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LES EUCARYOTES



L’arbre phylogénétique des Eucaryotes – brève histoire

Classification actuelle des Eucaryotes
Jacobida – une lignée basale

Discicristata – portrait du LECA
Viridiplantae – origine de la multicelularité
Stramenopila – évolution des plastes
Rhizaria
Alveolata – apport du HGT
Amoebozoa
Holozoa – évolution du système nerveux 

Le portrait du LECA (Last Eukaryotic Common Ancestor)

Plan du cours
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→vision traditionnelle 
(Whittaker,  avant Woese): les 
Eucaryotes sont regroupés en 4 
règnes 

→met à l’avant les organismes 
pluricellulaires et  sous-estime la 
diversité des protistes 
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Macrobes

Macrobes

→l’arbre universel basé sur les séquences de 16S rDNA et 18S rDNA

→Les protistes représentent la 
grande majorité de la biodiversité 
eucaryote
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Les protistes: de l’ordre d’une centaine de µm, possèdent un noyau

Paramecium sp. 

Les protozoaires
Les moisissures glaireuses
Les champignons 
Les algues

Amoeba sp.

Trypanosoma sp.

Dictyostelium sp. Candida sp. Euglena sp.

Chlamydomonas sp.
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histoire
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« couronne »

→l’arbre des Eucaryotes basé sur les séquences 18S rDNA, 1991

ne possèdent pas de 
mitochondrie

Sogin, Current Opinion in Genetics and Development 1991, 1:457-463
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histoire
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→les hypothèses/observations: 
(1) les diplomonads, microsporidia et trichomonas sont les reliques vivantes de la 

période « avant la mitochondrie » de l’évolution eucaryote  → ARCHEZOA
(2) les distances évolutives moléculaires entre les phylum Eucaryotes sont plus 

importantes que celles observées pour les procaryotes 
(3) la séparation des groupes majeurs Eucaryotes est survenu quasi simultanément 

→séparation de l’arbre en « couronne » (les 
plantes, animaux, champignons, 
stramenophiles, aleveolates (ciliés) et algues 
rouges)  
et la « base » émergence paraphylétique des 
phylum Protistes (amibes, euglenozoa et les 
trois lignées diplomonads, microsporidia et 
trichomonas)

Est-ce que ces hypothèses peuvent être validées (phylogénie basé sur d’autres marqueurs)? 
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-la phylogénie de EF1-α semble confirmer 
le placement de Giardia (Diplomonades) 
à la base des Eucaryotes

1994

-parasite intestinal (van Leeuwenhoek)
-petit génome 1.2 Mpb
-sans  RE et Golgi observable
-sans mitochondrie

Giardia (Diplomonades)
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Glugea plecoglossi
Microsporidia

-parasites chez les animaux
-petit génome 2.9 Mpb
-les gènes 18S-23S fusionnées
-pas de mitochondries ni de Golgi observable

→arbre d’EF1
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→arbre de la β-tubuline place 
les microsporidies avec les 
champignons?!?
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Alignement des séquences du facteur d’élongation EF1α

insertion spécifique 
des champignons!

Glugea

Saccharomyces

-les indels: il est peu probable qu’il s’agit d’une évolution convergente de la séquence 
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Phillipe, Protist, Vol. 151, 307–316, December 2000

→ l’ARN ribosomal et l’HSP70 (de type mitochondrial) ne racontent pas la même histoire  

Leurs séquences présentent des longues branches
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→ Attraction des longues branches

p, q = taux de mutation

→ les séquences les plus similaires seront regroupés (celles qui évoluent lentement dans 
notre exemple)

→ par défaut les autres séquences (celles qui évoluent rapidement seront également 
regroupées) 
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→ présence des organites dérivés de la mitochondrie

→ mitosomes: pas de production d’ATP, pas de génome

2001
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→ les microsporidies sont des champignons fortement dérivés (adaptation au parasitisme)
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histoire
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arbre 18S rDNA, populaire dans 
les années 1990 →
une vue erronée de l’évolution 
des Eucaryotes 

→ l’ordre d’ émergence reflète la vitesse d’évolution des séquences!
→ ou se trouvent les « Eucaryotes basals »? 
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Philippe et al., Current Opinion in Genetics & Development 2000, 10:596–601

→ utilisation des nouvelles données (séquences) et 
meilleures méthodes de reconstruction des phylogénies

→L’hypothèse « Big Bang » pour l’évolution des 
Eucaryotes:

→ tous les groupes majeurs ont émergé quasi 
simultanément, seulement deux supergroupes
peuvent être reconnus (* opisthokonta et plantae)

→ les relations de parenté des autres groupes ne 
peuvent pas être déterminé 

*
*

*

*
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Philippe et al., Current Opinion in Genetics & Development 2000, 10:596–601

invention 
capitale?

→ très longue branche sépare les Eucaryotes des  
procaryotes

→ cela ne signifie pas qu’aucune autre lignée eucaryote  
n’a existé 

→ le premier ancêtre commun des Eucaryotes aurait 
pu être un organisme très différent des Eucaryotes 
modernes

→ pourquoi la disparition massive et la diversification 
massive? 

→ la symbiose mitochondriale dans la lignée conduisant 
a des Eucaryotes modernes à pu donner l’avantage 
sélectif et permettre la diversification 

disparition 
massive
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→les hypothèses/observations:

(1) les diplomonads, microsporidia et trichomonas sont les reliques vivantes de la 
période « avant la mitochondrie » de l’évolution eukaryote → ARCHEZOA

(2) les distances évolutives moléculaires entre les phylum Eucaryotes sont plus 
importantes que celles observées pour les prokaryotes

(3) la séparation des groupes majeurs Eucaryotes est survenu quasi simultanément 

Est-ce que ces hypothèses peuvent être validées (phylogénie basé sur d’autres marqueurs)? 
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Philippe et al., Current Opinion in Genetics & Development 2000, 10:596–601

→ les lignées basales émergent dans la « couronne »

→ les hypothèses 1 et 2 sont invalidés: actuellement 
nous ne connaissons pas d’Eucaryotes « primitifs » 
(1); la diversité  des Eucaryotes (tous les 
descendants d’un organisme possédant la 
mitochondrie) n’est pas plus grande que celle des 
procaryotes (2)

→ l’hypothèse (3) est confirmé: la diversification 
rapide des Eucaryotes en lignées majeurs 
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Baldauf, Journal of Systematics and Evolution 46 (3): 263–273 (2008)

→ 2008 Globalement consensus pour la 
définition des grandes groupes mais les 
relations entre les groupes sont 
débattues: Ou est la racine?

→ difficile à identifier des vraies
lignées basales par les
phylogénies moléculaires 
(LBA) 
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Stechmann and Cavalier-Smith, Current Biology Vol 13 
→ Cavalier-Smith et coll. cherchent les 

synapomorphies pour enraciner l’arbre

→ Le paradigme UNIKONTA - BIKONTA

UNIKONTA

(tous les Eucaryotes uniflagellés)



L’arbre phylogénétique des Eucaryotes – brève 

histoire

EBM - Tamara Basta 23

Stechmann and Cavalier-Smith, Current Biology Vol 13 
→ 2003: la racine sur la branche entre les 

Opisthokonta et Amoebozoa d’une part 
et tous les autres d’autre part

→ synapomorphie: les gènes
codant pour la DHFR et TS sont
fusionnés (les fusions de gènes 
sont rares)

UNIKONTA

→ Problème: DHFR/TS sont quasi absents chez les Amoebozoa→ un transfert latéral à partir 
des autres Eucaryotes et/ou bactéries ne peut pas être exclu

(tous les Eucaryotes uniflagellés)
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He et al., Current Biology 24, 465–470, February 17, 2014

2014

→ trouver la racine: définition des relations fondamentales entre les lignées; définition de LECA 
(Last Eukaryotic Common Ancestor) → l’héritage partagé des toutes les espèces modernes 

→ idée: utiliser euBacs (protéines eucaryotes d’origine bactérienne) comme groupe externe 
« proche » pour minimiser LBA

→ euBacs, critères de sélection: (1) d’origine bactérien; (2) universel ou presque; (3) signal 
phylogénétique fort (obtention d’une phylogénie d’Eucaryotes cohérente), pas de duplication, 
pas de HGT

→ 281 euBacs identifiés 37 retenus (la majorité ne rempli pas le critère 3)
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LECA
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“The current eToL is derived almost exclusively 
from molecular phylogenies, in contrast to 
earlier models that were syntheses of 
molecular and other biological data.”

2020

“Most current supergroups lack defining 
morphological or cell-biological characteristics, 
making the supergroup label even more 
arbitrary than before.”
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Burki et al., 2020, Trends Ecol Evol
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lignée qui a 
divergé avant la 
lignée qui a 
conduit aux 
plantes, animaux 
et champignons

Jakobida:
Histiona
Reclinomonas
Seculamonas
Jakoba
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Reclinomonas americana

-habite les eaux douces
-petites cellules ~10 µm, la cavité marque le cote « ventral »
-la cellule réside dans une structure (coupelle) organique = 
lorica
-lorica est fixé à une surface  (organismes sessiles)
-reproduction par la fission binaire (une cellule fille hérite le 
lorica)
-1er génome mitochondrial des Jakobida séquencé: 



Jakobida
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http://tolweb.org/Reclinomonas_americana/97410

Nature, 1997

-le génome mitochondrial des Jacobides plus riche en 
gènes (~100 vs. 13 chez les autres Eucaryotes)

-vestiges des opérons bactériens
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http://tolweb.org/Reclinomonas_americana/97410

-les mitochondries possèdent l’ARN polymerase du type viral (T3/T7, une seule protéine) 
mais pas ceux de R. americana! 
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→ interprétation la plus simple: les mitochondries de Discoba ont retenu l’ARN pol
ancestrale d’origine bactérienne, celle-ci a été remplacé par l’ARN pol T3/T7 dans l’ancêtre 
des SARP et Amorphea

Remplacement 
d’ARNpol

bactérien par 
l’ARN pol virale 
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Discicristata:
Trypanosoma
Leishmania
Euglena
Acrasis
Naegleria
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Trypanosoma
mouche Tse-Tse
(la maladie du 
sommeil

Leishmania
vecteur mouches 
(sand flies)

Euglena
Photosynthèse 
(chloroplastes) ou 
hétérotrophie

Acrasis rosea
moisissure

Naegleria fowleri
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Acrasida – moisissures glaireuses (Dictyostelium, Physarum)

-présentent des similitudes 
phénotypiques avec les
champignons (production des 
spores) et les amibes
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N. fowleri - primary amoebic meningoencephalitis
→ “the brain-eating amoeba”

→ Naegleria
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Cell 140, 631–642, March 5, 2010

-L’évolution précoce des Eucaryotes est importante pour comprendre l’origine de la complexité 
biologique

-41 Mbp, comparaison de contenu en gènes entre génomes issus de 6 groupes  majeurs 
d’Eucaryotes

-le positionnement basal de N. gruberi et son caractère non-pathogénique (à priori absence 
d’évolution réductive du génome) permettent d’identifier les gènes présents chez l’ancêtre de 
tous les Eucaryotes et d’identifier les gènes perdues par les parasites obligatoires (ex. 
Trypanosoma)
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Viridiplantae:
Oryza
Arabidopsis
Selaginella
Physcomitrella
Micromonas
Ostreococcus
Chlorella
Volvox
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Oryza Arabidopsis Selaginella
(mousses)

Physcomitrella
(mousses)

Micromonas
(algue unicellulaire) Ostreococcus

(algue unicellulaire) 

Chlorella
(algue unicellulaire) 
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“Life is very good at reinventing itself over 
time, and one of its most important 
innovations has been multicellularity, the 
capacity to make multiple cells and cell types 
that carry out specialized functions.”

https://www.nature.com/scitable/topicpage/volvox-chlamydomonas-and-the-evolution-of-multicellularity-14433403/



Viridiplantae

EBM - Tamara Basta 42

Certaines propriétés prédisposent-elles une lignée unicellulaire à faire le saut vers la multi-
cellularité ?

Certains types de gènes/familles de gènes ou mécanismes génétiques sont-ils 
particulièrement importants pour que ce type de transition se produise ? 

L'évolution de la multi-cellularité nécessite-t-elle de grandes étapes impliquant des 
augmentations majeures de la taille du génome et/ou des expansions des familles de 
gènes, voire de nombreux nouveaux types de gènes ?

Ou bien la transition vers une forme multicellulaire pourrait-elle se faire par petites étapes, 
n'impliquant que des changements subtils ?
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Origine multiple et 
indépendante de la 
multi-cellularité dans de 
nombreuses lignées 
eucaryotes
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Volvox – collection des cellules
(van Leeuwenhoek)
From latin – « tumbling fast and 
furious »

Chlamydomonas – unicellulaire
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Pleodorina starrii

natation

reproduction
(+ natation)

Volvox est l’organisme modèle pour l’étude de la 
transition unicellulaire – multicellulaire et la 
différentiation cellulaire

-Vovlocaceae – entre 16 et 50000(!) cellules confinées 
dans une matrice extracellulaire gélatineuse 

→ l’analyse phylogénétique (concaténation de plusieurs protéines) combiné avec 
les calibrations par les fossiles permet d’estimer le temps et les changements du 
développement conduisant à la multicellularité chez les Volvox

Herron et al. 2009 PNAS
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- La lignée conduisant aux Volvox a divergé 
de ses cousins unicellulaires vers 234 MA

- »rapidement » (vers 200 MA) les 
changements majeurs du développement 
conduisant à la multicellularité se sont mis 
en place (ex.  le control génétique du 
nombre des cellules, transformation de la 
paroi cellulaire en la matrice extracellulaire, 
polarité des cellules) → colonies avec les 
cellules coordonnées (locomotion) mais 
pas de différentiation

- les cellules spécialisés stériles somatiques 
(caractère 9) et germinatives (10) sont 
apparues entre 67-75 MA chez les ancêtres 
de Volvox
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Quelle était l’avantage sélectif pour l’apparition de la multicellularité?  

innovation (MEC, colonies plus grandes moins vulnérables mais cela a un cout) →
conflit entre les cellules reproductrices et les cellules productrices de la MEC →
solution (contrôle génétique du nr. de cellules) → coopération  

je vais me reproduire et 
toi tu vas produire la 
matrice extracellulaire 
(MEC)

je ne suis pas d’accord!
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Prochnik et al., SCIENCE VOL 329 9 JULY 2010

-comparaison des génomes de Volvox et Chlamydomonas 

→ les deux génomes sont similaires (nr. de gènes codant pour les protéines) et peu de 
gènes espèce-spécifiques
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→ la multicellularité/différentiation chez Volvox ne s’explique pas 
par un recrutement massif des gènes

→ l’augmentation de la complexité peut s’expliquer par la 
duplication des protéines déjà existantes dans la lignée conduisant 
à Chlamydomonas et Volvox

pherophorins – protéines impliquées dans la production de la MEC 

pherophorins impliqués dans la differenciation sexuelle chez Volvox
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Stramenopila:
Phaeodactylum
Thalassiosira
Aureococcus
Phytophthora



Stramenopila

EBM - Tamara Basta 52

Phaeodactylum tricornutum

Diatomée
frustule

Thalassiosira Weissflogii

Diatomée

Aureococcus anophagefferens

Phytophthora capsici

Microalgues

“the plant-destroyer”
heterotrophe (Oomycetes)
paroi: cellulose 
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→ Les diatomées : 100 000 
espèces actuellement 
connues

→ Apparus durant le 
Jurassique  (200 – 145 
million années) avant 
notre ère



Stramenopila

EBM - Tamara Basta 54

- 40% de la production primaire dans l’océan (photosynthèse)! Facteur majeur dans le cycle 
global de C et Si 

Thalassiosira pseudonana Phaeodactylum tricornutum

→enveloppées par un squelette externe siliceux nommé frustule
→Classification en centrales (symétrie radiale) et les pennales
(symétrie bilatérale).

Phytophthora
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-acquisition d’un nombre important (au moins 
587) de gènes d’origine bactérien (pour la 
plupart) et  archéen → suggère des 
associations durables entre les diatomées et 
les procaryotes

-la majeure partie des HGT s’ont survenus après la séparation des oomycetes et diatomées 
→ des acquisitions relativement récentes

Bowler et al., NATURE| Vol 456| 13 November 2008

- la plupart des gènes d’origine procaryote sont 
partagés entre les centrales et les pennales mais pas 
avec les Oomycetes (Phytophthora)   
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-acquisition d’un nombre important (au moins 587) de gènes d’origine bactérien (pour la 
plupart) et  archéen → suggère des associations durables entre les diatomées et les procaryotes

-mélange des bactéries et diatomées (milieu solide ou 
liquide) → efficacité de transformation: 4 x 10-4
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-40% des gènes sont spécifiques à chaque organisme (10% pour Volvox et Chlamydomonas)
-rapide évolution des génomes (élargissement des familles de gènes, pertes et gains de 
gènes, transposons) → explication pour la diversité (et succès) remarquable des Diatomées…
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-Et la photosynthèse? 

Photosynthétiques

→l’origine des plastes – organite photosynthétique des algues et des plantes  (chloroplastes, 
rhodoplastes, leucoplastes) est actuellement débattu
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→ il n’est pas claire si l’endosymbiose secondaire est survenue une seule fois ou plusieurs 
fois au sein des différentes lignées

→ contrairement à la mitochondrie les plastes se sont introduit dans plusieurs lignées 
Eucaryotes via l’endosymbiose secondaire (voir tertiaire) – intégration par une cellule 
eucaryote d’une autre cellule eucaryote contenant les plastes

e. primaire e. secondaire

algue verte algue rouge diatomée euglena

réduction et 
intégration;
exception 
nucléomorphe
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Patrick J. Keeling et al. Science 2004;306:2191

-endosymbiose primaire entre une 
cyanobactérie et un eucaryote 
unicellulaire 
- une seule endosymbiose secondaire 
entre une algue rouge et un eucaryote 
unicellulaire donne naissance à 
plusieurs lignées Eucaryotes tous 
membres du supergroupe SARP 
(hypothèse Chromalveolata)



Stramenopila

→ endosymbiose primaire et évolution vers organite : un évènement évolutif rare (ex. 
mitochondrie, chloroplaste)

Coale et al., Science 384, 217–222 (2024)

Découverte d’un organite « nitroplaste » ! en stade précoce d’évolution
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Coale et al., Science 384, 217–222 (2024)

Marine algae Braarudosphaera bigelowii
En endosymbiose avec une bactérie fixatrice d’azote 
Atelocyanobacterium thalassa (UCYN-A)

Comment peut on faire la distinction entre un organite et un endosymbionte? 

(1) Division synchrone avec les organelles (mitochondries par exemple)
(2) Import des protéines de l’hôte



Stramenopila

Comment peut on faire la distinction entre un organite et un endosymbionte? 

(1) Division synchrone avec les organelles (mitochondries par exemple)
(2) Import des protéines de l’hôte

Soft x-ray tomography (SXT): l’absorbance des rayons X des différentes structures 
ultracellulaires depend de leur composition en matière organique
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Comment peut on faire la distinction entre un organite et un endosymbionte? 

(1) Division synchrone avec les organelles (mitochondries par exemple)
(2) Import des protéines de l’hôte
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Comment peut on faire la distinction entre un organite et un endosymbionte? 

(1) Division synchrone avec les organelles (mitochondries par exemple)
(2) Import des protéines de l’hôte



Stramenopila

Comment peut on faire la distinction entre un organite et un endosymbionte? 

(1) Division synchrone avec les organelles (mitochondries par exemple)
(2) Import des protéines de l’hôte

Extraction des protéines totales, spectrometrie de masse, mesure d’abondance relative 
des protéines : UCYN-A isolé vs B. bigelowi

UCYN-A

B. bigelowi

UCYN-A protéome

368 protéines codées par B. bigelowii sont plus abondantes dans UCNY-A – import des 
protéines de l’hôte 
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D. Moreira et al. / Molecular Phylogenetics and Evolution 44 (2007) 255–266

- la phylogénie basé sur les séquences des 18S rARN + 28S rARN
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-large et très diversifié groupe d’amibes, flagellés et « amibo-flagellés », 
des importants prédateurs

Cercozoa

Gymnochlora

algues chlorarachniophytes

Radiolaria (Radiozoa)
Plancton, exosquelette Si

Foraminifera
Plancton, exosquelette 
Ca2CO3

Euglypha sp.
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→algues chlorarachniophytes et les cryptophytes possèdent 4 génomes: mitochondrial, plaste,
nucléaire (hôte) et nucléomorphe (endosymbiont eukaryote, une algue)  

BA Curtis et al. Nature, 1-7 (2012)

→ génome vestigial de l’endosymbionte
eukaryote très réduit

- séquençage des deux génomes et génomique 
comparative pour identifier les transfert des 
gènes entre les 4 génomes

Pourquoi le nucléomorphe persiste? 

→les gènes mitochondriaux sont toujours transférés dans le noyau mais les gènes des 
plastes et du nucléomorphe ne le sont plus  (ce qui explique leur persistance)!
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Alveolata:
Babesia
Thelleria
Plasmodium
Toxoplasma
Eimeria
Tetrahymena
Paramecium



Alveolata
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3 groupes majeurs: ciliées, dinoflagellés et apicomplexa

-caractères partagés dérivés (synapomorphies): 
-alveoli, les sacs membranaires situés sous la membrane plasmique, vides ou contentant du 
matériel dérivé du cellulose
-micropores, fonction dans la pynocytose (« cell drinking »)
-mitose fermé (l’enveloppe nucléaire reste intacte)  

prédateurs hétérotrophes
photosynthétiques

Parasites
(Plasmodium, Toxoplasma)
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Ciliées – majoritairement prédateurs (bactéries)
ADN sépare en micronoyau (ADN fragmenté) et macronoyau (traduit), 
ADN mitochondrial linéaire riche en gènes

Dinoflagellés – hétérotrophes ou autotrophes (endosymbiose 
secondaire avec une algue rouge); un grand nombre forme des 
associations symbiotiques, ex. « zooxanthellae » des coraux
-l’ADN est condensé de manière permanente
ADN mitochondrial linéaire pauvre en gènes (3 protéines et ARN 
ribosomique)

Les modes de vie et structure génomique très diversifiés:

Apicomplexa – parasites obligatoires 
paludisme, toxoplasmose
-ADN « conventionnel »
ADN mitochondrial linéaire pauvre
en gènes (3 protéines et ARN ribosomique)
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-étude des événements évolutifs précoces 
conduisant aux alveolata compliqué par la 
longue période de séparation entre les ciliées 
(divergés il y a 1 milliard d’années) et les 
Dino/Api (divergés il y a 350 MA)

-isolation des nouvelles espèces: Colponema
sp. et Hematodinium permet d’étudier 
l’évolution de la mitochondrie chez les 
alveolata et de comprendre l’origine de la 
condensation permanente de l’ADN chez les 
dinoflagellés 

A: émergence de l’ADN linéaire chez la mitochondrie
B: réduction de la taille du génome mitochondrial 
(perte des gènes) 

Dorrell et al., 2013 Current Biology Vol 23 No 24

grand 
génome m.

petit 
génome m.

petit 
génome m.
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« dinokaryon »
-ADN chromosomique toujours condensé
-absence d’histones détectables

Gornik et al., 2012 Current Biology 22, 2303–2312,

Dinoflagellés – hétérotrophes ou autotrophes (endosymbiose 
secondaire avec une algue rouge); un grand nombre forme des 
associations symbiotiques, ex. « zooxanthellae » des coraux
-l’ADN est condensé de manière permanente
ADN mitochondrial linéaire pauvre en gènes (3 protéines et ARN 
ribosomique)

Comment les Dinoflagellés condensent leur ADN? 
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« dinokaryon »
-ADN chromosomique toujours condensé
-absence d’histones détectables

Gornik et al., 2012 Current Biology 22, 2303–2312,

Micrococcus nuclease (MNase) protection assay
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-la protéine DVNP est trouvé uniquement chez les dinoflagellés et… 

DVNP 

condensation 
permanente

Gornik et al., 2012 Current Biology 22, 2303–2312,

Un cousin des 
dinoflagellées
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… les virus (Phycodnaviridae)!



Alveolata
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Phycodnaviridae infectent 
les algues unicellulaires!

→ la protéine DVNP a été peut être acquise par HGT à partir d’un virus



Alveolata
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http://www.nature.com/scitable/topicpage/the-apicoplast-an-organelle-with-a-green-14231555

Apicomplexa (Toxoplasma, Plasmodium):  évolution d’apicoplaste (ancien chloroplaste, 
absence de photosynthèse ) 

-apicoplaste est important pour la survie du parasite:
perturbation du métabolisme et/ou de la réplication 
du apicoplaste→ « delayed death »→survit dans le 
hôte mais n’est plus infectieux (Production d’une 
molécule nécessaire pour l’infection?)

-apicoplastes sont des cibles thérapeutiques pour le 
traitement du paludisme

-origine? symbiose secondaire avec une algue verte 
ou rouge? 
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Janouskovec et al., PNAS | June 15, 2010 | vol. 107 |10949–10954

caractères 
exclusifs?
origines différents? 

-comparaison du contenu des gènes des plastes entre les Apis et Dino: quasiment pas de 
gènes en commun – impossible de savoir si ils ont un ancêtre en commun 

symbiose secondaire avec une algue rouge
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Janouskovec et al., PNAS | June 15, 2010 | vol. 107 |10949–10954

-séquençage des plastes issus de deux organismes 
photosynthétiques proches des apicomplexa
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-les plastes de CCMP3155 et Chromera forment un lien direct entre les plastes des 
apicomplexa et ceux des dinoflagellés car ils contiennent les caractères ancestrales en 
commun avec les apicomplexa et dinoflagellés 

-les plastes des apicomplexa proviennent des algues 
rouges
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Amebozoa:
Dictyostelium
Polysphondylium
Physarum
Acanthamoeba
Hartmannella
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« moisissures glaireuses » amibes « lobose » 
(pseudopodes 
larges) avec une 
carapace (test)

amibes « lobose »
sans carapace

-les cellules utilisent les pseudopodes pour la locomotion (au moins durant une phase du 
cycle reproductif) et n’ont pas de flagelles
-les organismes qui utilisent les pseudopodes sont aussi présents chez les discoba et les 
rhizaria (les organismes ameboides sont polyphylétiques)

- un groupe très diverse – la topologie  « interne » de l’arbre des Amebozoa n’a 
pas pu être résolue en utilisant les séquences 18S rDNA
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→ analyse phylogénétique en utilisant les protéines conservés confirme la monophylie et 
suggère une division primaire en deux sub-phyla

→ cette phylogénie est congruente avec la classification des Amoebozoa basé sur la nature de la 
locomotion, les caractéristiques des pseudopodes  et ultrastructure cellulaire

Cavalier-Smith et al., Molecular Phylogenetics and Evolution 83 (2015) 293–304

pseudopodes larges

pseudopodes pointus/branchés, 
flagelles lors de certaines phases du 
développement – réseau de 
microtubules développé
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Opisthokonta



Opisthokonta
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Animaux (Metazoa)
Champignons

choanoflagellé
Salpingoeca

microsporidia

caractères en commun: - les mitochondries avec les cristae aplaties  

- Opistho (posterieur) kont (flagelle) un flagelle postérieur

Monosiga brevicollis – organisme unicellulaire le plus proche des animaux
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Monosiga brevicollis

- les canaux sodium sont des composants essentiels du système nerveux des animaux –
génération des potentiel d’action – transmission de message  

- identification des gènes codant pour les canaux sodium chez les animaux « basals » ayant un 
système nerveux simple et leur cousins unicellulaires  → analyse phylogénétique

- l’étude des lignées basales – choanoflagellé, lignée sœur des 
animaux – permet d’étudier l’évolution  des animaux (ex. 
multicellularité, apparition du système nerveux chez les animaux)
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Simple (diffus) 
système nerveux

Simple (diffus) 
système nerveux

Pas de système 
nerveux

Pas de système 
nerveux, 
unicellulaire

Complexe (central) 
système nerveux
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Apparition du système 
nerveux central?

Apparition du système 
nerveux diffuse?

simple

simple

absence

absence

complexe

Apparition des canaux 
sodium?
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système 
nerveux central

système 
nerveux diffuse

→apparition de canaux sodium avant l’apparition du système nerveux et avant la 
multicellularité
→les caractères complexes peuvent évoluer de manière progressive, souvent par cooptation de 
gènes existants pour des nouvelles fonctions → quel est le rôle des ces gènes chez le 
Monosiga?

simple

simple

absence

absence

complexe



Provora – un nouveau supergroupe 

Tikhonenkov et al., Nature. 2022

→ Isolation de ces microorganismes à partir de 
l’environnement

3 µm

→ N’ont pas été détectés par des 
approches métagénomiques, car leur 
nombre est faible comparé aux autres 
protistes



Provora – un nouveau supergroupe 

“their rarity relative to 
other microbes is not 
surprising and does not 
indicate a lack of ecological 
impact any more than a 
lion’s rarity compared to 
wildebeest does” 

→ Un groupe ancestral 
qui rivalise en terme de 
divergence avec les 
animaux ou champignons



Le portrait du LECA (Last Eukaryotic Common 

Ancestor)
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LECA
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Cell 140, 631–642, March 5, 2010

-le positionnement basal de Naegleria et son caractère non-pathogénique (à priori absence 
d’évolution réductive du génome) permettent d’identifier les gènes présents chez l’ancêtre de 
tous les Eucaryotes et d’identifier les gènes perdues par les parasites obligatoires (ex. 
Trypanosoma)

-41 Mbp, comparaison de contenu en gènes entre génomes issus de 6 groupes  majeurs 
d’Eucaryotes

→ L’évolution précoce des Eucaryotes est importante pour comprendre l’origine de la 
complexité biologique
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Cell 140, 631–642, March 5, 2010

→ Génomique comparative: 
comparaison de contenu en gènes 
entre génomes issus de 6 groupes  
majeurs d’Eucaryotes
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4133 familles de 
protéines:
40% (1421) n’ont pas de 
homologues chez les 
procaryotes (chez Giardia 
seulement 347)

1421 → trafic 
intracellulaire, 
signalisation, 
dégradation des 
protéines (ubiquitine)
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-un ancêtre remarquablement complexe comprenant un grand nombre de caractères 
Eucaryotes:
cytosquelette
méiose et mitose (sex)
traduction
transcription
organites (mitochondrie, golgi)
spliceosome (introns)

→ transition procaryote – eucaryote « primitif » a 
nécessité l’introduction de bien plus de gènes 
comparativement à la transition eucaryote 
unicellulaire - eucaryote multicellulaire (animaux)

‘‘All the essential problems of living organism[s] are already solved in the one-celled . 
protozoan and these are only elaborated in man’’ (Simpson, 1949). 

This is one small step for a man, one giant leap 
for mankind, N. Armstrong

“It was a giant step
to an amoeba, yet a small step to man.”

Fritz-Layline et al.
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Les processus évolutifs conduisant à des structures complexes chez LECA? 

L’une des questions parmi les plus 
difficiles en biologie ! 
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Roger et al. 2021, Current Biology



1. Voici l’un des premiers arbres des Eucaryotes basé sur les séquences 18S 
rDNA, publié en 1991. Que pouvez vous déduire sur l’évolution des 
Eucaryotes. Quelles sont les critiques que l’on peut soulever à regard de cet 
arbre? 

Questions de révision



insertion spécifique 
des champignons!

Glugea

Saccharomyces

2. Donnez la définition d’un indél. Les indéls peuvent être utilisés pour la classification 
cladistique. Expliquez pour quelle raison. Identifiez sur l’alignement ci-dessous la 
synapomorphie qui permet de regrouper la microsporidie (Glugea) et les champignons. 



3. Une longue branche sépare le dernier ancêtre commun des Eucaryotes et les 
procaryotes. En phylogénie moléculaire, à quoi correspond la longueur d’une 
branche? Comment peut on expliquer la longue branche qui sépare les eucaryotes 
des procaryotes? Aidez vous de la figure ci-dessous.  


