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Partie 1: L'arbre phylogénétique universel unique

“As buds give rise by growth to fresh buds, and these, if vigorous, branch out and overtop on all sides many a
feebler branch, so by generation | believe it has been with the great Tree of Life, which fills with its dead and
broken branches the crust of the earth, and covers the surface with its ever-branching and beautiful
ramifications.”

Charles Darwin
The Origin of Species, p. 171

Prédiction 1.1: L'unité fondamentale de la vie

“OH JEHOVA, quam ampla sunt opera Tua.”
- Carolus Linnaeus
au début du Systema Naturae, 1757

Selon la théorie de la descendance commune, les organismes vivants modernes, avec toutes leurs différences
incroyables, sont la progéniture d'une seule espece dans un passé lointain. En dépit de la grande diversité de
formes et de fonctions entre les organismes, plusieurs criteres fondamentaux caractérisent toute vie. Certaines
des propriétés macroscopiques qui caractérisent I'ensemble de la vie sont (1) la réplication, (2) I'héritabilité (les
caractéristiques des descendants sont corrélées a celles des ancétres), (3) la catalyse et (4) I'utilisation de
I'énergie (métabolisme). Au minimum, ces quatre fonctions sont nécessaires pour générer un processus
historique physique pouvant étre décrit par un arbre phylogénétique.

Si toutes les espéces vivantes descendent d'une espéce originale qui avait ces quatre fonctions obligatoires,
toutes les espéces vivantes d'aujourd'hui devraient nécessairement avoir ces fonctions (conclusion quelque peu
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triviale). Mais surtout, toutes les espéces modernes devraient avoir hérité des structures qui remplissent ces
fonctions. Ainsi, une prédiction de base de la parenté généalogique de toute vie, associée a la contrainte du
gradualisme, est que les organismes devraient étre tres similaires dans les mécanismes et les structures
particulieres qui exécutent ces quatre processus de la vie de base.

Confirmation

Les polymeéres communs de la vie

Les structures que tous les organismes connus utilisent pour exécuter ces quatre processus de base sont toutes
assez similaires, malgré les probabilités. Tous les étres vivants connus utilisent des polymeres pour remplir ces
quatre fonctions de base. Les chimistes organiques ont synthétisé des centaines de polymeres différents, mais
les seuls utilisés par la vie, quelles que soient les espéces, sont les polynucléotides, les polypeptides et les
polysaccharides. Quelle que soit I'espéce, I'ADN, I'ARN et les protéines utilisés dans les systémes vivants connus
ont tous la méme chiralité, méme s'il existe au moins deux choix chimiquement équivalents de chiralité pour
chacune de ces molécules. Par exemple, I'ARN possede quatre centres chiraux dans son cycle ribose, ce qui
signifie qu'il existe 16 stéréoisomeres possibles, mais un seul de ces stéréoisoméres se trouve dans I'ARN
d'organismes vivants connus.

Les acides nucléiques sont le matériel génétique de la vie

Dix ans aprés la publication de L'origine des espéces, les acides nucléiques ont été isolés pour la premiére fois
par Friedrich Miescher en 1869. Il a fallu encore 75 ans aprés cette découverte pour que I'ADN soit identifié
comme le matériel génétique de la vie (Avery et al. 1944). |l est tout a fait concevable que nous ayons pu
trouver un matériel génétique différent pour chaque espéece. En fait, il est encore possible que des especes
nouvellement identifiées aient un matériel génétigue inconnu. Cependant, tous les formes de vie connuss
utilisent le méme polymeére, le polynucléotide (ADN ou ARN), pour stocker des informations spécifiques a leur
espece. Tous les organismes connus basent la réplication sur la duplication de cette molécule. L'ADN utilisé par
les organismes vivants est synthétisé en utilisant seulement quatre nucléosides (désoxyadénosine,
désoxythymidine, désoxycytidine et désoxyguanosine) sur des dizaines connus (au moins 102 se produisent
naturellement et beaucoup d'autres ont été synthétisés artificiellement) (Rozenski et al. 1999; Voet et Voet
1995, page 969).

Catalyse des protéines Afin de remplir les fonctions nécessaires a la vie, les organismes doivent catalyser des
réactions chimiques. Dans tous les organismes connus, la catalyse enzymatique est basée sur les capacités
fournies par les molécules de protéines (et dans des cas relativement rares, mais importants, par les molécules
d'ARN). Il existe plus de 390 acides aminés d'origine naturelle connus (Voet et Voet 1995, p. 69; Garavelli et al.
2001); cependant, les molécules de protéines utilisées par tous les organismes vivants connus sont construites
avec le méme sous-ensemble de 22 acides aminés.

Le code génétique universel Il doit exister un mécanisme de transmission des informations du matériel
génétique au matériel catalytique. Tous les organismes connus, a de tres rares exceptions pres, utilisent le
méme code génétique a cet effet. Les quelques exceptions connues sont néanmoins des variantes simples et
mineures du code génétique “universel” (voir Figure 1.1.1) (Lehman 2001; Voet et Voet 1995, p. 967),
exactement comme prédit par les biologistes de I'évolution a partir de la théorie de descendance commune, des
années avant la résolution définitive du code génétique (Brenner, 1957; Crick et al., 1961; Hinegardner et
Engelberg, 1963; Judson, 1996, p. 280-281).
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Les scientifiques qui ont déchiffré le code génétique dans les années 1950 et 1960 ont travaillé en partant du
principe que le code était universel ou presque (Judson 1996, p. 280-281). Ces scientifiques (parmi lesquels
Francis Crick, Sydney Brenner, George Gamow et plusieurs autres) ont tous formulé cette hypothese et I'ont
justifiée en se fondant sur un raisonnement évolutif, méme en I'absence de toute preuve expérimentale directe
d'un code universel.

Figure 1.1.1. Le code génétique standard et les codes nucléaires variantes connus.

UUU Phe UCU ser UAU Tyr UGU cys
UUC phe UCC ser UAC Tyr UGC cys
UUA Leu UCA ser UAA swp.GIn®  |UGA StpTrp*iCyst,SeC’
UUG Leu UCG ser UAG sp.cin* (UGG Trp
CUU Leu CCU pro CAU His CGU Arg
CUC Leu CCC pro CAC His CGC Arg
CUA Leu CCA Pro CAA cin CGA Arg
CUG Leu, ser' (CCG Pro CAG ain CGG Arg, Usp®
AUU e ACU Thr AAU Asn AGU ser
AUC e ACC Thr AAC Asn AGC ser
AUA lle, usp? |ACA Thr AAA Lys AGA Arg, Usp®
AUG Met ACG Thr AAG Lys AGG Arg
GUU val GCU aia GAU asp GGU cy
GUC val GCC Ala GAC asp GGC aly
GUA val GCA Ala res'"|GAA Glu GGA aly
GUG val GCG aia GAG Glu GGG aly

(1) Candida, une levure unicellulaire. (2) Micrococcus. (3) protozoaires ciliés et algues vertes. (4) mycoplasmes.
(5) codon suppresseur chez les bactéries. (6) Euplotes. (7) le codon sélénocystéine (8) Spiroplasma. (9)
Micrococcus (10) codon de reprise dans I'ARN ssrA (Lehman 2001).

“Crick a demandé a ses compagnons deux autres hypotheses simplificatrices d'une grande audace. (...) ils ont
supposé, avec quelque appréhension, que le code génétique serait le méme pour tous les étres vivants. Il n'y
avait aucune preuve de cela; ... Pourtant I'universalité semblait inévitable pour une raison évidente: puisqu’une
mutation qui changerait un seul mot ou une seule lettre du code modifierait la plupart des protéines d'une
créature, elle semblait a coup slr mortelle. ” (Judson 1996, p. 280-281)

En fait, I'nypothése d'un code génétique universel a été déterminante pour leur succes dans la résolution du
code. Par exemple, en 1957, prés de dix ans avant que le code génétique ne soit définitivement résolu, Sydney
Brenner publia un article influent dans lequel il concluait que tous les codes de triplets qui se chevauchaient
étaient impossibles si le code était universel (Brenner, 1957). Ce document a été largement considéré comme
un travail de référence, car de nombreux chercheurs se tournaient vers un code a chevauchement. Bien sdr, il
s'est avéré que Brenner avait raison sur la vraie nature du code.

En 1961, cing ans avant le déchiffrement du code, Crick faisait référence au travail de Brenner dans son rapport
historique dans la revue Nature, “Nature générale du code génétique des protéines” (Crick et al. 1961). Bien
que I'organisme utilisé dans le document soit la bactérie E. coli, Crick a intitulé le document “le code génétique
des protéines” et non “un code génétique” ou “le code génétique de E. coli”. Dans cet article, Crick et d’autres
ont conclu que le code était (1) un code de triplet, (2) ne se chevauchant pas et (3) que le code est lu a partir
d’un point de départ fixe (c’est-a-dire le codon “start”) (Crick et al., 1961). Ces conclusions reposaient
explicitement sur I'hypothese que le code était essentiellement identique pour le tabac, les humains et les
bactéries, bien qu’il n'y ait pas de support empirique direct pour cette hypothese. Ces conclusions, lorsqu'elles
ont été appliquées a divers organismes, des bactéries aux humains, se sont révélées correctes. Ainsi, les
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travaux expérimentaux ont également supposé un code universel dii a une descendance commune.

En fait, en 1963, trois ans avant la résolution définitive du code, Hinegardner et Engelberg publierent dans
Science un article expliquant de maniere formelle la raison pour laquelle le code devait étre universel (ou
presque) si la descendance commune universelle était vraie, car sinon la plupart des mutations dans le code
serait probablement mortelles pour tous les étres vivants. Notez que, bien que ces premiers chercheurs aient
prédit un code génétique universel basé sur une ascendance commune, ils ont également prédit que des
variations mineures pourraient probablement étre trouvées. Hinegardner et Engelberg ont permis certaines
variations dans le code génétique et ont prédit la distribution de cette variation si elle était trouvée:

“... si différents codes existent, ils doivent étre associés a des groupes taxonomiques majeurs tels que les
phylums ou les regnes qui ont leurs racines dans le passé.” (Hinegardner et Engelberg 1963)

De méme, avant de trouver des codes alternatifs, Francis Crick et Leslie Orgel ont exprimé leur surprise que des
variantes mineures du code n'aient pas encore été observées:

“Il est un peu surprenant que des organismes avec des codes quelque peu différents ne coexistent pas.” (Crick
and Orgel 1973, p. 344)

Crick et Orgel ont eu raison de leur surprise, et nous connaissons aujourd'hui une douzaine de variantes
mineures du code génétique universel standard (voir les codons gris, rouge et vert de la figure 1.1.1). Comme
Hinegardner et Engelberg I'avaient prédit, les variations mineures du code génétique standard sont
effectivement associées a des groupes taxonomiques majeurs (vertébrés, plantes, ciliés unicellulaires, etc.).

Métabolisme commun Tous les organismes connus utilisent des voies métaboliques et des enzymes
métaboliques extrémement similaires, sinon identiques, dans le traitement des molécules contenant de
I'énergie. Par exemple, les systemes métaboliques fondamentaux dans les organismes vivants sont la glycolyse,
le cycle de I'acide citrique et la phosphorylation oxydative. Chez tous les eucaryotes et chez la majorité des
procaryotes, la glycolyse est effectuée a travers les mémes dix étapes, dans le méme ordre, en utilisant les
mémes dix enzymes (Voet et Voet, 1995, p. 445). De plus, I'unité la plus élémentaire de stockage de I'énergie,
la molécule d'adénosine triphosphate (ATP), est la méme chez toutes les especes étudiées.

Réfutation potentielle

Des milliers de nouvelles especes sont découvertes chaque année, et de nouvelles séquences d'ADN et de
protéines sont déterminées chaque jour a partir d'espéces auparavant non examinées (Wilson 1992, Ch. 8). Au
rythme actuel, qui augmente de facon exponentielle, prés de 30 000 nouvelles séquences sont déposées
chaque jour aupres de GenBank, soit plus de 38 millions de nouvelles bases séquencées chaque jour. Chacun
est un test de la théorie de la descendance commune. Quand j'ai écrit ces mots pour la premiere fois en 1999,
le taux était inférieur au dixiéme de ce qu'il est aujourd'hui (en 2006), et nous avons maintenant 20 fois la
quantité d'ADN séquencée.

Sur la seule base de la théorie de la descendance commune et de la génétique d'organismes connus, nous
prédisons fortement que nous ne trouverons jamais d'especes modernes provenant de phylums connus sur
cette Terre possédant un matériel génétique étranger, sans acide nucléique. Nous faisons également la forte
prévision que toutes les especes nouvellement découvertes appartenant aux phyla connus utiliseront le “code
génétique standard” ou un dérivé proche de celui-ci. Par exemple, selon la théorie, aucun des milliers d'insectes
nouveaux et inconnus qui sont constamment découverts dans la forét tropicale brésilienne n'aura de génome
sans acide nucléique. Ces especes d'insectes, encore non découvertes, n'auront pas non plus de codes
génétiques qui ne soient pas des dérivés proches du code génétique standard. En 'absence de la théorie de la
descendance commune, il serait fort possible que chaque espece ait un code génétique tres différent,
spécifique, puisqu'il existe 1,4 x 10™70 codes génétiques informationnellement équivalents, tous utilisant les
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mémes codons et acides aminés comme code génétique standard (Yockey 1992). Cette possibilité pourrait étre
extrémement utile pour les organismes, car elle exclurait les infections virales interspécifiques. Cependant, cela
n'a pas été observé et la théorie de la descendance commune interdit effectivement une telle observation.

Autre exemple, neuf nouvelles espéces de [émuriens et deux especes de marmouset (tous des primates) ont
été découvertes dans les foréts de Madagascar et du Brésil en 2000 (Groves 2000; Rasoloarison et al. 2000;
Thalmann et Geissmann 2000). Dix nouvelles espéces de singes ont été découvertes au seul Brésil depuis 1990
(Van Roosmalen et al. 2000). Rien en biologie n'empéche ces différentes espéces d'avoir un matériel génétique
jusqu'alors inconnu ou un code génétique jamais utilisé auparavant - rien, sauf la théorie de la descendance
commune. Cependant, nous savons maintenant définitivement que les nouveaux Iémuriens utilisent I'ADN avec
le code génétique standard (Yoder et al. 2000); les marmouset doivent encore étre testés.

De plus, chaque espéce pourrait utiliser un polymere différent pour la catalyse. Les polyméres utilisés
pourraient toujours étre chimiqguement identiques tout en ayant des chiralités différentes selon les especes. |l
existe des milliers de voies de glycolyse thermodynamiguement équivalentes (méme en utilisant les mémes dix
étapes de réaction mais dans des ordres différents), il est donc possible que chaque espéece ait sa propre voie
de glycolyse, adaptée a ses propres besoins. Le méme raisonnement s’applique aux autres voies métaboliques
essentielles, telles que le cycle de I'acide citrique et la phosphorylation oxydative.

Enfin, de nombreuses molécules autres que I'ATP pourraient tout aussi bien servir de support de I'énergie chez
différentes especes (CTP, TTP, UTP, ITP ou toute molécule de type ATP avec I'un des 293 acides aminés connus
ou l'une des dizaines d'autres bases pouvant remplacer I'adénosine). La découverte de nouveaux animaux ou
de nouvelles plantes contenant I'un des exemples anormaux présentés ci-dessus constituerait une falsification
potentielle d'ascendance commune, mais ils n'ont pas été retrouvés.

Prédiction 1.2: Une hiérarchie imbriquée d'espéces

Comme le montre la phylogénie de la figure 1, le modele d'organismes prédit, sera, a un moment donné, décrit
comme des “groupes dans des groupes”, également appelé hiérarchie imbriquée. Les seuls processus connus
qui générent spécifiqguement des modéles hiérarchiques uniques, imbriqués, sont des processus évolutifs a
branches. La descendance commune est un processus génétique dans lequel I'état de la génération / de
I'individu actuel dépend uniquement des modifications génétiques survenues depuis la plus récente population
(ou individu) ancestral. Par conséquent, I'évolution progressive d'ancétres communs doit se conformer aux
mathématiques des processus de % Markov et des chaines de Markov. En utilisant les mathématiques
markoviennes, il peut étre rigoureusement prouvé que les systémes de réplication markoviens a branches
créent des hiérarchies imbriquées (Givnish et Sytsma 1997; Harris 1989; Norris 1997). Pour ces raisons, les
biologistes utilisent régulierement des chaines de Markov a ramifications pour modéliser efficacement les
processus évolutifs, y compris les processus génétiques complexes, les distributions temporelles des noms de
famille dans les populations (Galton et Watson 1874) et le comportement épidémique des agents pathogenes.

L'organisation hiérarchique imbriquée des espéces contraste fortement avec d'autres schémas biologiques
possibles, tels que le continuum de “la grande chaine de I'étre” et les continuums prédits par la théorie de la
progression organique de Lamarck (Darwin 1872, p. 552-553; Futuyma 1998, p. 88-92). Une simple similitude
entre les organismes ne suffit pas a supporter la macroévolution; le modéle de classification imbriqué produit
par un processus évolutif de ramification, tel que la descendance commune, est beaucoup plus spécifique que
la simple similitude. Les exemples du monde réel qui ne peuvent pas étre classés objectivement dans les
hiérarchies imbriquées sont les particules élémentaires (décrites par la chromodynamique quantique), les
éléments (dont 'organisation est décrite par la mécanique quantique et illustrée par le tableau périodique), les
planétes de notre systeme solaire, des livres dans une bibliotheque, ou des objets spécialement concus comme
des batiments, des meubles, des voitures, etc. Bien qu'il soit trivial de classer n'importe quoi subjectivement de
maniere hiérarchique, seules certaines choses peuvent étre classées objectivement dans une hiérarchie
imbriguée cohérente et unique. La différence établie ici entre “subjectif” et “objectif” est cruciale et nécessite
quelques précisions illustré par I'exemple. Différents modéles de voitures pourraient certainement étre classés
hiérarchiquement - peut-étre pourrait-on classer les voitures d'abord par couleur, puis dans chaque couleur en
fonction du nombre de roues, puis dans chaque numéro de roue par constructeur, etc. , Toutefois, quelqu’un
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d’autre classeraient les voitures par taille, puis par année, puis par couleur, etc. Le systeme de classification
choisi pour les voitures est subjectif. En revanche, les langues humaines, qui ont des ancétres communs et qui
dérivent par descendance avec modification, peuvent généralement étre classées dans des hiérarchies
imbriquées objectives (Pei 1949; Ringe 1999). Personne ne pourrait raisonnablement prétendre que I'espagnol
devrait étre catégorisé avec l'allemand plut6t qu'avec le portugais.

La différence entre la classification des voitures et la classification des langues réside dans le fait que, dans les
voitures, certains caracteres (par exemple, couleur ou fabricant) doivent étre considérés comme plus
importants que d'autres caracteres pour que la classification fonctionne. Les types de caracteres de voiture les
plus importants dépendent des préférences personnelles de I'individu qui effectue le classement. En d'autres
termes, certains types de caractéres doivent étre pondérés subjectivement afin de classer les voitures dans des
hiérarchies imbriquées; les voitures ne tombent pas dans des hiérarchies imbriquées naturelles, uniques et
objectives.

En raison de ces faits, une analyse cladistique des voitures ne produira pas d'arborescence unique, cohérente et
bien soutenuee qui affiche des hiérarchies imbriquées. Une analyse cladistique de voitures (ou une analyse
cladistique d’organismes imaginaires avec des caracteres attribués de maniere aléatoire) aboutira bien sir a
une phylogénie, mais il y aura un tres grand nombre d'autres phylogénies, dont beaucoup avec des topologies
tres différentes, qui seront également soutenues par les mémes données. En revanche, une analyse cladistique
d’organismes ou de langues aboutira généralement a une hiérarchie imbriquée bien étayée, sans pondération
arbitraire de certains caractéres (Ringe, 1999). L'analyse cladistique d'un véritable processus généalogique
produit un ou relativement peu d'arbres phylogénétiques bien mieux supportés par les données que les autres
arbres possibles.

Il est intéressant de noter que Linné, qui a découvert a l'origine la classification hiérarchique objective des
organismes vivants, a également tenté de classer les roches et les minéraux de maniere hiérarchique.
Cependant, sa classification pour les objets non vivants a finalement échoué, car elle a été jugée trés
subjective. Les classifications hiérarchiques des objets inanimés ne fonctionnent pas car, contrairement aux
organismes, les roches et les minéraux n'évoluent pas par filiation avec des modifications d'ancétres communs.

Le degré auqguel une phylogénie donnée affiche un unique hiérarchie imbriquée objective et bien étayée peut
étre rigoureusement quantifiée. Plusieurs tests statistiques différents ont été développés pour déterminer si une
phylogénie a une hiérarchie imbriquée subjective ou objective ou si une hiérarchie imbriquée donnée aurait pu
étre générée par un processus aléatoire plutét que par un processus généalogique (Swofford 1996, p. 504). Ces
tests mesurent le degré de “structure hiérarchique cladistique” (également connu sous le nom de “signal
phylogénétique”) dans une phylogénie, et les phylogénie basées sur de véritables processus généalogiques
donnent des valeurs élevées de structure hiérarchique, alors que les phylogénies subjectives qui n‘ont qu'une
structure hiérarchique apparente (comme une phylogénie des voitures, par exemple) donnent de faibles valeurs
(Archie 1989; Faith et Cranston 1991; Farris 1989; Felsenstein 1985; Hillis 1991; Hillis et Huelsenbeck 1992;
Huelsenbeck et al. 2001; Klassen et al. 1991).

Il'y a une mise en garde a prendre en compte avec cette prédiction: si les taux d'évolution sont rapides, les
informations cladistiques peuvent étre perdues au fil du temps car elles seraient essentiellement randomisées.
Plus le taux est rapide, moins il faut de temps pour effacer les informations sur le modéle historique a branche
de I'évolution. Les caractéres évoluant lentement nous ont laissé voir plus loin dans le temps; les caracteres
évoluant plus rapidement limitent cette vue aux événements les plus récents. Si le taux d'évolution d'un
caractere donné est extrémement lent, une hiérarchie imbriquée ne sera observée pour ce caractére que pour
des taxons éloignésles uns des autres. Toutefois, le “taux d'évolution” par rapport au “temps écoulé depuis la
divergence” est relatif; si la descente commune est vraie, alors, dans un laps de temps donné, nous pourrons
toujours observer une hiérarchie imbriquée pour un caractére donné. De plus, nous savons empiriquement que
différents caracteres évoluent a des vitesses différentes (par exemple, certains genes ont des taux de mutation
plus élevés que d’autres). Ainsi, si la descendance commune est vraie, nous devrions observer des hiérarchies
imbriquées sur une large plage de temps a différents niveaux biologiques.

Par conséquent, étant donné que la descendance commune est un processus généalogique, elle devrait
produire des organismes pouvant étre organisés en hiérarchies objectives imbriquées. De maniere équivalente,
nous prédisons qu'en général, les analyses cladistiques d’organismes devraient produire des phylogénie ayant
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des valeurs importantes et statistiquement significatives de structure hiérarchique (dans la pratique scientifique
classique, un résultat de “grande signification statistique” est un résultat ayant une probabilité de 1% ou moins
d’étre attribuable au hasard [P <0,01]). En tant que représentation de la descendance commune universelle,
I'arbre de vie universel devrait avoir une structure hiérarchique et un signal phylogénétique hautement
significatif.

Confirmation

La plupart des especes existantes peuvent étre organisées assez facilement dans une classification hiérarchique
imbriguée. Ceci est évident dans I'utilisation du schéma de classification linnéen. Sur la base de caractéres
dérivés partagés, des organismes étroitement apparentés peuvent étre placés dans un groupe (tel qu'un
genre), plusieurs genres peuvent étre regroupés dans une méme famille, plusieurs familles peuvent étre
regroupées dans un ordre, etc.

En tant qu'exemple spécifique (voir Figure 1), les plantes peuvent étre classées comme vasculaires et non
vasculaires (c'est-a-dire qu'elles ont ou ne possedent pas de xyleme et de phloeme). Niché au sein du groupe
vasculaire, il existe deux divisions, les plantes a graines et les plantes sans graines. Deux autres groupes, les
angiospermes (qui ont des graines incluses et protégées) et les gymnospermes (ayant des graines non-
fermées), sont nichés dans les plantes a graines. Les monocotylédones et les dicotylédones font partie du
groupe des angiospermes.

Plus important encore, I'arbre phylogénétique standard et presque toutes les phylogénies évolutionnaires plus
ciblées présentent des valeurs de structure hiérarchique statistiquement significatives (Baldauf et al. 2000;
Brown et al. 2001; Hillis 1991; Hillis et Huelsenbeck 1992; Klassen et al. 1991). .

Réfutation potentielle

Il serait tres problématique que de nombreuses especes combinent les caractéristiques de différents groupes
imbrigués. En reprenant I'exemple précédent, certaines plantes non vasculaires pourraient avoir des graines ou
des fleurs, comme les plantes vasculaires, mais ce n'est pas le cas. Des gymnospermes (par exemple, des
coniféres ou des pins) pourraient parfois étre trouvés avec des fleurs, mais ils ne le sont jamais. On peut trouver
des plantes sans graines, comme des fougeres, avec des tiges ligneuses; Cependant, seuls certains
angiospermes ont des tiges ligneuses. On peut imaginer que certains oiseaux pourraient avoir des glandes
mammaires ou des poils; certains mammiferes pourraient avoir des plumes (ils sont un excellent moyen
d'isolation). Certains poissons ou amphibiens pourraient avoir des dents différenciées ou en pointe, mais ce ne
sont que des caractéristiques des mammiferes. Un tel mélange de caracteres rendrait extrémement difficile
I'organisation objective des especes dans des hiérarchies imbriquées. Contrairement aux organismes, les
voitures ont un mélange de caractéres et c’est précisément pourquoi une hiérarchie imbriquée ne découle pas
naturellement de la classification des voitures.

S'il était impossible, ou tres problématique, de placer des especes dans un schéma de classification objectif
imbriqué (comme c'est le cas pour les exemples voiture, chaise, livre, élément atomique et particule
élémentaire mentionnés ci-dessus), la macroévolution serait effectivement réfutée. Plus précisément, si I'arbre
phylogénétique de toute vie donnait des valeurs de signal phylogénétique statistiquementbasses (structure
hiérarchique), la descendance commune serait résolument réfutée. En fait, il est possible d'avoir un motif
“réciproque” a partir de hiérarchies imbriquées. Mathématiguement, une hiérarchie imbriquée est le résultat de
corrélations spécifiques entre certains caractéres d'organismes. Lorsque les vitesses évolutives sont rapides, les
caracteres se répartissent aléatoirement les uns par rapport aux autres et les corrélations s'affaiblissent.
Cependant, les caractéres peuvent également étre anticorrélés - il est possible qu'ils soient corrélés dans le
sens contraire de ce qui produit des hiérarchies imbriquées (Archie 1989; Faith et Cranston 1991; Hillis 1991;
Hillis et Huelsenbeck 1992; Klassen et al. 1991). L'observation d'un tel schéma anti-corrélé constituerait une
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forte réfutation de la descendance commune, quels que soient les taux d'évolution.

L'indice de cohérence (CI - consistency index ) est une mesure couramment utilisée de la structure hiérarchique
cladistique. Les propriétés statistiques de la mesure de I'CE ont été étudiées dans un article, fréquemment cité,
de Klassen et al. (Klassen et al. 1991; voir la figure 1.2.1). La valeur exacte de I'Cl dépend du nombre de taxons
dans I'arbre phylogénétique considéré. Dans cet article, les auteurs ont calculé quelles valeurs de Cl étaient

statistiquement significatives pour différents nombres de taxons. Des valeurs plus élevées de Cl indiquent un
degré plus élevé de structure hiérarchique.

Par exemple, un Cl de 0,2 est attendu a partir de données aléatoires pour 20 taxons. Une valeur de 0,3 est
toutefois hautement significative sur le plan statistique. Le point le plus intéressant pour le moment est le fait
qu’un IC de 0,1 pour 20 taxons est également tres significatif sur le plan statistique, mais trop bas - il est
révélateur d'une structure anticladistique. Klassen et al. ont pris 75 valeurs de ClI provenant de cladogrammes
publiés en 1989 (combinées de trois articles) et ont indigué comment elles se comportaient en termes de
signification statistique. Les cladogrammes utilisaient de 5 a 49 taxons différents (c’est-a-dire des espéces
différentes). Trois des 75 cladogrammes se situaient dans les limites de confiance de 95% pour les données
aléatoires, ce qui signifie qu'il était impossible de les distinguer des données aléatoires. Tous les autres ont
présenté des valeurs hautement significatives sur le plan statistique de I'lC. Aucun n'a montré des valeurs
significativement basses; aucune ne présentait un modele anti-corrélé, anti-hiérarchique.

Figure 1.2.1. Un graphique des valeurs de Cl des cladogrammes versus le nombre de taxons dans
les cladogrammes.
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turquoise sont des valeurs faiblement significatives d’IC. (reproduit de Klassen et al. 1991, figure 6).

Notez que cette étude a été réalisée avant la mise en place de mesures statistiguement significatives
permettant aux chercheurs de “supprimer” les mauvais cladogrammes. Comme on pouvait s'y attendre, les
trois “mauvais” ensembles de données étaient considérés avec moins de dix taxons - il est bien sir plus difficile
de déterminer la signification statistique avec trés peu de données. Soixante-quinze études indépendantes
menées par différents chercheurs, portant sur différents organismes et génes, avec des valeurs élevées de CI (P
<0,01) constituent une confirmation incroyable avec un degré astronomique de signification statistique
combinée (P « 107, Bailey et Gribskov 1998; Fisher 1990). Si I'inverse était vrai - si de telles études donnaient
des valeurs statistiques de Cl (structure hiérarchique cladistique) qui étaient inférieures a celles attendues a
partir de données aléatoires - la descendance commune aurait été fermement réfutée.

N'oubliez pas qu'environ 1,5 million d'espéces sont actuellement connues et que la majorité de ces espéces ont
été découvertes depuis que Darwin a pour la premiere fois formulé son hypothése d'ascendance commune. Et
méme ainsi, elles ont toutes intégrées le bon modele hiérarchique, dans I'intervalle d’erreur de nos méthodes.
De plus, on estime que seulement 1 a 10% de toutes les especes vivantes ont été cataloguées, et encore moins
étudiées en détail. De nouvelles découvertes d'espéces affluent chaque jour et chacune d'entre elles est un test
de la théorie de la descendance commune (Wilson 1992, Ch. 8).

Prédiction 1.3: Rapprochement des phylogénies indépendantes

“Il sera déterminé dans quelle mesure I'arbre phylogénétique, dérivé de données moléculaires en totale
indépendance des résultats de la biologie des organismes, coincide avec I'arbre phylogénétique construit sur la
base de la biologie des organismes. Si les deux arbres phylogénétiques sont pour la plupart en accord en ce qui
concerne la topologie des embranchements, la meilleure preuve de la réalité de la macro-évolution sera
apportée. En fait, seule la théorie de I'évolution, combinée a la prise de conscience que des événements a un
niveau supramoléculaire sont compatibles avec des événements moléculaires, pourrait fournir une telle
congruence entre les éléments de preuve obtenus indépendamment, a savoir les séquences d'acides aminés de
chaines polypeptidiques homologues d'une part, et les découvertes de la taxonomie des organismes et de la
paléontologie d'autre part. Outre la satisfaction intellectuelle que cela offrait a certains, la publicité d'une telle
preuve équivaudrait bien slr a enfoncer une porte ouverte. Il est parfois éthique d’enfoncer des portes
ouvertes, quand cela permet ici et la, de faire bouger les a priori.”

Emile Zuckerkandl et Linus Pauling, discutant de la possibilité d'une hiérarchie imbriquée jumelée avant les
premiéres phylogénies moléculaires.

(1965) “Divergence évolutive et convergence dans les protéines.” dans Evolving Genes and Proteins, p. 101.

Ici, nous commencons a enfoncer la porte ouverte par Pauling, il y a 40 ans. S'il existe un arbre phylogénétique
historique qui unit toutes les especes dans une généalogie objective, toutes les sources de données distinctes
devraient converger vers le méme arbre (Penny et al. 1982; Penny et al. 1991; Zuckerkandl et Pauling 1965).
Les arbres phylogénétiques de tous les organismes déterminés de maniere indépendante doivent correspondre
avec un degré de significativité statistique élevé.

Confirmation:

Des arbres phylogénétiques bien déterminés, déduits de preuves indépendantes de la morphologie et des
ségquences moléculaires, correspondent a un degré extrémement élevé de significativité statistique. De
nombreux génes dotés de fonctions cellulaires trés basiques sont omniprésents: ils se trouvent dans les
génomes de la plupart ou de tous les organismes. Un exemple souvent cité est le géne du cytochrome c. Etant
donné que tous les eucaryotes contiennent le géne de cette protéine essentielle, ni sa présence ni sa fonction
ne sont corrélées a la morphologie de I'organisme. De plus, du fait de la redondance de codage de I'ADN, des
parties de certaines séquences d'ADN n'ont absolument aucune corrélation avec le phénotype (par exemple,
certains introns ou la dégénérescence de la troisiéme base de la plupart des codons d'ADN). En raison de ces
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deux aspects de certaines séquences d'ADN, a savoir I'ubiquité et la redondance, il est possible de choisir avec
soin les séquences d’ADN qui constituent des données complétement indépendantes de la morphologie. (Voir
les points 4.1 et 4.2 pour plus de détails sur les preuves de séquence moléculaire et sur la maniére dont elles
sont indépendantes de la morphologie). Le degré de congruence phylogénétique entre ces ensembles de
données indépendants est tout simplement incroyable.

En science, les mesures indépendantes de valeurs théoriques ne sont jamais exactes. Lorsqu'on déduit une
valeur (telle qu'une constante physique comme la charge de I'électron, la masse du proton ou la vitesse de la
lumiére), une erreur existe toujours dans la mesure, et toutes les mesures indépendantes sont dans une
certaine mesure incongrues. Bien entendu, la science n'a jamais acquis la valeur réelle de quelgue chose - nous
n'avons que des mesures dont nous espérons qu'elle se rapproche de la valeur réelle. Scientifiguement, les
guestions pertinentes sont donc les suivantes: “Lorsqu’on compare deux mesures, quelle différence entraine
t'elle un probleme?” et “A quel point les mesures doivent-elles étre proches pour donner une confirmation
forte?” Les scientifiques répondent a ces questions quantitativement avec des probabilités et des statistiques
(Box 1978; Fisher 1990; Wadsworth 1997). Pour étre rigoureux sur le plan scientifique, nous avons besoin d'une
significativité statistique. Certaines mesures d'une valeur donnée correspondent a une significativité statistique
(bonne), d'autres non (mauvaise), méme si aucune mesure ne correspond exactement (réalité).

Dans quelle mesure les arbres phylogénétiques issus d'études morphologiques correspondent-ils aux arbres
issus d'études moléculaires indépendantes? Il existe plus de 105, facons différentes de disposer les 30
principaux taxons représentés a la figure 1 dans un arbre phylogénétique (voir tableau 1.3.1; Felsenstein 1982;
Li 1997, p. 102). Malgré ces probabilités, les relations données a la figure 1, déterminées a partir de caractéres
morphologiques, sont complétement congruentes avec les relations déterminées indépendamment a partir des
études moléculaires du cytochrome c (for consensus phylogenies from pre-molecular studies see Carter 1954,
Figure 1, p. 13; Dodson 1960, Figures 43, p. 125, and Figure 50, p. 150; Osborn 1918, Figure 42, p. 161; Haeckel
1898, p. 55; Gregory 1951, Fig. page opposée au titre; pour les phylogénies de la les premiéres études sur le
cytochrome c voir McLaughlin and Dayhoff 1973; Dickerson and Timkovich 1975, pp. 438-439). Sur le plan
quantitatif, des mesures morphologiques et moléculaires indépendantes telles que celles-ci ont déterminé
I'arbre phylogénétique standard, comme le montre la figure 1, avec une valeur meilleure que 38 décimales.
Cette corroboration phénoménale de descendance commune universelle est appelée “hiérarchie jumelée”.
Cependant, ce terme est impropre dans la mesure ol il existe en réalité plusieurs hiérarchies imbriquées,
déterminées indépendamment a partir de nombreuses sources de données.

Lorsque deux arbres déterminés indépendamment ne concordent pas avec certaines branches, ils sont appelés
“incongrus”. En général, les arbres phylogénétiques peuvent étre trés incongrus et toujours correspondre a un
tres haut degré de significativité statistique (Hendy et al. 1984; Penny et al. 1982; Penny et Hendy 1986; Steel
et Penny 1993). Méme pour une phylogénie avec un petit nombre d'organismes, le nombre total d'arbres
possibles est extrémement grand. Par exemple, il y a environ mille différentes phylogénies possibles pour
seulement six organismes; pour neuf organismes, il y a des millions de phylogénies possibles; pour 12
organismes, il existe pres de 14 milliards de phylogénies différentes possibles (Tableau 1.3.1; Felsenstein 1982;
Li 1997, p. 102). Ainsi, la probabilité de trouver deux arbres similaires par hasard via deux méthodes
indépendantes est extrémement faible dans la plupart des cas. En fait, deux arbres différents de 16 organismes
dont 10 branches ne correspondent pas ont toujours une grande significativité statistique (Hendy et al. 1984,
tableau 4; Steel et Penny 1993). Pour plus d'informations sur la signification statistique des arbres qui ne
correspondent pas exactement, voir “Statistiques des arbres phylogénétiques incongrus”.

Figure 1.3.1. Number of possible phylogenetic trees for a given number of taxa

Number of taxa |INumber of possible trees
rooted|unrooted NR = (2n-3)!! = (2n-3)!/(2n-2(n-2)!)
2 3 1

3 4 3

4 5 15

5 6 105

6 7 945
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Number of taxa |Number of possible trees
rooted|unrooted/NR = (2n-3)!! = (2n-3)!/(2n-2(n-2)!)
7 8 10 395

8 9 135135

9 10 2 027 025

10 11 34 459 425

11 12 654 729 075

12 13 13 749 310 575

13 14 316 234 143 225

14 15 7 905 853 580 625

15 16 213 458 046 676 875

16 17 6 190 283 353 629 375

17 18 191 898 783 962 510 625

18 19 6 332 659 870 762 850 625

19 20 221 643 095 476 699 771 875
20 21 8200 794 532 637 891 559 375

Le degré étonnant d’adéquation entre les arbres phylogénétiques méme les plus incongrus que I'on trouve dans
la littérature biologique est largement méconnu, principalement parce que la plupart des gens (y compris de
nombreux biologistes) ignorent les mathématiques en jeu (Bryant et al. 2002; Penny et al. 1982; Penny et
Hendy 1986). Penny et Hendy ont effectué une série d'analyses statistiques détaillées sur la signification des
arbres phylogénétiques incongrus, et voici leur conclusion:

“Les biologistes semblent rechercher I’Arbre Unique et ne semblent pas satisfaits par une gamme d’options.
Cependant, il n'y a pas de difficulté logique a disposer d’'une gamme d’arbres. Il existe 34 459 425 arbres [non
racinés] possibles pour 11 taxons (Penny et al., 1982) et réduire ce nombre a environ 10 a 50 arbres est
analogue a une précision de mesure d'environ une partie sur 10,. " (Penny et Hendy 1986, p. 414)

Pour un arbre phylogénétique universel plus réaliste avec des dizaines de taxons, y compris tous les phylums
connus, la précision est meilleure de plusieurs ordres de grandeur. Pour mettre en perspective la signification
de cette incroyable confirmation, considérons la théorie moderne de la gravité. La théorie de la gravitation
universelle de Newton et la théorie de la relativité générale d'Einstein reposent toutes deux sur une constante
physique fondamentale, G, la constante gravitationnelle. Si ces théories de la gravité sont correctes, des
méthodes indépendantes devraient déterminer des valeurs similaires pour G. Cependant, a ce jour, des
mesures indépendantes tres précises de la constante de gravitation G ne concordent pas a pres de 1%
(Kestenbaum 1998; Quinn 2000). Voici comment David Kestenbaum décrit I'état scientifique actuel de la théorie
de la gravité, publié dans la prestigieuse revue Science:

“Alors que la charge de I'électron est connue a sept décimales pres, les physiciens perdent la trace de G apres
seulement la troisi€me. Pour certains, c'est embarrassant. “Cela m’irrite comme un caillou dans ma chaussure”,
explique Alvin Sanders, physicien a 'université de Virginie a Charlottesville. Au cours des dernieres décennies,
lui et une poignée d'autres physiciens se sont consacrés a mesurer plus précisément le facteur G. lls sont a la
consternation avec des valeurs trés différentes. « Vous pouvez dire qu’on a fait des progrés négatifs », déclare
Barry Taylor, physicien a I'Institut national de normalisation et de technologie (NIST) de Gaithersburg, dans le
Maryland. ... “Personne ne comprend [les résultats lointains du PTB, le laboratoire allemand de normalisation a
Braunschweig]”, a déclaré Meyer. “lls ont d{ faire une erreur incroyable, mais nous ne pouvons pas la trouver.”
... dit Terry Quinn, “nous devrons peut-étre simplement écarter le résultat du PTB.” (Kestenbaum 1998)

Plus de deux ans plus tard, le méme Terry Quinn (du Bureau international des poids et mesures [BIPM] de

Sevres, en France) résumait la situation dans un article du journal Nature:

“L'intérét actuel pour la mesure de G a été stimulé par la publication en 1996 d'une valeur pour G différente de
0,6% de la valeur acceptée dans le précédent rapport CODATA de 1986. Pour tenir compte de cela, le rapport
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CODATA de 1998 recommande une valeur pour G ... avec une incertitude de 0,15%, environ dix fois plus qu'en
1986. Alors que les autres constantes fondamentales étaient mieux connues en 1998 qu'en 1986, l'incertitude
de G. a augmenté de facon spectaculaire. La communauté de G semble reculer plutoét qu’avancer. ” (Quinn
2000)

Néanmoins, une précision d'un peu moins de 1% reste assez bonne; En tout cas, elle est suffisante, a ce stade,
pour ne pas de nous faire beaucoup douter de la validité et de I'utilité des théories modernes de la gravité.
Cependant, si les tests de la théorie de la descendance commune donnaient des résultats médiocres, différents
arbres phylogénétigues, comme le montre la figure 1, devraient différer de 18 branches sur 30 ! Dans leur
quéte de perfection scientifique, certains biologistes s'inquiétent a juste titre des divergences évidentes
existant entre certains arbres phylogénétiques (Gura 2000; Patterson et al. 1993; Maley et Marshall 1998).
Toutefois, comme illustré a la figure 1, I'arbre phylogénétique standard est connu avec 38 décimales, ce qui est
une précision bien supérieure a celle des constantes physiques, méme les mieux déterminées. A titre de
comparaison, la charge de I'électron n'est connue qu'a sept décimales, la constante de Planck a huit décimales
seulement, la masse du neutron, du proton et de I'électron ne sont connues qu'a neuf décimales et la
gravitation universelle constante n'a été déterminée qu'a trois décimales.

De plus, si la descendance commune est vraie, nous nous attendons a ce que l'inclusion d'un plus grand nombre
de données dans les analyses phylogénétiques augmente la correspondance entre les arbres phylogénétiques.
Comme expliqué dans I'encadré sur les mises en garde phylogénétiques, les arbres a génes ne sont pas
équivalents aux arbres a especes (Avise et Wollenberg, 1997; Fitch, 1970; Hudson, 1992; Nichols, 2001; Wu,
1991). La génétique et I'nérédité sont des processus stochastiques (c'est-a-dire probabilistes) et, par
conséquent, nous nous attendons a ce que les phylogénies construites avec des genes uniques soient
partiellement incongrues. Cependant, l'inclusion de plusieurs génes indépendants dans une analyse
phylogénétique devrait permettre de contourner cette difficulté. En général, plus de cing génes indépendants
sont nécessaires pour reconstruire avec précision la phylogénie d'une espéce (Wu, 1991). Les arbres
phylogénétiques construits avec plusieurs genes devraient donc étre plus précis que ceux construits avec des
génes uniques, et les arbres de genes combinés sont plus congruents (Baldauf et al. 2000; Hedges 1994;
Hedges et Poling 1999; Penny et al. 1982).

Réfutation potentielle:

Lorsqu'il est devenu possible de séquencer des molécules biologiques, la réalisation d'un arbre tres différent
basé sur des preuves moléculaires indépendantes aurait porté un coup fatal a la théorie de I'évolution, bien que
ce soit de loin le résultat le plus probable. Plus précisément, I'hypothese de descendance commune aurait été
réfutée si les arbres phylogénétiques universels déterminés a partir de preuves moléculaires et morphologiques
indépendantes ne correspondaient pas de facon statistiguemente significative. De plus, nous sommes
maintenant en mesure de commencer la construction d'arbres phylogénétiques basés sur d'autres lignes de
données indépendantes, telles que I'organisation chromosomique. De maniére trés générale, le nombre et la
longueur des chromosomes et la position chromosomique des genes sont tous causalement indépendants de la
morphologie et de I'identité de la séquence. Les phylogénie construites a partir de ces données devraient
également récapituler I'arbre phylogénétique standard (Hillis et al. 1996; Li 1997).

Critiques:

Une objection commune est I'affirmation selon laquelle I'anatomie n’est pas indépendante de la biochimie et
que, par conséquent, des organismes anatomiquement similaires sont susceptibles d’étre biochimiquement
similaires (par exemple dans leurs séquences moléculaires) simplement pour des raisons fonctionnelles. Selon
cet argument, nous devrions donc nous attendre a ce que les phylogénie basées sur les séquences moléculaires
soient similaires aux phylogénie basées sur la morphologie, méme si les organismes ne sont pas apparentés par
descendance commune. Cet argument est tres faux. Il n'y a pas de raison biologique connue, en dehors de la
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descendance commune, de supposer que des morphologies similaires doivent avoir une biochimie similaire.
Bien que cette logique puisse sembler tout a fait raisonnable au départ, toute la biologie moléculaire réfute
cette corrélation de “bon sens”. En général, un ADN et une biochimie similaires donnent une morphologie et
une fonction similaires, mais l'inverse n'est pas vrai: une morphologie et une fonction similaires ne sont pas
nécessairement le résultat d'un ADN ou d'une biochimie similaires. La raison est facile a comprendre une fois
expliquée; de nombreuses séquences d'ADN ou structures biochimiques trés différentes peuvent avoir les
mémes fonctions et les mémes morphologies (voir les prédictions 4.1 et 4.2 pour une explication détaillée).

Par analogie, considérons les programmes informatiques. Firefox fonctionne essentiellement de la méme
maniere sur les ordinateurs Macintosh, IBM ou Unix, mais le code binaire de chaque programme est tres
différent. Les programmes informatiques qui remplissent les mémes fonctions peuvent étre écrits dans la
plupart des langages informatiques: Basic, Fortran, C, C ++, Java, Pascal, etc. Des programmes identiques
peuvent étre compilés en code binaire de différentes manieres. De plus, méme en utilisant le méme langage
informatique, il existe de nombreuses fagons différentes d'écrire un programme informatique spécifique, méme
en utilisant les mémes algorithmes et routines. En fin de compte, il n'y a aucune raison de suspecter que des
programmes informatiques similaires soient écrits avec un code similaire, basé uniquement sur la fonction du
programme. C'est la raison pour laquelle les éditeurs de logiciels gardent leur code source secret, mais ils se
soucient peu de savoir que les concurrents peuvent utiliser leurs programmes. Il est en principe impossible de
déduire le code du programme de la fonction et du fonctionnement du logiciel. La méme conclusion s'applique
aux organismes biologiques, pour des raisons tres similaires.

Pour réitérer, bien que des génotypes similaires (par exemple, des séquences moléculaires) donnent souvent
des phénotypes similaires (par exemple, des caracteres morphologiques), des phénotypes similaires ne sont pas
nécessairement le résultat de génotypes similaires. Ainsi, il est tout a fait possible que des arbres
phylogénétiques construits a partir de données génotypiques soient radicalement différents des arbres
phylogénétiques construits a partir de données phénotypiques. En fait, en I'absence de descendance commune
ou de toute autre raison de supposer que ces deux types d'arbres devraient étre similaires, le résultat le plus
probable est, de loin, qu'ils seront radicalement différents. C'est précisément pourquoi il est possible de réfuter
la prédiction macro-évolutive selon laquelle les phylogénies déterminées indépendamment devraient étre
similaires.

Prédiction 1.4: Formes intermédiaires et transitoires: les morphologies possibles des
ancétres communs prédits

Exemple 1: oiseaux - reptiles
Exemple 2: mammiféres- reptiles
Exemple 3: singes humains
Exemple 4: baleines a pattes
Exemple 5: siréniens a pattes

Tous les animaux fossilisés trouvés doivent étre conformes a I'arbre phylogénétique standard. Si tous les
organismes sont unis par la descendance d'un ancétre commun, il existe une seule et méme véritable
phylogénie historique pour tous les organismes. De méme, il existe une seule véritable généalogie historique
pour chaque étre humain. Il s'ensuit directement que s'il existe une phylogénie universelle unique, tous les
organismes, passés et présents, s'integrent uniguement dans cette phylogénie. Puisque I'arbre phylogénétique
standard est la meilleure approximation de la véritable phylogénie historique, nous nous attendons a ce que
tous les animaux fossilisés se conforment a I'arbre phylogénétique standard dans l'intervalle d’erreur de nos
méthodes scientifiques.

Chaque nceud partagé entre deux branches dans une phylogénie ou un cladogramme représente un ancétre
commun prédit; il y a donc environ 29 ancétres communs prévus a partir de 'arbre illustré a la figure 1. Notre
arbre standard montre que le groupe d'oiseaux est le plus étroitement lié au groupe reptilien, avec un nceud
reliant les deux (A dans la figure 1); nous prévoyons donc la possibilité de trouver des intermédiaires fossiles
entre les oiseaux et les reptiles. Le méme raisonnement s'applique aux mammiféres et aux reptiles (B dans la
Figure 1). Cependant, nous prédisons que nous ne trouverons jamais d'intermédiaires fossiles entre oiseaux et
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mammiferes.

[l convient de souligner que rien n’oblige les organismes intermédiaires a disparaitre. En fait, tous les
organismes vivants peuvent étre considérés comme intermédiaires entre des taxons adjacents dans un arbre
phylogénétique. Par exemple, les reptiles modernes sont intermédiaires entre les amphibiens et les
mammiferes, et les reptiles sont également intermédiaires entre les amphibiens et les oiseaux. En ce qui
concerne les prédictions macroévolutives de la morphologie, ce point est trivial, car il s'agit essentiellement
d’une simple reformulation du concept de hiérarchie imbriquée.

Cependant, un arbre phylogénétique fait des prédictions significatives sur la morphologie des intermédiaires qui
n'existent plus ou qui n'ont pas encore été découverts. Chaque ancétre commun prédit posséde un ensemble
de caractéristiques morphologiques explicitement spécifiées, basées sur chacun des caracteres dérivés les plus
courants de ses descendants et sur les transitions qui doivent avoir eu lieu pour transformer un taxon en un
autre (Cunningham et al. 1998; Futuyma 1998, pp. 107-108). A partir de la connaissance de la morphologie
aviaire et reptilienne, il est possible de prédire certaines des caractéristiques qu'un intermédiaire reptile-oiseau
devrait avoir, le cas échéant. Par conséquent, nous nous attendons a la possibilité de trouver des fossiles
ressemblant a des reptiles avec des plumes, a des oiseaux avec des dents ou a des oiseaux avec de longues
gueues de reptiles. Cependant, nous ne prévoyons pas de fossiles de transition entre oiseaux et mammiferes,
tels que des fossiles de mammiferes avec des plumes ou des fossiles d'oiseaux avec des os d'oreille moyenne
de type mammifére.

Confirmation:

Exemple 1 : oiseaux-reptiles Dans le cas qui vient d'étre mentionné, nous avons trouvé un ensemble assez
complet de fossiles de transition dinosaures a oiseaux sans “lacunes” morphologiques (Sereno 1999),
représentés par Eoraptor, Herrerasaurus, Ceratosaurus, Allosaurus, Compsognathus, Sinosauropteryx,
Protarchaeopteryx, Caudiptery, Velociraptor, Sinovenator, Beipiaosaurus, Sinornithosaurus, Microraptor,
Archaeopteryx, Rahonavis, Confuciusornis, Sinornis, Patagopteryx, Hesperornis, Apsaravis, Ichthyornis et
Columba, parmi beaucoup d'autres (Carroll 1997, p. 30; Xu et al., 1999; Xu et al., 2000; Xu et al., 2002). Tous
ont les morphologies possibles attendues (voir la figure 3.1.1 de la prévision 3.1 pour quelques exemples), y
compris des organismes tels que Protarchaeopteryx, Caudipteryx et le célebre “BPM 1 3-13"” (un dromaeosaure
de Chine maintenant appelé Cryptovolans pauli; Czerkas et al. 2002) qui sont des dinosaures bipedes,
incapables de voler, avec des plumes de style moderne (Chen et al. 1998; Qiang et al. 1998; Norell et al. 2002).
En outre, plusieurs dinosaures non volants similaires ont été découverts en étant recouverts de précurseurs
évolutifs des plumes modernes (tégument ramifié en forme de plume impossible a distinguer du contour des
plumes des vrais oiseaux), y compris Sinornithosaurus (“Bambiraptor”), Sinosauropteryx, Beipiaosaurus,
Microraptor et un unnamed spécimen de dromaeosaur, NGMC 91, appelé de maniere informelle “Dave” (Ji et al.
2001). La FAQ Tout sur Archaeopteryx donne une liste détaillée des différents caractéres intermédiaires
d’Archaeopteryx entre les reptiles et les oiseaux modernes.

Exemple 2 : Reptiles-mammiféeres

Nous avons également une série extrémement compléete de fossiles pour les intermédiaires reptiles-
mammiferes, allant des pelycosauria, therapsida, cynodonta jusqu’aux mammiféres primitifs (Carroll 1988, p.
392-396; Futuyma 1998, p. 146-151; Gould 1990). Kardong 2002, pp. 255-275). Comme mentionné ci-dessus,
I'arbre phylogénétique standard indique que les mammiferes ont progressivement évolué a partir d'un ancétre
ressemblant a un reptile, et qu'il devait exister des espéces de transition morphologiquement intermédiaires
entre les reptiles et les mammiferes, bien qu'aucune ne soit vivante aujourd'hui. Cependant, il existe des
différences morphologiques significatives entre les reptiles modernes et les mammiferes modernes. Les os, bien
s@r, sont ce qui se fossilise le plus facilement, et c’est la que nous recherchons des espéces de transition du
passé. Sur le plan ostéologique, il existe deux différences majeures entre reptiles et mammiferes: (1) les
reptiles ont au moins quatre os dans la machoire inférieure (p. ex dentaires, articulaire, angulaires surangulaire
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et coronoides), tandis que les mammiféres n'en ont qu'un (le dentaire), et (2) les reptiles ont seulement un os
de I'oreille moyenne (I'étrier), tandis que les mammiféres en ont trois (le marteau, I'enclume et I'étrier) (voir
Figure 1.4.1).

Figure 1.4.1. Les machoires de trois vertébrés: le mammifére, le thérapside et le pelycosaure.
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Vue de c6té de trois cranes idéalisés de mammiferes, de thérapsidés (reptiles ressemblant a des mammiféres)
et de pelycosaures (jeunes reptiles). La figure montre les différences entre les machoires des mammiferes et
des reptiles et les structures osseuse de I'oreille. L'articulation de la machoire est représentée par un gros point
noir, le quadratum (enclume de mammifére ou incus) est en bleu, 'articulaire (marteau ou malleus de
mammifére) est en jaune et I'angulaire (tympan de mammifére) en rose. Notez comment, chez le reptile,
I'articulation de la machoire est formée entre le quadratum bleu et I'articulaire jaune ( I'angulaire rose a
proximité) et comment, chez le mammifere, I'articulation de la machoire se forme entre le squamosal en haut et
le dentaire en dessous. Chez le reptile, le squamosal est juste au-dessus et entre en contact avec le quadratum.
Les thérapides avancées ont deux articulations de la machoire: une articulation de reptile et une articulation de
mammifere (Figure basée sur Kardong 2002, p. 275, reproduite avec I'autorisation de I'éditeur, Copyright ©
2002 McGraw-Hill).

Au début du 20éme siécle, les biologistes du développement ont découvert quelque chose qui complique
davantage la situation. Chez le foetus reptilien, deux os de la téte en développement forment finalement deux
os dans la machoire reptilienne inférieure, le quadratum et I'articulaire (voir le Pelycosaure a la figure 1.4.1). De
maniére surprenante, les os en développement correspondants chez le foetus de mammiféere forment
finalement I'enclume et le marteau de I'oreille moyenne de mammifere (également connus plus officiellement
sous le nom d'incus et de malleus, respectivement; voir la figure 1.4.2) (Gilbert 1997, p. 894-896). ). Ces faits
indiquaient clairement que le marteau et I'enclume avaient évolué a partir de ces machoires reptiliennes, si la
descendance commune était vraie. Ce résultat était si frappant et les intermédiaires requis si bizarres que de
nombreux anatomistes avaient bien du mal a imaginer comment des formes transitionnelles reliant ces
morphologies auraient pu exister tout en conservant leur fonction. Duane Gish, créationniste de la Terre-jeune,
a formulé le probleme de la maniére suivante:
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“Tous les mammiferes, vivants ou fossiles, ont un seul os, le dentaire, de chaque cété de la machoire inférieure,
et tous les mammiferes, vivants ou fossiles, ont trois osselets auditifs ou os de I'oreille, le malleus, I'incus et
I'étrier. (...) Cependant, chaque reptile, vivant ou fossile, a au moins quatre os dans la machoire inférieure et un
seul osselet auditif, I'étrier ... Il n'existe aucune forme fossile de transition montrant, par exemple, une
machoire a trois ou deux os ou une oreille a deux os. D'ailleurs, personne n'a encore expliqué comment la forme
transitoire aurait réussi a macher pendant que sa machoire était détraquée et réarticulée, ou comment elle
entendrait pendant que deux os de sa machoire migraient dans son oreille. ” (Gish 1978, p. 80)

Figure 1.4.2. Une comparaison des oreilles des reptiles et des mammifeéres.

e .
stapes Reptile ear

inner aar

— Eustachian tuhe/

Mammal ear

inner
; uadrate
ear ' _A q

P

(malleus)
articular

Eustachian

tube
L'oreille de reptile est montrée a gauche, I'oreille de mammifére a droite. Comme sur la figure 1.4.1, le
guadratum (enclume ou incus de mammifére) est en bleu et I'articulaire (marteau ou malleus de mammifére)
en jaune. L'étrier est montré en marron. Notez comment la disposition relative de ces os est similaire chez les
deux taxons, dans I'ordre suivant: oreille interne-étrier-quadratum-articulaire.

Gish avait tort d'affirmer qu'il n'y avait aucune forme fossile de transition et il a été repris sur cette gaffe
plusieurs fois depuis qu'il a écrit ces mots. Cependant, les déclarations de Gish définissent bien le probleme
morphologique a résoudre. Passons en revue la conclusion évolutive requise. Au cours de leur évolution, deux
os de mammifere de l'oreille moyenne (le marteau et I'enclume, alias malleus et I'incus) ont dérivés de deux
machoires reptiliennes. Ainsi, il y avait une transition évolutive majeure dans laquelle plusieurs os de la
machoire reptiliens (le quadrate, I'articulaire et I'angulaire) ont été considérablement réduits et modifiés
progressivement pour former 'oreille moyenne des mammiféres modernes. Dans le méme temps, I'os dentaire,
une partie de la machoire reptilienne, a été élargi pour former I'os maxillaire inférieur du mammifere. Au cours
de ce changement, les os qui forment la charniére de la machoire ont changé d'identité. Il est important de
noter que l'articulation de la machoire reptilienne est formée a l'intersection du quadrat et de l'articulaire,
tandis que l'articulation de la machoire des mammiferes est formée a I'intersection du squamosal et du dentaire
(voir Figure 1.4.1).

Comment préserver l'audition et I'articulation de la machoire pendant cette transition? Comme le montrent
clairement les nombreux fossiles de transition découverts (voir figure 1.4.3), les os qui transmettent le son dans
I'oreille des reptiles et des mammiféres ont été en contact tout au long de I'évolution de cette transition. Chez
les reptiles, I'étrier entre en contact avec le quadratum, qui a son tour entre en contact avec l'articulaire. Chez
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les mammiféres, I'étrier entre en contact avec I'incus, qui a son tour entre en contact avec le malleus (voir
figure 1.4.2). Depuis que le quadratum a évolué en incus et que I'articulaire a évolué en malleus, ces trois os
ont été en contact constant pendant ce changement évolutif impressionnant. De plus, une articulation de la
machoire fonctionnelle a été maintenue par redondance: plusieurs fossiles intermédiaires possedent une
articulation de la machoire reptilienne (du quadratum et articulaire) et une articulation de la machoire de
mammifére (du dentaire et du squamosal). Plusieurs cynodontes tardifs et Morganucodon ont clairement une
machoire a double articulation. De cette maniére, I'articulation de la machoire de type reptilien était libérée
pour évoluer vers une nouvelle fonction spécialisée dans I'oreille moyenne. Il est a noter que certaines especes
modernes de serpents ont une machoire a double articulation impliquant différents os, de sorte qu'un tel
arrangement mécanique est certainement possible et fonctionnel.

Depuis la création de la figure 1.4.3, plusieurs fossiles intermédiaires importants ont été découverts et
s’adaptent entre Morganucodon et les premiers mammiféres. Ces nouvelles découvertes comprennent un crane
complet de Hadrocodium wui (Luo et al. 2001) et du matériel cranien et maxillaire de Repenomamus et
Gobiconodon (Wang et al. 2001). Ces nouvelles découvertes de fossiles clarifient exactement quand et
comment le malleus, I'incus et I'angulaire se sont completement détachés de la machoire inférieure et sont
devenus des osselets de |'oreille.

Rappelons-nous que Gish a déclaré: “ll n'existe aucune forme fossile de transition montrant, par exemple, trois
ou deux os de la machoire, ou deux os de |'oreille” (Gish, 1978, p. 80). Gish ne comprend tout simplement pas
comment se produisent les transitions graduelles (quelque chose qu'il devrait comprendre, évidemment, s'il a
l'intention de critiquer la théorie de I'évolution). Ces intermédiaires fossiles illustrent en quoi la déclaration de
Gish est une description erronée de I'apparence d'une forme transitoire. Dans plusieurs des intermédiaires
connus, les os ont des fonctions qui se chevauchent, et un os peut étre appelé a la fois os de I'oreille et os de la
machoire; ces os remplissent deux fonctions. Ainsi, il n'y a aucune raison de s'attendre a des formes de
transition avec un nombre intermédiaire d'os de la machoire ou de I'oreille. Par exemple, chez Morganucodon, le
guadratum (enclume) et I'articulaire (marteau) servent simultanément d’os d’oreille de mammiféere et d’os de
machoire reptilienne. En fait, méme chez les reptiles modernes, le quadratum et I'articulaire servent a
transmettre le son aux étriers et a I'oreille interne (voir Figure 1.4.2). La transition pertinente est donc un
processus par lequel les os de l'oreille, initialement situés dans la machoire inférieure, se spécialisent dans leur
fonction en se détachant de la machoire inférieure et en se rapprochant de I'oreille interne.

Figure 1.4.3. Une comparaison des os de la machoire et des os de I'oreille de plusieurs formes de
transition dans I'évolution des mammiféres
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Les plages stratigraphiques approximatives des différents taxons sont indiquées a I'extréme gauche (plus

récentes en haut). La colonne gauche des machoires montre la vue de la machoire gauche de l'intérieur de la
bouche. La colonne de droite représente la vue de I'os maxillaire droit du c6té droit (a I'extérieur du crane).
Comme sur la figure 1.4.1, le quadratum (enclume ou incus de mammifére) est en bleu, I'articulaire (marteau
ou malleus de mammifére) est en jaune et I'angulaire (tympan de mammifére) en rose. Par souci de clarté, les
dents ne sont pas montrées et I'os de la machoire supérieure squamosal est omis (il remplace le quadratum
dans l'articulation de la machoire de mammifere et fait partie de I'articulation de la machoire chez les
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cynodontes avancés et Morganucodon). Q = quadratum, Ar = articulaire, An = angulaire, | = incus (enclume),
Ma = malleus (marteau), Ty = tympan, D = dentaire. (Reproduit de Kardong 2002, p. 274, avec la permission de
I'éditeur, Copyright © 2002 McGraw-Hill)

Exemple 3: singes-humains

“Tout progresse par degrés dans la nature, et rien par saut, et cette loi appliquée a chacun, fait partie de ma
doctrine de la continuité. Bien qu'il puisse exister dans d'autres mondes des especes du monde intermédiaire
entre I'hnomme et les singes, la nature I'a jugé meilleur de nous les enlever, afin d'établir notre supériorité au-
dela de tout doute. Je parle d'espéces intermédiaires et ne me limite pas a celles qui conduisent a I'homme. ”
Gottfried Wilhelm Leibniz

Protogaea 1749

L'un des exemples les plus célebres de fossiles de transition est notre collection d'hominidés fossiles (voir la
figure 1.4.4 ci-dessous). Basé sur le consensus de nombreuses analyses phylogénétiques, Pan troglodytes (le
chimpanzé) est le plus proche parent vivant de I'homme. Nous nous attendons donc a ce que des organismes
ayant une morphologie intermédiaire entre I'homme et le chimpanzé aient vécu dans le passé. Au cours du
siecle dernier, de nombreuses découvertes paléontologiques spectaculaires ont permis d'identifier de tels
fossiles de transition d'hominidés.

Figure 1.4.4. Cranes d'hominidés fossiles

A

Lt

Pan troglodytes, chimpanzé, moderne

Australopithecus africanus, STS 5, 2.6 Ma

Australopithecus africanus, STS 71, 2.5 Ma

Homo habilis, KNM-ER 1813, 1.9 Ma

Homo habilis, OH24, 1.8 Ma

Homo rudolfensis, KNM-ER 1470, 1.8 Ma

G) Homo erectus, Dmanisi cranium D2700, 1.75 Ma

H) Homo ergaster (early H. erectus), KNM-ER 3733, 1.75 Ma

I) Homo heidelbergensis, "Rhodesia man,” 300,000 - 125000 a
J) Homo sapiens neanderthalensis, http://www.mnh.si.edu/anthro/humanorigins/ha/laferr.html|La
Ferrassie]] 1, 70 000 a

B
C
D
E
F
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¢ (K) Homo sapiens neanderthalensis, La Chappelle-aux-Saints, 60 000 a
¢ (L) Homo sapiens neanderthalensis, Le Moustier, 45 000 a
*

(

M) Homo sapiens sapiens, Cro-Magnon |, 30 000 a
¢ (N) Homo sapiens sapiens, moderne

(Images © 2000 Smithsonian Institution)

Exemple 4: baleines fossiles a pattes

“Enfin, et de facon tout a fait évidente, si I'évolution aléatoire est vraie, il doit exister un grand nombre de
formes de transition entre la mésonychide et I'ancienne baleine: ou sont-elles? Cela semble étre une grosse
coincidence si, de toutes les especes intermédiaires qui doivent avoir entre la mésonychide et la baleine, seules
des espéces tres similaires a I'espece finale ont été découvertes (Behe, 1994). ”

Michael J. Behe

Anti-darwinien, théoricien du design intelligent,

écrivant contre la validité de I'évolution moins d'un an avant que trois especes de transition entre les baleines
et les mésonychidées terrestres de I'Eocéne soient trouvées.

Un autre exemple impressionnant de formes de transition incontestables, prédits par les biologistes de
I'évolution, est la collection d'intermédiaires fossiles entre les mammiféres terrestres et les baleines. Les
baleines, bien sir, sont des animaux marins avec des nageoires, sans membres postérieurs externes. Comme
ils sont aussi des mammiféres, la phylogénie standard indique que les baleines et les dauphins ont évolué a
partir de mammiféres terrestres avec des pattes. Ces derniéres années, nous avons trouvé plusieurs formes de
transition de baleines a pattes, a la fois capables et incapables de locomotion terrestre (Gingerich et al. 1983;
Gingerich et al. 1990; Gingerich et al. 1994; Gingerich et al. 2001; Thewissen et al. 2001).

Exemple 5 : Siréniens a pattes

Figure 1.4.5. Un fossile sirénien intermédiaire: une siréne avec des jambes.

Squelette reconstruit de Pezosiren portelli. La longueur est d'environ 7 pieds. La couleur grise représente les
fossiles existants; les éléments blancs sont en partie conjecturaux.
(Domning 2001; Image © 2001 Macmillan Magazines Ltd.)

Les Siréniens (lamantins et dugongs) sont des mammiferes entierement aquatiques avec des nageoires pour les
membres antérieurs et aucun membre postérieur. La théorie évolutionniste prédit que les siréniens ont évolué a
partir d'ancétres terrestres, et que nous trouverions des intermédiaires a pattes. Récemment, un nouveau
fossile de transition a été découvert en Jamaique, un sirénien a quatre pattes (Domning, 2001).
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Il existe de nombreux autres exemples tels que ceux-ci - la plupart peuvent étre trouvés dans I'excellente FAQ
sur les fossiles intermédiaire de vertébrés.

Réfutation potentielle:

Toute découverte d'un intermédiaire frappant mi-mammifere, mi-oiseau serait hautement incompatible avec
une descendance commune. On peut penser a de nombreux autres exemples d'intermédiaires interdits, basés
sur 'arbre standard (Kemp 1982; Stanley 1993; Carroll 1997; Chaterjee 1997).

Un point subtil, mais important, est qu'une interprétation évolutionniste cladistique stricte exclut la possibilité
d'identifier de vrais ancétres; seuls les intermédiaires ou les transitoires peuvent étre identifiés positivement.
(Pour les besoins de cet article, transitoires et intermédiaires sont considérés comme synonymes.) La seule
preuve irréfutable d'une relation ancétre-descendant est I'observation d'une naissance; évidemment ceci est
normalement plutét improbable dans le registre fossile. Les intermédiaires ne sont pas nécessairement
exactement identiques aux ancétres prédits; en fait, il est plutét improbable qu'ils soient identiques.
Simplement pour des raisons de probabilité, les intermédiaires que nous découvrons ne seront probablement
pas les véritables ancétres d'une espece moderne, mais seront étroitement liés a un ancétre commun prédit.
Par conséquent, les intermédiaires que nous trouvons auront probablement des caracteres dérivés
supplémentaires en plus des caractéres qui les ont identifiés comme intermédiaires. En raison de ces
considérations, lors de la découverte d’'une nouvelle et importante espéce de fossile intermédiaire, les
paléontologues prudents préciserons souvent que I'espéce intermédiaire a I'étude n’est probablement pas un
ancétre, mais est plutdt “représentative d’un ancétre commun” ou est une “branche évolutive secondaire”.
Moins il y a de caracteres extravagants dans un fossile intermédiaire, plus il est probable qu'un fossile
intermédiaire devienne un véritable ancétre. Pour plus de précisions, voir la prédiction 5.4.

Prédiction 1.5: Ordre chronologique des intermédiaires

Les intermédiaires fossilisés doivent apparaitre dans le bon ordre chronologique général en fonction de I'arbre
standard. Tout arbre phylogénétique prédit un ordre chronologique relatif de I'évolution d'ancétres
hypothétiques communs et d'intermédiaires entre ces ancétres. Par exemple, dans notre exemple actuel,
I'ancétre commun reptile-mammifére (B) et leurs intermédiaires devraient étre plus vieux que I'ancétre
commun reptile-oiseaux (A) et leurs intermédiaires.

Il convient toutefois de noter qu'il existe un certain “jeu” dans les contraintes temporelles imposées par toute
phylogénie, et ce pour deux raisons principales: (1) la confiance statistique (ou I'erreur) associée a une
phylogénie et a ses branches internes spécifiques, et ( 2) la résolution inhérente des archives fossiles (résultant
en dernier ressort des aléas du processus de fossilisation). Comme mentionné précédemment, la plupart des
arbres phylogénétiques ont des branches hautement fiables, car elles sont bien étayées par les données, et
d'autres branches dans lesquelles nous avons moins confiance, car elles sont statistiquement moins
significatives et mal étayées par les données. Voir également les mises en garde associées a |'analyse
phylogénétique.

Lors de I'évaluation de I'ordre géologique des fossiles, rappelez-vous qu’une fois I'espece en transition apparue,
il n"y a aucune raison pour laquelle elle doit disparaitre et étre remplacée. Par exemple, dans de rares cas,
certains organismes n’ont subi que peu de changements au cours de 100 a 200 millions d'années. Quelques
exemples connus sont les “fossiles vivants”, tels que le ccelacanthe, qui dure depuis environ 80 millions
d'années; la chauve-souris, qui n'a pas beaucoup changé depuis 50 millions d'années; et méme I'écureuil
moderne, qui n'a pas changé depuis 35 millions d'années. En fait, les études paléontologiques indiquent que la
longévité moyenne de 21 familles vivantes de vertébrés est d’environ 70 millions d’années (Carroll 1997, p.
167).

De plus, les archives fossiles sont manifestement incomplétes; les espéces apparaissent dans les archives
fossiles, puis disparaissent, puis réapparaissent plus tard. Le ccelacanthe, qui figurait pour la derniere fois dans
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les archives fossiles il y a 80 millions d'années, mais encore vivant aujourd'hui, constitue un cas exceptionnel.
Durant le Crétacé (période critique dans I'évolution des oiseaux), il existe 50 million d’années d'écart dans
I'enregistrement du diplodocoidean, supérieur a 40 millions d'années dans le cas du pachycéphalosaure,
supérieur a 20 millions d'années pour le trodontidiae. et un fossé d'environ 15 millions d'années dans les
fossiles d'oviraptosauriens (ces deux derniers ordres de dinosaures sont des théropodes maniraptoriens
ceelurosauriens, qui jouent un réle important dans I'évolution des oiseaux). Pendant le Jurassique, il existe un
fossé de 40 millions d'années dans les archives fossiles des hétérodontosauridés (Sereno 1999). La plupart des
organismes ne se fossilisent pas et rien n'oblige a trouver un représentant de chaque espéece dans les archives
fossiles. Comme le savent tous les étudiants diplomés en recherche scientifique (ou apprennent éventuellement
a la dure), les arguments fondés sur des preuves négatives sont des arguments scientifiques trés faibles, en
particulier en lI'absence de controles positifs appropriés. Ainsi, sur la base des restes fossiles d'especes
modernes et des lacunes actuelles connues dans les archives paléontologiques d'espéces éteintes, I'observation
d'especes en transition “a la mauvaise place” de 40 millions d'années devrait étre assez courante. Ce degré de
“jeu” dans les archives fossiles est en réalité plutét mineur, si I'on considéere que les archives fossiles de la vie
durent entre 2 et 3,8 milliards d’années et que celles des organismes multicellulaires couvrent un total
d’environ 660 millions d’années. Une incertitude de 40 millions d'années équivaut a une erreur relative
d'environ 1% ou 6%, respectivement - donc plutot faible.

Confirmation :

Les intermédiaires oiseaux-reptiles mentionnés ci-dessus datent du Jurassique supérieur et du Crétacé inférieur
(il y a environ 150 millions d'années), alors que pelycosauria et therapsida (intermédiaires reptiles-mammiféres)
sont plus anciens et datent du Carbonifere et du Permien (environ 250 a 350 millions d'années). voir I’échelle de
temps géologique). C'est précisément ce qu'il faut observer si les archives fossiles correspondent a I'arbre
phylogénétique standard.

La méthode la plus rigoureuse sur le plan scientifique pour confirmer cette prévision consiste a démontrer une
corrélation positive entre phylogénie et stratigraphie, c'est-a-dire une corrélation positive entre I'ordre des
taxons dans un arbre phylogénétique et I'ordre géologique dans lequel ces taxons apparaissent pour la
premiére et derniere fois (que ce soit des intermédiaires vivants ou éteints). Par exemple, dans l'intervalle
d'erreur inhérente aux archives fossiles, les procaryotes devraient apparaitre en premier, suivis des simples
animaux multicellulaires tels que les éponges et les étoiles de mer, puis les lamproies, les poissons, les
amphibiens, les reptiles, les mammiféres, etc., comme le montre la Figure 1. Contreirement aux opinions
erronées (et non référencées) de certains anti-évolutionnistes (par exemple, Wise 1994, p. 225-226), les études
des dix dernieres années sur cette question ont confirmé I'existence d'une corrélation positive entre phylogénie
et stratigraphie, avec une signification statistique (Benton 1998; Benton and Hitchin 1996; Benton and Hitchin
1997; Benton et al. 1999; Benton et al. 2000; Benton and Storrs 1994; Clyde and Fisher 1997; Hitchin and
Benton 1997; Huelsenbeck 1994; Norell and Novacek 1992a; Norell and Novacek 1992b; Wills 1999). En utilisant
trois mesures différentes de corrélation phylogénie-stratigraphie [RCI, GER et SCI (logiciel Ghosts 2.4, Wills
1999)], une corrélation positive élevée a été trouvée entre I'arbre phylogénétique standard décrit a la figure 1
et la plage stratigraphigue des mémes taxons, avec une signification statistique trés élevée (P <0,0001) (ce
travail, fichier d’entrée Ghosts disponible sur demande).

Un autre exemple spécifique, une premiére analyse publiée dans Science par Mark Norell et Michael Novacek
(Norell et Novacek 1992b) a examiné 24 taxons de vertébrés différents (téléostéens, amniotes, reptiles,
synapsides, diapsides, lépidosaures, squamates, deux ordres de dinosaures, deux ordres d'hadrosaures,
pachycéphalées, mammiféres supérieurs, primates, rongeurs, ongulés, artiodactyles, ruminants,
éléphantiformes, brontotheres, tapiroidés, chalicotheres, Chalicotheriinae et équidés). Pour chaque taxon, la
position phylogénétique de fossiles connus a été comparée a la position stratigraphique des mémes fossiles.
Une corrélation positive a été trouvée pour ['ensemble des 24 taxons, dont 18 étaient statistiquement
significatifs.

Troisieme exemple, Michael Benton et Rebecca Hitchin ont publié une analyse stratigraphique plus récente,
grandement plus développée et détaillée de 384 cladogrammes publiés de divers organismes multicellulaires

https://evowiki.fr/ Printed on 2025/11/17 18:56


http://www.talkorigins.org/faqs/comdesc/timescale.html
http://www.talkorigins.org/faqs/comdesc/timescale.html
http://palaeo.gly.bris.ac.uk/cladestrat/Gho2.html

2025/11/17 18:56 25/30 Partie 1: L'arbre phylogénétique universel unique

(Benton et Hitchin, 1997). En utilisant trois mesures de congruence entre les archives fossiles et la phylogénie
(RCI, SRC et SClI), ces chercheurs ont observé des valeurs “tellement divergents d’une distribution normale
[c'est-a-dire du hasard] qu'elles prouvent la forte congruence des deux ensembles de données [fossiles et
cladogrammes]. ” En outre, I'analyse de Benton et Hitchin était extrémement conservatrice, puisqu'elle ne
faisait aucun effort pour exclure les cladogrammes avec une résolution médiocre, pour exclure les
cladogrammes avec un tres petit nombre de taxons ou pour n'utiliser que des fossiles avec des dates fiables.
L'inclusion de ce types de données ajoute des éléments aléatoires a I'analyse et réduit la concordance
apparente entre la stratigraphie et les cladogrammes. Malgré tout, les résultats étaient dans I'ensemble
extrémement statistiquement significatifs (p <0,0005). Comme les auteurs le commentent dans leur discussion:

"... les métriques RCI et SCI ont montré une asymétrie gauche impressionnante; la majorité des cladogrammes
testés montrent une bonne congruence entre les informations cladistiques et stratigraphiques. Les cladistiques
et les stratigraphes peuvent respirer : la méthode cladistique semble, globalement, trouver des phylogénie qui
peut étre proche de la vraie phylogénie de la vie, et la séquence des fossiles dans les roches n’est pas
trompeuse ... il serait difficile d'expliquer pourquoi les preuves indépendantes de la présence stratigraphique
des fossiles et des modéles de cladogrammes devraient montrer une telle niveaux de congruence si les archives
fossiles et la méthode cladistique étaient désespérément trompeuses. “ (Benton et Hitchin 1997, p. 889)

De plus, si la corrélation entre la phylogénie et |a stratigraphie est due a la descente commune, on pourrait
s'attendre a ce que la corrélation s’améliore sur des périodes géologiques plus longues (étant donné que
I'erreur relative associée aux archives fossiles diminue). Ceci a été observé (Benton et al. 1999). Nous nous
attendions également a ce que la corrélation s'améliore et ne s'aggrave pas a mesure que davantage de
fossiles sont découverts, ce qui a également été observé (Benton et Storrs, 1994).

Réfutation potentielle:

Il serait tres incohérent que I'ordre chronologique soit inversé chez les exemples reptile-oiseau et reptile-
mammifere. Méme la découverte d’une absence de corrélation globale entre la stratigraphie et la phylogénie
consensuelle des principaux taxons serait trés problématique pour la théorie de la descendance commune. En
outre, la corrélation observée pourrait diminuer sur de plus longues périodes ou a mesure que nous obtenons
davantage de données paléontologiques, mais ce n'est pas le cas (Benton et al. 1999; Benton et Storrs 1994).

Compte tenu de la confiance élevée dans certaines branches des arbres phylogénétiques, certaines contraintes
temporelles sont extrémement rigides. Par exemple, nous ne devrions jamais trouver de fossiles mammiféres
ou aviaires dans ou avant les dépdts dévoniens, avant que les reptiles se soient éloignés de la lignée des
tétrapodes amphibiens. Cela exclut les gisements précambriens, cambriens, ordoviciens et siluriens, qui
représentent 92% de I'histoire géologique de la Terre et 65% de I'histoire biologique des organismes
multicellulaires. Méme une découverte incontestable de tout mammifere, oiseau ou fleur antérieur au Dévonien
briserait la théorie de la descendance commune (Kemp 1982; Carroll 1988; Stanley 1993; Chaterjee 1997).

Introduction a la phylogénétique
Partie 2. Histoire passée
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