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TD A9 

Construction d’arbres phylogénétiques 

Objectifs : extraits du programme 

TD A9 : La construction d’arbres 
phylogénétiques (2h) 

Utiliser les banques de données et le logiciel Phylogène afin d’étudier des arbres 
phylogénétiques hypothétiques ; construire celui des Vertébrés et présenter celui 
des Embryophytes. 

Introduction 

La reconstruction phylogénétiques  (= reconstitution phylogénétique ) peut passer 
par de multiples méthodes , notamment les approches moléculaires  ou l’analyse 
cladistique .  

L’analyse cladistique  repose sur l’étude de caractères polarisés et le choix de 
l’arbre le plus parcimonieux  (voir cours). Si les cas avec de nombreux taxons 
nécessitent l’usage de l’outil informatique, il est possible de construire à la main  des 
arbres sur des échantillons comprenant peu de taxons  (4 maximum  dont l’intragroupe).  

Une planche annexe d’arbres vierges sera utilisé pour ces travaux. 

Des exercices utilisant le logiciel Phylogène  sont par ailleurs proposés. Ce logiciel 
peut être téléchargé gratuitement  et vous êtes vivement invités à travailler dessus de 
votre côté.  

Une fiche technique du logiciel Phylogène est proposée. 

Les méthodes moléculaires  ne sont pas au programme  mais une étude simple  est 
proposée de manière à vous y initier et illustrer ce genre de possibilités. 

L’arbre complet des Vertébrés  et celui des Embryophytes  sont traités dans le chapitre 
de cours auquel nous renvoyons.  

Comment construit-on des arbres phylogénétiques ? 

L’ensemble des aspects théoriques  et conceptuels  nécessaires pour ce TD sont traités dans le 
chapitre de cours  (chapitre A.3-3).  

I. Analyse cladistique

A. Travail à la main

Comment peut-on construire à la main un arbre phylogénétique à partir d’une collection de taxons et 
de caractères choisis ? 

Activité 1. Construction d’arbres à la main (intragroupes de 3 ou 4 taxons) 

Savoirs  à construire  Construction d’arbres phylogénétiques à la main 

Savoir-faire sollicités 

Capacité ou attitude  visée  Évaluation  
Maîtriser un outil, un geste technique, un logiciel 

� Polarisation de caractères 
� Construction d’une matrice de caractères 

� Construction d’arbres phylogénétique possibles 
� Application du principe de parcimonie 

Produire un dessin, un schéma, un tableau, un graphe… 
� Arbres phylogénétiques 

En utilisant la feuille annexe (ou sur papier libre), construisez  les arbres à partir des collections 
d’organismes proposées lors de la séance et en utilisant les caractères retenus.  

B. Travail sur Phylogène

Comment peut-on construire à la main avec Phylogène à partir d’une collection de taxons et de 
caractères choisis ? 

Activité 2. Construction d’arbres sous Phylogène 

Savoirs  à construire  Construction d’arbres phylogénétiques avec Phylogène 

Savoir-faire sollicités 

Capacité ou attitude  visée  Évaluation  
Maîtriser un outil, un geste technique, un logiciel 

� Logiciel Phylogène 
Produire un dessin, un schéma, un tableau, un graphe… 

� Arbres phylogénétiques 

Exercice 2.1. Travail sur une collection de Vertébrés 
D’après http://svt.ac-rouen.fr/productions/phylogene/phylogene.html (octobre 2015) 

Utilisez  le logiciel Phylogène (Lycée) en employant la fiche technique. 
1. Sélectionnez  la collection : « Vertébrés actuels et fossiles ».
2. Dans la collection, choisissez  les êtres vivants suivants : Lézard, Homme, Pigeon,
Archaeopteryx. Sélectionnez  les caractères anatomiques suivants : crâne et vertèbres, doigts,
mâchoire, squelette osseux, ailes, plumes.
3. Complétez  la matrice de caractères.
4. Construisez  les arbres possibles avec le logiciel (Homme : extragroupe) et choisissez  le plus
parcimonieux.

Pistes de réflexion et d’exploitation  
Quels caractères possédait l’ancêtre commun au Lézard, au Pigeon et à l’Archaeopteryx ? Quels 
sont les caractères non informatifs dans cette étude ?  

https://www.svt-tanguy-jean.com/
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http://acces.ens-lyon.fr/evolution/logiciels/phylogene/documentation-2011-2012/fonctions-
avancees/quelques-raccourcis (octobre 2015)  
 
Exercice 2.2. Travail sur le sujet d’écrit du Concours C 2015 
D’après Épreuve écrite de Biologie, Concours Agro-véto, voie C, 2015 
 

 
 

 
 

 
 
Réalisez  cet exercice mais en construisant la matrice et les deux arbres sous Phylogène. Puis 
reproduisez  les arbres à la main.  
 
Pistes de réflexion et d’exploitation  
Répondez  aux questions posées dans le sujet du concours.  
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II. Initiation à une méthode moléculaire (WPGMA) 
 
Comment peut-on construire à la main un arbre phylogénétique à partir de séquences comparées ? 
 

Activité 3. Construction à la main d’une phylogénie moléculaire (WPGMA) 
D’après Épreuve écrite de Biologie B, Concours Agro-véto, voie A BCPST, 2009 
 

Savoirs  à construire  Initiation aux phylogénies moléculaires 
 

Savoir-faire sollicités 

Capacité ou attitude  visée  Évaluation  
Maîtriser un outil, un geste technique, un logiciel 

� Phylogénie moléculaire (pour information) 
 

Produire un dessin, un schéma, un tableau, un graphe… 
� Phylogrammes  

 

 
 

* WPGMA = Unweighted Pair Group Method with Arithmetic mean (appelée à tort UPGMA dans LECOINTRE & LE 

GUYADER, 2009).  
 
1. On appelle distance  ou divergence  le pourcentage de nucléotides qui diffèrent entre 
les gènes de deux espèces étudiées (notons qu’un nucléotide absent est compté comme 
une différence dans la séquence). Recopiez  et complétez  la matrice de distance  
(document 11.1b) en utilisant les séquences proposées.  

 

Taxons / 
Taxons 
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Arabidopsis 0,00 - - - 
Anabaena  0,00 - - 

Cyanophora   0,00 - 
Porphyra    0,00 

 
Document 2. Matrice de distance à compléter 

 
2. On admettra que toutes les séquences évoluent à la même vitesse dan s toutes les 
branches de l’arbre  (ce qui constitue un postulat de la méthode WPGMA) et que les 
pourcentages calculés reflètent les différences pour la séquence totale de l’ARN 16S. En 
utilisant la matrice produite à la question précédente, construisez  un phylogramme  
WPGMA des taxons proposés en employant la méthode expliquée : 
− Dans la matrice des distances, trouver les taxons i et j pour lesquels la distance dij est 

la plus petite. 
− Mettre la racine à égale distance de i et de j, soit à dij/2. 
− Créer un nouvel ensemble U incluant i et j. Si i et j sont les deux derniers ensembles, 

l’arbre est complet. 

 
 

Document 1. Séquences comparées des quatre organism es étudiés 
 
− Recalculer une matrice de distance en prenant comme distance de U à chaque taxon 

k, la moyenne des distance dki et dkj : dUk = (dki + dkj) / 2 
− À partir de cette nouvelle matrice (dans laquelle il y a une entrée de moins car i et j 

ont été agglomérés en un ensemble U), retourner à la première étape.  
 

Notez qu’on vous demande un phylogramme , c’est-à-dire un arbre phylogénétique dont 
la longueur est proportionnelle à la divergence des molécules : vous devrez donc faire 
des branches dont la taille sera égale à chaque fois à dij/2.  
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Annexe : éléments de correction de l’activité 3 

Question 1 : remplissage de la matrice de distance 
Pour compléter la matrice de distance , on comptabilise les différences  entre les séquences 
comparées deux à deux  que l’on exprime ensuite en pourcentages. Par exemple, il y a 38 sites 
nucléotidiques différents entre Arabidopsis et Anabaena sur 100 sites séquencés, soit une 
divergence  de 38,00 %. On procède ainsi pour obtenir toutes les valeurs, ce qui permet de proposer 
la matrice suivante :  

Taxons / 
Taxons 

A
ra

bi
do

ps
is

 

A
na

ba
en

a 

C
ya

no
ph

or
a 

P
or

ph
yr

a 

Arabidopsis 0,00 - - - 

Anabaena 38,00 0,00 - - 

Cyanophora 20,00 29,00 0,00 - 

Porphyra 12,00 31,00 17,00 0,00 

Matrice de distance en pourcentages  
(on gardera bien la même précision que l’énoncé, à savoir deux décimales après la virgule) 

Question 2 : construction du phylogramme UPGMA 
− Dans la matrice, on constate que la plus petite distance distance  entre deux taxons est entre

Arabidopsis et Porphyra. On peut donc proposer un début d’abre phylogénétique où la taille des 
branches  est la distance au nœud , soit 12,00/2 = 6,00 % : 

Arbre phylogénétique en construction (1e étape) 

− On construit ensuite une nouvelle matrice  en calculant la distance  entre les taxons non placés
sur l’arbre (Anabaena, Cyanophora) et le groupe déjà formé (Arabidopsis + Porphyra). On
calcule alors, pour le groupe Arabidopsis + Porphyra, des distances moyennes . Par exemple,
la distance entre Anabaena et le groupe Arabidopsis + Porphyra est égale à la moyenne de la
distance entre Anabaena et Arabidopsis et de la distance entre Anabaena et Porphyra, soit :
(38,00 + 31,00)/2 = 34,50 %. Suivant cette méthode, on peut donc proposer la matrice suivante :

Taxons / 
Taxons 

A
ra

bi
do

ps
is

 +
 

P
or

ph
yr

a 

A
na

ba
en

a 

C
ya

no
ph

or
a 

Arabidopsis + 
Porphyra - - - 

Anabaena 34,50 - - 
Cyanophora 18,50 29,00 - 

Nouvelle matrice de distance en pourcentages 

− La distance la plus courte  est maintenant la distance entre Cyanophora et le groupe
Arabidopsis + Porphyra. On peut donc placer Cyanophora sur l’arbre (distance au nœud :
18,50/2 = 9,75 %) :

Arbre phylogénétique en construction (2e étape) 

− On peut enfin réaliser une dernière matrice  où on calcule la distance entre le dernier taxon
restant  (Anabaena) et le groupe Arabidopsis + Porphyra + Cyanophora en appliquant la même
règle en moyennant  à nouveau les distances  : (34,50 + 29,00)/2 = 31,75 %. Cela permet de
proposer cette dernière matrice :

Taxons / 
Taxons 

A
ra

bi
do

ps
is

 +
 

P
or

ph
yr

a 
+

 
C

ya
no

ph
. 

A
na

ba
en

a 

Arabidopsis + 
Porphyra + 
Cyanophora 

- - 

Anabaena 31,75 - 

Dernière matrice de distance en pourcentages 

− On peut donc placer Anabaena sur l’arbre (la racine  sera placée à 31,75/2 = 15,88 %) et
proposer l’arbre final suivant :

Arbre phylogénétique (phylogramme) obtenu. 

Remarque : notons qu’avec le WPGMA, on produit des arbres racinés.  
Notez aussi que les tracés devraient être jolis et à la règle, pas comme dans ce corrigé ! 




