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAGCACTGTTGT
ATGGGAAGAACAGCTAGAATAGGAAATGATTTTAGTTTGACGGTACCATACCAGAAAGGGACGGCTAAATACGTGCCAG
CAGCCGCGGTAATACGTATGTCCCGAGCGTTATCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGACGGTTTATTAAGTCTG
ATGTGAAAGCCCGGAGCTCAACTCCGGAATGGCATTGGAAACTGGTTAACTTGAGTGCAGTAGAGGTAAGTGGAACTCCA
TGTGTAGCGGTGGAATGCGTAGATATATGGAAGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTACTGGACTGCAACTGACGTT 

>MEC25 

TACATGCAAGTCGAACGCACAGCGAAAGGTGCTTGCACCTTTCAAGTGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGACAA
CCTGCCTCAAGGCTGGGGATAACATTTGGAAACAGATGCTAATACCGAATAAAACTTAGTGTCGCATGACACAAAGTTAA
AAGGCGCTTCGGCGTCACCTAGAGATGGATCCGCGGTGCATTAGTTAGTTGGTGGGGTAAAGGCCTACCAAGACAATGAT
GCATAGCCGAGTTGAGAGACTGATCGGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCTGCAGTAGGG
AATCTTCCACAATGGGCGAAAGCCTGATGGAGCAACGCCGCGTGTGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAGCACTGTTGT
ATGGGAAGAACAGCTAGAATAGGAAATGATTTTAGTTTGACGGTACCATACCAGAAAGGGACGGCTAAATACGTGCCAG
CAGCCGCGGTAATACGTATGTCCCGAGCGTTATCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGACGGTTTATTAAGTCTG
ATGTGAAAGCCCGGAGCTCAACTCCGGAATGGCATTGGAAACTGGTTAACTTGAGTGCAGTAGAGGTAAGTGGAACTCCA
TGTGTAGCGGTGGAATGCGTAGATATATGGAAGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTACTGGACTGCAACTGACGTT 

>MEC12 

TACATGCAAGTCGAACGCACAGCGAAAGGTGCTTGCACCTTTCAAGTGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGACAA
CCTGCCTCAAGGCTGGGGATAACATTTGGAAACAGATGCTAATACCGAATAAAACTTAGTGTCGCATGACACAAAGTTAA
AAGGCGCTTCGGCGTCACCTAGAGATGGATCCGCGGTGCATTAGTTAGTTGGTGGGGTAAAGGCCTACCAAGACAATGAT
GCATAGCCGAGTTGAGAGACTGATCGGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCTGCAGTAGGG
AATCTTCCACAATGGGCGAAAGCCTGATGGAGCAACGCCGCGTGTGTGATGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAGCACTGTTGT
ATGGGAAGAACAGCTAGAATAGGAAATGATTTTAGTTTGACGGTACCATACCAGAAAGGGACGGCTAAATACGTGCCAG
CAGCCGCGGTAATACGTATGTCCCGAGCGTTATCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGACGGTTTATTAAGTCTG
ATGTGAAAGCCCGGAGCTCAACTCCGGAATGGCATTGGAAACTGGTTAACTTGAGTGCAGTAGAGGTAAGTGGAACTCCA
TGTGTAGCGGTGGAATGCGTAGATATATGGAAGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTTACTG 

>TMN21 

TACATGCAAGTCGAACGCTTTTTCTTTCACCGGAGCTTGCTCCACCGAAAGAAAAAGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACAC
GTGGGTAACCTGCCCATCACAAGGGGATAACACTTGGAAACAGGTGCTAATACCGTATAACACTATTTTCCGCATGGAAG
AAAGTTGAAAGGCGCTTTTGCGTCACTGATGGATGGACCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAG
GCCACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAG
CAGTAGGGAATCTTCGGCAATGGACGAAAGTCTGACCGAGCAACGCCGCGTGAGTGAAGAAGGTTTTCGGATCGTAAAA
CTCTGTTGTTAGAGAAGAACAAGGATGAGAGTAAAACGTTCATCCCTTGACGGTATCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACT
ACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGCGGTTT
CTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGGTCATTGGAAACTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGA
GTGGAATTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGTCTCTCTGGTCTGTAAC
TGTAACT 

>ADR9 

TACATGCAAGTCGAACGAGTTCTGATTATTGAAAGGTGCTTGCATCTTGATTTAATTTTGAACGAGTGGCGGACGGGTGAG
TAACACGTGGGTAACCTGCCCTTAAGTGGGGGATAACATTTGGAAACAGATGCTAATACCGCATAAATCCAAGAACCGCA
TGGTTCTTGGCTGAAAGATGGCGTAAGCTATCGCTTTTGGATGGACCCGCGGCGTATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGC
TCACCAAGGCAATGATACGTAGCCGAACTGAGAGGTTGATCGGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGG
GAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCACAATGGACGCAAGTCTGATGGAGCAACGCCGCGTGAGTGAAGAAGGCTTTCGGGT
CGTAAAACTCTGTTGTTGGAGAAGAATGGTCGGCAGAGTAACTGTTGTCGGCGTGACGGTATCCAACCAGAAAGCCACGG
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CTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGC
GGTTTTTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCTCGGCTTAACCGAGGAAGTGCATCGGAAACTGGGAAACTTGAGTGCAGAAGAG
GACAGTGGAACTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAAGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTGTCTGGTCT
GTAACTGTAACT 

>ORA11 

TACATGCAAGTCGAACGAGTTCTGATTATTGAAAGGTGCTTGCATCTTGATTTAATTTTGAACGAGTGGCGGACGGGTGAG
TAACACGTGGGTAACCTGCCCTTAAGTGGGGGATAACATTTGGAAACAGATGCTAATACCGCATAAATCCAAGAACCGCA
TGGTTCTTGGCTGAAAGATGGCGTAAGCTATCGCTTTTGGATGGACCCGCGGCGTATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGC
TCACCAAGGCAATGATACGTAGCCGAACTGAGAGGTTGATCGGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGG
GAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCACAATGGACGCAAGTCTGATGGAGCAACGCCGCGTGAGTGAAGAAGGCTTTCGGGT
CGTAAAACTCTGTTGTTGGAGAAGAATGGTCGGCAGAGTAACTGTTGTCGGCGTGACGGTATCCAACCAGAAAGCCACGG
CTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGC
GGTTTTTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCTCGGCTTAACCGAGGAAGTGCATCGGAAACTGGGAAACTTGAGTGCAGAAGAG
GACAGTGGAACTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAAGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTGTCTGGTCT
GTAACTGTAACT 

>ADR12 

TACATGCAAGTCGAACGAGTTCTCGTTGATGATCGGTGCTTGCACCGAGATTCAACATGGAACGAGTGGCGGACGGGTGA
GTAACACGTGGGTAACCTGCCCTTAAGTGGGGGATAACATTTGGAAACAGATGCTAATACCGCATAGATCCAAGAACCGC
ATGGTTCTTGGCTGAAAGATGGCGTAAGCTATCGCTTTTGGATGAGCCCGCGGCGTATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGG
CTCACCAAGGCGATGATACCTAGCCGAACTGAGAGGTTGATCGGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACG
GGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCACAATGGACGCAAGTCTGATGGAGCAACGCCGCGTGAGTGAAGAAGGCTTTCGGG
TCGTAAAACTCTGTTGTTGGAGAAGAATGGTCGGCAGAGTAACTGTTGTCGGCGTGACGGTATCCAACCAGAAAGCCACG
GCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAG
GCGGTTTTTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCTCGGCTTACCCGAGGAAGCGCATCGGAAACTGGGAAACTTGGGTGCAGAAG
AGGACAGTGGAACTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAAGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTGTCTGGT
CTGTAACTGTAACT 

>ADR32 

TACATGCAAGTCGAACGAACTCTGGTATTGATTGGTGCTTGCATCATGATTTACATTTGAGTGAGTGGCGAACTGGTGAGT
AACACGTGGGAAACCTGCCCAGAAGCGGGGGATAACACCTGGAAACAGATGCTAATACCGCATAACAACTTGGACCGCCT
GGTCCGAGTTTGAAAGATGGCTTCGGCTATCACTTTTGGATGGTCCCGCGGCGTATTAGCTAGATGGTGGGGTAACGGCT
CACCATGGCAATGATACGTAGCCGACCTGAGAGGGTAATCGGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGG
GAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCACAATGGACGAAAGTCTGATGGAGCAACGCCGCGTGAGTGAAGAAGGGTTTCGGCT
CGTAAAACTCTGTTGTTAAAGAAGAACATATCTGAGAGTAACTGTTCAGGTATTGACGGTATTTAACCAGAAAGCCACGGC
TAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGC
GGTTTTTTAAGTCTGATGTGAAAGCCTTCGGCTCAACCGAAGAAGTGCATCGGAAACTGGGAAACTTGAGTGCAGAAGAG
GACAGTGGAACTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAAGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTGTCTGGTCT
GTAACTGTAACT 

>ADR15 

TACATGCAAGTCGAACGAACTCTGGTATTGATTGGTGCTTGCATCATGATTTACATTTGAGTGAGTGGCGAACTGGTGAGT
AACACGTGGGAAACCTGCCCAGAAGCGGGGGATAACACCTGGAAACAGATGCTAATACCGCATAACAACTTGGACCGCA
TGGTCCGAGTTTGAAAGATGGCTTCGGCTATCACTTTTGGATGGTCCCGCGGCGTATTAGCTAGATGGTGGGGTAACGGC
TCACCATGGCAATGATACGTAGCCGACCTGACAGGGTAATCGGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGG
GAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCACAATGGACGAAAGTCTGATGGAGCAACGCCGCGTGAGTGAAGAAGGGTTTCGGCT
CGTAAAACTCTGTTGTTAAAGAAGAACATATCTGAGAGTAACTGTTCAGGTATTGACGGTATTTAACCAGAAAGCCACGGC
TAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCCAGCGCAGGC
GGTTTTTTAAGTCTGATGTGAAAGCCTTCGGCTCAACCGAAGAAGTGCATCGGAAACTGGGAAACTTGAGTGCAGAAGAG
GACAGTGGAACTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAAGAACACCACTGGCGAAGGCGGCTGTCTGGTCT
GTAACTGTAACT 

>GHD12 

TACATGCAAGTCGAACGAACTCTGGTAATGATTGGTGCTTGCATCATGAATTACATTTGAGTGAGTGGCGAACTGGTGAGT
AACACGTGGGAAACCTGCCCAGAAGCGGGGGATAACACCTGGAAACAGATGCTAATACCGCATAACAACTTGGACCGCA
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TGGTCCGAGTTTGAAAGATGGCTTCGGCTATCACTTTTGGATGGTCCCGCGGCGTATTAGCTAGATGGTGAGGTAACGGC
TCACCATGGCAATGATACGTAGCCGACCTGAGAGGGTAATCGGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGG
GAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCACAATGGACGAAAGTCTGATGGAGCAACGCCGCGTGAGTGAAGAAGGGTTTCGGCT
CGTAAAACTCTGTTGTTAAAGAAGAACATATCTGAGAGTAACTGTTCAGGTATTGACGGTATTTAACCAGAAAGCCACGGC
TAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGC
GGTTTTTTAAGTCTGATGTGAAGCCTTCGGCTCAACCGAAGAAGTGCATCGGAAACTGGGAAACTTGAGTGCAGAAGAGG
ACAGTGGAACTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAAGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTGTCTGGTCTG
TAACTGTAACT 

>TMN18 

TACATGCAAGTCGAACGAACTCTGGTAATGATTGGTGCTTGCATCATGAATTACATTTGAGTGAGTGGCGAACTGGTGAGT
AACACGTGGGAAACCTGCCCAGAAGCGGGGGATAACACCTGGAAACAGATGCTAATACCGCATAACAACTTGGACCGCA
TGGTCCGAGTTTGAAAGATGGCTTCGGCTATCACTTTTGGATGGTCCCGCGGCGTATTAGCTAGATGGTGAGGTAACGGC
TCACCATGGCAATGATACGTAGCCGACCTGAGAGGGTAATCGGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGG
GAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCACAATGGACGAAAGTCTGATGGAGCAACGCCGCGTGAGTGAAGAAGGGTTTCGGCT
CGTAAAACTCTGTTGTTAAAGAAGAACATATCTGAGAGTAACTGTTCAGGTATTGACGGTATTTAACCAGAAAGCCACGGC
TAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGC
GGTTTTTTAAGTCTGATGTGAAGCCTTCGGCTCAACCGAAGAAGTGCATCGGAAACTGGGAAACTTGAGTGCAGAAGAGG
ACAGTGGAACTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAAGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTGTCTGGTCTG
TAACTGTAACT 

>BAB17 

TACATGCAAGTCGAACGAACTCTGGTAATGATTGGTGCTTGCATCATGAATTACATTTGAGTGAGTGGCGAACTGGTGAGT
AACACGTGGGAAACCTGCCCAGAAGCGGGGGATAACACCTGGAAACAGATGCTAATACCGCATAACAACTTGGACCGCA
TGGTCCGAGTTTGAAAGATGGCTTCGGCTATCACTTTTGGATGGTCCCGCGGCGTATTAGCTAGATGGTGAGGTAACGGC
TCACCATGGCAATGATACGTAGCCCACCTGAGAGGGTAATCGGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGG
GAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCACAATGGACGAAAGTCTGATGGAGCAACGCCGCGTGAGTGAAGAAGGGTTTCGGCT
CGTAAAACTCTGTTGTTAAAGAAGAACATATCTGAGAGTAACTGTTCAGGTATTGACGGTATTTAACCAGAAAGCCACGGC
TAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGC
GGTTTTTTAAGTCTGATGTGAAGCCTTCGGCTCAACCGAAGAAGTGCATCGGAAACTGGGAAACTTGAGTGCAGAAGAGG
ACAGTGGAACTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAAGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTGTCTGGTCTG
TAACTGTAACT 
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RESUME  

Le  lait  de  dromadaire  est  une  source  de  nourriture  essentielle  pour  les  habitants  des  régions arides et 
sahariennes. Une production de 88 460 tonnes de lait de chamelle a été enregistrée en Algérie  en  2016  par  
la  FAO.  La  demande  croissante  de  ce  produit  en  raison  de  différentes intégrités,  en  particulier  
thérapeutiques,  encourage  les  éleveurs  à  protéger  cet  animal.  La spécificité du lait de chamelle en 
termes de composition chimique est une source inépuisable de nouvelles souches de bactéries lactiques. 
L'analyse microbiologique du lait de chamelle de 8 régions en Algérie montre que le lait cru est très riche en 
microorganismes. 460 isolats ont été purifiés lorsque 53,47% des souches répondaient aux critères des 
bactéries lactiques. Parmi les 246 isolats, 80 souches ont été identifiées comme bacilles et 166 cocci. 
Cependant, l'analyse phénotypique  a  identifié  les  genres  suivants :  Lactobacillus  32,5%,  Enterococcus  
32,5%, Lactococcus  16,3%,  Leuconostoc  13,8%  et  Streptococcus  thermophilus  4,9%.  Toutes  les espèces 
ont révélé une activité protéolytique significative ; cependant, l'activité lipolytique n'est détectée que dans 
les lactobacilles. L'étude moléculaire montre une grande similitude entre les espèces  de  lactobacilles.  En  
outre,  le  potentiel  biotechnologique  a  été  testé  sur  12  souches identifiées, la mesure de l’acidité a 
montré que Lactobacillus rhamnosus et Lactococcus lactis sont  des  souches  à  acidification  rapide  avec  un  
pH  final  de  4.  En  revanche,  Lactobacillus plantarum  et  Leuconostoc  mesenteroides  sont  modérément  
acidifiants.  En  conclusion,  la valorisation  du  lait  de  chamelle  peut  être  développée  en  utilisant  des  
souches  lactiques indigènes spécifiques sélectionnées dans ce même écosystème.  

 

Mots clés :  

Lait de chamelle; Diversité; Bactéries lactiques; Identification; Fermentation; Génotypique; Technologie; 
Levain; Interaction; Sahara. 
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