
proportion d’oxygène, c’est grâce aux orga-
nismes vivants. Si la vie sur notre planète dis-
paraissait subitement, les roches absorberaient 
l’oxygène en quelques millions d’années pour 
former des oxydes. Dès lors, une exoplanète 
dont l’atmosphère présente de grandes quanti-
tés d’oxygène pourrait être le siège d’une vie.

Dans ce contexte, Tess, Cheops et Speculoos 
serviront d’éclaireurs au futur grand observa-
toire spatial, le télescope James-Webb, qui 
prendra la succession du télescope Hubble. 
D’un coût de 10 milliards de dollars (environ 
8 milliards d’euros), James-Webb décollera 
en 2019. Il sera alors l’outil le plus efficace 
pour réaliser des mesures de spectroscopie 
lors de transits. Mais la durée de vie de cette 
mission sera assez courte : les réserves de car-
burant nécessaires au maintien de l’orbite 
s’épuiseront au bout de 5 à 10 ans. Étant donné 
ce calendrier serré, il y a une certaine urgence 
à découvrir les meilleures cibles à proposer au 
télescope James-Webb.

Comme le temps d’observation sur le 
télescope James-Webb sera très demandé, cer-
tains spécialistes des exoplanètes se sont 
associés pour concevoir et proposer des téles-
copes qui seront dédiés uniquement à l’ana-
lyse spectrale des transits. La mission 
américaine se nomme Finesse (Fast infrared 
exoplanet spectroscopy survey) et son alter ego 
européen est Ariel (Atmospheric remote-sensing 
infrared exoplanet large survey). Le terme infra-
rouge apparaît dans les deux noms, car les 
molécules telles que l’eau et le dioxyde de 
carbone sont plus faciles à détecter dans cette 
gamme du spectre électromagnétique. Dans 
un an ou deux, nous saurons si ces projets 
auront le feu vert pour être réalisés.

À plus long terme, un projet européen, 
Plato, est prévu pour décoller en 2026. Je vois 
Plato comme un super-Tess : il aura 24 téles-
copes pour surveiller le ciel, au lieu de 4. Plato 
devrait traquer des exoplanètes avec une meil-
leure sensibilité et sur de plus longues périodes 
que tous les autres télescopes.

Par ailleurs, la précision des données de Plato 
sera assez élevée pour détecter les variations de 
luminosité liées aux vibrations de l’étoile. En 
effet, les étoiles sont parcourues par des ondes, 
comme des vagues, à la façon des tremblements 
de terre. Leur étude est nommée astérosismolo-
gie. Les fréquences et les motifs de ces vibrations 
dépendent de la structure interne des étoiles, 
notamment leur densité et leur composition.

Quand Plato découvrira une planète, nous 
bénéficierions donc d’une meilleure connais-
sance des propriétés de son étoile hôte, son âge 
par exemple. En effet, en vieillissant, une étoile 
transforme son hydrogène en hélium ; ce chan-
gement de composition se manifeste par de sub-
tiles modifications dans les vibrations de l’étoile, 
de quoi estimer son âge. Par l’astérosismologie, 
nous pourrons ainsi déterminer si l’étoile est au 
début de sa vie ou si elle a déjà brûlé son hydro-
gène depuis 10 milliards d’années. Autrement 
dit, nous pourrons étudier l’évolution des sys-
tèmes planétaires au cours du temps cosmique.

Entre les analyses en cours des données de 
Kepler et celles à venir de Tess, Cheops, James-
Webb et Plato, la chasse aux exoplanètes a un 
programme bien chargé. Mais cette quête ne 
s’arrêtera probablement pas là. Et tous les 
astronomes en herbe qui ont été époustouflés 
par l’éclipse du Soleil en 2017 auront encore de 
nombreuses éclipses planétaires à étudier 
quand ils seront devenus des chercheurs. n

>

Parmi les nombreuses exoplanètes découvertes  
à ce jour, les astrophysiciens ont identifié des 

géantes gazeuses chaudes, des corps recouverts 
de lave et des planètes qui ressemblent à la Terre.
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ENTRETIEN

Molécules, cellules, organismes, sociétés, aucun élément 
biologique n’agit seul, tous interagissent. L’affirmation paraît 
banale, mais, développée, elle invite à élargir notre vision  
de l’évolution. Telle est la thèse qu’Éric Bapteste défend dans  
son dernier livre, Tous entrelacés !.
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réseaux plutôt 
que des arbres
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On code chaque type d’interaction par une repré-
sentation spécifique dans le réseau et on déter-
mine le moment où chacune intervient.

Auparavant, pour étudier l’évolution, on 
dessinait des arbres de lignées. Aujourd’hui, les 
réseaux les englobent dans un ensemble plus 
large, car les arbres montrent des parentés, alors 
que les réseaux représentent des organisations 
et des fonctionnements. On trouve d’ailleurs 
des réseaux dans chaque ramification de l’arbre 
du vivant puisqu’il en existe dans chaque indi-
vidu : réseaux métaboliques, de régulation, de 
coexpression (expression simultanée de 
gènes), etc. Le défi maintenant est de dévelop-
per une science des réseaux qui permettra de 
penser les processus et les interactions. Elle se 
heurte à des défis méthodologiques considé-
rables, notamment dans la comparaison des 
graphes entre eux.

Si le collectif est au centre de la biologie, 
pourquoi a-t-on si longtemps négligé  
les formes d’association du vivant comme 
l’endosymbiose, suggérée dès 1890 pour  
les mitochondries ?
Les mitochondries – les centrales énergétiques 
des cellules eucaryotes – sont les descendantes 
captives d’anciennes bactéries. Mais il a fallu 
presque un siècle pour que cette idée s’impose. 
Une raison est que dans une approche réduction-
niste, on étudie les objets partie par partie. Dans 
une culture pure de bactéries, on ne peut obser-
ver ni les interactions ni les constructions colla-
boratives, ni même les soupçonner. Mais il existe 
une difficulté pratique à analyser un objet com-
plexe pour ce qu’il est : comment cultiver une 
diversité de partenaires en laboratoire ? Par ail-
leurs, nous avons l’habitude de penser en termes 
de lignées divergentes et séparées. Le modèle 
central de l’évolution est celui de l’arbre sur 
lequel s’organisent les lignées, et les propriétés 
des organismes qui sont le fruit d’associations 
n’ont pas leur place dans cette représentation.

Votre conception de l’évolution va-t-elle  
à l’encontre de l’existence d’un objet unique sur 
lequel l’évolution s’appliquerait, comme le gène 
pour le biologiste britannique Richard Dawkins ?
Je suis un évolutionniste, je m’intéresse à ce qui 
se transforme, je n’ai pas un objet d’étude pri-
vilégié. Molécules, organismes, langages… tous 
ces objets susceptibles de se modifier m’inté-
ressent, mais il n’existe pas un modèle unique 
qui s’applique à l’ensemble. Si l’on considère 
une définition de l’espèce fondée sur l’interfé-
condité, le mécanisme qui cause la variabilité 
s’appuie sur la méiose. Il n’est donc pas appli-
cable à l’évolution des organismes qui se repro-
duisent par mitoses, comme les bactéries.

De plus, les processus responsables de 
l’évolution changent. Ceux observés chez les 
animaux ne sont sans doute pas les plus 

Le constat principal de votre livre est qu’à toutes 
les échelles, le monde vivant est complexe  
et interconnecté – « entrelacé ». Ses composants 
interagissent tous, qu’il s’agisse de protéines 
associées, d’organismes en symbiose,  
de transfert de gènes, de cycles géochimiques… 
Quelles conséquences en tirez-vous ?
La première question que pose ce constat est : 
pourquoi tout est collectif ? Sans doute parce 
qu’il ne peut en être autrement, parce que rien 
dans le monde biologique n’est vraiment capable 
de se reproduire ni de persister seul. Et si tout 
est collectif, alors comment les composants 
entrent-ils en interaction ? Comment s’in-
tègrent-ils, s’appuient-ils les uns sur les autres ?

Je crois que l’objet de la biologie est de com-
prendre les interactions par lesquelles se 
déploient les processus dans le temps. Il existe 
plusieurs définitions d’un processus, mais on 
peut retenir qu’il modifie un état initial et arrive 
à un état transformé. Des patrons d’interactions 
décrivent donc des processus. Certains proces-
sus sont remarquables, car ils se répètent. Par 
exemple, presque toutes les cellules emploient 
une machine moléculaire, l’ATP synthase, pour 
produire de l’énergie. Elle utilise l’énergie poten-
tielle engendrée par un gradient de concentra-
tion de protons pour transformer une 
molécule (ADP) en une autre (ATP) que la cel-
lule exploite. Mais avant d’utiliser ce gradient, 
les cellules dépensent de l’énergie pour le créer 
en faisant sortir les protons à l’extérieur de leur 
membrane. Certains y voient les vestiges d’un 
processus passé, à une époque où les cheminées 
hydrothermales des grands fonds sous-marins 
produisaient un gradient naturel de protons, 
autour duquel les premières structures biolo-
giques se seraient développées. Cette organisa-
tion autour de tels gradients serait devenue un 
élément structural de l’évolution. 

Les processus de la biologie prolongeraient 
les processus géologiques. Le défi à mon sens est 
donc d’étendre la théorie de l’évolution pour en 
faire non pas la science de l’évolution des espèces, 
mais celle de l’évolution des processus.

Comment analyser ces entités collectives  
et suivre leurs modifications ?
À toutes les échelles de la biologie, on peut 
modéliser les processus par des réseaux : entre 
les gènes, les protéines, les gènes et les protéines, 
les cellules, etc. Nous disposons d’un concept, le 
réseau, d’une méthode, la théorie des graphes, et 
des objets décrits par la biologie. À partir de ces 
éléments, nous pouvons construire des réseaux, 
les analyser, les comparer. Dans un premier 
temps, on identifie les composants essentiels au 
processus étudié, qui constituent les nœuds du 
réseau. Puis on caractérise les relations entre les 
éléments – les arêtes du réseau. Ces liens sont 
de diverses natures, d’ordre chimique, élec-
trique, métabolique, une relation de parenté, etc. >
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