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Darwin, 1837

Haeckel, 1866

phylogénie = taxonomie + évolution



1. Introduction

-La phylogénie correspond a |'étude des relations d’évolution entre des
groupes d’organismes (especes, populations). Ce qui permet retracer les
principales étapes de |'évolution des organismes depuis un ancétre commun
et ainsi de classifier plus précisément les relations de parentés entre les
étres vivants.

-La taxonomie c’est la discipline qui consiste a classifier, identifier et nommer

les organismes. Ceci est Basé sur les caractéristiques communes des especes.



2. Les données de la phylogénie

2.1. Données phénotypique

Correspondent aux caracteres observables (aux différents états : morphologiques,
biochimiques et physiologiques) patterns binaires (de type présence d’un caractere

donné / absence de ce méme caractere) . Exemple:

matrice de caracteres

2 Appandices 4 Glandes T Colanna
1 3acsaenans | pairs 3 Mandbule | mammaires 2. Alle 6. Dents vartabrale
Truite 0 0 0 0 0 0 0
Chauve
EOILIMS ) 1 1 1 1 1 0 0
Homme 1 1 1 1 0 U 0
Figeon 1 1 0 0 1 1 D




2.2. Données moléculaires

Ce sont des marqueurs le plus souvent des séquences particulieres de genes
(d’ARNm, RFLPs, Microsatellites, SNPs, ITS).
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3. Arbre de Phylogénie

* Premier objectif des études phylogénétiques: Reconstruire I'arbre de vie de

toutes les especes vivantes a partir des données génétiques observées.

 Un graphe connexe acycligue; Ensemble de nceuds (ou sommets) connectés
par des arétes (ou branches) de telle sorte que toute paire de noeuds est reliée

par exactement un chemin.



3.1. Structure d’un arbre phylogénétique

B Unités taxonomiques (Taxons)
Clade

B A - E : feuilles (espéces, génes, ...)

. f-1i:nceuds internes - ancétres communs

\, Branches

https://zestedesavoir.com/articles/223/les-
arbres-phylogenetiques/



3.2. Arbre enraciné et Arbre non-enraciné

-Dans l'arbre enraciné, la racine représente I'ancétre commun le plus récent de
tous les taxons considérés. Un arbre enraciné est donc dirigé et prend un « chemin
évolutif » de I'ancétre commun aux taxons actuels.

- Un arbre non-enraciné ne représente que les relation entre les taxons.

1 2 3 4

(a) Arbre non raciné (b) Arbre raciné

https://zestedesavoir.com/articles/223/les-
arbres-phylogenetiques/



3.3. Méthodes de construction

(1) [chuix des séquences.]

(2] (alignement multiple des séquencesJ

(8 (sélecticm d'une partie de I'alignement)

[constructiun de l'arbreJ

-+
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parcimonie __

(5 ) [évaluatinn de I'arbrej




