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r é s u m é

Les travaux d’histologie osseuse d’Armand de Ricqlès et, plus généralement, de nombreux
résultats d’anatomie comparée, trouvent tout leur sens dans le cadre de la théorie de
l’évolution. Il en est de même en génomique et en biologie moléculaire. Différents exemples
montrent que la fluidité du génome n’est pas assurée par les mêmes processus chez les
eucaryotes et chez les procaryotes. Dans un taxon, les transposons jouent un rôle capital,
tandis que dans l’autre, les transferts horizontaux se révèlent essentiels. Ces dynamiques
sont nécessaires pour comprendre les bases de l’évolution des génomes, autant d’un point
de vue fondamental qu’appliqué.
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a b s t r a c t

Like many results in comparative anatomy, the works on bone histology led by Armand de
Ricqlès have found their whole sense within the framework of the theory of evolution. It
seems to be the same thing in genomics and molecular biology. However, some examples
xon shuffling
ransposon
orizontal transfer
luidity of the genome

show that the fluidity of genomes is not realized by the same processes in eukaryotes
and in prokaryotes. In the first taxon, transposons play a fundamental role, since in the
other case horizontal gene transfers are essential. These dynamics seem to be necessary for
understanding the bases of genomic evolution both from fundamental and applied points
of view.

© 2011 Académie des sciences. Published by Elsevier Masson SAS. All rights reserved.
bridged English version

All the work carried out in bone histology by Armand de

icqlès has always been interpreted within a comparative

ramework. But who says comparative biology says evolu-
ion, and who says evolution says history. This illustrates

Adresse e-mail : herve.le guyader@upmc.fr

631-0683/$ – see front matter © 2011 Académie des sciences. Publié par Elsevie
oi:10.1016/j.crpv.2011.02.005
Theodosius Dobzhansky’s famous maxim (Dobzhansky,
1973): “Nothing in biology makes sense except in the light
of evolution”. As it happens, this sentence becomes even
more interesting if one adds another one, from Jean Per-
rin, in which he tried to sum up the scientific approach

(Perrin, 1939): “Science used to replace complicated visible
objects by simple invisible ones.” Obviously, Perrin was thin-
king about physics, but this also applies to some aspects
in biology, such as comparative anatomy or genetics. His-
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tory or generalization? Heinrich Rickert explained this
dilemma by separating natural sciences, which aim at
the universal from cultural sciences, which aim at the
particular (Rickert, 1997). Following such a classification,
biology must be considered as a mix. So, combining Perrin’s
and Dobzhansky’s maxims, we may argue that complica-
ted visible objects in biology often can be explicated by
a simple history. Where Perrin was seeing general laws,
since Darwin, biologists study the consequences of evolu-
tion. Some classical observations in comparative anatomy
illustrate such a topic. But now, it seems essential to
find examples in molecular biology, and more precisely in
genomics, since biologists must answer the supporters of
intelligent design who used to call such structures “irre-
ducibly complex systems”, i.e. systems which do not work
if one of its components is missing. Such creationists put
forward the hypothesis that irreducibly complex systems
cannot be built up by the classical mechanisms proposed
by evolutionary biology, and that they have been crea-
ted ex nihilo following an intelligent design (Behe, 1996 ;
Padian, 2009). Vertebrate clotting represents such a sys-
tem that is often quoted. Because of the evident medical
applications, it is one of the most studied molecular sys-
tems and it has evolved by exon shuffling, an example
of Jacob’s tinkering of evolution (Jacob, 1977, 1981). The
enzymes of blood clotting and fibrinolysis are proteases.
Seven of them have been studied by molecular biology
in the early 1980s (Patthy, 1985). Four others have been
recently added. It has been demonstrated that they are
built by protein modules, the histories of which have
been reconstructed by molecular phylogeny (Kolkman et
Stemmer, 2001 ; Tordai et al., 1999). By combining the
molecular phylogenies of these domains, a plausible his-
tory of the formation of these genes has been proposed. It
has also been demonstrated that their introns contained
many repeated sequences and many transposons that pro-
moted mismatches and non-homologous recombinations
during meiosis, giving rise to genetic hotspots allowing
exon shuffling. So we have an illustration of Perrin’s and
Dobzhansky’s maxims, since: a general mechanism using
transposons has been detected; and the gene history has
been described. So one wonders how such a gene family
could be considered “irreducible” by the supporters of
intelligent design. Other facts, like V(D)J recombination
in immunology, demonstrate that transposable elements
are essential actors in genome evolution. It has been
demonstrated that RAG1 and RAG2 enzymes, which toge-
ther behave as an endonuclease performing this particular
recombination, are in fact a transposase (Sadovsky, 2001).
Such a system exists in all gnathostomata, and it had been
proposed that an ancestor of this phylum had picked up
a RAG transposon by horizontal transfer from a proka-
ryote (Schluter et Marchalonis, 2003). In eukaryota, genetic
novelty appears through genomic fluidity, i.e. exon shuf-
fling, gene duplications, polyploidization. . . It is not the
same rule for archaea and bacteria, since gene horizontal
transfer seems to be the most frequent evolutionary pro-

cess (Lopez and Bapteste, 2009). Consequently, evolution
of such organisms must not be exclusively by divergent
evolution (cladogenesis), but by gene networks, assuming
that gene transfers may be performed through multiple
10 (2011) 335–340

vectors, such as plasmids, phages, and integrons (Dagan
et al., 2008 ; Halary et al., 2010 ; Kloesges et al., 2010). The-
refore, evolutionary processes and phylogenetic histories
appear to be very different between Eukaryota and other
living beings. Since Darwin, many concepts have evolved:
from descent with modification to punctual mutations,
and from punctual mutations to tinkering of evolution.
The role of transposons in genome fluidity is now quite
well understood. Step by step, one discovers that the most
complex biological systems are the only result of the trio
“mutation/selection/chance”, without any project, ruling
out creationist argumentation, which appears to be an uns-
cientific point of view. Therefore, biology in its whole is
fertilized by breakthroughs in evolution, since the com-
plex visible biological objects often may be explained by a
simple history. It is why, as suggested by Duboule, funda-
mental biology of the 21st century must strive to improve
our understanding of evolutionary mechanisms (Duboule,
2007).

1. Introduction

L’ensemble du travail accompli par Armand de Ricq-
lès au cours de sa carrière – et en particulier tout ce qui
concerne l’histologie osseuse – a pris immédiatement plei-
nement son sel, parce que ces études étaient réalisées
dans un cadre comparatif, celui de l’histologie compa-
rée. Or, qui dit comparatif dit évolutif, qui dit évolutif
dit historique. En ce sens, nous avons ici l’illustration de
la célèbre maxime de Theodosius Dobzhansky (1973) :
« Rien n’a de sens en biologie, si ce n’est à la lumière de
l’évolution (Nothing in biology makes sense except in the
light of evolution) ». En l’occurrence, tout devient encore
plus intéressant si on lui adjoint une autre célèbre phrase,
celle de Jean Perrin résumant la démarche scientifique
(Perrin, 1939) : « la science remplace du visible compliqué
par de l’invisible simple ». Evidemment, Perrin pensait en
tout premier lieu à la physique, qui par des lois – souvent
mathématisées, comme celles de la gravitation ou de
l’électromagnétisme – résument certaines propriétés de la
matière. Certes, en biologie, les lois n’ont pas la même
généralité, et le concept de « théorie » n’y a pas le même
sens ; par exemple, la théorie cellulaire correspond plus
à une constatation – certes capitale – qui n’a pas le même
niveau de conceptualisation qu’en physique. Pourtant, si on
se rapporte aux bases de l’anatomie comparée, de la géné-
tique ou de la phylogénie, le souhait de généralisation est
évident.

2. Biologie et histoire du vivant

Histoire ou généralisation ? Heinrich Rickert avait
parfaitement compris l’importance de ce dilemme, en sys-
tématisant l’opposition entre « sciences de la nature » et
« sciences de la culture », en séparant les sciences qui
visent l’universel, de celles qui s’intéressent au particulier

(Rickert, 1997) :

« Afin d’obtenir deux concepts purement logiques, et ainsi
purement formels, [. . .] j’ai moi-même cherché à formu-
ler ainsi le problème logique fondamental que constitue
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une classification des sciences à partir de deux méthodes :
la réalité devient nature quand nous l’envisageons sous
l’aspect de l’universel, elle devient histoire quand nous
l’envisageons sous l’aspect du particulier et de l’individuel ;
et je tiens par conséquent à mettre en opposition le pro-
cédé généralisant de la science de la nature et le procédé
individualisant de l’histoire ».

Suivant cette classification, on constate que la bio-
ogie doit être considérée comme mixte. Certaines
ous-disciplines – comme la biochimie ou la génétique
endélienne – ont voulu, au départ, viser à l’universel ;

’autres, comme toutes celles qui, de près ou de loin,
ournent autour de la biodiversité, ne pouvaient viser
ue le particulier, qui, lui, prend tout son sens par
on histoire. Ainsi, en hybridant les maximes de Per-
in et de Dobzhansky : le visible compliqué de la biologie
eut souvent être expliqué par une histoire simple. Là
ù Perrin voyait les lois générales de la physique, le
iologiste, depuis Darwin, étudie les conséquences de

’évolution.
Quelques observations classiques peuvent illustrer ce

ropos. Par exemple, en anatomie comparée des mam-
ifères, il est classique de constater que le membre

ara-sagittal antérieur présente, au repos (pronation), un
roisement du radius et de l’ulna, alors qu’on s’attendrait,
vec un raisonnement d’ingénieur, à observer ce croi-
ement, plutôt lors de l’effort (supination). L’explication
ient du changement anatomique survenu lors de l’histoire
volutive. Le membre antérieur transversal est devenu
ara-sagittal par rotation vers l’arrière, au niveau de

’épaule. Mais les doigts se seraient alors trouvés tournés
ers l’arrière. La sélection a alors favorisé un mouve-
ent corrélatif compensateur, au niveau du poignet, de

elle manière que les animaux présentaient ainsi des
oigts antérieurs tournés vers l’avant (Beaumont et Cassier,
009).

De même, un ingénieur pourrait s’étonner de consta-
er que, chez les mammifères et les oiseaux, l’aorte, à sa
ortie du cœur, engage une courbure de 180◦, là où la
ression sanguine est maximale. Un raisonnement évo-

utif analogue explique cette situation ; chez un lointain
ncêtre des sarcoptérygiens, présentant un système arté-
iel comparable à celui des actinistiens actuels, le cœur était
inéaire, avec les arcs aortiques dans son prolongement.
u cours de l’évolution des tétrapodes, le nombre de ces
rcs aortiques a drastiquement diminué, et les branchies
nt disparu (Beaumont et Cassier, 2009). Or, le mouve-
ent morphogénétique structurant une aorte vers l’avant

a rester tel quel, alors que le flux sanguin devra s’écouler
référentiellement vers l’arrière de l’animal, là où sont

es principales masses musculaires. Ainsi l’artère la plus
mportante présente-t-elle une conformité incompréhen-
ible à tout individu qui ne connaît pas cette transformation
volutive.

Sont-ce seulement des anecdotes ? Certes pas, quand
n pense aux générations d’anatomistes qui se sont pen-

hés sur ces problèmes, sans en avoir la solution. Mais
eut-on généraliser ce type d’explication à d’autres niveaux
’organisation, en particulier celui du génome, qui devient
e plus en plus fondamental ?
10 (2011) 335–340 337

3. Les protéases de la coagulation sanguine et de la
fibrinolyse

Prendre des exemples en biologie moléculaire, et plus
précisément en génomique, paraît maintenant essentiel.
En effet, au-delà des explications donnant un sens à des
structures moléculaires précises, il s’agit de répondre aux
tenants du « dessein intelligent » (Intelligent Design), qui,
justement, utilisent ce genre de structures, en les quali-
fiant de « systèmes irréductibles », à savoir des systèmes qui
ne fonctionnent plus, si l’on en enlève un de ses éléments.
Ces créationnistes font alors l’hypothèse que ceux-ci ne
peuvent avoir été construits par les mécanismes classiques
proposés par la biologie évolutive, et qu’un tel système irré-
ductible a dû apparaître tel quel, créé ex nihilo suivant un
« dessein intelligent » (Behe, 1996 ; Padian, 2009). L’un des
systèmes souvent cité est celui qui concerne la coagulation
sanguine des vertébrés. Or, pour des applications médicales
évidentes, c’est sans doute l’un des complexes moléculaires
les mieux connus, et qui illustre à merveille le jeu évolutif
par brassage d’exons, un exemple de ce que Jacob a appelé
le bricolage de l’évolution (Jacob, 1977, 1981).

Les enzymes de la coagulation sanguine et de la fibrino-
lyse sont, en fait, des protéases qui s’activent en cascade,
dans un cas pour aboutir à la polymérisation du fibrino-
gène en fibrine, activée principalement par la thrombine,
dans l’autre cas pour réaliser la dégradation de la fibrine
par la plasmine. Dès le début des années 1980, sept d’entre
elles ont été étudiées avec soin par les outils de la biologie
moléculaire, à savoir : le plasminogène, l’activateur tissu-
laire du plasminogène, la protéine C, les facteurs IX et X,
la prothrombine et l’urokinase. C’est à ce moment que l’on
a découvert que ces protéines sont construites de manière
modulaire (Patthy, 1985). Depuis, on a ajouté : les facteurs
VII, XI et XII, la prékallikréine (facteur de Fletcher), avec le
même type de construction (Kolkman et Stemmer, 2001 ;
Tordai et al., 1999).

Les principaux domaines protéiques décrits se trouvent
caractérisés, pour la plupart d’entre eux, par des liaisons
S-S assurant une structure secondaire particulière, corré-
lée à un rôle particulier : un domaine protéase à sérine,
homologue de la trypsine (prot) ; un domaine de liaison
au calcium vitamine K dépendant, qui est un domaine
acide �-carboxyglutamique (gla) ; un domaine de type fac-
teur de croissance (EGF) ; un domaine « kringle » à double
pont S-S (K) ; un domaine fibronectine type I (fnI) ; un
domaine fibronectine type II (fnII) ; enfin, un domaine
responsable de liaison protéine-protéine à triple pont S-
S, trouvé dans le plasminogène, homologue au domaine
apple de la prékallikréine, et découvert dans bon nombre
de protéines de nématodes (PAN, pour : plasminogène,
apple, nématodes). Par une dynamique totalement inatten-
due à l’époque, ces protéines sont construites de manière
modulaire. Ainsi, la protéine C, les facteurs VII, IX et
X correspondent à la formule suivante : gla-EGF-EGF-
prot ; la prothrombine : gla-K-K-prot ; la prékallikréine et
le facteur XI : PAN-PAN-PAN-PAN-prot ; le facteur XII :

fnI-EGF-fnII-EGF-K-prot ; l’activateur tissulaire du plasmi-
nogène : fnII-EGF-K-K-prot ; l’urokinase : EGF-K-prot ; le
plasminogène : PAN-K-K-K-K-K-prot. Tout se passe donc
comme si on avait une « algèbre de domaines », illustrant
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un autre mot célèbre de Jacob, qui fait remarquer qu’en
évolution, on fait du neuf avec du vieux. Comme dans
un jeu de Meccano ou de Lego, on réalise de nouvelles
constructions, les protéines, à partir de vieux domaines. De
manière encore plus intéressante, il se trouve que chaque
domaine est codé par un exon, et le Lego des domaines se
trouve être le reflet, en amont, d’une dynamique ou bras-
sage, des exons. La nouveauté renvoie donc à l’agencement,
et non à l’origine des composants. Ces constructions pré-
sentent, pour la plupart d’entre elles, une histoire qui a
pu être décodée en réalisant et en combinant les phy-
logénies moléculaires de chacun des domaines, ce qui
a amené à proposer un scénario plausible de construc-
tion des gènes, par adjonctions successives de nouveaux
exons. Enfin, les introns correspondants contiennent de
nombreux éléments transposables (ETs), ainsi que de nom-
breuses séquences répétées (comme des séquences Alu),
ce qui favorise les mésappariements et les recombinai-
sons non homologues au moment de la méiose. Ces introns
correspondent à des points chauds de la recombinaison
génétique, permettant le brassage d’exons, l’un des facteurs
les plus importants de l’évolution des protéines. Ainsi, nous
avons bien ici l’illustration des deux maximes de Perrin et
de Dobzhansky, étant donné que, par la mise en évidence
des transposons, un mécanisme général sous-jacent simple
est identifié et que, par les phylogénies, l’histoire des gènes
est décodée. On a du mal à comprendre comment une telle
famille génique a pu être qualifiée d’« irréductible » par les
sectateurs du dessein intelligent !

4. L’importance capitale des éléments transposables

Ces ETs sont-ils vraiment essentiels pour l’évolution
génomique ? Divers points tendent à le démontrer.

Les ETs sont en nombre considérable, même dans les
génomes compacts des organismes-modèles, choisis pour
minimiser l’effort de séquençage (Bonnivard et Higuet,
2009 ; Kidwell, 2002) : 2 % du génome chez Fugu rubripes,
3 % chez Saccharomyces cerevisiae, 6 % chez Caenorhabditis
elegans ; mais, quand même : 10 % chez Dictyostelium dis-
coideum ; 14 % chez Arabidopsis thaliana et Oriza sativa ; 15 %
chez Drosophila melanogaster. Par contre, aussi bien du côté
animal que végétal, on grimpe vite en pourcentage : 40 %
chez Mus musculus ; 44 % chez Homo sapiens ; 55 % chez Hor-
deum vulgare ; plus de 75 % chez Vicia faba ! Les ETs sont
donc hyper-présents, et, de plus, laissent leurs traces après
action ; c’est ainsi que, chez la souris, 18 % des gènes pré-
sentent un ET dans leurs 5′ ou 3′ UTR. Chez l’homme, c’est
27 % où, de plus, 4 % des gènes contiennent un ET dans leur
séquence codante.

Comme résultat de cette dynamique sous-jacente, on
décèle l’apparition de systèmes essentiels, comme, entre
autres, chez les vertébrés, la recombinaison V(D)J qui
assure la diversité des portions variables des immunoglo-
bulines et des récepteurs antigéniques des cellules T. En
effet, dans la lignée germinale, les gènes codant les portions
variables de ces récepteurs sont typiquement partagés en

segments de composants variables (V), jointifs (J) et divers
(D). Dans chaque type de segments, un des composants se
trouve choisi et ils sont tous liés ensemble par une réac-
tion de recombinaison site-spécifique, pour former un exon
10 (2011) 335–340

qui code la partie du polypeptide liant l’antigène (Agrawai
et al., 1998). Cette réaction, appelée recombinaison V(D)J,
se passe dans les lymphocytes et est responsable de la géné-
ration de la majeure partie de la diversité des récepteurs
antigéniques. La première phase de cette recombinaison
est réalisée par les produits des gènes RAG1 et RAG2 qui
sont deux protéines agissant ensemble comme une endo-
nucléase qui excise l’ADN, après reconnaissance de deux
signaux de recombinaison. Or, le système RAG1/RAG2, qui
agit comme une transposase, est, en fait, une transpo-
sase (Sadovsky, 2001). Comme un tel système existe chez
tous les vertébrés gnathostomes et est toujours inconnu
chez les lamproies et les myxines, les immunologistes pro-
posent qu’un événement évolutif important se soit passé
chez un ancêtre des gnathostomes, à savoir l’insertion d’un
« transposon RAG » dans la lignée germinale, sans doute par
transfert horizontal à partir d’un procaryote (Schluter et
Marchalonis, 2003). Ainsi, comprendre le jeu des ETs appa-
raît comme un outil essentiel au déchiffrement de certains
événements évolutifs – tenant, pour certains, du dessein
intelligent.

5. Évolution du génome : la différence essentielle
eucaryote/procaryote

L’apparition de la nouveauté génétique commence donc
à être bien décrite chez les eucaryotes – brassages d’exons,
mais aussi duplications de gènes et polyploïdisations
(Jaillon et al., 2009). Il en est de même chez les archées et les
bactéries, mais avec de très grandes différences. Là encore,
l’histoire évolutive est essentielle. Comme l’explique Gould
(1997), la stratégie adaptative de ces organismes proca-
ryotes a été la miniaturisation et l’optimisation temporelle
de nombreux processus métaboliques, ce qui a pour consé-
quence que :

• les génomes sont toujours très petits, du moins par rap-
port à ceux des eucaryotes ;

• les contraintes de développement sont quasiment nulles,
ce qui autorise une dynamique génétique intense.

Ces différences essentielles ont pour conséquence que
l’évolution du génome des procaryotes n’est pas isomorphe
à celle des eucaryotes. Bapteste (2009) a recensé une série
de données illustrant ce fait. Le résultat d’une comparai-
son de trois génomes d’organismes d’une même espèce
paraît en l’occurrence d’une grande utilité. Si on compare
les génomes de trois Homo sapiens, on aura quasiment
100 % d’identité. En revanche, la comparaison du génome
de trois souches différentes d’Echerischia coli (les souches :
MG1655, non pathogénique ; CFT073 uropathogénique ;
EDL933 entérohémorrhagique) donne un résultat surpre-
nant (Touchon et al., 2009) : ces trois souches présentent
seulement 39 % des gènes en commun et un peu plus de
11 % se trouvent dans deux des trois souches, ce qui fait que
la moitié des gènes sous étude se trouvent exister exclusi-
vement dans une seule souche ! Et pourtant, on considère

que ces souches appartiennent toutes à la même espèce.
De tels résultats paraissent généralisables. Ainsi, Nautilia
profundicola est une nouvelle espèce d’�-protéobactérie
découverte dans les fumeurs abyssaux (Smith et al., 2008).
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lle est assignée au genre Nautilia, alors qu’elle ne par-
age que 35 % de son ADN avec d’autres espèces du même
enre. Des souches marines de la même espèce du genre
ibrio, identiques à plusieurs locus de gènes d’enzymes de
énage, présentent des variations importantes de taille

e leurs génomes, de l’ordre de 20 % (Thompson et al.,
005). Des souches de Frankia, une bactérie du sol fixatrice
’azote, et présentant 97 % d’identité de leurs ARN ribo-
omiques – caractéristique permettant de les inclure dans
ne même espèce – présentent quantitativement jusqu’à
500 gènes de différence (Normand et al., 2007).

S’il est vrai que le concept d’espèce a toujours été
onsidéré comme délicat à manipuler chez les proca-
yotes, jamais on ne s’était attendu à de tels résultats.

la différence de ce qui est connu chez les métazoaires
t métaphytes, on se trouve, chez les procaryotes, à
onstater des différences cruciales entre « éco-espèces »
les écologies sont similaires), « bio-espèces » (l’ADN est
ransféré par recombinaison) et « phylo-espèces » (il y a
artage d’un ancêtre commun), suivant les transferts ver-
icaux et horizontaux de gènes (Bapteste et al., 2009 ;
uigbò et al., 2010). Où en est l’explication ? Il existe éga-
ement chez les procaryotes une modularité au niveau
énomique, modularité qui a d’ailleurs été détectée dès
e début de la biologie moléculaire par la découverte
e l’opéron et de sa régulation (Jacob et Monod, 1961).
ais de nombreux autres modules existent, comme, par

xemple, les îlots de vésicule de gaz qui peuvent grou-
er jusqu’à 14 gènes. Tout se passe comme si de tels
odules de gènes pouvant passer par transfert horizon-

al d’un procaryote (bactérie, archée) à un autre, par des
rocessus dynamiques qui sont connus depuis longtemps
recombinaison, transduction, conjugaison, transforma-
ion, jeu des intégrons. . .) (Lopez et Bapteste, 2009).
omment peut-on continuer à traiter l’évolution de tels
rganismes par des arbres – outils pertinents pour des
ransferts verticaux – alors que les transferts horizontaux
ont assurés, en grand nombre, par de multiples vec-
eurs ? Ainsi, les évolutions des gènes, des génomes et
es espèces se trouvent fortement découplées, ce qui a
our conséquence que ce sont les partenaires génétiques
chromosomes et plasmides de bactéries et d’archées,
hages, intégrons. . .), dans leur ensemble, qui évoluent
e façon relativement intégrée. Suivant leurs dynamiques,

es éléments peuvent être classés en « mobiles », « très
obiles » et « hyper mobiles », ce qui montre que les

rocessus présentent des particularités qu’il conviendra
’explorer.

Ceci amène à diverses conséquences importantes :

parce que beaucoup d’ADN évolue sur les éléments géné-
tiques mobiles, l’analyse du seul contenu génétique des
chromosomes ne suffit pas pour étudier l’évolution de la
diversité génétique ;
si chez les métazoaires et les métaphytes, les analyses
phylogénétiques sont recevables, car le transfert princi-
pal de gènes est réalisé de manière verticale, il n’en va pas

de même chez les procaryotes pour lesquels s’impose une
analyse par réseaux plutôt que par arbres, afin de visua-
liser les nombreux transferts horizontaux (Dagan et al.,
2008 ; Halary et al., 2010 ; Kloesges et al., 2010).
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Ainsi, chez les procaryotes, on décèle une dynamique
propre qui a comme conséquence des histoires évolutives
inattendues.

6. Du fondamental à l’appliqué

Évidemment, connaître les dynamiques sous-tendant
les histoires évolutives est d’une importance capitale
pour qui veut utiliser le vivant. Comment comprendre
la biodiversité des procaryotes du sol ou du plancton,
sans en connaître les transferts horizontaux de gènes ?
Comment étudier les bactéries multi-résistantes aux anti-
biotiques, et sources de maladies nosocomiales, sans
utiliser des réseaux ? Du côté des métazoaires, la recherche
d’organismes modèles pour une fonction bien définie
ne peut être menée à bien si l’on ignore les prin-
cipes de l’évolution des génomes. D’aucuns s’étonnent,
par exemple, d’apprendre que les gènes principaux de
l’apoptose ont été découverts chez Caenorhabditis elegans,
avant de les retrouver chez les mammifères (Ameisen,
1999). Mais, dans un cas, chaque fonction est remplie par
un seul gène, ce qui permet une génétique aisée, tandis
que dans l’autre cas, c’est le jeu d’une famille multigénique
entière ! Ainsi, la génétique, qui, au départ, visait exclusi-
vement à l’universel par les lois de Mendel, est devenue
la discipline la plus importante pour la compréhension de
l’évolution.

7. Conclusion

Comme pour les travaux d’histologie comparée
d’Armand de Ricqlès, la connaissance de l’évolution donne
à chaque fois un éclairage capital (de Ricqlès et al., 2006).
Depuis Darwin, les choses ont beaucoup changé. De la
descendance avec modification, nous sommes passés
aux mutations ponctuelles de l’école de Morgan ; des
mutations, source de la variabilité, vues comme de simples
changements alléliques, nous sommes passés à la compré-
hension de constructions élaborées comme les familles
multigéniques, les complexes de gènes homéotiques ou
encore le bricolage évolutif de nouveaux gènes par bras-
sage d’exons, dont la dynamique se trouve éclairée par la
compréhension du rôle décisif des éléments transposables.
Petit à petit, on découvre que les systèmes biologiques
les plus complexes découlent simplement du tryptique
« mutation/sélection/hasard », sans projet ni progrès,
éliminant de fait les arguments des créationnistes qui ne
sont plus évoqués que pour des propos non-scientifiques.
C’est donc la biologie dans son ensemble qui se trouve
fécondée par les découvertes sur l’évolution, car le visible
compliqué de la biologie peut souvent être expliqué par une
histoire simple. C’est pourquoi, comme le suggère Duboule,
il apparaît que la biologie fondamentale du XXIe siècle
vise la compréhension des mécanismes de l’évolution
(Duboule, 2007).
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