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ملخص
تمت دراسة تسعة وعشرين جنسا من البكتريا الهيفية المنتمية إلى عائلة Pseudonocardiaceae ومقارنتها كيميائيا وتصنيفيا (بناءً على معامل Jaccard) ودراسة جزيئية باستخدام خوارزميات المعلوماتية الحيوية.
الهدف من العمل الحالي هو الكشف عن قائمة الأنواع التي تمتلك مسافات تطورية داخل عائلة Pseudonocardiaceae، وكذا دراسة نسبة التشابه مع نوع مرجعي Salinifilum ghardaiensis.
يعد استخدام تركيبة السكر تفسيرًا جيدًا لوجود أربع مجموعات من السكريات (أ ، ب ، ج ، هـ). من حيث الأحماض الأمينية، هناك نوع واحد فقط (Actinoalloteichus cyanogriseus) ينتمي إلى النوع السادس.
أما مجموعة الميناكينون، فإن MK-9 (H4) هو الأكثر تواجدا من بين المكونات الأخرى بمستوى ترتيب 36٪ ، لكن الفسفوليبيد السائد هو الفوسفاتيديل إيتانولامين (22٪).
يوضح مؤشر Jaccard والتصنيف الهرمي التصاعدي أن Salinifilum ghardaiensis متشابه جدًا مقارنة بـ Actinomycetospora chiangmaiensis و Longimycelium tulufanense.
الكلمات المفتاحية: Pseudonocardiaceae ،الدراسة التصنيفية الكيميائية، مؤشر Jaccard ، نسبة التشابه ، التصيف الجزيئي،  .Salinifilum ghardaiensis
Résumé

Vingt-neuf actinobactéries de la famille des Pseudonocardiaceae ont fait l'objet d'une comparaison à la fois chiomiotaxonomique, en exploitant les données issues d’une analyse chimique de la composition cellulaire, et moléculaire en appuyant sur des algorithmes de la bioinformatique. 

L’objectif du présent travail est de dévoiler la liste des espèces qui possèdent les distances évolutives au sein de la famille des Pseudonocardiaceae, et de déterminer le seuil de similarité de ces dernières par rapport à une espèce référentielle Salinifilum ghardaiensis.

L'exploitation de la composition en sucres explique pertinemment la présence de quatre groupes de sucres (A, B, C et E). Concernant les acides aminés, il existe une seule espèce (Actinoalloteichus cyanogriseus) qui appartient au type VI.

Pour les ménaquinones, le MK-9 (H4) est le plus répondu parmi les autres composants avec un taux d'ordre de 36%. En revanche, le phospholipide dominant est la phosphatidyléthanolamine (22%).

L'indice de Jaccard et la classification ascendante hiérarchique révèle que Salinifilum ghardaiensis est très proche de deux espèces : Actinomycetospora chiangmaiensis et Longimycelium tulufanense.
Mots clés : Pseudonocardiaceae, Salinifilum ghardaiensis, chimiotaxonomie, taxonomie moléculaire, indice de Jaccard.

Abstract
Twenty-nine actinobacteria from the Pseudonocardiaceae family were compared chiomiotaxonomically, using data from chemical analysis of bacterial cells, and molecular composition focusing on bioinformatics algorithms.

The objective of the present work is to unveil the list of species that possess evolutionary distances within the Pseudonocardiaceae family, and to determine the threshold of similarity of these species compared to the reference species Salinifilum ghardaiensis.

The use of the sugar composition is a good explanation for the presence of four groups of sugar (A, B, C and E). Concerning amino acids, there is only one species (Actinoalloteichus cyanogriseus) which belongs to type VI.

For menaquinone, MK-9 (H4) is the most dominant compared to the other components with a level of 36%, but the dominant phospholipid is phosphatidylethanolamine (22%).

The Jaccard index and the ascending hierarchical classification revealed that Salinifilum ghardaiensis is closely related to Actinomycetospora chiangmaiensis and Longimycelium tulufanense.

Key words: Pseudonocardiaceae, Salinifilum ghardaiensis, chimiotaxonomy, molecular taxonomy, Jaccard index.
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Introduction


Les actinobactéries constituent l’ordre des Actinomycetales et sont des bactéries Gram positive, ayant tendance à donner des filaments ramifiés (Pilet et al., 1995). Elles possèdent un coefficient de Chargaff (GC) compris entre 60-70% (Larpent et Sanglier, 1989). Les actinobactéries préfèrent un pH neutre ou peu alcalin, ils sont généralement mésophiles, d’autres sont thermophiles tolérant des températures avoisinant 50°C et peuvent aller jusqu’à 60°C (Omura, 1992). Elles sont aussi des bactéries hétérotrophe, mais plusieurs espèces sont chimio-autotrophe (Ensign et al., 1993).


Les actinobactéries sont essentiellement des habitants du sol. Ils sont responsables de
l’odeur «terreuse» caractéristique de fraîcheur (Sprusansky et al., 2005). Elles constituent
une proportion importante de la microflore tellurique (104-106 UFC/ml) (Shrivastava et al.,
2008). Les métabolites secondaires bioactifs produits par ce groupe bactérie comprennent des
antibiotiques, des agents antitumoraux, des agents immunosuppresseurs et des enzymes
(Kekuda et al., 2010; Ravikumar et al., 2011).
Les actinobactéries contribuent à la dégradation de la matière organique et à la formation d’humus, ainsi qu’au nettoyage de l’environnement en collaboration avec les autres microorganismes comme les bactéries non mycéliennes et les champignons (www.universalis.fr).
La forte diversité et le nombre gigantesque des espèces ainsi le tempérament et la large répartition de la famille des Pseudoncardiaceae nous a motivé pour exloiter davantage cette famille.
L’objectif de ce travail est de réaliser une comparaison chimiotaxonomique et moléculaire entre les genres de la famille des Pseudonocardiaceae en appuyant sur des bases statistiques (indice de similarité de Jaccard) et bioinformatique en utilisant les dendrogrammes.
[image: image12.wmf]C

H

3

O

O

n

 



I. Taxonomie des Pseudonocardiaceae
Les Pseudonocardiaceae sont une famille de bactéries de l'ordre des Actinomycetales, et le seul membre du sous-ordre des Pseudonocardineae.
I.1. Historique


Waksman (1959) propose quatre grandes périodes de l'histoire des actinobactéries.
· La première période (1874-1900): est celle de la découverte de leurs rôles dans la pathologie microbienne. Cohn en 1875 découvre le premier actinomycète qu’il appela Streptothrix foeresteri. Harz en 1877, isola l'agent responsable des actinomycoses du bétail et le nomma Actinomyces bovis.

· Seconde période (1900-1919): se rapporte à la mise en évidence et à l’étude des actinobactéries du sol avec les travaux de Yensen (1909) qui créa la famille des Actinomycetaceae qui comprend un seul genre Actinomyces, par la suite, de nombreuses espèces telluriques furent isolées et décrit, et Buchanan (1917) créa l’ordre des Actinomycetales.
· Troisième période (1919-1940): au cours de laquelle une meilleure connaissance des germes a été acquise, grâce aux recherches d’Orskov (1923) qui créa le genre Micromonospora. Ce genre regroupe les actinobactéries qui ne produisent pas de mycélium aérien. 
· Période actuelle: commence en 1940, et correspond à l'époque des antibiotiques produits par les actinobactéries, avec la création du genre Streptomyces (en combinant les noms des genres Streptothrix et Actinomyces) par Waksman et Henrici en 1943 qui regroupe les actinobactéries dont le mycélium aérien produit des chaines de spores portées par des sporophores. En 1958 Pridham et ces collaborateurs, proposa un système de classification des actinobactéries basé sur la morphologie des chaines de spores et la couleur du mycélium aérien. 
I.1.2 Taxonomie des actinobactéries

Les actinobactéries sont généralement des bactéries filamenteuses dont la croissance donne lieu à des colonies constituées d'hyphes, qui irradient par croissance centrifuge tout autour (Rastogi et Kishore, 1997). Cela explique leurs dénominations en grec «Champignons à rayons» ou «Champignons rayonnants», expression utilisée pour les désigner en anglais (Ray fungi). 
I.1.3. Critères d’identification des genres 

L’identification des actinobactéries est basée sur plusieurs critères, notamment les critères morphologiques, chimiques (chimiotaxonomiques) et moléculaires.

I.1.3.1. Critères morphologiques 

Selon Meklat et al., 2012, on distingue plusieurs critères macromorphologiques et micromorphologiques.
I.1.3.1.1. Caractéristiques macromorphologiques 

Des caractéristiques observées à l’œil nu notamment:

· Production ou non d’un mycélium aérien (MA) et son couleur.

· Présence ou absence du mycélium du substrat (MS) et son couleur.

· Détermination des pigments diffusibles et des pigments mélanoïdes.

I.1.3.1.2. Caractéristiques micromorphologiques 

Les critères micromorphologiques importants selon Boudjella (2007) sont :
· La fragmentation ou non du MS. 

· La formation de spores sur le MA et/ou le MS, leur forme, leur taille et leur agencement, et la présence ou non de sporophores et la surface des spores. 

· La présence ou non de sporanges sur le MA ou le MS, la forme et la taille des sporanges, le nombre de spores par sporange ainsi que la longueur des sporangiophores.
· La présence de spores mobiles ou non mobiles (Figure 1, 2, 3 et 4). 
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Figure 1: Photographies au microscope électronique des souches d’actinobactéries non mobiles mono-sporulés (Hayakawa et al., 2004; Hayakawa, 2008).

Figure 2: Photographies au microscope électronique des souches d’actinombactéries non mobiles dotés d’oligospores (Hayakawa, 2008).
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Streptosporangium sp.

Figure 3: Photographies au microscope électronique des souches d’actinobactérie non mobile à sporanges (Ara et al., 2007).
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Figure 4: Photographies au microscope électronique des souches d’actinobactéries mobiles à sporanges (Hayakawa, 2008).
I.1.3.2. Chimiotaxonomie (critères chimiques)
Les critères morphologiques sont insuffisants pour identifier certaines actinobactéries. Il est nécessaire de considérer des critères chimiques (la composition de la paroi bactérienne et de la membrane plasmique en sucres, acides aminés, ménaquinones, phospholipides, acides gras et acides mycoliques).

L’analyse de ces constituants se fait après une lyse cellulaire par plusieurs méthodes chimiques comme par exemple, une méthanolyse, une hydrolyse acide, etc. (Zitouni, 2005).

I.1.3.2.1. Sucres

L’étude chimiotaxonomique de la paroi, a montré la présence de cinq groupes caractéristiques comme des marqueurs afin de classer les actinobactéries (Tableau 1) (Lechevalier et Lechevalier, 1970 (A); Labeda et Lechevalier, 1989; Stackebrandt et al., 1994).

Tableau 1: Les cinq chimiotypes des sucres chez les actinobactéries (Lechevalier et Lechevalier, 1970 (B); Labeda et Lechevalier, 1989; Stackebrandt et al., 1994).

	Sucres
	Exemple

	Arabinose-galactose 
	Nocardia

	Madurose 
	Actinomadura

	Xylose-arabinose 
	Actinoplanes

	Rhamnose-galactose 
	Actinoalloteichus

	Absence de sucres caractéristiques 
	Streptomyces


I.1.3.2.2. Acides aminés

La paroi des actinobactéries constitue de différents acides aminés: l’isomère de l’acide diamino-pimélique (DAP): LL ou DL (appelé également méso), et souvent la glycine (Tableau 2). Cette analyse des acides aminés et des sucres permette de distinguer différents chimiotypes d’actinobactéries (Meklat, 2012) qui sont :

Tableau 2: Les chimiotypes des acides aminés chez les actinobactéries (Larpent, 2000).

	Type
	Acides aminés

	Type I C
	LL DAP + glycine et absence de sucres caractéristiques

	Type II D 
	Arabinose + xylose + DL DAP + glycine

	Type III B
	Madurose + DL DAP

	Type III C
	DL DAP et absence de sucres caractéristiques

	Type III E
	Rhamnose + galactose + DL DAP

	Type IV A
	Arabinose + galactose + DL DAP

	Type V
	Ornithine + lysine

	Type VI 
	Lysine

	Type VII 
	Acide diamino-butyrique + glycine

	Type VIII 
	Ornithine


I.1.3.2.3. Lipides membranaires 

Outre l’étude analytique des sucres et des acides aminés, il est nécessaire de faire une analyse de la membrane plasmique pour déterminer les lipides caractéristiques tels que les phospholipides (lipides polaires), les acides gras et les ménaquinones.

I.1.3.2.4. Phospholipides

L’analyse des membranes cellulaires a montré la présence de différents lipides polaires : phosphatidylcholine, phosphatidyléthanolamine, phosphatidyl contenant glucosamine et phosphatidylglycérol qui permet de distinguer cinq profils phospholipidiques (Lechevalier et al., 1977). Ces profils sont présentés dans le tableau 3 ci-dessous :

 Tableau 3: Profils phospholipidiques présents chez les actinobactéries (Lechevalier et al., 1977).

	Types de phospholipides
	PC
	PE
	 PCG
	PG

	PI

PII

PIII

PIV

PV
	(
(
+

(
(
	(
+

(
+

(
	(
(
(
+

+
	v

(
v

(
+


PC: Phosphatidylcholine; PE : Phosphatidyléthanolamine; PCG : Phosphatidyl contenant glucosamine; PG : Phosphatidylglycérol.
 + : présent; ( : absent; v : variable.
I.1.3.2.5. Acides gras

On distingue deux groupes des acides gras, l’un comporte de 20 à 90 atomes de carbone qui présente les acides mycoliques (Larpent et Larpent Gourgaud, 1990) et l’autre comporte 12 à 20 atomes de carbone, saturées ou non (Meklat, et al., 2012).

I.1.3.3. Ménaquinones

Ce sont des lipides membranaires solubles constitués d’un noyau naphtoquinone méthylé et d’une chaîne carbonée aliphatique contenant des unités isoprènes (Figure 5). Deux critères de classification sont considérés : nombres d’unités d’isoprène et le degré d’hydrogénation (Meklat, 2012).
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Figure 5: Structure chimique de ménaquinones (Meklat, 2012).

Selon Kroppenstedt (1985), il existe plusieurs types de ménaquinones présentés dans le tableau suivant (Tableau 4).

Tableau 4: Types des ménaquinones retrouvés chez les Actinomycetales (Kroppenstedt, 1985).
	Type
	Description
	Principaux ménaquinones

	1a
	Absence d’unités isoprènes hydrogénées
	MK-7

	1b
	
	MK-9

	2a
	Présence d’un seul type de ménaquinones souvent dihydrogénées ou tétrahydrogénées avec 8 ou 9 unités isoprènes
	MK-8(H2)

	2b
	
	MK-8(H4)

	2c
	
	MK-9(H2)

	2d
	
	MK-9(H4)

	3a
	Présence de ménaquinones tétrahydrogénées 
	MK-8(H4), MK-9(H4)

	3b
	
	MK-9(H4), MK-10(H4)

	4a
	Présence de ménaquinones ayant la même longueur mais avec des degrés de saturation différents 
	MK-9(H2), MK-9(H4), 

MK-9(H6)

	4b
	
	MK-9(H4), MK-9(H6), 

MK-9(H8)

	4c
	
	MK-10(H4), MK-10(H6)


I.1.4. Critères d’identification des espèces 

En se basant sur des critères physiologiques, biochimiques et moléculaires, il est possible d’identifier les différentes espèces d’actinobactéries.

I.1.4.1. Critères physiologiques et taxonomie numérique

I.1.4.1.1. Critères physiologiques

Des études physiologiques ont été réalisées pour identifier les actinobactéries. Les tests réalisés reposent sur plusieurs caractères physiques tel que la température et le pH, et chimiques comme le degré de résistance à la salinité, la dégradation des sources de carbones et d’azote, ainsi que la résistance aux antibiotiques (Meklat, 2012).

I.1.4.1.2. Taxonomie numérique

Une méthode de comparaison entre différentes espèces ayants plusieurs caractères phénotypiques (physiologiques et biochimiques). L’analyse est basée sur le degré de similitude (similarité) entre les souches ou les espèces bactériennes où l’apparition de caractère s’exprime par (1 : présence) et/ou (0 : absence). Les résultats obtenus sont traités par des logiciels informatisés développés fait utiliser des coefficients (de Jaccard par exemple), et traduits en dendrogrammes.

Outre les études chimiotaxonomiques et moléculaires, la taxonomie numérique joue un rôle important pour une identification plus précise des espèces (Meklat, 2012).

I.1.4.2. Critères moléculaires
Le développement de la biologie moléculaire contribue à la création des nouvelles techniques reposant sur la manipulation des gènes, dans le but d’identifier les genres et les espèces d’actinobactéries (Boudjelal, 2012). 

Plusieurs méthodes moléculaires fondamentales ont été réalisées, tel que le séquençage de gène qui code pour l’ARN ribosomique (ARNr 16S).

I.1.4.2.1. Etude de l’ARN ribosomique (ARNr 16S)

La méthode de séquençage du gène codant pour l’ARN ribosomique 16S connu par ADNr 16S (possède environ 1500 paires de bases), qui a été introduite dans la taxonomie des actinobactéries (Stackebrandt et al., 1981 et 1983), est une méthode efficace et rapide. L’analyse fait utilisée deux moyens : l’amplification par une technique appelée PCR (Polymerase Chain Reaction), à l’aide d’une enzyme appelée ADN polymérase (Taq polymérase) et le séquençage. 

Au niveau des banques génomiques sur le web, une comparaison sera réalisée entre les séquences afin de déterminer la position taxonomique exacte.

Des programmes qui se reposent sur des calculs générant des résultats sur l’analyse réalisée, en utilisant différents techniques de traitement bioinformatique.

Les logiciels informatisés sont dotés d’une haute fiabilité et performance, en citant par exemple : Clustal W, Philip, Blast, etc., tout en assurant une comparaison avec les banques génomiques, ainsi que des autres traitements informatiques comme la classification ascendante hiérarchique cités (Boudjelal, 2012).

I.2. Ecologie des actinobactéries

Les actinobactéries sont des microorganismes ubiquitaires que l’on rencontre sur tous les substrats naturels (Larpent et Sanglier, 1989; McNeil et Brown, 1994). La grande majorité est d’origine tellurique et c’est à partir du sol que ces bactéries peuvent coloniser les autres biotopes (Lacey, 1997; Harvey, 1999; Badji, 2006; Pataraya et al., 2008). La plupart d’entre eux sont saprophytes mais quelques-uns peuvent être pathogènes ou symbiotes de plantes ou d’animaux (Badji, 2006; Singh et al., 2006).

Les actinobactéries représentent le groupe de microorganismes le plus largement distribué dans la nature (You et Park, 1996; Oskay et al., 2004; Singh et al., 2006; Narayana et al., 2008).


Numériquement, ils sont moins prédominants que les autres bactéries mais bien plus que les moisissures. Toutefois, les actinobactéries sont en général plus nombreux que presque tous les autres groupes bactériens considérés individuellement (Harvey, 1999).

Leur nombre, variable selon les biotopes, atteint souvent 106 par gramme de terre sèche (Larpent et Sanglier, 1989; Takahashi et al., 1996; Harvey, 1999) 
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II.1. Espèces étudiées

Vingt-neuf espèces, représentant les genres de la famille des Pseudonocardiaceae ont été choisies pour réaliser une comparaison entre l’étude chimiotaxonomique (à la base de coefficient de Jaccard) et l’étude moléculaire. 

Les espèces étudiées dans le présent travail sont :
- Salinifilum ghardaiensis (Meklat et al., 2014) Moshtaghi Nikou et al. 2017: actinobactérie filamenteux halophile, le mycélium aérien est de couleur blanche sur les milieux (International Streptomyces Project ISP2), gélose nutritive et agar CM. Les mycéliums aériens forment de longues chaînes de cocci non mobiles, à surface lisse et ovale (ou sphérique). 

- Actinoalloteichus cyanogriseus (Tamura et al., 2000): est une espèce qui présente des chaines caractérisées par un mycélium aérien bleu gris, elle produit des pigments solubles, contient un taux de Coefficient de Chargaff (G+C) de 69,54% % (Tamura et al., 2000).

- Pseudonocardia yunnanensis (Ex: Actinobispora yunnanensis) (Jiang et al., 1991): les hyphes végétatives sont bien développées, longues, irrégulièrement ramifiées et fines (0,3 à 0,6 μm de diamètre) et ne se fragmentaient pas en éléments courts (Jiang et al., 1991).

- Actinocrispum wychmicini (Hatano et al., 2016): est une espèce aérobie, non mobile. Le mycélium aérien est blancs et le mycélium de substrat est incolore ou jaune pâle à brun jaunâtre pâle, incolore ou jaune pâle à brun jaunâtre pâle selon le milieu de culture utilisé (Hatano et al., 2016).

- Actinokineospora riparia (Goodfellow et al., 2011): est une espèce filamenteux non acido-rapides, aérobie, qui forme un mycélium (environ 0,5 μm de diamètre). Les hyphes portent des chaînes de conidies capables de former des flagelles dans un environnement aqueux (Goodfellow et al., 2011).
- Actinomycetospora chiangmaiensis (Jiang et al., 2008): microorganisme aérobie, non acidophile et non mobile. Le mycélium du substrat se fragmente en éléments en forme de bâtonnets. De courtes chaînes de spores sont formées directement à partir mycélium végétatif (Jiang et al., 2008).

- Actinophytocola oryzae (Indananda et al., 2010): est une espèce aérobie, non acido-rapides, non mobile. Possède un MS de substrat non fragmenté, et sur certains milieux, un MS aérien est produit. (Indananda et al., 2010).

- Actinorectispora indica (Quadri et al., 2016): est une espèce aérobie, résistante aux lysozymes par rapport les autres espèces. MS est très ramifié, de couleur chamois à rose clair, et peut se fragmenter en éléments en forme de tige. Des hyphes aériennes blancs sont produits, qui se différencient en longues chaînes de spores à surface lisse (Quadri et al., 2016).

- Allokutzneria albata (Tomita et al., 1993): est une espèce aérobie, non mobile, a été isolé à partir d'un échantillon de sol obtenu sur l'île de Mindanao aux Philippines (Tomita et al., 1993).

- Amycolatopsis orientalis (Lechevalier et al., 1981): est une actinobactérie filamenteuse qui produit en grande quantité la vancomycine, un puissant antibiotique glycopeptidique utilisé depuis plus de trente ans pour le traitement des infections graves à Staphylococcus aureus résistant à la méthicilline (SARM) (Lechevalier et al., 1981).

- Crossiella cryophilai (Labeda, 2001): actinobactérie aérobie, non acidophile et non mobile. MS ramifié (environ 0-5 μm de diamètre) et, sur certains milieux alcalins, le MS est produit (Labeda, 2001).

- Saccharopolyspora rectivirgula (Ex: Faenia rectivirgula) (Korn-wendisch et al., 1989): bactérie aérobie, Le MS est  bien développé, ramifié, septé et d'un diamètre de 0,5 à 0,8 μm. 0,5 à 0,8 μm de diamètre (Korn-wendisch et al., 1989).

- Gandjariella thermophila (Ningsih et al., 2019): est une espèce aérobie, thermophile, qui formait des MS ramifiés, non fragmentés et des MA non ramifiés avec des spores à longue chaîne, de forme ovale, sur l’ISP3 (Ningsih et al., 2019).

- Goodfellowia coeruleoviolacea (Labeda et al., 2006): est une espèce aérobie, non acidophile et non mobile. MS ramifié (environ 0,5 μm de diamètre), conidies ovoïdes. (Labeda et al., 2006). 

- Haloechinothrix alba (Tang et al., 2010): est une actinobactérie filamenteuse, strictement aérobie, modérément halophiles. Le MS se fragmente en éléments en forme de tige et ne forme pas de chaînes de spores. MA épineux. Les hydrolysats de cellules contiennent de l'acide méso-diamino-pimélique. Le glucose, la glucosamine, le mannose plus un sucre inconnu sont les principaux composants des hydrolysats de cellules (Tang et al., 2010).

- Herbihabitans rhizosphaerae (Zhang et al., 2016): est une espèceaérobie, qui produit des MS ramifiés et des MA sur les milieux ISP2, ISP 4, ISP 5 et ISP 7. Les spores en forme de bâtonnet sont non mobiles (Zhang et al., 2016).

- Kibdelosporangium aridum (Shearer et al., 1986): est une espèce filamenteuse aérobie, non acido-alcoolisés qui forment un mycélium différencié en MS qui pénètre la gélose et forme une couche compacte sur le dessus de la gélose et un MA (Shearer et al., 1986).

- Kutzneria viridogrisea (Stackebrandt et al., 1994): est une espèce aérobie et mésophile. Les spores sont sphériques, en forme de bâtonnet, ou ovales et non mobiles. Les parois cellulaires contiennent de l'acide muramique N-acétylé, de l'acide méso-diamino-pimélique et aucun sucre caractéristique commun. Les ménaquinones MK-9 (II, III-H4) sont les principals isoprénologistes (Stackebrandt et al., 1994).

- Labedaea rhizosphaerae (Lee, 2012): est une actinobactérie aérobie non acidophile et non mobile. Les hyphes aériens sont ramifiés et se fragmentent en éléments en forme de bâtonnets. Le gonflement des hyphes se produit à l'extrémité des hyphes aériennes ramifiées et des spores sphériques uniques (1 mm de diamètre) (Lee, 2012).

- Lentzea albidocapillata (Yassin et al., 1995): est une espèce non acidogène. Les hyphes végétatives étaient bien développées avec des ramifications irrégulières modérées et pénétraient la gélose (Yassin et al., 1995). 
- Longimycelium tulufanense (Xia et al., 2013): est une espèce aérobie non acido-alcoolique, à MA abondant et peu de ramifications, mycélium végétatif parfois tordu et enroulé (Xia et al., 2013). 

- Prauserella rugosa ((Lechevalier et al. 1986) Kim and Goodfellow 1999): est une espèce aérobie non acido-alcoolique, non mobile, qui forment un MS très ramifié (diamètre de 0,60 à 8 μm), qui se fragmente en bâtonnets irréguliers dans les 24-48 h sur un milieu riche. Les hyphes aériens ne sont pas formés (Kim and Goodfellow 1999). 

- Saccharothrix australiensis (Labeda et al., 1984): un microorganisme résistant au lysozyme. Catalase positive et aérobie. La paroi cellulaire est de type I11 (acide méso-diamino-pimélique) et présente un profil de sucres de la cellule composé de quantités importantes de galactose et de rhamnose (Labeda et al., 1984). 

- Sciscionella marina (Tian et al., 2009): est une espèce aérobie qui produit un MA sur un milieu ISP 2 modifié (Tian et al., 2009).

- Streptoalloteichus hindustanusi (Tomita et al., 1978): le MS est fragmenté et le MA clairsemé, portant des chaînes de 5 à 50 spores (Tomita et al., 1978).

- Tamaricihabitans halophyticus (Qin et al., 2015): espèce  aérobie, non acidophile et non mobile, elle produise des MS fragmentés et des MA épars sur le milieu ISP 4. Les hyphes aériens sont ramifiées et se fragmentent en éléments en forme de tige (Qin et al., 2015).

- Thermocrispum municipale (Korn-Wendisch et al., 1995): est une espèce aérobie, catalase positive, thermophiles qui produit des hyphes filamenteux et ramifiés (Korn-Wendisch et al., 1995).

- Thermotunica guangxiensis (Wu et al., 2014): est une espèce thermophile, aérobie, non acidophile et non mobile. Le mycélium du substrat est ramifié et non fragmenté (Wu et al., 2014). 

- Umezawaea tangerina (Kinoshita et al., 2000): est une espèce aérobie, non acidophile et non mobile. Mycélium de substrat ramifié (environ 0,3-0,5 mm de diamètre) (Kinoshita et al., 2000).

II.2. Etude chimiotaxonomique

Nous avons basé dans cette étude sur les composants cellulaires de vingt-neuf espèces qui représentent de la famille des Pseudonocardiaceae, principalement les sucres, les acides aminés, les phospholipides et les ménaquinones.

En se basant sur des études publiées, on a rempli les tableaux à caractère binaire « présence, absence » pour une comparaison à plusieurs niveaux (la composition de la paroi et de la membrane cytoplasmique). 

Les données obtenues sont présentées sur une matrice à caractère présence/absence (1/0), les lignes réfèrent les 29 espèces, et les colonnes représentent les constituants biochimiques (sucres, ménaquinones, etc.).

II.2.1. Mesure de similarité

Pour cette étude, nous avons choisi l’indice de similarité de Jaccard.
II.2.2. Indice de Jaccard
L’indice de Jaccard est un coefficient quantitatif qui permet de calculer le pourcentage de similitude entre deux espèces. L’indice de Jaccard est appelé également ‘coefficient de communauté’ dans la publication d'origine (Jaccard, 1901).
Cet indice est calculé par la relation suivante :
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a = (1, 1); b = (0, 1); c = (1, 0); d = (0, 0). 

Les traitements statistiques ont été réalisés à l'aide du programme Past v 3.22.
 II.2.3. PAST3 (PAleontological STatistics 3) 

C’est un logiciel qui permet d’analyser les données numériques (+ ou -, c’est-à-dire 1 ou 0), et donc qui permet de construire des dendrogrammes détaillés à partir de différents fichiers : fichiers texte, Excel, document RAW (Research and Analysis Wing).
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Figure 6: Logiciel PAST3.

II.2.4. MEGA 4 (Molecular Evolutionary Genetics Analysis 4)

Cette quatrième version du logiciel (MEGA 4), assure plusieurs taches et contribue à l’étude taxonomique des espèces après le traitement de leurs séquences nucléotidiques d’une manière automatique, par la réalisation d’un alignement qui permet de déduire les distances d’évolution, et par conséquent, de construire les arbres phylogénétiques (dendrogrammes) qui sont à la base d’une classification concrète des souches (Tamura et al., 2007) 
[image: image3]
Figure 7: Logiciel MEGA 4.

II.2.4.1. Création d'alignements de séquences multiples

En utilisant les séquences nucléotidiques de l’ARNr 16S des vingt-neuf espèces prises à partir de la base de données NCBI (National Center for Biotechnology Information), sous format FASTA (format du texte utilisé pour le stockage des séquences biologiques) commençant par Salinifilum ghardaiensis pour la comparer avec les séquences d’autres espèces.

Les données (les séquences de l’ARNr 16S) sont disponibles sur l’adresse suivante (www.ncbi.nlm.nih.gov).

[image: image4]
Figure 8: Base de données NCBI.

Un alignement multiple des séquences se fait par le logiciel MEGA 4, suivant les étapes suivantes :

· Démarrer le logiciel MEGA 4 et sélectionner l’icône alignement pour lancer l’explorateur d’alignement. 

· Sélectionner Data/ Open/ Get Séquences, pour récupérer les séquences non alignées stockées dans les fichiers sous format FASTA (Tamura et al., 2007).
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Figure 9: Les séquences nucléotidiques avant l'alignement.
· Cliquer sur Edit/ select all, afin d’aligner l’ensemble des séquences.
· Sélectionner Alignment/ Align by ClustalW, pour effectuer un alignement des séquences sélectionnées en utilisant l’algorithme Clustal W.
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Figure 10: Utilisation du MEGA 4 (alignement des séquences par Clustal W).
· Afin d’enregistrer l’alignement réalisé, en cliquant sur Data/Save Session, pour restaurer la session d’alignement prochainement.
· Quitter l’explorateur d’alignement, et répondre par “ oui ” sur un message qui va apparaitre afin d’enregistrer l’alignement sous un fichier MEGA 4, puis le renommer pour faciliter son ouverture pour une autre fois sur MEGA 4.
II.3. Etude moléculaire 

L’étude de la similarité entre les espèces fait intervenir la phylogénie, en utilisant les séquences l’ARNr 16S, afin de comprendre l’évolution des espèces à partir des séquences (Lopez et al., 2002).

L’étude moléculaire est basée principalement sur l’exploitation des logiciels informatisés fiables et rapides, qui traitent et analysent les données introduites, et expriment par conséquent, les positions taxonomiques, qu’elles seront par la suite traduites en dendrogrammes.

II.3.1. EzTaxon

C’est une base de données basée sur une classification des séquences d’ARNr 16S à partir de leur vraisemblance. Cette base de données contient 11446 genres, 61700 espèces et 387 sous-espèces. Cette base de données est disponible gratuitement sur internet (https : www.ezbiocloud.net/).

La séquence de Salinifilum ghardaiensis est introduite dans EzTaxon pour déterminer le taux de similarité avec les autres espèces. La base de données traduit les séquences en tableau de similarité, et qui montre les distances évolutives entre les espèces. 

 Le traitement se fait par les étapes suivantes :

· Accéder à la plateforme (https : www.ezbiocloud.net/).
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Figure 11: La base de données EzTaxon.

· Donner un nom à la séquence analysée.
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Figure 12: La séquence et son nom.

· Introduire la séquence nucléotidique d’ARNr 16S (format FASTA); la séquence de Salinifilum ghardaiensis dans ce cas-là.
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Figure 13: Copier-coller la séquence (à partir du site NCBI).
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Figure 14: Résultat schématisé de l’identification.
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III.1. Etude chimiotaxonomique

Les résultats obtenus après l’étude chimiotaxonomique reflètent la présence «+» et l’absence «(» de certains composés cellulaires qui ont été résumés dans les tableaux suivants.

 III.1.1. Sucres


Les sucres trouvés dans la paroi cellulaire de vingt-neuf espèces qui représentent la famille des Pseudonocardiaceae sont présentés dans le tableau 5.

Tableau 5: Sucres caractéristiques de la paroi des espèces cibles
	Espèce
	Glc
	Man
	Gal
	Rha
	Rib
	Ara
	Xyl
	Mad

	Salinifilum ghardaiensis (Meklat et al. 2014) Moshtaghi Nikou et al. 2017
	-
	-
	+
	-
	-
	+
	-
	-

	Actinoalloteichus cyanogriseus 
Tamura et al. 2000
	+
	+
	+
	-
	+
	-
	-
	-

	Pseudonocardia yunnanensis 

Jiang et al. 1991
	-
	-
	+
	-
	-
	+
	+
	-

	Actinocrispum wychmicini 
Hatano et al. 2016
	-
	-
	+
	+
	+
	+
	-
	-

	Actinokineospora riparia
Hasegawa 1988
	+
	+
	+
	+
	-
	+
	-
	-

	Actinomycetospora chiangmaiensis 
Jiang et al. 2008
	-
	-
	+
	-
	-
	+
	-
	-

	Actinophytocola oryzae
Indananda et al. 2010
	-
	+
	+
	+
	+
	+
	-
	-

	Actinorectispora indica Quadri et al. 2016
	-
	+
	+
	+
	+
	-
	-
	-

	Allokutzneria albata (Tomita et al. 1993) Labeda et Kroppenstedt 2008
	-
	+
	+
	-
	-
	+
	-
	-

	Amycolatopsis orientalis (Pittenger et Brigham 1956) Lechevalier et al. 1986
	-
	-
	+
	+
	-
	+
	-
	-

	Crossiella cryophila corrig. (Labeda et Lechevalier 1989) Labeda 2001
	-
	+
	+
	+
	+
	-
	-
	-

	Saccharopolyspora rectivirgula

(Krassilnikov et Agre 1964)

Korn-Wendisch et al. 1989
	-
	-
	+
	-
	-
	+
	-
	-

	Gandjariella thermophila
Ningsih et al. 2019
	-
	-
	+
	-
	-
	+
	-
	-

	Goodfellowiella coeruleoviolacea (Preobrazhenskaya et Terekhova 1987) Labeda et al. 2008
	-
	-
	+
	-
	+
	-
	-
	-

	Haloechinothrix alba Tang et al. 2010
	+
	+
	+
	-
	+
	-
	-
	-

	Herbihabitans rhizosphaerae
Zhang et al. 2016
	-
	-
	+
	-
	-
	+
	-
	-

	Kibdelosporangium aridum
Shearer et al. 1986
	-
	-
	+
	-
	-
	+
	-
	+

	Kutzneria viridogrisea (Okuda et al. 1966) Stackebrandt et al. 1994
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Labedaea rhizosphaerae Lee 2012
	+
	+
	+
	+
	+
	+
	+
	-

	Lentzea albidocapillata Yassin et al. 1995
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Longimycelium tulufanense Xia et al. 2013
	-
	-
	+
	-
	+
	-
	+
	-

	Prauserella rugosa (Lechevalier et al. 1986) Kim et Goodfellow 1999
	-
	-
	+
	-
	-
	+
	-
	-

	Saccharothrix australiensis
Labeda et al. 1984
	-
	+
	+
	+
	-
	-
	-
	-

	Sciscionella marina Tian et al. 2009
	+
	-
	+
	-
	-
	+
	-
	-

	Streptoalloteichus hindustanus (ex Tomita et al. 1978) Tomita et al. 1987
	-
	+
	+
	+
	-
	-
	-
	+

	Tamaricihabitans halophyticus
Qin et al. 2015
	+
	-
	+
	-
	-
	+
	-
	-

	Thermocrispum municipale
Korn-Wendisch et al. 1995
	+
	+
	+ 
	-
	-
	+
	-
	-

	Thermotunica guangxiensis Wu et al. 2014
	-
	-
	+
	-
	+
	-
	-
	-

	Umezawaea tangerina (Kinoshita et al. 2000) Labeda et Kroppenstedt 2007
	-
	+
	+
	+
	+
	-
	-
	-



Glc: Glucose; Man: Mannose, Gal: Galactose, Rha: Rhamnose, Rib: Ribose, Ara: Arabinose, 
        Xyl: Xylose, Mad: Madurose.
Le tableau 5 révèle que (i) le classement des sucres les plus répondus est le suivant: galactose (93,10%), arabinose (58,62%), mannose (41,7%), ribose (37,93%), rhamnose (34,48%), glucose (24,13%), xylose et le madurose avec (10,34%). Sur l’ensemble des glucides cellulaires des actinobactéries étudiées, certains ont une grande importance taxonomique. Ils sont répartis en quatre groupes majeurs (Harir, 2018). 

Tableau 6: Répartition des quatre groupes selon les vingt-neuf espèces cibles.
	Nombre d’espèces
	arabinose-galactose

(Groupe A)
	arabinose-xylose

(Groupe B)
	rhamnose-galactose

(Groupe E)
	Madurose

(Groupe C)

	Présent
	17
	2
	10
	3

	Absent
	2
	11
	2
	26


On peut conclure que: 

a. deux espèces qui ne possèdent pas le couple (Ara-Gal): Kutzneria viridogrisea et Lentzea albidocapillata. 

b. deux espèces qui possèdent le couple (Ara-Xyl): Pseudonocardia yunnanensis et Labedaea rhizosphaerae.

c. deux espèces ne possèdent pas le couple (Rha-Gal): Thermocrispum municipale et Actinorectispora indica.

d. seulement trois espèces qui appartiennent aux groupe de madurose: Kibdelosporangium aridum, Kutzneria viridogrisea et Streptoalloteichus hindustanus. 


Lechevalier et al. (1986) confirment que le type de sucre de type A (galactose et arabinose) est présents; pas de madurose, de fucose ou de xylose; et le rhamnose variablement présente.

La présence du couple ‘rhamnose-galactose’ (Groupe E), autrement-dit la présence obligatoire du rhamnose au sein de ce genre; ceci correspond au chimiotype IC tel que défini par Lechevalier et Lechevalier (1970 b).
III.1.2. Acides aminés

Les acides aminés présentés dans la membrane plasmique des espèces étudiées sont illustrés dans le tableau 7.

Tableau 7: Acides aminés caractéristiques de la paroi des espèces de la famille Pseudonocardiaceae.

	Espèces
	Glu 
	Ala 
	Gly
	Lys
	LL- DAP 
	méso-DAP 

	Salinifilum ghardaiensis
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Actinoalloteichus cyanogriseus
	+
	+
	+
	+
	-
	+

	Pseudonocardia yunnanensis
	+
	+
	-
	-
	-
	+

	Actinocrispum wychmicini
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Actinokineospora riparia
	+
	+
	+
	-
	-
	+

	Actinomycetospora chiangmaiensis
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Actinophytocola oryzae
	+
	+
	-
	-
	-
	+

	Actinorectispora indica
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Allokutzneria albata
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Amycolatopsis orientalis
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Crossiella cryophila
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Saccharopolyspora rectivirgula
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Gandjariella thermophila
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Goodfellowiella coeruleoviolacea
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Haloechinothrix alba
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Herbihabitans rhizosphaerae
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Kibdelosporangium aridum
	+
	+
	-
	-
	-
	+

	Kutzneria viridogrisea
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Labedaea rhizosphaerae
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Lentzea albidocapillata
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Longimycelium tulufanense
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Prauserella rugosa
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Saccharothrix australiensis
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Sciscionella marina
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Streptoalloteichus hindustanus
	+
	+
	-
	-
	-
	+

	Tamaricihabitans halophyticus
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Thermocrispum municipale
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Thermotunica guangxiensis
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Umezawaea tangerina
	-
	-
	-
	-
	-
	+


Glu : acide glutamique; Ala : alanine; Gly : glycine; Ly : lysine; acide méso-DAP : acide méso-diamino-pimélique; acide LL-DAP : acide LL-diamino-pimélique. 
Tableau 8: Les chimiotypes des acides aminés chez les actinobactéries (Larpent, 2000).

	Type
	Acides aminés
	Nombre/Espèces

	Type I C
	LL DAP + glycine et absence de sucres importants
	2

	Type II D 
	Arabinose + xylose + DL DAP + glycine
	Néant

	Type III B
	Madurose + DL DAP
	Néant

	Type III C
	DL DAP et absence de sucres
	Néant

	Type III E
	Rhamnose + galactose + DL DAP
	Néant

	Type IV A
	Arabinose + galactose + DL DAP
	Néant

	Type V
	Ornithine + lysine
	Néant

	Type VI 
	Lysine
	1

	Type VII 
	Acide diamino-butyrique + glycine (lysine variablement présente) 
	Néant

	Type VIII 
	Ornithine
	Néant



L'analyse du tableau 7 révèle que: deux espèces appartiennent au type IC (Actinoalloteichus cyanogriseus et Actinokineospora riparia) et une seule espèce appartient au type VI (Actinoalloteichus cyanogriseus).

Nous signalons l’absence de plusieurs isomères DL-DAP, arabinose + xylose + DL DAP + glycine et d'ornithine.
III.1.3. Ménaquinones
Les principaux ménaquinones localisées dans la membrane de vingt-neuf espèces de la famille des Pseudonocardiaceae sont présentées dans le tableau 9.

Tableau 9: Les ménaquinones caractéristiques de la composition cellulaire des espèces 

de la famille Pseudonocardiaceae (présence/absence).

	Espèces
	MK-7(H2)
	MK-8(H0)
	MK-8(H2)
	MK-8(H4)
	MK-8(H6)
	MK-8(H8)
	MK-9(H0)
	MK-9(H2)

	Salinifilum ghardaiensis
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Actinoalloteichus cyanogriseus
	-
	-
	-
	+ 
	-
	-
	-
	+ 

	Pseudonocardia yunnanensis
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Actinocrispum wychmicini
	-
	-
	-
	+
	-
	-
	-
	-

	Actinokineospora riparia
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	+
	-

	Actinomycetospora chiangmaiensis
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Actinophytocola oryzae
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Actinorectispora indica
	-
	-
	-
	+
	-
	-
	-
	-

	Allokutzneria albata
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Amycolatopsis orientalis
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Crossiella cryophila
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Saccharopolyspora_rectivirgula
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Gandjariella thermophila
	-
	-
	-
	+
	+
	+
	-
	-

	Goodfellowiella coeruleoviolacea
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Haloechinothrix alba
	-
	-
	-
	+ 
	+
	-
	-
	-

	Herbihabitans rhizosphaerae
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Kibdelosporangium aridum
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Kutzneria viridogrisea
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Labedaea rhizosphaerae
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Lentzea albidocapillata
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	+
	+

	Longimycelium tulufanense
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Prauserella rugosa
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Saccharothrix australiensis
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Sciscionella marina
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Streptoalloteichus hindustanus
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Tamaricihabitans halophyticus
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Thermocrispum municipale
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Thermotunica guangxiensis
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Umezawaea tangerina
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-


Tableau 9b: Les ménaquinones caractéristiques de la composition cellulaire des espèces 

de la famille Pseudonocardiaceae (présence/absence).

	Espèces
	MK-9(H3)
	MK-9(H4)
	MK-9(H6)
	MK-9(H8)
	MK-9(H10)
	MK-10(H2)
	MK-10(H4)
	MK-10(H8)
	MK11(H0)

	Salinifilum ghardaiensis
	-
	+
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Actinoalloteichus cyanogriseus
	-
	+ 
	+ 
	-
	-
	-
	+ 
	-
	-

	Pseudonocardia yunnanensis
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Actinocrispum wychmicini 
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Actinokineospora riparia
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	+

	Actinomycetospora chiangmaiensis
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Actinophytocola oryzae
	-
	+
	-
	-
	-
	+
	-
	-
	-

	Actinorectispora indica
	
	+
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Allokutzneria albata
	-
	+
	+
	-
	-
	-
	+
	-
	-

	Amycolatopsis orientalis
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Crossiella cryophila
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Saccharopolyspora rectivirgula
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	+
	-
	-

	Gandjariella thermophila
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Goodfellowiella coeruleoviolacea
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	+
	-
	-

	Haloechinothrix alba
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Herbihabitans rhizosphaerae
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Kibdelosporangium aridum
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Kutzneria viridogrisea
	+
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Labedaea rhizosphaerae
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Lentzea albidocapillata
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Longimycelium tulufanense
	-
	+ 
	+ 
	- 
	+
	-
	-
	-
	-

	Prauserella rugosa
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Saccharothrix australiensis
	-
	+
	+
	+
	-
	-
	+
	+
	-

	Sciscionella marina
	-
	+ 
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Streptoalloteichus hindustanus
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Tamaricihabitans halophyticus
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Thermocrispum municipale
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Thermotunica guangxiensis
	-
	+ 
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Umezawaea tangerina
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	+ 
	-
	-


Nous avons présenté la présence de différentes ménaquinones signalées au niveau du tableau 9a et tableau 9b.
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Figure 15: Proportion des ménaquinones des vingt-neuf espèces étudiées.
La figure 15 révèle que: le MK-9 (H4) est le plus répondu parmi les autres composants avec un taux de 36%, suivi par MK-9 (H3), MK-9 (H2) et MK-10 (H4) avec respectivement (15%) et (10%). On note également l'absence de MK-8 (H2) pour l'ensemble des espèces sélectionnées dans le présent travail. 

Il existe deux espèces qui possèdent un nombre important de MK-8 Gandjariella thermophila et Haloechinothrix alba.

A propos de la ménaquinone MK-9, nous avons une liste des espèces qui contient un nombre important de ces composants on note: Actinoalloteichus cyanogriseus, Allokutzneria albata, Kutzneria viridogrisea, Longimycelium tulufanense, Longimycelium tulufanense, Saccharothrix australiensis, Salinifilum ghardaiensis, Actinorectispora indica, Amycolatopsis orientalis, Faenia rectivirgula, Labedaea rhizosphaerae, Lentzea albidocapillata et Prauserella rugosa. Bien évidement selon Collins (1985), la variation dans la longueur et le degré de saturation de la chaîne latérale des ménaquinones leur a donné une importance dans la chimiotaxonomie des actinobactéries.
III.1.4. Phospholipides


La composition de la membrane des espèces étudiées en phospholipides est représentée dans le tableau 10.
Tableau 10: Phospholipides caractéristiques de la membrane des espèces de la famille Pseudonocardiaceae.

.

	Espèces
	PE 
	PI
	PC
	PG
	PGI
	PIM
	DPG
	GPL
	GL
	PME
	L
	PL
	APL
	OH-PE
	Lyso-PE

	Salinifilum ghardaiensis 
	-
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Actinoalloteichus cyanogriseus 
	+
	+
	-
	+
	-
	-
	-
	+
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-

	Pseudonocardia yunnanensis
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-

	Actinocrispum wychmicini 
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	+
	-

	Actinokineospora riparia 
	+
	+
	-
	-
	-
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Actinomycetospora chiangmaiensis 
	-
	+
	+
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Actinophytocola oryzae 
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	+
	-

	Actinorectispora indica 
	+
	+
	-
	+
	-
	-
	+
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Allokutzneria albata 
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	+
	-
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	+

	Amycolatopsis orientalis 
	+
	-
	-
	-
	-
	+
	-
	-
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-

	Crossiella cryophila 
	+
	+
	-
	-
	-
	+
	+
	-
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-

	Saccharopolyspora_rectivirgula
	+
	
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-

	Gandjariella thermophila 
	+
	
	-
	+
	-
	-
	+
	-
	+
	-
	-
	+
	+
	-
	-

	Goodfellowiella coeruleoviolacea 
	+
	+
	-
	-
	-
	+
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Haloechinothrix alba 
	+
	+
	-
	+
	-
	+
	+
	-
	-
	-
	-
	+
	-
	-
	-

	Herbihabitans rhizosphaerae 
	+
	+
	-
	-
	-
	+
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Kibdelosporangium aridum 
	+
	+
	-
	-
	-
	+
	+
	-
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-

	Kutzneria viridogrisea 
	+
	+
	-
	-
	-
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	+
	-

	Labedaea rhizosphaerae 
	
	+
	-
	+
	-
	-
	+
	-
	-
	+
	+
	+
	-
	-
	-

	Lentzea albidocapillata 
	+
	+
	-
	+
	-
	+
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Longimycelium tulufanense 
	+
	-
	+
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Prauserella rugosa 
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Saccharothrix australiensis 
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Sciscionella marina 
	+
	+
	+
	-
	-
	-
	+
	-
	+
	+
	-
	+
	-
	-
	-

	Streptoalloteichus hindustanus 
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Tamaricihabitans halophyticus 
	+
	+
	-
	-
	-
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Thermocrispum municipale 
	+
	
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-
	-

	Thermotunica guangxiensis 
	+
	+
	-
	-
	-
	+
	+
	+
	-
	+
	-
	-
	-
	-
	-

	Umezawaea tangerina 
	+
	+
	-
	-
	-
	-
	+
	-
	-
	+
	-
	-
	-
	+
	+


PE: Phosphatidyl-ethalonamine, PI: Phosphatidyl-inositol, PC: Phosphatidyl-choline, PG: Phosphatidyl-glycerol, OH-PE: Hydroxyphosphatidylethanolamine, PGI, PIM (GPL): phosphoinositol mannoside(s), DPG : Diphosphatidylglycerol, GPL : Glycophospholipide, GL : unknown glycolipid, PL : unknown phospholipid, PME (methyl-PE): Phosphatidylmethyl-ethanolamine, OH-PME: Hydroxyphosphatidylmethyl-ethanolamine, APG : Acyl-phosphatidyl-glycerol, APL : amino-phospholopid, AL : aminolipid, L : lipid.

Le test de Student indique la différence très hautement significative en composition de lipides (t=10.495 et p = 3.28E-11).
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Figure16 : Proportion des phospholipides des vingt-neuf espèces.

Les composants dominants sont : PE (22%), DPG (16%), PI (16%) et PME (10%). On observe l'absence de PGI pour l'ensemble des espèces. Ce sont des lipides polaires présents au niveau des membranes cellulaires (Lechevalier et al., 1977).
III.2. Résultats de calculs de similarité (à la base du coefficient de Jaccard)

Après les calculs réalisés reposant sur l’utilisation de coefficient de Jaccard le tableau 11 a été obtenu.

Tableau 11: Pourcentages de similarité obtenus par l'indice de Jaccard.

	Couples d’espèces
	Pourcentages de similarité

	Salinifilum ghardaiensis/Salinifilum ghardaiensis
	100%

	Salinifilum ghardaiensis/Actinoalloteichus cyanogriseus
	19,04%

	Salinifilum ghardaiensis/ Pseudonocardia yunnanensis
	23,07%

	Salinifilum ghardaiensis/Actinocrispum wychmicini
	33,33%

	Salinifilum ghardaiensis/Actinokineospora riparia
	17,64%

	Salinifilum ghardaiensis/Actinomycetospora chiangmaiensis
	62,50%

	Salinifilum ghardaiensis/Actinophytocola oryzae
	30,76%

	Salinifilum ghardaiensis/Actinorectispora indica
	26,66%

	Salinifilum ghardaiensis/Allokutzneria albata
	38,46%

	Salinifilum ghardaiensis/Amycolatopsis orientalis
	36,36%

	Salinifilum ghardaiensis/Crossiella cryophile
	21,42%

	Salinifilum ghardaiensis/ Saccharopolyspora_rectivirgula
	50%

	Salinifilum ghardaiensis/Gandjariella thermophila
	20%

	Salinifilum ghardaiensis/Goodfellowiella coeruleoviolacea
	25%

	Salinifilum ghardaiensis/Haloechinothrix alba
	11,76%

	Salinifilum ghardaiensis/Herbihabitans rhizosphaerae
	40%

	Salinifilum ghardaiensis/Kibdelosporangium aridum
	21,42%

	Salinifilum ghardaiensis/Kutzneria viridogrisea
	15,38%

	Salinifilum ghardaiensis/Labedaea rhizosphaerae
	21,05%

	Salinifilum ghardaiensis/Lentzea albidocapillata
	7,69%

	Salinifilum ghardaiensis/Longimycelium tulufanense
	45,45%

	Salinifilum ghardaiensis/Prauserella rugosa
	44,44%

	Salinifilum ghardaiensis/Saccharothrix australiensis
	33,33%

	Salinifilum ghardaiensis/Sciscionella marina
	38,46%

	Salinifilum ghardaiensis/Streptoalloteichus hindustanus
	18,18%

	Salinifilum ghardaiensis/Tamaricihabitans halophyticus
	40%

	Salinifilum ghardaiensis/Thermocrispum municipale
	44,44%

	Salinifilum ghardaiensis/Thermotunica guangxiensis
	23,07%

	Salinifilum ghardaiensis/Umezawaea tangerine
	18,75%


La synthèse de l'indice de Jaccard permet de réaliser une comparaison deux à deux entre Salinifilum ghardaiensis et les vingt-neuf espèces.


On remarque que l’espèce Actinomycetospora chiangmaiensis est l'espèce la plus proche en composition chimiotaxonomique avec 62,5% de similarité.


Les espèces qui présentent un taux très faible de similarité est Lentzea albidocapillata avec 7,69%. 
Tableau 12: L'ordre des espèces étroitement apparentées basé sur la chimiotaxonomie.
	Espèces
	Pourcentage de similarité et l’ordre

	Salinifilum ghardaiensis
	100%
	1

	Actinomycetospora chiangmaiensis
	62,5%
	2

	Saccharopolyspora_rectivirgula
	50%
	3

	Longimycelium tulufanense
	45,45%
	4

	Prauserella rugosa
	44,44%
	5

	Thermocrispum municipale
	44,44%
	5

	Herbihabitans rhizosphaerae
	40%
	7

	Tamaricihabitans halophyticus
	40%
	7

	Allokutzneria albata
	38,46%
	9

	Sciscionella marina
	38,46%
	9

	Amycolatopsis orientalis
	36,36%
	11

	Actinocrispum wychmicini
	33,33%
	12

	Saccharothrix australiensis
	33,33%
	12

	Actinophytocola oryzae
	30,76%
	14

	Actinorectispora indica
	26,66%
	15

	Goodfellowiella coeruleoviolacea
	25%
	16

	Pseudonocardia yunnanensis
	23,07%
	17

	Thermotunica guangxiensis
	23,07%
	17

	Crossiella cryophile
	21,42%
	19

	Kibdelosporangium aridum
	21,42%
	19

	Labedaea rhizosphaerae
	21,05%
	21

	Gandjariella thermophila
	20%
	22

	Actinoalloteichus cyanogriseus
	19,04%
	23

	Umezawaea tangerine
	18,75%
	24

	Streptoalloteichus hindustanus
	18,18%
	25

	Actinokineospora riparia
	17,64%
	26

	Kutzneria viridogrisea
	15,38%
	27

	Haloechinothrix alba
	11,76%
	28

	Lentzea albidocapillata
	7,69%
	29


Le dendrogramme de classification ascendante hiérarchique (CAH) de vingt-neuf espèces de la famille des Pseudonocardiaceae (à la base d'indice de Jaccard, en fonction de la présence et l’absence des caractères chimiotaxonomiques) a été réalisé par le logiciel Past3, le résultat est montré dans la figure 17.
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Figure 17: Dendrogramme de classification ascendante hiérarchique (CAH) représentant les distances évolutives entre les vingt-neuf espèces de la famille Pseudonocardiaceae (à la base d'indice de Jaccard) en fonction des caractères chimiotaxonomiques (présence/absence).

La classification ascendante hiérarchique donne une image sur la répartition des espèces selon un niveau de similarité bien distinct.

La figure 17 révèle les conclusions suivantes:

A. Il existe deux groupes d'espèces très dissimilaire avec notamment

 Le groupe G1: Pseudonocardia yunnanensis, Kibdelosporangium aridum, Actinokineospora riparia, Streptoalloteichus hindustanus et Actinophytocola oryzae. 

Le groupe G2 est subdivisé en deux sections
G1': un groupe d'espèces qui regroupe Kutzneria viridogrisea et Lentzea albidocapillata. 
G2': ce dernier contient les espèces les plus proche en matière de composition chiomtaxonomique, il s'agit de Salinifilum ghardaiensis, Actinomycetospora chiangmaiensis et Longimycelium tulufanense.

C. les autres brins du dendrogramme, explique généralement les espèces les proches par rapport aux autres. 

III.3. Etude moléculaire

Le dendrogramme des vingt-neuf espèces de la famille des Pseudonocardiaceae (à la base des séquences d’ARNr 16S) a été réalisé par le logiciel MEGA4; la figure 18 montre les séquences nucléotidiques après l'alignement.


Figure 18: Séquences nucléotidiques après l'alignement des séquences d’ARNr 16S des vingt-neuf espèces de la famille Pseudonocardiaceae (par le logiciel mega4). 
· Le dendrogramme obtenu est présenté par la figure 19.
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Figure 19: Dendrogramme représentant les distances évolutives entre les espèces (abrégées) d’actinobactéries étudiées.
Tableau 13: Le degré de similarité entre Salinifilum ghardaiensis et les autres espèces de la famille Pseudonocardiaceae.
	Couples d’espèces
	Pourcentages de similarité

	Salinifilum ghardaiensis/Salinifilum ghardaiensis
	100 %

	Salinifilum ghardaiensis/Actinoalloteichus cyanogriseus
	90,14 %

	Salinifilum ghardaiensis/ Pseudonocardia yunnanensis
	85,90 %

	Salinifilum ghardaiensis/Actinocrispum wychmicini
	90,13 %

	Salinifilum ghardaiensis/Actinokineospora riparia
	88,60 %

	Salinifilum ghardaiensis/Actinomycetospora chiangmaiensis
	89,71 %

	Salinifilum ghardaiensis/Actinophytocola oryzae
	90,16 %

	Salinifilum ghardaiensis/Actinorectispora indica
	86,60 %

	Salinifilum ghardaiensis/Allokutzneria albata
	89,51 %

	Salinifilum ghardaiensis/Amycolatopsis orientalis
	89,42 %

	Salinifilum ghardaiensis/Crossiella cryophila
	88,74 %

	Salinifilum ghardaiensis/ Saccharopolyspora_rectivirgula
	87,93 %

	Salinifilum ghardaiensis/Gandjariella thermophila
	90,53 %

	Salinifilum ghardaiensis/Goodfellowiella coeruleoviolacea
	89,91 %

	Salinifilum ghardaiensis/Haloechinothrix alba
	90,58 %

	Salinifilum ghardaiensis/Herbihabitans rhizosphaerae
	90,84 %

	Salinifilum ghardaiensis/Kibdelosporangium aridum
	89,81 %

	Salinifilum ghardaiensis/Kutzneria viridogrisea
	89,72 %

	Salinifilum ghardaiensis/Labedaea rhizosphaerae
	89,75 %

	Salinifilum ghardaiensis/Lentzea albidocapillata
	88,54 %

	Salinifilum ghardaiensis/Longimycelium tulufanense
	91,46 %

	Salinifilum ghardaiensis/Prauserella rugosa
	90,46 %

	Salinifilum ghardaiensis/Saccharothrix australiensis
	89,27 %

	Salinifilum ghardaiensis/Sciscionella marina
	88,94 %

	Salinifilum ghardaiensis/Streptoalloteichus hindustanus
	88,89 %

	Salinifilum ghardaiensis/Tamaricihabitans halophyticus
	90,24 %

	Salinifilum ghardaiensis/Thermocrispum municipale
	89,51 %

	Salinifilum ghardaiensis/Thermotunica guangxiensis
	90,66 %

	Salinifilum ghardaiensis/Umezawaea tangerina
	89,06 %


Tableau 14: L'ordre des espèces étroitement apparentées basé sur la moléculaire
	Espèces
	Pourcentage de similarité et l’ordre

	Salinifilum ghardaiensis
	100 %
	1

	Longimycelium tulufanense
	91,46 %
	2

	Herbihabitans rhizosphaerae
	90,84 %
	3

	Thermotunica guangxiensis
	90,66 %
	4

	Haloechinothrix alba
	90,58 %
	5

	Gandjariella thermophila
	90,53 %
	6

	Prauserella rugosa
	90,46 %
	7

	Tamaricihabitans halophyticus
	90,24 %
	8

	Actinophytocola oryzae
	90,16 %
	9

	Actinoalloteichus cyanogriseus
	90,14 %
	10

	Actinocrispum wychmicini
	90,13 %
	11

	Goodfellowiella coeruleoviolacea
	89,91 %
	12

	Kibdelosporangium aridum
	89,81 %
	13

	Labedaea rhizosphaerae
	89,75 %
	14

	Kutzneria viridogrisea
	89,72 %
	15

	Actinomycetospora chiangmaiensis
	89,71 %
	16

	Allokutzneria albata
	89,51 %
	17

	Thermocrispum municipale
	89,51 %
	18

	Amycolatopsis orientalis
	89,42 %
	19

	Saccharothrix australiensis
	89,27 %
	20

	Umezawaea tangerina
	89,06 %
	21

	Sciscionella marina
	88,94 %
	22

	Streptoalloteichus hindustanus
	88,89 %
	23

	Crossiella cryophila
	88,74 %
	24

	Actinokineospora riparia
	88,60 %
	25

	Lentzea albidocapillata
	88,54 %
	26

	Saccharopolyspora_rectivirgula
	87,93 %
	27

	Actinorectispora indica
	86,60 %
	28

	Pseudonocardia yunnanensis
	85,90 %
	29


Les résultats obtenus par la base de données EZbiocloud (EzTaxon) donnent l’ordre de la similarité 


Le tableau 15 montre la comparaison entre la similarité obtenue par les deux méthodes, l’étude chimiotaxonomique (basée sur la présence et l’absence des caractères chimiotaxonomiques) et l’étude moléculaire (basée sur les séquences de l’ARNr 16S).

Tableau 15: Comparaison de similarité entre l’étude chimiotaxonomique et l’étude moléculaire.

	Relation par rapport à l’espèce Salinifilum ghardaiensis

	Etude chimiotaxonomique
	Etude moléculaire

	Salinifilum ghardaiensis/Salinifilum ghardaiensis
	100%
	100 %

	Salinifilum ghardaiensis/Actinoalloteichus cyanogriseus
	19,04%
	90,14 %

	Salinifilum ghardaiensis/ Pseudonocardia yunnanensis
	23,07%
	85,90 %

	Salinifilum ghardaiensis/Actinocrispum wychmicini
	33,33%
	90,13 %

	Salinifilum ghardaiensis/Actinokineospora riparia
	17,64%
	88,60 %

	Salinifilum ghardaiensis/Actinomycetospora chiangmaiensis
	62,5%
	89,71 %

	Salinifilum ghardaiensis/Actinophytocola oryzae
	30,76%
	90,16 %

	Salinifilum ghardaiensis/Actinorectispora indica
	26,66%
	86,60 %

	Salinifilum ghardaiensis/Allokutzneria albata
	38,46%
	89,51 %

	Salinifilum ghardaiensis/Amycolatopsis orientalis
	36,36%
	89,42 %

	Salinifilum ghardaiensis/Crossiella cryophile
	21,42%
	88,74 %

	Salinifilum ghardaiensis/ Saccharopolyspora_rectivirgula
	50%
	87,93 %

	Salinifilum ghardaiensis/Gandjariella thermophila
	20%
	90,53 %

	Salinifilum ghardaiensis/Goodfellowiella coeruleoviolacea
	25%
	89,91 %

	Salinifilum ghardaiensis/Haloechinothrix alba
	11,76%
	90,58 %

	Salinifilum ghardaiensis/Herbihabitans rhizosphaerae
	40%
	90,84 %

	Salinifilum ghardaiensis/Kibdelosporangium aridum
	21,42%
	89,81 %

	Salinifilum ghardaiensis/Kutzneria viridogrisea
	15,38%
	89,72 %

	Salinifilum ghardaiensis/Labedaea rhizosphaerae
	21,05%
	89,75 %

	Salinifilum ghardaiensis/Lentzea albidocapillata
	7,69%
	88,54 %

	Salinifilum ghardaiensis/Longimycelium tulufanense
	45,45%
	91,46 %

	Salinifilum ghardaiensis/Prauserella rugosa
	44,44%
	90,46 %

	Salinifilum ghardaiensis/Saccharothrix australiensis
	33,33%
	89,27 %

	Salinifilum ghardaiensis/Sciscionella marina
	38,46%
	88,94 %

	Salinifilum ghardaiensis/Streptoalloteichus hindustanus
	18,18%
	88,89 %

	Salinifilum ghardaiensis/Tamaricihabitans halophyticus
	40%
	90,24 %

	Salinifilum ghardaiensis/Thermocrispum municipale
	44,44%
	89,51 %

	Salinifilum ghardaiensis/Thermotunica guangxiensis
	23,07%
	90,66 %

	Salinifilum ghardaiensis/Umezawaea tangerine
	18,75%
	89,06 %


Cette étude montre que la chimiotaxonomie peut donner des informations intéressantes sur les relations évolutives et le taux de similarité entre les différents genres de la famille des Pseudonocardiaceae, mais l’étude moléculaire est toujours la manière la plus adéquate pour déterminer avec précision le taux de similarité entre les différents taxa bactériens.


Ce travail a été réalisé en vue de chercher la similarité entre les espèces qui représentent les 29 genres de la famille des Pseudonocardiaceae en se basant sur deux études, l’une consiste à déterminer la composition chimique cellulaire (chimiotaxonomique) qui permet d’identifier différents constituants biochimiques notamment : les sucres, les acides aminés, les ménaquinones, les phospholipides et toute en basant sur un indice de calcul de similarité qui est le coefficient de Jaccard, et l’autre est l’étude moléculaire qui repose sur le patrimoine génétique, et précisément les séquences de l’ARNr 16S, qui utilise des analyses bioinformatiques tel que les alignements multiples des séquences par l’intervention des différents algorithmes et logiciels. Le résultat obtenu montre que la chimiotaxonomie donne une idée globale sur la similarité et les relations évolutives entre les différents genres de la famille des Pseudonocardiaceae, mais l’étude moléculaire reste toujours l’outil le plus performant pour déterminer les relations et le taux de similarité entre les taxa avec précision.

Il serait intéressant de réaliser la même étude et prendre en considération l’analyse des acides gras; ce groupe de molécules joue un rôle important dans la chimiotaxonomique des espèces actinobactériennes. Il serait également intéressant d’essayer d’autres indices comme l’indice de Dice par exemple, avec la famille des Pseudonocardiaceae, et même avec d’autres familles d’Actinomycetales.
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Annexe I

Séquences d’ARNr 16S des six espèces de vingt-neuf espèces de la famille des Pseudonocardiaceae étudiées

1.  Name: Salinifilum ghardaiensis (Meklat et al., 2014) Moshtaghi Nikou et al. 2017
Salinifilum_ghardaiensis__DSM_45606__KC427277

ATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGCTGAAGCCGGGCTTCGGTCGGGTGGATGAGTGGCGTACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGTCCTGCACTCGGGGATAACCTTGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATGGGCACACGGCCTCCGCATGGGGGTGTGTGGAAAGCGTTTACGGTGGTGCAGGGTGAGTCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAAGGGCCTGCCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATTTTGCGCAATGGGCGGAAGCCTGACGCAGCAACGCCGCGTGGGGGAGGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGGCCTTGACGAAGCTCTGCGTGTTCGTGGGGTGACGGTAGGGGCAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGGGCTCGTAGGCGGTGTGTCGCGTCGGCCGTGAAATCCTGCCGCTTAACGGTGGGCGTGCGGTCGATACGGGCACACTTGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGACTGTCGTGGTGTCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATCCATCAGATTGCCTCAGAGATGGGGTTTCCCTTTGTGGTTGGTGGACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGGAACCCTTGTCCCGTGTTACCAGCACTGTGGGTGGGGACTCACGGGAGACTGCCGGGGTGAACTCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAAGTCATCATGCCCCTCATGCCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGAGGGTGGCGAGCCTGTGAGGGTGAGCGAATCCCGAAAGTTGGTCGTAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCTCGTGAAGGCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAGTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCATGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCCAACCGGTGTGTCCGGGGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTA
2. Name: Actinoalloteichus cyanogriseus Tamura et al. 2000
>Actinoalloteichus_cyanogriseus__IFO_14455__AB006178

GACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGTAAGGCCTTCGGGGTACACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCACTCTGGGATAACCTCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATACGACCTTCCCCCGCATGGGGGTGGGTGGAAAGTTCCGGCGGTGCARATGGGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGATACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCGCCGAAGAAGCGAAAGTGACGGTAGGCGCAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCGACTGTGAAAACCTACAGCTTAACTGTGGGCGTGCAGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGGTGGGCGCTAGGTGTGGGGGATTTCCACGTCCTCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGCACTGGATCGCCTCAGAGATGGGGTTTCCGTAAGGTCAGTGTGCAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCCATGTTGCCAGCACGTAATGGTGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGAGGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGAGGGCTGCGAAATCGCAAGGTGGAGCGAATCTCTTAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCATGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCGTGGCCCAACCCTTGTGGGGGGAGCGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTACCGGAAGGTGC
3. Name: Pseudonocardia yunnanensis
(Ex: Actinobispora yunnanensis Jiang et al. 1991)
>Pseudonocardia_yunnanensis__CCTCC_M-90959__AF056706

GAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGTAAGGNNCCCTTTCGGGGGTANNNNCACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTGACCTGCCCTCAGCTCTGGGATAAGCCTGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATANTGACCNNTTCCATCGCATGNGTGGGGGGTGGAAAGTTTNNNNNNNNTTCGNNNNNNNNNNGCNNTGNGGGATGGGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCCGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCGCAATGGGCGGAAGCCTGACGCAGCGACGCCGCGTGGGGGATGACGCCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGACCGGGACGAAGNCNNNNNNNNNNGTGANNNNNNNNNGNTNGANCGGTACCGGTAGAAGAAGCACCGCCCAACTACGTGCCAGCAAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCNTCGTAGTCGTTGTGTCGCGTCGGTCGTGAAAACTTGGGGCTTAACTCTGAGNCTTGCGGTCGATACGGGCATCACTGGAGTTCGGCAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGNAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGGTGGGCGCTAGGTGTGGGGGCCANTTCCACGGTCTCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCCCCCCCCCTGGGGAGTACGCCCCCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGCACTAGACGCCGGTAGAGATANTCGTTCNNCNCTNNNTGTGGNNCTGGTGTGCAGGTGGTGCATGTCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTAAGTCCCCNCAACGAGCGCCAACCCTCGTTCCATGTTGCCAGGGGGTTATGCCGGNNNNNNNGGNNACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATCCCCCTTATTTCCAGGGCTTCAAAAATGCTACAATGGCCAATACAGAGGCCNTGCGAGACCGCGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGTAGGTCTCAGTTCGGATCGGGGNTCTCCAANCTCGACCCCGTNGAAGTTGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCACCCAACCCTGCGGTGAATANCGTTCCCGGGCCTTGNACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTTGGTAACACCCNGAAGCCGACGGCCTAACCCNCTTCGGGGGAGGGAGTTGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACANGGTACCCGTACCGGAA
4. Name: Actinocrispum wychmicini Hatano et al. 2016
>Actinocrispum_wychmicini__MI503-A4__AB738044

AGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGTAAGGCCTTTCGGGGTACACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGCCCTGCACTCTGGGATAAGCCCGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATATGACTCTGTCACGCATGTGGTGGGGTGGAAAGTTCCGGCGGTGCAGGATGAACCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATTGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGCCAGGGACGAAGCGAGAGTGACGGTACCTGGAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTTGCGTCGGCCGTGAAAACTTCACGCTTAACGTGGAGCTTGCGGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGCTCTTTCCATGGGTTCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGCACAGGACGCATCCAGAGATGGGTGTTCCCTTGTGGCCTGTGTGCAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCCATGTTGCCAGCGGGTAATGCCGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGAGGGTTGCGAAATCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCTGGTCTCAGTTCGGATTGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAATGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCCAACCGGTTCGCCGGGGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTACCGGAAGGTGCGGC

5. Name: Actinokineospora riparia Hasegawa 1988
>Actinokineospora_riparia__IFO_14541__X76953

TCTTTGGAGAGTTTGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTNAACACATGCAAGTCGAGCGGTAAGGCCTNNCCGGGGTACACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGCCTGATACTCTGGGATAAGCCTGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATACGACTTCTCATCGCATGGTGGGGGGTGGAAAGTTCCGGCGGTATGGGATGAGCCCGCGGCCTATCAGCTNGTTGGTGGGGTAGTGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTNATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTNAACCTCTTTCAGCAGGGACGAAGGGTGACTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCGGCCGTGAAAACCTGCAGCTTAACTGCGGGCCTGCGGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGGTGGGTGCTAGGTGTGGGGACCATTCCACGGTTTCCGTGCCGTAGCCAACGCATTAAGCACCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGNNNCGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATGCACTGGAAACTGCTAGAGATAGTGGCCCCCTTGTGGCCGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCCATGTTGCCAGCACGTAATGGTGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGAGGGCTGCGAGACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTNAAAGCCGGTNTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTNANGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCCAACCCGTGAGGGGGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACTGGCGA

6. Name: Actinomycetospora chiangmaiensis Jiang et al. 2008
>Actinomycetospora_chiangmaiensis__YIM_0006__AM398646

CGGCTAGACGAACGNGGCGGCGTGTTAACACATGCAAGTCGAGCGGTAAGGCCCTTCGGGGTACACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTGACCTGCCCTCCACTCTGGGATAAGCCTGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATATGACCTTCGCATGCATGTGCGGGGGTGGAAAGTTTTTTCGGTGGGGGATGGGCCCGCGGTCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGATAGCCGGCCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATCTTGCGCAATGGGCGGAAGCCTGACGCAGCAACGCCGCGTGGGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGCGATCGACGAAGGCCCACTTTCTGTGGGTTGACGGTAGGTCGAGAAGAAGCACCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTGTGTCGCGTCGGCCGTGAAAACCTGGGGCTTAACTCTGGGCGTGCGGTCGATACGGGCATCACTTGAGTTCGGCAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCATGGGTAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCATGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGTCCATTCCACGGGTTCCGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGCACCAGACAGGCGTAGAGATACGTCCTCCCTTGTGGTTGGTGTGCAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCCATGTTGCCAGCGGGTTATGCCGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGAGGGCTGCGAAGCCGTGAGGTGGAGCGAATCTCGTAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCGTGGCCCAACCCTTGTGGGGGGAGCGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTACAGGGGTANCAAA

7. Name: Actinophytocola oryzae Indananda et al. 2010
>Actinophytocola_oryzae__GMKU_367__EU420070

GCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGATGAAGCCTTTCGGGGTGGATTAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTTGGCTTTGGGATAAGCCCTGGAAACGGGGTCTAATACCGGATATGACTGATTCTCGCATGGGGATTGGTGGAAAGTTCCGGCGGCCAGGGATGGGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGAAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGCCCGGGACGAAGCGAGAGTGACGGTACCGGGAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCGACTGTGAAAACCTGGGGCTTAACTCTGGGCTTGCAGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGATCATTCACGGTTTCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGCACCAGACATCCCTAGAGATAGGGCTTCCCTTGTGGTTGGTGTGCAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCCATGTTGCCAGCGCGTAATGGCGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGAGGGTTGCGAGACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCCAACCCGTAAGGGAGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGAC

8. Name: Actinorectispora indica Quadri et al. 2016
>Actinorectispora_indica__YIM_75728__JF789453

GCGCCATGGCGGGGTGCTTACCATGCAAGTCGAGCGGTAAGGCCCTTCGGGGTACACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTATACTCTGGGATAAGCCTGGGAAACTAGGTCTAATACCGGATACGACACTGAGACGCATGTTTCGGTGTGGAAAGTTCCGGCGGTATGGGATGGACCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGAAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTGTAACCTCTTTCAGCAGGGACGAAGCAGCAAGTGACGGTACTGCAGAGAAGCCCGCCTAACTACGTGACCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTGTCCGATATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTGTTGCGTCGACCGTGAAAACCTGGGGCTTAACCCTGGGCTTGCGGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGCAGGGGAGACTGGAATTCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGGTGGGTGCTAGGTGTGGGGGACTTCCACGTCCTCCGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCACCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGCACAGGAAACCTATAGAGATATAGGCCCCCTTGTGGTCTGGCACCAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCACGAGCGCAACCCTCGTTCCATGTTGCCAGCACGTAATGGTGGGGACTCATGGGGAGACTGCCGGGGTCACTCGGAGGAAGGTGGGGGATGAAGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAATGGGCTGCTAAACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCATAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCGGTGGCCTAACCCGTAAGGGGAGGAGCTGTCGACGGGGCGACTGGCGACGCGACGCGCTCGAACAAGAGCCCCAAG

9. Name: Allokutzneria albata (Tomita et al. 1993) Labeda et Kroppenstedt 2008
>Allokutzneria_albata__DSM_44149__AJ512462

CCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGTAAGGCCCTTCGGGGTACACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGCCCTGCACTCTGGGATAAGCCCGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATATGACCACTTCAGGCATCTGTTGTGGTGGAAAGTTCCGGCGGTGCAGGATGAACCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGACGAAGCGCGAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCACCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTTGCGTCGGCCGTGAAAACTCAGGGCTTAACTCTGAGCCTGCGGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGGACTTTCCACGTTCTCCGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATGCACTGGAAACCGGTAGAGATATCGGCCCCCTTGTGGCCGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCCATGTTGCCAGCACGTTATGGTGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAAAGGGCTGCTAAACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAGAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCCAACCCGTAAGGGGGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTACCGGAAGGTGCGGCTGG

10. Name: Amycolatopsis orientalis (Pittenger and Brigham 1956) Lechevalier et al. 1986
>Amycolatopsis_orientalis__IMSNU_20058__AJ400711

GACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGATGAAGCCTTCGGGTGGATTAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAATCTGCCCTGTACTTTGGGATAAGCCTGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATATGACTTTTGCAGGCATCTGTGGAAGTGGAAAGCTCCGGCGGTACAGGATGAGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGCCAGGGACGAAGCGCAAGTGACGGTACCTGGATAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCGTTCGTGAAAACTCCACGCTTAACGTGGAGCGTGCGGGCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGCGACATCCACGTTGTCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATGCGCCAGACATCCCTAGAGATAGGGCTTCCCTTGTGGTTGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTATCCTACGTTGCCAGCGCGTCATGGCGGGGACTCGTGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCTGGTACAGAGGGCTGCGATACCGCGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCGTGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCCAACCCGCAAGGGGGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGT

11. Name: Crossiella cryophila corrig. (Labeda et Lechevalier 1989) Labeda 2001
>Crossiella_cryophila__NRRL_B-16238__AF114806

GAGTTTGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGTAAGGCCCTTCGGGGTACACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGCCCTGCACTTTGGGATAAGCCTGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATATGACAACCTTGGGCATCCAGGGTTGTGGAAAGTTCCGGCGGTGCAGGATGGGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGTGCCGACGAAGCGAAAGTGACGGTAGGTACAGAAGAAGCACCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTTGCGTCGGCTGTGAAAACTCGGGGCTTAACTCTGAGCTTGCAGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGCAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGGTCATTCCACGGCCTCCGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATACACCGGAAACCTGCAGAGATGTAGGCCCCCTTGTGGTCGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCCATGTTGCCAGCGCGTAATGGCGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAATGGGCTGCTAAGCCGTGAGGTGGAACGAATCCCTAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTTGGAATCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACCCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCCAACCCGTAAGGGGGGGAGTGGTCCAAGGTGGGACTGGCCATTGGGACAAANTCNTAACAAGGTANCCTACCCGGAANGTGCNGCTGGA

12. Name: Saccharopolyspora_rectivirgula
 (Ex : Faenia rectivirgula -Krassilnikov and Agre 1964- Kurup and Agre 1983)
>Saccharopolyspora_rectivirgula__ATCC_33515__M20387

CTAATACCGGATAGGACATTNTGCCGCATNGTGGGGTTTTGAAAGTTCCGGCGGTATGGGATNGCTTGCGGCCTATCAGCTNNTTGGTGGGGTNATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTNGCCGGCCTNAGAGGGTNACCGGCNACACTGGGACTGAGACACGGCCTAGACTCCTACGGGAGNTAGCAGTGGGNAATCTNGCGCAATGGGTGAAAGCCTNATGCAGCAACGCTGTGTGGGNNATGAAGGCTNCGGGTNGTNAACCNNTTTCACCATCGACGAAGCCTTTTGGGGTNACGGTAGGTGGGNNAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTAGTCCGGATTTATTGGGTGTAAAGAGCTGGTAGGCGGTTTGTCGCGTCGGCCGTGAAAACCTACAGCTAAACTGTGGGCTTGCGGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGCAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGTAGCGAACAGGATTAGATACCCTNGTAGTCCACGCCGTAAACGGTGGGCGCTAGGTGTGGGNACTNGTTCCACGGTTTCCGTGCCTTAGCTNACGCATTAAGCGCCCCGCCTNGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGNCCNGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGNAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGCACTNGATCGCCCTAGAGATAGGGCGNCCCTNGTNGCTNGTGCACAGGTNGTGCATNGCTNTCGTNAGCTNGTGTCGTGAGATGTTGGGTAAAGGACTGCCGGGGTNAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGCCTAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGAGGGTGGCGAGACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAGAAAGCCGGGNTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCACCTNGCCCNNGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAATGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCNCGTCACGTCATGAAAGTCGGTAACACCCGAACCCATGGCCCAACCCCGTGTGGGGGAGGGAGTNGTCGAAGGTGGGACTNGCGATC

13. Name: Gandjariella thermophila Ningsih et al. 2019
>Gandjariella_thermophila__UICC_B-83__LC203478

GACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGTAAGGCCCTTTCGGGGGTACACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCCGTACTCTGGGATAAGCCTGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATAGGACCACTTCTCGCATGGGGGGTGGTGGAAAGTTCCGGCGGTGCGGGATGGGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAGTGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGCAGCAACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGGTGGGGATGAAGCCTTCGGGTGACAGTACCCGCAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCGGCTGTGAAAACCTACAGCTTAACTGTGGGCGTGCAGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGCAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGCTCTTTCCACGGGTTCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATGCACCGGAAACCTCCAGAGATGGGGGCCCCCTTGTGGTCGGTGCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCCTGTCCCATGTTGCCAGCACTTCGGGTGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCAGTACAGAGGGTTGCGAGACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCTGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCGTGGCCCAACCCGTTTGGGGGGGAGCGGTCGAAGGTGGGACCGGCGATTGGGACG

14. Name: Goodfellowiella coeruleoviolacea (Preobrazhenskaya and Terekhova 1987) Labeda et al. 2008
>Goodfellowiella_coeruleoviolacea__NBRC_14988__AB297963

GACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGTAAGGCCCTTCGGGGTACACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTGCACTCTGGGATAAGCCTGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATAGGACCTGTCCTCGCATGAGGTGGGTGGAAAGTTCCGGCGGTGCAGGATGGGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAGTGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCGCCGACGAAGCGAAGTGACGGTAGGCGCAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTTGCGTCGGCCGTGAAAACCTGGGGCTTAACTCCGGGCTTGCGGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGCAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGCTCATTCCACGGGTTCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATACACCGGAAACCCTCAGAGATGGGGGCCCCGTAAGGTCGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCCATGTTGCCAGCACGTAATGGTGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGAGGGCTGCTAAGCCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCGTGGCCCAACCCGCAAGGGGGGGAGCGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTACCGGAAGGTGC

15. Name: Haloechinothrix alba Tang et al. 2010
>Haloechinothrix_alba__YIM_93221__GQ366705

GAGCCTGGCGCGTGCTTACACATGCAAGTCGAACGCTGAAGCCCGCTTCGGTGGGTGGATGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTGCACTCTGGGATAAGCCTGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATGGGACGCATGGCCGCATGGTCTGTGCGTGGAAAGTTTTTGTGCGGTGTGGGATGGGCCCGCGGCCTATCAGTTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATCTTGCACAATGGGCGGAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGACATCGACGAAGCCGCATGCCGTGTGTGTGTGGTGACGGTAGGTGTAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCTGCCGTGGAAACCTACAGCTTAACTGTGGGCGTGCGGTGGATACGGGCAGGCTTGAGTGCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGCTACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGTGACTGTTTGGTTGTCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATGCACCGGATCGGCGTAGAGATACGTCTTCCCTTGTGGCTGGTGTGCAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTATCCTATGTTGCCAGCGGTTCGGCCGGGGACTCGTGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCTGGTACAGAGGGTGGCGAGACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGCAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCGGTGGCCTAACCCTGTGGGGAGGAGCCGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGACGAAGTCGAACAAGAGCTTAAGTC

16. Name: Herbihabitans rhizosphaerae Zhang et al. 2016
>Herbihabitans_rhizosphaerae__CPCC_204279__KX128908

GATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGATGATCCAGTTTCGGCTGGGGATTAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGTCCTATACTTTGGGATAAGCCTGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATATGACTTCGCATCGCATGGTGTGGGGTGGAAAGCTCCGGCGGTATGGGGTGGGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGCGGTAGTGGCGTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGACATCGACGAAGCCTTTCGGGGTGACGGTAGGTGTAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTTGCGTCGGCCGTGAAAACCTGCGGCTTAACTGTGGGCTTGCGGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGGTGGGCGCTAGGTGTGGGCGACATCCACGTTGCCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATGCACTAGACATCCCTAGAGATAGGGCTTCCCTTGTGGTTGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCCATGTTGCCAGCACGTTATGGTGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGAGGGTTGCGAGACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCACGGCCCAACCCTCGGGAGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTACCGGAAGGTGCGGCTGG

17. Name: Kibdelosporangium aridum Shearer et al. 1986
>Kibdelosporangium_aridum__DSM_43828__AJ311174

CCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGTAAGGCCCTTCGGGGTACACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGCCCTGCACTCTGGGATAAGCCCGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATACGACTTGCAGTCGCATGACTGTGGGTGGAAAGTTCCGGCGGTGCAGGATGAGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGCCAGGGACGAAGCGAGAGTGACGGTACCTGGAGAAGAAGCACCGGCTGACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTTGCGTCGGTCGTGAAAACCTGGGGCTTAACCCTGGGCTTGCGGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGCTCTTTCCACGGGTTCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATGCGCCAGACATCCCTAGAGATAGGGCTTCCCTTGTGGTTGGTGTGCAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCCATGTTGCCAGCGGTTCGGCCGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCTAGTACAGAGGGCTGCGAGACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCTGGTCTCAGTTCGGATTGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCACGGCCTAACCCCTTGTGGGAGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTACCGGAAGGTGCG

18. Name: Kutzneria viridogrisea (Okuda et al. 1966) Stackebrandt et al. 1994
>Kutzneria_viridogrisea__JCM_3282__MT760436

TGCAGTCGAGCGGTAAGGCCCTTCGGGGTACACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCCTACACTCTGGGATAAGCCCGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATATGACTTCGCGGCGCATGTCGTGGGGTGGAAAGTTCCGGCGGTGTAGGATGGGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAGTGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGACGAAGCGCGAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCGACTGTGAAAACCTACAGCTTAACTGTGGGCTTGCAGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGGTGGGCGCTAGGTGTGGGGGTCTTCCACGACTTCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATGCATTGGAAACCTGCAGAGATGTAGGCTCCCTTGTGGCCGGTGCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCCATGTTGCCAGCGCGTAATGGCGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAAAGGGCTGCTAAGCCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAGAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCGTGGCCCAACCCGTAA

19. Name: Labedaea rhizosphaerae Lee 2012
>Labedaea_rhizosphaerae__RS-49__FM998036

GGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGTAAGGCCCTTCGGGGTACACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTGTACTCTGGGATAAGCCCGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATACGACCTTCAACCGCATGGTTGTGGGTGGAAAGTTCCGGCGGTATGGGATGGACCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGACCGGGACGAAGCGCAAGTGACGGTACCGGTAGAAGAAGCACCGGCTGACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCGGCCGTGAAAACCTGGGGCTTAACTCTGGGCTTGCGGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGTCCATCCACGGATTCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGCACCAGACATCCCTAGAGATAGGGCTTCCCTTGTGGTTGGTGTGCAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCCATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGAGGGCTGCGAGACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCCAACTCTTCGGAGAGGGAGTGGTCGAA

20. Name: Lentzea albidocapillata Yassin et al. 1995
>Lentzea_albidocapillata__IMMIB_D-958__X84321

CGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGGTAAGCCCCTTCGGGGTACACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCCTGACTCTGGGATAAGCCTTGGAAACGAGGTCTAATACCGGATATGACACTGAACTGCATGGTTTGGTGTGGAAAGTTCCGGCGGTACAGGATGGACCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGAAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGACGAAGCGCAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCGGCCGTGAAAACTTGGGGCTTAACTCCAAGCTTGCGGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGCAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGGTGGGTGCTAGGTGTGGGGGGCTTCCACGCCCTCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCACCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATGGACTAGAAAGCTCTAGAGATAGAGCCTCCCTTGTGGCTGGTTCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCCATGTTGCCAGCACGTAATGGTGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAAAGGGCTGCTAAGCCGCGAGGTGGAGCGAATCCCATAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCGTGGCTCAACCCGCAAGGGGGGGAGACGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGGTGAA
21. Name: Longimycelium tulufanense Xia et al. 2013
>Longimycelium_tulufanense__TRM_46004__HQ229000

CAGAGTTTGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGTAAGGCCTCGTCGGGGGTACACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTGCACTCTGGGGAAAGCGTTGGTGGTGTGGGATGGGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGGTGGCCTACCAAGGCGATGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATCTTGCGCAATGGGCGGAAGCCTGACGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGCCCGGGACGAAGCGAGAGTGACGGTACCGGGAGAAGAAGCGCCGGCTAACTACGCGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGCGCGAGCGTTGTCCGGAGTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTGTGTCGCGTCGGCCNGTGAAAACTGGGGGCTTAACTTCCAGCTTGCGGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGTCCTTCCACGGGTTCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATACACCAGAAACCTCCAGAGATGGGGGCTCCCTTGTGGTTGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCCATGTTGCCAGCGCGTGATGGCGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGAGGGTGGCGAGACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCTGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCCAACCATTTCGGTGGGGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTACCGGAAGGTGCGGCTGGATCACCTCCT
22. Name: Prauserella rugosa (Lechevalier et al. 1986) Kim and Goodfellow 1999
>Prauserella_rugosa__NBRC_14506__AB327259

GACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGTACGCTGAAGCCCGCGCTTGCGTGGGTGGATGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGCCTTGTACTCTGGGATAAGCCTGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATAGGACCATTCCTCGCATGGGGGGTGGTGGAAAGCTCCGGCGGTATGAGTTGAGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGGTGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGCCAGGGACGAAGGGTGATACTGACGGTACCTGGAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTGTGTCGCGTCTGCCGTGAAAACCTACAGCTTAACTGTGGGCGTGCGGTGGATACGGGCATCACTTGAGTTCGGCAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGTGCTGTCCATGTACTCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGCACAGGATCGCCTCAGAGATGGGGTTTCCCTTGTGGTCTGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCTACGTTGCCAGCGGGTTATGCCGGGGACTCGTGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCTGGTACAGAGGGTGGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCTGGTCTCAGTTCGGATCGTAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCCAACTCTTCGGAGAGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTACCGGAAGGTGC
23. Name: Saccharothrix australiensis Labeda et al. 1984
>Saccharothrix_australiensis__NRRL_11239__AF114803

GAGTTTGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGTAAGGCCCTTCGGGGTACACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTGTACTCCGGGATAAGCCTGGGAAACTAGGTCTAATACCGGATACGACCTTCCATCGCATGGTGGGGGGTGGAAAGTTCCGGCGGTATGGGATGGACCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGAAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGACGAAGCGTGAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTTGCGTCGGCCGTGAAAACTTCACGCTTAACGTGGAGCCTGCGGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGCAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGGTGGGTGCTAGGTGTGGGGGGCTTCCACGTCCTCCGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCACCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATGCACCGGAAACCTCCAGAGATGGGGGCCTCTTCGGACTGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCCATGTTGCCAGCGCGTGATGGCGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGAGGGCTGCTAAGCCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAGAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCGTGGCCCAACC

24. Name: Sciscionella marina Tian et al. 2009
>Sciscionella_marina__SCSIO_00231__EU503139

AGGCACTATGCGGGCGTTGCCTATAATGCAAGTCGAACGCGACCTTCCTTTCGGGGTTGGTTGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTGCACTTTGGGATAAGCCTTGGAAACGGGGTCTAATACCGGATAGGACTACATGCTGCATGGTGTGTGGTGGAAAGTGTTTAGTGGTGTGGGATGGGCCCGCGGCCTATCAGTTTGATGGTGGGGTGATGGCCTACCATGGCGATGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGTCACACTGGGACTGAGATACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGAAAGCCTGATGCAGCAACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGACACCGACGAAGCGCAAGTGACGGTAGGTGTAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCTATCGTGAAAACTGGAGGCTTAACTTTCAGCGTGCGGTGGATACGGGCTGACTTGAGTGTGGCAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCATTACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGTGCGTTTTCGTGTTCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGCACAGGATTGCTGCAGAGATGTGGTTTCCTTTTTGGCCTGTGTGCAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCCATGTTGCCAGCAGTTCGGCTGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGAGGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGAGGGCAGCGATGCCGTGAGGTGGAGCGAATCTCAGAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGTAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCATGAAAGTTGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCCAACCCTTGTGGGGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATGGACGAAGTCGAAACTTTATTGTAATTAAATTGA

25. Name: Streptoalloteichus hindustanus (ex Tomita et al. 1978) Tomita et al. 1987
>Streptoalloteichus_hindustanus__IFO_15115__D85497

GACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGTAAGGCCCTTCGGGTACACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAACCTGCCNTGCACTCTGGGATAAGCCCGGGAAACTGGGTCTAATACCGGATACGACCATGTCTCGCATGGGNTGTGGTGGAAAGTTCCGGCGGTGCAGGATGGGCCCGCGGCNTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAGTGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACNTCTTTCAGCAGGGACGAAGCGCANAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGCGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTTGCGTCGACTGTGAAAACTTGGGGCTTAACTCCGAGCTTGCAGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGGGGAGCGAAAGCNNGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGTCCNTTCCACGGGTTCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATACACCGGAAACCCCTAGAGATGGGGGCCCCCTTGTGGTCGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCCATGTTGCCAGCGCGTAATGGCGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGAGGGCTGCGAGACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCACGGCCTAACCCCTTGTGGGAGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTACCGGAAGGTGC

26. Name: Tamaricihabitans halophyticus Qin et al. 2015
>Tamaricihabitans_halophyticus__KLBMP_1356__JX982738

CAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGTACGCTGAAGCCCTTTCGGGGGTGGATGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGTCTTGTACTTTGGGATAAGCCTTGGAAACGGGGTCTAATACCGGATATGACGCATGAAGGCATCTTTGTGTGTGGAAAGTTCTGGCGGTACAGGGTGAGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCTTCGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGATACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGGGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGCCAGGGACGAAGGGTGACTGACGGTACCTGGAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCGGCCGTGAAAACCTCAGGCTTAACTTGGGGCGTGCGGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAGACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGTGCTTCCACGTGCTCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGCGCAGGATGCCGGCAGAGATGTTGGTTCCCTTGTGGCCTGTGTACAGGTGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGCCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCCTATCCTGTGTTGCCAGCAATTCGGTTGGGGACTCGCGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGAGGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGAGGGTGGCGAGACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCTGGTCTCAGTTCGGATCGTAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCATGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCATGGCCCAACCCTTGTGGGGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGT

27. Name: Thermocrispum municipale Korn-Wendisch et al. 1995
>Thermocrispum_municipale__DSM_44069__X79184

TTGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGCTGAAGCCTGGTCTTTGACTGGGTGGAGGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGTCCCGTACTGTGGGATAAGCCCTGGAAACGGGGTCTAATACCGCATAGGACACTTCATCGCATGGTGGGGTGTGGAAAGGTTTTTCCGGTATGGGGTGGGCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGGTGACGGGTANCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGACCCCGACGAAGCGAGAGTGACGGTAGGGGTAGAAGAAGCACCGGCTGACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCTGCCGTGAAAACCGGGGGCTTAACCCTCGGCCTGCGGTGGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGTGACATTCCACGTTGTCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATACACCGGACCGCTCCAGAGATGGGGCTTCCCTTGTGGCTGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCTACGTTGCCAGCACGTAATGGTGGGGACTCGTGGGAGACCGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCTGGGCTTCACACATGCTACAATGGCTGGTACAGAGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCCAGTCTCAGTTCGGATCGTAGTCTGCAACTCGACTACGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCA

28. Name: Thermotunica guangxiensis Wu et al. 2014
>Thermotunica_guangxiensis__AG2-7__JX847499

GCGGGGCGGCGGCTACCATGCAGTCGAGCGGTAAGGCCCTTCGGGGTACACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTGCACTCTGGGATAACCCCGGGAAACCGGGGCTAATACCGGATAGGACTTCCTGCCGCATGGTGGGGGGTGGAAAGCTCCGGCGGTGCGGGATGGGCCCGCGGCCTATCAGCTAGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGATGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATCTTGCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGAAGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGACGAAGCGAGAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCGGCTGTGAAAACCTGCCGCTTAACGGTGGGCCTGCAGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGCAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGFCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGCCTGTTCACGGGTTCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATGCACCGGGCGCTGCCAGAGATGGTAGTTCCCTTCGGGGCCGGTGTGCAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTCCCATGTTGCCAGCACGTAATGGTGGGGACTCGTGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAGAGGGCTGCGAGACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCGTGGCCTAACCGGTTGTCCGGGGGGAGCGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGACGAAGTCGAACAAGAGCG

29. Name: Umezawaea tangerina (Kinoshita et al. 2000) Labeda et Kroppenstedt 2007
>Umezawaea_tangerina__MK27-91F2__AB020031

GCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGTAAGGCCCTTCGGGGTACACGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTGTACTCTGGGATAAGCCTGGGAAACTAGGTCTAATACCGGATATGACACTTCATCGCATGGTGTGGTGTGGAAAGTTCCGGCGGTACAGGATGGACCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGAAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACTGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGTAGGGACGAAGCGCAAGTGACGGTACCTACAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTTGCGTCGGCTGTGAAAACCTACAGCTTAACTGTGGGCCTGCAGTCGATACGGGCAGACTTGAGTTCGGCAGGGGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGGTGGGTGCTAGGTGTGGGGGACTTCCACGTCCTCCGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCACCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATACACCGGAAACATCCAGAGATGGGTGCCCCGCAAGGTCGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCCATGTTGCCAGCACGTTATGGTGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACACATGCTACAATGGCCGGTACAAAGGGCTGCTAAGCCGTGAGGTGGAGCGAATCCCATAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCCGTGGCCCAACCCGCAAGGGGGGGAGCGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTACCGGAAGGT
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