
Chapitre	1	–	Classer	la	biodiversité	
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Les	3	niveaux	de	la	biodiversité	

Source	:		Annabac.com	
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La	biodiversité	
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Biodiversité	=	diversité	des	écosystèmes,	des	espèces	ou	des	variants	
génétiques	au	sein	d’un	espace	donné	à	un	moment	donné.	Cette	
diversité	inclut	les	éléments	et	leurs	relations.	

Espèce	=	ensemble	de	populations	interfécondes,	génétiquement	
isolées	des	autres	populations	des	autres	espèces	et	qui	exploite	
une	certaine	niche	écologique.	



1.	La	taxonomie,	classification	
ou	tri	?	
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1.1.	Qu’est-ce	que	classer	?	



Ranger,	trier,	classer	

Source	:	Bruno	Anselme	
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Ranger	=	organiser	des	objets	selon	un	critère	continu	(exemple	:	
ranger	du	plus	petit	au	plus	grand)		



Ranger,	trier,	classer	

Source	:	Bruno	Anselme	
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Trier	=	discriminer	des	objets	en	fonction	d’un	critère	binaire	
(exemple	:	présence/non	présence)	==>	clef	de	détermination		



Ranger,	trier,	classer	

Source	:	Bruno	Anselme	
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Classer	=	établir	des	regroupements	entre	des	objets	sur	la	base	d’un	
critère	donné	afin	de	former	des	ensembles	sur	la	base	du	partage	
de	caractères	communs.		



Trier	et	classer	selon	l’objectif	
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Identification	des	espèces	par	une	clé	de	détermination	
Exemple	des	flores	:	on	groupe	par	nombre	de	pétales	même	si	cela	
n’a	aucun	sens	évolutif.	
	
Classer	en	groupes	fonctionnels	
En	écologie,	on	groupe	les	pollinisateurs	alors	que	les	espèces	n’ont	
aucun	lien	évolutif.	
	
Classer	au	sens	phylogénétique	
Reconstituer	les	liens	de	parenté	entre	espèces	en	cherchant	les	
ressemblances.	



Une	classification	est	un	arbre	

Source	:	Bruno	Anselme	
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Boîtes	et	arbres	

Source	:	Bruno	Anselme	
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Classer	une	collection	consiste	à	placer	les	objets	dans	des	catégories,	de	façon	non-
équivoque	(chaque	objet	est	dans	une	et	une	seule	boîte)	et	de	façon	récursive.		
Toute	cette	logique	d’emboîtement,	dès	lors	qu’elle	n’est	pas	équivoque,	peut	être	
présentée	de	façon	simple	sous	forme	d’un	arbre.		



1.	La	taxonomie,	classification	
ou	tri	?	
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1.2.	Une	histoire	des	classifications	



Histoire	des	classifications	

Source	:	Bruno	Anselme	
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Karl	von	Linné	(1707-1778)	
«	Il	y	a	autant	d’espèces	que	l’être	suprême	
a	produit	dès	le	début	de	formes	
différentes	»	

Ses	apports	:	
•  nomenclature	binominale	:	genre	espèce	
•  7	subdivisions	hiérarchiques		



Histoire	des	classifications	
13	

•  Les	botanistes	Bernard	(1799-1876)	&	de	Jussieu	(1686-1758)	
hiérarchisent	les	caractères	les	uns	par	rapport	aux	autres.	Un	taxon	
est	défini	par	peu	de	caractères,	partagés	par	l’ensemble	du	groupe.		

•  Cette	méthode	fut	ensuite	appliquée	par	Cuvier	dans	le	monde	
animal	(1769-1832).	

•  Vision	transformiste	du	vivant	(Lamarck	1744-1829).	
•  	Darwin	(1809-1882)	et	Wallace	(1823-1913)	proposent	la	théorie	

de	la	sélection	naturelle	:	un	attribut	retrouvé	à	l’état	identique	chez	
plusieurs	espèces	actuelles	a	probablement	été	légué	par	un	ancêtre	
commun	(hypothétique)	à	ces	espèces	=>	nouvelle	manière	de	
classer	basée	sur	la	phylogénie.		



La	notion	de	pression	de	sélection	

Source	:	2009	University	of	California	Museum	of	Paleontology,	Berkeley,	and	the	Regents	of	the	University	of	California	
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Grande	variabilité	des	caractères	au	sein	des	populations	

Ces	caractères	sont	héritables	

La	survie	dans	la	lutte	pour	
l’existence	est	due	aux	
caractères	héréditaires	des	
individus	

Celui	qui	est	sélectionné	est	
celui	qui		a	plus	de	
descendants	que	les	autres	
(qui	transmet	plus	de	gènes	
que	les	autres)	



2.	L’établissement	d’une	
classification	
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2.1.	Les	classifications	passées	



Deux	approches	dépassées	
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1.   La	systématique	phénétique	
Il	s’agit	de	compter	les	similitudes	entre	taxons.	
Mais	les	ressemblances	ne	sont	pas	forcément	des	liens	de	parenté	
(exemple	des	ailes	des	oiseaux	et	insectes).		
Approche	encore	intéressante	pour	les	molécules	(=>	méthode	
phénétique	encore	d’actualité).	
Exemple	:	on	prend	les	caractères	:	
-  fenêtre	mandibulaire,		
-  température	(endothermie),		
-  Plumes	
-  bréchet	
et	on	compte	les	différences.		



Deux	approches	dépassées	
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2.	La	systématique	fonctionnelle,	ou	école	gradiste	
L’évolution	repose	sur	des	sauts	évolutifs	qui	complexifient	le	plan	
d’organisation.	Dans	ce	modèle,	les	«	Reptiles	»	existent…	

Tortue	 Varan	 Crocodile	 Oiseau	

plumes	

•	
•	

•	
bréchet	

aile	

Reptiles	



2.	L’établissement	d’une	
classification	
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2.2.	La	classification	phylogénétique	
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La	classification	phylogénétique	

Elle	ne	reconnaît	que	des	clades	=	groupes	monophylétiques,	c’est-à-
dire	des	groupes	rassemblant	un	ancêtre	commun	et	l’intégralité	de	
ses	descendants.	
	
La	classification	est	ici	fondée	sur	la	phylogénie	des	êtres	vivants	:	les	
organismes	sont	groupés	en	taxons	définis	par	des	innovations	
évolutives	(=	apomorphies)	présentes	chez	l’ancêtre	commun	du	
groupe	et	généralement	conservées	par	ses	descendants	(mais	dont	
certaines	peuvent	être	secondairement	perdues	ou	transformées	
dans	une	partie	de	la	descendance).	



Rechercher	la	ressemblance	pour	classer	

Source	:	https://ressources.unisciel.fr/intro_biologie_evolution/co/grain5_2_2_1.html	
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La	ressemblance	peut	être	évaluée	:	
•  soit	par	l'analyse	de	caractères	=	méthode	cladistique	
•  soit	par	la	comparaison	quantifiée	de	distances	évolutives	=	

méthode	phénétique	
Exemples	de	caractères	



Un	cladogramme	
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Espèce	1	 Espèce	2	 Espèce	3	 Espèce	4	

Extrémité	de	la	banche	=	espèce	actuelle	ou	fossile	

Branche	=	lien	évolutif	
Nœud	=	dernier	ancêtre		commun	entre	
les	branches	qui	en	découlent	

Innovation	évolutive	qui	fait	passer	de	l’état	
primitif	à	l’état	dérivé	d’un	caractère		

•	
•	

•	



Notion	d’homologie	

Source	:	Freeman,	Biological	Science	
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Principe	de	connexion	:	deux	structures	qui	entretiennent	les	mêmes	
rapports	avec	les	structures	voisines	dans	deux	organismes	différents	
sont	potentiellement	homologues.		



Notion	d’homologie	

Source	:	http://www.evolution-biologique.org	
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Deux	structures	ayant	une	même	origine	embryologique	chez	deux	
taxons	différents,	sont	susceptibles	d’avoir	une	même	origine	
phylogénétique.	

Saurospide	



Homologie	n’est	pas	homoplasie	

Source	:	Bruno	Anselme	
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Homoplasie	=	ressemblance	entre	des	espèces	différentes,	non	
héritée	d'un	ancêtre	commun	≈	analogie	(fonction	commune	de	2	
organes	d’origine	différente)	



Homologues	et	analogues	
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Ailes	
analogues	

Membres	homologues	

Homologues	=	hérités	d’un	ancêtre	commun	
Analogues	=	non	hérités	d’une	structure	
d’origine	commune	mais	fonction	identique	



Le	cas	des	ailes	de	Vertébrés	
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L’aile	des	oiseaux	et	l’aile	des	Chauve-Souris	sont	:	
-  homologues	car	issues	des	membres	antérieurs	de	Vertébrés	;	
-  homoplasiques	car	issues	d’une	convergence	évolutive.	
	
Ici,	homologie	et	homoplasie	ne	s’excluent	pas	!	



Un	critère	écologique	n’est	pas	recevable	

Source	:https://www.nature22.com/estran22/vegetaux/angiospermes/zostere.html	
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Un	végétal	aquatique	est	une	algue	?	NON	!	

La	Zostère,	une	
Angiosperme	aquatique	



Polarisation	d’un	caractère	
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Polarisation	=	détermination	de	l’état	ancestral	ou	nouveau	
	
Plusieurs	critères	peuvent	être	utilisés	pour	préciser	quel	est	l’état	
primitif	(=	plésiomorphe)	et	quel	est	l’état	évolué	(=	apomorphe)	du	
caractère	étudié,	ce	qui	traduit	sa	polarisation.	
	
Exemple	:	endosquelette	des	Vertébrés	
Plésiomorphie	=	cartilage	(critère	paléontologique)	
Apomorphie	=	os	



L’extra-groupe	

Source	:	Bruno	Anselme	
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Extra-groupe	=	espèce	dont	on	pense	a	priori	qu'elle	n'appartient	pas	
à	ce	groupe	
état	du	caractère	déjà	présent	dans	l'extra-groupe	=	état	primitif	
L’état	évolué	apparaît	au	sein	des	espèces	du	groupe	étudié	
(hypothèse	à	vérifier	au	risque	d’obtenir	un	arbre	erroné).	



De	la	matrice	à	l’arbre	=	cladogramme	

Source	:	Bruno	Anselme	
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Principe	de	
parcimonie	



Quelques	termes	

Source	:	Bruno	Anselme	
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Écaille	=	symplésiomorphie	=	partage	
d’une	plésiomorphie,	ici	pour	les	
groupes	1,	2	et	3.	
	
groupe	des	Oiseaux	:	plume	=	
caractère	dérivé	=	apomorphie	
	
Plume	=	synapomorphie	=	partage	de	
l’apomorphie	par	les	groupes	2	et	3.	

Pour	l’ensemble	du	groupe,	écaille	=	caractère	ancestral=	plésiomorphie.	



BILAN	
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Les	groupes	

Source	:	Bruno	Anselme	
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Groupes	monophylétiques	 																		Groupe	paraphylétique	

Groupe	polyphylétique	



Bilan	

Source	:	Le	Guyader	
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Exercice	intégré	

Source	:	https://ressources.unisciel.fr/intro_biologie_evolution/co/grain5_4_2.html	
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Considérons	cet	arbre.	
	
Comment	analyser	le	caractère	
«	glandes	mammaires	»	?	
	
Comment	analyser	le	caractère	
«	ailes	»	?	



Exercice	intégré	
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-	la	présence	de	glandes	mammaires	
(caractère	dérivé)	est	une	apomorphie.	
-	l'absence	de	glandes	mammaires	
(caractère	ancestral)	est	une	
plésiomorphie.	
-	le	partage	par	les	mammifères	de	la	
même	apomorphie	(présence	de	glandes	
mammaires)	est	une	synapomorphie.	
-	le	partage	par	les	autres	espèces	de	la	
plésiomorphie	(absence	de	glandes	
mammaires)	est	une	symplésiomorphie.	

Source	:	https://ressources.unisciel.fr/intro_biologie_evolution/co/grain5_4_2.html	



Exercice	intégré	
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La	présence	d’ailes	est	
une	homoplasie	

Source	:	https://ressources.unisciel.fr/intro_biologie_evolution/co/grain5_4_2.html	



2.	L’établissement	d’une	
classification	
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2.3.	Quantifier	la	proximité	des	espèces	

C’est	la	méthode	phénétique	(différente	de	la	systématique	phénétique	dépassée)	



La	méthode	phénétique	
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Quantification	de	la	proximité	entre	OTU	(operationnal	taxonomic	unit)	

Intérêts	
•  Permet	de	comparer	des	espèces	très	éloignées	;	
•  La	ressemblance	moléculaire	représente	plus	souvent	une	

homologie	qu’une	homoplasie	;	
•  Inutile	de	polariser	les	caractères	;	
•  Avoir	une	idée	de	la	proximité	(longueur	des	branches	de	l’arbre)	

Cette	méthode	nécessite	de	comparer	des	séquences	homologues,	
qui	ont	au	moins	80	%	de	similitude.	



Analyse	de	séquences	
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Les	méthodes	phénétiques	
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Méthode	UPGMA	:	regrouper	récursivement	sous	un	même	ancêtre	
les	couples	d'OTU	présentant	la	distance	évolutive	la	plus	faible.	La	
distance	des	OTU	à	cet	ancêtre	est	égale	à	la	moitié	de	la	distance	
évolutive	entre	les	OTU	considérées.	

Méthode	Neighbor-joining	:	basée	sur	le	principe	d'évolution	
minimale	qui	fait	l'hypothèse	que	l'arbre	vrai	est	l'arbre	de	plus	
petite	longueur	tel	que	les	longueurs	de	ses	branches	décrivent	le	
plus	fidèlement	possible	les	distances	évolutives	entre	les	taxons	
considérés.	



Quantification	de	la	différence	(%)	

Source	:	Bruno	Anselme	
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Phénogramme		de	distance	génétique	dessiné	pour	12	espèces	et	sous-
espèces	de	glossines,	basé	sur	les	fréquences	alléliques	obtenues	à	l'aide	de	
10	loci	isoenzymatiques	(d'après	Gooding	et	al.,	1991)	



Convertir	en	arbre	=	phénogramme	

Source	:	Bruno	Anselme	
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Distance	évolutive	évaluée	grâce	au	nombre	de	différences	



CONCLUSION	
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La	construction	des	arbres	
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Méthode	 Méthode	du	maximum	de	
parcimonie	

Méthode	UPGMA	ou	
Neighbor-joining	

Principe	
Construire	les	arbres	possibles	et	
appliquer	le	principe	de	
parcimonie		

Évaluer	la	distance	entre	2	
taxons	en	calculant	le	%	de	
différences	

Caractères	 Tout	type	de	caractères	 Caractères	moléculaires	

Avantages	
Représente	l’évolution	et	permet	
de	distinguer	convergence	et	
homologie	

Permet	de	traiter	des	arbres	
lourds	

Inconvénients	 Nécessite	d’envisager	de	très	
nombreux	arbres	

Ne	permet	pas	de	suivre	
l’évolution	

La	méthode	du	maximum	de	vraisemblance	est	une	méthode	UPGMA	étendue	à	
de	nombreuses	séquences	



Cladogramme	ou	phénogramme	?	

Source	:	Dunod	
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Degré	de	similitude	globale	Nature	des	ressemblances	


