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Analyser des arbres phylogénétiques pour
construire des scénarios évolutifs
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Arbre simplifié des eucaryotes (modifié d'apres Burki et coll, 2012, Pawlowski, 2013)

deux flagelles difféerents

autotrophie au carbone ou hétérotrophie
plastes a quatre membranes,
chlorophylles a et c,
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2. Recherchez des arguments en faveur du modele de I'endocytobiose

Image 1 : Ultrastructure d’une cyanobactérie, Image 3 : Ultrastructure d’une algue rouge, Porphyridium, rubrum Image 5 : Espace périplastidial chez une algue brune

vésicule en
bourgeonne
ment

x13 110
Image 2 : Une eubactérie se divisant dans le Image 4 : Ultrastructure de Pleurochrysis.
cytoplasme d’une archée fuciola, 2 algues brunes

b
Pleurochrysis pseudoroscoffensis Elachista fuciola (MET)
(MET, x 16650)



2. Recherchez des arguments en faveur du modele de I’'endocytobiose.
Image 1 : Cyanobactéries compartimentées avec des thylakoides comme des
plastes eucaryotiques.

Image 2 : Bactéries vivantes, car elles se divisent, incluses dans une archee.

Image 3 : Cellule eucaryotes munies d'organites compartimentés occupant tout
le cytosol.

Image 4 : Continuité entre la membrane externe du noyau et le plaste
(Elachista) et figure de bourgeonnement qui évoque une exocytose du plaste
(Pleurochrysis).

Image 5 : Espace périplastidial avec une figure de bourgeonnement.
Image 6 : Présence d’'un nucléomorphe eévoquant un noyau vestigial

L'ensemble de ces images évoque une phagocytose de procaryotes au sein
d'une cellule eucaryote, sans digestion, voire d’'une endocytobiose secondaire
d'un eucaryote a plaste par un autre eucaryote (cryptophyte de I'image 6)



3. Analysez le tableau de résultat de résultats ci-dessous et proposez une conclusion.

1 2 3 4 5 6 7 8 9 (10| 11 | 12 | 13
1 Saccharomyces cerevisiae | -
2 Lemna minor 029 -
3 Lymphocyte B humain 0.33/036| -
4 Escherichia coli 0.05/0,10]0,06( -
S C. vibrioforme 006(0,05/]0,06(024| -
6 Bacillus firmis 0.08/0,06(0,07(0.2510,22| -
7 C. diphteriae 0,09/0,10(0,07(0,28(0,22|1034| -
8 Aphanocapsa 0.11/0,09/0,09|10,26[0,201026 (0,23 | -
9 Chloroplaste (L. minor) 0.08/0.11]0,06/0.21]0,19|10.20 (021|031 -
10 M thermoautotrophicum (0.11]0,10(0.10/0,11(0,06|0.11|0.12|0.11]|0,14| -
11 M ruminantium 0.11/0.10/0,10{0.12]0,07|0.13|0.12]|0,11(0.12|051| -
12 Methanobacter sp. 0.08/0.13]|0,10/0,07|0,06 |10.06 |0.09]|0,10(0.10|10.25(0.25| -
13 M barkeri 0.08/0,07|0,07/0,12|/0,09)0.12(0,10]0,10(0.12|1030(024|032| -
Taux d’homologie
Lellules de clﬁrc:::)ep?:sqt:?:ic: igl;ﬁgNr:ﬁnor
(Eucaryote) et diverses cellules

Saccharomyces cerevisiae 0,08 « Faible » taux

Lemna minor 0,11 d'homglogie

Lymphocyte B humain 0,06

Escherichia coli 0,21 « Fort » taux

C. vibrioforme 0,19 dihpmeionie

Bacillus firmis 0,20

C. diphteriae 0,21

Aphanocapsa 0,31

M. Thermoautotrophicum 0,14 Taux d’homologie

M. ruminantium 0,12 ®intermediaire »

Methanobacter sp. 0,10

M. barkeri | 0,12




3. Analysez le tableau de résultat de résultats ci-dessous et proposez une
conclusion.

Une réécriture du tableau permet de dégager 3 groupes. Le taux
d’homologies des ARNTr élevé entre bactéries et eucaryotes, particulierement
les cyanobactéries, permet de postuler que les chlorolastes eucaryotes

présentent davantage de parenté avec les cyanobactéries qu'avec les autres
types cellulaires.

Taux d"homologie
Cellules entre séquences d’ARNr
de chloroplastes de Lemna minor
(Eucaryote) et diverses cellules
Saccharomyces cerevisiae 0,08 « Faible » taux
Lemna minor 0,11 d’homologie
Lymphocyte B humain 0,06
Escherichia coli 0,21 « Fort » taux
C. vibrioforme 0,19 d’homologie
Bacillus firmis 0,20
C. diphteriae 0,21
Aphanocapsa 0,31
M. Thermoautotrophicum 0,14 Taux d’"homologie
M. ruminantium 012 « intermédiaire »
Methanobacter sp. 0,10
M. barkeri 1 0,12




4. A partir de ces
séquences, remplissez
les cases blanches de
la matrice de distance
ci-dessous dont on
rappelle le principe de
construction.

1
C T G C G G A G G A A T G C
C A

- - - - - - - - - - - - A -
16

C G C T G G A G G T A * G A
T _ G _ _ = _ _ C G T G _ _
_ _ _ _ _ = _ _ _ G T A _ _
- - _ _ - _ _ _ _ - _ T _ -
31

A G G C C A C G G G T C C T
_ _ _ T _ T T C C _ _ T G G
C _ _ T T G T _ _ _ _ T G _
_ _ _ T _ G _ _ _ _ _ T G _
46

G A A T T C T T T T C C C A
C _ _ C C _ _ _ a _ T T _ _
- - - C - - - - - - - - T -
A C T

61

G A G A G A A G i s C A A

G G T T A C C A A

_ G _ G _ _ _ T _ _ _ _ _ _
- - - _ - - - - - - _ A - -
76

T G A G G T A T C T G G G G
_ _ _ _ _ _ a C T _ _ A A C
_ _ _ _ _ _ _ C _ _ A A _ _
_ _ _ _ _ _ _ _ _ _ A A A _
91 100 | [ | |

A A T A G C A T C Arabidopsis thaliana (Chlorobionte)

G Anabaena sp. (Cyanobactérie)

Cyanophora paradoxa (Glaucophyte)

Porphyra purpurea (Rhodophyte)




4. A partir de ces séquences, remplissez les cases blanches de la matrice de
distance ci-dessous dont on rappelle le principe de construction.

Arabidopsis - Anabaena Cyanophora Porphyra

~ Arabidopsis 0 - - _
Anabaena 38 0 - -
Cyénobhora 20 29 0 -
Parphyra 12 31 17 0

1
C T G A C G G A G G A A T G C
C A
_ _ A
16
C G C G T G G A G G T A = G A
T G - C G T G
_ = _ G T A
_ _ T
31
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_ T _ T T C C T G G
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_ T _ G _ T G
46
G A A C T T C T T T T C C C A
C _ C C _ T T
_ C _ _ _ T
A C T
61
G G A A G A A G C A A
G G T T A C C A A
_ G G T _
_ _ A
76
T G A C G G T A T C T G G G G
A _ C T _ A A C
A A _ _
A A A
o1 w1 T ]
A T A A G C A T C E idopsis thaliana (Ch. I
G _ _ _ _ _ Anabaena sp. (Cyanobactérie)
Cyanophora paradoxa (Glaucophyte)
Porphyra purpurea (Rhodophyte)




5. Utilisez cette matrice pour construire un arbre phylogénétique des plastes, en admettant que (1)
Les séquences évoluent a la méme vitesse dans toutes les branches de l'arbre et (2) que les
pourcentages calculés refletent les différences pour la séquence totale de 'ARN 16S. Quels

enseignements en tirez-vous ?. On rappelle ci-dessous le principe de construction de l'arbre
phylogénétique.

La distance la plus faible est celle existant entre Porphyra et Arabidopsis d'ou leur installation sur
deux branches partant d'un méme ancétre commun et partageant la méme distance totale les
séparant soit 12/2 = 6. La poursuite de la méthode permet de considérer cette branche comme un
nouvel ensemble U1qui permet de réécrire la matrice précédente en réévaluant une distance entre
les représentants restants et le nouvel ensemble U1.

Arabidopsis Anabaena Cyanophora Porphyra
Arabidapsis 0 - - -
Anabaena 38 0 - -
Cyanaphora 20 29 0 -
Porphyra 12 31 17 0

Cette étape permet d'identifier la parenté plus importante de U1 avec Cyanophora et de constituer
alors un nouvel ensemble U2 regroupant Cyanophora et U1, appuyé sur un ancétre commun et se

partageant la distance totale les séparant soit 18,5/2 = 9,25.

U1 Anabaena Cyanophora U2 Anabaena
U1 0,0 - -
U2 0,00 -
Anabaena 34,5 0,0 -
g g 29,0 0.0 Anabaena 31,75 0,00




Cette étape permet d'identifier la parenté plus importante de U1 avec Cyanophora et
de constituer alors un nouvel ensemble U2 regroupant Cyanophora et U1, appuyé sur
un ancétre commun et se partageant la distance totale les séparant soit 18,5/2 =
9,25. il est alors possible de réécrire la matrice comme suit :

U2 Anabaena
U2 0,00 -
Anabaena 31,75 0,00

Anabaena et U2 peuvent donc étre arrimés un ancétre commun situé a une distance
de I'un Anabaena et des autres membres formant U2 soit 31,75/ 2 = 18,875

Arabidopsis

6,0 Porphyra

9,250 Cyanophora

Anabaena

15,875



6. En mettant en relation ces données issues de l'analyse des séquences nucléaires
avec l'arbre que vous avez construit a partir des sequences d’ARNr 16S, déduire le
caractere monophylétique ou polyphylétique des plastes de la lignée verte.

L'énoncé indique que les analyses les séquences moléculaires d’ADN et des protéines
nucléaires conforte I'hypothése d'une origine monophylétique de la lignée verte
rassemblant chlorobiontes, Rhodophytes et Glaucophytes. |l est précisé également
que les glaucophytes constituent le premier groupe a diverger a partir de l'ancétre
commun a ces 3 taxons. Le schéma ci-dessous est |'arbre de parenté correspondant .

Tous les représentants de la lignée verte
sont positionnés sur des rameaux ayant
une seule racine commune qu’ils ne partagent
) e avec aucun autre représentant
‘ i n‘appartenant pas a cette lignée

| |
Chlorobiontes ! . »

i Caractére monophylétique
des plastes de la lignée verte

Rhodophytes

Arabidopsis

Glaucophytes

S

R ChilArealicméac
= Chlorobiontes

o e m e T S T p h yies

i
1
1
Porphyra |
i
[
I

S Cyanophora

s s e —— — —— — — — ——— e s s o

— }&habaené

15,875




Il. ETABLISSEMENT D’UN CLADOGRAMME A PARTIR DES PLASTES EUCARYOTIQUES.

7. Proposez une méthodologie qui permette d’y parvenir en justifiant vos choix, en explicitant votre
démarche et en argumentant la construction de votre représentation.

Comparaisons des principales caractéristiques des plastes primaires et secondaires eucaryotes (modifié d'aprés Archibald, 2008).

Phylum Membranes Thylacoides Chlorophylle | Phycobilines | Caroténoides Localisation
cyanobactéries - non accolés a PC, APC, PE - -
Eucaryotes
phéophycées 4 Par 3 aetc - fucoxanthine | lumiere du RER
glaucophytes 2 non accolés a PC, APC - cytoplasme
rhodophytes 2 hon accolés a (et d) PC, APC, PE - cytoplasme
chlorophytes 2 par 2 a 6 (grana) aetb - zéaxanthine cytoplasme
embryophytes 2 associés, grana aetb - zéaxanthine cytoplasme

(APC = Allophycocyanine, PC = Phycocyanine et PE = Phycoérythrine).

T Nucléoide
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0,5um

Plaste a deux membranes d’Ulvophytes
(algues vertes)

// "
T Thylakoide s \
T &2

e

i/

Y .
Stroma —_—_— T T

o
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Noyau -

REG

Nucléoide

Thylakoide

Stroma

Phycobilliosome

Plaste & deux membranes d’Embryophytes
(avec grana)

Plaste a deux membranes de Rhodophytes
(algues rouges)

Plaste & quatre membranes de Phéophytes
(algues brunes)




Thylakoide
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Plaste a deux membranes d'Ulvophytes Plaste & deux membranes d’Embryophytes
(algues vertes) (avec grana)
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T
- Nucléoide
"
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Phycobilliosome
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Plaste a deux membranes de Rhodophytes Plaste a quatre membranes de Phéophytes
(algues rouges) (algues brunes)



La construction du cladogramme est basée sur I'étude de caracteres
homologues dont on compare les états, primitifs ou dérivés.

La phylogénie est basee sur le partage de caracteres a |'état dérive
(synapomorphies) permettant de définir un groupe monophylétique, seule
entité a valeur taxonomique.

Les caracteres « membrane et localisation » indiquent I'absence de plaste
chez les cyanobactéries chez lesquelles le caractere «caroténoides « est
absent.

Il faut polariser I'arbre en repérant les états primitifs et en déterminant un
extragroupe, ensemble d’individus présentant tous les caracteres
considérés a l'état primitif (symplésiomorphie). Nous considérerons les
cyanobactéries comme extragroupe.

Réécrivons le tableau en affectant la valeur 0 aux états primitifs et 1 aux
états derivés



Phylum Membranes Thylacoides | Chlorophylle | Phycobilines | Caroténoides | Localisation
cyanobactéries 0 0 0 0 0 0
Eucaryotes
phéophycées 4 Par 3 aetc - fucoxanthine lumiére du
RER

glaucophytes 2 0 0 PC, APC 0 cytoplasme

rhodophytes 2 0 a (etd) 0 0 cytoplasme

chlorophytes 2 par2a6 aetb - zéaxanthine cytoplasme
(grana)

embryophytes 2 groupés, aetb - zéaxanthine cytoplasme
grana

Pour un caractére donné, il peut y avoir plusieurs états dérivés. En affectant 1 a chacun d’entre eux, sans les distinguer, nous
perdons de I'information. Ajoutons un chiffre ou une lettre en indice pour différencier chacun des états dérivés.

Phylum Membranes | Thylacoides Chlorophylle | Phycobilines | Caroténoides | Localisation
cyanobactéries 0 0 0 0 0 0
Eucaryotes

phéophycées 1 (@) 1 (3) 1 (9 1 1) 10
glaucophytes 1) 0 0 1) 0 Ten)
rhodophytes 1) 0 1) 0 0 Tiey)
chlorophytes 12 1 (@) 1 () 1 1) T(ey)
embryophytes 12 1 (9 1 (b) 1 1@ T(ey)

1(¢) - Chlorophylle ¢ ; 1) : chlorophylle d ; 1,: perte partielle ; 1., : zéaxanthine
1 fucoxanthine ; 1 : RER; 1) : cytoplasme ; g : groupés ;




Phylum Membranes | Thylacoides Chlorophylle | Phycobilines | Caroténoides | Localisation
cyanobactéries 0 0 0 0 0 0
Eucaryotes
phéophyceées 1 @) 1) 1@ 1 1) 10
glaucophytes 12 0 0 1(0) 0 1(ey)
rhodophytes 1 ) 0 1 (d) 0 0 1(cy)
chlorophytes 1 2) 1 Q) 1 (b) 1 1(2) 1(cy)
embryophytes 1 (2) 1 (Q) 1 (b) 1 1(2) 1(cy)
1) - Chlorophylle ¢ ; 1, : chlorophylle d , 1p)- perte partielle ; 1., : zéaxanthine ; 1, : fucoxanthine ;
1 RER; 1, : cytoplasme ; g : groupes ;
ChloroP
CyanoB RhodoP GlaucoP EmbryoP Phéophycées
Phycob (p) h /
Chl perdue Thyl (@) Chic
P Chib = FucoX
ZéaX Plastes RER

[ ] Apparition
X] Modification

[ Perte

Car perdu
Thyl perdu

Mb (2)
Thyl
Chl a

Phycob

Car

Plastes

Mb (4)
Thyl (3)



lll. IDENTIFIER UN TRANSFERT HORIZONTAL DE GENES (THG)

lll.1. Alignement de séquences protéiques et comparaison des arbres phylogénétiques chez les
bactéries

La phylogénie de 10 bactéries appartenant aux genres Salmonella, Escherichia, Yersinia, Buchnera,
Wigglesworthia, Haemophilus, Pasteurella, Vibrio et Pseudomonas est estimé a l'aide de séquences d'acides
aminés de 4 protéines déduites des génomes la chaine A de I'ATP synthétase ((ATPB), la biotine synthétase
(BioB), la sous-unité A de I'ADN gyrase (GYRA) et la chaine alpha de 'ARN polymérase ADN dépendante
(RPOA). Trois groupes externes appartenant aux genres Xanthomonas et Xylella sont utilisés.

Les séquences homologues des 4 protéines sont alignées c'est-a-dire que les positions homologues de chaque
séquence sont placées les unes en dessous des autres et représentent une colonne ou un site de l'alignement
chaque colonne numérotée constitue un caractére moléculaire et chaque acide aminé constitue un état du

caractére moléculaire.

1 10 20 30 40 50 52

1.Salmonella !A-A—QIAHE_D- HGKSKL IAPLALT I EVWVE
2.Escherichia VAKKATSGVRPGEREQTANE
3.Yersinia C ¥MAASATSGVPGELQTANE
4 Yersinia K A ASATSGVPGKLQTAVE
5.Buchnera ¥& I QGIPGELQTANE
6.WH glesworthia IHSEKKRTIGTPGRT Q AS E
aemophilus ViGKK A TFGVRGEMQ CIEV E
8.Pasteurella ¥ A KK A TRIGVPISEIM Q C BV E
9.Vibrio VARK AT A GVPE 15Q C AW E VAV E IESV/ D I N VAilG D T - —NmA‘AMC—
10.Pseudomonas A AKiKi A TESIG Q PRGIGHE Q N ERV £ VAN _TVFVW
11.Xanthomonas a ATRN AT A GVPGEWQ A—EECEnD.Q AKD ¥ - mxxm—
12 . Xanthomonas c AFRNATFAGVREGEWQARVETNCEERVDRQAKDTY - HGTSELVITRT AN
13.Xylella G CKATFSGIRGEWQ ABV E ¥ CIE E BV DR QVIK D TY - HGPSKLVIRRT ARE




lll. IDENTIFIER UN TRANSFERT HORIZONTAL DE GENES (THG)

lll.1. Alignement de séquences protéiques et comparaison des arbres
phylogénétiques chez les bactéries

9. Identifiez les congruences. Comment les interpréteriez-vous ?

A Salmonella B Salmonella C I: Buchnera D Salmonella
Escherichia Escherichia Wigglesworthia Escherichia
Yersinia C Yersinia C Yersinia C Yersinia C
Yersinia K Yersinia K Yersinia K Yersinia K

EBuchnera EBuchnera ESaImoneIIa ‘:Buchnera
Wigglesworthia Wigglesworthia Escherichia Wigglesworthia

I: Haemophilus Vibrio E Haemophilus [Haemophilus
Pasteurella Pseudomonas Pasteurella Pasteurella
Vibrio Haemophilus ‘ Vibrio | Vibrio
Pseudomonas Pasteurella ‘ Pseudomonas l Pseudomonas
Xylella Xylella Xylella Xylella

I_E Xanthomonas ¢ I-_E Xanthomonas ¢ |_|: Xanthomonas ¢ I_E Xanthomonas ¢

Xanthomonas a Xanthomonas a Xanthomonas a Xanthomonas a

Document 5 : arbre phylogénétique estimé pour les mémes bactéries mais a partir de 3 protéines
différentes

(A) Arbre d'ATPB (estimé a partir d'un alignement de 298 sites) ; (B) : Arbre de bio B (368 sites). (C) :
Arbre de GYRA (1042 sites) (in Tout-En-Un, BCPST 2, Dunod 2022, modifié). Les branches bleue et
rouge sont soutenues respectivement de maniére faible et forte par une analyse de boostrap.



lll. IDENTIFIER UN TRANSFERT HORIZONTAL DE GENES (THG)

lll.1. Alignement de séquences protéiques et comparaison des arbres
phylogénétiques chez les bactéries

9. Identifiez les congruences. Comment les interpréteriez-vous ?

Les points communs ou congruences s'interpretent par le fait que les génes qui
codent ces protéines sont liés dans un méme génome bactérien. lls ont tous ont subi
la méme histoire évolutive, conduisant ainsi a inférer la méme phylogénie. Les clades
définis par les branches vertes se retrouvent ainsi dans tous les arbres.

Salmonella + Escherichia,

Les 2 souches de Yersinia,

Buchnera + Wigglesworthia,

Le clade formé par les 6 bactéries préecédemment mentionnées

Haemophilus +Pasteurella,

Xanthomonas + Xylella. Ces 3 bactéries forment le groupe frére de toutes les autres
car elle sont été définies comme groupe externe.



10. Identifiez les incongruences.
Les différences topologiques ou incongruences sont les suivantes :

Yersinia est le groupe-fréere de Buchnera + Wigglesworthia pour GYRA (branche bleue de la figure
C) alors que C’est le groupe frére de Salmonella + Escherichia pour les 3 autres protéines.

Vibrio est le groupe-frére de Pseudomonas pour BIOB (branche rouge de la figure B) alors que
c’est le groupe-frére du clade Salmonella +Escherichia +Yersinia, +Buchnera + Wigglesworthia +

Haemophilus + Pasteurella pour les 3 autres protéines.

A Salmonella B Salmonella C Buchnera D ( Salmonella
Escherichia Escherichia [ Wigglesworthi _‘ L— Escherichia
Yersinia C Yersinia C Yersinia C Yersinia C
Yersinia K y l/ersinia K Yersinia K € :(ersinia K
E Buchnera E Buchnera Salmonella [Buchnera
Wigglesworthia Wigglesworthia Escherichia Wigglesworthia
E Haemophilus Vibrio E Haemophilus [Haemophilus
Pasteurella Pseudomonas ‘ Pasteurella ‘ Pasteurella
Vibrio Haemophilus Vibrio Vibrio
’ Pseudomonas Pasteurella ‘ Pseudomonas \ Pseudomonas
Xylella Xylella Xylella Xylella
|—|: Xanthomonas ¢ I—IE Xanthomonas ¢ |_|: Xanthomonas ¢ I_E Xanthomonas ¢
Xanthomonas a Xanthomonas a Xanthomonas a Xanthomonas a

ATPB

BIOB

GYRA

RPOA




10. Identifiez les incongruences.
Les différences topologiques ou incongruences sont les suivantes :

Yersinia est le groupe-frere de Buchnera + Wigglesworthia pour GYRA (branche bleue de la figure
C) alors que c’est le groupe frére de Salmonella + Escherichia pour les 3 autres protéines.

Vibrio est le groupe-fréere de Pseudomonas pour BIOB (branche rouge de la figure B) alors que
c’est le groupe-frere du clade Salmonella +Escherichia +Yersinia, +Buchnera + Wigglesworthia +

Haemophilus + Pasteurella pour les 3 autres protéines.

[ Pasteurella
Vibrio
L Pseudomonas /|

A Salmonella Salmonella C Buchnera D Salmonella
Escherichia Escherichia [ Wigglesworthia - L— Escherichia
I: Yersinia C Yersinia C ‘: Yersinia C r‘ EYersinia C
ini Yersinia K inia K . L_Yersinia K
EBuchnera Buchnera Salmonella N [ | EBuchnera
Wigglesworthia i Escherichia Wigglesworthia
I: Haemophilus Vibrio Haemophilus Haemophilus
Pasteurella Pseudomonas Pasteurella

=

Vibrio Haemophilus Vibrio
\- Pseudomonas Pasteurella Pseudomonas /
Xylella Xylella Xylella Xylella
l_E Xanthomonas ¢ | E Xanthomonas ¢ |_|: Xanthomonas ¢ | EXanthomonas C
Xanthomonas a Xanthomonas a Xanthomonas a Xanthomonas a

ATPB

BIOB

GYRA

RPOA



lll.2. Interprétation de I'incongruence entre arbres : I'hypothése d'un THG

11. Comparez la phylogénie de GYRA et de BIOB. Laquelle des deux vous semble
étre la plus robuste ? Justifiez.

Pour la phylogénie de GYRA : |la valeur de bootstrap est faible traduisant un signal
phylogénétique faible. La branche est peu robuste. Ce n’est pas une véritable
incongruence mais plutét un manque d’information phylogénétique.

Pour la phylogénie de BIOB : la valeur de bootstrap est forte traduisant un signal
phylogénétique fort. La branche est suffisamment robuste pour considérer une
véritable incongruence révelant un événement biologique.

BIOB GYRA

Salmonella Salmonella C D Salmonella
Escherichia Escherichia [ Wigglesworthia Escherichia
Yersinia C Yersinia C Yersinia C Yersinia C
Yersinia K Yersinia K Yersinia K Yersinia K

E Buchnera l: Buchnera E EBuchnera
Wigglesworthia Wigglesworthia Escherichia Wigglesworthia

EHaemophilus Vibrio E Haemophilus EHaemophilus
Pasteurella l E Pseudomonas Pasteurella Pasteurella
Vibrio Haemophilus ‘ Vibrio | Vibrio
Pseudomonas Pasteurella \ Pseudomonas | Pseudomonas
Xylella Xylella Xylella Xylella

I_E Xanthomonas ¢ |_|: Xanthomonas ¢ |—|: Xanthomonas ¢ I_E Xanthomonas ¢

Xanthomonas a Xanthomonas a Xanthomonas a Xanthomonas a




12. Discutez I'hypothese d’un THG entre Vibrio et Pseudomonas.

Les phylogénies A (ATPB), C (GYRA) et D (RPOA) montrent une position plus
profonde de Pseudomonas dans l'arbre tandis que Vibrio est un groupe-frére de
Salmonella +Escherichia +Yersinia, +Buchnera + Wigglesworthia + Haemophilus +
Pasteurella. On peut supposer que cet ordre de branchement majoritaire refléte la
phylogénie des espéces étudiées. Le branchement minoritaire Vibrio + Pseudomonas
suggere qu’un évenement génétique a affecté le géne qui code pour BIOB.

A Salmonella B Salmonella C Buchnera D Salmonella
Escherichia Escherichia E Wigglesworthia Escherichia
’—i Yersinia C Yersinia C ‘{ Yersinia C l‘{ Yersinia C
p Yersinia K Yersinia K Yersinia K ¢ Yersinia K
|| C Buchnera 1 C Buchnera 4 C Salmonella \J || EBuchnera )
Wigglesworthia Wigglesworthia Escherichia Wigglesworthia
I: Haemophilus 1DTI0 E Haemophilus E Haemophilus
Pasteurella Pseudomonas Pasteurella Pasteurella
Vibrio Haemophilus ‘ Vibrio ‘ Vibrio
I —— Pseudomonas / Pasteurella . Pseudomonas \ \— Pseudomonas
Xytetta Xylella Ayreta Ayreta
I Xanthomonas ¢ |_|£ Xanthomonas ¢ I Xanthomonas ¢ | Xanthomonas ¢
Xanthomonas a Xanthomonas a Xanthomonas a Xanthomonas a

ATPB BIOB GYRA RPOA




12. Discutez I'hypothese d’un THG entre Vibrio et Pseudomonas.

Chez les bactéries la cause la plus fréquente d'incongruence entre un arbre de génes
(phylogénie estimée a partir de la protéine BIOB) et I'arbre des espéces (phylogénie estimée a
partir des 3 autres protéines) est le transfert horizontal de génes (THG). L'incongruence est ici
la position anormalement proche de Vibrio et Pseudomonas.

Nous pouvons donc supposer qu’un ancétre de Vibrio a donné une copie du gene codant BIOB
a un ancétre de Pseudomonas, remplacant ainsi la copie présente dans ce dernier taxon. Vibrio
serait le donneur et Pseudomonas le receveur conduisant a une protéine BIOB de
Pseudomonas trés apparentée a la protéine BIOB de Vibrio.

En absence de THG, Pseudomonas occuperait une position plus éloignée de Vibrio comme
c'est le cas pour les 3 autres d'arbres d’ATPB, GYRA et RPOA.
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Escherichia
Yersinia C

Yersinia K

ok C Buchnera
Wigglesworthia
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Pasteurella
| Vibrio
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N Pseudomonas )
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Escherichia
Yersinia C
Yersinia K

|: Buchnera
Wigglesworthia
Vibrio

Pseudomonas
Haemophilus
Pasteurella

Xylella
| E Xanthomonas ¢

Xanthomonas a

Haemophilus

Pseudomonay

EBuchnera Salmonella

Wigglesworthia Escherichia

% Yersinia C Yersinia C
Yersinia K Yersinia K
Salmonella Buchnera )
Escherichia |:Wigglesworthia

Haemophilus

EPasteurella
Vibrio
Pseudomonasj

E Pasteurella
I Vibrio

Xanthomonas ¢
Xanthomonas a

I AYylielid

AYylielid

— Xanthomonas ¢
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Remarques :

1. Pour reconstruire la phylogénie des especes il faut d'abord
identifier et éliminer les genes qui ont été affectés par des
evenements de THG.

2. Dans le cadre de I'approche phylogénétique il faut combiner
tous les alignements non affectés par les THG et réanalyser
l'alignement ainsi obtenu. Ceci permet d'additionner les
homologies i.e le signal phylogenetique de chacun des
marqueurs moléculaires pris indéependamment.

Si la frequence des THG est trop importante, il serait plus

approprié de reconstruire a l'évolution des taxons sous la
forme d'un réseau plutét que d'un arbre.



IV. RETRACER UN SCENARIO DE COLONISATION GEOGRAPHIQUE

13. Identifiez ce que proposent chacun de ces trois scenarios.

7 yvo At ita
FnysSa acula

~ Austropeplea tomentosa
— Austropeplea viridis
— Radix peregra

Radix natalensis R )
Omphiscola glabra .

Lymnaea stagnalis s

Pseudosuccinea columella- == e '6

Galba neotropica- - - - - - - == =~
. Galba cubensis - - - - - - - - - ----"""7
- Galba schirazensis

e Galbatruncatulg -~ =~ - ~
' GAIDA COUBINT w = wiohi oo meoi a1

Galba humilis

Stagnicola caperata
Stagnicola elodes

Document 6 : Arbre phylogénétique de 7 genres de limnées et trois groupes externes (en gris) inféré par
un maximum de vraisemblance a partir des séquences d’ADN mitochondrial (ARN 16S) et nucléaire
(espaceurs ribosomiques ITS1 et ITS2) (in Tout-En-Un, BCPST 2, Dunod 2022).



Bulinus forskalii

Biomphalaria tenagophila

Physa acuta
~—— Austropeplea tomentosa
- Austropeplea viridis

— Radix peregra
— Radix natalensis
- Omphiscola glabra

——— Lymnaea stagnalis

b Galba humilis

= Stagnicola caperata
- Stagnicola elodes

Couleur des branches = origine géographique des limnées :

Australasie (bleu)
Eurasie (rouge)
Afrique (marron)
Amerique (vert).

Pseudosuccinea columella - =2
~— Galba neotropica- - - - - - -
t Galba cubensis - - - - - - - -
Galba schirazensis- - - - - - -
Galba truncatula- - - - - - - -
— Galba cousini- - - - = - - - -




IV. RETRACER UN SCENARIO DE COLONISATION GEOGRAPHIQUE

13. Identifiez ce que proposent chacun de ces trois scenarios.

' : — P.columella @& o | P. columella ] : P. columella
— G. neotropica EU — (. neotropica — . neotropica
G. cubensis & PNA G. cubensis G. cubensis
=7 /G. schirazensis &= —1 G. schirazensis — £ G- schirazensis
= G.truncatula [ Eurasie G. truncatula G. truncatula
G. cousini - G. cousini L G. cousini
= G. humilis B EU— G. humilis § G. humilis
S.caperata Bt S. caperata S. caperata
_-=t
S. elodes S. elodes S. elodes

(A) Scénario dans lequel la distribution dans le nouveau monde (NM) est
ancestrale. Un seul changement d'aire de répartition vers I'Eurasie (EU)
permettrait d'expliquer ce qui est observé pour Galba truncatula.

(B) Scénario dans lequel la distribution en Eurasie est ancestrale. Cing
changements convergents d'aire de repartition vers le nouveau monde
expliquerait la répartition actuelle des lignées

(C) Scénario dans lequel la distribution en Eurasie est ancestrale. Deux
changements convergents d'aire de répartition vers le nouveau monde et une
reversion vers |I'Eurasie expliquerait la répartition délimitée



IV. RETRACER UN SCENARIO DE COLONISATION GEOGRAPHIQUE

14. Discutez leur validité et dites quel est celui qui vous parait le plus parcimonieux.

A B EUp> C EUm>
- ~——— P. columella @B ) P. columella 1 P. columella
—— G. neotropica EU — G. neotropica — G. neotropica
G. cubensis A0 G. cubensis G. cubensis
—&1,C- schirazensis & —1 G. schirazensis — £ /G- schirazensis
= G. truncatula g Eurasie G. truncatula ‘G. truncatula
G. cousini n G. cousini L G. cousini
G. humilis EU— G. humilis Ty G. humilis
S. caperata EU S. caperata S. caperata
S. elodes S. elodes - S. elodes

Scénario (A) : un seul changement d'air géographique pour G. fruncatula ce qui
constituerait un événement de migration du nouveau monde vers l'ancien monde.

Le scénario (B) : changements convergents d'aire géographique nécessitant un total de
5 migrations vers le nouveau monde.

Scénario (C) : alternatif en autorisant a la fois les changements convergents d'aires
geographiques et un retour vers l'aire d'origine i.e une réversion, ce qui ne nécessiterait
plus que 3 migrations.

Scénario A le plus parcimonieux : G. fruncatula ne migre qu'une seule fois vers I'Eurasie



