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R e g a r d s

Le programme de Hennig a aussi rompu 
avec les classifications postdarwiniennes. 
Darwin n’avait pas mis de sommet à son arbre, 
mais ses continuateurs s’étaient empres-
sés d’en remettre un. Les scientifiques inté-
graient désormais l’évolution biologique dans 
leur approche, mais, au lieu de justifier les 
groupes pour eux-mêmes, par un attribut 
qui leur serait exclusif, ils les définirent par 
rapport à leur « devenir évolutif », soumis 
à des adaptations incessantes. On fit, par 
exemple, des groupes nommés en vertu de 
ce qu’ils annoncent, au moyen du préfixe 
pro- : les procaryotes (cellules sans noyau) 
annonçaient les eucaryotes (avec noyau), 
les prosimiens précédaient les simiens, etc. 

En somme, on continuait d’utiliser des 
procédures par coupures, pour faire des 
marchepieds dans un escalier transposé du 
fixisme à l’évolutionnisme. Le paléontologue 
américain Stephen Jay Gould (1941-2002) 
critiqua avec raison ce retour de l’anthropo-
centrisme, notamment parce qu’il mélangeait 
le constat factuel du partage des caractères 
entre espèces avec un discours de valeur. 
Le biologiste d’origine allemande Ernst Mayr 
(1904-2005), lui-même promoteur de ces 
« grades », constatant qu’il n’existe aucun 
caractère exclusif aux reptiles, reconnut que 

la classe des reptiles avait été faite pour 
souligner l’émergence des oiseaux et leur 
remarquable adaptation au vol, et non pour 
elle-même, autour d’un attribut commun. 
Même chose pour les «  poissons », groupe 
servant de marchepied aux tétrapodes. 

En d’autres termes, cette tradition « gra-
diste » créait des ensembles pour décrire des 
éléments ou propriétés qu’ils ne contenaient 
pas. Au contraire, la systématique phylogé-
nétique (aussi nommée cladistique) a rompu 
avec les procédures de séparation, pour se 
concentrer sur des regroupements justifiés 
par ce que les membres d’un ensemble par-
tagent vraiment. Ce programme a nécessité 
l’abandon des invertébrés, prosimiens, rep-
tiles, poissons et nombre de groupes linnéens 
pour d’autres dont l’agencement dans l’arbre 
respecte l’apparentement.

L’ère du tout-ADN
En somme, c’est grâce à Hennig que nous 
construisons des arbres phylogénétiques 
aujourd’hui. Enfin presque... Car il existe des 
techniques de construction d’arbres qui ne 
passent pas par un raisonnement hennigien, 
ni même par un raisonnement évolution-
niste. Par exemple, les techniques importées 

de l’industrie dès les années 1950-1960, 
fondées sur des mesures chiffrées de la 
ressemblance globale, construisent des 
« arbres » qui traduisent des degrés relatifs 
de ressemblance globale, et sont (trop) vite 
interprétés comme traduisant des degrés 
relatifs d’apparentement. Ces « arbres » se 
sont répandus en biologie sans rapport direct 
ni avec la classification ni avec l’évolution 
(du moins au début). Et ce d’autant plus 
vite qu’à la même époque, la comparaison 
de séquences de macromolécules telles 
que l’ADN, l’ARN ou les protéines semblait 
se prêter à une appréciation numérique de 
la ressemblance et de la dissemblance. 

Au début, ces techniques étaient le plus 
souvent dépourvues des préoccupations qui 
sont celles des systématiciens : présenter 
des conclusions d’ordre classificatoire et 
asseoir celles-ci sur des homologies iden-
tifiées (des caractères communs entre les 
espèces, dont l’histoire évolutive suggère 
qu’ils ont été hérités d’un parent commun). 
Ce hiatus a laissé des traces jusque dans la 
littérature scientifique actuelle des systéma-
ticiens et même dans les outils disponibles 
pour l’enseignement secondaire en France.

L’impact du travail théorique et métho-
dologique de Hennig a été considérable, 

3. L’ARBRE DE DARWIN (à gauche), publié dans L’origine des es-
pèces  (1859), a valeur de fondement théorique fixant un long pro-
gramme de recherche. En somme, Darwin dit ce qu’il faut faire (clas-
ser en vertu des souches communes), mais ne donne pas la marche à 
suivre. L’arbre de Hennig (à droite) expose la méthode empirique qui 
permet de suivre le programme de Darwin. C’est toute la différence 
entre la généalogie théorique (arbre de Darwin) et la phylogénie 

(arbre empirique de Hennig) : dans le cadre empirique, l’arbre ne dit 
pas « qui descend de qui » parce que les ancêtres ont disparu, mais 
« qui est apparenté à qui ». Ainsi, l’oiseau, qui partage des traits ex-
clusifs avec le crocodile, et non avec le varan de Komodo, se retrouve 
dans le même groupe (archosaures) que le crocodile, malgré leurs 
dissemblances, alors que le varan, qui ressemble à première vue plus 
au crocodile, est dans un autre (lépidosaures).
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