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INTRODUCTION

La taxonomie microbienne, discipline fondamentale de la
microbiologie, vise a organiser et classifier les micro-organismes en
fonction de leurs traits morphologiques, physiologiques, génétiques
et phylogénétiques. Cette classification est essentielle pour
comprendre la diversité microbienne et son rdle dans les
écosystémes naturels, la santé humaine et les applications
industrielles. A mesure que les travaux contemporains progressent,
il devient de plus en plus clair que la taxonomie microbienne est
confrontée a des questions complexes sur l'organisation et
I'évolution des micro-organismes.

Une question centrale en microbiologie est de savoir si les
micro-organismes se regroupent naturellement en ensembles
distincts possédant des traits communs et une histoire évolutive
partagée. Si tel est le cas, le rdle de la taxonomie est de refléter cette
structure de maniére fiable et fonctionnelle. Cependant, dans
certains cas, la diversité microbienne peut s'avérer plus fluide,
certains organismes ne s'intégrant pas parfaitement dans des
groupes bien définis. Par conséquent, une approche flexible,
intégrant des méthodes classiques et modernes, est nécessaire pour
caracteériser cette diversité.

Les avancées en génomigque communautaire et en
phylogénomique ont révolutionné notre compréhension de
I'évolution microbienne. Ces disciplines permettent d'explorer la
structure génétique des populations microbiennes, identifiant des
marqueurs moléculaires et des relations évolutives complexes. Ces
données, combinées a des méthodes bioinformatiques, fournissent



