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Depuis des temps immémoriaux, les plantes ont toujours joué un rôle essentiel dans le 

quotidien de l’homme car le règne végétal représente un véritable trésor de composés 

organiques. Moringa oleifera est un arbre de petite à moyenne taille, pouvant atteindre environ 

10 mètres de hauteur. Il est connu pour sa riche composition chimique, comprenant notamment 

des composés bioactifs tels que des flavonoïdes, des glycosides, des acides phénoliques, des 

saponines et des composés volatils. Ces constituants chimiques ont montré des effets 

pharmacologiques prometteurs, tels que des propriétés antioxydantes, anti-inflammatoires, 

antimicrobiennes, antidiabétiques et anticancéreuses, parmi d'autres [1]. 

Les feuilles de Moringa oleifera sont connues pour leur valeur nutritionnelle élevée, 

étant riches en protéines, vitamines (A, C, E, etc.) et en minéraux (fer, calcium, potassium, etc.) 

[2]. Les graines de Moringa oleifera sont également largement utilisées pour purifier l'eau en 

raison de leurs propriétés antimicrobiennes [3]. 

Les études précédentes ont montré que les micro-organismes présents dans les plantes 

peuvent jouer un rôle clé dans la nutrition des plantes, la défense contre les pathogènes, la 

fixation de l'azote et la production de métabolites secondaires bénéfiques [4,5]. Cependant, 

malgré l'importance économique et culturelle de Moringa oleifera, la caractérisation 

microbiologique de cette plante reste relativement peu étudiée. Une étude réalisée au Bénin a 

examiné la composition microbienne des feuilles de Moringa oleifera [6], et une autre au 

Nigeria qui a analysé la microflore de la poudre de graines de Moringa oleifera [7]. 

La compréhension de la diversité microbienne associée à cette plante revêt une 

importance significative, non seulement pour mieux comprendre les interactions entre celle-ci 

et les micro-organismes, mais aussi pour exploiter le potentiel biotechnologique, médical et 

environnementale de ces derniers. 

     Dans ce contexte nous avons orienté notre étude sur la caractérisation microbiologique 

de Moringa oleifera en suivant la démarche expérimentale suivante : 

• Protocoles d'isolement bactérien : Nous avons utilisé des protocoles rigoureux pour 

isoler les bactéries à partir des échantillons de Moringa oleifera mentionnés 

précédemment. Cette approche méthodologique solide garantit la fiabilité et la précision 

des données obtenues ; 

• Tests sur les activités enzymatiques : En plus de l'isolement bactérien, nous avons 

réalisé des tests spécifiques pour évaluer certaines activités enzymatiques des souches 

bactériennes isolées. Ces tests ont permis de mieux comprendre les fonctions et les 

capacités métaboliques des micro-organismes présents dans le Moringa. 



INTRODUCTION 

 

2 

 

• Contribution à la caractérisation microbiologique de Moringa oleifera : Les résultats de 

cette étude contribueront à combler le manque de connaissances actuel en ce qui 

concerne la caractérisation microbiologique de Moringa oleifera. En identifiant les 

micro-organismes présents et en évaluant leurs activités enzymatiques, nous 

enrichissons la base de connaissances sur la microbiologie de cette plante spécifique. 

• Ouverture de nouvelles perspectives : Les données obtenues dans cette étude peuvent 

ouvrir de nouvelles perspectives dans les domaines de la biotechnologie, de la santé et 

de l'environnement. En comprenant mieux la microflore associée à Moringa oleifera, 

nous pouvons envisager des applications biotechnologiques telles que l'utilisation de 

souches bactériennes spécifiques dans des procédés de fermentation ou la production de 

composés d'intérêt. De plus, la compréhension des interactions entre les micro-

organismes et Moringa oleifera peut avoir des implications pour la santé humaine, 

notamment en termes de probiotiques et de prébiotiques, ainsi que pour la promotion de 

pratiques agricoles durables. 

Ces points soulignent l'importance de notre étude dans la caractérisation microbiologique 

de Moringa oleifera et mettent en évidence les suites potentielles dans divers domaines de 

recherche et d'application.



 

 

 

REVUE DE LA 

LITTÉRATURE
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I. Revue de littérature 

I.1. Généralités sur Moringa oleifera 

L’utilisation du Moringa a été documentée depuis plusieurs milliers d’années. Des preuves 

historiques indiquent que les dirigeants de l'époque consommaient les feuilles et les fruits de 

cette plante pour améliorer leur acuité mentale et préserver le bien-être de leur peau [8]. 

La famille des Moringaceaes est une famille à un seul genre « Moringa », qui comprend 

13 espèces (M. oleifera, M. arborea, M. rivae, M. ruspoliana, M. drouhardii, M. hildebrandtii, 

M. concanensis, M. borziana, M. longituba, M. pygmaea, M. ovalifolia, M. peregrina, M. 

stenopetala), dont l’espèce M. oleifera est la plus connue, cultivée et utilisée en raison de son 

potentiel nutritionnel, production de gaz, engrais [9,10] mais aussi en purification d’eau et 

fabrication de savon [3,11]. 

I.2. Origine et distribution de Moringa oleifera 

M. oleifera est largement distribué dans le monde entier, cependant elle est originaire 

d’Inde, le Moyen-Orient et les Indes Orientales. Elle est présente en Asie, en Afrique, dans les 

Caraïbes, en Amérique latine, les îles du Pacifique, la Floride, Madagascar, l'Amérique centrale, 

Cuba, les Philippines, l'Éthiopie et au Nigeria. L'histoire de la plante explique que M. oleifera 

a été introduite de l'Inde vers l'Afrique, en Afrique du Sud-Est et aux Philippines dans les temps 

anciens [12] (figure 1). Le Moringa oleifera est un arbre relativement méconnu en Algérie, 

néanmoins les agriculteurs ont réussi à l’introduire avec succès dans plusieurs régions telles 

que Adrar, Tamanrasset, Oued Souf, Béchar et Oran [13,14,15]. 
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Figure 1. Répartition géographique de Moringa oleifera [12]. 

I.3 La Systématique de Moringa oleifera 

La systématique de Moringa oleifera est représentée dans le tableau I : 

Tableau I. Classification systématique de Moringa oleifera [16]. 

Règne 

Embranchement 

Sous-Embranchement 

Classe 

Sous-Classe 

Ordre 

Famille 

Genre 

Espèce 

Plantae 

Spermatophyta 

Magnoliophyta 

Magnoliopsida 

Dilleniidae 

Capparales 

Moringaceae 

Moringa 

Moringa oleifera 

 

I.4. Différentes parties de Moringa oleifera 

I.4.1. Les feuilles 

Les feuilles (Figure 2 -a-) présentent une grande similitude morphologique avec les 

fougères [17], elles ont généralement une longueur comprise entre 25 et 60 cm. 
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I.4.2. Les graines et fruits 

Les fruits (figure 2 -d-) se présentent sous la forme d'une longue capsule, trivalve et 

parfois oléagineuse. Ils sont déhiscents, mesurent de 20 à 40 cm de long et contiennent de 12 à 

35 graines par fruit. Pendant la croissance végétative, ils sont blancs et changent de couleur 

pour devenir bruns à maturité (figure 2 -d-). Charnues et ailées, elles mesurent de 2,5 à 3 mm 

de long [18,19]. Cette coque semi-perméable de couleur marron recouvert les graines de 

Moringa oleifera, les graines de ont une forme ronde et de couleur blanchâtre. Cette coque est 

dotée de trois ailes blanches qui s'étendent de la base au sommet, espacées de 120 degrés. 

Chaque arbre peut produire entre 15 000 et 25 000 graines par an. En moyenne, une graine pèse 

0,3 g et la coque représente 25 % du poids total de la graine [20]. 

I.4.3. Les fleurs 

Moringa oleifera possède des fleurs (figure 2 -b-) bisexuées disposées en panicules 

axillaires de 10 à 25 cm de long. Les fleurs sont crème ou blanches, avec 5 pétales fins et 

spatulés, 5 sépales linéaires et lancéolés et 5 étamines jaunes. Les étamines sont insérées au 

bord du disque, avec des filaments libres et des anthères uniloculaires, recourbées vers le bas, 

et oblongues. L'ovaire est stipé et lancéolé [19]. 

I.4.4. Les racines 

Les plantules développent une racine pivotante gonflée, tubéreuse et blanche (figure 2 -

c-) qui a une odeur piquante caractéristique, et des racines latérales racines latérales très peu 

nombreuses. Les arbres issus de graines développent une racine pivotante, profonde et robuste 

avec un système étendu de racines latérales épaisses et tubéreuses. Les racines pivotantes ne se 

développent pas sur les arbres multipliés à partir de boutures [18]. 
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Figure 2. Les principales parties du Moringa oleifera [19]. 

I.5. Écologie et Culture 

Moringa oleifera tolère un large éventail de conditions environnementales. Elle tolère des 

températures extrêmement élevées à l'ombre et peut survivre à une légère gelée. Cet arbre 

tolérant à la sécheresse pousse bien dans les régions où les précipitations annuelles se situent 

entre 250 et 1 500 mm. Elle préfère un sol sablonneux ou limoneux bien drainé, mais tolère 

l'argile. La Moringa est plantée soit par semis direct, soit par transplantation, soit en utilisant 

des boutures de tiges dures [21]. 

I.6. Composition chimique et valeur nutritionnelle des feuilles et graines 

I.6.1. Les feuilles 

Par rapport aux autres parties de M. oleifera, les feuilles contiennent le plus de nutriments, 

en particulier en termes de teneur en protéines (19-29%). De plus, elles sont une bonne source 

de vitamine E, de vitamine A (dont la quantité est quatre fois supérieure à celle d'une carotte), 

de vitamine C (dont la quantité est sept fois supérieure à celle d'une orange) et de vitamine B. 

De plus, elles sont l'une des meilleures sources de minéraux pour les végétaux [22,23] en raison 

de leur teneur très élevée en calcium (plus de quatre fois plus que celle du lait) et de leur teneur 

en fer intéressante. Par conséquent, elles sont recommandées contre l'anémie. Comme le montre 

le tableau II, elle contient également de grandes quantités de potassium (trois fois la quantité 
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d'une banane). La valeur nutritionnelle de la poudre de feuilles sèches de M. oleifera est 

supérieure à celle des feuilles fraîches, à l'exception de la vitamine C. Cela pourrait être 

intéressant car les feuilles sèches peuvent être conservées plus longtemps [24]. Dans de 

nombreuses cultures des pays pauvres, ils sont souvent la seule source de protéines 

supplémentaires, minéraux et de vitamines [25]. 

Tableau II. Valeur nutritionnelle des feuilles fraîches et séchées de M. oleifera par rapport à 

d'autres aliments [24,26]. 

Teneur en (mg/100 g) 
Feuilles fraîches de 

M. oleifera 

Feuilles sèches de M. 

oleifera 
Autres aliments 

Vitamine A 

Vitamine C 

Calcium 

Fer 

Potassium 

Protéines 

7 

220 

440 

085 

259 

6700 

18.9 

17.3 

2003 

28.2 

1324 

27.100 

Carotte : 1.89 

Orange : 30 

Lait de vache : 120 

Epinards : 1.14 

Banane : 88 

Yaourt : 3100 

 

Les feuilles de M. oleifera constituent une source très riche en acides aminés essentiels, 

qui sont souvent insuffisamment présents dans de nombreux végétaux [26]. Le tableau III 

présente les principaux acides aminés trouvés dans les feuilles séchées de M. oleifera comparés 

au profil d’acides aminés du soja et la viande de bœuf. Il n'est pas courant qu'un légume 

contienne tous ces acides aminés, cependant M. oleifera contient un profil en acide aminé très 

diversifié et en bonne proportion, ceux-ci étant très utiles à notre organisme. 

Ainsi, les feuilles de M. oleifera offrent une précieuse solution pour les personnes qui 

adoptent un régime sans produits laitiers, comme les végétariens et les végétaliens, en 

fournissant une source abondante d'acides aminés essentiels. Elles renferment même de 

l'arginine et de l'histidine, deux acides aminés particulièrement importants pour les nourrissons 

[22]. 

Selon le Dr. Lowell Uglie, qui a utilisé l'arbre Moringa comme base d'un programme 

nutritionnel, "pour un enfant de 1 à 3 ans, une portion de 100 g de feuilles fraîches cuites 

fournirait tous ses besoins quotidiens en calcium, environ 75% de ses besoins en fer et la moitié 

de ses besoins en protéines, ainsi que des quantités importantes de potassium, de vitamines B, 
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de cuivre et de tous les acides aminés essentiels. Même une petite quantité de 20 g de feuilles 

fournirait à un enfant toutes les vitamines A et C dont il a besoin" [27]. 

 

Tableau III. Teneur en acides aminés des feuilles séchées de M. oleifera, des graines de soja 

et de la viande de bœuf [22]. 

Teneur en acides 

aminés (mg/100 g) 

Feuilles sèches de M. 

oleifera 
Soja Bœuf 

Arginine 

Histidine*1 

Lysine* 

Tryptophan* 

Phenylalanine* 

Methionine* 

Threonine* 

Leucine* 

Isoleucine* 

Valine* 

1325 

613 

1325 

425 

1388 

350 

1188 

1950 

825 

1063 

380 

221 

233 

103 

708 

296 

328 

1764 

803 

728 

1118 

603 

1573 

/ 

778 

478 

812 

1435 

852 

886 

* Acides aminés essentiels/*1 acide aminé essentiel seulement pendant l'enfance. 

I.6.2. Les graines 

De nombreuses études ont révélé la forte teneur nutritionnelle des gousses et des graines 

de M. oleifera. Il y a environ 9,98-51,80 g de protéines brutes, 17,26-20,00 g de fibres brutes, 

3,36-18,00 g de glucides, 38,67-43,60 g de lipides et 3,60-5,00 g de cendres pour 100 g de 

graines de M. oleifera. Les gousses contiennent une abondance de fibres alimentaires, une faible 

teneur en lipides et une quantité raisonnable d'acides gras insaturés et essentiels, en particulier 

l'acide oléique [28]. 

Comme indiqué dans le tableau IV, Les graines de M. oleifera contiennent du potassium, 

du sodium, du magnésium, du calcium, le fer, le cuivre et le zinc [29] avec des proportions 

moins élevées que ceux contenus dans les feuilles [30]. 
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Tableau IV. Teneur en éléments minéraux dans les graines de Moringa oleifera [29]. 

Éléments minéraux Teneur en (mg/kg) Éléments minéraux Teneur en (mg/kg) 

K 2,3557.71 ± 1.87 Cu 3.29 ± 0.21 

Na 1,074.09 ± 1.56 As 0.01 ± 0.001 

Mg 972.06 ± 1.23 Cd 0.018 ± 0.002 

Ca 121.14 ± 0.87 Pb 0.015 ± 0.001 

Fe 36.20 ± 0.79 Sn 0.007 ± 0.001 

Zn 8.37 ± 0.12   

 

Les graines de M. oleifera contient sept acides aminés essentiels, à savoir la thréonine, la 

valine, la méthionine, l'isoleucine, leucine et la phénylalanine, avec la teneur totale de0,824 

g/100 g, représentant 25,65% de la teneur totale en acides aminés. Elles contiennent aussi sept 

types d’acides aminés hydrophobes : alanine, valine, méthionine, isoleucine, leucine, tyrosine 

et phénylalanine, et la teneur totale est de 0,834 g/100 g [29]. 

I.7. Utilisation des feuilles et graines Moringa oleifera 

Les plantes médicinales sont généralement considérées comme une source inépuisable et 

économique de médicaments précieux pour traiter de nombreuses maladies mortelles. Dans le 

domaine de la santé et de la médecine, les substances phytochimiques sont préférées aux 

molécules synthétiques pour le traitement des maladies, car elles ont un rôle physiologique chez 

l'homme et sont considérées comme plus compatibles et plus sûres pour la consommation 

humaine [31]. Moringa oleifera est souvent qualifié de remède universel, capable de traiter plus 

de 300 maladies. Les composés phytochimiques présents dans le Moringa en font un agent 

médicinal prometteur [32]. De nombreux rapports historiques témoignent également de 

l'utilisation séculaire du Moringa pour traiter des affections telles que l'anémie, le diabète, 

l'arthrite, l'asthme, la fièvre typhoïde, le paludisme et diverses maladies de la peau. Cette plante 

est riche en divers phytoconstituants tels que les glucides, les glycosides, les glucosinolates, les 

flavonoïdes, les caroténoïdes, les isothiocyanates, les polyphénols, les saponines et les 
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alcaloïdes [33]. Toutes les parties du Moringa oleifera, y compris les graines, les feuilles, les 

racines, les fleurs et les gousses, sont comestibles (voir Tableau V) et possèdent une valeur 

médicinale traditionnelle bien établie [31]. 

Les graines de Moringa oleifera se révèlent extrêmement efficaces dans le traitement des 

eaux troubles, permettant de réduire la turbidité de 92 à 99 % [25].
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Tableau V. Récapitulatif des actions pharmacologiques des graines et feuilles de M. oleifera [33]. 

Partie                          Propriétés pharmacologiques de M. oleifera 

Feuilles 

Augmenter la lactation 

et la production de 

précurseurs 

d'œstrogènes 

p< 0.05 

Traitement de la 

typhoïde et du 

paludisme 

p< 0.05 

Neuroprotecteur 

cérébro-vasculaire ; 

troubles nerveux tels 

que l'hystérie 

p< 0.05 

Améliorateur cognitif. 

Antidépresseur en 

combinaison avec le 

SSRI 

p< 0.05 

Antitumoral dans le 

cancer ; anti-

rhumatisme ; anti-

infection bactérienne et 

virale 

Augmentation des 

neutrophiles circulants 

en cas de stress aigu 

p< 0.05 

Réduction de la 

glycémie post prandiale 

p< 0.05 

Augmentation de 

l'insuline 

p< 0.05 

Impact positif sur le 

profil lipidique 

p< 0.05 

Activité antioxydante 

p< 0.05 

Activité anticancéreuse 

contre les carcinomes 

mammaires et 

colorectaux 

p< 0.05 

Cicatrisation des plaies 

par les extraits aqueux 

p< 0.05 

Anti-vieillissement de 

la peau 

p< 0.05 

Réduction de la 

production de sébum de 

la peau 

p< 0.05 

 

Graines 
Nourrit, hydrate, 

nettoie et protège la 

peau. 

Propriétés anti-

diabétiques, 

antioxydantes et 

antiarthritiques 

p< 0.05 

Activité 

antimicrobienne 

p< 0.05 

Inhibe l'hépatotoxicité 

induite ; réduction de 

l'activité hépatique de 

la myélopéroxydase 

p< 0.05 

Augmentation et 

amélioration de tous les 

paramètres des 

fonctions rénales 

p< 0.05 
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I.8. Le microbiote des plantes 

La plupart des organismes pluricellulaires hébergent de nombreux micro-organismes, et 

les plantes sont particulièrement concernées car leurs racines abritent une grande variété de 

micro-organismes. Ce groupe, connu sous le nom de microbiote, est composé de plusieurs 

espèces de bactéries [34] , archées [35] , champignons [36] et protistes [37] qui interagissent 

avec la plante, étendent son répertoire génétique et contribuent à sa survie. Des recherches 

récentes mettent en évidence l'importance du microbiote pour la santé des plantes et pour la 

promotion d'une agriculture durable. 

La composition du microbiote des plantes est hautement variable en fonction de 

plusieurs facteurs tels que son génotype, les caractéristiques de son lieu de croissance (telles 

que le type de sol, le climat et d'autres facteurs environnementaux), ainsi que la capacité 

génétique des micro-organismes environnants à interagir avec celle-ci [38]. 

À titre d’exemple, Le microbiote associé à un plant de riz cultivé en Asie diffère de celui 

associé à un plant de blé cultivé en Afrique en termes d'abondance et de diversité de micro-

organismes. Par exemple, chez le blé, les bactéries du phylum Bacteroidetes sont plus 

abondantes que les Proteobacteria [39], alors que la situation est inversée pour le riz [40]. Les 

deux espèces de plantes, le riz et le blé, sont cultivées dans des environnements différents et 

subissent des pratiques agricoles contrastées, telles que l'irrigation pour le riz et l'arrosage par 

la pluie pour le blé. Ces différences entraînent une composition particulière du microbiote du 

sol (figure 3) [40]. 
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La catégorie « Autres » correspond à la somme de tous les genres de chaque phylum représentant moins de 0,5% des séquences d’ADN 

servant à l’identification des micro-organismes. 

Figure 3. Abondance relative des Bactéries et Archées des sols de France métropolitaine [41]. 

 

Le microbiote des plantes se trouve dans tous les organes de la plante, y compris la 

rhizosphère, les racines (en surface et à l'intérieur), les tiges, les feuilles, les fleurs et les graines. 

Cependant, la composition du microbiote varie selon les organes de la plante en raison des 

propriétés spécifiques de chaque habitat (telles que le pH, la disponibilité en oxygène, en 

nutriments et en eau) [38]. 

Au niveau des racines, on observe un gradient décroissant de biomasse et de diversité du 

microbiote de l'extérieur vers l'intérieur de ces organes [42]. Cette diminution de la diversité et 

de la biomasse est due aux défenses immunitaires de la plante qui contrôlent l'entrée et la 
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croissance des micro-organismes dans les tissus végétaux grâce à des mécanismes moléculaires 

spécifiques résultant de la coévolution entre les plantes et leurs microbiotes (figure 4). À mesure 

que l'on s'éloigne de la racine, l'effet des défenses de la plante sur le microbiote diminue et ce 

dernier est principalement influencé par la composition des exsudats racinaires et les propriétés 

du sol. Si les conditions sont favorables à la croissance du microbiote et que celui-ci possède 

les gènes nécessaires pour interagir durablement avec la plante, alors l'association entre la plante 

et le microbiote peut persister d'une génération à l'autre [43]. 

Figure 4. Le microbiote racinaire des plantes [38]. 

 

Les plantes ont une relation évolutive avec leur microbiote, comprenant à la fois des 

micro-organismes hérités verticalement de génération en génération [44] et des micro-

organismes acquis de l'environnement [45,46]. Collectivement, ces organismes du microbiote 

fournissent des fonctions cruciales pour la survie de la plante. Par conséquent, les plantes ne 

peuvent plus être considérées comme des êtres autonomes et individuels, mais plutôt comme 

des assemblages d'espèces et de répertoires de gènes, appelés haplobiontes, comprenant une 

plante hôte et son microbiote associé [38].  
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I.9. Les enzymes bactériennes : des outils biologiques pour l’industrie 

En raison de leur production économique, de leur consistance, de leur facilité de 

modification et de leur optimisation, les enzymes microbiennes sont préférées par apport aux 

sources végétales et animales. De plus, la majorité des enzymes utilisées actuellement dans 

l'industrie sont d'origine microbienne, et ils offrent une plus grande variété d'activités 

catalytiques [47]. Environ 200 enzymes sont disponibles pour l'achat. Il y a 130 enzymes 

utilisées dans des processus industriels, dont moins de 30 représentent plus de 90 % de 

l'ensemble. Les enzymes particulières ont un impact significatif sur divers processus 

physiologiques tels que la digestion, la conduction nerveuse, la synthèse d'hormones, etc., ainsi 

que sur diverses activités industrielles telles que l'agroalimentaire (jus, lait, paille, plats 

cuisinés...), l'industrie pharmaceutique (antibiotiques, vitamines...) et les industries de 

nettoyage (traitement de l'eau, détergents, lessives) [48]. 

Des caractéristiques particulières des enzymes sont exploitées pour leur intérêt et leurs 

applications industrielles et commerciales, telles que leur nature thermophile, leur stabilité de 

l'activité enzymatique à une variété de température et de pH, et d'autres conditions de réaction 

difficiles [49].  

I.9.1. Les protéases 

             En fonction de leur pH optimal pour l'activité et de leurs sites actifs, les protéases 

microbiennes peuvent être acides, neutres ou alcalines. Les protéases alcalines sont stables dans 

un pH alcalin et ont un résidu de sérine sur le site actif. Les sérine-protéases alcalines sont les 

protéases les plus courantes et les plus utilisées dans l'industrie [50]. Les protéases peuvent 

provenir de bactéries, de moisissures et de levures, mais la subtilase, produite par Bacillus 

Subtilis et quelques genres apparentés, est la principale source de protéases bactériennes. C'est 

extrêmement stable et résistant aux détergents. De plus, elle est excrétée naturellement dans 

l'environnement, ce qui facilite sa purification. [51,52]. 

I.9.2. Les kératinases 

Du point de vue biotechnologique, ces enzymes sont très prometteuses car elles peuvent 

être utilisées pour traiter les déchets contenant de la kératine des industries de la plume et de la 

volaille et pour améliorer la valeur nutritive des farines de plumes [53]. Les souches 

bactériennes isolées connues pour dégrader la kératine ou produire la kératinase comprennent 

principalement des Bacillus, tels que B. subtilis et B. licheniformis, mais également d'autres 

bactéries, telles que Lysobacter à Gram positif, Kocuria et Microbacterium. De plus, la kératine 
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peut être dégradée par plusieurs bactéries à Gram négatives telles que Vibrio, Xanthomonas, 

Stenotrophomonas, Chryseobacterium, Fervidobacterium, Thermoanaerobacter et 

Nesterenkonia [54]. De plus, certaines espèces extremophiles et thermophiles des genres 

Fervidobacterium, Thermoanaerobacter, Bacillus et Nesternokia ont été identifiées comme 

produisant la kératinase. De plus, les actinomycètes du genre Streptomyces, tels que S. fradiae, 

S. pactum, S. albidoflavus, Sthermoviolaceus SD8 et S. graminofaciens, et les actinomycètes 

du genre thermoactinomyces, tels que T. candidus, sont connus pour dégrader la kératine et 

peuvent agir sur une variété de substrats, tels que la kératine des cheveux, de la laine et des 

plumes [55]. 

I.9.3. Les Amylases 

L'alpha-amylase (EC3.2.1.1) est une enzyme hydrolase qui catalyse l'hydrolyse des 

liaisons alpha-1, 4-glycosidiques internes dans l'amidon pour produire des produits comme le 

glucose et le maltose. C'est une enzyme métallo-calcium [56]. 

L'α-amylase provient principalement du genre Bacillus, bien que différentes espèces de 

microorganismes puissent la produire. Les α-amylases créées par Bacillus licheniformis, 

Bacillus stearothermophilus et Bacillus amyloliquefaciens peuvent être utilisées dans une 

variété de processus industriels, notamment dans les industries de l'alimentation, de la 

fermentation, du textile et du papier. En raison de leur thermo-stabilité remarquable et parce 

que des systèmes d'expression efficaces pour ces enzymes sont disponibles, les enzymes 

amylase des espèces Bacillus présentent un intérêt particulier pour les procédés 

biotechnologiques à grande échelle [57]. 

I.9.4. Les Xylanases 

Ces enzymes sont principalement utilisées pour hydrolyser l'hémicellulose, un type de 

fibre présent dans les parois des cellules végétales. Un des composants des hémicelluloses, la 

β-1,4-xylène, s'hydrolyse en xylose, un ose simple, au cours de ces réactions d'hydrolyse [58]. 

Plusieurs souches bactériennes telles que Bacillus spp., Bacillus circulans, Bacillus 

stearothermophilus, Rhodothermus marinus, Micrococcus spp. et Streptomyces 

roseiscleroticus sont isolées lors de la recherche de micro-organismes produisant des niveaux 

élevés d'activité xylanase à un pH alcalin et à une température élevée. Caldocellum 

saccharolyticum, une bactérie anaérobie stricte thermophile, possède des xylanases qui 

fonctionnent avec un optimum d’activité à des pH de 5,5 et 6,0 et à 70 ° C [59]. 
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La xylanase a de nombreuses applications biotechnologiques dans diverses industries, mais la 

majorité de ces enzymes sont utilisées dans les pâtes et papiers, les combustibles, l'alimentation 

et les industries boulangères, et à un moindre degré dans les produits chimiques, la brasserie et 

le vin, les aliments pour animaux et les textiles [60]. 

I.9.5. Les Cellulases  

La nomenclature enzymatique IUBMB classe les cellulases bactériennes dans le groupe 

EC 3.2.1.4. La cellulase (4-β-D-glucane 4-glucanohydrolase) catalyse l'endohydrolyse des 

liaisons ß-1,4-D glucosidiques dans la cellulose, la lichénine et les ß-d-glucanes des céréales 

[61]. 

Étant donné qu'elles sont utilisées beaucoup plus dans l'industrie textile pour le 

biopolishing des tissus, ainsi que dans les détergents de blanchisserie de ménage pour améliorer 

la douceur et la luminosité du tissu, elles représentent 8 % des demandes mondiales d'enzymes 

industrielles. De plus, dans la transformation du jus de fruit, la cuisson et le désencrage du 

papier, l'amélioration de la qualité nutritionnelle et de la digestibilité des animaux [62]. 

Un certain nombre de types de bactéries produisent la cellulase, y compris Bacillus, 

Acidothermus, Pseudomonas, Ruminococcus, Clostridium ; y compris les deux espèces 

C.thermocellum et C .acetobutylium, Rhodothermus et R.marinus, ainsi que certains types de 

bactéries aérobies comme Cytophaga, Cellumonas et Cellovibrio qui ont la capacité de 

décomposer la cellulose en culture pure [63]. 

I.9.6. Autres enzymes bactériennes 

Les enzymes bactériennes autres que celles décrites ci-dessus sont extrêmement 

importantes au niveau industriel, comme les lipases, qui ont émergé en tant qu'enzymes clés 

dans les biotechnologies en raison de leurs propriétés, qui trouvent leur utilisation dans un large 

éventail d'applications industrielles, telles que la technologie alimentaire, le détergent, 

l'industrie chimique et les sciences biomédicales [64]. 

Les pectinases ont également de puissantes applications biotechnologiques dans 

l'industrie du jus de fruits [65].  
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Tableau VI. Aperçu de certaines enzymes microbiennes présentant des caractéristiques 

particulières d'importance industrielle [58] 

Enzyme Germe producteur Application 

LES PROTÉASES Bacillus ; 

Pseudomonas ; 

Clostridium ; 

Rhizopus ; 

Penicillium ; 

Aspergillus ; 

- Poudres de lavage 

- Détergents 

- Tannerie 

- Industrie alimentaire 

- Traitement du cuir 

- Médicaments 

- Biologie moléculaire 

- Synthèse peptidique 

LES AMYLASES Bacillus spp.  

Geobacillus 

- Industrie de l'amidon (pour la 

liquéfaction) 

- Papier, industrie alimentaire 

- Industrie pharmaceutique 

(Aide digestive) 

- Industrie textile ; Industrie de 

la boulangerie 

LES XYLANASES Thermoactinomyces, 

Thalophilus; 

Bacillus spp. 

- additif dans l'alimentation de 

la volaille et amélioration de la 

digestibilité, extraction de 

l'amidon, des huiles de café et 

de légumes 

- Traitement des eaux usées 

- L'obtention de protéines 

cellulaires, des carburants et 

des produits chimiques 

 

LES LIGNINASES Les α-protéobactéries et les γ-

protéobactéries 

- Délignification de la 

biomasse de la pâte à papier ; - 

La détoxification des effluents 

industriels 

LES CELLULASES Acetivibrio 

cellulolyticusBacillus spp.,  

Cellulomonas spp., Clostridium 

spp.,  

Erwinia chrysanthemi, 

Thermobispora bispara, 

Ruminococcus albus, 

Streptomyces spp., 

Thermonospora spp. 

Thermobifida fusca 

- Décoloration et Dégradation 

des teintures textiles 

- Industrie agroalimentaire 

- Application médicales 

- Applications agricoles 

LES LIPASES Pseudomonas 

Bacillus 

Staphylococcus 

- Agro-alimentaire 

- Détergents 

- Tannerie 

- Bioremediation 
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II. Matériel Et Méthodes 

II.1. Objectif de l’étude 

L’objectif principal de notre étude est la caractérisation de la microflore de feuilles et 

graines de Moringa oleifera et ceci en isolant et identifiant ces bactéries, ainsi que le screening 

de leurs activités enzymatiques spécifiques. 

II.2. Échantillonnage 

Dans le cadre de notre étude, un échantillonnage de différentes parties de Moringa oleifera 

a été réalisé. Des échantillons de feuilles sèches, de poudre de feuilles, de graines matures, de 

poudre de graines et de poudre de graines délipidée ont été collectés et analysés. Chacun de ces 

échantillons présente des caractéristiques spécifiques qui peuvent influencer sa microflore (voir 

Tableau VII). 

Les feuilles sèches ont été obtenues chez un herboriste et elles proviennent de l’Afrique 

centrale, une partie de cet échantillon a été finement broyée créant ainsi une forme plus 

homogène et facilement analysable. 

Les graines matures ont été achetées et elles proviennent de l’Égypte. Les échantillons de 

poudre de graines ont été obtenus en broyant finement les graines matures, tandis que la poudre 

de graines délipidée avait subi une étape supplémentaire pour éliminer les lipides présents. 

Tableau VII. Les échantillons étudiés et leurs origines. 

Échantillon Origine 

Feuilles Afrique centrale 

Graines Égypte 

 

Chaque type d'échantillon a été analysé individuellement. Les échantillons cités 

précédemment ont été soumis à des techniques d'isolement, de purification et d'identification 

des microorganismes. 

Toutes les étapes de notre étude ont été réalisées au niveau du laboratoire de microbiologie 

de la faculté SNV-ST de l’université de Bouira. 
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II.3. Isolement et identification des souches 

Avant de procéder à l’solement des souches, tous les échantillons ont été soumis à un 

procédé de désinfection de surface afin d’éliminer la flore exogène. Les échantillons ont été 

placés dans un bain d'eau de Javel à une concentration de 10% pendant 2 minutes. Ensuite, pour 

éliminer toute trace d'eau de Javel résiduelle, deux rinçages successifs ont ensuite été effectués 

avec de l'eau distillée stérile. Les échantillons ont ensuite été soigneusement séchées avec du 

papier Whatman [66]. 

Les graines ont été divisées en deux échantillons de 1g chacun. Le premier échantillon a 

été ajouté à 9ml de bouillon nutritif stérile, le deuxième à 9ml d'eau peptonée stérile [6], et un 

troisième échantillon à 2g dans 5ml d'eau distillée stérile [67] (figure 5). Pour permettre une 

dispersion homogène des graines, chaque tube a été agité à l'aide d'un vortex pendant 5 minutes. 

Les tubes contenant le bouillon nutritif et l'eau peptonée ont été incubés à une température 

de 37°C pendant une nuit (environ 18 à 24 heures). Le tube contenant l'eau distillée stérile avec 

les graines a été placé au réfrigérateur pour une macération avec agitation intermittente.  

Après l'incubation des échantillons, nous avons procédé à l'isolement des 

microorganismes. Pour cela, environ 10µL de chaque échantillon ont été ensemencés sur des 

boîtes de gélose nutritive (Annexe II). Après incubation à 37°C pendant 24h, toutes les colonies 

morphologiquement différentes ont été repiquées sur des géloses sélectives tels que le milieu 

EMB (Annexe II) pour les bactéries à Gram négatif et le milieu Chapman (Annexe II) pour les 

bactéries à Gram positif afin de purifier les cultures.  

Après avoir obtenu des colonies pures sur les milieux sélectifs, nous avons procédé à 

l'identification des souches qui était basée sur une observation macroscopique et microscopique 

suivi de l’emploi d’une galerie biochimique classique composé des milieux Citrate de 

Simmons, TSI et le milieu Mannitol-Mobilité. 
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Figure 5. Récapitulatif des étapes d'isolement à partir des graines. 

Pour les échantillons de feuilles, poudre de feuilles, poudre de graines et poudre de 

graines délipidées, 2g de chaque échantillon ont été d’abord prélevés aseptiquement. Ensuite, 

1g de chaque échantillon a été déposé dans un tube contenant 9ml d'eau peptonée stérile et 1g 

dans un autre tube contenant 9ml de bouillon nutritif [6] (figure 6). Pour permettre une 

dispersion homogène des échantillons, chaque tube a été agité à l'aide d'un vortex pendant 5 

minutes. Ensuite, les échantillons ont été incubés à une température de 37°C pendant une nuit 

(environ 18 à 24 heures). 

Après l'incubation, nous avons procédé à l'isolement et identification des souches en 

utilisant la même méthode utilisée avec les graines. 
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Figure 6. Récapitulatif des étapes d'isolement à partir de poudre de graines délipidée. 

II.4. Mise en évidence des activités enzymatiques 

Avant d’entamer les essaies de mise en évidence des activités enzymatiques des souches 

préalablement isolées nous avons préparé une suspension dans de l’eau physiologique stérile 

pour chaque isolat. 

II.4.1. La recherche de l’activité protéolytique (hydrolyse des protéines) 

Un milieu gélosé contenant 5% de lait écrémé (Annexe III) a été utilisé, ce milieu permet 

de mettre en évidence la présence d'une activité protéolytique. Il fournit les substrats nécessaires 

pour l'hydrolyse des protéines par les enzymes produites par les bactéries. Les souches 

bactériennes ont été ensemencé par touche à l’aide d’un écouvillon stérile, les boîtes ont ensuite 

été incubées à une température de 37°C pendant 48 heures. 

L'hydrolyse des protéines du lait est indiquée par la présence d'une zone claire autour de 

la touche d'ensemencement. Cette zone claire résulte de la dégradation des protéines par les 

enzymes protéolytiques produites par les bactéries. En revanche, un résultat négatif est observé 

lorsque aucune zone d'hydrolyse n'est présente autour de la culture, indiquant l'absence 

d'activité protéolytique pour cette souche bactérienne [68,69]. 

II.4.2. La recherche de l’activité amylolytique (Hydrolyse de l’amidon) 

Une gélose nutritive contenant 1% d'amidon (Annexe III) a été utilisée [69]. 

L'ensemencement des souches bactériennes a été réalisé par touche à l'aide d'un écouvillon 

stérile. Une petite quantité de chaque souche bactérienne a été déposée sur la surface de la 
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gélose nutritive. Les boîtes ont ensuite été incubées à une température de 37°C pendant 48 

heures. 

Après l'incubation, le milieu gélosé a été recouvert d'une solution de Lugol (Annexe IV) 

pendant 30 secondes, suivie d'un rinçage à l'eau distillée. L'eau iodée contenue dans la solution 

de Lugol se complexe avec l'amidon présent dans le milieu, formant un précipité bleu sombre. 

L'hydrolyse de l'amidon est indiquée par l'apparition d'une zone claire autour des colonies 

bactériennes productrices d'amylase. Cette zone claire correspond à la dégradation de l'amidon 

par les enzymes amylolytiques sécrétées par les bactéries. A l’inverse, un résultat négatif se 

traduit par une couleur brune autour de la culture (Les zones contenant de l’amidon se colorent 

en brun) [68,69]. 

II.4.3. La recherche de l’activité cellulolytique (Hydrolyse de la D-Cellobiose) 

Pour sélectionner les souches bactériennes ayant une activité cellulolytique, une gélose 

nutritive contenant 0,5% de D-Cellobiose (Annexe III) a été utilisée. L'ensemencement des 

souches bactériennes a été réalisé par touche à l'aide d'un écouvillon stérile et les boîtes ont été 

incubées à une température de 37°C pendant 48 heures.  

Après l'incubation, les boîtes de Pétri ont été remplies d'une solution de rouge Congo à 

0,1% (Annexe IV) et placées pendant 15 à 30 minutes à 45°C. Le rouge Congo se lie aux 

produits de dégradation de la cellobiose et permet de visualiser l'activité cellulolytique. 

Les boîtes ont ensuite été lavées avec une solution de NaCl à 1M pendant 5 à 10 minutes 

à température ambiante pour éliminer l'excès de colorant. 

L'activité cellulolytique est appréciée par l'apparition de zones claires autour des colonies 

bactériennes. Ces zones claires indiquent la dégradation du substrat par les enzymes 

cellulolytiques produites par les souches bactériennes [70]. 

II.4.4. La recherche de l’activité pectinolytique (Hydrolyse de la pectine) 

Un milieu spécifique appelé "pectine agar" (Annexe III) a été utilisé, il contient de la 

pectine comme substrat pour l'enzyme pectinase. Les souches bactériennes ont été ensemencées 

par touche sur les boîtes contenant ce milieu à l'aide d'un écouvillon stérile. Les boîtes ont 

ensuite été incubées à 37°C pendant 48 heures afin de favoriser la croissance des bactéries et 

l'expression de l'activité de la pectinase. Après l'incubation, les boîtes ont été inondées avec une 

solution d'acétate de cuivre à 7,5% (Annexe IV) pendant 10 minutes. Un résultat positif, 

indiquant la présence d'une activité pectinase, était caractérisé par la formation d'un halo clair 
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autour des stries bactériennes, témoignant de la dégradation de la pectine. En revanche, un 

résultat négatif se manifestait par l'absence de halo clair [71].
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III.  Résultats 

III.1. Souches bactériennes 

Les échantillons ont été préparés en utilisant l'eau peptonée, l'eau distillée stérile et le 

bouillon nutritif. Les résultats ont révélé la présence de 17 souches bactériennes distinctes dans 

l'ensemble des échantillons (voir Tableau VIII) dont neuf (09) bactéries à Gram négatif et huit 

(08) bactéries à Gram positif (figure 7). 

Plus précisément, deux (02) souches a été isolée à partir de la poudre de feuilles, en utilisant 

le bouillon nutritif. Trois (03) souches ont été isolées à partir des échantillons de feuilles, 

également en utilisant le bouillon nutritif. Les échantillons de poudre de graines délipidée ont 

donné lieu à l'isolement de cinq (05) souches bactériennes, toutes obtenues à partir de l'eau 

peptonée. Les échantillons de graines ont également été riches en bactéries, avec cinq (05) 

souches isolées, dont trois (03) à partir de l'eau peptonée, deux (01) à partir du bouillon nutritif 

et une (01) seule à partir de l'eau distillée. 

Tableau VIII. Nombre de souches bactériennes isolées depuis les échantillons. 

 
Eau Peptonnée Bouillon Nutritif Eau distillée Stérile 

Poudre de feuilles 00 02 /* 

Feuilles 00 03 /* 

Poudre de graines 00 02 /* 

Poudre de graines 

délipidée 
05 00 /* 

Graines 03 01 01 

*aucun échantillon n’a été préparé 
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Figure 7. Pourcentages des souches à Gram + et Gram – isolées. 

D’abord en ce qui concerne les deux souches isolées à partir de l'échantillon de poudre 

de feuilles, nous avons observé des caractéristiques distinctives pour chacune : 

La première souche a montré une croissance sur le milieu de culture GN après une 

incubation à 37 °C pendant 24 heures, formant de petites colonies de couleur blanche avec un 

contour régulier. La coloration de Gram a révélé qu'il s'agissait d'une bactérie à Gram positif, 

prenant la forme de bacilles. Cette souche a également montré une croissance sur le milieu 

Chapman, avec des colonies de couleur jaune et sur la base des résultats de la galerie 

biochimique minimale (Annexe I) nous avons suspecté qu'il s'agissait d'une souche appartenant 

au genre Bacillus. 

La deuxième souche, quant à elle, a montré une croissance sur le milieu GN avec de 

petites colonies de couleur beige et un contour régulier. La coloration de Gram a révélé qu'il 

s'agissait d'une bactérie à Gram négatif, prenant la forme de petits bâtonnets. De plus, cette 

souche a montré une croissance sur le milieu EMB, et en se basant sur les résultats de la galerie 

biochimique minimale (Annexe II) nous avons émis l'hypothèse qu'il s'agissait d'une souche 

appartenant au genre Enterobacter. 

Pour les trois (03) souches isolées à partir de l'échantillon des feuilles, elles ont montré 

des caractéristiques distinctives pour chacune : 

La première souche a montré une croissance sur le milieu de culture GN après une 

incubation à 37 °C pendant 24 heures, formant de petites colonies de couleur crémeuse avec un 
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contour régulier. La coloration de Gram a révélé qu'il s'agissait d'une bactérie à Gram négatif, 

prenant la forme de petits bâtonnets Cette souche a également montré une croissance sur le 

milieu EMB, avec des colonies présentant un éclat métallique. 

La deuxième souche, quant à elle, a également montré une croissance sur le milieu GN 

avec de petites colonies de couleur beige et un contour régulier. La coloration de Gram a révélé 

qu'il s'agissait d'une bactérie à Gram négatif, prenant la forme de bacilles. De plus, cette souche 

a montré une croissance sur le milieu EMB.  

En considérant leurs résultats de la galerie biochimique (Annexe I), nous avons émis 

l'hypothèse que la première souche s’agissait d'une d'Escherichia coli et la deuxième une souche 

appartenant au genre Enterobacter. 

La dernière souche a montré une croissance sur le milieu de culture GN après une 

incubation à 37 °C pendant 24 heures, formant de petites colonies de couleur crémeuse avec un 

contour régulier. La coloration de Gram a révélé qu'il s'agissait d'une bactérie à Gram positif, 

prenant la forme de bacilles. Cette souche a également montré une croissance sur le milieu 

Chapman, avec des colonies de couleur jaune. Sur la base de ces caractéristiques et les résultats 

de sa galerie biochimique (Annexe I) nous avons suspecté que c’est une souche appartenant au 

genre Bacillus. 

Par rapport aux deux souches isolées à partir de l'échantillon de poudre de graines : 

La première souche a montré une croissance sur le milieu de culture GN après une 

incubation à 37 °C pendant 24 heures, formant de petites colonies de couleur crémeuse avec un 

contour régulier. La coloration de Gram a révélé qu'il s'agissait d'une bactérie à Gram positif, 

prenant la forme de bacilles. Cette souche a également montré une croissance sur le milieu 

Chapman, avec des colonies de couleur jaune.  

La deuxième souche, quant à elle, a montré une croissance sur le milieu GN avec de 

petites colonies de couleur beige et un contour régulier. La coloration de Gram a révélé qu'il 

s'agissait d'une bactérie à Gram négatif, prenant la forme de petits bâtonnets. De plus, cette 

souche a montré une croissance sur le milieu EMB.  

Sur la base de ces caractéristiques et les résultats de leurs galeries biochimiques (Annexe 

I) nous avons suspecté que la première souche s’agissait d'une souche appartenant au genre 

Bacillus et la deuxième une souche appartenant au genre Enterobacter. 
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Les souches isolées à partir de l'échantillon de poudre de graines délipidée ont présenté 

des caractéristiques distinctes : 

La première souche a montré une croissance sur le milieu GN après une incubation à 37 

°C pendant 24 heures, formant de petites colonies de couleur beige avec un contour régulier. 

La coloration de Gram a révélé qu'il s'agissait d'une bactérie à Gram négatif, prenant la forme 

de petits bâtonnets. Cette souche a également montré une croissance sur le milieu EMB. Selon 

ces caractéristiques et les résultats de sa galerie biochimique (Annexe I) nous avons émis 

l'hypothèse qu'il s'agissait d'une souche appartenant au genre Enterobacter.  

Deux autres souches ont montré une croissance sur le milieu GN après une incubation 

à 37 °C pendant 24 heures, formant de petites colonies de couleur crémeuse avec un contour 

régulier. La coloration de Gram a révélé qu'il s'agissait de bactéries à Gram positif, prenant la 

forme de coques. De plus, ces souches ont montré une croissance sur le milieu Chapman, avec 

un changement de couleur du milieu vers le rouge. Sur la base de ces caractéristiques et les 

résultats de sa galerie biochimique (Annexe I), nous avons suspecté qu'il s'agissait de souches 

appartenant au genre Staphylococcus.  

Une quatrième souche a montré une croissance sur le milieu de culture GN après une 

incubation à 37 °C pendant 24 heures, formant de petites colonies de couleur crémeuse avec un 

contour régulier. La coloration de Gram a révélé qu'il s'agissait d'une bactérie à Gram positif, 

prenant la forme de bacilles. Cette souche a également montré une croissance sur le milieu 

Chapman, avec des colonies de couleur jaune. Sur la base de ces caractéristiques et les résultats 

de ses caractères biochimiques (Annexe I), nous avons suspecté qu'il s'agissait d'une souche 

appartenant au genre Bacillus. 

Enfin, la dernière souche a montré une croissance sur le milieu GN après une incubation 

à 37°C pendant 24 heures, formant de petites colonies de couleur crémeuse avec un contour 

régulier. La coloration de Gram a révélé qu'il s'agissait d'une bactérie à Gram positif, prenant 

la forme de Cocci en chaîne. Cette souche a également montré une croissance sur le milieu 

Chapman, avec des colonies de couleur jaune. Selon ces caractéristiques et les résultats de ses 

caractères biochimiques (Annexe I), nous avons émis l'hypothèse qu'il s'agissait d'une souche 

appartenant au genre Streptococcus. 

Les souches isolées à partir de l’échantillon des graines ont présentées les caractères suivants : 
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Deux souches ont montré une croissance sur le milieu GN après une incubation à 37 °C 

pendant 24 heures, formant de petites colonies de couleur beige avec un contour régulier. La 

coloration de Gram a révélé qu'il s'agissait de bactéries à Gram négatif, prenant la forme de 

petits bâtonnets. Ces souches ont également montré une croissance sur le milieu EMB. Selon 

ces caractéristiques et les résultats de leurs galeries biochimique (Annexe I) nous avons émis 

l'hypothèse qu'il s'agissait de souches appartenant au genre Enterobacter. 

Deux autres souches ont montré une croissance sur le milieu de culture GN après une 

incubation à 37 °C pendant 24 heures, formant de petites colonies de couleur crémeuse avec un 

contour régulier. La coloration de Gram a révélé qu'il s'agissait de bactéries à Gram négatif, 

prenant la forme de petits bâtonnets. Ces souches ont également montré une croissance sur le 

milieu EMB, avec des colonies présentant un éclat métallique. Selon ces caractéristiques et les 

résultats de leurs galeries biochimique (Annexe I) nous avons émis l'hypothèse qu'il s'agissait 

de souches d’Escherichia coli. 

La dernière souche a montré une croissance sur le milieu de culture GN après une 

incubation à 37 °C pendant 24 heures, formant de petites colonies de couleur blanche avec un 

contour régulier. La coloration de Gram a révélé qu'il s'agissait d'une bactérie à Gram positif, 

prenant la forme de bacilles. Cette souche a également montré une croissance sur le milieu 

Chapman, avec des colonies de couleur jaune et sur la base des résultats de la galerie 

biochimique minimale (Annexe I) nous avons suspecté qu'il s'agissait d'une souche appartenant 

au genre Bacillus. 

La figure 8 résume les pourcentages de chaque souche isolée ainsi que leur dispersion 

en fonction des différents échantillons. 
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Figure 8. Les pourcentages de chaque souche isolée ainsi que leur dispersion en fonction des 

différents échantillons. 
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III.2. Résultats de la mise en évidence des activités enzymatiques 

Un screening des activités protéolytiques, amylolytiques, cellulolytiques et pectinolytique 

a été effectué. La présence de ces activités est détectée en utilisant les substrats, lait écrémé, 

amidon, D-Cellobiose et pectine respectivement. Toutes les souches étudiées possèdent au 

moins une activité hydrolytique. 

Toutes les souches d'Escherichia coli obtenues à partir des échantillons de graines et de 

feuilles ont démontré la capacité de produire des amylases et des pectinases. Cependant, aucune 

de ces souches n'a présenté d'activité protéolytique. De plus, les souches d'E. coli provenant de 

l'échantillon de graines ont également montré une production de cellulase, tandis que celle 

isolée à partir de l'échantillon de feuilles n'a pas manifesté d’activité cellulolytique. 

La seule souche appartenant probablement au genre Streptococcus isolée à partir de 

l’échantillon de poudre de graines délipidée n’a manifesté aucune activité enzymatique à 

l’exception de l’activité amylolytique. 

Les deux souches qu’on a suspecté appartenir au genre Staphylococcus et qui ont été isolée 

à partir de l’échantillon de poudre de graines délipidée ont montré une activité enzymatique 

pour toutes enzymes recherchées sauf un seul isolat qui n’a pas manifesté une activité 

pectinolytique et une autre souche n’a pas poussée sur le milieu à base de pectine. 

Les résultats obtenus lors de la mise en évidence des activités enzymatiques des souches 

de Bacillus sont les suivants : 

La souche isolée à partir de l'échantillon de graines a révélé une activité enzymatique 

positive pour toutes les enzymes recherchées. Toutefois, celle qu’on a isolée de l’échantillon 

de poudre de graines délipidée a montré une activité positive pour toutes les enzymes à 

l’exception de l’activité pectinolytique où la souche n’a même pas poussé sur le milieu à base 

de pectine. 

En revanche, la souche isolée à partir de la poudre de graines a montré une absence 

d'activité protéolytique, mais une activité enzymatique positive pour les autres enzymes 

recherchées. 

En ce qui concerne l'échantillon de feuilles, la souche a manifesté une activité une absence 

d'activité cellulolytique, mais une activité enzymatique positive pour les autres enzymes 

recherchées. 
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Enfin, la poudre de feuilles n'a révélé aucune activité protéolytique, une activité 

amylolytique positive, mais une absence d'activité cellulolytique et une activité pectinolytique 

positive. 

Ces résultats mettent en évidence des variations dans les activités enzymatiques des 

souches de Bacillus en fonction de la nature des échantillons, notamment en ce qui concerne 

les activités protéolytique, cellulolytique et amylolytique. 

Les résultats obtenus lors de la mise en évidence des activités enzymatiques des souches 

d’Enterobacter sont les suivants : 

Pour les échantillons de graines, nous avons isolé deux souches distinctes. La première 

souche a révélé une activité enzymatique positive pour toutes les enzymes recherchées. En 

revanche, la deuxième souche n'a pas montré d'activité protéolytique, mais elle a présenté des 

activités amylolytique, cellulolytique et pectinolytique positives. 

En ce qui concerne la souche isolée de l'échantillon de poudre de graines délipidée, nous 

avons observé une absence d'activité protéolytique, mais des activités amylolytique, 

cellulolytique et pectinolytique positives. 

Et pour la souche isolée à partir de l’échantillons de feuilles et celle isolée de la poudre 

de graines, nous avons constaté une activité enzymatique positive pour toutes les enzymes 

recherchées. 

Enfin, pour la souche isolée de l'échantillon de poudre de feuilles, nous avons constaté 

une absence d'activité protéolytique, mais une activité amylolytique positive, ainsi que des 

activités cellulolytique et pectinolytique positives. 

La figure 09 résume les activités enzymatique qui ont été mises en évidence à partir des 

souches isolées. 
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Figure 9. Récapitulatif de productions d'enzymes par les souches isolées.

0 1 2 3 4 5 6 7

E. coli

Streptococcus

Staphylococcus

Bacillus

Enterobacter

Nombre de souches

E. coli Streptococcus Staphylococcus Bacillus Enterobacter

Pectinase 3 0 0 4 6

Cellulase 2 0 2 3 6

Amylase 3 1 2 5 6

Protéase 0 0 2 3 3

Pectinase Cellulase Amylase Protéase
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Discuss ion générale  

IV.  Discussion Générale 

Depuis la découverte du rôle des microbes dans le phytobiome, les communautés 

microbiennes (microbiote) ont été identifiées et caractérisées en fonction de l'espèce hôte, du 

développement, de la répartition et de l'état [72]. Cependant, les interactions plante-sol-

microorganismes restent relativement inconnus malgré leur grande importance pour la survie 

des plantes [73]. 

Cette étude revêt une importance considérable car elle vise à combler une lacune de 

connaissances concernant la caractérisation microbiologique de Moringa oleifera. Les résultats 

obtenus fourniront une meilleure compréhension de la microflore de cette plante, contribuant 

ainsi à l'avancement de notre compréhension dans cet axe de recherche. 

Nos résultats ont révélé une diversité microbienne significative au sein de chaque 

échantillon étudié. En ce qui concerne les échantillons de graines nous avons pu isoler 

probablement des bactéries des genres courants tels que Enterobacter, Bacillus, Escherichia, 

ces résultats correspondent à ceux trouvés dans la littérature pour des échantillons de graines 

pour d’autres espèces végétales [74,75,76,77] ainsi qu’une étude mené au Nigeria sur la poudre 

de graines de Moringa oleifera [7]. Aussi, nous avons suspecté la présence de bactéries 

appartenant au genre Staphylococcus dans l’échantillon de poudre de graines délipidée, c’est 

un résultat qui s’explique par l’effet antibactérien des acides oléique et linoléique sur le 

développement des staphylocoques et l’absence d’effet sur Escherichia coli [78]. 

Dans la présente étude, nous avons réussi à isoler différentes souches bactériennes à 

partir des échantillons de feuilles, qui semblent appartenir principalement aux genres Bacillus, 

Enterobacter et Escherichia coli. Ces résultats sont cohérents avec des travaux antérieurs menés 

sur d'autres plantes, tels que les feuilles de tabac [79] et de riz [80], où des isolats bactériens 

similaires ont été obtenus. 

Le bagage enzymatique des microorganismes est influencé par la disponibilité des 

nutriments dans leur environnement et est lié à leur capacité à s'adapter à leur milieu naturel. 

En outre, certaines souches semblent être plus adaptables aux conditions de température, de pH 

et de salinité, ce qui est associé à leur capacité à produire des enzymes à l'extérieur de leurs 

cellules. Ces souches présentent des mécanismes métaboliques plus avancés par rapport à celles 

qui ne possèdent pas ces capacités d'adaptation [81]. 
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Les résultats obtenus dans notre étude sont en accord avec les informations présentées 

par Deepika Mehta et Tulasi Satyanarayana [82]. En effet, il est mentionné que les α-amylases 

bactériennes sont très diverses et que leurs températures optimales d'activité peuvent varier 

considérablement, allant de ~25°C à environ 100°C. De plus, les pH optimaux des α-amylases 

bactériennes peuvent s'étendre de 1 à 11,5, ce qui démontre une large gamme d'adaptabilité des 

enzymes à différents environnements acides, neutres et alcalins. De plus, les α-amylases sont 

des enzymes clés impliquées dans la dégradation de l'amidon, qui est un polymère de glucose 

largement répandu dans les tissus végétaux. En tant que bactéries saprophytes ou commensales 

présentes dans les échantillons de feuilles et de graines, il est probable que ces souches 

bactériennes aient développé la capacité de produire des α-amylases pour dégrader l'amidon et 

obtenir des sources de carbone et d'énergie. 

Les informations fournies par Rosaria Ciriminna et al [83] pourraient expliquer 

pourquoi nous avons observé une absence de croissance de nos souches probablement 

appartenant au genre Staphylococcus et Bacillus sur le milieu à base de pectine. Il est possible 

que ces souches aient une certaine sensibilité à l'action bactéricide de la pectine, ce qui a 

empêché leur croissance sur ce milieu spécifique. Il est également important de noter que la 

résistance aux agents bactéricides peut varier d'une souche à une autre, même au sein d'un même 

genre bactérien. 

Dans notre étude nous avons obtenu 13 souches productrices de pectinase (soit 76% de 

la totalité des souches), ces résultats correspondent à ceux trouvés par Setegn Haile et Abate 

Ayele [84] qui ont indiqué que plusieurs microorganismes sont impliqués dans la production 

de pectinases en utilisant la pectine comme source de carbone, comme les Enterobacter et les 

Bacillus qui produisent de la pectin methylesterase. 

Dans notre étude nous avons obtenu des souches appartenant probablement aux genres 

Enterobacter, Bacillus et Staphylococcus productrices de protéase, ces résultats correspondent 

à ceux trouvé dans la littérature [85,86]. En effet, Les microorganismes, en tant que source de 

protéases, offrent plusieurs avantages intrinsèques tels que des taux de production rapides, un 

investissement moindre en termes de terre et de temps, et ne sont pas soumis aux influences 

climatiques. De plus, en raison de la diversité des environnements dans lesquels se trouvent les 

microorganismes, il est beaucoup plus facile de sélectionner les bactéries produisant des 

enzymes aux caractéristiques souhaitables. Par exemple, si l'on s'intéresse aux protéases 
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thermostables, il est très probable d'obtenir de telles enzymes à partir de bactéries thermophiles 

[86]. 

Dans notre étude nous avons obtenu environ 76% de souches productrices de cellulase 

appartenant aux genres Bacillus, Enterobacter et Staphylococcus. Ces résultats correspondent 

à ceux trouvés dans la littérature [87,88,89]. En effet, Depuis de nombreuses décennies, les 

cellulases ont joué un rôle crucial en tant que biocatalyseurs. Elles ont démontré leur potentiel 

d'application dans un grand nombre d'industries. Les industries du textile, du papier et de la 

pâte à papier, de la lessive et des détergents, de l'agriculture, de la médecine, ainsi que de 

l'alimentation et de l'alimentation animale font partie des principales industries qui utilisent des 

cellulases microbiennes. Selon Coherent Market Insights, l'industrie textile est le marché 

dominant pour les cellulases en 2017. Selon la plupart des rapports de recherche sur le marché 

des enzymes publiés en 2018, l'alimentation et les boissons, l'industrie textile, l'alimentation 

animale et les biocarburants ont été identifiés comme les principaux domaines d'application 

[90].
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V. Conclusion et Perspectives 

En conclusion, cette étude de la microflore bactérienne présente dans différentes parties 

de Moringa oleifera a permis d'obtenir des résultats significatifs et prometteurs. L'exploration 

de la diversité microbienne à l'aide de méthodes d'isolement et d'identification microbiologique 

a révélé la présence d'une variété de souches bactériennes dans les échantillons étudiés. Cette 

diversité microbienne met en évidence le potentiel biologique riche de Moringa oleifera en tant 

que source de micro-organismes bénéfiques. 

Parallèlement, l'évaluation des activités enzymatiques de la microflore bactérienne a 

permis de mettre en évidence la présence d'enzymes clés telles que les enzymes protéolytiques, 

amylolytiques, cellulolytiques et pectinolytiques. Ces activités enzymatiques sont essentielles 

dans de nombreux processus biologiques, tels que la dégradation des substrats complexes, la 

digestion des nutriments et la production de métabolites utiles. La présence de ces activités 

enzymatiques dans la microflore bactérienne de Moringa oleifera suggère son potentiel pour 

des applications biotechnologiques et industrielles, notamment dans les domaines de la 

production d'enzymes, de la dégradation des déchets organiques et de la valorisation de la 

biomasse végétale. 

Les résultats de cette étude fournissent des informations précieuses sur la microflore 

bactérienne associée à Moringa oleifera et ouvrent de nouvelles perspectives de recherche. Il 

est essentiel de continuer à explorer et à caractériser davantage cette microflore pour mieux 

comprendre ses interactions avec la plante hôte et son environnement. De plus, une 

compréhension approfondie de la diversité et des activités enzymatiques de cette microflore 

pourrait conduire au développement de nouvelles stratégies biotechnologiques et d'applications 

pratiques dans divers domaines, tels que l'agriculture, la santé et l'industrie. 

Cette étude présente certaines limites importantes à prendre en compte. Tout d'abord, 

les échantillons utilisés ont été prélevés dans une zone géographique faisant partie des zones où 

cette plante a été introduite à partir de sa région indigène, ce qui limite la généralisation des 

résultats. Une étude plus approfondie avec une plus grande diversité d'échantillons provenant 

de différentes localités serait nécessaire pour obtenir une vision plus complète de la diversité 

microbienne associée à Moringa oleifera. De plus, bien que les activités enzymatiques aient été 

évaluées, une caractérisation plus détaillée des enzymes aurait pu être réalisée. Des études 

futures devraient également se concentrer sur les interactions entre la microflore bactérienne et 

la plante hôte, ainsi que sur les mécanismes moléculaires sous-jacents. Malgré ces limites, cette 
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étude constitue une contribution importante à la connaissance de la microflore de Moringa 

oleifera et met en évidence son potentiel en tant que source de micro-organismes bénéfiques et 

d'activités enzymatiques. Ces résultats fournissent une base solide pour des études futures visant 

à exploiter pleinement le potentiel de cette plante dans diverses applications.
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ANNEXES



Liste des annexes 

 

I 

 

Annexe I. Résultats des galeries biochimiques minimales 

 

Isolat Origine 

TSI 
Mannitol – 

Mobilité Citrate de 

Simmons 

Souche 

suspectée 
Gaz Glu/Lac Man Mob 

1 
Poudre de 

feuilles 
+ + +/- + + Enterobacter 

2 Feuilles + + +/- + - E. coli 

3 Feuilles + + + +/- + Enterobacter 

4 
Poudre de 

graines 
+ + +/- + + Enterobacter 

5 

Poudre de 

graines 

délipidée 

+ + +/- + + Enterobacter 

6 

Poudre de 

graines 

délipidée 

- + + + - Streptococcus  

7 

Poudre de 

graines 

délipidée 

- + - + - Staphylococcus 

8 

Poudre de 

graines 

délipidée 

- + - + - Staphylococcus 

9 

Poudre de 

graines 

délipidée 

- + + - - Bacillus 

10 Graines + + +/- +/- + Enterobacter 

11 Graines + + +/- + - E. coli 

12 Graines + + + + - E. coli 
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II 

 

13 Graines + + + + + Enterobacter 

14 Graines - + + + + Bacillus 

15 Feuilles + + + - +/- Bacillus 

16 
Poudre de 

graines 
+ + +/- + + Bacillus 

17 
Poudre de 

feuilles 
+ + + + + Bacillus 

 

Annexe II. Milieux pour l’isolement et la purification 

 

• Gélose nutritive (GN) 

Extrait de viande ……………………………………………………………………...……10g 

Extrait de levure ………………………………………………………………………..…... 2g 

Peptone ………………………………………………………………………………..……. 5g 

Chlorure de sodium ……………………………………………………………………...…. 5g 

Agar……………………………………………………………………………………...… 15g 

Eau distillée ………………………………………………………………………......…1000ml 

pH= 7,4 

 

• Gélose Eosine Methylene Blue (EMB) 

Peptone …………………………………………………………………………..…...……10g 

Lactose …………………………………………………………………………….…..…... 5g 

Saccharose…………………………………………………………..………………..……. 5g 

Hydrogénophosphate de potassium…………………………………………………..……. 2g 

Eosinase y …………………………………………………………………………...…. 400mg 

Bleu de méthylène………………………………………………………………..…...…. 65mg 

Agar…………………………………………………………………………………...… 13.5g 

Eau distillée ………………………………………………………………………......…1000ml 

pH= 7,2 
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III 

 

• Gélose Chapman 

Peptone ………………………………………………………………..…………..…...……10g 

Extrait de bœuf..……………………………………………………………………..…..…... 1g 

Chlorure de sodium………………………………………………..……………….....……. 75g 

D-mannitol…………………………………………………..……………………………... 10g 

Rouge de phénol………………………………………………………………...…....…. 25mg 

Agar…………………………………………………………………………………........… 15g 

Eau distillée ………………………………………………………………………......…1000ml 

pH= 7,4 

 

Annexe III. Milieux pour les tests enzymatiques 

 

• Milieu gélosé à 5% de lait écrémé 

Lait écrémé ………………………………………………………..………………….........50ml 

Agar…………………………………………………………..………………………....…..10g 

Eau distillée……………………………………………….…………….…….……........1000ml 

 

• Milieu gélose à amidon 1% 

Gélose nutritive……………............................................................................................1000ml 

Amidon………………………………………………………….………………..……..…..10g 

 

• Milieu à 0,5% de D-Cellobiose 

D-Cellobiose ……..……..…………………………………..…………………………...….5g 

Gélose nutritive………………………………………………………..……….….........1000ml 

pH=5 

 

• Milieu Pectine-Agar 

Pectine…………………………………………………………………….……………….....5g 

Extrait de levure…………………………………………………………………….……......5g 

Agar…………………………………………………………………………………...….…20g 

Eau distillée…………………………………………………………….………………..1000ml 
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Annexe IV. Les indicateurs colorés 

 

• Rouge Congo à 0.1% 

Rouge Congo …………………………………………………………….…..….…………0.1g 

Eau distillé ………………………………………………………………..………………100ml 

- Dissoudre 0.1g de Rouge Congo dans un petite volume d’eau distillée puis compléter le 

volume jusqu’à 100ml 

 

• Eau iodée (Lugol) 

Iode ……………………………………………………………………………..…………..1g 

Iodure de potassium ……………………………………………………………..………… 2g 

Eau distillé ……………………………………………………...…………………...….100ml 

- Dissoudre 2g d’iodure de potassium dans un peu d’eau distillée puis ajouter 1g d’iode, ensuite 

compléter à 100ml d’eau distillée (ajouter éventuellement un peu d’iode pour permettre la 

dissolution totale de l’iode). 

 

• Acétate de cuivre à 0,7% 

Acétate de cuivre………………………………………………………………....….… .…7,5g 

Eau distillée……………………………………………………………………..………1000ml 

- Dissoudre 7,5g de l’acétate de cuivre dans un petite volume d’eau distillée puis compléter le 

volume jusqu’à 100ml



 

 

Résumé : 

Ce mémoire présente les résultats d'une étude visant à caractériser les micro-organismes présents dans différentes 

parties de la plante Moringa oleifera, ainsi que leurs activités enzymatiques. L'échantillonnage a été réalisé pendant 

la période de février à mars 2023, en collectant des échantillons de feuilles, de graines. Les échantillons ont été 

soumis à des techniques d'isolement bactérien, suivies d'analyses microbiologiques, de colorations de Gram et de 

tests biochimiques. Les résultats ont révélé une diversité bactérienne, avec des souches appartenant aux genres 

Enterobacter, Staphylococcus et Bacillus. De plus, des activités enzymatiques ont été mises en évidence, 

notamment l'activité protéolytique, amylatique, cellulotique et pectinolytique des isolats bactériens. Ces 

découvertes offrent de nouvelles perspectives pour l'utilisation potentielle de ces micro-organismes dans divers 

domaines tels que la biotechnologie, la santé et l'environnement. 

Mots-clés : Moringa oleifera, caractérisation microbiologique, activités enzymatiques, biotechnologie, santé, 

environnement. 

Abstact : 

This paper presents the results of a study to characterize the microorganisms present in different parts of the 

Moringa oleifera plant, as well as their enzymatic activities. The sampling was carried out during the period from 

February to March 2023, collecting samples of leaves and seeds. The samples were subjected to bacterial isolation 

techniques, followed by microbiological analyses, Gram stains and biochemical tests. The results revealed 

bacterial diversity, with strains belonging to the genus Enterobacter, Staphylococcus and Bacillus. In addition, 

enzymatic activities were identified, including proteolytic, amylatic, cellulotic and pectinolytic activity of bacterial 

isolates. These discoveries offer new perspectives for the potential use of these microorganisms in various fields 

such as biotechnology, health and the environment. 

Keywords : Moringa oleifera, microbial characterization, enzymatic activities, biotechnology, health, 

environment 

 الملخص: 

، بالإضافة إلى أنشطتها  Moringa oleifera الدقيقة الموجودة في أجزاء مختلفة من نباتتقدم هذه المذكرة نتائج دراسة لتوصيف الكائنات الحية  

، وجمع عينات من الأوراق والبذور. خضعت العينات لتقنيات عزل البكتيريا، تليها 2023الإنزيمية. تم أخذ العينات خلال الفترة من فبراير إلى مارس  

الميكروبيولوجية   ال  وتلوينالتحليلات  التنوع  عن  النتائج  كشفت  الحيوية.  الكيميائية  والاختبارات  أجناسالغرام  إلى  تنتمي  سلالات  مع   بكتيري، 

Enterobacter و Staphylococcus وBacillus   بالإضافة إلى ذلك، تم تحديد الأنشطة الإنزيمية، بما في ذلك نشاط الانحلال البروتيني والأميلي

المحتمل لهذه الكائنات الحية الدقيقة في مجالات   والسيلولوتي وتحلل البكتيريا للعزلات البكتيرية. تقدم هذه الاكتشافات وجهات نظر جديدة للاستخدام

 .مختلفة مثل التكنولوجيا الحيوية والصحة والبيئة

ة والبيئ ، ، التوصيف الميكروبيولوجي، الأنشطة الإنزيمية، التكنولوجيا الحيوية، الصحةMoringa oleifera: الكلمات الرئيسية



 

 

 


