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I l y a plus d’un siècle, Charles Dar-
win supposa que les nombreuses
espèces vivantes descendaient d’es-
pèces moins nombreuses, qui des-

cendaient elles-mêmes d’espèces
encore moins nombreuses, et ainsi de
suite jusqu’au moment où la vie est
apparue sur la Terre. Les relations de
parenté semblaient se représenter par
un arbre généalogique des espèces :
l’arbre du vivant.

Cette idée, longtemps controver-
sée, est largement admise depuis dix
ans, et la plupart des biologistes consi-
dèrent que l’on connaît bien les grandes
lignes de l’arbre du vivant, construit
à partir d’un ancêtre commun, la pre-
mière cellule, qui apparut il y a 3,5 à
3,8 milliards d’années.

Aujourd’hui, à la surprise générale,
de nouvelles découvertes montrent que
les racines de l’arbre ne sont pas telles
qu’on croyait. Il y a plus de richesse
biologique à la base de l’arbre que ne
le laissait supposer la simplicité des
micro-organismes.

La construction de l’arbre

Il y a 35 ans, les biologistes manquaient
de données pour construire l’arbre
du vivant. Depuis Aristote, ils ne déter-
minaient le degré de parenté entre
espèces qu’en comparant leur anato-
mie et leur physiologie. Cette méthode
était relativement efficace pour les orga-
nismes complexes. Par exemple, elle
a montré que les hominidés avaient un
ancêtre commun avec les grands singes,
qui avait lui-même un ancêtre com-

à-dire une molécule composée d’une
succession d’acides aminés. Toutefois,
les gènes mutent régulièrement : ils
subissent des modifications de leur
séquence qui changent parfois la pro-
téine codée. Les mutations anodines

L’arbre du vivant :
un buisson foisonnant
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Depuis une dizaine d’années, les biologistes étudient l’apparition des formes
de vie et cherchent un arbre généalogique des espèces vivantes. 
Ayant exploré les racines de cet arbre, ils découvrent que les divers gènes
racontent des histoires évolutives différentes.
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mun avec les autres singes, qui avait
lui-même un ancêtre commun avec les
prosimiens, etc.

Cependant, cette méthode n’était
pas applicable aux micro-organismes
unicellulaires. Les biologistes étaient
d’autant plus contrariés que les micro-
organismes avaient été les seuls habi-
tants de la Terre pendant la première
moitié, sinon les deux tiers, de son
histoire. Comment les micro-orga-
nismes avaient-ils évolué? Dans quel
ordre les structures internes et les par-
ticularités métaboliques des cellules
étaient-elles apparues? Entre l’ap-
parition du premier organisme uni-
cellulaire et celle des champignons,
des plantes ou des animaux pluri-
cellulaires, les cellules sont devenues
plus grosses et plus complexes : elles
ont acquis un noyau et un cytosque-
lette (une structure interne), ainsi que
la faculté d’absorber d’autres cellules.
Quand ces innovations sont-elles sur-
venues?

Au milieu des années 1960, à l’Ins-
titut de technologie de Californie, Emile
Zuckerkandl et Linus Pauling inven-
tèrent une méthode révolutionnaire
pour établir les liens de parenté entre
les espèces de micro-organismes : au
lieu d’examiner l’anatomie ou la phy-
siologie, ils proposèrent de comparer
l’ordre des sous-unités qui constituent
les gènes ou les protéines.

Cette méthode de «phylogénie
moléculaire» s’est rapidement impo-
sée. Un gène, c’est-à-dire un segment
d’ADN composé d’une succession de
nucléotides, code une protéine, c’est-

1. L’ARBRE DU VIVANT qui était admis naguère
partait d’un ancêtre commun, une petite cel-
lule sans noyau qui aurait engendré deux
groupes procaryotes (sans noyau) : les bac-
téries et les archébactéries. Ces dernières
auraient elles-mêmes engendré les eucaryotes
(dotés d’un noyau et d’une structure com-
plexe). Puis les eucaryotes auraient absorbé
des bactéries productrices d’énergie, qui
seraient devenues des mitochondries ou
des chloroplastes (chez les plantes).
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l’ARN de la petite sous-unité riboso-
male. Les ribosomes sont des organites
intracellulaires qui fabriquent les pro-
téines des cellules. Ces «usines» à pro-
téines sont composées de deux parties,
ou sous-unités, qui sont constituées cha-
cune de protéines et d’ARN (des enchaî-
nements de nucléotides, comme l’ADN).
Au fil de l’évolution, les ribosomes sont
devenus indispensables au fonction-
nement des cellules. Selon C. Woese,
l’ARN ribosomal (ou les gènes qui
codent cet ARN) était un bon «chrono-
mètre moléculaire universel».

Toutefois, l’analyse des séquences
d’ARN ribosomal était initialement
si fastidieuse que C. Woese dut
attendre la fin des années 1970 pour
avoir assez de résultats et pouvoir en
tirer des conclusions. Depuis, la phy-

logénie des organismes, des micro-
organismes unicellulaires aux espèces
pluricellulaires complexes, a beau-
coup progressé grâce au séquençage
des gènes d’ARN ribosomal. À la fin
des années 1980, l’accumulation des
résultats a rallié la plupart des bio-
logistes au modèle de l’arbre du
vivant. Aujourd’hui, on connaît les
séquences d’ARN ribosomal de plu-
sieurs milliers d’espèces.

Les analyses de l’ARN ribosomal
confirmèrent d’abord certaines idées
qui faisaient déjà l’objet d’un large
consensus. Cependant, elles réservaient
aussi des surprises. Dans les années
1960, la microscopie avait confirmé que
la structure des cellules partageait les
êtres vivants en deux groupes : les euca-
ryotes et les procaryotes. D’une part,

Ancêtre commun universel
(unicellulaire)

Protéobactéries

Crénotes Euryotes

Animaux Champignons Plantes

Algues

Autres eucaryotes
unicellulaires

Ciliés

Korotes

ARCHÉBACTÉRIES

EUCARYOTES

Bactéries qui engendrèrent les chloroplastes

Bactéries qui engendrèrent les mitochondries

}

85

ou porteuses d’améliorations s’accu-
mulent progressivement. Ainsi, chez
deux espèces qui descendent d’un
même ancêtre, les séquences des gènes
qu’elles partagent diffèrent de plus
en plus. En dénombrant toutes les
différences, on reconstitue l’arbre des
espèces vivantes.

Il y a 35 ans, les biologistes identi-
fiaient difficilement l’ordre des acides
aminés dans les protéines, et ils ne
savaient pas séquencer les gènes. Tou-
tefois, à la fin des années 1960 et au début
des années 1970, les séquençages de pro-
téines démontrèrent l’intérêt de la phy-
logénie moléculaire, en confirmant, puis
en complétant l’arbre de plusieurs
groupes, tels les vertébrés. Ils établirent
également les liens de parenté entre cer-
taines bactéries, montrant notamment
que celles qui produisent de l’oxygène
par photosynthèse (les cyanobactéries)
forment un groupe particulier.

À cette époque, à l’Université de
l’Illinois, Carl Woese découvrit que le
dénombrement des différences dans la
séquence de certains gènes de deux
espèces indiquaient leur degré de
parenté. Plus précisément, il analysa
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