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Objectifs : extraits du programme

I. Analyse cladistique

Séance(s) Connaissances clefs a construire, commentaires, capacités exigibles
Diversité des
Animaux - comparer les plans d’organisation
- construire un arbre phylogénétique
(1 séance)
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 ;

- Comparer succinctement les plans d’organisation animaux (en lien avec le
chapitre 8 sur les plans d’organisation et les divers TP de zoologie de la partie 2).

Comment construit-on des arbres phylogénétiques ?
Que nous enseigne la comparaison des plans d’organisation animaux ?

A. Travail a la main

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

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

| Savoirs a construire | Construction d’arbres phylogénétigues a la main

Capacité ou attitude visée Evaluation

Maitriser un outil, un geste technique, un logiciel
» Polarisation de caracteres
» Construction d’'une matrice de caracteres
» Construction d’arbres phylogénétique possibles
» Application du principe de parcimonie

Savoir-faire sollicités

Produire un dessin, un schéma, un tableau, un graphe...
» Arbres phylogénétiques

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

B. Travail sur Phylogéne

Comment peut-on construire a la main avec Phylogéne a partir d'une collection de taxons et de
caracteres choisis ?

Activité 2. Construction d’arbres sous Phylogéne

Savoirs a construire [ Construction d’arbres phylogénétiques avec Phylogene

Capacité ou attitude visée Evaluation

Maitriser un outil, un geste technique, un logiciel

Savoir-faire sollicités » Logiciel Phylogene

Produire un dessin, un schéma, un tableau, un graphe...
» _Arbres phylogénétiques

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

Utilisez le logiciel Phylogene (Lycée) en employant la fiche technique.

1. Sélectionnez la collection : « Vertébrés actuels et fossiles ».

2. Dans la collection, choisissez les éires vivants suivants : Lézard, Homme, Pigeon,
Archaeopteryx. Sélectionnez les caracteres anatomiques suivants : créne et vertébres, doigts,
machoire, squelette osseux, ailes, plumes.

3. Complétez la matrice de caracteres.

4. Construisez les arbres possibles avec le logiciel (Homme : extragroupe) et choisissez le plus
parcimonieux.

Pistes de réflexion et d’exploitation
Quels caractéres possédait I'ancétre commun au Lézard, au Pigeon et a I'Archaeopteryx ? Quels
sont les caracteres non informatifs dans cette étude ?
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Quelques raccourcis DOCUMENT 1

par Jean Frangois Madre — Derniére modification 30/05/2010 19:11

>
gﬁ Document 1a : Ancienne classification des vertébrés
Ces raccourcis fonctionnent méme en mode éléve.
= Activité Construire Oiscaux Reptiles
Remplissage automatique du tableau (avec les seul taxons et -
caractéres activés : cliquer sur la tableau puis <Ctrl>-T i K] =
= 5 =
= Activité Classer = " = Fg 2
Rangement des lignes et des colonnes (pas toujours optimal) et E = 5 g 3 [
fusions des colonnes et des boites et emboitement complet : < 2 = O ] ©
<Ctrl>-T )
u Activités Classer et Etablir des parentés (collége ou lycée)
Rangement des lignes et des colonnes (pas toujours optimal) :
<Ctrl>-R
= Activités Dater et Organiser des données paléontologiques
Positionnement automatique des taxons sur I'axe du temps :
<Ctrl>-T
http://acces.ens-lyon.fr/evolution/logiciels/phylogene/documentation-2011-2012/fonctions-
avancees/quelques-raccourcis (octobre 2015) Document 1b : Comparaison de quelques caractéres anatomiques de ces vertébrés
Exercice 2.2. Travail sur le sujet d’écrit du Concours C 2015 P Membrane Fosse Fenétre - —
D’aprés Epreuve écrite de Biologie, Concours Agro-véto, voie C, 2015 ’ - nictitante | temporale | mandibulaire
i 5 2 & résent résente
1. Dans les classifications traditionnelles, on définissait les Oiseaux comme des e Bk I s pradants PRI e prese presentes
vertébrés ailés, recouverts de plumes et les Reptiles comme un groupe de vertébrés Autruche sur les pattes présente | présente présente présent | présentes

dont le corps est recouvert d’écailles épidermiques (document 1a). Des scientifiques,
dans une approche phylogénétique, ont proposé une nouvelle classification Crocodile | surtoutle corps | présente présente présente présent | absentes
regroupant les Crocodiliens avec les Oiseaux sous le nom d’Archosauriens.

Boa sur tout le corps absente présente absente absent absentes
A partir de 'étude des documents 1a et 1b,
. " = Lézard sur tout le corps absente présente absente absent absentes
1.1.Reconstruire l'arbre selon les nouvelles données phylogénétiques en
positionnant les innovations évolutives pour les six taxons concernés. Grenouille absentes absente absente absente absent absentes
Expliciter votre raisonnement pour cette construction.
1.2. Sur l'arbre figurant sur le document 1a (Exemplaire a rendre avec la copie), Les états dérivés des caractéres étudiés sont indiqués en gras.

ositionner les innovations évolutives. P . . . , N .
pasit e = Réalisez cet exercice mais en construisant la matrice et les deux arbres sous Phylogene. Puis

1.3.Comparer ces deux arbres et justifier la disparition de la classification reproduisez les arbres a la main.

phylogénétique du groupe des Reptiles et la création du groupe des Pistes de réflexion et d’exploitation

Archosauriens. Préciser ce que représentent les Oiseaux dans cette nouvelle Répondez aux questions posées dans le sujet du concours.

construction cladistique.
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Il. Initiation a une méthode moléculaire (WPGMA)

Comment peut-on construire a la main un arbre phylogénétique a partir de séquences comparées ?

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 premiéres méthodes
phénétiques ont effectivement été inventées dans le cadre de la systématique phénétique (en les appliquant
alors a des caractéres morpho-anatomiques), elles sont aujourd’hui appliquées a des données moléculaires
dans un cadre conceptuel phylogénétique.

Principe

Elles sont basées sur le pourcentage de divergence (ou de similitude) entre séquences
comparées deux a deux. On construit pour cela des tableaux a double entrée taxon-taxon ou I'on
reporte ces pourcentages : ce sont des matrices de distances.

Méthodes principales
- LUPGMA (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 a la théorie neutraliste de I’évolution moléculaire. Selon cette théorie aujourd’hui bien
admise (mais nuancée !), la plupart des mutations (et non toutes, contrairement a la caricature de
certains détracteurs) sont neutres a I’échelle moléculaire. Dés lors, on peut postuler que, pour un
gene donné et au sein d'un ensemble de taxons donnés, les mutations s’accumulent de
maniéere réguliere au cours du temps : c’est ce quon appelle I’horloge moléculaire. Aussi,
'TUPGMA 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 I’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 TUPGMA trop artificielle. Tous les taxons sont initialement
placés sur un arbre en étoile et les taxons sont regroupés petit a petit les uns apres les autres
(on regroupe deux taxons, puis un troisieme taxon avec les deux autres, puis un quatrieme taxon
avec I'ensemble des trois autres...) en construisant tous les arbres possibles a chaque nouvelle
étape et en choisissant celui qui présente une taille minimale (notons qu'une nouvelle matrice
est construite a chaque étape en appliquant une formule particuliére). L’'objectif est de minimiser au
maximum la taille de I’arbre final.

Intéréts et limites

— LUPGMA et le WPGMA reposent sur 'horloge moléculaire de maniére rigide ; elle n’est donc
quasiment plus employée, 'hypothése de non-variation des vitesses d’évolution étant trop
artificielle.

— Le NJ est une méthode trés populaire depuis son invention : elle est rapide, facile a mettre en
ceuvre et peut s’appliquer a un grand nombre de séquences. Néanmoins, le mode de construction
ne produit pas nécessairement I'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 caractére. La parcimonie consiste & minimiser le
nombre de « pas » (mutations) nécessaires pour passer d’une séquence a une autre dans un
arbre.

Cette méthode s’appuie sur les hypothéses suivantes :

— Les sites évoluent indépendamment les uns des autres (la séquence peut étre considérée
comme une suite de caractéres 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
I’arbre optimal (le plus parcimonieux).

Intéréts et limites

— Cette méthode impose de réaliser tous les arbres possibles, ce qui augmente rapidement avec
le nombre de séquences et rend le travail trées long, méme informatiquement.

— Cette méthode est cladistique plutét que phénétique et elle integre 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-a-dire la divergence).

c) Les méthodes probabilistes

Principe

Les méthodes probabilistes utilisent des formules de probabilité en intégrant d'éventuels
modeles 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 intégre la probabilité de chaque type de mutation).
Elles reposent sur des modeéles d’évolution. Lorsque le modele 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 caractéres mais intégre la probabilité que ceux-ci
subissent une (ou plusieurs) mutations en utilisant des modéles 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 a mettre en ceuvre) mais donnant
d’excellents résultats.

Intéréts et limites

— Ces méthodes permettent d’obtenir des résultats jugés trés fiables, en minimisant les biais des
phylogénies moléculaires classiques. lls sont considérés comme les plus prometteurs aujourd’hui.
— Aucune référence absolue n’existe pour choisir le modéle évolutif pertinent face a une
séquence (et le choix d'un modele erroné est le biais le plus préjudiciable a ces approches).

— Ces méthodes sont extrémement lourdes d’'un point de vue calculatoire et algorithmique
(surtout BAYES) d’ou I'emploi d’heuristiques pour limiter le nombre de configurations étudiées, ce qui
implique que des possibilités ne soient pas examinées.
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Activité 3. Construction a la main d’'une phylogénie moléculaire (WPGMA)
D’aprés LECOINTRE & LE GUYADER (2009)

[ Savoirs a construire [ Initiation aux phylogénies moléculaires

Capacité ou attitude visée Evaluation

Maitriser un outil, un geste technique, un logiciel

Savoir-faire sollicités » Phylogénie moléculaire (pour information)

Produire un dessin, un schéma, un tableau, un graphe...
» Phylogrammes

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

ESPECES séquences alignées .
Carpe commune SLSDKDKAAV KIAWAKISPK ADDIGAEALG RMLTVYPQTK TYFAHWADLS PGSGPVKHGK
Homme V--PA--TN- -A--G-VGAH -GEY----- E --FLSF-T-- -—-P-F%--- H--AQ--GHG
Roussette V--SA--TNI -A--D-VGGN -GEY----- E --FLSF-T-- -—--P-F%--- H--AQ--GHG
Coq domestique V--AA--NN- —-GIFT--AGH -EEY---T-E --F-T--P-- —--P-F*--- H--AQI-GHG

Séquences alignées =
KVIMGAVGDA VSKIDDLVGG LASLSELHAS KLRVDPANFK ILANHIVVGI MFYLPGDFPP

-KVAD-LTN- -AHV--MPNA -SA--D---H —-—--- V--- L-SHCLL-TL AAH--AE-T-
-KVGD-LTN- =GHL---P-A —-SA--D-—-Y —-——-- V-—— L-SHCLL-TL ANH--S--T-
-KVVA-LIE- ANH---IA-T —-SK--D---H ------ V--= L-GQCFL-VV ATHH-AALT-

— Séquences alignées —
EVHMSVDKFF QNLALALSEK YR
A--A-L---L ASVSTV-TS- --
A--A-L---L ASVSTV-TS- --
——=A~L---L CAVGTV-TA- —-—

Séquences alignées d’une portion de I’'hémoglobine c. Les lettres correspondent au code des acides ami-
nés. Un tiret signifie identité par rapport & I'acide aminé de la premiére ligne ; une étoile I'absence de I'acide aminé.

A DOCUMENT a. Matrice de position comparant les séguences alignées
de globines a de quatre Vertébrés.

1. On appelle distance ou divergence le pourcentage de nucléotides qui different entre les génes
de deux espéces 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 proposeées.

o | 2| 2
Taxons / a € 8 o
© E (2] Q
Taxons 5] o > (&]
T [e]
o
Carpe 0,00 - - _
Homme 0,00 - -
Roussette 0,00 -
Coqg 0,00

A DOCUMENT b. Matrice de distance a compléter.

2. On admettra que toutes les séquences évoluent a la méme vitesse dans toutes les

branches de I'arbre (ce qui constitue un postulat de la méthode WPGMA) et que les

pourcentages calculés refletent les différences pour I'extrait de séquence peptidique de

I’lhémoglobine. En utilisant la matrice produite a 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 dj est
la plus petite.

- Mettre la racine a égale distance de i et de j, soit a dj/2.

— Créer un nouvel ensemble qu'on peut nommer Xincluant i et j. Si i et j sont les deux
derniers ensembles, I'arbre est complet.

— Recalculer une matrice de distance en prenant comme distance de X a chaque taxon
k, la moyenne des distances dj; et dy;: duc= (dk + dy) / 2

— A 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 a la premiére étape.

Notez qu’on vous demande un phylogramme, c’est-a-dire un arbre phylogénétique dont
la longueur est proportionnelle a la divergence des molécules : vous devrez donc faire
des branches dont la taille sera égale a chaque fois a dj/2.
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lll. Anatomie comparée chez les Métazoaires

Comment la comparaison des plans d’organisation des Métazoaires vus en TP nous renseigne sur
I'évolution des Animaux ?

Activité 4. Construction d’un tableau comparatif du plan d’organisation de la
Souris, le Téléostéen, I'Ecrevisse et le Criquet

Références

Savoirs a construire [ Anatomie comparée, homologie, convergence

Capacité ou attitude visée Evaluation

Savoir-faire sollicités Produire un dessin, un schéma, un tableau, un graphe...

» Tableau

Reproduisez (en grand !) et complétez le tableau ci-dessous.

Vous mettrez en lumiere :

- les taxons aquatiques et les taxons aériens ;

- les caracteres partagés par les Arthropodes et les caractéres partagés par les Vertébrés
(homologies)

- les analogies et convergences liées a I'adaptation au milieu aquatique ou terrestre.

Taxon Fonctions de relation Fonctions de nutrition
Fonctions de
Speme | Systmes | Tegument | SR | Respraton | Grouaton | EXN | reproduction
Crustacé
Téléostéen
Insecte
Mammifére
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