Plan

Historique
Phénétigue et cladisme
Origine de la diversité
 Hypotheses fondatrices
« LUCA
1. familles multigénigues
2. comparaison de génomes
 Raciner I'arbre du vivant
Outils phylogénétiques
e Taxons
« Caracteres
 Morphologie ou moléecules



Historique (1)
Classification descendante | Classification ascendante
Essentialistes Magnol 1638-1713.689
Césalpin 1519-1603 Adanson 1727-1806
Tournefort 1656-1708 Familles de plantes 1763
Linnée 1707-1778 Nominaliste
binominalisme Buffon 1707-1788
Caractere 1 Ordre G
But:
identification /\ _”/ \ "
Etat A Etat B , Famille E, Famille F
caractére2 caractére 3 Etats partages pour Caracteres
un ou plusieurs
R communs
) ) . . caracteres N
EtatC FEtatD FEtatE EtatF  —"—— / \
' ' ' ! t t t t

Taxon A Taxon B Taxon C Taxon D Taxon A Taxon B Taxon C 2Taxon D



Historique (2)

Anatomie comparee

Cuvier 1769-1832, fondateur de daléontologie fixiste

Geoffroy Saint Hilaire 1772-1844, ressemblance esdgpeces
abandon de la continuité
précurseur de I'évolutionnisme

Evolutionnisme

Lamarck 1744-1829, adaptation

Darwin 1809-18821859 Origine des especst
Haeckel 1834-1919,874 arbre du vivant
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1874 L’arbre du vivant de Haeckel

Tuf L.




Historique (3)

Les classifications sont fondées sur le triple lEmme
d’Agassiz (1807-1873), fixiste convaincul.

 Histoire des fossiles

» Developpement embryonnaire

* Rang dans la classification
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Historique (4)

Naissance de la génétique

Mendel 1823-1883, 1866 publication de la théorie
*\WWeisman 1834-1914,883lignée germinale, lignée somatique
*De Vries 1848-1935, clO00redecouverte de Mendel
eBateson 1861-1926

Morgan 1866-1945
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Typologistes Naturalistes




Historique (5)

Environs de185@Vvolutionnisme

7 7o /\ .
Geéneticiens Naturalistes

*Typologistes Diversité des populations naturelles
*Changements dis aux *Variations géographiques
mutations produisent des gradients

*Pas ou peu de sélection *Minimisation du poids de I'héréditg
*Pas de variations individuellgs mendélienne

v

Environs de19705€néticiens agronomes

*Plus d'un type de variabilité (trés petites et gisan
*Changements qui peuvent étre nuisibles ou bénéfiques
*Matériel génétique invariant
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Historique (6)

1880 déclin de taxonomie et phylogénie

1901 Fleischmann The Darwinian theory of descent has not a single fact to
confirmit in the realm of nature. It is not the result of scientific research, but
purely the product of imagination."

1950 Le réveil: deux écoles.

Phénétique Cladisme
1963 1966
Principles of numerical Phylogenetics ans
taxonomy systematics
Sneath, Sokal Hennig




Phénétique, évolutionnisme, cladisme

Phénétique

<

~ Homoplasies

Evolutionnisme

<

~ Convergences

. Réversions

-~ Symplésiomorphies

L Synapomorphie

Cladisme
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ZUCKERKANDL 1965

o Les difféerents aminoacides ont des propriétés
physico-chimiques chevauchantes

L e role d'un AA particulier dans une protéine peut
étre rempli par d’autres AA

L a plupart des changements d’AA observables sont
sélectivement neutres

[_’évolution adaptative des protéines peut ne pas
requérir beaucoup de changements

*Pour une classe donnée de protéines, la vitesse de
remplacement des AA est a peu pres constante,



Propriétés des acides amines

AA tout petits

AA AA petits
aliphatiques AA
p q posmfs
aromathue AA negatlfs

m/

12



Horloge moléculaire

L’horloge moléculaire prévoit que la probabilitéupe substitution dans I'ADN
soit fixée par unité de temps est constante, mais pasetjigevitesse de fixation
soit constante. On doit attendre des variations stategicgdans les changements
de 'ADN parmi différentes lignées pour une périodanmke.

/

Fréquence de nouvelles mutations
-
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Nombre de générations
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Difféerences %

Divergence entre globines (AA) en fonction
du temps supposé qui separe 2 taxa
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Gemps
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GPDH en nt
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Théorie neutraliste (Kimura, 1970 ...)

e Le polymorphisme est sélectivement neutre

e | es mutations sont sélectivement neutres

 |ly a fixation aléatoire de ces mutations

Distribution des mutations (de frequence m)

dans une population sur t générations=
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domaine de la superfamille
des immunoglobulines

Familles protéiques

domaine 111 de

la fibronectine

Bacterial CcD2
Cellulase adhesion
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Structure des feulllets b dans les domaines V
et C des immunoglobulines

Repliement de la chaine
polypeptidique dans le domaine
variable d’'une immunoglobuline. Les
régions en forme de ruban sont liées
I'une a l'autre par des liaisons H pour
former deux feuillet$. Celui qui est
en pointillé est en arriére.
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Structure des feulllets b dans les domaines V

Chaine et C des immunoglobulines___
variabl | chaine polypeptidique
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Estimation de la taille du génome de LUCA
(1)

Situation en 1994

Nombre de familles proteiques 120
Les banques contiennent 1/3de ce qui est connu
Y4 des protéines des banques appartiennent a dele$acoihnues

Si 100% des genes et Si 80% des genes et
familles ont été détectés | familles ont été détectes

120

120 * 3
* 3 * 0.8

* 4 * 4
Total 1440 * 0.8

Total 1000
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Estimation de la taille du génome de LUCA
(2)

Classes
Domaine

Energie Information | Communication| Hypothétique Total
Universel ABE 178 103 20 23 324
Non eucaryote AB 264 94 32 132 522
Non bactérien AE 10 79 7 27 123
Archéen A 80 34 11 662 787
Total 532 310 70 844 1756

HA

B ABE
B AE
O AB
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Arbre du vivant

Eukarya

fungi

Microsporidia are
misplaced fungi (3)

Bacteria

Z

The position of
hyperthermophilic
Bacteria

could be affected by short

branch attraction (4)

"

Other possible ' '
ropt (8) =

The root of the tree could be
misplaced because of long
branch attraction (6)

S — Hyperthermophiles

Protists without mitochondria
Are misplaced because of long
branch attraction (2)

microsporidia

Euryarchaeota

Archaea

Crenarchaeota
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