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plaident aussi en faveur de l’ancienneté
des protéines déstructurées. Selon l’une
des principales hypothèses, les premiers
organismes vivants étaient fondés sur
l’ARN et non sur l’ADN. Cet ARN agissait
à la fois comme molécule catalytique et
comme réservoir de l’information géné-
tique – les rôles qui, dans les cellules actuel-
les, sont respectivement joués par les
protéines et l’ADN. 

Dans cette théorie d’un « monde à
ARN », une difficulté majeure tient au fait
que l’ARN se replie difficilement dans sa
forme active et reste souvent figé dans des
conformations inactives. Dans les cellules
actuelles, des protéines dites chaperonnes
assurent un repliement correct de l’ARN
et d’autres le stabilisent dans sa confor-
mation active. Ces deux types de protéi-
nes n’ont pas de structure stable avant
de se lier à l’ARN. Leur apparition aurait
ainsi permis de résoudre l’épineux pro-
blème du repliement de l’ARN.

Une épée 
à double tranchant

L’analyse de l’origine du code génétique
conforte encore l’hypothèse de l’appari-
tion précoce des protéines non structu-
rées. Le code génétique est l’ensemble des
règles utilisées par les cellules pour trans-
crire l’information codée dans les acides
nucléiques (ARN et ADN) en une séquence
d’acides aminés. Certains acides aminés
auraient été codés très tôt au cours de
l’évolution, alors que d’autres seraient
apparus plus tard. 

Les acides aminés hydrophobes, volu-
mineux, qui poussent une protéine à se
replier, seraient apparus tardivement, et
donc les protéines constituées des premiers
acides aminés devaient très probable-
ment rester dépliées quand elles étaient
seules. Si ces hypothèses sur l’évolution du
code génétique sont correctes, alors les pre-
mières protéines apparues sur Terre se
repliaient mal ou pas du tout. Les acides
aminés apparus ultérieurement ont mani-
festement permis aux protéines de se struc-
turer. Elles ont alors acquis des sites
enzymatiques actifs de type clé-serrure et,
dès lors, ont assuré les fonctions remplies
par les ARN dans les cellules pendant des
millions d’années.

Étant donné le rôle central que jouent
les protéines en biologie, il n’est pas
surprenant que beaucoup d’entre elles
soient impliquées dans les maladies. Cette

nouvelle conception du désordre intrin-
sèque des protéines modifiera certaine-
ment la façon dont nous comprenons et
traitons les maladies. Tout d’abord, dans
certains cas, le manque de structure d’une
protéine peut être nuisible : quand une
cellule produit en excès des protéines non
structurées, ces dernières forment des
agrégats. Dans le cerveau, ces plaques
sont incriminées dans des maladies neu-
rodégénératives telles la maladie d’Alz-
heimer, la maladie de Parkinson et la
chorée de Huntington. 

Plus généralement, il semble que la pro-
duction des protéines non structurées doive
être rigoureusement contrôlée pour assu-
rer le fonctionnement normal de l’orga-
nisme. Une étude à grande échelle sur la
levure, la souris et l’homme, dirigée par
Madan Babu, du Laboratoire de biologie
moléculaire du Centre de recherche médi-
cale de Cambridge, en Grande-Bretagne,
a montré, en 2008, que les cellules régu-
lent les protéines désordonnées plus étroi-
tement que les protéines rigides.

Sachant que les protéines intrinsèque-
ment désordonnées peuvent être impli-
quées dans certaines maladies, on imagine
de nouvelles pistes thérapeutiques. Les
protéines qui interagissent avec des pro-
téines non structurées offrent souvent à
leurs partenaires des points d’ancrage
où les chercheurs pourraient fixer des
molécules qui, par exemple, bloqueraient
des interactions délétères ou, au contraire,
avantageuses. Ainsi, en empêchant un
gène suppresseur de tumeur d’interagir
avec l’un de ses régulateurs, des biolo-
gistes ont obtenu certains succès dans la
lutte contre le cancer chez des animaux de
laboratoire. Des essais cliniques vont com-
mencer chez l’homme pour tester ces molé-
cules. R. Kriwacki et ses collègues mettent
au point une stratégie similaire pour trai-
ter le rétinoblastome, un cancer de l’œil
qui touche en particulier les enfants. Les
premiers tests chez l’animal ont donné des
résultats encourageants.

Le modèle clé-serrure qui a si long-
temps expliqué la fonction des protéines
a perdu sa toute-puissance. Aujourd’hui,
on sait que certaines fonctions biologiques
sont remplies par des protéines rigides,
et d’autres par des protéines dont la struc-
ture fluctue. Mais plus de 100 ans après
l’énonciation du dogme voulant que les
protéines aient une structure rigide, l’his-
toire des liens entre la structure des pro-
téines et leurs fonctions reste à écrire. �
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L
a Terre : un globe d’environ 510 mil-
lions de kilomètres carrés de surface,
dont près de 64 pour cent sont situés

sous plus de 200 mètres d’eau. À ces pro-
fondeurs, l’absence de lumière empêche
la photosynthèse. Or ce processus biolo-
gique de conversion de l’énergie solaire est
à la base de la plupart des relations tro-
phiques, c’est-à-dire des échanges d’éner-
gie et de matière entre les êtres vivants d’un
milieu donné: sans photosynthèse, pas de
nourriture! Ainsi, sur notre planète, les habi-
tats pauvres en nourriture prédominent. 

Il y a deux siècles, les scientifiques en
avaient déduit l’absence de toute forme de
vie dans les profondeurs océaniques.
Aujourd’hui, après des décennies d’explo-
rations et d’avancées techniques, on s’aper-
çoit que l’écosystème des grands fonds est
bien plus complexe qu’on ne l’imaginait :
les abysses sont peuplés d’une grande
diversité d’organismes vivants. La plupart
d’entre eux ne subsistent que grâce à une
seule source de nourriture, la « neige
marine», particules constituées des excré-
ments et des restes des organismes de  sur-
face et qui saupoudrent continuellement
les fonds marins.

Les énigmes foisonnent en ces lieux. On
estime que, chaque année, environ 16 giga-

tonnes de carbone organique produites par
le phytoplancton via la photosynthèse cou-
lent vers les fonds océaniques. Or seuls
trois pour cent de ce carbone atteignent les
fonds. Comment si peu de nourriture
suffit-elle à alimenter toutes les formes
de vie de cet habitat? Comment une telle
diversité a-t-elle pu persister? Quelles stra-
tégies adaptatives ont été développées par
les différents organismes? Pouvons-nous
tirer de ces données un enseignement sur
les adaptations évolutives du passé?

De la vie 
dans les abysses?

Au milieu des années 1800, les natura-
listes pensaient que la vie marine ne pou-
vait exister à des profondeurs excédant
550 mètres. Cette hypothèse, dite « azoï-
que», formulée par le naturaliste britan-
nique Edward Forbes, paraissait logique
au regard des connaissances de l’époque:
aucune espèce ne semblait en mesure de
survivre sous les conditions extrêmes – pres-
sion élevée, obscurité et basses tempéra-
tures – caractérisant les profondeurs
océaniques. Aussi l’hypothèse azoïque
s’était-elle répandue rapidement dans la
communauté scientifique.

Elle se révéla erronée, mais en la for-
mulant, Forbes avait mis en exergue un
aspect primordial en biologie marine : le
lien étroit entre source de nourriture et
vie sous-marine. Sans lumière et sans vie
végétale, les profondeurs lui paraissaient
inaptes à héberger une quelconque forme
de vie. Il n’avait pas envisagé la possibi-
lité que des matériaux organiques prove-

64] Océanographie © Pour la Science - n° 407 - Septembre 2011

Loin d’être une étendue désertique, les grands fonds

marins constituent un écosystème complexe : la faune 

très variée qui les peuple est directement tributaire 

du phytoplancton vivant en surface.

un empire méconnu
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L ’ E S S E N T I E L

� Contrairement 

à ce que l’on pensait 

au XIXe siècle, les grands

fonds marins sont peuplés.

� La principale source 

de nourriture des abysses

est la « neige marine », 

particules riches 

en carbone organique 

produites à partir 

de la photosynthèse 

du phytoplancton vivant 

à la surface des océans.

� Malgré la rareté 

de la nourriture, 

les profondeurs abritent

une grande biodiversité.

� Pression de sélection,

stratégies adaptatives 

et microhabitats sont 

les principales causes

invoquées pour expliquer

cette biodiversité 

complexe et méconnue.
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