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bIOLOGIe
QUAND LES BRANCHES DE L’ARBRE DU VIVANT S’ENTREMÊLENT

> c’est parce qu’ils ont laissé des traces fossiles. 
Et s’ils ont laissé des traces fossiles, c’est parce 
qu’ils sont gros et que leurs tissus se fossilisent 
bien, comme les os. Des organismes micros-
copiques, de loin les plus abondants et les 
uniques occupants de la Terre durant l’essen-
tiel de son histoire, nous n’avons quasiment 
aucune trace… sauf celle des transferts. En 
effet, si la détection d’un transfert nécessite 
que l’organisme receveur ait des descendants 
actuels, le donneur a toutes les chances de pro-
venir d’une espèce éteinte. L’existence du 
transfert fait qu’elle n’a pas tout à fait disparu, 
sa contribution aux génomes actuels est 
preuve de son existence. En détectant un 
grand nombre de transferts d’un même don-
neur inconnu, on pourrait donc déceler une 
espèce disparue, ou une grande lignée qui 
aurait eu une importance pour les écosystèmes 
pendant de longues périodes, et dont on n’a 
pas d’autre trace. Cette possibilité théorique 
est connue de la communauté scientifique 
depuis quelques années, mais personne n’a 
encore réussi à la mettre en pratique.

LA PISTE DU MICROBIOTE
On a peut-être crié un peu vite à l’incom-

patibilité entre l’entreprise phylogénétique et 
le transfert horizontal. Sans prétendre que la 
réconciliation que nous proposons ait l’am-
pleur de la synthèse néodarwinienne, qui 
avait rassemblé de grands pans de la connais-
sance pour construire une théorie réconci-
liant l’évolution et l’hérédité, nous soutenons 
que le transfert est, pour la construction des 
arbres, leur orientation, la datation et la 
connaissance des espèces éteintes, un allié 
décisif – un nouveau registre fossile. De fait, 

absolu (en millions d’années). Néanmoins, 
elles sont généralement cohérentes avec des 
méthodes d’horloge moléculaire.

Chez les cyanobactéries, les nombreux 
transferts de gènes identifiés suggèrent que le 
groupe des Prochlorococcus et des Synechococcus, 
qui rassemble les organismes les plus abon-
dants à l’heure actuelle dans les océans, respon-
sables d’une part significative de la production 
d’oxygène par photosynthèse, serait apparu 
tardivement par rapport aux autres groupes de 
cyanobactéries (voir l’encadré page  63). Les 
méthodes d’horloge moléculaire tendaient à 
leur attribuer une origine ancienne, mais la 
vitesse d’évolution de ces organismes rend dif-
ficile l’utilisation de ces méthodes, ce qui sug-
gère que, dans ce cas, la datation par l’étude des 
transferts de gènes est plus fiable.

UN HÉRITAGE DES ESPÈCES 
DISPARUES

L’analogie entre un transfert et un fossile 
ne s’arrête pas à leur utilisation pour la data-
tion. Ils peuvent tous deux porter une trace des 
espèces éteintes. Sur la base du registre fossile, 
on estime à plus de 99 % la proportion des 
espèces ayant vécu sur Terre et qui n’ont pas 
de descendants aujourd’hui. Quand on fait 
l’histoire du monde vivant à partir des espèces 
actuelles, en remontant dans le temps et en 
suivant la trace de leurs ancêtres, on n’a accès 
qu’à une infime partie de l’écosystème passé 
(voir la figure ci-dessus). Sans compter qu’on est 
loin de connaître toutes les espèces actuelles. 
Notre seule information sur ces espèces dispa-
rues est faite de fossiles.

Si nous connaissons les dinosaures, qui ont 
peuplé la Terre pendant des millions d’années, 

Deux visions de l’arbre du vivant obtenues par des simulations, orientées du centre vers les extrémités : à gauche, un arbre qui contiendrait toutes les espèces 
ayant existé sur Terre ; à droite, la partie que l’on peut construire à partir des espèces actuelles connues, en l’absence de fossiles et de transferts de gènes.
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