Monsieur Douady

Spéciation et phylogénie
Présente un arbre d’évolution circulaire, une représentation qui a l’avantage de montrer que l’Homme est un des organismes parmi les millions d’autres. 
1-Espèce et spéciation:

11-Rôle historique de l’espèce


La taxinomie (terme français venant du terme taxis ranger) permet des taxons. On définit trois types de taxinomie : α-taxinomie (identifier et décrire les espèces), base de la biologie et des relations entre l’Homme et la nature, la β-taxinomie qui est la classification hiérarchique et la γ taxinomie avec les mécanismes, les processus de l’évolution. La systématique (β-taxinomie) sans faire de la phylogénie.


L’espèce est considérée par Darwin comme une construction humaine qui n’a pas de réalité biologique. Ce paradoxe est résolu par les néodarwiniens avec une définition biologique de l’espèce (une espèce en donne une autre). Pour les néo darwiniens, le mécanisme de spéciation est le plus important, c’est la preuve de l’évolution.
12- Quelques points de vue sur l’espèce


L’espèce, vue par Linné, est figée, représente une discontinuité, une création. E.Mayr en 1942, impose une vision biologique de l’espèce (interfécondité). Selon G.G.Simpson (paléontologue) impose une vision évolutive c'est-à-dire avec une dimension spatiale et une dimension temporelle. Selon P.Hebert (2003), la morphologie ne permet pas toujours de reconnaître l’espèce : il utilise l’outil moléculaire.
13-Différences entre définition de l’espèce et critère

Dans une collection d’individus, on sélectionne quelques gènes :  si deux organismes ont une différence supérieure  à 10 (4,8 % de substitution) fois la moyenne constatée à l’intérieur d’une esp, on définira deux espèces.

Les critères finalement pris en compte sont les relations de parenté, la monophylie (ancêtre commun exclusif), la reproduction comprenant la reconnaissance entre partenaires, l’isolement reproductif. Il n’y a qu’un concept d’espèce mais il y a X définitions.

La définition consiste à mettre des mots descripteurs et les critères sont des outils de repérage.
14-Spéciation :
C’est le processus au cours duquel se scindent une ou plusieurs espèces distinctes donc la mise en place d’une barrière entre organismes appartenant à la même esp et qui au bout de d’un temps T n’appartiendront plus à la même espèce.
Le schéma de spéciation montre le réseau de généalogie et le résultat de phylogénie.

L’espèce est donc la tranche de réseau généalogique comprise entre deux événements de spéciation ou entre une spéciation et une extinction.

La spéciation allopatrique avec barrière physique (ouverture d’océan par exemple) interromp le flux génique entre deux populations. La conséquence est une différenciation des pools géniques, comme il y a séparation spatiale, on aura aussi une différence de sélection. Les génotypes deviendront incompatibles et un isolement reproductif surviendra. L’espère mère disparaîtra avec la création d’espèces filles.

La spéciation péripatrique (ex colonisation d’une île) est caractérisée par un très petit nombre de migrants, avec une sélection des allèles. Il peut aussi y avoir effet de l’environnement. L’espèce mère ne disparaît pas : on obtient 1 (1+2.
La spéciation parapatrique consiste en une colonisation d’une nouvelle niche écologique avec une pression de sélection différente
La spéciation sympatrique ne présente pas de structuration géographique mais l’apparition d’une nouvelle niche écologique, permet la création d’une nouvelle espèce (exemple de diptères, aux Etats-Unis, qui parasitent des baies d’Aubépine ; quand les pommiers ont été introduits, certains diptères ont parasité des pommiers et au bout de N générations, on a obtenu deux espèces différentes).

L’exemple du chien n’est pas forcément le meilleur exemple de spéciation car les changements induits par la sélection artificielle n’ont rien à voir avec la nature.
2-Inférences phylogénétiques :

La phylogénie est l’étude de la formation et de l’évolution des organismes vivant. (cf site http://lis.snv.jussieu.fr/).

Les relations entre organismes sont représentés par des réseaux de gènes ce qui donne globalement un arbre.
Les objets sont les taxons mais on peut se permettre de prendre des représentants du taxon pour le représenter. Pour caractériser les taxons, on dispose des caractères morphologiques, des séquences protéiques, nucléiques, de la présence ou de l’absence de gènes  ou encore de l’ordre des gènes voire de la présence d’insertion ou de délétion de gènes.

La phylogénie est le cours historique de la descendance : un arbre phylogénique doit être enraciné.
Sur les arbres présentés : les trois situés à gauche montrent une proportionnalité (taux de changement/temps) mais pour les deux derniers, il n’y a plus d’échelle, uniquement les relations de parenté.

On cherche à corréler les dichotomies des arbres avec des événements géologiques  mais on peut aussi mettre tous les segments d’arbre à la même longueur. 

Au cœur de la phylogénie, la notion d’homologie est à distinguer de la similarité : on ne peut pas parler de pourcentage d’homologie (l’homologie est de type tout ou rien). On parle, entre molécules, de pourcentage de similarité. L’homologie désigne les structures issues d’une structure ancestrale commune. 
L’homoplasie désigne elle des structures ne provenant pas d’une structure ancestrale commune : c’est l’exemple classique de l’aile de l’oiseau et de l’aile de l’insecte.

L’homologie primaire décrit les caractères hérités de l’ancêtre commun avec le principe de connexion (pièces squelettiques attachées dans un même ordre, développement embryonnaire faisant apparaître des structures dans le même ordre temporel),… : on peut alors faire l’hypothèse que ces caractères sont hérités d’un ancêtre commun. Les organes homologues sont l’expression d’une synapomorphie c'est-à-dire que ce sont des caractères dérivés partagés.
Quelques méthodes de reconstruction :

Il y a un grand nombre d’outils d’analyse.  Les méthodes peuvent prendre en compte les données brutes (caractère par caractère) ou la distance entre (matrice de distance).

Il y a aussi une approche agglomérative ou on ajoute les caractères les uns après les autres. Le principe de la méthode est la recherche du maximum de parcimonie avec le plus petit nombre de changements pour expliquer le jeu de données. Il y a cependant des limites à la qualité de la méthode car sur des taxons anciens, il y a eu tellement de substitutions que ce principe ne s’explique plus.
La parcimonie est employée pour les caractères non moléculaires. Elle est sensible à des artefacts, notamment pour les espèces qui évoluent vite. 
Il existe aussi des méthodes probabilistes très longues à calculer et employées surtout pour les caractères moléculaires.

On définit les indices de robustesse : l’arbre est perturbé en enlevant des données, les nœuds qui résistent donnent un indice de robustesse de l’arbre.

La meilleure preuve reste la corroboration avec des données paléontologiques qui permettent de valider la robustesse de l’arbre.

 
L’arbre présenté est obtenu par l’étude de caractères morphologiques (à gauche) et à droite sur la base de vingt gènes. Les différences sont énormes : ce sont des problèmes de convergences morphologiques qui expliquent les différences. 

Une étude d’une espèce cavernicole bien étudiée depuis longtemps à Lyon (le Niphargus) a montré récemment qu’en réalité cette « espèce » est constituée de plusieurs espèces qui ont divergé depuis 15 Millions d’années ! 
