
Il est possible de construire un arbre phylogénétique à partir de différents types 
de données:

- les données morphologiques (écailles ou plumes, présence de certains os du 
crâne, température corporelle, …). Il existe quelques centaines de caractères 
définis dans ce but par les spécialistes.

- les données moléculaires (séquences d’ADN ou de protéines). Des mutations 
modifient les séquences de l’ADN et par conséquent des protéines au cours de 
l’évolution.

….grâce à PhiloPhylo, un programme bioinformatique, vous allez construire des 
arbres phylogénétiques obtenus sur la base de séquences de protéines et 
découvrirez que les protéines ont aussi la mémoire de leurs ancêtres…

Construisez Construisez un un arbre phylogénétique arbre phylogénétique !!

Joyeuses découvertes !Joyeuses découvertes !

Retrouvez notre site PhilophyloPhilophylo: www.expasy.org/cgi-bin/philophylo/philophylo.cgi
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Comparez les séquences des protéines… dans le jargon bioinformatique, on parle 
d’alignement de séquences.  

Pour comprendre cette étape, il faut se rappeler que les protéines peuvent être comparées à des 

colliers de longueur variable, composés de 20 perles différentes: les acides aminés. Les acides aminés 
sont représentés par des lettres majuscules (G, E, N, I, E…). Construire un alignement consiste à 
mettre en relation les colliers de perles les uns avec les autres en fonction de la similarité de leurs 
perles (comparer de façon bio-logique les différents colliers de perles). Au cours de l’évolution, les 
acides aminés qui jouent un rôle important pour la structure ou la fonction d’une protéine ne sont pas 
ou peu modifiés et se retrouvent à la même place dans toutes les espèces. Les acides aminés moins 
‘vitaux’ pour la fonction de la protéine peuvent être plus ou moins modifiés en fonction du moment 
auquel les espèces ont divergé. 

Voici un alignement des séquences de l’insuline de différentes espèces:

Etape 1Etape 1
Choisir une protéine…

L’idéal est de choisir une protéine qui vous intéresse et qui est connue dans les espèces que vous voulez comparer…
ce n’est pas toujours le cas:
- Les biologistes savent qu’une protéine existe dans une espèce donnée, mais elle n’a pas encore été caractérisée: par 
exemple, les giraffes ont de l’insuline, mais sa séquence n’est pas encore connue.
- la protéine n’existe pas dans une espèce: les bactéries, les levures ou le maïs par exemple,
n’ont pas d’insuline. D’autres protéines, comme le cytochrome B, sont appréciées des phylogénéticiens, car leurs 
séquences sont connues dans de très nombreuses espèces, y compris dans des espèces disparues comme le dodo ou le 
mammouth !

…et recherchez les séquences de cette protéine chez
différentes espèces…autrement dit, allez pêcher l’équivalent de votre protéine 
(humaine) dans d’autres espèces comme la grenouille, le bœuf ou le lapin. 

Pour cela, il faut utiliser un programme bioinformatique (appelé ‘Blast’) qui va ‘pêcher’ 
dans une base de données toutes les protéines qui ressemblent à la protéine de départ. 
La base de données que nous utilisons est appelée Swiss-Prot. Elle contient des 
informations sur ~230’000 protéines provenant de ~10’000 espèces différentes.

Construisez un arbre phylogénétique… 
Pour construire un arbre, il faut utiliser des programmes bioinformatiques qui évaluent les 
différences ou similitudes observées dans l’alignement. Les résultats peuvent ensuite être 
visualisés à l’aide d’un arbre phylogénétique. Plus le nombre d’acides aminés est différent 
entre les protéines, plus les espèces seront ‘éloignées’ dans les différents embranchement 
de l’arbre et plus les espèces seront considérées comme ‘éloignées’ dans l’évolution. Les 
embranchements (ou noeuds) correspondent à des organismes ancestraux hypothétiques.

Voici un arbre phylogénétique construit à partir de l’alignement des séquences d’insuline:

Les  6 ‘C’ sont conservés au 
cours de l’évolution, parce 
qu’ils sont importants pour 
la structure de l’insuline: ils 
forment 3 ‘ponts’.

Poisson

Rat

Souris

Boeuf

Lapin

Orang-Outan

Chimpanzé

Homme

Poulet

Grenouille

Cet arbre montre bien que les singes et 
l’homme sont proches dans l’évolution, de 
même les souris et les rats, mais que ces 
derniers sont relativement éloignés de la 

grenouille ou du poulet.

Cet arbre confirme que les singes et 
l’homme sont proches dans l’évolution 

(issus d’un ancêtre commun), de même 
les souris et les rats, mais que ces 

derniers sont relativement ‘éloignés’ du 
poisson, de la grenouille ou du poulet.

• Selon la protéine ou les caractères morphologiques choisis, les programmes utilisés, les arbres 
phylogénétiques peuvent être différents… ne vous inquiétez pas… cela donne  parfois du fil à 
retordre même aux spécialistes  !

• Les résultats de ces analyses ‘moléculaires’ sont importants pour les biologistes parce qu’ils 
sont complémentaires aux analyses des caractères morphologiques: ils ont permis de confirmer 
beaucoup d’hypothèses sur l’évolution de la vie.

• Il est maintenant possible de construire un arbre en tenant compte à la fois des données 
morphologiques et des données moléculaires.

* * ** * *

}

}

Fiche techniqueFiche technique
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Arbre phylogénétique (insuline)

Séquence en acides aminés de Séquence en acides aminés de 
l’insuline humainel’insuline humaine
MALWMRLLPLLALLALWGPDPAAAFVNQHLCGSHLVEALYLVC
GERGFFYTPKTRREAEDLQVGQVELGGGPGAGSLQPLALEGSL
QKRGIVEQCCTSICSLYQLENYCN 

Structure 3D Structure 3D 
de l’insuline de l’insuline 
humainehumaine

Cet arbre montre que les 
singes et l’homme sont 
proches dans l’évolution 

(issus d’un ancêtre 
commun)

Le rat et la souris ont un 
ancêtre commun

Les oiseaux et les amphibiens 
(grenouilles...) sont proches 

dans l’évolution: ils sont 
néanmoins un peu trop proches 

dans cette représentation

Alignement multiple des séquences des insulines des différentes Alignement multiple des séquences des insulines des différentes espècesespèces

Calcul des différences Calcul des différences 
entre les séquencesentre les séquences

Arbre phylogénétiqueArbre phylogénétique
Représentation graphique des différences et similitudes observéeReprésentation graphique des différences et similitudes observées dans l’alignement multiple des séquences des différentes espècs dans l’alignement multiple des séquences des différentes espèceses

L’insuline est une hormone cruciale pour le métabolisme du sucre. Elle est fabriquée par le pancréas 
puis secrétée dans la circulation sanguine. Elle régule le taux de sucre dans le sang en permettant au 
sucre d’entrer dans les cellules (et donc les tissus). En cas de manque d’insuline (comme c’est le cas 

dans certaines formes de diabète), il est nécessaire de faire des injections d’insuline.
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Arbre phylogénétique (TPIS)

Séquence en acides aminés de TPIS humaineSéquence en acides aminés de TPIS humaine
MAPSRKFFVGGNWKMNGRKQSLGELIGTLNAAKVPADTEVVCAPPTAYIDFARQKLDPKIA 
VAAQNCYKVTNGAFTGEISPGMIKDCGATWVVLGHSERRHVFGESDELIGQKVAHALAEG 
LGVIACIGEKLDEREAGITEKVVFEQTKVIADNVKDWSKVVLAYEPVWAIGTGKTATPQQ 
AQEVHEKLRGWLKSNVSDAVAQSTRIIYGGSVTGATCKELASQPDVDGFLVGGASLKPEF 
VDIINAKQ 

Structure 3D Structure 3D 
de TPISde TPIS

Alignement multiple des séquences de TPIS des différentes espèceAlignement multiple des séquences de TPIS des différentes espèces (extrait)s (extrait)

Le chimpanzé et l’homme ont 
un ancêtre commun.

Embranchement des primates 

Embranchement des 
mammifères

Les plantes sont dans un 
embranchement séparé. 

Elles se sont séparées des 
autres organismes très 

tôt dans l’évolution 

Séparation 
vertébrés / invertébrés

Séparation des 
organismes avec et 

sans noyau.

Calcul des différences Calcul des différences 
entre les séquencesentre les séquences

Arbre phylogénétiqueArbre phylogénétique
Représentation graphique des différences et similitudes observéeReprésentation graphique des différences et similitudes observées dans l’alignement multiple des séquences des différentes espècs dans l’alignement multiple des séquences des différentes espèceses

TPIS (Triosephosphate isomerase de son petit nom) est une protéine  impliquée dans le métabolisme 
des sucres. Cette protéine est intéressante pour la phylogénie, car elle est universelle, autrement dit, 

elle est existe chez toutes les espèces vivantes, de la bactérie à l’homme. 
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Arbre phylogénétique (MetRS)

MetRS (Methionyl-tRNA synthetase de son petit nom) est une protéine impliquée dans la synthèse 
des autres protéines. Cette protéine est universelle, car impliquée dans un processus biologique 

essentiel à la vie.

Séquence en acides aminés de MetRS humaineSéquence en acides aminés de MetRS humaine
MRLFVSDGVPGCLPVLAAAGRARGRAEVLISTVGPEDCVVPFLTRPKVPVLQLDSGNYLFSTSAICRYFFLLSGWEQDDLTNQWLEWEATELQPALSAALYYLVVQGKKGEDVLGSVRRA 
LTHIDHSLSRQNCPFLAGETESLADIVLWGALYPLLQDPAYLPEELSALHSWFQTLSTQEPCQRAAETVLKQQGVLALRPYLQKQPQPSPAEGRAVTNEPEEEELATLSEEEIAMAVTAW 
EKGLESLPPLRPQQNPVLPVAGERNVLITSALPYVNNVPHLGNIIGCVLSADVFARYSRLRQWNTLYLCGTDEYGTATETKALEEGLTPQEICDKYHIIHADIYRWFNISFDIFGRTTTP 
QQTKITQDIFQQLLKRGFVLQDTVEQLRCEHCARFLADRFVEGVCPFCGYEEARGDQCDKCGKLINAVELKKPQCKVCRSCPVVQSSQHLFLDLPKLEKRLEEWLGRTLPGSDWTPNAQF 
ITRSWLRDGLKPRCITRDLKWGTPVPLEGFEDKVFYVWFDATIGYLSITANYTDQWERWWKNPEQVDLYQFMAKDNVPFHSLVFPCSALGAEDNYTLVSHLIATEYLNYEDGKFSKSRGV 
GVFGDMAQDTGIPADIWRFYLLYIRPEGQDSAFSWTDLLLKNNSELLNNLGNFINRAGMFVSKFFGGYVPEMVLTPDDQRLLAHVTLELQHYHQLLEKVRIRDALRSILTISRHGNQYIQ 
VNEPWKRIKGSEADRQRAGTVTGLAVNIAALLSVMLQPYMPTVSATIQAQLQLPPPACSILLTNFLCTLPAGHQIGTVSPLFQKLENDQIESLRQRFGGGQAKTSPKPAVVETVTTAKPQ 
QIQALMDEVTKQGNIVRELKAQKADKNEVAAEVAKLLDLKKQLAVAEGKPPEAPKGKKKK 

Structure 3D Structure 3D 
de MetRS d’une de MetRS d’une 
bactériebactérie

Alignement multiple des séquences de MetRS des différentes espècAlignement multiple des séquences de MetRS des différentes espèces (extrait)es (extrait)

Embranchement des 
mammifères

Embranchement des 
vertébrés (tétrapodes)

Séparation des organismes 
avec et sans noyau

Calcul des différences Calcul des différences 
entre les séquencesentre les séquences

Arbre phylogénétiqueArbre phylogénétique
Représentation graphique des différences et similitudes observéeReprésentation graphique des différences et similitudes observées dans l’alignement multiple des séquences des différentes espècs dans l’alignement multiple des séquences des différentes espèceses
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Arbre phylogénétique (H4)

H4, ou histone H4, est une protéine très importante pour la structure des chromosomes 
(enroulement de l’ADN autour des nucléosomes). 

Elle existe chez tous les organismes ‘nucléés’.

Séquence en acides aminés de H4 humaineSéquence en acides aminés de H4 humaine

MSGRGKGGKGLGKGGAKRHRKVLRDNIQGITKPAIRRLARRGGVKRISGLIYEE
TRGVLKVFLENVIRDAVTYTEHAKRKTVTAMDVVYALKRQGRTLYGFGG 

Structure 3D Structure 3D 
de H4 humainede H4 humaine

Alignement multiple des séquences de H4 des différentes espèces Alignement multiple des séquences de H4 des différentes espèces (extrait)(extrait)

Ces branches très courtes signifient que depuis la séparation 
vertébérés, invertébrés, cette protéine n’a que très très peu 

évolué: les séquences de H4 des différentes sont très semblables

Séparation 
vertévrés/invertébrés

Cette protéine est 
particulièrement conservée 

au cours de l’évolution: 
chaque acide aminé a 

probablement une fonction 
essentielle à la Vie

Calcul des différences Calcul des différences 
entre les séquencesentre les séquences

Arbre phylogénétiqueArbre phylogénétique
Représentation graphique des différences et similitudes observéeReprésentation graphique des différences et similitudes observées dans l’alignement multiple des séquences des différentes espècs dans l’alignement multiple des séquences des différentes espèceses

6



Arbre phylogénétique (ATPA)

ATPA (ou ATP synthase alpha chain) est une protéine impliquée dans la production d’énergie.

Séquence en acides aminés de ATPA humaineSéquence en acides aminés de ATPA humaine

MLSVRVAAAVVRALPRRAGLVSRNALGSSFIAARNFHASNTHLQKTGTAEMSSILEERIL 
GADTSVDLEETGRVLSIGDGIARVHGLRNVQAEEMVEFSSGLKGMSLNLEPDNVGVVVFG 
NDKLIKEGDIVKRTGAIVDVPVGEELLGRVVDALGNAIDGKGPIGSKTRRRVGLKAPGII 
PRISVREPMQTGIKAVDSLVPIGRGQRELIIGDRQTGKTSIAIDTIINQKRFNDGSDEKK 
KLYCIYVAIGQKRSTVAQLVKRLTDADAMKYTIVVSATASDAAPLQYLAPYSGCSMGEYF 
RDNGKHALIIYDDLSKQAVAYRQMSLLLRRPPGREAYPGDVFYLHSRLLERAAKMNDAFG 
GGSLTALPVIETQAGDVSAYIPTNVISITDGQIFLETELFYKGIRPAINVGLSVSRVGSA 
AQTRAMKQVAGTMKLELAQYREVAAFAQFGSDLDAATQQLLSRGVRLTELLKQGQYSPMA
IEEQVAVIYAGVRGYLDKLEPSKITKFENAFLSHVVSQHQALLGTIRADGKISEQSDAKL 
KEIVTNFLAGFEA

Structure 3D Structure 3D 
de ATPA de de ATPA de 
bactériebactérie

Alignement multiple des séquences de ATPA des différentes espèceAlignement multiple des séquences de ATPA des différentes espèces (extrait)s (extrait)

Séparation des organismes 
avec et sans noyau.

Séparation 
vertévrés/invertébrés

Le rat et la souris ont un 
ancêtre commun

L’homme et le singe ont un 
ancêtre commun

Embranchement des primates

Calcul des différences Calcul des différences 
entre les séquencesentre les séquences

Arbre phylogénétiqueArbre phylogénétique
Représentation graphique des différences et similitudes observéeReprésentation graphique des différences et similitudes observées dans l’alignement multiple des séquences des différentes espècs dans l’alignement multiple des séquences des différentes espèceses
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Arbre phylogénétique (hormone de croissance)

L’hormone de croissance (SOMA), comme son nom l’indique est une hormone indispensable à la 
croissance. Elle est synthétisée par l’hypophyse puis secrétée dans la criculation sanguine. Un 

manque de cette hormone conduit, entre autre, au nanisme. 

Séquence en acides aminés de l’hormone Séquence en acides aminés de l’hormone 
de croissance humainede croissance humaine
MATGSRTSLLLAFGLLCLPWLQEGSAFPTIPLSRLFDNAMLRAHRLHQLAFDTYQEFEEA 
YIPKEQKYSFLQNPQTSLCFSESIPTPSNREETQQKSNLELLRISLLLIQSWLEPVQFLR 
SVFANSLVYGASDSNVYDLLKDLEEGIQTLMGRLEDGSPRTGQIFKQTYSKFDTNSHNDD 
ALLKNYGLLYCFRKDMDKVETFLRIVQCRSVEGSCGF 

Structure 3D Structure 3D 
de l’hormone de l’hormone 
de croissance de croissance 
humainehumaine

Alignement multiple des séquences des hormones de croissance desAlignement multiple des séquences des hormones de croissance des différentes espèces (extrait)différentes espèces (extrait)

Le chimpanzé et l’homme ont 
un ancêtre commun 

Embranchement des primates
Tous les mammifères, se 
retrouvent dans le même 

embranchement…

Les oiseaux et les amphibiens 
(grenouilles...) sont proches 

dans l’évolution: ils sont 
néanmoins un peu trop 

proches dans cette 
représentation et ne devraient 
pas avoir d’ancêtre commun

Le lapin a un ancêtre 
commun avec le rat et la 

souris

Calcul des différences Calcul des différences 
entre les séquencesentre les séquences

Arbre phylogénétiqueArbre phylogénétique
Représentation graphique des différences et similitudes observéeReprésentation graphique des différences et similitudes observées dans l’alignement multiple des séquences des différentes espècs dans l’alignement multiple des séquences des différentes espèceses
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Arbre phylogénétique (cytochrome B)

Le cytochrome B est une protéine impliquée dans la production d’énergie. Elle est fabriquées dans les 
mitochondries, des organelles présentes en copie multiple dans les cellules. Conséquence: on retrouve 

suffisamment de matériel génétique dans les fossiles ou les restes d’animaux, ce qui permet de retrouver la 
séquence de cette protéine dans de nombreuses espèces (~1250), même éteintes (Dodo, Mammouth….)

Séquence en acides aminés du Séquence en acides aminés du 
cytochrome Bcytochrome B
MMCGAPSATQPATAETQHIADQVRSQLEEKENKKFPVFKAVSFKSQVVAG
TNYFIKVHVG DEDFVHLRVFQSLPHENKPLTLSNYQTNKAKHDELTYF 

Structure 3D Structure 3D 
du cytochrome du cytochrome 
B bovinB bovin

Alignement multiple des séquences des cytochromes B des différenAlignement multiple des séquences des cytochromes B des différentes espèces (extrait)tes espèces (extrait)

Le Dodo et le poulet ont 
un ancêtre commun !

Les plantes sont 
évolutivement éloignées 
des autres espèces et se 
retrouvent dans le même 

embranchement 

Tous les mammifères, 
inclus le mammouth se 

retrouvent dans le même 
embranchement…

Calcul des différences Calcul des différences 
entre les séquencesentre les séquences

Arbre phylogénétiqueArbre phylogénétique
Représentation graphique des différences et similitudes observéeReprésentation graphique des différences et similitudes observées dans l’alignement multiple des séquences des différentes espècs dans l’alignement multiple des séquences des différentes espèceses

Le Mammouth et 
l’éléphant ont un ancêtre 

commun !
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