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Néanmoins, tous les êtres vivants partagent un certain nombre de caractéristiques communes : au 
niveau cellulaire et  au niveau moléculaire
 



Dans L’origine des espèces, Darwin écrivait :  
« Nos classifications deviendront, dans la mesure où cela sera possible, des généalogies ».







Problématique : 

Quels sont les facteurs contrôlant l’évolution et permettant la création 

d’espèces ?

En quoi la phylogénie permet elle de retracer l’histoire de la vie ?

Document 2 : le diagramme de Darwin

https://leblob.fr/sante/le-diagramme-de-darwin

https://leblob.fr/sante/le-diagramme-de-darwin




seules les mutations ponctuelles permettent l’apparition de nouvelles 
séquences codantes c’est à dire de nouveaux allèles.

Cependant, si la fréquence des mutations ponctuelles est estimée à 1.10-4 à 1.10-5 pb, 
du fait des systèmes de réparations cellulaires, 

la fréquence des mutations mesurée est de 1.10-9 pb donc :

- pour une bactérie comme E. Coli
4,7.106 pb (génome haploïde) x 2 (puisque réplication) x 1.10-4 = 940 erreurs 

à chaque réplication avant réparation 
seulement 0,0094 erreurs après réparation 

soit  1,2 erreur (0,0094 x 128) après 8 cycles de réplication pour 256 cellules filles

- pour une cellule diploïde humaine 
3.109 pb (génome haploïde) x 2 (car diploïde) x 2 (puisque réplication) x 1.10-4 = 12.105 

erreurs à chaque réplication avant réparation 
seulement 12 erreurs après réparation 

soit 6 erreurs en moyenne pour chaque cellule fille.
 MAIS du fait de la redondance du code génétique et de la portion plus ou moins 

importante de génome non codant selon les espèces (97% de l’ADN humain)
 la plupart de ces mutations sont neutres.











En conclusion 

➢      les mutations sont aléatoires ET indépendamment des conditions du milieu

➢    les réarrangements chromosomiques et les mutations ponctuelles permettent les 

innovations génétiques  

➔ complexification du génome

➔ diversification des espèces au cours de l’évolution. 

➢ Cependant, l’évolution ne va pas nécessairement vers plus de complexité et peut 

parfois être régressive 

➔ retour à l’état unicellulaire dans certains taxons (exemple des levures) 

➔ perte de fonctions biologiques (exemple de la réduction des organes sensoriels ou 

digestifs chez certains parasites)



Toujours est il qu’une question  demeure :

Comment sont modifiées les fréquences alléliques au sein de la biosphère ?































Pour rappels, le régime de reproduction peut modifier les fréquences génotypiques au 

sein de la population :

exemple de l’homogamie qui favorise l’homozygotie



Mais le régime de reproduction ne modifie pas les fréquence alléliques !!!



































Soit une population où l’allèle S très majoritaire, 

➔ Un grain de pollen S1 a une faible probabilité de produire une descendance 

➔ Sa valeur sélective est donc très faible 

➔A contrario, pour les autres allèles S, valeur sélective élevée : avantage du génotype rare aussi 

appelée sélection fréquence dépendante négative

➔ Au fil des générations la fréquence de l’allèle S1 diminue, sa valeur sélective augmente ....

















L’environnement ne détermine pas l’apparition des mutations

 MAIS 

exerce une pression de sélection en favorisant certains génotypes, 

appelés alors écotypes les plus adaptés à ce milieu.

La sélection naturelle exerce donc un tri allélique en fonction de l’environnement et 

implique nécessairement trois conditions : 

➢  la population doit présenter une variation interindividuelle de quelques traits

➢  ce trait doit être relié au succès reproductif ou à la survie c’est à dire avoir une bonne 
valeur sélective

➢ ce trait doit être transmissible héréditairement.

On parle de

 sélection positive lorsque on a fixation de l’allèle avantageux, F(A) proche de 1

sélection négative lorsqu’elle entraîne l’élimination de l’allèle délétère,F(A) proche de 0



























24/0,3 = 80 et 80/2=40 donc la souris et le rat ont divergé à partir de leur ancêtre 
commun, il y a 40 millions d’années environ.













Exemple de deux espèces jumelles : 
Colias hyale (le soufré)  et C. alfacariensis (le fluoré)

















































Sur le document a, on observe que les bactéries du jour 9 sont pour certaines résistantes au virus alors qu’elles étaient 
sensibles au jour 0, il y a donc eu sélection de variants résistants au phage φ2. 
Ces bactéries sont cependant plus résistantes que les colonies du jour 14, toutes ayant une moindre proportion 
d’individus résistants aux phages. 

Sur le document b, on observe en parallèle une baisse du pouvoir infectieux de la population de phage au jour 9 par 
rapport à la situation initiale, ce qui est à mettre en relation avec la sélection de bactéries résistantes aux phages, 
Cependant cette virulence réaugmente au jour 14, ce qui montre que l’augmentation de la fréquence d’individus 
résistants au phage φ2 a sélectionné en retour des formes capables d’infecter ces bactéries résistantes à la 
population initiale. 

Il y a donc coévolution, la présence de phage sélectionne des bactéries résistantes, ce qui induit en retour la sélection 
de virus capables d’infecter cette population d’individus devenus résistants.

La coévolution peut être définie comme l’évolution conjointe de deux populations, chacune exerçant une pression 
de sélection sur l’autre.





















Il est important de noter que dans 

cet arbre, les évènements 

d’endosymbiose sont à l’origine 

de divergences évolutives 

majeures, l’organisme phagocyteur 

gagnant alors l’ensemble des 

gènes de l’organisme phagocyté.





A.VA.V

Classification fixiste
regroupe les êtres vivants 
selon des points communs 
mais aussi des différences  = 
TRI : qui a, qui n’a pas

Classification phylogénétique : 
regroupe les êtres vivants 
selon leurs points communs 
uniquement = CLASSEMENT : 
regroupement selon 
caractères partagés









les groupes phylogénétiques 
A.VA.VExemple avec la 

famille Martin !

père

grand père

Arr grand père

Arr grand père

Les enfants Martin 
constituent un groupe 
monophylétique

Les femmes de la famille  Martin 
constituent un groupe paraphylétique 
puisqu’on exclue le fils qui pourtant 
partage le père comme ancêtre commun 
avec sa soeur

De mêmes, les « anciens » de la famille 
Martin (gd oncle, arr gd oncle) de la 
famille  Martin constituent un groupe 
paraphylétique puisqu’on exclue tous les 
descendants à partir du grand-père qui 
partage pourtant partage l’arrière grand-
père comme ancêtre commun le grand 
oncle 

Les hommes de la famille  Martin 
constituent un groupe polyphylétique 
puisqu’on exclue plusieurs descendants 
(la tante et la fille) de plusieurs ancêtres 
communs (père et grand père)
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