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Extrémité de la branche = espèce actuelle et fossile 

Branche = lien 
évolutif

Nœud = dernier 
ancêtre commun pour 
les branches qui en 

découlentInnovation évolutive = mutation 
qui fait passer un caractère de 
l’état primitif à l’état dérivé



I. Placer l’Homme au sein des primates par méthode cladistique 
avec PHYLOGÈNE.
Objectifs
L’établissement de relations de parentés entre les vertébrés actuels
s’effectue par comparaison de caractères homologues (embryonnaires,
morphologiques, anatomiques et moléculaires). Les primates forment un
groupe de mammifères actuellement représenté par des formes arboricoles
vivant dans les forêts tropicales ou subtropicales et qui inclut l’Homme.
On cherche à préciser la parenté de l’Homme avec les vertébrés qui lui
ressemblent le plus, les primates.

Comprendre la démarche :
Vous allez utiliser les données anatomiques fournies par le logiciel
PHYLOGENE dans la collection « Archontes » afin de préciser les relations
de parenté de l’Homme avec le Bonobo, le chimpanzé, le Gorille, l’Orang-
Outan, le babouin, le macaque, le saki, le tarsier, le maki et le toupaïe. Ce
dernier sera présent dans la matrice mais il n’appartient pas au groupe
d’étude et possède tous les caractères à l’état primitif (on parle d’extra-
groupe). Une fiche technique est fournie.



I. Placer l’Homme au sein des primates par méthode cladistique.

Mettre en œuvre un protocole : 
1. Construisez une matrice de caractères (choisir : appendice nasal-narines-

orbites-pouce-queue-terminaison des doigts).
2. Codez les états de caractères.
3. Construisez un arbre phylogénétique.

Exprimer des résultats : 
Recopiez l’arbre obtenu et placez les caractères utilisés.

Exploiter les résultats pour répondre au problème :
1. Quel est sur cet arbre le(s) plus proche(s) parent(s) de l’Homme ? Justifiez

votre réponse.

2. A partir des résultats obtenus, montrez l’utilité des données moléculaires
pour préciser les degrés de parenté entre les espèces du groupe d’étude.



I. CONSTRUCTION D’ARBRES 
PHYLOGENETIQUE AVEC PHYLOGENE

I. Placer l’Homme au sein des primates par méthode cladistique.





Phylogène

	











II. Utiliser une méthode de distance NJ avec PHYLOGENE 

Le logiciel Phylogène permet également d’utiliser les données moléculaires,
et crée des arbres selon deux méthodes de distance au choix (UPGMA ou
Neighbor Joining). Nous allons comparer les arbres obtenus chez les Primates
hominoïdes pour deux gènes (COX2, qui code la cyclooxygénase 2, et COI,
qui code la cytochrome oxydase I) afin de bien distinguer arbre de gènes et
arbre de taxons.

1. Ouvrir le logiciel Phylogène.

2. Sélectionnez la collection Archontes (Primates)

3. Cliquer sur l’icône « Étude moléculaire » (petite molécule d’ADN rouge et
bleue) et ouvrir le fichier COX2-Primates.aln

4. Sélectionnez les séquences suivantes : Bonobo, Chimpanzé, Homme,
Gorille, Orang Outan, Gibbon.

5. Affichez la matrice des distances puis l’arbre phylogénétique correspondant
(dans « Options », sélectionner « arbre NJ »). Dessinez l’arbre obtenu en
cliquant sur arbre.

Renouvelez les opérations 3 à 5 à partir du fichier COI-Primates.aln.



Méthode NJ pour COX2 primate



Méthode NJ pour COI primates



Matrice des distances pour la molécules Coi

Matrice des distances pour la molécules Cox2



III. Construction d’un arbre par méthode phénétique avec ANAGENE
Construction de la matrice de distances

Pour construire une matrice de distances, on utilise le lociciel Anagène.
1. Ouvrir Anagène et ouvrir le fichier « genescdc2.edi». Pour cela aller dans Thème
2006, TS, Parentés entre les êtres vivants, relations de parenté, gène cdc2
Les séquences de nucléotides du gène cdc2 chez quelques Eucaryotes s’affichent.
2. Sélectionner les séquences: blé, étoile de mer, maïs, poisson, homme, poulet.
3.Traiter les séquences et les comparer : pour cela, il faut réaliser un “alignement
avec discontinuité”. (Aller dans “traiter”, puis choisir "comparer" ou “alignement de
séquence”).
4. Sur le nouveau bandeau présentant les alignement, sélectionner la séquence
que vous voulez comparer avec celle qui sert de référence; puis dans le bandeau
situé en haut de l'écran sélectionner “i” (cercle noir) afin de lire le % d’identité entre
les deux séquences comparées.
5. Construire la matrice de distances avec l’ensemble de ces données (on
rappelle que la méthode phénétique tente de quantifier la ressemblance générale à
l’aide d’un indice chiffré appelé “distance”. La distance, dans le cas d’une
comparaison de séquence, correspond au nombre de nucléotides ou d’aa
différents entre les deux espèces comparées).



Construction de l’arbre phylogénétique par la méthode UPGMA

La méthode UPGMA (méthode non pondérée de regroupement par paires basée sur la
moyenne) est un algorithme qui permet de construire un seul arbre à partir d’une
matrice de distances, par “agglomération” successive des espèces, des plus proches
au plus éloignées.

Construire l’arbre phylogénétique correspondant aux espèces considérées.

Pour construire l’arbre on procède de la façon suivante:



Résultats avec Anagène: gène cdc2



Il faut choisir les séquences communes aux espèces c'est-à-dire les molécules 
homologues ET choisir une molécule de référence (flèche rouge et en haut).

La comparaison « Alignement avec discontinuité » permet d’obtenir les 
pourcentages d’identités des séquences.

1. Banque de séquences
2. Thèmes d'étude
3. Programmes et documents
4. Voir le classeur
5. Enregistrer
6. Imprimer
7. Couper

1. Copier
2. Coller
3. Effacer
4. Convertir les séquences
5. Comparer les séquences
6. Action enzymatique

1. Graphique de ressemblance
2. Information sur ligne pointée
3. Code génétique
4. Grand curseur
5. Fermer toutes les fenêtres

Construction d’un arbre par méthode phénétique









D(ij)/2
i

j

k
D(A-k)/2



Blé EM Homme Maïs Pois Poulet

Blé 34,8 38,3 10,8 37,1 39,3
Étoile de mer (EM) 36,1 33,6 37,2 29,1 33,4
Homme 38,9 22,9 39,4 24,5 19,7
Maïs 10,8 34,9 38,8 36,9 38,4
Poisson (pois) 38,7 29,6 26,7 38,6 27
Poulet 41,1 34,1 21,3 40,2 27,2

Calcul des moyennes

Calcul par rapport au couple Blé-Maïs (A)

Calcul par rapport au couple Homme-Poulet (B)

Calcul par rapport au couple B-poisson (C)

Calcul par rapport au couple C-Étoile de mer (D)





IV. Utiliser la méthode cladistique. 

Utilisation de la méthode cladistique

1. Ouvrez le logiciel Phylogène et choisissez la collection des « Vertébrés-
Lycée ».
2. Construisez une matrice taxons-caractères / l’icône « Construire une
matrice »
3. Sélectionnez les taxons suivants : Boa, Dauphin, Grenouille, Gorille,
Requin, Sardine
4. Sélectionnez les caractères suivants : Allaitement, Amnios, Branchies,
Doigts, Squelette osseux
5. Complétez la matrice en cliquant sur chaque case ; vérifiez-la.
6. Cliquez alors sur l’icône « Polariser et coder les états de caractère ».
7. Choisissez l’extragroupe et coloriez les états primitifs selon l’extragroupe.
8. Coloriez ensuite les états dérivés. Cliquez sur « Vérifier » quand tout est
fini.
9. Cliquez sur l’icône « établir des parentés » (petit arbre)
10. Cliquez sur tous les taxons et construisez l’arbre.



Utilisation de la méthode de parcimonie

La méthode de parcimonie se pratique aujourd’hui surtout par le traitement

informatique de caractères moléculaires (après alignement des séquences).

Toutefois, il est possible de l’utiliser sur d’autres types de caractères, et de le

faire « à la main ».

On se propose de classer 5 espèces de Tétrapodes (en comptant

l’extragroupe) à partir de caractères morphologiques, anatomiques et

biochimique. Vous classerez ces taxons en utilisant la méthode de

parcimonie.

La grenouille représentera l’extragroupe.





Pbe doigts: régression chez le boa

1: Mammifères 2: amniotes 3: tétrapodes 4: vertébrés
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Grenouille 0 0 0 0 0 0 0 0 0

Mésange 1 1 1 1 1 0 1 1 1

Alligator 1 0 1 1 0 0 1 1 1

Gorille 1 1 0 0 0 1 1 0 0

Lézard 1 0 0 0 0 0 1 1 1
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Grenouille 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Mésange 1 1 1 1 1 0 1 1 1
Alligator 1 0 1 1 0 0 1 1 1
Gorille 1 1 0 0 0 1 1 0 0
Lézard 1 0 0 0 0 0 1 1 1

N° 1 2 3 4 5 6 7 8 9
Grenouille 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Mésange 1 1 1 1 1 0 1 1 1
Alligator 1 0 1 1 0 0 1 1 1
Gorille 1 1 0 0 0 1 1 0 0



V. Exercices d’entraînement ((in Classification phylogénétique du vivant  
G Lecointre & H Le Guyader,  Belin)

Exercice 1 : Construction d’un cladogramme

Le document 1 ci-dessous présente six caractères ainsi que leurs états chez quatre
vertébrés. Le document 2 est la matrice taxons/caractères correspondante.

La truite est extérieure à l’ensemble (homme, oiseau, chauve-souris) grâce à une
série d’informations extérieure à cette analyse.

A partir de l’analyse de ces données, proposez un cladogramme le plus
parcimonieux possible pour les 3 espèces homme, oiseau et chauve-souris.



Construction d’un cladogramme 
Matrice taxons/caractères 

La truite est extérieure à l’ensemble (homme, 
oiseau, chauve-souris) grâce à une série 
d’informations extérieure à cette analyse.

(in Classification phylogénétique du vivant  G Lecointre & H Le Guyader,  Belin)



Caractères 
non 

informatifs

Par convention, on note 0 l’état de 
caractère trouvé dans l’extragroup

La présence des mâchoires ou 
d’un membre chiridien ne permet 
pas de discriminer 2 des 3 espèce 

du groupe d’étude

L’acquisition du caractère dérivé 
« absence de dents » est propre à 

un seul taxon.
Pas de regroupement sur la base 
de synapomorphies (caractères 

primifs partagés)

Caractères 
informatifs



Les dents pharyngiennes: dents présentes sur le 
cinquième arc branchial



La truite est l’extra groupe:
l’arbre est raciné

(in Classification phylogénétique du vivant  G Lecointre & H Le Guyader,  Belin)



Homologie primaire réfutée
L’aile est apparue 2 fois 
dans l’histoire 
phylogénétique de 
l’échantillon de taxons :

c’est une homoplasie.

( Guide critique de l’évolution G Lecointre chez Belin)



3 arbres possibles : 
on retient l’arbre le plus parcimonieux en événements évolutifs 

ET  
où les nœuds sont porteurs d’innovations génétiques

( Guide critique de l’évolution G Lecointre chez Belin)



L’arbre suivant est le plus parcimonieux en événements évolutifs

NB : la parcimonie caractérise l’arbre et non l’évolution !

( Guide critique de l’évolution G Lecointre chez Belin)



La place des fossiles 

(manuel TS Belin )



Phénogramme



Matrice de distances : 
Les valeurs correspondent au nombre d’AA ( ou de bases ) différents  entre les 
séquences étudiées divisé par le nombre de sites examinés ( % de différence)

Différentes méthodes permettent la construction de l’arbre. Elles sont rapides.
La méthode UPGMA est la plus simple et peut être réalisée à la main. 

Construction d’un phénogramme

( Guide critique de l’évolution G Lecointre chez Belin)

Matrice des distances = 
% de différences entre 
les organismes étudiés



1° étape : 
Recherche de la plus 
petite distance 

2° étape : on recalcule les distances pour M le nouvel
ensemble homme + roussette

3° étape : 
Recherche de la 
nouvelle plus petite 
distance

4° étape :on recalcule
pour A = ensemble
M+coq

( Guide critique de l’évolution G Lecointre chez Belin)



Un phénogramme

( Guide critique de l’évolution G Lecointre chez Belin)

Les données de séquences ne 
sont pas forcément analysées à 
l’aide de distances  et  peuvent 

faire l’objet d’une approche  
cladistique !!!  



Quelle différence entre un cladogramme et un phénogramme ?
L’ image peut être la même mais la méthode et l’interprétation 

diffèrent

à En phénétique , il n’y a pas de « pari » c’est à dire de référence à un modèle 
d’évolution.

à La phénétique ne se soucie pas du fait que la ressemblance globale résulte 
d’une combinaison:

üd’homologies II ( phylogénétiquement parlant)

üd’homoplasies ( sans signification phylogénétique)

üde partage de caractère à l’état primitif (sans signification phylogénétique)



Si dans  le jeu de données étudié , il n’y a pas d’homoplasies alors le degré de 
similitude globale reflète le degré de parenté et le phénogramme et le 

cladogramme sont identiques.

Si les données contiennent 
beaucoup de caractères à l’état 

primitif,  le phénogramme
fabrique des groupes dits 

paraphylétiques.

S’il y a de l’homoplasie dans les 
données , le phénogramme fabrique 
des groupes dits polyphylétiques en 

cladistique.



Groupe monophylétique ( = clade) qui comprend  
un ancêtre commun exclusif et hypothétique  et 

tous ses descendants 



polyphylétique monophylétique paraphylétique

GROUPES

Pas d’ancêtre commun
exclusif

Ancêtre commun exclusif

mais pas tous ses       

descendants(d’après svt.ac-dijon.fr)


