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>> Travaux pratiques << 
 
 

TP SV K 
 

Reconstruction phylogénétique 
SUPPORT COMPLÉTÉ 

 
Objectifs : extraits du programme 
 
Capacités exigibles 
−  Construire une phylogénie par parcimonie (cladogramme) à partir d’un jeu limité de taxons et de caractères 

fournis (chez les Métazoaires ou les Embryophytes) 
−  Réaliser et exploiter des alignements de séquences afin de construire un arbre phylogénétique à partir d'une 

méthode fournie avec l'aide ou non d'un logiciel dédié. 
 

Introduction  
 
Dans ce TP, on se propose de :  
- Construire des arbres phylogénétiques par analyse cladistique sur des exemples 

simples ;  
- Construire un arbre phylogénétique par une méthode moléculaire simple.  
 

Comment construit-on des arbres phylogénétiques ? 
 

Activité 1. Analyse cladistique 
 
À partir des collections d’organismes proposés et des choix de caractères, remplissez les matrices 
de caractères (d’après vos connaissances de TP ou de cours ; le professeur pourra compléter), 
produisez tous les arbres possibles (sur la feuille annexe) et recopiez proprement l’arbre le plus 
parcimonieux.  
 

Remarques : 
- En cas d’équiprobabilité du scénario « convergence » et du scénario « réversion », vous suivrez le scénario 
proposé. En l’absence d’indication, les deux options sont possibles.   
- Vous polariserez les caractères uniquement par la méthode de l’extragroupe. La 1re ligne de chaque matrice 
correspond à l’extragroupe.  
- En cas d’arbres équiprobables, vous résoudrez le conflit phylogénétique par consensus.  
- Vous noterez les acquisitions d’états dérivés de caractères en rouge et les pertes par réversion en vert.  
 

Collection 1 : une phylogénie d’Arthropodes (3 taxons + 1 extragroupe) 
D’après SEGARRA, PIÈTRE et al. (2023) 

 
(!) En cas d’équiprobabilité du scénario « convergence » et du scénario « réversion », envisagez les 
deux scénarios.  
 
Caractères 
 
 
Taxons 

[1] 
Symétrie 
bilatérale 

[2] 
Appendices 

articulés 

[3] 
Squelette 
interne / 
externe 

[4] 
Respiration 
branchiale 
/ aérienne 

[5] 
Antennes 

[6] 
Mandibules 

[7] 
Chélicères 

Maquereau 0 0 0 0 0 0 0 
Criquet 0 1 1 1 1 1 0 
Écrevisse 0 1 1 0 1 1 0 
Araignée 0 1 1 1 0 0 1 
 

 Matrice de caractères. 
 
Polarisation des caractères :  
[1] (0) présence de la symétrie, (1) absence de la symétrie ;  

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

[3] (0) squelette interne, (1) squelette externe ; 

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

[5] (0) absence d’antennes, (1) présence d’antennes ; 

[6] (0) absence de mandibules, (1) présence de mandibules ; 

[7] (0) absence de chélicères, (1) présence de chélicères.  

 
 

 
(Deux scénarios équiprobables : convergence ou réversion) 

(7 pas évolutifs, 1 homoplasie) 
 
 
 

 
 Arbre le plus parcimonieux. 
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Collection 2 : la paraphylie des ‘reptiles’ (3 taxons + 1 extragroupe) 
D’après LECOINTRE & LE GUYADER (2009) 

 
(!) En cas d’équiprobabilité du scénario « convergence » et du scénario « réversion », envisagez le 
scénario « convergence ».  
 
Caractères 
 
 
Taxons 

[1] 
Amnios [2] Gésier 

[3] 
Mandibule 

pleine / 
fenestrée 

[4] Bec 
corné [5] Ailes 

[6] 
Colonne 

vertébrale 

[7] 
Écailles 

Grenouille 0 0 0 0 0 0 0 
Cistude 1 0 0 1 0 0 1 
Crocodile 1 1 1 0 0 0 1 
Pigeon 1 1 1 1 1 0 1 
 

 Matrice de caractères. 
 
Polarisation des caractères :  
[1] (0) absence, (1) présence ;  

[2] (0) absence, (1) présence ;  

[3] (0) pleine, (1) fenestrée ; 

[4] (0) absence, (1) présence ; 

[5] (0) absence, (1) présence ; 

[6] (0) présence, (1) absence ;  

[7] (0) absence de chélicères, (1) présence de chélicères.  

 

 
(Deux scénarios équiprobables : convergence ou réversion ; ici : convergence) 

(6 pas évolutifs, 1 homoplasie) 
 
 
 

 Arbre le plus parcimonieux. 

Collection 3 : la paraphylie des ‘homéothermes’ (3 taxons + 1 extragroupe) 
D’après LECOINTRE et al. (2004) 

 
(!) En cas d’équiprobabilité du scénario « convergence » et du scénario « réversion », envisagez le 
scénario « convergence ».  
 

 
 

 Matrice de caractères. 
 
Polarisation des caractères :  
[1]   
[2]   
[3]  
[4]   

 

 
 

 Arbre le plus parcimonieux. 

[1] [2] [3] [4] 
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Collection 4 : la paraphylie des organismes métamérisés et des ‘vers’  
(3 taxons + 1 extragroupe) – D’après LECOINTRE et al. (2004) 

 
(!) En cas d’équiprobabilité du scénario « convergence » et du scénario « réversion », envisagez le 
scénario « convergence ».  
(!) La matrice est déjà complétée.  
 

 
 

 Matrice de caractères. 
 
Polarisation des caractères :  

 
 

 
 

 Arbre le plus parcimonieux. 
 
 

Collection 4 : une phylogénie des Embryophytes (4 taxons + 1 extragroupe) 
Original (2017) 

 
(!) En cas d’équiprobabilité du scénario « convergence » et du scénario « réversion », envisagez le scénario 
« convergence ».  
 
Caractère 

 
Taxon 

Thalle 
(1) 

Embryon 
lié à la 
plante 

mère (2) 

Cuticule et 
sporopollénine 

(3) 

Archégones 
et 

anthéridies 
(4) 

Trachéides 
>> Plantes 
vasculaires 

(5) 

Lignine 
(6) 

Ovule 
(7) 

Cambium 
bifacial 

(8) 

Fleur 
(9) 

Vaisseaux 
vrais (10) 

Ulve 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
Polytric 1 1 1 1 0 0 0 0 0 0 

Polypode 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 
Pin 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 

Coquelicot 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 
 

 Matrice de caractères. 
 
Polarisation des caractères :  
(1) : état primitif = présence d’un thalle ; état dérivé = absence de thalle >> présence d’un cormus  

(2) : état primitif = pas d’embryon lié à la plante mère ; état dérivé = embryon lié à la plante mère 

(3) : état primitif = composés absents ; état dérivé = composés présents  

(4) : état primitif = absentes ; état dérivé = présentes  

(5) : état primitif = absence ; état dérivé = présence  

(6) : état primitif = pas de lignine ; état dérivé = lignine synthétisée  

(7) : état primitif = absence ; état dérivé = présence  

(8) : état primitif = cambium bifacial absent ; état dérivé = cambium bifacial présent  

(9) : état primitif = absence ; état dérivé = présence  

(10) : état primitif = absence ; état dérivé = présence 

 
 

 Arbre le plus parcimonieux. 

Ulve (Chlorophytes)

Polytric (Bryophytes)

Polypode (Filicophytes)

Pin (Gymnospermes) 

Coquelicot (Angiospermes)

Embryon lié à la 
plante mère

Cuticule + 
sporopollénine

Archégones + 
anthéridies

Archégones + 
anthéridies (réversion)

Cormus

Trachéides

Chlorobiontes

Embryophytes

Trachéophytes =
Plantes vasculaires

Spermatophytes

Ovule
Cambium Fleur

Vaisseaux vrais

Lignine

[1] [2] [3] [4] [5] 

Caractères dérivés propres (= auto-
apomorphies) des Angiospermes >> 
caractères non informatifs dans cette 
reconstruction phylogénétique 

Caractères dérivés 
de l’intragroupe >> 

caractères non 
informatifs dans 

cette reconstruction 
phylogénétique 



 
Lycée Chateaubriand (35) • Classe préparatoire BCPST • SVT • SCIENCES DE LA VIE • TP SV K. Reconstruction phylogénétique 

Support complété • Page 4 

Activité 2. Initiation à une méthode moléculaire (WPGMA) 
 

Principales méthodes utilisables en phylogénie moléculaire 
 
On peut les classer en trois catégories principales.  
 

a) Les méthodes phénétiques ou méthodes de distance 
(!) Ne pas confondre systématique phénétique et méthodes phénétiques : si les premières méthodes 
phénétiques ont effectivement été inventées dans le cadre de la systématique phénétique (en les appliquant 
alors à des caractères morpho-anatomiques), elles sont aujourd’hui appliquées à des données moléculaires 
dans un cadre conceptuel phylogénétique.  
 
Principe 
Elles sont basées sur le pourcentage de divergence (ou de similitude) entre séquences 
comparées deux à deux. On construit pour cela des tableaux à double entrée taxon-taxon où l’on 
reporte ces pourcentages : ce sont des matrices de distances.  
 
Méthodes principales 
− L’UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic mean, méthode non pondérée de 
regroupement par paires par moyenne arithmétique) ou le WPGMA (Weighted Pair Group Method 
with Arithmetic mean, méthode non pondérée de regroupement par paires par moyenne 
arithmétique) sont des méthodes simples qui reposent sur une application des principes 
phénétiques fondamentaux : produire des arbres basés sur la divergence quantifiée entre 
molécules. Pour admettre la pertinence phylogénétique de ces méthodes, il faut adhérer sans 
réserve à la théorie neutraliste de l’évolution moléculaire. Selon cette théorie aujourd’hui bien 
admise (mais nuancée !), la plupart des mutations (et non toutes, contrairement à la caricature de 
certains détracteurs) sont neutres à l’échelle moléculaire. Dès lors, on peut postuler que, pour un 
gène donné et au sein d’un ensemble de taxons donnés, les mutations s’accumulent de 
manière régulière au cours du temps : c’est ce qu’on appelle l’horloge moléculaire. Aussi, 
l’UPGMA et le WPGMA postulent que, plus les séquences se ressemblent, plus les taxons 
étudiés sont phylogénétiquement proches. La racine sera placée sur la séquence la plus 
différente des autres.  
− Le NJ (Neighbour Joining, rapprochement de voisinage) produit des arbres non enracinés sans 
se baser sur une stricte observance de l’horloge moléculaire, ce qui autorise la prise en compte de 
potentielles variations des vitesses d’évolution des séquences : c’est la raison de son invention 
en 1987 par SAITOU et NEI qui trouvaient l’UPGMA trop artificielle. Tous les taxons sont initialement 
placés sur un arbre en étoile et les taxons sont regroupés petit à petit les uns après les autres 
(on regroupe deux taxons, puis un troisième taxon avec les deux autres, puis un quatrième taxon 
avec l’ensemble des trois autres…) en construisant tous les arbres possibles à chaque nouvelle 
étape et en choisissant celui qui présente une taille minimale (notons qu’une nouvelle matrice 
est construite à chaque étape en appliquant une formule particulière). L’objectif est de minimiser au 
maximum la taille de l’arbre final.   
 
Intérêts et limites 
− L’UPGMA et le WPGMA reposent sur l’horloge moléculaire de manière rigide ; elle n’est donc 
quasiment plus employée, l’hypothèse de non-variation des vitesses d’évolution étant trop 
artificielle.  
− Le NJ est une méthode très populaire depuis son invention : elle est rapide, facile à mettre en 
œuvre et peut s’appliquer à un grand nombre de séquences. Néanmoins, le mode de construction 
ne produit pas nécessairement l’arbre le plus probable. 
− Ces méthodes ne permettent pas de voir si un site nucléotidique a subi plus d’une mutation 
(mais des méthodes de correction peuvent pondérer les résultats et intégrer cette possibilité).  
 

b) Les méthodes de parcimonie 
Principe 
Il s’agit non plus de quantifier la divergence des séquences mais de considérer chaque site 
(nucléotidique ou peptidique) muté comme un caractère. La parcimonie consiste à minimiser le 
nombre de « pas » (mutations) nécessaires pour passer d’une séquence à une autre dans un 
arbre. 
Cette méthode s’appuie sur les hypothèses suivantes : 
− Les sites évoluent indépendamment les uns des autres (la séquence peut être considérée 
comme une suite de caractères non ordonnés) 
− La vitesse d’évolution est lente et constante au cours du temps.  
La méthode de maximum de parcimonie examine toutes les topologies possibles afin de trouver 
l’arbre optimal (le plus parcimonieux).  
 
Intérêts et limites 
− Cette méthode impose de réaliser tous les arbres possibles, ce qui augmente rapidement avec 
le nombre de séquences et rend le travail très long, même informatiquement.  
− Cette méthode est cladistique plutôt que phénétique et elle intègre des états initiaux et 
dérivés ; on peut donc se tromper lors de la polarisation.   
− La méthode ne permet toutefois pas de voir si un site a subi des mutations multiples, n’utilise 
pas tous les sites existants (mais juste les sites dits « informatifs ») et ne donne aucune 
information sur la longueur des branches (c’est-à-dire la divergence).  
 

c) Les méthodes probabilistes 
Principe 
Les méthodes probabilistes utilisent des formules de probabilité en intégrant d’éventuels 
modèles évolutifs dans leurs algorithmes. Il ne s’agit plus seulement de comparer la divergence 
des séquences mais la probabilité pour que les séquences aient muté sur tel ou tel site 
nucléotidique ou peptidique (par exemple, on intègre la probabilité de chaque type de mutation). 
Elles reposent sur des modèles d’évolution. Lorsque le modèle est bien choisi, ces méthodes 
sont celles qui s’approchent le mieux de la réalité. 
 
Méthodes principales 
On peut citer deux grandes catégories d’approches : 
− La méthode du maximum de vraisemblance (ML, maximum likehood) : cette méthode travaille 
sur les sites considérés comme des caractères mais intègre la probabilité que ceux-ci 
subissent une (ou plusieurs) mutations en utilisant des modèles évolutifs choisis par le 
phylogénéticien.   
− Les méthodes bayésiennes fondées sur le cadre probabiliste de BAYES qui sont une méthode 
calculatoire encore plus complexe et lourde (donc parfois difficile à mettre en œuvre) mais donnant 
d’excellents résultats.  
 
Intérêts et limites 
− Ces méthodes permettent d’obtenir des résultats jugés très fiables, en minimisant les biais des 
phylogénies moléculaires classiques. Ils sont considérés comme les plus prometteurs aujourd’hui.  
− Aucune référence absolue n’existe pour choisir le modèle évolutif pertinent face à une 
séquence (et le choix d’un modèle erroné est le biais le plus préjudiciable à ces approches).   
− Ces méthodes sont extrêmement lourdes d’un point de vue calculatoire et algorithmique 
(surtout BAYES) d’où l’emploi d’heuristiques pour limiter le nombre de configurations étudiées, ce qui 
implique que des possibilités ne soient pas examinées. 
 
 
 
 
 



 
Lycée Chateaubriand (35) • Classe préparatoire BCPST • SVT • SCIENCES DE LA VIE • TP SV K. Reconstruction phylogénétique 

Support complété • Page 5 

Appliquez l’algorithme proposé pour produire des arbres racinés selon la méthode WPGMA 
(parfois à tort appelée UPGMA dans quelques manuels francophones).  
 

Exercice 1 : une phylogénie des globines alpha de quelques Vertébrés  
D’après LECOINTRE & LE GUYADER (2009) 

 
On se propose de construire, par le biais de la méthode WPGMA, une phylogénie simple de 
quelques Vertébrés à partir des séquences peptidiques de leurs globines alpha (document a).   
 

 
 DOCUMENT a. Matrice de position comparant les séquences alignées  

de globines α de quatre Vertébrés. 
 
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 b) en utilisant les 
séquences proposées.  

 

Taxons / 
Taxons C

ar
pe

 

H
om

m
e 

R
ou

ss
et

te
 

C
oq

 

Carpe 0,00 - - - 
Homme  0,00 - - 

Roussette   0,00 - 
Coq    0,00 

 
 DOCUMENT b. Matrice de distance à compléter. 

 
2. On admettra que toutes les séquences évoluent à la même vitesse dans toutes les 
branches de l’arbre (ce qui constitue un postulat de la méthode WPGMA) et que les 
pourcentages calculés reflètent les différences pour l’extrait de séquence peptidique de 
l’hémoglobine. 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 qu’on peut nommer X incluant i et j. Si i et j sont les deux 

derniers ensembles, l’arbre est complet. 
− Recalculer une matrice de distance en prenant comme distance de X à chaque taxon 

k, la moyenne des distances 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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Exercice 2 : une phylogénie des globines alpha de quelques Vertébrés  
D’après Agro-véto A BCPST 2009, remis en forme dans SEGARRA et al. (2015) 

 
On se propose d’essayer de construire, par le biais de la méthode WPGMA*, une phylogénie 
simple de plastes d’organismes en comparant des gènes d’ARN 16S du stroma de plastes de 3 
organismes la Lignée verte et du cytoplasme de cyanobactéries. Les séquences sont proposées 
dans le tableau page suivante où elles ont été alignées, la séquence d’Arabidopsis thaliana 
(Angiospermes) servant de référence. 
 

 
 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ci-dessous 
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 TABLEAU. Séquence des quatre organismes de l’étude = matrice de position. 
Un nucléotide absent est signalé par un astérisque.  

Un nucléotide identique à A. thaliana est indiqué par un tiret. 
D’après SEGARRA et al. (2015). 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 
 
 

 
 

 
Arbre phylogénétique en construction (2e étape) 
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Activité 3. Comparaison et alignement de séquences pour la 
réalisation d’arbres phylogénétiques 

D’après SEGARRA, PIÈTRE et al. (2023) 
 

 
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/  

https://www.rcsb.org/  
 

 

 
 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://www.rcsb.org/
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https://www.pedagogie.ac-nice.fr/svt/productions/geniegen2/  
https://doua.prabi.fr/software/seaview  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

https://www.pedagogie.ac-nice.fr/svt/productions/geniegen2/
https://doua.prabi.fr/software/seaview
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s 
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