Document téléchargeable sur le site
https://lwww.svt-tanguy-jean.com/

EN Lycée Frangois-René DE CHATEAUBRIAND B. Les taxons, objets d’étude de la systématique
ACADEMIE 136 BOULEVARD DE VITRE, CS 10637
35706 RENNES CEDEX 7 . .
B,,Eﬂ:‘ENN ES CLASSE PREPARATOIRE BCPST 1C 1. Notions de taxon et de rang taxonomique
ﬁf:tlgiité BRETAGNSE . Biologie Chimie Physique Sciences de la Terre —

ENSEIGNEMENT DE SCIENCES DE LA VIE ET DE LA TERRE (SVT)
°° SCIENCES DE LA VIE °°

>> Cours << Rang taxonomique = niveau taxonomique :

Chapltre 18 Liste des 7 rangs de base (RECOFGE) :

Classer le vivant
PROPOSITION DE FICHE A COMPLETER

I. Lasystématique, discipline étudiant la diversité du vivant

A. Nature et objectifs de la systématique

Systématique (définition / objectifs) : [synonyme proche : taxonomie = taxinomie]

A FIGURE 2. Classification de la Vache. D’aprés SEGARRA et al. (2015).

2. Le ranking, une histoire de conventions ?
- Rangs taxonomiques = conventions entre systématiciens (pas objectivable)
- En phylogénie : groupes-fréeres au méme rang
- Certains (minoritaires) proposent méme de les supprimer (PhyloCode)

3. L’espéce, une réalité biologique objective ?
- Discussion ancienne et pratiquement insoluble
- Principaux concepts a connaitre
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Espéce biologique :

Critéres :

Espéce phylogénétique = évolutive :

Critére :

Intéréts :

Limites :

Petit schéma

Intéréts :

Limite :

Petit schéma

Espéce morphologique = phénotypique :

Critere :

Intéréts :

Limites :

Petit schéma

Espéce écologique :

Critere :

Intéréts :

Limites :

Petit schéma
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A FIGURE 3. La notion d’espéce. D’aprés SAINTPIERRE et al. (2017).

C. Les activités du systématicien
1. La description et la nomenclature

a. Le caractére international de la nomenclature des taxons
- Nomenclature binomiale (binominale) depuis LINNE = 2 noms latins / latinisés (Genre + espéce)
- Base de la nomenclature scientifique (noms latins / latinisés) [internationale]
# nomenclature vernaculaire (langues nationales ou locales)

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

- Existence de régles de nomenclature régies par des Codes

(Code de nomenclature zoologique,

Code de nomenclature pour les algues, les champignons et les algues...)

- Pas les mémes régles en fonction des groupes !

- Importance des types

Types :

c. Le barcoding, la description de demain ?
- Code-barres ADN (DNA barcode) : séquengage d'un méme locus chez de nombreux
organismes (ex. COI chez les Animaux)
- Utilisation possible en détermination, phylogénie...
(') Difficile a mettre en ceuvre sur le terrain, ne renseigne pas sur la morphologie ou la biologie des
espéces, pas toujours fiable...

d. Combien d’espéces connues et a découvrir ?
Tache difficile : beaucoup d’espéces ne sont pas décrites !
Causes des difficultés :

Exemples :

- Vertébrés : 60 000 spp. connues [estimation : 70 000]

- Hexapodes : 1 000 000 spp. [entre 8 000 000 et 100 000 000]
- Mollusques : 70 000 spp. [200 000]

- Embryophytes : 250 000 spp. [entre 300 000 et 500 000]

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

(!) Bien différencier trier / ranger / classer
— Détermination = activité pratique de tri ou tout critére est utile dés lors qu'il est efficace !

Trier :

Ranger :

Classer :

A FIGURE. Trier / ranger / classer. Utiliser la figure a de I'encadré G.

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

- Aide numérique a I’identification

- Outils moléculaires (empreintes génétiques, DNA barcode...)

3. La production de classifications

Classification biologique :

D. Les modalités de classement et de classification des étres vivants

Plantes présentant une fleur papilionacée
et un fruit de type gousse (Fabacées)

I

Ecosystéme

prairial }
Triticum l ILP_haSE‘O/US
Ecosystéme Trifolium 4
littoral Quercus \\L/
/-\/\ { %H
Polytrichum Amanitus
Fucus é
Mytilus Lumbricus Microtus
I
Organismes hétérotrophes au C Plantes consommées par 'homme

- Clefs de détermination :

(1) Dichotomique quand il y a seulement deux alternatives a chaque fois.

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

1. L’appréciation d'une « ressemblance » entre organismes dans tout
classement (systématique ou non), fondée sur des caractéres partagés
qui peuvent étre de nature variée

a. Les caractéres et leur diversité

Caracteres (au sens systématique) :

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

Ressemblance :

Bond évolutif = saut adaptatif :

Principe de subordination des caractéres :
- caractéres dominants :

- caractéres subordonnés :

¢. La possibilité de classements sans valeur systématique

- Classements utilitaires (voire culturels) :

Ex.

- Classements structuraux :

Ex.

- Classements fonctionnels (écologiques, physiologiques, métabolique... ou combinant ces
aspects) fondés sur une similitude fonctionnelle.

Ex.

2. L’existence de trois écoles systématiques dans la deuxiéme moitié du XXe
siecle

Classification traditionnelle :

a. Lasystématique « évolutionniste » (= gradiste = éclectique) : un
fréquent recyclage des classifications traditionnelles

Grade :

- Vision de I'évolution par étapes, par « paliers » (= grades)
- Fréquent recyclage des classifications traditionnelles

- Vision d’'une évolution complexifiante

- subjectivité d’appréciation des frontieres entre grades

Temps

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

Temps

A

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)

Pour information

Il ne faut pas confondre le gradisme (qui est un positionnement qui utilise et reconnait les grades
en systématique) avec le gradualisme phylétique (qui est un positionnement sur les rythmes de
I’évolution postulant que I’évolution est un processus lent et graduel).
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Important : recours a la notion TRADITIONNELLE de I’homologie
et au concept de plan d’organisation

Homologie (sens traditionnel) :

Le mot a un autre sens dans la vision hennigienne !
Probléme : cette homologie-la n’est pas forcément synonyme de parenté !

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

1. Nature et lecture des arbres phylogénétiques

Dendrogramme :

Plan d’organisation :

Arbre phylogénétique = arbre de parenté :

b. Lasystématique phénétique : des classifications basées sur une
quantification de la similitude morpho-anatomique des organismes

Multifurcation = polytomie :

Systématique phénétique = taxonomie numérique :

Degré de similitude globale :

- Arbres produits : phénogrammes

- Ne pas confondre systématique phénétique et méthodes phénétiques
(qui peuvent étre utilisées dans une perspective phylogénétique sur des données moléculaires)

¢. La systématique phylogénétique : des classifications basées sur

I'apparentement des organismes et la notion d’apomorphie

- Un nom a connaitre : Willi HENNIG ;
une date : 1950 (et surtout 1966, traduction anglaise de son livre)

Systématique phylogénétique = cladisme (= cladistique) : systématique qui ne reconnait
comme valides que des groupes monophylétiques (= clades).

Les taxons sont regroupés sur la base du partage d’innovations évolutives héritées d’'un
ancétre commun.

(!) ancétres représentés par les noeuds; toujours hypothétiques (en ce sens ou ils ne
correspondent pas a des espéces précises ; la probabilité d’en trouver les fossiles est trop faible...
mais ils ont existé, ces ancétres, bien qu'ayant disparu !)

A FIGURE 10. Comprendre un arbre phylogénétique.
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Généalogie :

Il. Les caractéres utilisés dans I’établissement des liens de parenté

# Phylogénie (au sens de HENNIG) :

2. Monophylie, paraphylie et polyphylie

Groupe monophylétique = clade :

Groupe paraphylétique :

Groupe polyphylétique :

A FIGURE 12. Monophylie, paraphylie, polyphylie. D’aprés SEGARRA et al. (2015)

Reconstruction (ou reconstitution) phylogénétique :

Le terme « phylogénie » a plusieurs sens ; il peut désigner :
° les méthodes d’établissement des liens de parenté,

° les liens de parenté eux-mémes

° ou encore leur représentation sous forme d’arbres.

A. L'emploi de caractéres variés mais homologues

1. L’homologie dans le cadre phylogénétique
- Le terme « homologie » est redéfini par les phylogénéticiens en le centrant sur la parenté

Homologie (sens moderne hennigien) = caractére homologue :

Le mot a un autre sens au sens traditionnel (par exemple usité par la systématique éclectique) !

Homologie primaire = hypothése d’homologie :

Homologie secondaire = homologie avérée = homologie de descendance :

2. Les moyens de détecter I'homologie
- Comment formuler des homologies primaires = poser des hypothéses d’homologies ?

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

Principe des connexions :
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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). Oui a simplifier méme si c’est difficile...

b. L'emploi des données embryologiques (embryologie comparée)

Oreille
interne

Etrier

Carré
N Enclum
Articulaire clume

Marteau

Dentaire Angulaire Os tympanique

Conduit auditif
externe

A B Membre_ane
tympanique

Jour 60 @ Marteau
Enclume
Jour 21 %ﬁ

Jour 7
Le -
Adulte
Jour 1 M
== Os tympanique Dentaire
[ 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 l'oreille moyenne chez
'Homme (la mandibule est réduit e au dentaire ; I'os tympanique, I'enclume et le marteau sont respectivement
homologues de I'angulaire, du carré et de 'articulaire. C. Développement de ces os chez un Mammifere Marsupial.

D’aprés SEGARRA et al. (2015)

c. Le recours aux données du registre fossile

Principe appliqué :

A FIGURE 15. Morphocline du membre antérieur 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

Critére de ’'homologie moléculaire :

| Principe appliqué :
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B. La distinction des états primitifs et dérivés de caractéeres

1. Notions d’état primitif et dérivé de caractére

Etat primitif (= ancestral = plésiomorphe)
de caractére = plésiomorphie :

Etat dérivé (= évolué = apomorphe)
de caractére = apomorphie :

FIGURE 16. Etats primitif et dérivé : exemple du membre antérieur des Vertébrés. A
D’aprés SEGARRA et al. (2015)

2. Relativité des plésiomorphies et apomorphies
- un caractére est toujours dérivé ou primitif au sein d’un groupe donné.
Ex. membre chiridien = apomorphie au sein des Vertébrés, mais plésiomorphie au sein des
Tétrapodes.

3. Existence possible de multiples états dérivés

Etats intermédiaires :

Morphocline :

2. Les homoplasies, similitudes structurales ou embryologiques trompeuses

Homoplasie :

Convergence évolutive :

Exemple :

(!) On peut parler de parallélisme pour une convergence entre taxons trés proches.

Réversion évolutive :

Exemple :

A FIGURE 17. Homologie avérée et homoplasies. D’aprés SEGARRA et al. (2015)

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

C. La nécessité d’évacuer les fausses homologies

1. Les analogies, ressemblances fonctionnelles rarement prises pour des
homologies

Paralogie :

Exemple :

Analogie :

Exemple :

Orthologie :

Exemple :

Métalogie :

Exemple :

Une phylogénie moléculaire de taxons doit reposer sur I'étude de molécules orthologues mais il est
fréquemment difficile d’en vérifier les conditions...
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D. En guise de conclusion : une réflexion sur le statut de la
ressemblance dans les classements d’organismes

*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

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

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

D’aprés SEGARRA et al. (2015) t I I /I t I

N\

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

Ressemblance
entre les
taxonsAetB
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1. Méthodes de construction et de validation des arbres
phylogénétiques

- Existence de méthodes variées pour construire les arbres phylogénétiques
- Aucune n’est irréprochable = résultats toujours hypothétiques

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

1. Principes de I’analyse cladistique
- Utilisation de caractéres polarisés

Caractéres polarisés :

- 2 principes sur lesquelles se fondent la construction d’arbres :

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

A Exemple de matrice de caractéres. (figure c de I’encadré H)

1e méthode de polarisation : la comparaison a un extragroupe

Extragroupe = groupe externe = outgroup :

# Groupe interne = groupe d’étude = intragroupe = ingroup

plus solide qu’il est étayé par de nombreux caractéres qui I’'appuient.

Contrairement a ce qu’on entend parfois dans la bouche des candidats au concours, aucun caractére
n’est redondant en analyse cladistique : en effet, un lien phylétique sur un arbre est d’autant

2. Une méthode largement informatisée

- Réalisable a la main si quelques taxons

- Au-dela : impossible ; nécessité de recours a I'outil informatique
3. Les différentes étapes de la méthode

a. Le choix des caractéres

Limites de cette étape :

2e méthode: le critére ontogénétique (peu usité)

Principe de récapitulation :

Limite de cette étape :

Limite de cette étape :

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

Critéere paléontologique = critére de la précédence géologique :
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Limites de cette étape :

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
(= critéere de

la précédence
géologique)

Critere
ontogénétique
(peu usité)

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

On appligue 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 I'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
gu'on sait déja (ou ce gu'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 trés bien
pu subir une évolution trés rapide et
indépendante, ce qui biaise alors cette
méthode de polarisation.

Ce principe est vrai pour certains

caracteéres 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.

A Arbres possibles. (figure e de I’encadré H)

On choisit un cas ou les homoplasies sont des convergences.
+ entourer I’arbre le plus parcimonieux

d. Le choix de I'arbre le plus parcimonieux

Principe de parcimonie :

c. La construction des arbres possibles (avec placement des innovations)
(!) Si extragroupe : toujours en position basale = enracinement de I'arbre

- Emergence des homologies de descendance et des homoplasies

On dit parfois que I’'homologie est un « pari » (homologie primaire = hypothése d’homologie) que
I'on peut « gagner » (homologie secondaire) ou « perdre » (homoplasie) a I'issu d’une investigation
cladistique.

Limites de cette étape :

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

1. Intérét des phylogénies moléculaires

Limites de I'analyse cladistique :
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- Etudes moléculaires = autre possibilité de reconstruction phylogénétique
- Doivent s’opérer sur des séquences (ADN, ARN, protéines) orthologues

(ce qui n'est pas toujours aisé a contréler)
- Méthodes trés utilisées de nos jours, surtout maintenant que le séquencgage est rapide et peu
coliteux
- Pour beaucoup de groupes ayant une morphologie trop « simple » : seule voie d’acceés a la
phylogénie

2. Grands principes communs aux phylogénies moléculaires
- Existence de multiples méthodes (aucune n’est a connaitre en détail)
- Etapes classiques :
° Séquencgage
° Alignement des séquences = construction d’'une matrice de position

° Traitement des données, souvent avec utilisation d’'une matrice de distance (montrant le
degré de similitude ou de divergence des séquences), en appliquant un algorithme
produisant les arbres

- Ce travail est, dans les faits, presque toujours informatisé de nos jours

3. Diversité des phylogénie moléculaires

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

Famille de
méthodes

Principe Diversité Limites
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4, Difficultés transversales des approches moléculaires

Limites des phylogénies moléculaires :

5. La phylogénie moléculaire a I'heure de la génomique
- De plus en plus : phylogénies sur plusieurs génes (= phylogénies multi-locus)
- Et maintenant... avec les génomes entiers = phylogénomique

C. Des arbres hypothétiques et compilables
1. Des résultats toujours hypothétiques

2. Une plausibilité des résultats vérifiable par des tests statistiques
- Existence de tests statistiques vérifiant la robustesse des arbres (exemple : bootstrap)

3. L’existence de conflits phylogénétiques
- Conflits phylogénétiques = arbres équiprobables (dans une méme étude) ou arbres issus d’études
différentes proposant des liens phylétiques différents
= Résolution : application de méthodes de consensus
(!) Les phylogénies multi-locus font souvent du consensus

Quand des arbres statistiquement aussi fiables arrivent a des résultats discordants, on peut
les combiner en appliquant des techniques de consensus :

A
A

Consensus strict : les liens de parentés 8
conflictuels ne sont pas tranchés et sont c &
donc représentés par une polytomie. c

n -*f ﬁi £
1L

3
Consensus semkstrict

>

Consensus majoritaire : les liens de
parentés conflictuels sont tranchés en
faveur du résultat majoritairement obtenu.

o

>

Consensus semi-strict : les liens de
parentés non résolus par un arbre mais
résolus par un autre sont tranchés en faveur
de l'option des liens résolus.

Consensus phylogénétiques
D'aprés LECOINTRE & LE GUYADER (2009) ¢ s

°© o @ »
° o @

A FIGURE 19. Technigues de consensus (= compilation d’arbres différents).

D. Utilisations et conséquences des résultats 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

Scénario évolutif :

c. La mise en évidence de I'impact des relations interspécifiques dans
I’évolution : les phylogénies en miroir et la cospéciation

Cospéciation :

Cophylogénie = phylogénie en miroir :

Coévolution :

2. D’autres emplois possibles des méthodes de reconstruction
phylogénétique (pour information)
e On peut appliquer les méthodes de reconstruction phylogénétique a d’autres
données que des taxons, comme des individus, des populations ou méme...
les langues humaines (encadré |).
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Bilans

DIFFERENTES MANIERES DE CLASSER LA BIODIVERSITE

Classifications A e e Groupe Groupe
— utilitaire /\ ne partagent pas avec B ma\t\aphy\‘enqup pm?:ﬂ%»umw
— —— Mammiféres epile:
Exrpfa,ntesr@%\ Y Taxons A B¢ D Tnite [Souris Vache]  flortue Lézard | Mésange
i devé3 | @ |
) %3 0 V Branche Innovation 5
= avolutive |5
=>Fonctionnelle N ® phylum Tnnovation 2
+ écologique 2 évqlun\&q X o
Ex: fixateurs d‘azote >éatdéive2 g Groupe polyphylétique
ancétre commun Caractére 2 Algues
7 s hypothétique &tat primitif 1 pmmém Chéne
f 7, Racine
¢ i ~ " Arbre hypothétique -
+ physiologique N g e evolut
Ex: homéothermes ee s parentes evolutives
am o
V % NS
UN ARBRE PHYLOGENETIQUE SE CONSTRUIT SUR LETUDE DE CARACTERES
[ A PARTIR DE CARACTERES MORPHO-ANATOMIQUES |
— ¢ Choix des caractéres « Des caractéres a la matrice
- méme plan d‘organisation = caractére . N embr
-mémespmnnexignsavec les organes voisins }hcmo\ogue +Choix des caractéres  Gésier  Amnios - Mandibule ng,fé 2";,":,‘:1},3(';
Exemple : membre chiridien
Humain P Chauve-souris Oiseau Fola Absegce A:\fsegce flei’)‘e ibsence J/Pa%e
0= “‘"s"m'm Présence Présence  Fenétré  Présence Aile
1=état dérivé - -1 -1 =1
+ Etabli de la matrice de caractére:
Gésier | Amnios | Mandibule | Bec, | Membre
gr%j?é Grenouille @) | 0 0 0 0 0
Tortue (T) 0 1 o [ 1] o
——— - Polarisation du caractére ——M8 ——— Synapo- | Crocodile (C) \ 1 1 | 1 0ol o
it morphie [pigeon(p)  ||_1 |
& oversion, . « Construction des arbres possibles = cladog@m@
Exemple:
Membre chiridien Membre chiridien
de type patte de type aile
Critéres de polarisation :
+ Ontogénétique
+ Critére de 'extragroupe )
Extragroupe G RIS Groupe d'étude Determmanon du nombre d'innovations evolutwes
s Ex: G+ grenouille
groupe externe T - tortue
du groupe étudié € = crocodile Principe de
> Caractéres " Arbrcleplus paramomeux N "
> Vet ancestral P = pigeon parcimonie = hypothése validée Hypothéses rejetées
| A PARTIR DE CARACTERES BIOCHIMIQUES OU MOLECULAIRES ]
OUTILS MOLECULAIRES BIOINFORMATIQUE
« Séquencage + Alignement et comparaison Méthode des distances
des molécules des séquences homologues Matrice des distances .
da,
JAon ——> [P LELEL ale]c]o A2 g
~ARN, anque de A| - [dro|dnc|d "
- Protéines données ?;IB\ 2 ; .T[ E g = A - d,A: dt\:l B Qig{sr?vessdlslances
- .. ac|di c
-Ident_lﬁcatlon wC |A|T|T|G|G c|-1-1-[do D
-Pigments D |A|A[T|G|G]. of -[-]-1-

Arbre ayant la plus
forte vraisemblance

UN ARBRE PHYLOGENETIQUE : UN ARBRE EN CONSTRUCTION /modele évoluti

Méthodes statistiques
(maximum vraisemblance)

Onw >

Homoplasie : ressemblance non héritée d'un ancétre commun

p— o A B C D F
Par réversion Par convergence Réticulé @\
N "4 N .
Trypanosome Sordaria Levure de biere  Truite Criquet Moule Exemples : rrésolu
A B C A B C - endosymbiose
o [ 4 Incongruence €— - Transfert horizontal
>0 =2 des arbres basés degéne
Branchie Branchie A
. >0 surle géne |
Etat -~
pluricellulaire transféré y

]

Etat .
unicellulaire

A FIGURE 21. Arbres phylogénétiques et reconstruction phylogénétique.
D’aprés SAINTPIERRE, BORDI et al. (2021).

Trier, classer : des objectifs différents

Classifications
. oo . o Utilitaire

Vache Blé Différents caractéres utilisables «ce a quoi ils servent » - Ex : espéces domestiquées

- ho-anatomiques Fonctionnelle
Vautour morp . .

- comportemental +physiologique . i

Souris - physiologique «comment ils fonctionnent » - Ex : homéothermes
- biochimique + écologiques

Chéne Trefle - moléculaire «ce qu'ils font » - Ex : producteurs primaires
\ e — / Phylogénétique
\_’/ Cntere/s arbitraires «d'oliils viennent » - Ex : Mammiféres
a/n'a pas

Détermination # classification

‘ Etablir une classification basée sur la ressemblance |
Degré de ressemblance de séquences

= phénétique Neeud sans

. . . ) signification = —— — A
Ex : avec des données moléculaires Matrice G Groupe basé sur la ressemblance
Méthode des distances génétiques EE— K I LB deleurs séquences
e — l

Hérité ou non de la parenté
N —— D desespecesAetB
Phénogramme

| Etablir une classification évolutive

=} Utilisation de tous les caractéres connus, séquences incluses
» En uti

ant des caractéres morpho-anatomiques

(1) Choix des caractéres homologues (2) Polarisation a I'aide de I'extra-groupe

Ex : membre chiridien

Etat lnnovaflon Etat
Humain Poule ancestral évolutive dérivé
] = =
stylopode 'S/ =2 Plésiomorphie | 4z ~io==~| Apomorphie
megopudeﬂﬁ z
Hypothése d’homologie primaire car :
- mémes connexions . @ Arbre phylogénétique
- méme origine embryologique
Monophylétiqu
|
3) Etablissement de la matrice de caractéres Symplésiomorphie Synapomorphie 1
0= ancestral Caracteére r A 5 1 r c D-
1= dérivé —_—
1] 2|3 |4 P * Tl
A 0 0 0 0 } Extra-groupe Nneud:'aliﬁcélre
Bran hypothétique
ra
B 0 1 1 0 Partage d'état Etat dérivé
Espéces dlériy
C 0 0 1| (1] o
. . Etat ancestral
D 0 0 1 u 1 racine
fntormatt Principe de
parcimonie

Choix de I'arbre le plus vraisemblable et le plus robuste
» En complétant avec des données moléculaires

Séquengage e Evaluation de la vraisemblance Test de
ADN, ARN, protéines des arbres robustesse
Méthodes statistiques

A FIGURE 22. Arbres phylogénétiques et reconstruction phylogénétique.
D’aprés DAUTEL et al. (2021).
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« Les organismes vivants peuplent tous les milieux et présentent une diversité que ’lhomme
peut organiser selon des critéres variés.

Plantes présentant une fleur papilionacée
et un fruit de type gousse (Fabacées)

Ecosystéeme

prairial
@@I Degré global de similitude
— classifation phénétique
Ecosystéme
littoral Quercus ? Parenté et ressemblance
—_—— — définissant des grades
Polytrichum Amanitus — classification évolutive
Fucus
" . Strict critere d’apparentement
Mytilus Lumbricus Microtus définissant des glildes
— classification phylogénétique
! Classificati
Organismes hétérotrophes au C | Plantes consommées par 'lhomme ‘] oS e il omont
en vigueur, supposant la
reconstruction des liens
« Classements fonctionnels - Classements utilitaires phylogénétiques
ressemblance de nature écologique, usage par I'homme : alimentaires, médicinaux...

physiologique, métabolique...

+ Les arbres phylogénétiques mettent en lumiére des liens de parenté et définissent trois types de groupes
dont seuls les groupes monophylétiques ou clades fondent les classifications dites phylogénétiques.

Racine : origine de I'arbre Feuille = Taxon terminal = Operational A B A E ABX D (B)
Taxonomic Unit = Unité taxonomique
opérationnelle : terminaison de l'arbre ‘

figurant lorigine évolutive
du groupe étudié

figurant un taxon de I'arbre étudié '
Branche : lien de parenté qui figure I'évolution Gioupe = = clad Groupe " Groupe .
et la divergeance entre A et I'ancétre commun = 0lede;

aA,BetC Ex. : Fabacées, Ex. : ‘poissons’,  Ex.: ‘algues’,

Neeud : ancétre commun (hypothétique) qui posséde
toutes les apomorphies définissant le groupe ABC

%
9 9 - Taxon C

Taxon C

Arbre phylogénétique Types de groupes
- Les arbres phylogénétiques sont construits par deux grands types d’approches.
[z b
Analyse cladistique sur Méthodes moléculaires
données structurales 218
25| % . I de divergence
Caracteres /| £ | £ | £ § ) C e 2
Taxons S| 2 e;, @ ADN,‘ ARN, [Taxon B [Al ) * 18%
« Construction d’une 2|8 % 2 £ protéines %-’?
2l=s g|2|3 axon
matrice de caractéres Tl8|ls|z|5|%2
s|8|8|2|2|2 - Alignement ~_____,Matrice de position
Z|g|lg|E|E|E des séquences
Maguereai™a | 0 |0 |olo oo dans une matrice
. ~ de position
« Polarisation Criquet [o¥@[1 [1]1[1]0
des a Ecrevisse [0 | 1|1 |0o|1][1]|0 _— N
Araignée [0 [1 [1 [1 o[04 d'une méthod de di p
Matrices de caratéres moléculaire :
production de I'arbre
« Construction correspondant
des arbres possibles Ly S R g a@i& Eo
S K K
S IS | F St [ Taxon A

+ Choix de I'arbre
le plus parcimonieux \_/ Arbre correspondant
Arbre 1 Arbre 2 Arbre 3 alalgorithme retenu
9 pas évolutifs 8 pas évolutifs 7 pas évolutifs
2 i 1 i

Arbres possibles

- Les arbres phylogénétiques peuvent : - étre réfutés et sont toujours hypothétiques,
- étre croisés avec d’autres arbres pour p! ire des arbres

- voir leur robustesse évaluée par des tests statistiques (ex. bootstrap),

A FIGURE 23. Arbres phylogénétiques et reconstruction phylogénétique.
D’aprés SEGARRA, PIETRE et al. (2023).
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