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EC1 « Évolution du vivant : cellules, molécules, génétique, évolution » 
Contrôle continu du 19 décembre 2013 | 1h30 

Le sujet comprend 3 parties  totalement indépendantes  à traiter dans l’ordre . Le temps  est donné à titre indicatif mais il est 
recommandé de respecter ces prescriptions. La précision  et la concision  des réponses seront évaluées, de même qu’il sera porté 
une grande attention à la syntaxe  et l’orthographe . 

Le barème est sur 30 points, ramenés à 20 points. 
La note finale sur 20 points subira une majoration avant d’être communiquée à l’administration. 

Première partie : plan détaillé d’un sujet de synthèse avec documents (20 points) [1h15] 

L’établissement des liens de parenté entre êtres vivants 

Vous proposerez un exposé structuré  répondant à ce sujet de synthèse en respectant les points suivants : 
• L’introduction , la conclusion générale  et les conclusions partielles  seront rédigées .
• Le corps de l’exposé sera structuré sous forme d’un plan détaillé  : vous listerez  dans chaque partie et sous-partie les idées clefs  et

concepts majeurs  que vous souhaiteriez développer (en définissant  les principaux mots-clefs ). Vous pouvez rédiger en style
télégraphique  mais sans abréviations .
� L’idée n’est pas de rédiger comme dans une copie de concours mais de donner suffisamment d’éléments pour montrer comment vous
traiteriez le sujet un jour de concours  : il faut donc qu’on puisse comprendre votre pensée, votre argumentation … Mais il n’y pas
besoin de rédiger pour cela, juste de lister les idées et de faire apparaître les liens entre elles .

• Vous préciserez les schémas  sur lesquels vous vous appuieriez sans les dessiner  en expliquant succinctement ce qu’ils vous permettraient
d’illustrer ou de montrer.

• Vous intégrerez les documents  proposés dans votre plan détaillé : sans les exploiter rigoureusement , vous préciserez à quoi vous
servirait chaque document  = la ou les informations phares que vous en tireriez pour votre argumentation.

 

Document 1  
D’après LECOINTRE, G. & H. LE GUYADER 
(2009). Classification phylogénétique du 
vivant. Belin, Paris.  

Document 2  
D’après LECOINTRE & LE GUYADER (2009). Ibidem. 

Document 3 
Étude phylogéographique du dhole (chien 
sauvage d’Asie) Cuon alpinus . Les auteurs ont 
réalisé l’étude génétique de différents individus 
issus de populations variées de dholes où ils ont 
séquencé une portion d’ADN mitochondrial. Ils 
ont ensuite construit un arbre avec les 
séquences de ces individus (ils ont combiné 
plusieurs méthodes de reconstruction 
phylogénétique et proposé un arbre consensuel 
représenté ci-contre). Le loup (extragroupe) sert 
à enraciner l’arbre. L’objectif est de comprendre 
les étapes de colonisation de l’aire de répartition 
du dhole actuellement présent dans l’Est de 
l’Asie (pour information : bien qu’ayant une 
répartition large, cet animal est classé « en 
danger » par l’Union international pour la 
Conservation de la Nature) 

D’après A. IYENGAR et al. (2005), Molecular 
Ecology 14 : 2281–2297.  

Document 4 
Étude phylogénétique des langues autochtones du Nord-Ouest de l’Océanie . En 
appliquant la méthode cladistique à différentes phonèmes retrouvés dans les langues 
indigènes parlées dans le NW de l’Océanie, les auteurs ont proposé un arbre illustrant 
les liens de parentés supposés entre ces différentes langues. 

D’après M. DUNN et al. (2005), Science  309 : 2281–2297. 

Wikipédia  

https://www.svt-tanguy-jean.com/


Deuxième partie : enzymologie (5 points) [10 min] 
 

1. Représentez  l’allure de deux graphes ayant trait à la cinétique des enzymes michaeliennes  :  
a) Quantité de produit formé par une réaction chimique catalysée par une enzyme michaelienne en fonction du temps 
(3 courbes sur 1 même graphe, correspondant à trois quantités initiales différentes de substrat).  
b) Vitesse initiale d’une réaction chimique catalysée par une enzyme michaelienne en fonction de la concentration 
initiale du milieu réactionnel en substrat.  

2. Expliquez  succinctement (5 lignes max) comment les données du premier type de courbe servent à construire la 
deuxième courbe.  
3. Constantes cinétiques 

a) Placez  sur le bon graphe les éléments suivants : vmax, KM.  
b) Quel est le nom et la signification de chacun de ces deux paramètres ? 
 

Troisième partie : histologie végétale (5 points) [ 5 min] 
 

1. Réalisez  le schéma en figurés conventionnels de la coupe d’Angiosperme proposée à votre étude (document 5) (vous 
pouvez ne schématiser que la moitié de l’organe). Vous légenderez  chacun des tissus représentés.  

2. Réalisez  une diagnose de l’organe en présence = identifiez  de manière argumentée  l’organe végétal d’où provient 
cette coupe ainsi que le type d’Angiosperme concerné (‘dicotylédone’ ou Monocotylédone).  

 
 

 
 

Document 5  (Cliché H. HUBERT, Biologie & Multimédia, site internet de l’UPMC Paris 6) 
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EC1 : contrôle continu du 5 novembre 2013 
 

Première partie : L’établissement des liens de pare ntés entre être vivants            /24 >>>         /20 
 

Organisation 
possible des 

idées 
Contenus attendus ou compétences mobilisées Appré-

ciation  Commentaires Barè
me 

Corre
ction 

Structure  du devoir et méthodes  (8 points)  

Introduction 

Positionnement  du sujet, contextualisation, intérêt et justificati on du sujet, limites éventuelles  
(p. ex. rappeler que les EV sont apparentés, notion d’évolution) 
Un peu d’histoire des sciences  bienvenue dans ce sujet ?  
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Définition  des mots -clefs  : liens de parenté, être vivant Dans ce sujet précis, une contextualisation 
adroite peut suffire à sous-entendre les définitions. À présenter : notions de phylogénie  et de 
reconstruction phylogénétique  

 
Problématisation  (arrivant naturellement, problèmes explicites)  : Comment est-il possible de 
reconstituer les liens de parenté entre êtres vivants ? Quelle utilisation peut être faite des résultats 
obtenus par les méthodes de reconstruction phylogénétique ? 

 

Annonce de la démarche suivie (= annonce du plan )  

Structure  
du devoir 

 
Démarche 

Plan et structure  :  
- Forme  : plan apparent, présenté hiérarchiquement, plan homogène, grandes parties ET sous-parties, 
plan équilibré… 
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- Fond : plan répondant à la problématique (chaque partie traite une partie du sujet), présence d’une 
démarche logique (cohérence, progressivité des noti ons) , titres explicites et informatifs                            
=  Plan pertinent  

 
Présentation des notions  :  
- Approche inductive ou expérimentale : partir d’ex emples concrets ou manips pour généraliser 
ensuite 

 
- Sélection pertinente et hiérarchisation des connaiss ances  : choix des notions, les bases plutôt 
que les détails, pas de hors-sujet ni d’oubli  

Schématisation 

En nombre  suffisant ( « une idée, un paragraphe , un schéma  »)  

La schématisation n’est pas évaluée dans ce devoir. On demandait juste ici au 
candidat de citer les schémas sur lesquels il s’appuierait en justifiant leur intérêt*. 

 
* Retrait de points si non fait.  

Bien exécutés graphiquement , en couleurs  (PAS au crayon à papier  !!) 
Légende  complète  : titre, échelle, orientation, numérotation, appelés  dans le texte  
Préférence pour les schémas fonctionnels, dynamiques , explicatifs  
Justes  et sans erreurs  
Intégrés de manière pertinente à l’exposé  :  
- expliqués (soit dans le développement, soit par des annotations étoffées pour les gens qui préfèrent 
éviter trop de rédaction et/ou gagner du temps)  
- exploités (justifiés dans le cadre du traitement du sujet et de la réponse à la problématique) 

Conclusions 
partielles 

Présentes entre chaque grande partie (+ bilan en fin  de dernière partie)   

 1  
Constitution  
- Bilan (en quoi la partie terminée répond à un aspect de la problématique) 
- Enchaînement avec la partie suivante : 
   °  Liaison, mise en tension des deux parties 
   °  Expression du nouveau problème (à quelle question va répondre la nouvelle partie ainsi 
introduite) 

 

Conclusion 
générale 

Bilan  = réponse claire à la problématique  (en résumant et réorganisant  les idées essentielles de 
l’exposé) 

Attention ! Ne pas faire un simple résumé ou une redite du plan : il s’agit vraiment de proposer une 
réponse claire à la problématique de départ. 
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Une conclusion n’est pas le lieu d’ajouts de dernière minute : elle se base sur des éléments exposés 
dans le développement.   
Ouverture  (applications, actualité, dimension sociétale, autres champs disciplinaires, autres groupes 
que ceux concernés par l’exposé…) : il s’agit d’élargir le sujet dans une vision plus vaste, de le mettre 
en perspective. Exemple : perte du caractère central de l’homme dans les classifications.  

Attention ! Ne pas se contenter d’une allusion ou d’un nouveau problème : il y avoir du fond dans 
une ouverture, ce n’est pas juste un exercice de style 

 

Expression 
Rédaction 

Pas de maladresses d’expression ou de détournements du discours scientifique   
Pas de finalisme (grand ennemi), d’anthropomorphisme, d’anthropocentrisme, de gradisme, de 
vitalisme, de panglossisme, de scalisme, de prises de positions personnelles, d’écologisme mal 
placé, de jugements de valeurs, de lyrisme, d’humour…  

 
 

0 
(Mal
us) 

 

Concision, précision  : pas de baratin ni de délayage, les phrases ont toutes un véritable contenu 
informatif  
Syntaxe   
- Préférez des phrases courtes et simples …  
- Mais connectées logiquement  : vous devez dérouler une pensée, réaliser une démonstration 

progressive et logique 

Style télégraphique : pas de syntaxe évaluée réellement ici 
mais le lien logique entre les idées doit être compréhensible 
dans le plan détaillé.   

Orthographe   
 

Soin de la copie  

Exploitation des 
documents  

 

(pour rappel 
méthodologique) 

Étude des documents  
- Intérêt de chaque document  : quel est le problème auquel le document permet de répondre ? (quel était le but recherché par l’auteur de la manipulation 
ou du document ?) 
- Analyse de chaque document  = sélection  de données pertinentes (sens de variation d’un paramètre, quelques chiffres : fourchette de variation, 
min/max…), pas de paraphrase du document, pas de catalogue de chiffres, de données ou de microvariations : il faut dégager l’essentiel du document 
(c’est-à-dire ce qui va pouvoir être utilisé pour dégager une interprétation)  
- Interprétation de chaque document  : signification des éléments analysés, information tirée des données saisies par rapport au problème auquel le 
document permet de répondre 
- Mises en relation éventuelles d’informations  :  

° Parfois au sein d’un document  : par exemple, pour un document avec plusieurs courbes, on doit exploiter chaque courte (analyse + interprétation) 
puis mettre en relations les interprétations des courbes deux à deux (ou par rapport à une courbe témoin) pour dégager de nouvelles conclusions.  
° Entre documents  : rapprochement d’interprétations obtenues avec différents documents pour dégager de nouvelles conclusions.  

Ces principes d’exploitation des documents 
sont ici simplement rappelés. Ils ne 
s’appliquent pas forcément à tous les types 
de documents, y compris ceux proposés 
dans le présent sujet.  
 
L’exploitation n’est pas évaluée ici ; on 
s’attendra juste à ce que le candidat ait 
précisé quand et à quelle fin il utiliserait tel 
ou tel document (point évalué avec le partie 
« contenus »).  

Insérés  au bon endroit et de manière pertinente dans l’expo sé 
Utilisés pour démontrer  des notions  (et non pour les illus trer)   
(toujours partir des documents !)  

Les connaissances peuvent éventuellement  être utilisées dans l’interprétation d’un document si elles permettent un réel apport interprétatif mais 
sinon, l’exploitation d’un document doit être naïve (= même si on a les connaissances, on doit les redémontrer en partant du document). Les 
documents n’illustrent pas : ils démontrent !   

Contenus  (16 points)  
I. L’établissement de liens de parenté  repose sur l’utilisation de caractères pertinents  

A. La diversité 
des caractères 

utilisables 

Notions de caractère  (= attribut observable d’un organisme) et éventuellement d’état de caractère  (= forme, version 
possible d’un caractère donné au sein de l’échantillon d’organismes étudiés).  

 1  
Nature possible des caractères :          [schématiser des exemples] 
a) morpho-anatomique  : présence de plumes, plan d’organisation d’un membre… 
b) embryologique  : présence d’un amnios, entérocœlie…  
c) cellulaire , histologique  : chloroplastes à trois membranes, compartimentation… 
d) moléculaire  : présence d’un acide aminé dans une chaîne peptidique, séquence nucléotidique… 

B. La nécessité 
de travailler sur 
des caractères 

homologues 

1. Notion d’homologie  
Homologie  (caractère homologue) = caractère présent chez plusieurs organismes dont on sait ou  dont on peut 
supposer qu’il est hérité d’un ancêtre commun.  
Distinction homologie primaire et secondaire  
Si l’héritage est supposé : homologie primaire  = hypothèse d’homologie .  
Si cet héritage est démontré, par exemple à l’issu d’un travail phylogénétique : homologie secondaire  = homologie 
de descendance . 
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2. Moyens permettent de détecter les homologies  (= faire des hypothèses d’homologie)  
a) connexions morpho-anatomiques  (anatomie comparée) : deux structures qui entretiennent les mêmes rapports 
avec les structures voisines dans deux organismes différents sont potentiellement homologues. Exemple : membre 
antérieur de Tétrapodes [schéma] 
b) structures ayant même origine embryonnaire  (application du discutable principe de récapitulation de Haeckel) : 
deux structures ayant même origine embryologique, chez deux taxons différents, sont susceptibles d’avoir une même 
origine phylogénétique.  
Exemple : os de l’oreille des Mammifères homologues d’os mandibulaires d’autres Amniotes [schéma] 
c) données paléontologiques  qui permettent de suivre les transformations d’un caractère dans les archives fossiles. 
3. Cas particulier  des séquences peptidiques ou nucléotidiques  : l’homologie moléculaire  
Deux gènes  (ou leurs transcrits , ou les protéines  qu’ils codent) sont apparentés (homologues)  s’ils possèdent une 
similitude de séquence supérieure à 20 %  

C. La nécessité 
de distinguer les 
états dérivés et 

primitifs de 
caractère 

1. La notion d’état primitif et dérivé de caractère  
L’état primitif est présent chez l’ancêtre du groupe étudié et n’a pas varié depuis . L’état dérivé est une innovation 
évolutive , acquise par modification de l’état primitif .  
Exemple : écaille/plume chez les Sauropsides [schéma] 
NB Noter l’importance de la relativité de la notion d’état primitif ou dérivé : cela dépend de l’échantillon d’espèces 
étudié (un caractère primitif pour un groupe pourra être dérivé au sein d’un groupe d’organismes plus grand : à illustrer 
sur le même exemple des phanères de Sauropsides par exemple).  
Bonus : notion de morphocline  pouvant être citée et présentée.   

 
 
 
 
 
 

 
 

> 
 
 

 



2. Les raisons de cette nécessité de distinguer éta ts primitif et dérivé de caractère  
La reconstruction phylogénétique (= établissement des liens de parentés) repose deux principes simples :  
a) Les liens de parentés ne peuvent se fonder que le partage de caractères dérivés (synapomorphies*) , c’est-à-dire 
d’innovations évolutives  (les caractères primitifs ne permettent pas de reconstituer des liens de parenté, 
correspondant à un héritage lointain, en dehors du groupe étudié).  
b) Plus deux taxons sont apparentés, plus ils partagent  de caractères dérivés . Une étude de parenté sera d’autant 
plus fiable qu’elle sera basée sur un nombre important de caractères.  
* Synapomorphie  : caractère dérivé partagé par plusieurs taxons du groupe d’étude. Les synapomorphies définissent 
les clades. L’ancêtre commun d’un clade (groupe d’EV regroupant  un ancêtre et tous ses descendants) possède toutes 
les synapomorphies du clade, ce qui permet d’en dresser le portrait-robot (même s’il reste non identifié).  
Symplésiomorphie  : caractère ancestral partagé par plusieurs taxons du groupe d’étude. Ne permet pas d’établir des 
parentés. 

Ce point peut être abordé plus bas (partie II)  
2 

D. La nécessité 
d’évacuer les 

fausses 
homologies 

1. Les simples analogies sont des ressemblances fon ctionnelles rarement prises pour des homologies 
Deux structures sont analogues  si, bien qu’étant structuralement très différentes, elles remplissent une même fonction 
chez deux organismes différents (exemple : ailes d’Oiseau / de Chauve-souris) [schéma ?] 
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2. Les homoplasies sont des homologies primaires qu i s’avèrent être de fausses homologies  
Une ressemblance structurale qui peut être considérée comme une homologie primaire et qui s’avère ne pas être une 
homologie secondaire (à l’issue d’un travail phylogénétique par exemple*) est appelée homoplasie . On distingue 
principalement la convergence évolutive  (acquisition indépendante d’une même structure par deux lignées) et la 
réversion  (retour d’un caractère à un état primitif).  
Schéma simple des arbres avec homologie / convergence / réversion 
* Certains auteurs disent de l’homologie que c’est un « pari » (homologie primaire = hypothèse d’homol ogie) 
que l’on « gagner » (homologie secondaire = homolog ie de descendance avérée et confirmée) ou « perdre » 
(homoplasie) lors d’une étude phylogénétique.  
3. Cas des données moléculaires  : la difficulté de reconnaître les gènes orthologue s 
Deux gènes sont homologues s’ils possèdent au moins 20 % de leur séquence commune, ce qui signifie qu’ils dérivent 
d’un gène ancestral commun. Il existe 3 situations d’homologies géniques :  
a) Gènes paralogues  : gènes apparentés présents dans une espèce donnée. Ils forment une famille multigénique.  
b) Gènes orthologues  : gènes apparentés qui occupent, chez des espèces différentes, une position semblable sur les 
chromosomes et une fonction proche ou équivalente.  
c) Gènes métalogues  : gènes paralogues pris chez deux espèces différentes.  

Une phylogénie moléculaire d’espèces doit reposer s ur l’étude de gènes orthologues  mais il est parfois 
difficile de distinguer la métalogie… En cas de méprise, on évalue alors la séparation des gènes dans l’espèce 
initiale et non la spéciation, contrairement à l’objectif recherché.  

À illustrer avec le schéma présent dans votre diaporama de TD. 

II. L’établissement de liens de parenté  repose sur la construction d’arbres de parenté (= a rbres phylogénétiques)  

A. La méthode 
cladistique 
utilise des 
caractères 
polarisés  

1. La recherche des états primitifs et dérivés  : la polarisation des caractères  
Polariser les caractères, c’est définir, avec le taux d’erreur le plus faible possi ble, l’état primitif et l’état dérivé  de 
chacun des caractères qui serviront dans l’étude phylogénétique.  
Trois méthodes possibles :  
1e méthode : la comparaison à un groupe externe (= outgroup  = extragroupe)  

Il s’agit de choisir un taxon dont on est sûr qu’il est à l’exté rieur du groupe d’étude (intragroupe, ingroup) ; 
ce taxon servira de référence pour définir les états primitifs dans l’étude  
Limites : on ne tient pas compte de l’évolution de l’extragroupe + caractère subjectif de désignation de 
l’extragroupe. 

2e méthode : le critère ontogénétique  
Application du principe de récapitulation (= loi de biogenèse fond amentale) de Haeckel : « l’ontogenèse 
résume la phylogenèse ». L’ordre chronologique d’apparition des états dans le développement correspond à 
l’ordre d’apparition des états dans l’évolution. 
Limite : existence de très nombreuses exceptions.  

3e méthode : le critère paléontologique (précédence g éologique)  
Plus un état  est trouvé anciennement dans les archives fossiles , plus il est primitif   
Limites : les fossiles, même anciens, ont pu subir une évolution rapide et indépendante qui brouille les pistes + 
incomplétude du registre fossile.  3  

2. La construction d’une matrice de caractères  
= tableau dans lequel sont encodés les états de caractères pour chaque taxon de l’échantillon étudié.  
Document 1 : exemple de matrice de caractères ; pol arisation opérée par la méthode de l’extragroupe.  
3. La construction des arbres possibles  
Utilisation du document 1 comme exemple (constructi on des arbres possibles en plaçant les innovations) . 
Quand le nombre de taxons augmente, il est impossible de réaliser le travail à la main : on passe alors à l’outil 
informatique  (de nombreux logiciels existent, chacun avec des algorithmes propres visant, à leur manière, à améliorer 
les méthodes de reconstruction). 
4. La choix de l’arbre le plus parcimonieux  
Pour choisir l’arbre, on applique le principe de parcimonie : l’arbre le plus probable est celui qui comprend le 
moins d’étapes évolutives .                         Document 1 : sélection de l’arbre le plus parcimoni eux.  

Limites :  
a) L’évolution n’est hélas pas toujours parcimonieuse.  
b) Les rythmes d’évolution ne sont pas fixes et un grand nombre de transformations peut opérer rapidement.  
c) Plus le nombre de caractères étudiés est important, plus on réduit les chances d’erreurs. 

Chaque nœud  de l’arbre correspond à l’ancêtre d’un clade  défini par les synapomorphies  (= caractères dérivés 
partagés ) qui le caractérisent. 

B. Les 
phylogénies 
moléculaires 

reposent sur la 
comparaison de 

séquences 
alignées 
d’acides 

nucléiques ou 
de protéines 

1. Deux types de méthodes  : les méthodes phénétiques et les méthodes probabil istes  
On part du principe que, plus deux séquences se ressemblent, plus l’ancêtre commun aux deux groupes est 
récent  (si on respecte l’horloge moléculaire  qui stipule qu’un gène enregistre une accumulation régulière de 
mutations à l’échelle des temps géologiques). 

° La première étape est d’aligner les séquences , c’est-à-dire de les mettre en parallèle les unes des autres, en vue 
de faire ressortir les régions homologues et les si tes mutés .  
° L’évaluation de cette similitude peut faire appel à diverses méthodes, incorporant ou non des facteurs de pondération 
pour s’adapter à des modèles complexes d’évolution moléculaire :  

a) Méthodes phénétiques = méthodes de distances : calcul de la dissemblance (distance) entre séquences 
(UPGMA = Unweighted Pair Group Method using Averages, NJ = Neighbor-joining…) 
b) Méthodes probabilistes (maximum de vraisemblance, approche bayésienne…) basées sur la probabilité que 
des mutations surviennent et qui font intervenir des modèles plus ou moins complexes d’évolution moléculaire.  
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2. Explication d’un exemple de méthode moléculaire  : la méthode UPGMA  
Utilisation du document 2  pour extraire les grands principes de la méthode UPGMA.  
3. Limites des méthodes moléculaires  
° Distinction de l’orthologie , la paralogie  et la métalogie  : seuls les gènes orthologues sont utilisables dans l a 
reconstruction phylogénétique  mais l’orthologie est difficile à assurer.  

a) Gènes paralogues : gènes apparentés présents au sein d’une espèce donnée et dont les fonctions varient 
généralement. Ils forment une famille multigénique.  
b) Gènes orthologues : gènes apparentés qui occupent, chez des espèces différentes, une position semblable sur 
les chromosomes et une fonction proche ou équivalente.  
c) Gènes métalogues : gènes paralogues pris chez deux espèces différentes. 
Schéma illustrant ces notions dans le cours.  

° Vitesses d’évolution : contrairement à ce qu’affirme l’horloge moléculaire, la vitesse d’évolution d’un gène donné 
peut varier au cours des temps géologiques , notamment si les pressions de sélection sur ce gène ont varié. Le 
taux de mutation ne sera alors pas proportionnel au taux de divergence évolutive.  
° Autre souci des vitesses d’évolution : les gènes n’évoluent pas tous à la même vitesse selon les espèces, ce qui 
conduit à l’attraction des longues branches d’arbres phylogénét iques  ; les espèces évoluant rapidement ont 
tendance à être rapprochées artificiellement dans l es arbres  sans que cela ne reflète une réelle parenté. 
° Problème des divergences très anciennes ou très réce ntes  :  

Si très anciennes : pas de gène suffisamment vieux pour travailler (ou alors tellement conservé qu’il n’enregistre 
aucun signal évolutif).  
Si très récentes : difficulté de trouver un gène ayant eu le temps d’enregistrer une transformation significative.   

4. Solutions possibles à ces difficultés  
° Faire un maximum d’études  différentes et les croiser.  
° Séquencer les génomes  et travailler sur les génomes entiers (phylogénomique , encore à ses débuts), ce qui est 
permis par l’avancée du séquençage de nombreux génomes complets. 

C. Les résultats 
des études 

phylogénétiques 
sont 

hypothétiques 
et compilables 

1. Les arbres phylogénétiques sont des hypothèses  
° Caractère hypothétique  des arbres produits : cf. toutes les limites  énoncées pour les méthodes cladistiques et les 
méthodes moléculaires (aucune n’est parfaite et exempte de présupposés !).  
° Nécessité d’études nombreuses , selon des méthodes variées, sur des supports et caractères variés pour confirmer 
les résultats phylogénétiques. Pour autant, une nouvelle étude peut potentiellement remettre en cause une phylogénie, 
même relativement consensuelle à une date donnée. Aucune phylogénie n’est donc figée et totalement sure à 100 %. 
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2. La fiabilité des arbres construits peut être testée  par des méthodes statistiques  
Possibilité de tester les arbres construits par des tests statistiques comme le bootstrap  qui évalue la robustesse  des 
arbres.  
3. La résolution des conflits phylogénétiques  : techniques de consensus  
Quand plusieurs arbres  sont équiprobables  ou quand on veut croiser  des arbres  issus de plusieurs méthodes ou 
études pour produire un arbre solide, on applique des techniques de consensus  :  

Consensus strict  : les liens de parentés conflictuels ne sont pas tranchés et sont donc représentés par une 
polytomie. 
Consensus majoritaire  : les liens de parentés conflictuels sont tranchés en faveur du résultat majoritairement 
obtenu. 
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. 

Schéma des modalités de consensus 

III. Les résultats et outils de l’établissement des liens de parenté autorisent diverses utilisations et applications  

A. La remise en 
cause des 

classifications 

1. La définition de clades (= groupes monophylétiques)  
° Notions de monophylie, paraphylie, polyphylie 

Groupe monophylétique  = clade  : groupe regroupant un ancêtre commun et tous ses descendants.  
Groupe paraphylétique  : groupe regroupant un ancêtre commun et une partie de ses descendants.  
Groupe polyphylétique  : groupe regroupant des organismes sans parenté immédiate.  

À illustrer.  

 
 

> 
 

 



traditionnelles et 
la production de 
classifications 

phylogénétiques 

° Clades  définis par des synapomorphies  (caractères dérivés partagés ). L’ancêtre commun du groupe possède 
toutes les synapormophies du groupe ; cet ancêtre commun  est hypothétique  en ce sens où, même s’il a bien existé, 
il demeure la plupart du temps inaccessible dans le registre f ossile .  
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2. Une remise en cause de la classification traditionnelle  
Prendre l’exemple des ‘reptiles’ + Oiseaux > Sauropsides pour illustrer la disparition de certains groupes. Abandon des 
grades  (« paliers évolutifs » correspondant à des regroupements souvent paraphylétiques).  
À illustrer.  
3. Grands traits de la classification phylogénétique  
Présenter succinctement les grands bouleversements  de la classification du vivant (détails à adapter au temps 
disponible à ce stade de la composition)  
° Fin de la classification en 5 règnes > classificati on en 3 domaines 
° LUCA (Last Universal Common Ancestor) ?  
Et éventuellement (exemples parmi) : 

° Arbres des Eucaryotes 
° Arbre des Métazoaires 
° Arbre des Vertébrés 
° Arbres des Embryophytes… 

Montrer les anciens groupes aujourd’hui disparus et  les nouveaux regroupements.  

B. Autres 
applications ou 
prolongements 
des études ou 

méthodes 
phylogénétiques 

1. Une participation à l’élaboration de scénarios évol utifs  
Dans les classifications traditionnelles , l’accent est mis sur certains caractères  au détriment d’autres sans que cela 
soit toujours justifié. La production d’arbres phylogénétiques  amène à envisager de nouvelles façons de concevoir 
les liens de parenté et donc l’évolution de certain s caractères .  
Prendre un exemple (à illustrer) parmi (propositions !) : 
° La pluricellularité  (caractère convergent) 
° L’acquisition des plastes  (plastidisation) – noter le caractère polyphylétique des organismes ‘végétaux’ et la 
convergence de l’acquisition des plastes 
° L’acquisition du poumon  et de la vessie natatoire  : remise en cause de la vision traditionnelle de la vessie comme 
état primitif dont dérive le poumon  
Etc.  

 2  2. Un éclairage des mécanismes de colonisation d’une a ire de rép artition et de spéciation  : la phylogéographie  
= Étude des principes et processus qui gouvernent la d istribution des lignées d’êtres vivants, principale ment 
au niveau intraspécifique mais aussi entre espèces proches.   [document 3 : illustration] 
Pour information et complément :  

Elle étudie les phénomènes génétiques et démographiques, notamment les phénomènes de spéciation, qui 
conduisent à la distribution et à la structuration actuelles des populations, par exemple suite au déplacement des 
masses continentales, à des modifications de courants océaniques, à d’importantes variations climatiques (qui 
induisent des glaciations ou l’eustatisme), à des catastrophes géoclimatiques… Elle intègre aussi l’étude de l’effet 
des activités humaines sur ces processus.  

3. Des applications parfois inattendues des méthodes p hylogénétiques  : exemple de la phylogénie linguistique  
Utilisation du document 4  montrant que toutes les entités ayant des liens de parentés peuvent potentiellement être 
analysées au moyen des outils de reconstruction phylogénétique (comme ici c’est le cas des langues qui sont 
potentiellement toutes apparentées, surtout dans une même région géographique). Doc aussi utilisable en ouverture… 
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Question 1.                      

                  
 

 
 
 

 
Question 2.  On obtient des premières courbes, pour chaque concentration initiale en substrat, la vitesse initiale de réaction en 
prenant la tangente à la courbe en l’origine (la vitesse de réaction est la dérivée de la quantité de produit formé par rapport au 
temps). Puis on reporte un maximum de vitesses initiales de réaction sur le second graphe : en reliant les points, on obtient la 
courbe 2.  
 
Question 3.b.  
vmax = vitesse maximale de réaction : vitesse initiale maximale que peut atteindre une réaction avec une quantité d’enzymes donnée, 
même si l’on augmente la quantité de substrat ; il y a saturation de toutes les enzymes à une échelle instantanée (tous les sites 
actifs sont occupés à un moment donné).  
KM = constante de Michaëlis : coefficient qui mesure l’affinité d’une enzyme (plus il est faible, plus l’enzyme est affine pour son 
substrat).  
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Quantité de produit formé par une réaction chimique  catalysée 
par une enzyme michaelienne en fonction du temps et de la 

concentration initiale en substrat [S].  
[S]1 < [S]2 < [S]3            vi : vitesse initiale de réaction 

Vitesse initiale V d’une réaction chimique catalysé e par une enzyme 
michaelienne en fonction de la concentration initia le du milieu 

réactionnel en substrat [S].  

Question 1  
Courbe 1               /1 
- correcte 
- titre des axes 
- titre présent et juste 
- représentation de vi pour 
aider à l’explication de la 
question 2 

 
Courbe 2               /1 
- correcte 
- titre des axes 
- titre présent et juste 

 
Question 3.a         /1 
- placement correct de KM 
et vmax 

 
Question 2         /1 
- explication correcte 
- explication claire 
 
Question 3.b         /1 
- vmax OK  
- KM OK  

V 

Question 1              /3 
- bon emploi des figurés conventionnels 
- tous les tissus ont été repérés  
- légende correcte des tissus et 
structures 
- titre  
 
Schéma inspiré de MEYER et al. (2008), 
Botanique. Maloine, Paris. 
 

Question 2            /2 
- identification de la structure :  

Épiderme >> organe aérien 
Symétrie bilatérale et forme aplatie 
>> limbe de feuille 

- Monocotylédone ou ‘dicotylédone’ ? 

Mésophylle hétérogène (2 types de 
parenchyme) et nervure médiane très 
saillante >> ‘dicotylédone’ 

Cuticule 
Épiderme supérieur 
Parenchyme palissadique 
 
Parenchyme lacuneux 
 
Épiderme inférieur 
Stomate 
 

Nervure latérale* 
 

Nervure centrale (= principale)* 
Collenchyme  

Schéma en figurés 
conventionnels d’une 

coupe transversale de 
feuille d’Angiosperme 
de type ‘dicotylédone’ 

 
 
 
 
 

* Détails des tissus  
ci-dessous 

 
  


