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Chapitre 18

Classer la biodiversité
PLANCHES COMPLETES

Objectifs : extraits du programme

apomorphies sont reconnues a posteriori, comme un
produit de I'analyse.

Le principe de parcimonie retient |'arbre qui maximise la
cohérence des caracteres, c’est-a-dire qui nécessite le
moins de changements évolutifs. D’autres méthodes se
fondent sur des modeéles probabilistes (fixant les
probabilités des changements évolutifs) pour déterminer
le ou les arbres le(s) plus probable(s) selon le modéle
retenu (comme I'approche du maximum de
vraisemblance).

Savoirs visés

| Capacités exigibles

SV-K-2 Une approche phylogénétique de la biodiversité (BCPST 1 et BCPST 2)

Précisions et limites :

On distingue des groupes phylogénétiques des groupes fonctionnels (écologiques, physiologiques) mais
polyphylétiques vus dans les autres parties du programme et lors des sorties. On se contente de
mentionner I’existence du principe du maximum de vraisemblance. Aucune méthode de calcul ou test
statistique n’est au programme.

L’étude de la phylogénie est I'occasion de conduire une réflexion d’ordre épistémologique sur la nature des
savoirs scientifiques et leur élaboration. Il s’agit notamment d’accéder au caractere provisoire et réfutable
des savoirs scientifiques (évolution des phylogénies au cours de I’histoire des sciences), a I'ancrage
théorique des savoirs scientifiques (notamment dans la relation entre classification et théorie de
I’évolution), a leur dépendance aux techniques d’étude du réel (développement d’outils bioinformatiques,
moléculaires, etc.). Le principe de parcimonie est introduit en lien avec sa portée plus générale de
maximisation de la cohérence d’une théorie et d’un modéle scientifiques (principe d’économie des
hypotheses ou rasoir d’Occam). Il peut aussi étre présenté comme une variante du maximum de
vraisemblance avec un poids équivalent pour tous les événements évolutifs.

SV-K-2-1 Classer la biodiversité (BCPST 1)

Plusieurs types de classification existent en biologie selon
les objectifs poursuivis : utilitaire, fonctionnel (écologique,
physiologique), phylogénétique. Elles s’appuient sur
différents caractéres : fonctionnels, morphologiques,
anatomiques, embryologiques (pour les pluricellulaires),
biochimiques ou moléculaires (en plein essor grace aux
outils de la biologie moléculaire et de la bioinformatique).
Les classifications utilisent la ressemblance, qui peut étre
due a des homoplasies ou a des homologies.

Les classifications phénétiques classent les taxons selon
leur ressemblance globale (exemple des méthodes de
distances génétiques). Elles sont de moins en moins
utilisées en taxonomie.

Les classifications post-darwiniennes cherchent a refléter
les parentés évolutives. Les classifications dites
évolutionnistes ne retenaient que les homologies mais
acceptaient les groupes paraphylétiques ; elles ne sont
plus utilisées en taxonomie. Les classifications
phylogénétiques (ou cladistiques) ne retiennent que les
ressemblances particuliéres a une partie des organismes a
classer (ce sont les synapomorphies, ou caractéres
partagés a I'état dérivé) : elles définissent des groupes
monophylétiques.

Plusieurs méthodes sont utilisées pour élaborer des
phylogénies. Certaines utilisent des groupes externes
(actuels ou fossiles), ce qui permet d’identifier les états
ancestraux (plésiomorphes) et dérivés (apomorphes) des
caracteres. La plupart des autres analyses reposent sur des
méthodes déterminant I'arbre le plus probable au regard
d’un modeéle évolutif postulé. Dans ce cas, les plésio et

- Distinguer classification (utilisée pour la création des
taxons) et tri (par exemple pour la détermination des
individus).

- Distinguer sur un arbre phylogénétique des groupes
mono-, para- et polyphylétiques.

- Argumenter la validité ou non de certains groupes en
phylogénie et discuter le maintien d’usage de certains
groupes para- ou polyphylétique selon le domaine de
validité (ex. phylogénie, écologie, vie quotidienne).

- Identifier les synapomorphies, les symplésiomorphies et
les convergences sur un arbre phylogénétique.

- Construire une phylogénie par parcimonie (cladogramme)
a partir d’un jeu limité de taxons et de caracteres fournis
(chez les Métazoaires ou les Embryophytes)

- Réaliser et exploiter des alignements de séquences afin de
construire un arbre phylogénétique a partir d'une méthode
fournie avec I'aide ou non d'un logiciel dédié.

Liens:
Regards sur les organismes (SV-A)
Organisation des génomes et techniques de biologie moléculaires (SV-F)
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Introduction

I. Lasystématique, discipline étudiant la diversité du vivant

La publication de L’Origine des Espéces par Charles DARWIN (1809-1882) en 1859
(figure 1) représente un tournant dans la conception que les scientifiques ont de la
diversité des organismes vivants. Initialement largement pergues comme des réalités
immuables issues de la volonté initiale d’'un Créateur, les espéces apparaissent comme
des entités capables de se transformer au cours du temps : les organismes sont donc
apparentés entre eux a des degrés divers. Peu a peu, alors que les idées
transformistes ont longtemps été marginalisées et décriées, la pensée évolutionniste
s’impose dans un monde préalablement dominé par le fixisme. Dés lors, le souhait
des naturalistes (voeu déja formulé par DARWIN lui-méme) sera dinclure des
considérations évolutives dans la production des classifications longtemps jugées
trop artificielles. Mais ce n’est qu'a partir du milieu du XXe siécle qu'une bataille
conceptuelle entre plusieurs écoles systématiques (I’école phénétique, I’école
évolutionniste et I’école phylogénétique) aboutit finalement a ce que les
classifications soient désormais fondées sur P’histoire évolutive des organismes
vivants envisagée du point de vue de leurs liens de parenté, c’est-a-dire leur
phylogénie.

Comment et sur quels critéres peut-on établir une classification des organismes
vivants ? Comment les classifications modernes basées sur les liens de parenté
sont-elles produites ? Comment s’organise globalement I’arbre du vivant, des
Embryophytes et des Vertébrés ?

oN

THE ORIGIN OF SPECIES

BY MEANS OF NATURAL SELECTION,

PRESERVATION OF FAVOURED RACES IN THE STRUGGLE
= FOR LIFE,

LONDON:
JOHN MURRAY, ALBEMARLE STREET.
1850,

L S —

A FIGURE 1. Charles DARWIN (1809-1882) et I’édition originale de L’Origine des Espéces (1859),
ouvrage fondateur de la pensée évolutionniste. La théorie de I'évolution a néanmoins beaucoup
changé depuis sa formulation initiale, méme si les idées de variations et de tri par sélection naturelle
ont subsisté jusqu’a aujourd’hui. D’apres Wikipédia (octobre 2015).

A. Nature et objectifs de la systématique
B. Les taxons, objets d’étude de la systématique

1. Notions de taxon et de rang taxonomique

/ Régne des Animaux [Animalia] \
/ Embranchement des Chordés [Chordata] \

Classe des Mammiféres [Mammalia]
Ordre des Cétartiodactyles [Cetartiodactyla]
Famille des Bovidés [Bovidae]

Genre Bos
LN 2

A FIGURE 2. Classification phylogénétique de la Vache Bos taurus utilisant ici les principaux
rangs taxonomiques. D’apres SEGARRA et al. (2015).
On trouvera entre crochets le nom latin international des taxons proposés. La figure se limite aux sept principaux

rangs linnéens mais de nombreux groupes intermédiaires peuvent étre ajoutés : par exemple, on aurait pu citer le
sous-ordre des Ruminants [Ruminantia] auquel appartient la Vache.

Encadré A D’une vision essentialiste a une vision nominaliste des taxons

» Quand les rangs taxonomiques ont été proposés, les scientifiques étaient dominés par une vision
fixiste du monde vivant : le regroupement des organismes en taxons manifestait une hiérarchie
voulue par le Créateur que le systématicien essayait de retrouver. Dans 'esprit de ces savants, les
regroupements préexistaient dans la nature, définis par une essence (un concept qui les
transcende et qui correspond a une volonté supréme), et la tache du scientifique était de les
reconstituer : c’est la vision essentialiste de la classification.

» Le matérialisme méthodologique de la science actuellement en vigueur invite au contraire
aujourd’hui a reconnaitre que les concepts (y compris les regroupements des étres vivants)
sont produits par ’'homme pour désigner des réalités physiques qu’il a identifiées dans la
nature : c’est la vision nominaliste de la nature.
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2. Le ranking, une histoire de conventions ?

Encadré B De simples conventions ?

» Méme si I'on peut essayer de fonder les regroupements sur des critéres objectifs (par exemple
la parenté des organismes), il n’existe pas de régles qui permettent de justifier que tel groupe
serait par exemple plutét une classe ou super-ordre : I'attribution du rang taxonomique repose
donc largement sur des conventions admises entre systématiciens. Des systématiciens
défendent donc aujourd’hui la suppression des rangs taxonomiques mais cette position reste
minoritaire dans les faits, y compris en systématique phylogénétique. En effet, il n’'en demeure pas
moins que les rangs constituent des repéres dans la hiérarchie des taxons et que leur emploi est
pratique, voire indispensable pour se situer.

3. L’espéce, une réalité biologique objective ?
a. Unediscussion ancienne... et insoluble

b. La définition biologique, définition fréquemment avancée

A FIGURE 4. Ernst W. MAYR (1904-2005).
http://www.achievement.org/autodoc/page/may1int-3 (octobre 2015)

¢. Le concept morphologique, concept le plus utilisé au quotidien

d. D’autres conceptions

| BIOLOGIQUE |
EspéceA | oment EspéceB

= reproducteur/,—‘ -~

7 ® ~ "
\ e ~ Population
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Bk e ! i o t]@
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\ 6 ‘Z/ \ \. @ , Poo
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. o Variabilité
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Reproduction \.y: ev ~
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ICERWA
Reproduction _..® ,G/
asexuée g ./ .
\\\\"‘ : P Popuéat/on
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Communauté d’organismes

Descendant
fertile interféconds

MAIS : . reproduction asexuée, hybridation
« vérification de I'isolement reproducteur ?
« Fossiles ? Procaryotes ?

| PHENOTYPIQUE |

Caractére morphologique 1
(ex.: hauteur du bec)

O| 70

/ Caractere
a ~E m(orphflogique2
ex.: longueur
u du bec)
Groupe d'organismes qui partagent
des critéres morphologiques

Seul concept utilisable pour les fossiles

2 Formedela
coquille W
7 §— Cotes —g@

MAIS : « Procaryotes ?
« ressemblance sans parenté

ex.: Ammonites

DES DEF|N|T|0NS « parenté sans ressemblance
z MPLEMENTAIRES ==
| ECOLOGIQUE | co | PHYLOGENETIQUE |
Niche A
écologique P gl ! Données Données
= (ex.: humidite) morphologiques moléculaires
Parameétres anatomiques (ADN, ARN, protéines)
abiotiques E \\ Exclusion
etrelations : I/ compétitive Polarisation de « comparaison de séquences
biotiques [ Parametre 2 caracteres, matrices + maximum de vraisemblance
i ___________ fex:température) L—»Arbre phylogénétique<—|
Groupe ;B D
- A monophylétique | | |
aramétre TR
(ex. : gradient de ressources) d'individus \—‘—‘

Groupe d'organismes qui occupent

la méme niche écologique
2 espéces = 2 niches disjointes

MAIS : . variations spatio-temporelles
des niches occupées
« concept peu opérationnel

Endosymbiose

—>  |meeee——- >
¢ : Ll’eagzt‘eer: Hybridation
Evolution

réticulée \—1—‘____’—1

Transfert horizontal de génes (HGT)
ex. : conjugaison bactérienne

MAIS: A B’ C D E G F

Bactérie

A FIGURE 3. La notion d’espéce. D’aprés SAINTPIERRE et al. (2017).
Vv TABLEAU . Les principaux concepts d’espéces. D’aprés SEGARRA et al. (2015). I/ s’agit d’un

tableau que j’avais produit dans mes cours de Capes. Les schémas ont été ajoutés par C. MEUNIER.
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C. Les activités du systématicien
1. La description et la nomenclature

a. Le caractére international de la nomenclature des taxons

A FIGURE 5. Carl VON LINNE (1707-1778). D’apres Wikipédia (octobre 2015)

b. Décrire et nommer les taxons, des activités trés encadrées : les codes de
nomenclature

Ammophile des sables Oyat )
(Ammophila sabulosa) (Ammophila arenaria)
Wikipédia hitp./lessciences.altervista.org/

A FIGURE 5bis. Un Insecte Hyménoptére et une Angiosperme avec le méme nom de genre.

Encadré C Les Codes de nomenclature

(Au-dela du programme : pour information)

» Les régles de nomenclature (figure a) se sont mises en place au début du XXe siécle. Pendant
assez longtemps, seuls deux Codes (ou ensembles de regles) existaient :

a) Le Code international de Nomenclature botanique pour tous les taxons « végétaux » au sens
le plus large, c’est-a-dire les ‘plantes’, les ‘champignons’, les ‘algues’ uni- et pluri-cellulaires, les
‘bactéries’... Aujourd’hui, ce Code (qui s’appelle Code international de Nomenclature pour les
algues, les champignons et les plantes depuis 2011) continue de faire autorité sur tous ces
groupes sauf les ‘procaryotes’. Les Cyanobactéries sont toutefois toujours gérées par ce Code
(considérées comme des « algues »).

b) Le Code international de Nomenclature zoologique pour les Métazoaires et les ‘protozoaires’.
Des Commissions sont chargées de I'observance des dispositions présentes dans ces Codes et du
réglement des litiges. Les Codes sont périodiquement revus lors de congrés internationaux.

» D’autres Codes existent désormais et sont venus organiser les régles nomenclaturales pour des
taxons particuliers :

a) Le Code international de Nomenclature des Bactéries vaut pour tous les ‘procaryotes’
(Eubactéries et Archées), sauf les Cyanobactéries qui restent gérées par le Code botanique.

b) Le Code international de Classification et nomenclature des Virus pour les virus qui, bien que
n’étant pas des étres vivants a part entiére, possédent leur propre systéme de classification.

c) Le Code international de Nomenclature des Plantes cultivées pour les variétés, hybrides et
espéces obtenues artificiellement par I’homme.

» Plus récemment (2004), certains auteurs ont proposé un PhyloCode (Code de nomenclature
phylogénétique) qui propose notamment la suppression des rangs taxonomiques formels (embranchement,
classe...). Ce Code peine franchement a s'imposer chez les systématiciens pour 'instant...

» Des Commissions sont chargées de 'observance des dispositions présentes dans ces Codes
et du réglement des litiges. Les Codes sont périodiquement revus lors de congres internationaux.

b
International Code of Nomenclature

for Cultivated Plants
G ot

b S 4

sloW
e & (&
° e,

Codeii ional de
botanique (de 1966)

Code international de Nomenclature
des Plantes cultivées (2009)

FIGURE a. Exemple de Codes de nomenclature. Wikipédia (octobre 2015)
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Encadré D Quelques notions pratiques de nomenclature

Repris de mon cours de préparation au Capes externe de SVT (version 2014)

Les noms répondent a un certains nombre de régles,
variables entre les différentes nomenclatures (zoologique,
botanique...) mais quelques constantes sont a noter :

a) Le nom scientifique d’une espéce est désigné par un
binéme de deux noms latins ou latinisés (= nomenclature
binomiale ou binominale) (le premier avec une majuscule,
le second sans). On écrit ces deux mots en italiques (ou bien
on les souligne dans un texte manuscrit).

Exemples : Inachis io est le Paon de jour, un Papillon. . |
Lamium purpureum est le Lamier pourpre, une Plante commune. Inachis io

b) Le premier nom (avec la majuscule) correspond au nom de
genre, le second a I'espéce proprement dite.

¢) Ce nom scientifique est souvent suivi du nom du
descripteur de l'espéce et éventuellement de la date de
description (on met rarement la date en botanique mais
fréquemment en zoologie). Si le hom est sans parenthéses,
c’est que 'espéce a bien été décrite dans le genre dans lequel
il est actuellement placé ; s'il est entre parenthéses, c’est que
'espéce a été changée de genre.

Exemples : Inachis io (LINNAEUS, 1758) a été decrit par LINNE en 1758
mais dans un autre genre (qui était Papilio).

%

Lamium purpureum
Wikipédia

d) En botanique, on trouve souvent derriere le nom du
descripteur original, celui qui I'a placé dans un autre genre.
Cette pratique est trés rare en zoologie.

Exemple : L'Orchis bouffon Anacamptis morio (L.) BATEMAN, PRIDGEON &

CHASE a été décrit par LINNE en 1753 dans le genre Orchis et placé en
1997 dans le genre Anacamptis par BATEMAN ef al.

e) Si une espece a été décrite deux fois ou plus, on utilise
(sauf exceptions nombreuses) le nom le plus anciennement :

proposé (régle de priorité a I’antériorité), les autres noms Anacamptis morio
deviennent des synonymes. Wikipédia

f) Un troisiéme nom compléte parfois le bindme latin,
correspondant a la sous-espéce (ou parfois une variété, on
précisera alors « var. » devant ce 3° nom).

Exemple : Apis mellifera meliifera est une sous-espéce de I'Abeille

domestique (on note aussi Apis mellifera ssp. mellifera ou encore subsp.
mellifera).

g) Les taxons supragénériques sont codifiés jusqua la
famille par le Code zoologique et pour tous les rangs
taxonomiques par le Code botanique. lls possédent des noms
latinisés et commencent par une majuscule. On les écrivait
jadis en italiques mais cet usage se perd au profit de caracteres
normaux.

Exemples : Hymenoptera (Hyménoptéres), Rosaceae (Rosacées)...

h) Des désinences taxonomiques (terminaisons des noms de taxons) existent pour les taxons supra-
génériques. Elle sont codifiées pour tous les rangs en botanique et jusqu’a la superfamille en zoologie.

Rang t:rl:;:tter:s « Algues » [ « Champignons » | Métazoaires | « Procaryotes »
Division / Embr. -phyta -mycota
sizl::ni:r_ -phytina -mycotina
Classe -opsida -phyceae -mycetes -ia
Sous-classe -idae -phycidae -mycetidae -idae
Superordre -anae
Ordre -ales -ales
Sous-ordre -ineae -ineae
Superfamille -acea -oidea
Famille -aceae -idae -aceae
Sous-famille -oideae -inae -oideae
Tribu -eae -ini -eae

Quelques désinences taxonomiques (pour illustration)

i) En frangais, 'usage naturaliste traditionnel voulait qu’on mette une majuscule aux noms des
taxons (le Grand Monarque, la Renoncule bulbeuse, les Brassicacées, les Hyménoptéres...). Lusage
moderne tend a utiliser les minuscules (le grand monarque, la renoncule bulbeuse, les brassicacées,
les hyménopteres...), méme si beaucoup de naturalistes y restent attachées (préférez donc lusage
traditionnel pour ne froisser personne).

Remarque : avec l'avénement de la phylogénie, certains auteurs emploient les majuscules pour les taxons
monophylétiques et les minuscules pour ceux qui ne le sont pas (Monocotylédones, dicotylédones...). Un autre
usage place les taxons obsolétes (non monophylétiques) entre guillemets (Monocotylédones, « Dicotylédones »...) ou
entre apostrophes (Monocotylédones, ‘Dicotylédones’...).

On peut combiner aussi les deux : Monocotylédones = monophylétique, ‘dicotylédones’ = paraphylétique...
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Encadré E Les spécimens types et leur importance

Repris de mon cours de préparation au Capes externe de SVT (version 2014)

a. Importance de la typification

Pour qu’'une description soit valide, il faut qu’elle respecte un certain nombre de régles de mise en
forme et de publication. Il faut en outre déclarer le matériel qui a servi de support a la description
originale : on appelle ces spécimens des types. Les types sont généralement conservés dans des
musées (parfois des collections privées) sous forme d'herbiers, de spécimens naturalisés ou en alcool.
IIs sont souvent accompaghés détiquettes rouges.

b. Principaux types

Holotype : Spécimen faisant référence pour le taxon décrit et
désigné par l'auteur dans la description originale du taxon.

Paratypes : Spécimens ayant aussi servi a la description originale, a
coté de I'holotype.

Allotype : Paratype faisant figure de référence pour le sexe opposé
a celui de I'holotype (pour espéces sexuées) par désignation originale.

Syntypes : Spécimens ayant servi a décrire un taxon a une époque

c. Le barcoding, la description de demain ?

Astraptes fulgerator CELT

00 0O OO
I A1 0 O
A
00 OO OO

straptes fulgerator TRI

Bubo virginianus

ou il n'était pas obligatoire de définir un holotype précis.

Lectotype : Spécimen choisi parmi les syntypes désigné, dans une
publication ultérieure a la publication originale, pour avoir valeur
dholotype.

Néotype : Spécimen désigné pour avoir valeur dholotype si
I'holotype a été perdu (généralement choisi parmi les paratypes, ou
spécimen nouveau).

Tyto alba

A FIGURE 6. Code-barres ADN de quatre Métazoaires. Wikipédia (2015).
Chacune des quatre couleurs représente un type de nucléotide (A, T, C, G).
Chez les Métazoaires, le DNA barcod est la séquence de la sous-unité 1
de la cytochrome oxydase (protéine mitochondriale).

Type d’un fossile
Wikipédia

New Caledonia. Off Nouméa, Grand Récif Aboré,
22°22.21'N, 166°15°E, 15-35 m, 1992, leg. Bouchet
R L & Marshall, 1 fragm. (MNHN; identification uncer-
Pour avoir une idée de la in).

forme d’une description

d. Combien d’espéces connues et a découvrir ?

Vv TABLEAU Il. Inventaire des espéces vivantes.

DiSTRIBUTION. — Pacific Ocean: Society Islands; New
Caledonia?

3 & imati Nombre
do nouvelle spécs.
DESCRIPTION biologique (env.) basse systématique décrites par
Holotype (Fig. 3). Shell very small, turbinate and Vertébrés [60 000] [70 000] [70 000] __ an
Clatrosansonia troendlei n. sp. depressed. Protoconch (Fig. 3C) of 2.5 convex Hexapodes 1 000 000 8 000 000 100 000 000 Mammlferes 26
(Fig. 3) whorls, s|ight|?' styliform, slanting with respect to Arachnides 75 000 750 000 1000 000 O|§e_aux 5
TypE MATERIAL. — Holotype (dd) in MNHN. t.ﬂe?wnd; axts- Scu][:l)ture of ;I:mtozonch I COT ‘crustaces’ 40 000 150 000 150 000 Amphlb_llen§ o 105
B Afuabitt Tabit. Socices . 25 sisting of six granular spiral cords, unequal, Mollusques 70 000 200 000 200 000 rept| es
P Sk 3. sl st e ond o
TYMOLOGY. — ¢ specitic epithet honors Jean - - 3 f ’ exapodes
Tréndle, of La Force (France), an expert of the mol-  larval shell with deep, narrow notch lined with protozoaires 40 000 300 000 500 000 Aracr?nides 1350
lusc fauna of French Polynesia and a companion of  acyirved lin. Teleoconch with three convex Embryophytes 250 000 300 000 500 000 L
field work in New Caledonia. b i ‘aigues’ 40000 200 000 10 000 000 Annélides 173
whorls, separated by channeled suture. First teleo- gu Moll 366
MATERIAL EXAMINED. — A total of 1 complete and 2 conch whorl with two spiral cords. Complete spi- ‘champignons’ 70 000 1000 000 1500 000 EO usq}:es 700
fragmentary specimens. et . ¢ ) umycetes
Fregnch Pc:{ynpesia. Afaahiti, Tahid, 25 m, 1985, leg. ral sculpturc, consisting of five equal cqmdﬁtant procz_iryotes 4000 400 000 3 000 000
Trondle, 1 dd (holotype; MNHN). — Hao, <ords, formed on the second teleoconch whorl; Virus 5000 500 000 500 000

b. Nombre d’espéces décrites chaque
année dans le monde au sein de
quelgues grands groupes (moyenne
1978-1987). Données World
Conservation Monitoring Center (1992)

Tuamoru, 1984, leg. Le Renard, 1 fragm. (MNHN). these cords separated by narrow and deep furrows.
a. Espéces décrites ou a découvrir dans quelques

grands groupes (les groupes entre apostrophes n'ont plus
de valeur dans la classification actuelle). Données World

Conservation Monitoring Center (1992)

| 574 Z00SYSTEMA « 2003 « 25 (4)

Un exemple de description originale d’'un taxon de Gastéropode

- On notera que le groupe des Arthropodes (et, en son sein, principalement le groupe des Hexapodes)
Daprés LE RENARD & BOUCHET (2003), Zoosystema, 25 (4) : 569-591. © MNHN, Paris

constitue le groupe le plus diversifié (il est aussi probablement le plus touché par les extinctions méme
si trop peu de données sont disponibles pour le montrer). Il est suivi des Plantes terrestres, groupe
mieux connu et mieux suivi.
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Encadré F  L’estimation de la biodiversité spécifique mondiale, mission

impossible ?

Une tdche difficile et toujours hypothétique

> |l est extrémement difficile d’estimer le nombre d’espéces restant a découvrir ou a décrire, sauf
pour quelques groupes zoologiques semblant bien connus (comme les Tétrapodes) ou trés peu
d’espéces sont décrites chaque année. Toutes les méthodes reposent donc sur des
extrapolations de données, toutes critiquables. En fait, si I'on veut étre vraiment honnéte... la
vérité est que I’on ne sait pas combien d’espéces il reste a décrire !

Un exemple célébre : le raisonnement d’ERWIN (1983) pour estimer le nombre
d’Arthropodes a découvrir

» L’entomologiste américain Terry L. ERWIN propose le protocole et le raisonnement suivants pour
estimer la biodiversité des Insectes tropicaux :

= il pulvérise par avion pendant trois étés un insecticide trés puissant sur 19 arbres d’'une espéce d’arbre tropical
(Luehea seemanii) : il récupére alors 1100 espéces de Coléoptéres (taxon maitrisé par ce naturaliste) sur cette
seule espéece d’arbre.

800 espéces parmi eux seraient herbivores dont 160 spécifiques de cet arbre.

Les Coléoptéres représentent 40 % des espéces d’Arthropodes connues (donc ces Coléoptéres
représenteraient 40 % des espéces spécifiques de cet arbre).

Il'y aurait donc 400 espéces d’Arthropodes spécifiques d’une espéce d’arbre donné.

Il'y a aussi des Arthropodes au niveau des racines ou a l'intérieur des tissus de la Plante : les Arthropodes de
la canopée ne représenteraient que 2/3 des Arthropodes présents sur I'arbre.

Il'y aurait donc 600 espéces d’Arthropodes par espéce d’arbre.

Il existe environ 50 000 arbres tropicaux (considérés comme plutét bien connus).

= |l'y aurait donc 600 x 50 000 = 30 millions d’espéces d’Arthropodes tropicaux.

2. L'identification des taxons et leur inventaire
a. Une tache majeure du systématicien
b. La détermination, activité pratique et « pragmatique »

¢. La conception et I'utilisation d’outils de déterminations (clefs et autres)

Encadré G Trier, ranger classer

» Les pédagogues et didacticiens frangais qui se sont penchés sur la classification ont proposé une

distinction entre « trier », « ranger » et « classer » (LECOINTRE et al., 2004) (figure a).
Méme si la pertinence des définitions de ces trois termes peut étre largement discutée par un esprit critique, comme il s'agit des définitions
retenues dans les ouvrages faisant autorité pour le secondaire et la formation des profs, mieux vaut les admettre.

» Trier, c’est « discriminer des objets selon un critére binaire » (par exemple : il y a/il n’y a
pas). Une clef de détermination repose généralement sur un tri. Certaines classifications
traditionnelles également (‘thallophytes’ vs. Cormophytes, Vertrébrés vs. ‘invertrébrés’, Amniotes
vs. ‘anamniotes’, ‘poissons’/Tétrapodes...).

» Ranger, c'est ordonner des objets dans le sens croissant ou décroissant.

» Classer, c'est « établir des regroupements entre des objets sur la base d’un critére donné,
afin de former des ensembles qui reflétent une cause sous-jacente ». |l s’agit de mettre en

évidence une hiérarchie dans la distribution des attributs (qui refléte une « cause », un processus
biologique, en I'occurrence les liens de parenté pour ce qui est des classifications actuelles).

SN
Autruche Pipistrelle Boa constrictor Escargot petit gris
@ Plumes @ Pas de @ Pas de ? Coquille
I plumes B coquille I
Pattes Pas de

pattes

Boa const[ictor a—d Autruche “ Pipistrelle M Escargot petit gris
(LT : jusqu’'a 4 m) (LT:2m) ( (LT : 4 cm)

T:4cm, LQ:2,2cm)

Autruche Boa constrictor Pipistrelle Escargot petit gris

1 |

Deux fenétres
temporales

Vertébres

FIGURE a. Trier (en haut), ranger (au milieu), classer (en bas). D’aprés LECOINTRE et al. (2004)
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3. La production de classifications et la recherche de parentés entre 2. L’existence de trois écoles systématiques dans la deuxiéme moitié du XXe
organismes siecle

D. Les modalités de classement et de classification des étres vivants a. Lasystématique « évolutionniste » (= gradiste = éclectique) : un
fréquent recyclage des classifications traditionnelles

Plantes présentant une fleur papilionacée -8{ ssificat 7 éy il ‘
" classements hiérarchiques 7 H 4 i ’4 ; ;
é > . Une classification fon r une vision de I'’évolution par « paliers »
Ecosystéme et un fruit de type gousse (Fabacees) fo s sur scrité?’f] variant., a U e classificatio (o] dee sur une Sio de evo ut o pa pa ers

prairial selon I'école systématique :
| ~ = : Temps
| Trtioum | |[Phaseolus]| Degré global de similitude
— classifation phénétique Mammiferes
Ecosystéme Trifolium
littoral Quercus ?— Parenté et ressemblance
—_—— } } définissant des grades

Polytrichum | Amanitus — classification évolutive §
& Fucus a @ Heplice
T P e e Strict critére d’apparentem b)
| Mytilus L Lurbrigle Microtus définissant des glr;d:sn o Archaeopteryxt
— classification phylogénétique T_,
. - S—— I Cynognathus t
Organismes hétérotrophes au C I Plantes consommées par 'homme 7 CIas_suflcatlon actusliement
. S SN — en vigueur, supposant la S
. = reconstruction des liens 2 3 Y
- Classements fonctionnels - Classements utilitaires phylogénétiques Hylonomus t
ressemblance de nature écologique, usage par ’homme : alimentaires, médicinaux...

physiologique, métabolique...

Ichtyostega

A FIGURE 6bis. Un apercu de la diversité des maniéres de « classer » le vivant.
D’aprés SEGARRA, PIETRE et al. (2023)

A FIGURE 7. Vision gradiste de I’évolution des Tétrapodes. D’aprés SEGARRA et al. (2015)

1. L’appréciation d'une « ressemblance » entre organismes dans tout

classement (systématique ou non), fondée sur des caractéres partagés B-Le recours a la conception traditionnelle de 'homologie
qui peuvent étre de nature variée Temps
) - o Lépidosaures Archosaures
a. Les caractéres et leur diversité | 1 |
Reptiles Oiseaux

b. « Ressemblance » et partage de caracteéres : la subordination des |
caractéres comme origine des regroupements

c. La possibilité de classements sans valeur systématique

Anatomie spéciale

Bréchet des membres antérieurs
Plumes

Divergence
A FIGURE 8. lllustration du « bond évolutif » réalisé par les Oiseaux selon les gradistes qui
justifierait la séparation ‘reptiles’-Oiseaux. D’aprés SEGARRA et al. (2015)
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b. Lasystématique phénétique : des classifications basées sur une
quantification de la similitude morpho-anatomique des organismes

Il ne faut pas surtout pas confondre la systématique phénétique (qui cherchait a établir un DGS
sur des caractéres morpho-anatomiques), aujourd’hui abandonnée, et les méthodes
phénétiques (utilisation des formules et algorithmes phénétiques appliquées aux séquences
de génes, d’ARN ou de protéines ou la divergence est en partie liée au degré de parenté) qui
ont trouvé une juste place dans le cadre de la systématique phylogénétique.

¢. La systématique phylogénétique : des classifications basées sur
I'apparentement des organismes et la notion d’apomorphie

A FIGURE 9. Willi HENNIG (1913-1976). D’aprés Wikipédia

E. Les arbres de parenté, supports de la systématique phylogénétique

1. Nature et lecture des arbres phylogénétiques

Feuille = Taxon terminal = OTU
(Operational Taxonomic Unit, unité
taxonomique opérationelle) :
terminaison de 'arbre figurant un
taxon du groupe étudié

Racine : origine de I'arbre figurant l'origine
évolutive du groupe étudié.

Branche : lien de parenté qui figure
I'évolution et la divergence entre A et
I'ancétre commun a A, B et C
Neeud : ancétre commun (hypothétique) qui posséde
toutes les apomorphies définissant le groupe ABC

Actuel,
T

p Temps

a. Grandes parties d’un arbre phylogénétique. Deux taxons de I'arbre sont d’'autant plus apparentés qu’ils sont
proches sur l'arbre, c’est-a-dire que le nombre de noeuds les connectant est faible. Les groupes liés par un seul nosud
sont nommeés groupes-fréres (ex. B et C sur cet arbre).

Remarque : I'origine de I'arbre peut étre inconnue (on produit alors un arbre non racing).

A A c A A B S A
c B A c S

b. Quelques topologies équivalentes d’abres phylogénétiques. Les arbres

peuvent étre horizontaux ou verticaux. Leurs branches peuvent tourner sur ~ © Polytomie = multifurcation. On illustre
sous cette forme en « rateau » des liens de

illustrés ne soient modifiés. parenté non résolus. Notons qu'une
phylogénie totalement résolue ne présente
que des dichotomies, c’est-a-dire que deux
branches seulement émergent a chaque

elles-mémes (comme dans une sorte de mobile) sans que les liens de parenté

noeud.
A FIGURE 10. Comprendre un arbre phylogénétique.

‘reptiles’
1
| 1

Qiseaux Crocodiles Lézards, Serpents... Tortues

Archaeopteryx T

Archosauriens

I Sauropsides

On notera que les Oiseaux : 'ancienne classe des ‘reptiles’ (entourée) n'est aujourd’hui plus valide en
systématique phylogénétique puisque les Crocodiles sont par exemple plus proches des Oiseaux qu’ils
ne le sont des Serpents. On notera la position des fossiles en bout de branche (les ancétres
matérialisés par les nceuds sont hypothétiques).

A FIGURE 11. Arbre phylogénétique des Sauropsides et invalidité des ‘reptiles’.
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2. Monophylie, paraphylie et polyphylie Il. Les caractéres utilisés dans I’établissement des liens de parenté

° les liens de parenté eux-mémes

Le terme « phylogénie » a plusieurs sens ; il peut désigner :
A B A E A e (o] D a ° les méthodes d’établissement des liens de parenté,
° ou encore leur représentation sous forme d’arbres.

A. L'emploi de caractéres homologues

1. L’homologie dans le cadre phylogénétique
Groupe monophylétique = clade Groupe paraphylétique Groupe polyphylétique
2. Les moyens de détecter I'homologie
A FIGURE 12. Monophylie, paraphylie, polyphylie. D’aprés SEGARRA et al. (2015)

a. L'utilisation du principe des connexions morpho-anatomiques
(anatomie comparée)

Autopode e =
Zeugopode [ Stylopode
Stylopode Stylopode ()T
[ Zeugopode
Zeugopode A /01 N |/ ..\ 0 e eeeegeeeeeeaan 4
R Stylopode i
Basipode
Autopode
1 Zeugopode
Métapod
elapode L Autopode
Al
utopode Acropode
A B [ A 4 [T
D

A FIGURE 13. Homologie du membre antérieur de Mammiféres. Dauphin (A). Chauve-souris
(B). Homme (C). Plan d’organisation commun (D). Le radius est coloré.
D’aprés SEGARRA et al. (2015)
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b. L’emploi des données embryologiques (embryologie comparée)

Oreille
interne

Etrier
Enclume
Marteau

=

4‘&{@ Carre

Articulaire

Os tympanique

Dentaire Angulaire Conduit auditif
externe Memb
A B embrane
tympanigue
Jour 60 @ Marteau
Enclume
Jour 21
Jour 7
B S530°
Adulte
Jour 1 ’(w
e Os tympanique Dentaire
C D

A FIGURE 14. Homologie détectée par des données embryologiques. A. Os mandibulaires d’Oiseaux
(parmi lesquels le dentaire, 'angulaire, I'articulaire et le carré). B. Os mandibulaire et os de 'oreille moyenne chez
'Homme (la mandibule est réduire au dentaire ; 'os tympanique, I'enclume et le marteau sont respectivement
homologues de I'angulaire, du carré et de I'articulaire. C. Développement de ces os chez un Mammifere Marsupial.

D’aprés SEGARRA et al. (2015)

c. Le recours aux données du registre fossile

Actinoptérygiens Ceelacanthes Dipneustes Tétrapodes

Membre
chiridien

Rhipidistiens

Nageoire charnue
réorganisée

Sarcoptérygiens

Nageoire charnue

Ostéichtyens

Nageoire rayonnée

A FIGURE 15. Morphocline du membre antérieure de Vertébrés.
Seule I'étude du registre fossile a permis de montrer la filiation entre ces différents états de
caractéres. D’aprés SEGARRA et al. (2015)

3. Cas de ’'homologie moléculaire
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B. La distinction des états primitifs et dérivés de caractéres

1. Notions d’état primitif et dérivé de caractére

Gardon Grenouille Vache

Souris

Tétrapodes
Membre chiridien
Vertébrés

Nageoire rayonnée

Mammiféres

3. Cas des données moléculaires : la difficulté de reconnaitre les génes

orthologues

A FIGURE 16. Etats primitif et dérivé : exemple du membre antérieur des Vertébrés.

D’aprés SEGARRA et al. (2015)
2. Relativité des plésiomorphies et apomorphies

3. Existence possible de multiples états dérivés

C. La nécessité d’évacuer les fausses homologies

Espéce 1 Espéce 1

Duplication
(et divergence)
Gene A1 Géne B1
Spéciation
Espéce 2 Espéce 3

Gene A2 Ge Géne A3  GéneB3

Paralogie

A FIGURE 18. Homologies géniques au travers d’un exemple théorique simple.

1. Les analogies, ressemblances fonctionnelles rarement prises pour des

homologies

2. Les homoplasies, similitudes structurales ou embryologiques trompeuses

Homoplasie
1

Homologie
de descendance

Convergence

Réversion

A FIGURE 17. Homologie avérée et homoplasies. D’aprés SEGARRA et al. (2015)
Rond blanc : état primitif. Rond noir : état dérivé.

D’aprés SEGARRA, PIETRE et al. (2023)
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D. En guise de conclusion : une réflexion sur le statut de la
ressemblance dans les classements d’organismes

Type de ressemblance
1

Classements* ou classifications* produits
L

I1l. Méthodes de construction et de validation des arbres

phylogénétiques

r
Type de regroupement
L

r T

Lié a un usage humain = gl utilitaire D
EX. « ce qui se mange », « ce qui soigne »...
:urelmgnt(fonnionnewle sans sim\lit\:de tructurale > g I CLASSEMENTS BIOLOGIQUES
nalogie (« » purement foncti | )
/ Ex. aile de Lilbellule / aile de Pigeon SANS VALEUR SYSTEMATIQUE
Ressemblance
——»  Purement structurale (éventuellement sur des séquences
entre les Ressemblance quantifiée (DGS) h Regroupement CLASSIFICATIONS
taxons A et B phénotypique PHENETIQUES

*On a retenu, dans cette figure, le terme de « classification » pour les systémes de classements qui sont — ou ont été — reconnus en systématique, et le terme de

i“ éculaire (acides iques ou protéines
Structurale + fonctionnelle ou non, \

héritée de 'ancétre commun au groupe réunissant )
les taxons A et B

Homologie

Ex. membre antérieur de Baleine / membre antérieur de
Mouton

Structurale + fonctionnelle ou non,

non héritée de 'ancétre commun immédiat au groupe
réunissant les taxons A et B

(si DGS sur morpho-anatomie)

CLASSIFICATIONS
PHYLOGENETIQUES

- Groupe monophylétique = clade [si tous les

descendants de I'ancétre commun sont inclus]

CLASSIFICATIONS

- Groupe paraphylétique = grade [si certains !
pe parapiyietia € [ « EVOLUTIONNISTES »

descendants de I'ancétre commun sont exclus]

Homoplasie
-Sila estissue du retour a un état  p—) [Fonde rarementvdels .,
antérieur de caractére au cours de I'évolution regroup s si détectée]
Réversion évolutive
Ex. membre antérieur de Baleine / membre antérieur
de Mouton
-Sila est le fruit d’'une Groupe polyphylétique

indépendante par deux lignées ou plus d’un méme
caractére

Convergence évolutive

Ex. pluricellularité/ membre antérieur de Mouton

« classement » si le systéme n’a pas de valeur systématique.

CLASSEMENTS BIOLOGIQUES

- Regroupement fonctionnel -
SANS VALEUR SYSTEMATIQUE

- Regroupement écologique
- Regroupement structural

A FIGURE 18bis. La ressemblance et les classements.
D’aprés SEGARRA, PIETRE et al. (2023)

Lycée Chateaubriand (35) « Classe préparatoire BCPST « SVT « SCIENCES DE LA VIE « Chapitre 18. Classer la biodiversité

A. Construction d’arbres a partir de caractéres polarisés : I'analyse

cladistique

1. Principes de I'analyse cladistique

2. Une méthode largement informatisée

v TABLEAU lll. Nombre d’arbres possibles (extragroupe non comptabilisé).

D’aprés SEGARRA, PIETRE et al. (2023), corrigé

Nombre de taxons du groupe

interne possible
2 1
3 1
4 3
5 15
6 105
7 945
8 10395
9 135135
10 34459425
15 2,13 x 10"

3. Les différentes étapes de la méthode

a. Le choix des caractéres

Nombre d’arbres non enracinés

Nombre d’arbres enracinés
possibles

1
3
15
105
945
10395
135135
34459425
2,13 x 10"
8 x 10%

Voir TP K1 (Reconstruction phylogénétique )

b. La polarisation des caracteéres et la construction d’'une matrice de

caractére

a. 1° méthode de polarisation : la comparaison a un extragroupe

B. 2e méthode : le critére ontogénétique (peu usité)

Y- 3e méthode: le critére paléontologique (= critére de la précédence géologique)

Planches complétes * Page 14



Vv TABLEAU IV. Méthodes de polarisation des caractéres : une vue d’ensemble.
D’aprés SEGARRA, PIETRE et al. (2023)

Méthode

Comparaison a
un extragroupe
(utilisée en
BCPST)

Critére
paléontologique
(= critere de

la précédence
géologique)

Critére
ontogénétique
(peu usité)

Principe
|l s'agit de choisir un taxon (groupe
externe ou extragoupe) dont on est sar
qu’il est a l'extérieur du groupe d’étude
(groupe interne ou intragroupe). On
postule que l'extragroupe présente I'état
primitif de tous les caractéres retenus
dans le cadre de I'étude. Cela ne veut
pas dire que le taxon ne possede pas
de caracteres dérivés propres mais les
caractéres retenus dans I’étude sont
considérés conventionnellement comme
étant a |'état primitif chez ce taxon.
On postule qu'un état qui en précéde
un autre dans les archives fossiles est
primitif, 'autre étant dérivé.

On applique le principe de récapitulation
formulé par Haeckel & la fin du xix® siecle
et qui peut se résumer comme suit:
'ontogenése résume la phylogenése
(c'est-a-dire: le développement résume
I'évolution). Il s’agit d’admettre que 'ordre
chronologique d’apparition des états au
cours du développement correspond

a l'ordre d'apparition des états dans
I'histoire évolutive des organismes, ce qui
est faux dans bien des cas

Limites

— On ne tient pas compte de I'évolution
de I’extragroupe qui a pu acquérir des
états dérivés de caractéres, y compris
de maniere convergente avec des
taxons du groupe interne.

- La désignation de I'extragroupe est
arbitraire par nature et s'appuie sur ce
qu’on sait déja (ou ce qu’on croit savoir)
de I'évolution des organismes: il s’agit
donc d’'une étape subjective pouvant
biaiser I'étude.

— Le registre fossile est incomplet par
nature et parfois trés peu étendu pour
certains taxons: on est limité par la
disponibilité méme de l'information.

- Des fossiles anciens ont tres bien
pu subir une évolution trés rapide et
indépendante, ce qui biaise alors cette
méthode de polarisation.

Ce principe est vrai pour certains

caractéres et faux pour de nombreux

autres. Pour la plupart des biologistes,
ce critére seul est rarement utilisé; c'est
la méthode de polarisation la moins
employée mais elle peut se révéler
intéressante en complément d’une autre
méthode.

Encadré H Pratique de I’analyse cladistique sur un exemple simple

» On se propose de construire une phylogénie d’organismes en suivant les étapes de I'analyse
cladistique que nous avons exposées de maniére théorique dans le cours. Le groupe d’étude (=
intragroupe) sera composé des trois organismes suivants : Araignée, Criquet et Ecrevisse. Pour
polariser les caractéres, on recourra a I'extragroupe suivant : le Maquereau. Les caractéres retenus
dans I'étude seront les suivants : symétrie bilatérale, appendices articulés, squelette interne vs.
externe, respiration branchiale vs. strictement aérienne, antennes, mandibules, chélicéres.
Pour chaque caractére (dont on postulera qu’il existe seulement deux états), on notera 0 I'état
plésiomophe (= ancestral) et 1 I’état apomorphe (= dérivé).

[Exemple traité dans SEGARRA, PIETRE et al., 2023]

1. Construction de la matrice de caractéres
» Dans une matrice de caractéres (figure a), on place le groupe externe et les organismes du
groupe interne (= groupe d’étude) en vis-a-vis des caracteres supports de I'étude phylogénétique.

@ oo 2
o |9 |@E|6§El 0| 8| Y
T ol a2 ¢ 3 =
- = e =2l € 3 oy
. 9 w82 XCa c| 2|8
Caracteres/ | 5|5 3|32 a5 8|5 =
Taxons |>S|85| 58| 2| &2
= 0w e cl < o
SE<SZEES o) 2 2
=g |2gEs 2 g E
= o
Maquereau
Criquet
Ecrevisse
Araignée

Matrice de caractéres avant remplissage (on peut
inverser lignes et colonnes)

FIGURE a.

2. Polarisation des caracteéres

» On peut déja remplir la ligne concernant le Maquereau qui est 'extragroupe et possede donc, du
fait d’'un postulat méthodologique de l'analyse cladistique, les états primitifs (0) pour tous les
caractéres retenus (figure b).

» Il convient conjointement d’identifier a quoi correspondent ces états primitifs en référence
desquels on étudiera les états de caractéres des taxons du groupe interne :

[1] symétrie bilatérale : présente chez le maquereau ; la présence est donc I'état primitif (0) et
'absence sera donc I'état dérivé dans notre étude (1) ;

[2] appendices articulés : absence (0), présence (1) ;

[3] squelette interne / externe : endosquelette osseux (0), exosquelette cuticulaire (1) ;

[4] respiration : branchiale (0), aérienne stricte (1) ;

[5] antennes : absentes (0), présentes (1) ;

[6] mandibules : absentes (0), présentes (1) ;

[7] chélicéres : absentes (0), présentes (1).
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9/ 2
2]
v |0 (@S5S o| 8| 9
T ol gpEosg 2|3 e
= Yo e®E £ 0
& P wTe =% £ |2 3
Caractéres/ g 5535|898 5s g |5 | =
Taxons 528z gla=| € c |2
hZa2tin @< « 3 o
—a< 6 LSS | =
o 28 B =&
) Y © | &
-]
Magquereau olojolo]o )
Criquet
Ecrevisse
Araignée

Remplissage de la ligne de 'extragroupe
FIGURE b.

3. Remplissage de la matrice de caracteéres
» Il est désormais possible de compléter la matrice de caractéres (figure c) a l'aide des
connaissances sur le plan d’organisation des organismes.

o2
o |0 |oE s S| @ ﬂ @
Ee2a82%e 2| 3|6
N w8 =%Cg | 2|0
Caracteres / | g s53 LOZF® 8| 3
Taxons ~gle2lgges =| 5|2
0= Q ]
oS ERs S(2| 5
= 5 PEEs 2|E|E
= =
Maquereau 0 0 0 0 0|0 O
Criquet 0 1 1 1 1 1 0
Ecrevisse 0 1 1 0 1 1 0
Araignée 0 1 1 1 0| o0 1
Remplissage de la matrice
FIGURE c.

4. Construction de tous les arbres possibles

» On construit a présent tous les arbres possibles (figure d). L'extragroupe (maquereau) étant
nécessairement en position basale (c’est sur lui qu’'on place la racine), il existe dans le cas présent
trois arbres possibles pour rendre compte des relations de parenté entre les organismes étudiés.

N >
v () > () > 1]
Q P/ < 2 P/ Q' PR S
g & & S & & & & & &£ &
& & P & & & & & & & &
WO & ¥ AR v A S ©
Arbre 1 Arbre 2 Arbre 3

FIGURE d.

5. Placement des étapes évolutives sur les arbres : proposition de scénarios

évolutifs

» On place ensuite les différentes étapes évolutives (= pas évolutifs) en cherchant a minimiser
leur nombre ainsi que le nombre d’homoplasies rencontrées. Dans les arbres proposés a la figure
e, on a choisi d’interpréter les homoplasies comme des convergences évolutives.

N N N
2 2> 2
© & ¢F & F© Fe & &£ &F o
& & @ oY & & & & ® & &
NS SRR G A SO G A
X X
5 % \4 7 5 X 7 X \4
4 4/ . 5% "X
57 5\ \4 \;e
X3 X3 X
2 2 2
Arbre 1 Arbre 2 Arbre 3
9 pas évolutifs 8 pas évolutifs 7 pas évolutifs
3 homoplasies 2 homoplasies 1 homoplasie

3 : acquisition de I'état dérivé (apomorphe) du caractére [3]

FIGURE e.

Remarque 1 : Les caractéres qui sont placés sur la méme branche d’un arbre (exemple : [3], [4] et [5]) ne sont
pas redondants et doivent tous étre placés sur I'arbre : en effet, plus un lien de parenté est étayé par de
nombreux caractéres, plus il est solide.

Remarque 2 : Les caracteéres [1], [2], [3] et [7] sont des caractéres non informatifs car ils ne permettent pas de

préciser les liens de parenté entre les taxons du groupe d’étude (= intragroupe) :

= L e caractére [1] est présent seulement a I’état primitif dans I'ensemble des taxons de ce travail ; il n’apparait
donc pas sur les arbres qui ne montrent que les innovations évolutives ou les homoplasies.

= [ es caractéres [2] et [3] sont apomorphes dans I'ensemble du groupe d’étude et n’apportent donc aucune
information sur les relations de parenté entre taxons de ce groupe.

= [ e caractére [7] n’est présent que chez un seul taxon (I'’Araignée) et ne permet donc aucun regroupement avec
les autres taxons. On dit que c’est un caractére dérivé propre (= autapormophie = auto-apormophie) de
l'araignée.

Remarque 3 : On aurait pu choisir de considérer les homoplasies comme des réversions : on peut alors proposer

les scénarios proposés a la figure f. Il est méme possible d’envisager encore d’autres arbres ou les deux types

d’homoplasies coexistent (non illustré).

N
& " o2 w0
()\?Q} .0\??‘} ef\% ’@\Q
W @
A K7
X
>3
Arbre 1 Arbre 2 Arbre 3
9 pas évolutifs 8 pas évolutifs 7 pas évolutifs
3 homoplasies 2 homoplasies 1 homoplasie

5 : acquisition de I'état dérivé (apomorphe) du caractere [5]
Z : perte de I'état dérivé (apomorphe) du caractére [5], retour & I'état primitif (plésiomorphe)

FIGURE f.
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Important

Quand plusieurs scénarios évolutifs sont possibles et équiprobables (= avec le méme nombre
de pas évolutifs) pour un arbre donné, la méthode ne permet pas de trancher. Dans la pratique
scientifique, on privilégie souvent un scénario qui sera alors étayé par des arguments sur I’évolution
du groupe ou sera complété par une autre étude. En I'absence d’arguments décisifs, I'usage
fréquent est souvent de plutét considérer les homoplasies comme étant des convergences,
quoique rien ne justifie vraiment cette pratique pourtant répandue.

6. Choix de I'arbre le plus parcimonieux

Pour choisir I'arbre le plus probable, on applique le principe de parcimonie : I’'arbre comprenant
le moins de pas évolutifs est le plus probable. || apparait que le caractére [4] que nous avions
retenu dans notre étude est finalement non pertinent : c’est une homoplasie, sans que la parcimonie
ne permette de trancher entre les deux scénarios évolutifs possibles (soit il s’agit d’'une convergence,
soit d’'une réversion : figure g). Notons que ce résultat est ’hypothése phylogénétique la plus
probable et non une certitude : toute méthode phylogénétique posséde de nombreuses limites. Ce
résultat est ouvert a la réfutation potentielle par d’autres études.

X 0
o"'@ & &
(DQ ,&Q @ &
NS O
% #X
! ,\?e
X
g4
&

FIGURE g. Arbre le plus parcimonieux avec deux scénarios évolutifs
entre lesquels il est impossible de trancher.

¢. La construction des arbres possibles
d. Le choix de I'arbre le plus parcimonieux

B. Construction d’arbres a partir de séquences nucléotidiques ou
peptidiques : les phylogénies moléculaires

1. Intérét des phylogénies moléculaires

2. Grands principes communs aux phylogénies moléculaires
3. Diversité des phylogénies moléculaires

4, Difficultés transversales des approches moléculaires

5. La phylogénie moléculaire a I’'heure de la génomique

Vv TABLEAU V. Quelgques grandes méthodes de production des phylogénies moléculaires.
D’aprés SEGARRA, PIETRE et al. (2023)

Famille
de méthodes

Méthodes
phénétiques
= méthodes
de distance

Méthode
du maximum

de parcimonie

Principe

Ces approches
produisent des arbres
basés sur des matrices
de distance ou est
reporté le degré de
divergence entre
séquences (en
pourcentage) assimilé a
la divergence évolutive
entre taxons; un seul
arbre est produit. Elles
se fondent sur le concept
d’horloge moléculaire
qui postule que, pour

un gene donné, les
mutations s’accumulent
réguliérement au cours
du temps.

Diversité

- UPGMA (Unweighted
Pair Group Method
with Arithmetic mean,
« méthode non pondérée
de regroupement par paires
basée sur la moyenne
arithmétique »): production
d'un arbre raciné unique
par regroupement deux
a deux des séquences
les plus proches en se
reportant a la matrice
initiale. Plus utilisce.

- WPGMA (Weighted

Pair Group Method with
Arithmetic mean, « méthode
pondérée de regroupement
par paires basée sur la
moyenne arithmétique »):
production d'un arbre
raciné unique par
regroupement deux a deux
des séquences les plus
proches en produisant une
nouvelle matrice a chaque
étape (I1I'7H.7).
Plus utilisée.
NJ (Neighbour Joining)
production d'un arbre unique
minimisant la taille finale de
I'arbre. L'algorithme est un
peu plus compliqué mais on
limite les biais de I’horloge
moléculaire.

Cette approche considére, au sein de la matrice de
position, chaque site nucléotidique ou peptidique
muté comme un caractére. On construit tous les

arbres possibles et on applique ensuite le principe de
parcimonie pour choisir I'arbre qui minimise le nombre
de « pas » (mutations) nécessaires pour passer d'une
séguence a une autre.
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Limites

Postulent une évolution
réguliére des séquences,
évidemment rarement
strictement rencontrée.
Les mutations multiples
ne sont pas détectées par
la méthode.

Postule que I'évolution
est parcimonieuse, ce qui
n'est pas toujours le cas.
Les mutations multiples
ne sont pas détectées par
la méthode.



Quand des arbres statistiquement aussi fiables arrivent a des résultats discordants, on peut

Famille
4 Principe Diversité imites i i i :
de méthodes p Limi les combiner en appliquant des techniques de consensus
Ces approches cherchent = ML (maximum Integrent des modeles * * ——
& évaluer la probabilité likehood, maximum de évolutifs qui peuvent Consensus strict : les liens de parentés ™| 8 5 — s
i < . . Lo < flictuel t tranchés et sont
pour que ies séquences ' vraisemblance): les sites se révéler erronés. Elles condgnzer:pﬁzss:&éza:ar une polytomie. ° | e
aient muté en intégrant moléculaires sont considérés = nécessitent des calculs ° o
des modeles évolutifs comme des caractéres en lourds, nécessitant T ° "
) i L ) N a 1 T2 Consensus strict
plus ou moins complexes. | intégrant la probabilité que des ordinateurs trés-
| ceux-ci subissent une ou puissants des que A A * e A
Méthodes . . Consensus majoritaire : les liens de R —-—
probabilistes plusieurs mutations en le nombre de taxons parentés conflictuels sont tranchés en F— B
appliquant des modeéles augmente. faveur du résultat majoritairement obtenu. c - 2 .
évolutifs choisis par le ¢ ‘
phylogénéticien. D s R o
Méthodes bayésiennes . b T T2 T3 Consensus majoritaire
méthodes PmbabIIIStes Consensus semi-strict : les liens de — A A
complexes intégrant de parentés non résolus par un arbre mais B B
multiples postulats évolutifs. résolus par un autre sont tranchés en faveur =7 ==& = =
de l'option des liens résolus.
c c
7 g0 . 7 o] —
C. Des arbres hypothétiques et compilables Consensus phylogénétiques > >
D’aprés LECOINTRE & LE GUYADER (2009) ¢ ™ T2 Consensus semi-strict
1. Des résultats toujours hypothétiques A FIGURE 19. Techniques de consensus (= compilation d’arbres différents).
2. Une plausibilité des résultats vérifiable par des tests statistiques D. Utilisations et conséquences des résultats phylogénétiques
3. L’existence de conflits phylogénétiques 1. Apercu de la diversité des applications des phylogénies de taxons

a. Laproduction de classifications phylogénétiques

b. La compréhension de I'évolution des taxons et de certains caractéres :
I’élaboration de scénarios évolutifs

c. La mise en évidence de I'impact des relations interspécifiques dans
I’évolution : les phylogénies en miroir et la cospéciation
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Ceratosolen
pungens ————————————— nanus
* apa ——————————— cormeri
® — seplica ————— bisulcatus
dentifer
hooglandi
nexifis
cf. nexilis
fusiceps
capensis
X § ——— blommersi
] a —— appendicuiatus
3 ——_ vissali
na——_ hemarglpaﬂ;s
. medlerianus
4 1 —_— riparianus
. naropsis —~__~——— grandii
[ Dide h abnormis
armipes
kaironkensis

Phylogénie en miroir montrant la cospéciation entre les Figuiers (genre Ficus) et les Insectes Hyménoptéres les
pollinisant (genre Ceratosolen).

A FIGURE 20. Phylogénie en miroir dans le cadre d’une symbiose.
D’aprés SEGARRA et al. (2015)

2. D’autres emplois possibles des méthodes de reconstruction
phylogénétique (pour information)

Encadrél Quelques emplois des méthodes phylogénétiques

(Au-dela du programme : pour information)

Utilisation sur des individus ou des populations : phylogéographie

» On peut réaliser des phylogénies moléculaires d’organismes ou de populations (en utilisant
des organismes représentatifs) en employant les outils de phylogénie moléculaire a ces fins. Il faut
alors travailler sur des génes a évolution trés rapide et peu conservés. La discipline qui réalise ce
type de phylogénies s’appelle phylogéographie. Elle étudie les phénoménes génétiques et
démographiques (notamment les phénomeénes de spéciation) qui conduisent a la distribution
et a la structuration actuelle des populations, par exemple suite au déplacement des masses
continentales, a des modifications de courants océaniques, a d’importantes variations climatiques
(qui induisent des glaciations ou I'eustatisme), a des catastrophes géoclimatiques... Elle intégre aussi
I'étude de I'effet des activités humaines sur ces processus.

Utilisation sur tout type d’objets d’études présentant un apparentement : 'exemple

des langues humaines

» Toutes les entités entretenant des liens de parentés peuvent potentiellement étre analysées
au moyen des outils de reconstruction phylogénétique. Ainsi, il est du dernier cri en linguistique
d’appliquer I'outil phylogénétique a I'étude des langues. Le grand défi de certains linguistes serait de
pouvoir reconstituer une phylogénie compléte des langues actuellement parlées sur le globe.

Bilans

DIFFERENTES MANIERES DE CLASSER LA BIODIVERSITE

Liens de parenté

Classifications Ancétre commun quils Groupe

Etat
dérivé 3

=> utilitaire /_\
Ex:piqntegmédicinales
v 3& s

=
g
2
g

/\ ne partagent pas avec B monophylétique paraphylétigue
— Mammiféres  Repil
V Taxons A B C D : L
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A FIGURE 21. Arbres phylogénétiques et reconstruction phylogénétique.

D’aprés SAINTPIERRE, BORDI et al. (2021).
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A FIGURE 22. Arbres phylogénétiques et reconstruction phylogénétique.
D’aprés DAUTEL et al. (2021).
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A FIGURE 23. Arbres phylogénétiques et reconstruction phylogénétique.
D’aprés SEGARRA, PIETRE et al. (2023).
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