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Les classifications des eucaryotes ont longtemps été basées sur des criteres morphologiques, ultra-
structuraux ou biochimiques. Ces caractéres ont servi a définir un grand nombre de groupes
eucaryotes (des métazoaires aux alvéolés) qui perdurent jusqu’a présent. Cependant ces approches
n'ont pas permis de résoudre les relations de parenté entre ces groupes. Une des explications est le
faible nombre de caractéres dérivés partagés entre les phyla sur lesquels s'appuyer. Le séquencage
de I’ADN a ouvert I’eére des phylogénies moléculaires. Dans un premier temps, elles se sont d'abord
limitées aux séquences d'ARN de la petite sous-unité du ribosome. Les phylogénies résultantes ont
permis la définition d’un certain nombre de nouveaux phyla sans pour autant permettre de résoudre
les relations entre eux. Deux explications ont été avancées : la saturation moléculaire qui a effacé le
signal phylogénétique ancien et/ou une diversification des phyla eucaryotes trop rapide (radiation)
pour étre enregistrée au niveau moléculaire. Pour essayer d’améliorer la résolution des nceuds les
plus profonds de la phylogénie des eucaryotes, deux approches complémentaires ont été proposées.
La premicre consiste a augmenter le nombre de marqueurs phylogénétiques utilisés pour
incrémenter la quantité de signal phylogénétique. Des analyses récentes ont permis de proposer un
certain nombre de regroupements entre phyla eucaryotes en un petit nombre (entre 5 et 8) de «
supegroupes » ([1], [2] et [3]). Cependant les relations de parenté entre ces supergroupes restent
non résolues.

Une deuxiéme approche, consiste a rechercher des événements génomiques rares (voir par
exemple [4]) Au sein de cette problématique, nous nous sommes intéressés aux protéines
composant les ribosomes mitochondriaux. En effet une des conclusions majeures des études
réalisées a la fin des années 1990 sur la phylogénie des eucaryotes est que 1’endosymbiose
mitochondriale avait trés vraisemblablement eue lieu chez un ancétre de tous les eucaryotes actuel,



c’est-a-dire chez un ancétre de tous les phyla eucaryotes connus a ce jour. Méme les protistes
dépourvus de cet organelle gardent des traces de sa présence passée dans leur génome [5]. D'autre
part on observe que le ribosome mitochondrial peut avoir une composition treés variable dans les
différents phyla ([6-9]), suggérant qu’un certain nombre de ses protéines auraient été perdues ou
remplacées indépendamment au cours de l'évolution dans les différentes lignées eucaryotes. Le
travail que nous présentons ici est le résultat de 1’étude phylogénomique de ces protéines chez les
différents eucaryotes pour lesquels le génome a été completement séquencé. La premiere étape de
notre analyse a consisté a identifier tous les homologues des 80 a 90 protéines composant le
ribosome de la levure et des mammiferes ([6-8]) dans les génomes complets eucaryotes et
procaryotes. Dans un deuxieme temps, les homologues de ces protéines ont été analysés par
phylogénie. La répartition de ces homologues dans les différentes lignées eucaryotes a permis: (i)
d’identifier la part des protéines ribosomiques communes aux mitochondries et aux bactéries, et de
préciser la position phylogénétique du plus proche parent bactérien, (ii) d’identifier la part des
protéines ribosomique qui étaient présentes dans la mitochondrie du dernier ancétre commun a tous
les eucaryotes, (iii) de mettre en évidence les innovations qui se sont produites aux différents nceuds
conduisant de LECA a la levure et aux mammiféres, (iv) de réaliser une analyse phylogénétique
simultanée de 1I’ensemble de ces protéines pour essayer d’améliorer la phylogénie des eucaryotes, et
(v) de mettre en évidence des caracteres partagés (présence/absence d’homologues dans différentes
lignées) qui peuvent constituer de bons caracteres pour résoudre certains nceuds de la phylogénie.
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