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Introduction


L’Université de tous les savoirs a fait une place très importante à la vie et aux sciences qui l’étudient dès le cycle des conférences de l’année 2000. Elle s’est ouverte, on s’en souvient, sur la question : « Qu’est-ce que la vie ? » (première conférence donnée par François Jacob) et a aussitôt enchaîné sur une série de leçons qui étudiaient les mécanismes de la vie aussi bien aux niveaux biochimique, génétique, embryonnaire qu’à celui des mécanismes du développement, de la sélection et de l’évolution. Ces conférences ont été publiées dans le premier volume des conférences de l’UTLS, sous le titre Qu’est-ce que la vie ?
En affichant clairement cette priorité, il s’agissait, comme je l’ai expliqué dans l’introduction de ce premier volume, de prendre en compte à la fois l’exceptionnel développement des connaissances dans le domaine biologique depuis le milieu du XXe siècle, son impact spectaculaire sur notre existence et le fait que le processus même de la connaissance (et de l’action biotechnologique) s’inscrit parmi les comportements d’un être vivant qui, à travers lui, poursuit et prolonge les mécanismes adaptatifs et les stratégies d’expansion de la vie.
Même si, dès les toutes premières leçons de l’année 2000, la biodiversité avait été abordée par Jean-Claude Mounolou — auteur de la sixième conférence —, l’actualité forte et persistante des préoccupations pour cette question, y compris sous des aspects sommaires, sentimentaux ou démagogiques, aurait déjà constitué une raison de revenir sur la vie sous l’angle de sa diversité. Ce n’est pas la seule, loin s’en faut.
Revenir sur le sujet de la vie sous cet angle d’approche de la diversité a en effet des justifications plus profondes et plus fortes.
La question de la diversité renvoie d’abord très directement aux mécanismes de l’évolution et de la sélection (vie et information, mutations génétiques, sélection, diversité génomique).
Elle permet ensuite de revisiter avec un regard renouvelé par les avancées récentes de la science biologique les espèces du vivant, leurs modes de développement et d’enchaînement et leurs destins (gènes homéotiques, évo-dévo, renouvellements de la taxinomie, nouveaux regards sur l’extinction et la formation des espèces, renouvellement de la taxinomie du vivant, prise en compte des conditions du milieu).
Elle permet aussi de passer de cette diversité proprement et directement biologique aux diversités qui s’expriment dans les populations et leur répartition dans l’espace, dans l’organisation sociale, dans la culture, dans les comportements humains et donc aux interrogations sur ce qui définit proprement l’humain par rapport aux autres animaux ou au sein de l’espèce humaine.
Au-delà encore, cette problématique débouche sur la question de la gestion de cette diversité, que ce soit en termes médicaux (immunologie, vaccination) ou en termes sociaux, symboliques et politiques (langage, rites, échanges symboliques, conflit, droit).
Comme on le voit, cette approche à partir de la diversité est l’occasion de revenir sur nombre de sujets et questions déjà abordés par l’Université de tous les savoirs en 2000, mais sous des éclairages différents et en mobilisant des moyens théoriques très divers qui sont actuellement en spectaculaire développement (génomique, génétique, taxinomie moléculaire, immunologie, génétique des populations, exobiologie, paléontologie, anthropologie, mathématiques, droit).
Ce faisant, cette nouvelle série de leçons de l’Université de tous les savoirs non seulement donne des éléments de réflexion indispensables dans des débats contemporains parfois confus ou abordés de manière purement idéologique, mais elle continue de mettre en évidence la nécessité du décloisonnement disciplinaire ou, pour le dire autrement, d’une transdisciplinarité raisonnée dans l’avancement de la connaissance.
Yves MICHAUD, 
le 27 octobre 2003.




Vivant et information1


par Jean Weissenbach
Une définition chimique minimale de la vie
Définir le vivant est difficile. D’autres auteurs de la collection Utls, notamment François Jacob et Antoine Danchin, ont traité de cette question et arrivent à une conclusion similaire. Il est peut-être plus aisé de commencer par définir ce qui n’est pas vivant. Pour ce faire, nous nous placerons dans une situation très théorique : un système constitué de composés chimiques. Dans un système qui n’est pas vivant, rien ne se passe, ou plutôt tout s’est déjà déroulé. C’est le cas par exemple sur la Lune, où se trouvent beaucoup de composés chimiques qui n’interagissent pas (ou plutôt plus) entre eux. Les réactions qui ont pu avoir lieu, essentiellement de chimie minérale, se sont produites il y a très longtemps, et les composés organiques qui s’y trouvent sont pratiquement inertes. C’est la situation qui prévaut selon toute vraisemblance sur un certain nombre de planètes du système solaire et sans doute aussi sur de nombreuses autres planètes : il n’y a pas d’activité chimique, et donc tout ce qui était présent à un instant donné est encore présent à un autre instant, ce qui nous permet de dire que ce système n’est pas vivant. À l’inverse, la présence d’une activité chimique ne permet pas en soi de conclure à la présence d’un processus vivant. Il existe des sites d’intense activité chimique qui ne recèlent aucune trace de vie, Vénus par exemple. De telles activités correspondent souvent à des transformations irréversibles, aboutissant à terme à des systèmes stables qui auront perdu leur activité chimique. Sur Vénus cependant, l’activité chimique semble être un processus cyclique entretenu par un apport énergétique externe (le Soleil).
À l’autre extrême, nous avons des systèmes vivants, tels que la biosphère où, au sein de structures vivantes extrêmement complexes, des composés chimiques réagissent les uns avec les autres, se transforment en nouveaux constituants, passent par des cycles de transformations pour éventuellement retourner au point de départ. Du point de vue du chimiste comme de celui du naturaliste, la vie est un éternel recommencement. Cela ne nous donne pas une définition de la vie, mais au moins quelques-unes de ses caractéristiques.
Aujourd’hui, le vivant est caractérisé par une extraordinaire complexité, mais on peut aisément concevoir qu’il n’en a pas toujours été ainsi. En effet, les premiers systèmes vivants devaient être peu élaborés, puisqu’ils ont pu apparaître spontanément. Une manière de mieux appréhender le vivant pourrait donc consister à imaginer une forme de vie primitive. Même sans savoir comment la vie a pu débuter sur Terre, on peut se placer dans une situation parfaitement théorique qui correspondrait à un début de manifestation d’un phénomène vivant. Il y a quatre milliards d’années, on pense que certains endroits de la Terre recelaient une multitude de composants organiques en solution, qu’on a appelés la soupe primordiale ou prébiotique. Dans ce qui suit, nous appellerons composants ou constituants des molécules qui entrent dans la composition de mélanges ou de molécules plus grandes que nous désignerons comme composés. Dans la soupe prébiotique, les composants chimiques vont, de temps en temps, réagir, c’est-à-dire qu’il s’y produit des réactions qui permettent à deux composants de se lier l’un à l’autre par une liaison covalente ou, à l’inverse, à un composant de se dégrader. De manière encore plus rare, la constitution de composés plus importants, impliquant des liaisons entre trois, quatre, voire davantage de composants primordiaux, peut advenir. Nous allons par exemple considérer quelques composants imaginaires de la soupe prébiotique au milieu de nombreux autres. Nous les désignerons par commodité par des lettres B, L, R et X. On peut imaginer une multitude de composés qui se forment très occasionnellement à partir de ces constituants lorsque ceux-ci se lient chimiquement l’un à l’autre.
Parmi cette multitude de composés, l’un d’entre eux, par exemple XLRB, pourrait présenter des propriétés tout à fait exceptionnelles : mis en solution avec un mélange des constituants B, L, R, et X, le composé XLRB pourrait induire la synthèse d’autres molécules de XLRB (Fig. 1e) avec un rendement énormément supérieur à celui des réactions spontanées du bruit de fond (Fig. 1a). Cette molécule XLRB aurait donc la capacité de catalyser la fabrication de copies d’elle-même. Il s’agit d’un phénomène parfaitement hypothétique ; dans la réalité, un composé aussi rudimentaire que celui-ci ne peut avoir des propriétés aussi sophistiquées, mais ce phénomène nous rapproche du concept de la vie. Dans cet exemple, purement théorique, la vie a été réduite à son expression la plus dépouillée : l’autoreproduction d’une entité physique des plus simples, une molécule, gouvernée par elle-même. Dans la réalité, sur la Terre, on peut imaginer un mode d’apparition aussi simple, bien que soient plus vraisemblables d’autres modes, plus complexes, où le processus d’autoreproduction fait intervenir plusieurs molécules différentes qui coopèrent. Ce qui importe ici, ce n’est pas la vraisemblance du modèle, mais sa capacité à symboliser le départ d’une forme de vie.
On voit avec cet exemple que la vie reste totalement dépendante du milieu : tant que les composants B, L, R et X seront présents en quantité suffisante, XLRB pourra s’autofabriquer. Ce balbutiement de vie pourra se maintenir s’il est capable d’assurer une concentration suffisante des composants de départ. Même après épuisement du milieu, on peut imaginer qu’un peu de XLRB se décompose pour être recyclé dans la synthèse de nouvelles molécules de XLRB. On peut alors objecter qu’on ne voit pas en quoi cela se distingue d’un processus de synthèse et de dégradation purement chimique, où l’on se dirige vers un équilibre entre synthèse et dégradation. Il est vrai, il n’y a pas de frontière abrupte, surtout au moment où l’on assiste aux premiers balbutiements du phénomène vivant. Il y a cependant des différences essentielles avec la chimie des réactions spontanées qui se déroulent çà et là. L’efficacité de l’autosynthèse de XLRB est supérieure, par de nombreux ordres de grandeur, à celle de l’apparition spontanée du même composé. Une réaction peu probable est remplacée par un processus quasi automatique. Ce processus autocatalytique de reproduction permettra d’aboutir en un temps infiniment plus rapide à l’équilibre entre XLRB et ses constituants.
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Figure 1


Mais le processus reste d’une fragilité extrême et dépend du changement des conditions du milieu. Cette vie a une autonomie très limitée. On peut encore objecter que ce n’est pas la vie puisque ce processus reste sous la dépendance du milieu. Cette objection nous permet aussi de nous rapprocher d’une définition plus précise : la vie arrive à se soustraire, au moins en partie, aux conditions du milieu. C’est, par exemple, parce qu’elle a élaboré des mécanismes chimiques pour éviter les effets extrêmement néfastes des oxydations qui se produisent dans notre atmosphère riche en oxygène que nous sommes capables d’y vivre. La vie sur Terre reste cependant globalement dépendante des conditions du milieu et ne pourra résister qu’à des changements en douceur de ces conditions. Ce qui caractérise la vie actuelle tient à la diversité des processus biochimiques : même si certaines espèces disparaissent du fait d’un changement de certaines conditions, d’autres pourront disposer, de par leur patrimoine génétique, des moyens de faire face. Sur Terre aussi, la vie ne se maintient que grâce à une température suffisante et parce que des espèces sont capables de récupérer l’énergie disponible (lumineuse ou chimique) et les éléments chimiques qui entrent dans la composition de la biomasse. Si un facteur clé, comme le Soleil, venait à disparaître, la vie reculerait considérablement, et seules des espèces qui ne tirent pas leur énergie de la lumière subsisteraient dans des zones de la croûte terrestre où une température suffisante se serait maintenue.

Les deux formes d’information biologique
Pour pouvoir se reproduire, notre système vivant dispose donc de deux propriétés particulières. D’une part, il dispose de fonctions qui lui servent d’outil d’assemblage, en l’occurrence la fonction de catalyseur, qu’on peut qualifier d’information opérationnelle. Dans une solution qui contiendrait les constituants X et L, la présence de XLRB aura pour effet l’accumulation du produit XL (Fig. 1c), alors qu’il ne se produirait pratiquement rien sans XLRB. De même, XLRB assurera la production de LR, de RB et des autres précurseurs à trois constituants XLR (Fig. 1d) et LRB dans les milieux contenant les constituants nécessaires. Les propriétés de XLRB se rapprochent donc de celles d’un catalyseur chimique. En tant que catalyseur, XLRB est capable de faciliter la formation de liaisons chimiques entre les composants. Un catalyseur sait favoriser une catégorie définie de réactions chimiques. Cela implique que les composants B, L, R et X possèdent des groupes (ou fonctions) chimiques communs qui puissent être impliqués dans des réactions de la catégorie catalysable par XLRB. XLRB pourrait par exemple faire réagir deux groupes a et b, présents sur tous les composants de départ (Fig. 2). La réaction chimique aurait pour résultat la formation d’une liaison chimique covalente entre une partie du groupe a et une partie du groupe b (Fig. 2). Mais un simple catalyseur chimique catalyserait toutes les réactions possibles entre les groupes a et b. Cela se traduirait par la formation non seulement de XL, mais aussi de XX, LL et LX et de molécules plus longues, allant jusqu’à des polymères composés de nombreux monomères X et L (Fig. 1b). Or cela ne se produit pas avec XLRB, qui ne fabrique que du XLRB (ou des composés) précurseurs, comme XL et XLR [Fig. 1] et jamais autre chose. Autrement dit, XLRB possède, en plus de son pouvoir catalytique, une espèce de plan de fabrication. La présence de XLRB étant une condition suffisante pour aboutir à la synthèse du produit XLRB, le plan doit par nécessité être inscrit dans la structure moléculaire de XLRB. Grâce à cette activité catalytique et au plan de fabrication, XLRB pourra se recréer de manière indéfinie tant qu’il y aura les composants B, L, R et X dans le milieu. Il s’agit donc d’un système qui peut être considéré comme vivant puisqu’il est capable de se recréer à partir des composants du milieu qui sont différents de lui ; une telle propriété a été qualifiée d’autopoïèse (c’est-à-dire de capacité de se recréer soi-même).
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Figure 2


La vie que nous connaissons est bien plus compliquée que cela. En fait, la conservation de l’information du plan de construction et la réalisation du plan sont assurées par des molécules différentes. Il y a une spécialisation entre molécules effectrices (ou opérationnelles) et molécules qui conservent ou transmettent les informations du plan de fabrication. On peut cependant concevoir des modèles comme celui proposé où il n’y a pas cette séparation. Et, aux origines de la vie, il n’y avait peut-être pas cette spécialisation. Mais, quel que soit le mode, il est clair que la vie repose sur l’utilisation d’informations. Il faut notamment garder à l’esprit que les molécules effectrices (les catalyseurs ou enzymes notamment) renferment une information intrinsèque déterminée par l’architecture de la molécule. C’est cette information intrinsèque qui va déterminer l’activité biologique de la molécule : l’activité découle directement de la manière dont la molécule se replie, et ce mode de repliement est dicté par la structure chimique de la molécule. La structure chimique d’une molécule effectrice est donc déjà en soi une information très élaborée.
Cette capacité de conserver l’information et de la convertir sous forme directement utilisable ne s’est probablement élaborée que très progressivement, en passant par toutes sortes d’errements et d’intermédiaires dont nous n’avons plus de trace directe. Les concepts affirmant que la vie s’appuie sur des molécules qui renferment une information ont été élaborés lentement depuis la fin du XVIIIe siècle. Une revue rapide des découvertes qui sont à l’origine des concepts actuels permettra de les saisir dans leur progression et de voir toute leur richesse.

La genèse des concepts
Lavoisier, le père de la chimie, fut le premier à montrer que la vie s’appuie sur une activité chimique. Il remarqua que les organismes qui respirent produisent du CO2. Comme il a montré par ailleurs que ce CO2 est le produit caractéristique de la combustion, il en conclut que les organismes qui respirent réalisent une réaction de combustion. C’est la présence d’une activité chimique aussi banale chez les organismes vivants qui provoqua une première brèche dans le mur que notre culture avait érigé pour séparer les matières vivante et inerte. D’autres suivront, et notamment par Wöhler, qui, en 1828, réalise la première synthèse d’une molécule organique, l’urée. En 1833, Payen et Persoz montrèrent que l’amidon, une molécule organique, pouvait être dégradé en sucre par une activité catalytique, et donc subir une réaction chimique. L’agent responsable, une substance thermolabile, fut appelé diastase.
En 1839, deux savants allemands, Schleiden et Schwann élaborèrent la théorie cellulaire de la vie et proposèrent que les cellules soient les unités fondamentales de tout système vivant. Il s’agit d’une notion très importante, car un système vivant non cellulaire, comme celui évoqué plus haut, a toutes les chances de ne pas se perpétuer, étant à la merci de tous les aléas que peut subir un système ouvert. La cellule, en revanche, assure cohésion et protection. Cela permet à l’ensemble des réactions chimiques de se dérouler dans un univers clos réunissant des conditions optimales et de se protéger de l’extérieur. Nombreux sont ceux qui pensent que les premières manifestations vitales se sont déroulées dans des structures confinées, bien à l’abri de la jungle chimique de la soupe prébiotique. C’est aussi Schwann qui proposa, vers la fin des années 1830, que la fermentation des sucres par les levures, c’est-à-dire leur transformation en alcool et en CO2, était un phénomène de nature biologique. Il conclut donc que l’agent responsable, la levure, était vivant. Cela provoqua à l’époque une controverse majeure avec des scientifiques de renom comme Wöhler, Liebig ou Berzelius. La controverse fut aussi alimentée par Pasteur qui travaillait sur d’autres micro-organismes, eux aussi capables de faire de la fermentation, alors que Berzelius soutenait que les fermentations étaient des processus résultant uniquement de l’action de substances chimiques. La controverse prit fin en 1897 quand Buchner réussit à reproduire la fermentation des sucres à partir de composants extraits de cellules de levure. Tout le monde avait raison !
Il devint ensuite possible de purifier les différents ferments ou diastases à partir de ces extraits acellulaires. Cela a permis de consolider l’idée que le vivant est capable de catalyser des réactions chimiques. Restait bien sûr à comprendre comment se font ces catalyses et quelle est la nature des diastases, appelées enzymes par la suite. C’est Summer qui, le premier, montra en 1926 qu’une enzyme purifiée et cristallisée, l’uréase, était de nature protéique. On savait alors, depuis les travaux d’Emil Fischer, que ces protéines étaient constituées d’acides aminés liés les uns aux autres sous la forme de longues chaînes. Ces molécules de grande taille sont capables de prendre des conformations particulières, comportant des cavités où se logent, de façon très spécifique, les molécules dont elles vont ainsi pouvoir catalyser les réactions chimiques. On touche là du doigt la nature très particulière de l’information structurale que renferment les protéines.
La question de la transmission de l’information nécessaire à la vie progressa de manière indépendante. Mendel découvrit les lois de transmission des caractères héréditaires, mais ses résultats furent publiés dans un journal peu lu, et les esprits n’étaient sans doute pas prêts à accueillir de tels résultats. Par la suite, en 1900, les lois de Mendel furent redécouvertes simultanément et indépendamment par trois chercheurs, et au début du XXe siècle les observations s’accélérèrent. Dès 1901, De Vries, notamment, proposa que les mutations sont des caractères héréditaires qui se transmettent à la descendance selon les lois de Mendel. En 1909, le biologiste danois Johannsen introduisit le terme de gène ; à l’époque, c’est le terme de facteur qui était utilisé. Garrod, un médecin anglais qui s’intéressait aux maladies héréditaires du métabolisme, proposa qu’il existe chez certains individus des défauts innés de la capacité à transformer des substances chimiques dans l’organisme. À cette époque aussi, la drosophile (ou mouche du vinaigre) devint un modèle d’étude privilégié, qui permit notamment d’établir la fameuse théorie chromosomique de l’hérédité selon laquelle les gènes sont portés par les chromosomes. Dès 1915, Morgan conclut de ses expériences de génétique sur la drosophile que les gènes se succèdent les uns les autres dans un ordre précis le long des chromosomes.
À cette époque, il était établi que les chromosomes, porteurs de l’hérédité, étaient constitués de protéines et d’acides nucléiques, et la composition chimique de ces deux types de molécules était déjà connue : on savait déjà que l’ADN n’était formé que de quatre composants fondamentaux différents, contre une vingtaine pour les protéines. L’idée était alors assez répandue que seules les protéines peuvent être assez diverses et complexes pour être le support de l’information génétique. Cette idée était aussi confortée par la démonstration faite par Summer, que les protéines étaient à l’origine des activités chimiques du vivant.
Dans un autre domaine, un bactériologiste, Griffith, réalisa en 1928 une expérience très importante. Il disposait de deux souches de pneumocoque (des bactéries pathogènes), l’une virulente (la souche S, qui tue les souris qu’elle infecte) et l’autre moins (la souche R, qui infecte les souris sans les tuer). Lorsqu’elles étaient mélangées avec des bactéries S tuées par chauffage, des bactéries R devenaient virulentes : non seulement les souris infectées par le mélange mouraient, mais les pneumocoques prélevés sur les cadavres étaient eux aussi virulents. Griffith en conclut que les bactéries possèdent un « principe transformant », qui est une substance chimique capable de transférer le caractère virulent des bactéries S tuées aux bactéries R vivantes. Cependant, ses résultats passèrent presque inaperçus, et il faudra attendre une quinzaine d’années pour que le principe transformant fût isolé et identifié.
Au cours des années 1940, Beadle et Tatum établirent la relation entre gène et enzyme : l’information que renferme un gène peut permettre de fabriquer une enzyme. Il existe donc un lien fondamental entre l’information opérationnelle contenue dans les molécules actives et l’information génétique transmise à travers les générations.
En 1944, Avery et ses collègues reprirent les expériences de Griffith et cherchèrent à révéler la nature du principe transformant. Pour cela, ils fractionnèrent, par des méthodes biochimiques, des extraits de bactéries de souche S. Ils testèrent ensuite, sur des bactéries de souche R, l’effet des fractions obtenues. Ils obtinrent une fraction qui contenait l’acide désoxyribonucléique, l’ADN, et qui gardait le pouvoir transformant. Celui-ci était supprimé s’ils détruisaient l’ADN, mais n’était pas affecté s’ils détruisaient les protéines.
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Figure 3


C’est entre autres grâce à ces expériences qu’il fut établi à la fin de la Seconde Guerre mondiale que l’ADN est le support de l’hérédité. Cependant, le paradoxe de son manque de complexité par rapport aux protéines n’était pas résolu, et la question de savoir comment l’ADN peut renfermer le fameux plan de fabrication demeurait. L’élucidation de ces énigmes passait par la découverte de Watson et Crick qui allait bouleverser l’ensemble de la biologie : la détermination de la structure tridimensionnelle de l’ADN. Ces deux chercheurs révélèrent que l’ADN est constitué de deux hélices qui s’enroulent l’une autour de l’autre, chacune étant constituée de l’enchaînement des quatre composants fondamentaux : A, T, G et C (les nucléotides). Un brin de la double hélice est donc constitué par un enchaînement de nucléotides que l’on représente par une succession de lettres (Fig. 3). Dans la structure en double brin de l’ADN, ces composants élémentaires s’associent les uns aux autres selon des règles immuables : un C sur un brin rencontre invariablement un G lui faisant face sur l’autre brin, et il en va de même pour un A, toujours vis-à-vis d’un T, et ainsi tout le long de la molécule. L’association entre les deux hélices de l’ADN est assurée par des liaisons non covalentes, des liaisons hydrogène dans lesquelles des atomes d’hydrogène sont mis en commun entre les nucléotides complémentaires de chaque hélice.
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Figure 4


Cette association immuable d’un A à un T et d’un C à un G est une propriété fondamentale qui fait que, si l’on connaît la structure d’un brin, on peut en déduire la structure de l’autre. Dès la découverte de cette structure en 1953, Crick et Watson proposèrent un modèle, qui s’avéra juste, pour expliquer ce qui se passe lors de la division des cellules : cette double hélice se dissocie, et une machinerie enzymatique vient reconstituer le brin opposé en utilisant le premier comme une matrice qu’il n’y a qu’à « recopier » en se conformant aux règles de complémentarité entre nucléotides (Fig. 4). Chaque brin est donc dépositaire du plan de fabrication du brin complémentaire. Lorsque la cellule se divise, deux molécules identiques entre elles et identiques à la molécule de départ sont reconstituées. C’est une propriété fondamentale du vivant : le plan de fabrication se reproduit de cette manière à l’identique. Cela nécessite des précurseurs chimiques que sont les composants élémentaires (A, T, G et C) ainsi que des enzymes (l’ADN polymérase et d’autres). Ce processus est appelé réplication de l’ADN. La réplication de l’ADN se distingue de la reproduction de notre XLRB par plusieurs aspects. L’ADN n’a qu’une fonction : conserver et transmettre l’information biologique ; sa réplication n’est pas autonome, car elle nécessite le concours de protéines.
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Figure 5


C’est à partir de l’ADN, localisé dans le noyau, que l’information va être distribuée au reste de la cellule. Une partie de l’un des brins (correspondant à un gène) va être recopiée sous la forme d’ARNm (m pour messager de l’information). Cette molécule, ressemblant beaucoup à l’ADN, est constituée de formes variantes des mêmes composants. La synthèse de l’ARN messager se fait par copie ou transcription d’un des brins de l’ADN à l’aide de nucléotides précurseurs et d’une grosse machinerie enzymatique formée de nombreuses protéines, dont l’ARN polymérase (Fig. 5). Certaines des protéines de la machinerie servent à contrôler l’utilisation du gène (les facteurs de transcription) et à indiquer si ce dernier doit être transcrit ou non. Un gène n’est en effet pas forcément exprimé dans toutes les cellules. Une molécule d’ARNm renferme une copie du plan de fabrication d’une protéine qui va être utilisé par la cellule pour fabriquer la protéine. Cette dernière contiendra alors une information précise sous sa forme opérationnelle. Sur l’ARNm, la succession des lettres se lit par groupes de trois, et chaque combinaison de trois lettres correspond à un seul composant élémentaire de la protéine, un acide aminé (Fig. 6) (il peut exister plusieurs combinaisons différentes de trois lettres pour le même acide aminé). La lecture de l’ARNm pour la production d’une protéine, c’est-à-dire le processus de traduction qui transforme le plan de fabrication de la protéine en une succession d’acides aminés, nécessite une autre machinerie qui comporte notamment des particules nommées ribosomes (Fig. 6). L’enchaînement d’acides aminés prend ensuite une conformation tridimensionnelle particulière et bien précise dans la cellule, selon des règles partiellement comprises aujourd’hui (Fig. 6). Cette protéine qui aura acquis sa conformation pourra exercer son activité biologique, c’est-à-dire exprimer l’information qu’elle contient.
[image: ]
Figure 6


Les catalyseurs biologiques, les enzymes, forment une des classes les plus nombreuses des protéines qu’on trouve dans la cellule. Ces protéines renferment un compartiment, le site actif, capable de fixer une molécule (le substrat, x) et catalysent ensuite une réaction particulière, par exemple la dégradation du substrat en deux produits (y et z) au niveau du site actif (Fig. 7a). Il y a énormément de réactions chimiques dans l’organisme, et donc énormément d’enzymes, chacune capable de catalyser un type de réaction et un seul. Ces enzymes peuvent s’associer pour former des complexes capables d’enchaîner la catalyse de plusieurs réactions se déroulant sur une molécule. À côté des protéines catalytiques, il existe une multitude d’autres protéines qui ont des activités très diverses, dans l’architecture de la cellule, pour la circulation des informations, pour le processus de division cellulaire, etc.
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Figure 7


Des protéines sophistiquées, comportant deux sites de fixation différents, ont été découvertes. Un site actif sert à la fixation du substrat. Lorsqu’une molécule particulière se place dans le deuxième site (le site de régulation), cela induit un changement de conformation sur l’ensemble de la protéine qui devient alors capable de recevoir le substrat dans son site actif. À l’inverse, il peut arriver que la fixation de la molécule régulatrice provoque un changement de conformation rendant l’enzyme incapable de se lier au substrat. Il existe ainsi des phénomènes très élaborés dans lesquels le produit d’une dégradation (y ou z) sert de régulateur négatif à l’enzyme : si les produits sont déjà présents en grande quantité, il n’y a plus besoin de dégrader le composé de départ. C’est un mécanisme de rétro-inhibition (Fig. 8). Les chercheurs français Jean-Pierre Changeux et Jacques Monod ont beaucoup contribué, dans les années 1960, à la fois comme théoriciens et expérimentateurs, à l’élucidation de ce phénomène, l’allostérie, qui associe un changement de conformation à une modification de l’activité des protéines.
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Figure 8



La vie : un processus hautement sophistiqué mais imparfait
Le degré de sophistication du système paraît infini, et permet à la cellule d’être une sorte de calculateur chimique qui estime à chaque instant les conditions dans lesquelles elle se trouve (à la fois à l’intérieur et à l’extérieur de sa membrane) et adopte en fonction de tous ces paramètres des réponses appropriées à la situation. Pour que tous ces mécanismes s’élaborent, il a fallu des milliards d’années d’évolution.
Si le schéma suivi lors de la réplication de l’ADN est dans la très grande majorité des cas conforme à ce qui vient d’être décrit, il arrive parfois que l’ADN polymérase commette une erreur et place par exemple un T au lieu d’un C, d’autant plus qu’elle travaille à une allure considérable. L’ARNm contient la même mutation, qui va être répercutée sur la protéine. Lorsque cela se produit, la protéine voit en général sa conformation modifiée, voire totalement altérée (Fig. 9), et n’a plus alors aucune activité. S’il s’agit d’une enzyme, cette dernière est incapable de se lier à son substrat, qui s’accumule (Fig. 7b), ce qui peut tout dérégler dans la cellule et aboutir à sa mort.
Cependant, les mutations peuvent parfois, bien que rarement, avoir des conséquences bénéfiques. Revenons à notre système initial XLRB : ce système sera viable et produira du XLRB aussi longtemps que X, L, R et B seront en quantité suffisante. Si l’un des composants vient à manquer ou se trouve en quantité limitante, le système sera bloqué, le processus de vie se figera. En revanche, tant que les composants restent en quantité suffisante, le système pourrait subir diverses modifications. Par exemple, XLRB pourrait par erreur réaliser une molécule mutée qui n’aurait plus l’activité catalytique du XLRB, mais pourrait avoir une autre activité. Ou bien d’autres molécules composées pourraient apparaître spontanément en l’absence de plan de fabrication, comme XLRB initialement. On peut même supposer que l’activité d’assemblage de XLRB pourrait aussi contribuer à créer de nouveaux composés, certes très inefficacement en l’absence de plan de fabrication, mais beaucoup plus efficacement que les réactions d’assemblage spontanées de la soupe. Quand le composé XLRB ne respecte pas son plan de fabrication, il commet des erreurs.
Notre balbutiement de vie aura réalisé un progrès s’il arrive à s’affranchir, en partie au moins, de sa dépendance initiale, et donc si apparaît la capacité de synthétiser les composants de base (B, L, R et X) à partir d’autres constituants du milieu présents, quant à eux, en quantités inépuisables. Pour aller dans cette direction, il faudrait que les nouvelles molécules actives apparues, d’une part, soient capables, par leur activité catalytique, de contribuer à la fabrication des composants de base et, d’autre part, contiennent chacune leur plan de fabrication. En revanche, ces nouvelles molécules auraient perdu l’activité catalytique d’assemblage des composants. Cette dernière leur serait fournie par XLRB. Dans un tel schéma, il convient aussi d’imaginer qu’au départ il a fallu non pas une, mais deux molécules de XLRB pour que le processus prenne corps : une molécule fournissant l’activité catalytique d’assemblage, et l’autre le plan de fabrication.
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Figure 9


À partir de la cohabitation de plusieurs molécules, XLRB et d’autres qui pourraient avoir des fonctions différentes, apparaîtrait une complexification du système en parallèle de l’accroissement du contenu en information. Le rapport étroit entre mutation et évolution se manifeste ici. Le système vivant que nous connaissons évolue parce son mode de reproduction n’est pas parfait. Dans le cas contraire, le système serait fixe et ne serait jamais modifié. La vie fait globalement peu d’erreurs, et la plupart sont très néfastes pour la cellule, mais, grâce à quelques-unes, la cellule, l’organisme, la vie vont pouvoir progresser et évoluer à partir de systèmes simples vers les systèmes compliqués que nous sommes aujourd’hui.
Pour mettre un point final à la question de l’information biologique, il est possible depuis quelques années de faire l’inventaire des tous les gènes d’un organisme en déterminant la séquence de l’ADN de son génome et en l’analysant à l’aide d’ordinateurs. On dispose ainsi de la totalité de l’information nécessaire à cet organisme. Cela a déjà été fait sur de nombreux génomes de bactéries et de quelques organismes modèles plus complexes. On s’est ainsi aperçu que le génome de l’homme possède à peine plus d’information, environ 30 000 gènes, qu’une plante comme l’arabette (26 000 gènes) ou qu’une mouche (18 000 gènes). Les fonctions des protéines codées par ces gènes sont loin d’être toutes connues. La connaissance de leur activité occupe à présent un grand nombre de chercheurs. À côté des protéines enzymatiques, connues pour la plupart, de nombreuses autres sont des composants d’édifices complexes, sortes de machines moléculaires élaborées par l’évolution. La description de ces machines multiprotéiques et la compréhension de leur fonctionnement deviennent des objectifs majeurs des biologistes. La biologie est à présent à un tournant. Après cinquante ans d’efforts centrés autour de l’information et de son expression, nous entrons dans une nouvelle ère où nous essayons de comprendre la contribution de chaque élément d’information opérationnelle à l’organisation générale du fonctionnement de la cellule.



1. Texte de la 424e conférence de l’Université de tous les savoirs donnée le 5 juillet 2002.
1. Une excellente récapitulation sur la question de la définition de la vie a été publiée récemment par Michel Morange dans La Vie expliquée ? chez Odile Jacob. Le texte ci-dessus ne fait que proposer une version délibérément minimaliste de la question pour tenter d’illustrer le fait que le vivant repose sur l’information.




Mutation, évolution et sélection


par Miroslav Radman
De nouvelles perspectives d’application pour les sciences de l’évolution
Depuis quelques années, la science de l’évolution, traditionnellement très théorique, abstraite, académique, donne lieu à de très grandes nouveautés expérimentales et a même des implications en biotechnologie et en biomédecine. On peut ainsi utiliser des méthodes directement inspirées de l’évolution naturelle pour faire évoluer des molécules d’intérêt industriel ou pharmaceutique. On est également aujourd’hui capable d’observer l’évolution de populations bactériennes en temps réel ou encore la dynamique des gènes dans des embryons. Dans une phrase célèbre, Dobzhansky explique que la biologie n’a de sens qu’à la lumière de l’évolution. L’idée est que le but unique de la vie, c’est la vie elle-même, la survie et que la grande stratégie de la survie, c’est l’évolution. Nous aimerions donc apprendre de l’évolution cette stratégie, pour connaître mieux la vie mais aussi pour pouvoir mettre en place une évolution qui nous sera utile et bénéfique.1

« Imperfection », efficacité et robustesse des stratégies évolutives
Tout être vivant, de la bactérie jusqu’à l’homme, doit, pour survivre, éviter de se faire manger à l’extérieur par les prédateurs ; il doit également éviter de se faire manger à l’intérieur par les parasites, éviter de perdre la compétition avec ses congénères et, lorsqu’il a évité toutes ces sources de mort, développer une robustesse de l’organisme face à un environnement physique souvent très agressif. Cette robustesse constitue la clé de la survie à long terme. Les stratégies de l’évolution ont une origine moléculaire qui date de près de quatre milliards d’années. On trouve des séquences dans les génomes, depuis les bactéries jusqu’à l’homme, qui sont des preuves très convaincantes d’une origine commune de tous les organismes vivants. En cherchant à savoir comment la simplicité originelle a pu donner naissance à des individus complexes comme l’homme, on ne trouvera toutefois pas la beauté, la perfection, la finesse que notre esprit pourrait être tenté d’anticiper, mais plutôt l’efficacité.

Taux d’erreur lors de la synthèse de l’ADN, des ARN et des protéines
Les protéines sont les macromolécules responsables de quasiment tout le travail cellulaire. Le taux d’erreur dans la synthèse des protéines est de l’ordre de 1 – 3 10– 4. Dans l’espèce humaine, on a pu estimer expérimentalement que 30 % des protéines sont dégradées après leur synthèse parce que le système de contrôle qualité les a détectées — à tort ou à raison — comme défectueuses. On imagine mal un tel taux d’erreur dans une chaîne de production automobile, mais on verra plus loin l’intérêt de cette imperfection naturelle. Le taux d’erreur dans la transcription synthèse d’ARN messager est cohérent avec ce taux d’erreur en aval dans la traduction, de l’ordre de 10– 5. Le taux d’erreur dans la réplication de l’information génétique (copie d’ADN en ADN) est en revanche de l’ordre de 10– 10, ce qui en fait un processus un million de fois plus fidèle que la synthèse des protéines. On pourrait en fait faire mieux pour les protéines. Ainsi, les bactéries qui résistent à l’antibiotique streptomycine ont une mutation qui leur confère une fidélité plus haute dans la synthèse des protéines. Il y a cependant un coût à cette fidélité, ces bactéries poussant beaucoup moins vite. L’efficacité est donc privilégiée par rapport à la fidélité.

Stress prévisible et stress imprévisible
Certains stress sont « prévisibles », par exemple, pour les bactéries, le choc osmotique, le choc thermique (chaud et froid), le choc oxydatif (créé par des macrophages, par exemple). Il y a dans le génome des bactéries des éléments de programme qui permettent de faire face à ces stress, qui ont été rencontrés à de nombreuses reprises au cours de l’histoire évolutive. Les bactéries qui ont survécu aux stress du passé sont aujourd’hui capables de détecter ces stress prévisibles : quand un stress prévisible apparaît, les bactéries activent un mécanisme de survie approprié. Le système d’évolution inductible, le système SOS, est mis en action lorsque l’ADN ne peut pas se répliquer car il porte trop de lésions. Le système SOS déclenche la synthèse de polymérases peu fidèles qui sont capables de copier l’ADN défectueux et permettent de sortir du blocage initial, au prix de quelques mutations.
Pour survivre des milliards d’années, une adaptation à des stress imprévisibles est également nécessaire. Le futur est complètement imprévisible, surtout pour les bactéries. Du point de vue des stratégies moléculaires, à l’opposé des mécanismes très spécialisés, efficaces et fragiles (peu robustes) développés face au stress prévisible, les bactéries ont adopté des mécanismes généralistes, flexibles, qui permettent de faire face à l’incertitude inhérente au stress imprévisible. Concrètement, les bactéries créent alors de la diversité aveugle, gaspillent et paient ainsi une sorte d’« assurance tous risques ». On peut en déduire que, dans ces conditions, s’il y a un « Grand Concepteur », ce n’est pas le concepteur des produits de l’évolution, c’est le concepteur de la méthode, de la stratégie de l’évolution. Le dernier retrait de Dieu !

Mutation, sélection et biodiversité
La stratégie de base pour faire face à l’adversité inconnue est représentée par la figure 1. Le schéma est général et s’applique à l’évolution des tumeurs, des bactéries, des immunoglobulines, des espèces. Dans une population de bactéries, avec un taux d’erreur de 10– 10, une bactérie sur trois cents environ porte une nouvelle mutation (le génome d’une bactérie typique fait environ 5106 paires de bases). Normalement, lorsqu’on discute la biodiversité, il y a une connotation politiquement correcte, on respecte la biodiversité. Dans la vie, la biodiversité devient utile au moment où elle va être réduite à presque rien. Par exemple, si on part d’une population de un milliard de bactéries qui sont issues d’une seule bactérie et qu’on les frappe de sélection létale, avec un antibiotique comme l’ampicilline, si la population porte des mutations, un petit nombre de bactéries (1, 2… 10) résistantes seront sélectionnées parce qu’elles portaient par hasard une mutation qui leur confère la résistance à l’antibiotique et pourront survivre. Si on laisse pousser ces quelques bactéries et qu’on frappe les milliards de bactéries qui en sont issues avec un autre antibiotique quelconque, une de ces bactéries aura, par hasard, reçu une mutation qui lui permettra de survivre et développé ainsi deux résistances. Les stratégies évolutives visent essentiellement à mettre en place des mécanismes adaptatifs de survie aux stress. Dans le cas des tumeurs, ce n’est pas une sélection létale, c’est plutôt une sélection compétitive (Fig. 1, à droite) : une cellule qui acquiert une mutation relâchant un des nombreux freins présents au cours du cycle cellulaire se divise à chaque génération un peu plus vite que les autres et finit par s’imposer au sein de la tumeur. Ce type de sélection compétitive a aussi lieu chez les bactéries dans la nature, en l’absence d’antibiotiques. La biodiversité apparaît ainsi comme le substrat pour la sélection, les mutations sont comme une « assurance vie » qui permet de gagner la survie lorsque la population entière est frappée par une sélection létale. Les espèces évoluent de la même façon. La biodiversité permet ainsi à la vie de perdurer malgré de grandes catastrophes. La biodiversité est issue de l’imperfection des mécanismes de réplication de l’ADN, ainsi que des transferts génétiques horizontaux entre espèces proches (création d’individus mosaïques par ajout de blocs de gènes étrangers à l’espèce ayant évolué de manière indépendante des gènes existants). Le danger des monoclones est ainsi l’absence de robustesse liée à l’absence de biodiversité.
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Figure 1 – Biodiversité et sélection.



Paradigmes lamarckien, darwinien et bactérien
Il y a deux grands paradigmes historiques dans l’évolution : le paradigme darwinien et le paradigme lamarckien. La figure 2 représente la biodiversité par une courbe en cloche. Le paradigme lamarckien dit que, si l’environnement change et qu’une version (allèle) A d’un gène ne permet plus la survie, il y a une évolution intelligente : on construit à partir d’un allèle A un allèle B qui permet la survie. Le paradigme darwinien dit qu’il y a une grande diversité naturelle dans la population ; si B est préexistant dans cette diversité, les bactéries qui portent cet allèle survivent ; si B n’est pas préexistant dans la diversité, la population entière s’éteint simplement. Ainsi, le paradigme darwinien exclut l’intelligence, le choix « à la carte ».
Le paradigme « bactérien », encore appelé néo-darwinien, que j’ai élaboré avec mes collègues François Taddei et Ivan Matic, est intermédiaire entre le paradigme lamarckien et le paradigme bactérien. Il n’inclut pas l’intelligence du lamarckisme, mais inclut le stress, qui active des gènes de sauvetage, de survie, jusque-là éteints, silencieux. Grâce à ces gènes, le système commence à muter davantage : en cas de catastrophe, avant de mourir, on « essaie une dernière opération génétique désespérée » et on fait exploser la biodiversité : au lieu des taux d’erreurs de 10– 10, on augmente le taux d’erreur de mille fois, à 10– 7. Le résultat est plutôt bon : même si on n’a pas l’intelligence de pouvoir construire B sur mesure, cette évolution inductible multiplie par mille la probabilité que l’allèle B soit présent dans la population.
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Figure 2 – A. Paradigme darwinien — Paradigme lamarckien
B. Paradigme bactérien de l’évolution adaptative : « l’évolution provoquée »
C. Paradigme néo-néodarwinien.



Les mutateurs
La figure 3 illustre le phénomène de la sélection du deuxième ordre. Cette expérience démontre l’énorme adaptabilité génétique des bactéries : comme disait le célèbre évolutionniste Stephen Jay Gould, les bactéries sont de loin les organismes ayant le plus de succès sur la Terre, adaptées à tout, vivant dans toutes sortes de conditions horribles, jusqu’aux eaux bouillantes des geysers. Cette adaptabilité des bactéries à une énorme variété de milieu est précisément notre problème lorsque les bactéries sont pathogènes. On étale des bactéries sur une boîte de Petri, un tapis qui en contient de l’ordre de dix milliards. On transfère ces bactéries sur une boîte de gélose qui contient l’antibiotique ampicilline. Seule une bactérie sur dix à cent millions survivra. On laisse pousser ces bactéries survivantes vingt-quatre heures, chacune donne naissance à environ dix millions de bactéries. On met ensuite la boîte en contact avec une deuxième boîte, qui contient un autre antibiotique, différent. On sélectionne ainsi une deuxième résistance. On itère l’opération pour sélectionner une troisième propriété : la capacité à se nourrir de lactose. On évalue ensuite le taux de mutation dans les clones bactériens à chaque étape. On observe alors qu’une bactérie sur cent mille mute cent à mille fois plus vite que les autres. On appelle ces bactéries des mutateurs. Après la première sélection, 1 % des bactéries sont des mutateurs, après la deuxième sélection, 50 % en sont, et après la troisième sélection, toutes les bactéries sont des mutateurs. Ainsi, par le biais de cette sélection qui visait trois capacités spécifiques (résistance à deux antibiotiques distincts, capacité de métaboliser le lactose), les bactéries n’ont pas seulement « appris » cette triple capacité, elles ont appris une méthode qui leur permet de muter plus vite, et donc les prépare à faire face beaucoup plus efficacement à des problèmes nouveaux.
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Figure 3 – Sélection des mutateurs.


Le défaut des bactéries mutateurs est expliqué par la figure 4. Il y a trois types de mécanismes pour maintenir la fidélité au cours de la réplication, chez les bactéries comme chez l’homme. Le premier est un nettoyage des lésions chimiques apparaissant naturellement dans l’ADN qui va être copié, à cause du métabolisme oxydatif ou des radiations par exemple. Les lésions chimiques sont réparées, coupées à gauche et à droite, et remplacées par l’activité d’une ADN polymérase. Un deuxième mécanisme s’occupe des nucléotides, A, T, G, C, substrats de base pour la synthèse de l’ADN ; il assure un taux d’erreur de l’ordre de 10– 7 dans ces briques de base. Un dernier mécanisme est un système de contrôle qualité de ce qui vient d’être fabriqué. Ce système compare systématiquement la copie et l’original. Chaque fois que la copie n’est pas conforme à l’original, la copie est corrigée conformément à l’original. Ce système est efficace à 99,9 %, et assure donc un taux d’erreur global de l’ordre de 10– 10. La majorité des mutateurs perdent ce mécanisme, ce qui explique qu’ils ont mille fois plus de mutations que la moyenne de la population. En outre, les mutateurs ont des taux de recombinaison plus élevés que la normale et sont donc plus susceptibles que les bactéries sauvages de donner lieu à des individus mosaïques. Avec Ivan Matic, nous avons analysé des bactéries issues d’environnements naturels (hôpitaux, etc.) et calculé que 1 % des bactéries naturelles sont des mutateurs. La figure 5 montre une autre expérience. On prend une bactérie Escherichia coli cultivée depuis 1922 en laboratoire. Ces bactéries n’ont donc pas poussé depuis longtemps dans leur milieu naturel, l’intestin d’un mammifère. On introduit ces bactéries identiques dans des souris qui sont stériles, qui ne contiennent au départ aucune bactérie. Rapidement, il y a 20 % des souris ne contenant que les bactéries mutatrices. 
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Figure 4 – Contrôle génétique du taux de mutation.


Si on met en compétition des bactéries normales et des mutateurs dans ces souris, qui sont pour elles un milieu nouveau, on observe chaque fois que ce sont les bactéries mutateurs qui s’imposent et s’adaptent le plus rapidement. Si on part d’un ratio mutateurs/sauvages de 1, au bout de quelques jours, il y a cent mille fois plus de mutateurs que de sauvages. La figure 6 montre le résultat de simulations. En ordonnée, le fitness, la valeur sélective, concrètement, la vitesse de survie. On voit qu’au cours du temps la vitesse de croissance augmente au gré de l’acquisition de mutations qui relâchent des freins, et atteint finalement une asymptote, fitness maximal du génome dans l’environnement. La simulation montre que les mutateurs atteignent cette vitesse de croissance maximale beaucoup plus vite que les autres. Cela se fait au prix de quelques morts, mais n’affecte pas la mortalité générale. Être un mutateur peut être un inconvénient pour l’individu, et un avantage pour la population. On peut à ce titre comparer les mutateurs à des « expériences pilotes ». À court terme, face à n’importe quel défi évolutif (antibiotiques…), on observe que les mutateurs gagnent face aux bactéries normales. Par exemple, des chercheurs madrilènes ont observé que, dans les poumons de patients atteints de mucoviscidose et traités en permanence avec des antibiotiques, la moitié de la population est constituée de mutateurs. À terme, les mutateurs paieront le prix des erreurs qui ont permis leur succès.
[image: Évolution expérimentale   : sélection de bactéries mutatrices.]
Figure 5 – Évolution expérimentale in vivo : sélection de bactéries mutatrices.


Nous avons cherché, dans le génome des bactéries, des traces qui prouveraient que dans le passé elles ont évolué à deux vitesses : quand la vie est dure, un taux de mutation élevé, et quand la vie est facile, un taux de mutation faible. La figure 7 présente l’espace des séquences observé au gré des mutations. En l’absence de sélection létale, les bactéries vivent une marche sûre et lente vers un fitness amélioré. Les mutateurs au contraire accumulent les mutations beaucoup plus vite, s’adaptent vite, mais la létalité associée à l’érosion de leur génome les condamne à long terme. On a observé que la sexualité des bactéries, les échanges de gènes permettent à des mutateurs de redevenir non-mutateurs. Des mutateurs adaptés peuvent aussi transmettre le gène qui a permis leur succès à des non-mutateurs. Disposer d’une fraction de mutateurs est alors un avantage pour la population tout entière.
[image: Modélisation de la fréquence d’un mutateur.]
Figure 6 – Modélisation de la fréquence d’un mutateur.


Du point de vue de la vitesse d’évolution, de mutation, la vie se passe entre deux extrêmes mortels. Le premier, un conservatif total, avec aucune mutation, condamne les bactéries dès qu’une série de stress importants apparaissent. Le second extrême — trop de mutation — a été fabriqué en laboratoire, et cela n’est pas viable même à court terme : des levures ou des bactéries mutatrices modifiées peuvent produire cent mille fois plus de mutations que des cellules normales.
[image: Évolution adaptative et possibilité d’évolution des populations de bactéries.]
Figure 7 – Évolution adaptative et possibilité d’évolution des populations de bactéries.


Ainsi, le taux de mutation optimal est une fonction de l’environnement : si la vie est facile, le taux de mutation optimal est zéro : le génome est parfaitement adapté, l’environnement ne change pas, et on ne change pas le génome ; si la vie est très difficile, le taux de mutation optimal peut devenir énorme (exemple du virus du sida).
On pense pour finir au principe de la Reine Rouge de Lewis Carroll : la Reine Rouge est en train de courir tout le temps. Lorsqu’elle arrive au pays de la Reine Rouge, pour pouvoir lui parler, Alice doit courir aussi. Au bout de vingt minutes, Alice est épuisée par sa course et interpelle la Reine car elle se rend compte qu’elle est toujours en face du même arbre qu’au départ. La Reine lui explique alors que dans son pays, pour simplement rester sur place, il faut courir. C’est en quelque sorte ce que font les bactéries depuis des milliards d’années : elles « courent » génétiquement tellement vite qu’elles réussissent à s’adapter à tout environnement et à tous les antibiotiques que nous avons fabriqués.



1. Texte de la 425e conférence de l’Université de tous les savoirs donnée le 6 juillet 2002.




La notion d’évolution


par Hervé Le Guyader
Pour présenter la notion d’évolution, j’ai choisi d’adopter une démarche historique, en singularisant différents points autour de périodes clés.
Premièrement, je présenterai quelques éléments importants des XVIIe et XVIIIe siècles qui permettent d’arriver à la conception d’un individu clé, Lamarck, date clé : 1809, publication de sa Philosophie zoologique. Le deuxième individu important est Darwin, date clé : 1859, publication de De l’origine des espèces. La troisième date clé se situe aux alentours de 1940, quand la Théorie synthétique de l’évolution est développée. Enfin, j’exposerai quelques éléments de l’après-guerre, qui, à mon sens, montrent comment tout ce qui gravite autour des théories de l’évolution se met en place.
En introduction, j’attire votre attention sur cette citation d’Ernst Mayr qui compare les biologistes et les physiciens : « Au lieu de créer et de donner des lois comme le font les physiciens, les biologistes interprètent leurs données dans un cadre conceptuel. »1
Ce cadre conceptuel, c’est la notion d’évolution, qui se construit pas à pas, à force de discussions, de controverses, voire d’altercations, de progrès conceptuels ou expérimentaux.
Actuellement, ce cadre conceptuel devient extrêmement compliqué. Néanmoins, il s’en dégage quelques idées directrices.
L’apparition du transformisme
Je vous présente tout d’abord comment l’idée, non pas d’évolution, mais de transformisme, est apparue.
En premier lieu, je tiens à insister sur un point. En histoire, on montre souvent l’apparition de concepts « nouveaux » — sous-entendu : avant, il n’existait rien. En outre, on attache souvent l’apparition d’un concept à un individu clé, considéré comme un génie. En réalité, ce génie, cet individu clé, ne représente la plupart du temps que le courant de l’époque, et ne fait « que » cristalliser une idée, qui existe néanmoins chez ses contemporains.
Pour que l’idée du transformisme apparaisse, deux mouvements se sont produits en même temps. La première avancée concerne la réfutation d’idées erronées. Ces idées, tant qu’elles n’étaient pas réfutées, empêchaient l’émergence de la notion de transformisme. Concomitamment, de nouveaux concepts apparaissent.
LES OBSTACLES AU TRANSFORMISME
La métamorphose
Parmi les concepts erronés, celui de métamorphose est l’un des plus importants. Une planche extraite d’un livre d’Ulisse Aldrovandi (1522-1605) (Fig. 1), édité en 1606, illustre cette idée. Elle représente des crustacés, qui appartiennent à la classe des cirripèdes : des anatifes, crustacés fixés par un pédoncule, et dont le corps est contenu dans une sorte de coquille formée de plaques calcaires.
[image: ]
Figure 1


Cette planche montre comment on concevait le devenir de ces coquillages : selon Aldrovandi, les anatifes peuvent se transformer en canards ! Les cirres devenaient les plumes, le pédoncule, le cou, et la tête du canard correspond à l’endroit de fixation. J’aurais pu vous citer bien d’autres exemples de la sorte… D’ailleurs, ceux qui ont fait du latin reconnaîtront peut-être dans le terme actuel pour désigner une de ces espèces, Lepas anatifera, le terme anatifera qui signifie « qui porte des canards ».
Ainsi, dans les esprits d’alors, les animaux pouvaient se transformer les uns en les autres, un crustacé en canard, parmi une foultitude d’exemples. On concevait également des passages du monde végétal au monde animal… Tout était imaginable !
Dans ces conditions, il était impossible que l’idée d’un processus historique puisse apparaître. Ces exemples de métamorphose sont rencontrés jusqu’au milieu du XVIIIe siècle. Puis chacun des exemples de métamorphose est tour à tour réfuté. La notion même devient progressivement la notion biologique actuelle — la métamorphose par mues des insectes et le passage têtard-adulte des batraciens.

La génération spontanée
La deuxième idée, la notion de génération spontanée, n’est pas caractéristique des XVIIe et XVIIIe siècles. Il faudra attendre Louis Pasteur (1822-1895) pour qu’elle soit complètement anéantie. En termes actuels, la notion de génération spontanée consiste en ce que de la « matière inanimée » puisse s’animer et produire des êtres vivants. L’abbé Lazzaro Spallanzani (1729-1799) est un homme clé parmi ceux qui ont démontré que la génération spontanée n’existe pas, du moins au niveau des organismes de grandes tailles : souris, insectes, etc. Cependant, il faudra attendre la controverse de 1862 entre Pasteur et Pouchet pour que cette notion disparaisse également au niveau des micro-organismes. Retenons qu’au XVIIIe siècle cette notion ne persistera qu’à l’égard des « animalcules », les petits organismes.

L’Échelle des êtres
La notion d’Échelle des êtres existe déjà chez Aristote. Cette notion traverse tout le Moyen Âge, puis est remise en valeur par Gottfried Leibniz (1646-1716) et reprise par le biologiste Charles Bonnet (1720-1793).
La planche (Fig. 2) figure cette conception du monde : au bas de l’échelle se situent les quatre éléments : feu, air, terre, eau. Des terres, on monte vers les cristaux et les métaux. Ensuite, on progresse vers le corail, les polypes, les champignons, jusqu’aux végétaux, insectes et coquillages. Certaines hiérarchies peuvent paraître étranges : les serpents d’abord, les poissons ensuite. Plus haut encore, les poissons, dominés par les poissons volants, qui conduisent aux oiseaux (!) ; puis, des oiseaux, on parvient aux quadrupèdes, et qui se situe au sommet de l’échelle ? Bien naturellement : l’homme.
[image: L’échelle des êtres selon Charles Bonnet. Illustrant son  , cette planche montre combien est réelle, pour l’auteur, la continuité de la nature.  , 1745, tome 1, h.t. contra p. XXXIII.]
Figure 2 – L’échelle des êtres selon Charles Bonnet.
Illustrant son Traité d’insectologie, cette planche montre combien est réelle, pour l’auteur, la continuité de la nature. Traité d’insectologie, 1745, tome 1, h.t. contra p. XXXIII.


Ce concept était très ancré avant la Révolution. Un extrait d’un poème d’Écouchard Lebrun (1760) illustre comment les lettrés concevaient les relations entre êtres vivants :
« Tous les corps sont liés dans la chaîne de l’Être.
La nature partout se précède et se suit.
[…]
Dans un ordre constant ses pas développés
Ne s’emportant jamais à des bonds escarpés.
De l’homme aux animaux rapprochant la distance,
Voyez l’homme du Bois lier leur existence.
Du corail incertain, ni plante, ni minéral,
Revenez au Polype, insecte végétal. »

Tout était mêlé, avec une notion de progrès. Cette Échelle des êtres vivants est un concept qu’il a fallu discuter longuement, avant qu’il ne soit réfuté.
Cette notion d’Échelle des êtres, il faut le souligner, est une notion quasi intuitive que tout individu développe. Il ne faut pas se focaliser sur son aspect historique ou archaïque. Chacun, de façon « naturelle », s’imagine être au sommet d’une Échelle des êtres et conçoit une hiérarchie qui le lie à des subordonnés.

L’échelle de temps
Dernière conception à réfuter, la notion de temps. Avant la Révolution, l’échelle des temps reste une échelle biblique. Différents théologiens anglicans ont longuement calculé le temps qui les séparait de la création du monde, à partir des généalogies bibliques. Ils n’étaient pas tous d’accord, à une centaine d’années près, mais s’accordaient autour de six mille ans. Comment une idée d’évolution aurait-elle pu germer dans les esprits avec une marge de temps aussi courte ?
L’un de


LES NOUVELLES IDÉES
L’unicité de la classification naturelle

Le concept d’homologie
[image: ]



La mort des espèces



LAMARCK ET LE TRANSFORMISME
Logique et transformisme

La théorie de Lamarck
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Darwin
LA THÉORIE DE L’ORIGINE DES ESPÈCES
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LA PREMIÈRE « GÉNÉALOGIE » DES ORGANISMES

LES DIFFICULTÉS DE DARWIN
[image: ]




La théorie synthétique de l’évolution
LES BASES DE LA THÉORIE
	
	
	
	


LA RUPTURE DE LA CLADISTIQUE
[image:  – Écailles et plumes. 1 : Archosauromorphes : la plume est un état dérivé qui définit les oiseaux. L’écaille est primitive car elle est présente en dehors de ce groupe (lézards, tortues). 2 : Oiseaux : la plume est l’état dérivé commun à tous les oiseaux. 3 : Falconiformes : la plume y est un état primitif car elle est présente en dehors de ce groupe.]
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