Conférence de Manolo GOUY – 

Découvertes récentes sur les phases précoces de l’évolution de la vie

Les résultats et les méthodes utilisées pour les obtenir seront présentés afin de construire scientifiquement les notions.

Le cladogramme (ou arbre phylogénétique) présenté montre les 3 domaines du vivant issus de LUCA ancêtre de toutes les lignées qui ont persisté jusqu’à aujourd’hui. Le reste de l’arbre est hypothétique, il correspond aux autres lignées issues de l’origine de la vie mais qui n’ont pas laissé de descendant  dans la nature actuelle (cf question à ce sujet à la fin du texte).

Il s’agit donc de comprendre le passage de LUCA à la biodiversité actuelle.

En 1977, l’analyse comparative de séquences d’ARN ribosomial (ARNr), montre trois ensembles obtenus  grâce au coefficient de ressemblance (nommé SAB en statistique):

· les Eucaryotes,

· les Archées ou Archébactéries

· les Eubactéries ou Bactéries.

On cherche à établir une phylogénie entre ces 3 groupes. La recherche de gènes d'avant la divergence des 3 groupes d'organismes permet de formuler 4 filiations possibles entre ces 3 lignées:

· l'arbre 1 est le plus couramment obtenu par les analyses des gènes notamment celui responsable de la synthèse d'ATP qui existe dans toutes les cellules. Dans cet arbre, la lignée des bactéries s'individualise en premier puis c'est le tour de la lignée des Archées (Ex: Sulfolobus) et des Eucaryotes (Ex : Daucus) ; cette filiation est déduite d'un gène ancestral dupliqué ;

· l'arbre 2 indique que l’eucaryote est ancestral ; l’état procaryote simple est vu comme une simplification (ce point de vue est minoritaire mais se défend) ;

· l'arbre 3  n’est soutenu par aucun résultat ;

· l'arbre 4 envisage une fusion entre archée et bactérie. Selon ce scénario, les différents gènes eucaryotes n’ont pas tous la même histoire évolutive, donc ne suivent pas tous le même arbre phylogénétique.

1- Histoire évolutive de l’endosymbiose mitochondriale

On cherche à connaître l’origine des mitochondries des cellules eucaryotes.

· L’analyse combinant 4 gènes protéiques exprimés dans la mitochondrie (les cytochromes notamment) dans des mitochondries très différentes (homme, oursin, mousse, protistes) montre que toutes ces séquences partagent un ancêtre commun. On conclue à l’origine endosymbiotique unique de la mitochondrie. 

· Rickettsia est une alpha-protéobactérie parasite et proche des mitochondries : non seulement elle partage des gènes avec elles mais leur ordre dans les génomes de Rickettsia et de la mitochondrie est conservé. La mitochondrie aurait donc un lien de parenté étroit avec l'alpha-protéobactérie.

· Le génome mitochondrial de Reclinomonas permet de montrer que la mitochondrie est une ancienne bactérie qui a perdu des gènes et qui s’est spécialisée dans la respiration (il y a des protéines respiratoires, des gènes de traduction,…).

· L'analyse du contenu cellulaire et des ARNr de la petite sous unité ribosomiale permettent de classer les Eucaryotes en 2 groupes:

· les Eucaryotes mitochondriaux

· les Eucaryotes amitochondriaux (sans mitochondrie) appelés Archezoa.

Grâce à l'analyse des séquences ADN, on pense que les Eucaryotes amitochondriaux existaient avant les Eucaryotes mitochondriaux donc avant la symbiose mitochondriale.

· Les microsporidies sont des organismes parasites intracellulaires voire intranucléaires caractérisés par un tube polaire leur servant à transpercer la cellule-hôte. Ce serait des Archezoa. Or le 2ème gène séquencé chez ces organismes place les microsporidies avec les Champignons : les microsporidies sont-elles en réalité des champignons dérivés?

Ceci pose le problème de la fiabilité des reconstructions d’arbres phylogénétiques (artefact des longues branches car pour les microsporidies on observe une évolution très rapide des ARNr)

Conclusion: La correspondance entre l’absence de mitochondrie et origine précoce ne tient plus.

· Lors de l'incorporation de mitochondrie (alpha-protéobactérie) dans les cellules Eucaryotes, le génome bactérien a d'une part perdu des gènes et d'autre part, on a eu un transfert de gènes bactériens vers le noyau: ces gènes sont donc devenus nucléaires mais les protéines qu'ils codent sont à destination de la mitochondrie.

· A cause d’échanges de gènes ancestraux entre bactéries et organisme amitochondriaux, on peut rechercher des gènes mitochondriaux incorporés au génome nucléaire (IscS) dans des organismes amitochondriaux.

· On trouve des gènes d’origine mitochondriale dans des microsporidies  (exemple gène IscS (en couleur)) de même chez Giardia (amitochondrial) 

· Dans les organismes amitochondriaux, on trouve:

·  L’hydrogénosome (organite sans génome responsable de la synthèse d'ATP) présent chez certains Champignons et Ciliés. Il existe un cas particulier d'un hydrogénosome avec un génome et son séquençage (dans un Cilié) a montré qu’il s’agit d’un ADN mitochondrial transformé. L’analyse phylogénétique de deux gènes montre que le Nyctotherus est un cousin des Ciliés : on peut déduire que l’hydrogenosome est une mitochondrie transformée.

· Le mitosome (organite dégénéré à 2 membranes) présent chez les microsporidies ; dans cet organisme également, on montre le lien avec les mitochondries: HSP_70 est une protéine mitochondriale trouvée dans les microsporidies.

Conclusion : Il n’existe donc plus d’eucaryotes amitochondrial car tous contiennent un avatar de la mitochondrie (l’hydrogénosome ou mitosome) : la symbiose mitochondriale dans les eucaryotes est générale. Il n’existe plus d’Archezoa. On peut donc construire un arbre montrant que tous les eucaryotes contiennent des mitochondries.
L’origine de la cellule eucaryote s'expliquerait donc par deux scénarios: 

· soit en 2 étapes : fusion entre une Bactérie et une Archée, puis endosymbiose avec une alpha-protéobactérie (ancêtre de la mitochondrie) dans la cellule ;

· soit en 1 étape : fusion d'une Archée et d'une alpha-protéobactérie. L’invention de la cellule eucaryote se fait en même temps que l’endosymbiose. Ce second scénario a le vent en poupe (car toutes les cellules eucaryotes sont mitochondriales).

2- Histoire de l’évolution des chloroplastes

· D'après « Monophyly of Primary Photosynthetic Eukaryotes » (Current Biology 15 :1325, 2005), on peut dire qu'il y a un  1 à 1,5 GA, la capacité de photosynthèse a été acquise par endosymbiose. De plus, d'après le jeu de données des plastides et celui des protéines nucléaires : on voit l’origine unique cyanobactérienne de tous les chloroplastes d’une part et d’autre part une origine unique des eucaryotes photosynthétiques.

Il y a donc un seul ancêtre aux organismes à chloroplastes et au chloroplaste lui-même.

Plusieurs types d'endosymbiose sont possibles:

· Diapositive montrant une endosymbiose secondaire : l’eucaryote englobe la cyanobactérie puis l’ensemble est lui-même englobé par un second eucaryote. On a une preuve de l’état 3 car on a trouvé dans certains organismes une trace du noyau 1 à l’état dégénéré.

· Diapositive suivante : les cryptophytes montrent des structures emboîtées avec notamment 4 membranes autour du chloroplaste, englobant aussi le noyau eucaryote dégénéré (nucléomorphe).

· Dia résumée : on voit l’endosymbiose chloroplastique primaire qui a donné toutes les algues et les chlorophytes et ensuite les endosymbioses secondaires, dans toutes les lignées.

· Il existe aussi des endosymbioses tertiaires : ex Dinophysis. Il existe même des protistes qui ne digèrent pas tout de suite un protiste photosynthétique, qui l’utilisent puis qui le digèrent 15 jours après : la proie est transformée en symbiote !!!

Etat des connaissances phylogénétiques à l’échelle de l’arbre de la vie

· Arbre : les relations entre phylums bactériens qui existent sont mal connues mais le domaine archéen est mieux connu.

· Un modèle standard de l’arbre de la vie est la division en trois domaines  (bactéries, archées, eucaryotes) divisés chacun en phylums. Ce modèle inclus aussi les deux endosymbioses.

· Un modèle alternatif où la division naturelle en phylum n’est pas adéquate pour les bactéries (il y a énormément de transferts de gènes chez les bactéries).

· Pour les eucaryotes, on peut dégager un consensus avec identification de 5 super groupes (superphylums) : on trouve les trois lignées des plantes qui sont monophylétiques car l’endosymbiose est primaire ; on voit aussi d’un phylum à l’autre les échanges de noyau; on retrouve les champignons avec les animaux (en bas à droite).

· Pour les métazoaires et les mammifères :

· phylogénie des métazoaires : les bilatériens sont monophylétiques et se divisent en protostomes et deutérostomes (le concept embryologique est validé par la génétique) ; par contre le concept de cœlomate et d’acœlomate n’est pas confirmé : cette subdivision est abandonnée.

· phylogénie des Mammifères : on a juxtaposé les ordres de mammifères avec la phylogénie : sur la colonne de droite on voit les groupements supraordinaux ;  les cétacés sont à l’intérieur des artiodactyles, à coté des hippopotames (=Cetartiodactyles). La plupart des ordres sont confirmés. 

Questions et réponses :

- Les échinodermes sont des bilatériens car la larve est bilatérale.

- Les amphibiens sont paraphylétiques de même que les reptiles ; on ne parlera pas des classes des amphibiens, des reptiles, … 

- Les amphibiens <> batraciens  (voir Lecointre par ex.) ;   

- Il y a quelques discordances entre le registre fossile et le registre phylogénique (car on n’a aucun fossile avant 3,8 GA) ;

- Il y a une différence entre LUCA et la première cellule : LUCA est l’ancêtre des lignées actuelles. Ce n’est pas l’ancêtre de toutes les organisations cellulaires, les autres sont inconnues : sur la diapo la partie jaune est totalement imaginaire, il n’y a aucun témoin actuel de cette histoire sauf peut être que certains fossiles de 3 milliards d’années appartiennent à l’histoire « jaune » mais on ne le sait pas. 

