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2. SUR CET ARBRE PHYLOGENETIQUE SIMPLIFIE, on peut reconstruire, & partir des sé-
quences d’'un méme gene repérées chez le canard, ’humain, le cépe et le raisin, les séquences
du méme geéne de I'ancétre commun de 'humain et du canard d’une part (1), et de I'ancétre
des animaux et des champignons d’autre part (2]. On suppose que les ressemblances sont
dues a un héritage commun plutét qu’a des événements indépendants. Les séquences les
plus proches sont celles du canard et de 'humain (une seule mutation). La séquence du méme
geéne chez leur ancétre commun sera donc AAAGTGCGA ou AAAGTGCGT. Les séquences du cépe et
du raisin portant un A a la fin, la premiére option est sans doute la bonne. La séquence de
I'ancétre commun du cépe, du canard et de I'humain est celle qui minimise le nombre de muta-
tions entre cet ancétre et le dernier parent dans I'arbre, le raisin, soit AAACTCCGA.
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sens ou dans l'autre, alors sa fréquence
augmente ou diminue dans une population
au fil des générations. Dautre part, il n’est
pas systématique qu une mutation induise
un avantage ou un inconvénient pour la
reproduction. Dans certains génomes, par
exemple ceux des mammiferes ou de cer-
taines plantes qui sont de longs textes ver-
beux, la plupart des mutations sont sans
effet immédiat. Dans ce cas, la fréquence
des génomes qui portent une mutation
suit une marche aléatoire sans pression
de I'environnement. C’est le principe de
la dérive génétique.

Que cette variation soit influencée ou
non par la sélection naturelle, la fréquence
finit toujours par atteindre 0 ou 1. Si elle
atteint 0, la mutation a disparu de la popu-
lation; il n’en reste pas de trace dans les
génomes. Si elle atteint 1, tous les génomes
de la population sont porteurs de la muta-
tion. Des lors, il ne reste pas de trace dans
les génomes de leur état ancestral, avant
la mutation.

Avecun nombre réaliste de mutations
par génération (une centaine), la dérive
remplace la plupart des lettres du texte
génomique en quelques millions de généra-
tions. Ainsi, onne peut retrouver des traces
que de génomes ayant au plus quelques
millions d’années - ce qui représente une

partie infime de'histoire du monde vivant.
Enrevanche, la sélection permet une meil-
leure conservation de l'information: on
retrouve dans les génomes actuels des
traces de I'origine du vivant, il y a presque
quatre milliards d’années.

Pour reconstituer 'information
ancienne, on compare plusieurs génomes
actuels dans un cadre phylogénétique. Par
exemple, prenons les génomes d’une variété
de vigne, d'un cépe, d'un canard et d'un
humain (voir la figure 2). Les ressemblances
entre séquences permettent de reconstituer
les relations de parenté entre ces especes, ce
qui se traduit par un arbre phylogénétique,
c’est-a-dire une généalogie des especes.
Cette généalogie implique que le canard
et 'humain ont un ancétre commun qui
leur est exclusif et qui descend lui-méme
de I'ancétre qu'ils partagent avec le cépe.
On identifie alors des morceaux (des genes)
suffisamment similaires pour que I'on
suppose qu'ils descendent d'une méme
séquence ancestrale: on trouve ATACTC-
CGA dans la vigne, AAACCCCGA chez
le cepe, AAAGTGCGA chez le canard et
AAAGTGCGT chez I'’humain.

A partir de 'analyse de ces séquences
actuelles d'un méme géne, on reconstitue
les séquences du gene chez les ancétres
communs des especes considérées en sup-
posant que les ressemblances entre especes
sont plus fréquemment dues a leur héritage
commun qu’a des événementsindépendants
qui auraient donné le méme résultat: dans
notre exemple, cette hypothese se traduit
par un scénario unique ol chacune des
positions variables (en rouge) n’a changé
qu'une seule fois au cours de I'évolution
des especes.

En multipliant le nombre de genes
et de génomes comparés (aujourd hui
on peut avoir accés aux séquences de
plusieurs milliers de génomes, chacun
contenant des milliers de génes, voir I'ar-
ticle de G. Perriere dans ce numéro) et avec
I’aide de modeles plus réalistes prenant
en compte nos connaissances des pro-
cessus biologiques, on peut ainsi estimer
des séquences de génomes ancestraux et
décrire I'histoire des mutations.

En pratique, on sait aujourd’hui
reconstruire les séquences quasi com-
pletes d’ancétres récents, par exemple
le génome de la bactérie qui fut proba-
blement responsable des grandes épi-
démies de peste du Moyen Age, a I'aide
du séquengage de ses descendantes, des
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