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Traits moléculaires



Variabilité des taux d’évolution

La différence de longueurs de 
branches dans l’arbre 
phylogénétique est un indicateur 
de variation des taux d’évolution 
entre organismes dans l’arbre.

L’hypothèse de l’horloge 
moléculaire (Zuckerkandl & Pauling 65) 

est fausse.

Phylogénie des arthropodes
Données moléculaires



Why do species vary in their rate of 
molecular evolution ?

Bromham l, Biology letters, 2009, Phil trans, 2011 (revue)
Bromham l, Am. Nat., 2015 (plantes)

Diversité génétique/taux de mutation neutre
Divergence/taux de substitution silencieux

Le taux de mutation neutre varie d’un facteur 1000 de 10-11 mutations/site/par 
génération  pour les organismes unicellulaires à 10-8 chez les primates 
(Lynch M, Nature 2015)



Variabilité des taux d’évolution
entre génomes

• Génome d’organismes endosymbiotiques
– Taux d’évolution plus rapide que celui des génomes apparentés

• Buchnera 1,7 X plus rapide en KA qu’Escherichia coli (absence de pression 
sélective, pas de recombinaison car transmission clonale)

• Génome mitochondrial
– Taux d’évolution plus rapide que le génome nucléaire chez les animaux 

(Lorenço, 2012)
– Transmission maternelle , pas de recombinaison, pas de protection par les 

histones, pas de mécanisme de réparation, taille efficace plus faible que le 
génome nucléaire (X4)

– Taux de mutation variables au sein des mammifères (Nabhoz, 2008), 
oiseaux (Nabholz, 2013)

• En relation avec l’activité métabolique liée à la respiration
• Lié à des pressions sélectives pour réduire le taux de mutation mitochondrial 

des espèces longévives (Mitochondrial theory of ageing)



Variabilité des taux d’évolution au sein 
des vertébrés

Le taux d’évolution nucléaire est plus 
faible que le taux d’évolution 
mitochondrial (X 21,5 en moyenne)

Taux d’évolution  nucléaire et
mitochondrial évoluent dans le même
sens (R2=0.375).

Les taux d’évolution sont en moyenne
plus faibles pour les vertébrés 

Ectothermes et plus homogènes.

Mit : 7 10-3 sub/site/MA
Nuc : 3,26 10-4 sub/site/MA

Lorenço, 2012



Variabilité des taux d’évolution
entre génomes

• Génome d’organismes endosymbiotiques
– Taux d’évolution plus rapide que celui des génomes apparentés

• Buchnera 1,7 X plus rapide en KA qu’Escherichia coli (absence de pression 
sélective, pas de recombinaison car transmission clonale)

• Génome mitochondrial
– Taux d’évolution plus rapide que le génome nucléaire chez les animaux
– Transmission maternelle , pas de recombinaison, pas de protection par les 

histones, pas de mécanisme de réparation, taille efficace plus faible que le 
génome nucléaire (X4)

– Taux de mutation variables au sein des mammifères

• Génome nucléaire
– Taux d’évolution variable selon les espèces.

• Evolution rapide des rongeurs (muridés), évolution plus lente au sein des 
primates (hominidés), autres exemples d’accélération au sein des reptiles et 
oiseaux



VFréquence des erreurs (substitutions, indels) liés à des dommages 
physicochimiques sur l’ADN (cassures, déamination des CpG,……) 
dépend de l’impact de l’agent  mutagène intra ou extra cellulaire

- activité métabolique, mitochondrial, nucléaire, animaux 
(Martin & Palombi 93, Martin 95, Gillooly, 2005) en relation avec la masse 
corporelle.

- facteurs environnementaux (UV, température, latitude), 
plantes (Davies, 2004), foraminifères (Allen, 2006), poissons marins et 
amphibiens (Wright, 2010, 2011), tortues (Lorenço, 2012)

Variabilité des taux de mutation 



Lorenço, (2012)

224 espèces de tortues
3 gènes mit. et 3 gènes nucl.
Taux de substitution en 3eme 
position des codons
Sans et avec prise en compte
de l’inertie phylogénétique

Tortues terrestres Tortues aquatiques

Effet de l’activité métabolique 
via la thermorégulaiton ?

Le seul effet significatif est
la latitude avec un effet plus fort 
pour les données mitochondriales. 
Cet effet diffère selon l’écologie
de l’organisme.



VFréquence des erreurs au cours de la réplication de l’ADN dépend 
du nbre de copies produites par unité de temps

- durée de génération (Bromham 96, animaux, Smith 2008, plantes, Thomas 

2010, Invertébrés)

- nbre de meïoses par unité de temps (Li &Tanimura 87, Bartosch- larlid

2003) – fécondité (Romiguier, 2015)

- âge maturité sexuel, mode de reproduction (autogame/allogame)
- longévité (Nabholz 2008, Welch 2008, Galtier 2009 : mammifères, Nabholz

2009 : oiseaux)

VEfficacité de la réparation du dommage (Lynch, 2010)

- souris,  bactéries (Denamur 2006 – selection mutator)

Variabilité des taux de mutation 



Diversité génétique au sein des primates



Efficacité de la réparation

Le coût des mutations est plus élevé pour les organismes de grande taille 
avec un nombre plus élevé de cellules, des durées de génération plus longues,
et une espérance de vie plus longue.

Les organismes de grande taille présente des tailles efficaces réduites donc 
une probabilité plus grande de fixer des mutations faiblement délétères.

d’où un investissement plus grand dans la fidélité et la réparation des 
dommages pour les organismes de grande taille. (Mécanisme sous
pression de sélection)

Lynch 2010



Données :
31 familles de métazoaires appartenant à 8 phyla – transcriptome pour au moins 

10 individus par espèce – au total 374 transcriptomes de 76 espèces non modèles
- de 804 à 20222 gènes codant (mode 5347)
- de 1759 à 230000 SNP (mode 17924)



Diversité génétique neutre ps

Termite : 0,1% Escargot de mer : 8,3%

Similarité des ps au sein des familles 
présentant des histoires démographiques 
différentes.
- Faible diversité : une fourmi, un oiseau, 
une tortue ou un mollusque céphalopode 
– Forte diversité : un moustique, une 
ascidie, un ver de terre ou un mollusque 
bivalve



Diversité génétique et traits d’histoire de vie

Coefficients de corrélation de spearman

Taille des jeunes qui dispersent 
(propagule) : Œuf, larve ou juvénile 

Investissement parental

Stratégie r : quantité -> 
diversité génétique élevée

Stratégie K : qualité -> 
diversité génétique faible





Nearly neutral theory
Ohta (92)

(1) Si Ne faible, fixation de mutations faiblement délétères alors que ces 
mutations sont éliminées dans les populations de grande taille.

(3) La masse corporelle est un proxy de la taille efficace (White, 2007).

- Les populations d’oiseaux insulaires présentent des valeurs de dN/dS 
supérieures aux populations d’oiseaux continentaux ( Woolfit, 2005).

- Les populations domestiques de Yak présentent des valeurs dN/dS
mitochondriales supérieures à ceux de leurs parents sauvages (Wang 2011).

- Corrélation positive entre la masse corporelle  (l’âge à la maturité sexuelle) 
et le rapport dN/dS aussi bien pour les gènes nucléaires et mitochondriaux des 
mammifères placentaires ( Lartillot, 2012, Romiguier, 2013).

Les attendus : 

(2) Conséquence dN/dS augmente lorsque Ne diminue.

Les observations de populations avec Ne contrastée : 

- Aucune différence de dN/dS entre Gallus Gallus (oiseaux de grande taille) 
et Zebra finch (oiseau de petite taille – passeriforme) (Nam 2010).



Conclusion 1 : Variabilité multiéchelle des 
taux d’évolution

V Variabilité intra génique : 

- les positions synonymes  évoluent plus vite que les positions  non synonymes,

- les différents  compartiments du gène (intron, exon, région de régulation) 

évoluent à des taux différents.

V Variabilité inter génique : 

- Différence de taux d’évolution selon la nature des gènes (niveau 

d’expression, nature des chromosomes (X, A, Y)). Male driven Evolution

V Variabilité intra chromosomique : 

- Différence de taux d’évolution le long des chromosomes (régions 

contraintes, structure de la chromatine, recombinaison)

V Variabilité inter génomique : 

- Différence entre génomes au sein d’un même hôte (nucléaire, 

mitochondrial, chloroplastique, parasite)

- Différences entre organismes (traits d’histoire de vie, mécanisme 

moléculaire) 



Conclusion (2) : variabilité de l’horloge 
entre lignées

• Facteurs potentiellement différents à l’origine de la variabilité  des taux 
d’évolution des génomes nucléaires et mitochondriaux

– Génomes mitochondriaux : mutations dues à l’oxydation des radicaux libres
• Lié à la structure particulière de ces génomes
• En relation avec l’activité métabolique des organismes et leur masse 

corporelle (facteurs liés)
• En relation avec la température (latitude)
• En relation avec la longévité 

– Génomes nucléaires : mutations dues aux erreurs lors de la réplication 
(substitutions)

• Lié au taux d’erreur, efficacité du mécanisme de réparation, 
conformation de l’ADN

• En relation avec les traits d’histoire de vie



Etude des processus évolutifs en relation 
avec les composantes écologiques

Ecologie évolutive

Taille des génomes

Composition en base

Répartition des ETs

Taux dô®volution

Packaging de lôADN

éé

Traits Moléculaires

Génomique évolutive

Taille des populations

Durée de génération

Activité métabolique

Longévité

Masse corporelle

Mode de vie

Système de reproduction

Traits dõHistoire de Vie

Génome nucléaire et cytoplasmique 

Dérive génétique

Composante adaptative



Conclusion générale

• Les outils de l’évolution moléculaire permettent 
d’appréhender les processus évolutifs responsables de la 
dynamique des génomes à court (population / 
microévolution) et à long terme (espèces/macroévolution).

• La confrontation des traits moléculaires et des traits d’histoire 
de vie apporte des éléments permettant d’identifier les 
pressions sélectives mises en jeu.

• Les corrélations ainsi identifiées entre TM et THV vont 
permettre de faire des inférences sur l’écologie des 
organismes ancestraux et notamment l’impact des paléo-
environnements.



« The correlation between LHT and dN/dS suggests that large-scale
phylogenetic reconstruction of dN/dS might reveal long-term trends in
effective population size, which in turn could be interpreted in terms 
of macroevolutionary patterns in life-history evolution across large 
phylogenetic groups. » (Nagholz, 2013 GBE)


