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Introduction


Le bicentenaire de la naissance de Darwin et le cent cinquantième anniversaire de la publication de L’Origine des espèces ont été à l’origine de l’organisation de nombreux séminaires et colloques, et de la publication de multiples ouvrages.

Ces commémorations se plaçaient dans un contexte particulier : le développement récent, à partir des États-Unis, d’un mouvement appelé Intelligent Design niant la possibilité de trouver une explication naturelle aux « inventions » de l’évolution. Les partisans de l’Intelligent Design utilisent les résultats de la biochimie et de la biologie moléculaire pour montrer combien il est difficile de rendre compte par la théorie darwinienne, c’est-à-dire par l’occurrence de variations aléatoires et l’action de la sélection naturelle, de la formation des structures moléculaires complexes présentes chez les organismes, et de leur adaptation si parfaite aux tâches qu’elles y réalisent1.

Les commémorations visaient, à travers la personne de Darwin, à défendre le darwinisme. Cela explique que la plupart des ouvrages publiés se soient focalisés sur les acquis de la révolution darwinienne plutôt que sur les questions encore sans réponse et qu’ils aient souvent confondu l’œuvre de Darwin avec ce que disent et font aujourd’hui les spécialistes de l’évolution.

Un aspect caractéristique des sciences du vivant a été laissé de côté lors des commémorations : leur profonde désunion. Deux types différents d’explications des phénomènes du vivant coexistent en effet aujourd’hui en biologie2. Les premières sont les explications dites « fonctionnelles », qui décrivent les mécanismes du vivant. Elles sont caractéristiques de la physiologie, de la biochimie, ainsi que de la biologie moléculaire et cellulaire. Les secondes sont des explications évolutionnistes : elles tentent de rendre compte du pourquoi de l’existence de ces mécanismes en proposant des scénarios évolutifs.

Ce n’est pas tant la coexistence d’explications différentes qui pose problème, que l’absence d’interactions entre elles. Illustrons par un exemple cette absence de communication. Les biologistes de l’évolution ont proposé des modèles sophistiqués pour expliquer la formation d’organismes multicellulaires3. Ils rendent compte de l’avantage adaptatif que représentent la multicellularité et la différenciation fonctionnelle des cellules au sein de cet agrégat. Ils dressent le bilan des coûts et des bénéfices que crée une telle transformation. Ils montrent que les seconds l’emportent sur les premiers. Ils expliquent comment l’action de la sélection naturelle se déplace du niveau cellulaire au niveau multicellulaire. Les biologistes moléculaires ignorent totalement ces modèles. Pour eux, l’explication de la multicellularité réside dans l’invention de molécules adhésives, permettant de coller les cellules les unes contre les autres, et des voies de signalisation permettant aux cellules de communiquer entre elles4. Un rôle a été aussi proposé pour les cils et les flagelles dans l’émergence de la multicellularité5.

Grand est le contraste entre cette absence de dialogue, ressentie par de nombreux biologistes – tous ceux qui ne restent pas cantonnés dans leur sous-discipline et jettent un regard sur ce que font et disent les autres biologistes – et cette louange aseptisée et politiquement correcte du darwinisme. La célèbre phrase du grand évolutionniste américain d’origine russe, Theodosius Dobzhansky – « Rien n’a de sens en biologie, si ce n’est au regard de l’évolution » – a été maintes fois citée au cours de l’année 2009 pour montrer la place centrale de la théorie darwinienne dans la biologie contemporaine. La réalité est bien différente : la plupart des biologistes ne font jamais appel à la théorie darwinienne dans leur travail de recherche et n’ont jamais placé les résultats qu’ils ont obtenus à la lumière de l’évolution.

Nous avons déjà décrit cette séparation dans un ouvrage précédent6. Nous ne ferons qu’en rappeler les caractéristiques dans la première partie, en l’illustrant par de nombreux exemples. Nous montrerons que cette séparation est ancienne, et que Darwin lui-même n’a pas attribué aux approches fonctionnelles la place qui était la leur dans la biologie du XIXe siècle. Nous verrons aussi comment de nombreux biologistes fonctionnalistes croient, en toute bonne foi, utiliser une approche évolutionniste, alors qu’ils ne font appel qu’à une caricature de la biologie évolutive.

L’objectif de ce livre ne se borne pas à cela. Il est d’abord de montrer que cette séparation est en train de se résorber pour des raisons multiples et convergentes. De nouvelles disciplines se forment, des travaux se développent qui n’auraient pas été possibles il y a quelques années seulement. Un vaste tour d’horizon de la biologie contemporaine sera nécessaire pour montrer l’ampleur et la diversité de ce rapprochement entre la biologie fonctionnelle et la biologie de l’évolution.

Du développement de ces nouvelles disciplines et de ces travaux que nous aurons décrits au chapitre 2 émerge peu à peu une nouvelle vision du vivant, que nous tentons d’esquisser dans le chapitre suivant. Les modèles des biologistes de l’évolution aussi bien que ceux des biologistes fonctionnalistes en sortiront profondément renouvelés. Le mariage de ces deux approches ne se fera pas sans difficultés ni sans errements. Nous en analyserons les raisons : dans ces cas, la dynamique si positive de rapprochement des deux branches de la biologie ne s’enclenche pas.

Ce rapprochement a une conséquence majeure. Il oblige à repenser les rapports de la biologie au temps, de la vie à l’histoire – ce que nous ferons au chapitre 4. La vie se révèle de plus en plus être (et n’être que) l’histoire des êtres vivants. La vie est histoire, et cette histoire est une partie même de la définition scientifique de la vie.

Le choix par les biologistes du mot « évolution » pour désigner cette histoire de la vie fut malheureux. Il signifiait, sous la plume de Spencer, auquel Darwin l’emprunta, un processus régulier de complexification au sein de l’Univers.

L’intérêt de réhabiliter le terme d’histoire pour désigner l’évolution du vivant est de pouvoir bénéficier des acquis des historiens. Depuis un siècle, ces derniers ont réussi à surmonter beaucoup d’obstacles auxquels les biologistes se heurtent encore lorsqu’ils décrivent l’évolution des formes vivantes. Il ne s’agit pas de confondre l’histoire humaine, celle des historiens, et l’histoire des êtres vivants ; mais de profiter pleinement des leçons épistémologiques de la première pour anticiper ce qui naîtra de la rencontre entre la biologie fonctionnelle et la biologie de l’évolution.

La vie est histoire, ou plus exactement histoires, avec une interaction permanente de principes, de règles et de contingences. Le discours sur la vie, c’est-à-dire la biologie, n’est possible qu’à travers la description et l’explication des multiples histoires du vivant.

Ce livre laissera de côté ou mentionnera seulement de manière marginale nombre de résultats récents de la biologie qui ont été obtenus à l’intérieur de l’une ou l’autre des deux grandes traditions de recherche biologique. Mentionnons, dans le champ de la biologie évolutive, les nombreuses études sur la coopération, le partage d’information, et la construction de niches ; et, dans celui de la biologie fonctionnelle, toutes celles consacrées aux ARN régulateurs, à la mise en place d’une vision systémique, ou à l’étude des macromolécules isolées. Quel que soit leur intérêt, elles ne remettent pas directement en cause la séparation entre les deux formes de biologie.

Montrer la part de l’histoire dans la description du vivant, ce n’est pas seulement rendre compte des développements récents de la biologie, c’est aussi aider à comprendre bien des difficultés rencontrées dans les recherches biologiques. Les relations souvent tumultueuses entre les biologistes et les physiciens trouvent en partie leur origine dans une appréhension insuffisante par les seconds de la dimension historique du vivant. De même, nous montrerons que la récurrence de nombreux débats et de nombreuses controverses en biologie – comme, par exemple, sur la place respective de la génétique et de l’épigénétique – trouve aussi son explication dans la difficulté à appréhender la dimension historique de la vie.

L’occultation de la place de l’histoire dans l’ensemble des phénomènes du vivant tient à un obstacle épistémologique, au sens que le philosophe français Gaston Bachelard donnait à ce terme7. Il est plus facile de faire du monde vivant le produit de lois générales, ou le fruit d’une contingence absolue.
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Chapitre 1

Les deux biologies


Même s’il ne fut pas le premier, Ernst Mayr fut certainement le biologiste qui a su le mieux exprimer la différence entre les explications proposées par les biologistes fonctionnalistes et celles fournies par les biologistes de l’évolution. Tandis que les premiers cherchent à découvrir les mécanismes, moléculaires, cellulaires, physiologiques, qui expliquent les propriétés du vivant, les seconds proposent des scénarios pour expliquer comment la mise en place progressive de ces mécanismes a pu représenter un avantage adaptatif, c’est-à-dire permettre aux organismes qui s’en dotaient de laisser plus de descendants.

Cette séparation a perduré pendant tout le XXe siècle, mais elle lui est antérieure. Darwin lui-même se place dans la tradition naturaliste. C’est la forme des organismes qui l’intéresse, leurs comportements, et non les mécanismes sous-jacents. Les références aux travaux des physiologistes sont rares dans L’Origine des espèces, alors que la physiologie est, à son époque, en plein développement dans les universités allemandes et en France.

La meilleure preuve du désintérêt de Darwin pour la biologie fonctionnelle est le modèle d’hérédité, dit de la « pangenèse », qu’il a proposé dans son deuxième ouvrage, dix ans après la première publication de L’Origine des espèces8. La transmission, de génération en génération, des variations observées dans le monde vivant est nécessaire pour que la sélection naturelle soit le moteur de la transformation des êtres vivants. Darwin en est parfaitement conscient, et c’est la raison pour laquelle il se décide à proposer un modèle d’hérédité : les différentes parties du corps envoient vers les organes sexuels des gemmules qui permettront de reproduire la structure des organes. Ce modèle sera très vite rejeté : il n’est pas original, puisqu’il est très proche de ceux qui ont été imaginés par Hippocrate et plus récemment par Buffon. Il ouvre grand la porte à une hérédité des caractères acquis : un organe qui aura beaucoup servi au cours de la vie d’un organisme enverra plus de gemmules vers les organes sexuels, ce qui conduira à la formation chez les descendants d’un organe mieux développé. Par un effet en retour, ce modèle poussera Darwin à accorder une place croissante à l’hérédité des caractères acquis dans les éditions ultérieures de L’Origine des espèces, au détriment de la sélection naturelle. Le modèle de la pangenèse révèle surtout le peu de cas que Darwin fait de la théorie cellulaire. Pour accommoder l’existence de gemmules avec celle des cellules, il en arrive à formuler l’hypothèse que les cellules pourraient naître de l’association des gemmules, affirmation qui est en contradiction avec les fondements de la théorie cellulaire, selon lesquels toute cellule naît d’une autre cellule.

La difficulté qu’il y a à articuler les deux types d’explications est souvent ignorée. Les caractères qu’étudient les évolutionnistes concernent la forme des organismes, leurs comportements, alors que les biologistes fonctionnalistes s’intéressent aux structures internes. Travaillant sur des questions différentes, les biologistes fonctionnalistes et les biologistes évolutionnistes ont peu d’occasions de confronter leurs explications. Même dans le cas où l’objet d’étude est le même, la plupart des biologistes ne connaissent souvent qu’un type d’explication et ignorent totalement l’existence de l’autre. Ces explications sont orthogonales l’une à l’autre, quasiment et réciproquement invisibles pour les chercheurs appartenant à l’autre tradition.

Une autre situation peut se présenter : la pseudo-union. Un exemple est monté en épingle, qui éclipse tous les cas où aucune interaction n’a lieu. Ou bien le rapprochement des deux branches de la biologie n’est qu’un trompe-l’œil, car il s’appuie sur une version dénaturée de la théorie de l’évolution.

L’anémie falciforme représente l’un des exemples les plus cités pour montrer la parfaite articulation des explications évolutionnistes et des explications moléculaires. Cette maladie est due à une mutation survenant dans un des gènes codant pour l’hémoglobine, la protéine qui transporte l’oxygène dans le sang. Lorsque la teneur en oxygène est faible, comme dans les tissus de l’organisme, la protéine mutée s’agrège sous forme de structures allongées qui déforment les globules rouges, les fragilisent et les empêchent de se glisser dans les petits vaisseaux capillaires. Il en résulte une destruction des globules rouges et une mauvaise oxygénation des tissus. Lorsqu’une seule des copies du gène est mutée, la maladie est bénigne, alors qu’elle est très grave lorsque les deux copies du gène sont altérées. La maladie aurait dû disparaître sous l’action de la sélection naturelle. Tel n’est pas le cas, car la déformation des globules rouges empêche le développement de Plasmodium falciparum, l’agent principal du paludisme. Les individus porteurs d’une copie mutée du gène sont, comme nous l’avons vu, peu affectés par l’anémie falciforme et sont protégés contre le paludisme. D’où l’abondance de cette mutation dans les populations humaines susceptibles d’être infectées par l’agent du paludisme.

C’est un superbe exemple d’explication darwinienne éclairée par les connaissances moléculaires. C’est aussi l’arbre qui cache la forêt : dans la majorité des cas, les explications évolutionnistes sont incapables de rejoindre les mécanismes moléculaires et cellulaires. Elles restent abstraites, reposant sur l’existence supposée de mécanismes encore inconnus.

Souvent aussi, les biologistes fonctionnalistes utilisent des versions appauvries et déformées de la théorie de l’évolution, avec le sentiment erroné qu’ils ont ainsi parfaitement rapproché les deux branches de la biologie. En plusieurs occasions où j’avais décrit cette séparation entre les deux branches de la biologie, des auditeurs sont venus me voir à la fin de la conférence pour me dire que j’avais tort. Ils étaient généticiens ou biologistes moléculaires ; ils travaillaient par exemple sur les interactions entre les bactéries et les bactériophages, et ils utilisaient pour leur travail de nombreux mutants qu’ils avaient eux-mêmes sélectionnés. Leur recherche ne démontrait-elle pas un mariage parfait entre biologie fonctionnelle et biologie de l’évolution ? J’ai été d’abord ébranlé par leur argument, puis je me suis rendu compte qu’il y avait un malentendu. Parce qu’ils se servaient dans leur travail de variations aléatoires, de mutations, ces chercheurs étaient convaincus qu’ils utilisaient la théorie darwinienne de l’évolution. Mais celle-ci implique le filtre de la sélection naturelle, cette balance entre les inconvénients résultant de la mutation et les avantages qu’elle peut apporter dans un environnement particulier ; cette négociation (trade off en anglais) entre les coûts et les bénéfices est au cœur de la théorie darwinienne de l’évolution. Rien de tel dans le travail de ces chercheurs qui choisissent eux-mêmes les variations et ne s’intéressent pas à la fitness des organismes mutés, c’est-à-dire à leur capacité différentielle de reproduction.

Plus illusoires encore sont les scénarios évolutifs proposés par les biologistes fonctionnalistes. Comme nous l’avons déjà dit, le plus souvent, dans les travaux de biologie fonctionnelle, aucun questionnement sur l’évolution n’est observable. Mais, parfois, en général à la fin de leur carrière, les découvreurs de mécanismes tentent d’en expliquer la genèse. Les scénarios évolutifs qu’ils proposent ont en commun un certain nombre de caractéristiques que je vais décrire à partir d’un exemple : la tentative faite par le grand biochimiste Hans Krebs pour expliquer la formation du cycle métabolique qui porte maintenant son nom, un ensemble de réactions requises pour le fonctionnement de beaucoup d’organismes9.

Dans une voie comme dans un cycle métabolique, une molécule X est transformée, en plusieurs étapes, en une molécule Y. Dans un cycle, cependant, la molécule X est transitoirement liée à une molécule Z, qui est régénérée à la fin du cycle. Dans le cycle de Krebs, l’acétate, qui est dégradé en gaz carbonique, est chargé sur une molécule d’oxaloacétate qui est récupérée à la fin du cycle.

C’est plus de quarante ans après sa découverte que Hans Krebs a proposé ce schéma évolutif. Pourquoi le cycle de Krebs est-il apparu au cours de l’évolution biochimique des organismes ? La réponse de Hans Krebs est simple : un tel cycle est la meilleure manière d’extraire l’énergie d’oxydoréduction contenue dans des molécules à deux carbones comme l’acétate. Presque rien n’est dit dans l’article, et pour cause puisque les informations manquent cruellement, des voies métaboliques élémentaires à partir desquelles le cycle aurait pu être formé.

Le type d’explication proposé par Hans Krebs est assez « classique ». Il est le fruit de la rencontre de deux intérêts différents. Le premier, d’inspiration physico-chimique, relayé par le développement de la biochimie, concerne les caractéristiques thermodynamiques des êtres vivants, et la très grande efficacité avec laquelle ils utilisent l’énergie présente dans leur environnement. Ses pères sont Antoine-Laurent de Lavoisier et Joseph Priestley lorsque, à la fin du XVIIIe siècle, ils identifièrent la respiration à une combustion. La seconde tradition appartient à la biologie évolutive : c’est la conception « optimisante » de la sélection naturelle, « panglossienne », selon l’expression de Stephen Jay Gould et de Richard Lewontin10 : tout dispositif fonctionnel présent chez les organismes, étant passé au crible de la sélection naturelle, est forcément optimal. Le résultat de ce mariage est que le moteur – au moins un des moteurs – de l’évolution est vu comme l’augmentation du rendement énergétique des êtres vivants, leur utilisation toujours croissante des ressources environnementales. La « lutte pour la vie » se réduit à une lutte pour l’énergie. Elle peut prendre deux formes : une optimisation de l’utilisation des mêmes ressources – c’est ce qui se passe lors de l’invention du cycle de Krebs – ou l’accès à de nouvelles sources d’énergie – avec l’invention de la photosynthèse par exemple. L’énergie circule à l’intérieur du monde vivant : les herbivores consomment des plantes ; les carnivores se nourrissent d’herbivores. La prédiction d’Alfred Lotka, bien connu des écologistes pour sa modélisation de la relation proie-prédateur, était que ce cycle de circulation de l’énergie allait, lui aussi, en s’accélérant11. Cette accélération est également le résultat de l’action humaine. Rien d’étonnant à cela : c’est l’actualisation d’une tendance évolutive générale à travers celui qui en est, pour Lotka, le point le plus avancé, l’être humain.

Dans un tel type de modèle « pseudo-évolutif », le terme de l’évolution est parfaitement connu. Compte tenu de l’abondance des variations aléatoires, il est difficile d’imaginer comment les organismes pourraient ne pas atteindre ce but.

Le lecteur pensera peut-être que nous avons raison d’être rigoureux, mais que, pratiquement, cette vision naïve de l’utilisation optimale des ressources énergétiques est vraie ; et que l’invention du cycle de Krebs est un progrès irréversible.

Mais tel n’est pas le cas ! Plasmodium falciparum est le parasite responsable des formes les plus graves de paludisme. Il possède toutes les enzymes du cycle de Krebs, mais… ne les utilise pas pour oxyder les sucres comme le glucose ; il s’en sert uniquement pour synthétiser certains intermédiaires du métabolisme12. On peut rétrospectivement trouver de bonnes raisons expliquant cette utilisation très particulière des enzymes du cycle de Krebs par ce parasite. Le cycle de Krebs et la chaîne respiratoire qui lui fait suite produisent des ions peroxyde et superoxyde, qui peuvent être dangereux pour la survie du parasite, mais aussi de son hôte. Or l’utilisation, par Plasmodium falciparum, de l’hémoglobine présente dans les globules rouges conduit déjà à une augmentation de la concentration de ces ions toxiques. En détournant le cycle de Krebs de sa fonction normale, le parasite limite la production de ces molécules toxiques. Toujours est-il que cet organisme a régressé dans la voie royale conduisant à une optimisation de l’utilisation des ressources énergétiques !

On voit bien sur cet exemple du cycle de Krebs ce qui distingue ces schémas pseudo-évolutionnistes d’une vraie explication darwinienne13. La formation d’un tel cycle est vue comme un « plus », quels que soient l’environnement et les conditions de vie de l’organisme. Elle n’a pas de coût ou, du moins, celui-ci est ignoré et passé sous silence. Les différentes étapes intermédiaires qui ont pu mener à la formation du cycle ne sont pas considérées. Le fait que l’état final – un cycle de Krebs fonctionnel – soit un plus suffit à expliquer la réalisation de ces différentes étapes. Dans la théorie darwinienne, au contraire, chaque étape d’un processus évolutif doit immédiatement apporter à l’organisme un avantage adaptatif.

De même, l’essor d’une discipline comme la biochimie comparée, sous l’impulsion de Marcel Florkin et d’Ernest Schoffeniels, ne doit pas être vu comme la tentative d’articuler les résultats de la biochimie et la théorie de l’évolution14. Le premier objectif est simplement de faire un relevé de la diversité des organismes au niveau biochimique. Le second est de proposer une autre histoire évolutive, opposée au modèle darwinien15.

Pourquoi cette séparation entre les deux branches de la biologie a-t-elle pu perdurer si longtemps ? Nous reviendrons plus loin sur les difficultés cognitives, le fait que chaque explication puisse apparaître comme autosuffisante et qu’il soit difficile de basculer d’un type d’explication à l’autre. Une explication plus scientifique est que ce rapprochement ne devient possible que lorsqu’une connaissance suffisante a été acquise, aussi bien sur les mécanismes impliqués que sur les scénarios évolutifs possibles. L’exemple du cycle de Krebs le montre bien : comment élaborer un scénario valable en l’absence de toute connaissance sur les voies métaboliques existant au moment où le cycle s’est formé ?

Cependant, la difficulté majeure est probablement plus sociologique que cognitive ou scientifique. Le rapprochement des deux branches de la biologie est un problème d’interdisciplinarité, même si ces deux branches relèvent apparemment de la même discipline, la biologie. S’il est facile et usuel de prôner l’interdisciplinarité, il est plus difficile de la mettre en œuvre ! Les formations des étudiants et des chercheurs sont trop vite spécialisées. La valeur des travaux interdisciplinaires est difficile à évaluer et, pour cette raison, sous-évaluée, ce qui rend la carrière de ceux qui s’adonnent à l’interdisciplinarité souvent difficile.

Dans le cas qui nous intéresse, des circonstances historiques particulières expliquent aussi la durée de cette séparation. La biologie de l’évolution est née alors que l’on ignorait tout des mécanismes fondamentaux du vivant. La génétique des populations et la synthèse moderne élaborées dans les années 1920-1940, qui représentent encore aujourd’hui le « paradigme » de la théorie de l’évolution, se sont construites sur une notion abstraite du gène, en absence de toute donnée sur sa nature moléculaire, et sur les mécanismes par lesquels il contrôle les caractéristiques des organismes. La théorie de l’évolution est devenue de plus en plus abstraite et générale ; elle a fait appel à des outils mathématiques de plus en plus sophistiqués. Compte tenu du prestige dont jouissent les mathématiques et l’abstraction dans l’enseignement, en particulier en France, le caractère abstrait de la théorie de l’évolution lui a conféré un certain prestige, tout en la rendant inaccessible à la plus grande partie des chercheurs en biologie. Si la généralisation que permet l’abstraction peut être utile, il faut bien reconnaître qu’elle était dans ce cas un choix obligé, la conséquence de l’absence de connaissances sur les systèmes étudiés.

Darwin et ses successeurs, en particulier les artisans de la synthèse moderne, Ernst Mayr, Theodosius Dobzhansky, George Simpson, ont en outre fait un certain nombre de choix qui rendaient l’articulation entre la biologie fonctionnelle et la biologie évolutive plus difficile, tel celui de privilégier le rôle des variations dites de petite amplitude dans le processus évolutif. Pour Darwin, deux raisons justifiaient ce choix : la première était que, dans une population animale ou végétale, ce sont les variations de petite amplitude qui sont les plus fréquentes. La seconde raison était que de telles variations ont plus de chances que des variations de grande amplitude de ne pas perturber le fonctionnement des organismes. C’était une sorte de tribut payé au grand naturaliste français Georges Cuvier qui avait montré que toutes les parties d’un organisme sont interdépendantes, et que l’on ne peut changer l’une sans que les autres ne changent aussi.

Lorsque la théorie de l’évolution s’est mariée avec la génétique pour engendrer la génétique des populations, cette idée de petite variation a été plus ou moins consciemment transposée au niveau génétique. Les mutations dites ponctuelles, n’altérant qu’un gène, ont systématiquement été privilégiées par rapport à des variations de plus grande amplitude, comme les réarrangements de chromosomes. Pour un biologiste de l’évolution, la variation pouvait, à la limite, être vue comme continue.

Cet aspect continu de l’évolution disparaît dès que l’on abandonne la description abstraite pour celle, concrète, des structures en jeu. Darwin reconnaissait lui-même la difficulté dans le cas de l’œil : comment engendrer une telle structure par un processus quasi continu de variation, impliquant à chaque étape l’acquisition d’un avantage sélectif ? Cette difficulté n’est pas limitée à l’évolution de l’œil ! Dès que l’on entre dans le détail des mécanismes, il est plus facile de décrire des changements par saut que par des variations infinitésimales. Par exemple, comment imaginer des intermédiaires entre une voie métabolique linéaire et un cycle ?

Cet intérêt « spontané » des biologistes fonctionnalistes pour la discontinuité s’oppose de manière brutale aux scénarios continuistes des évolutionnistes.

Nous avons évoqué jusqu’ici l’existence de deux biologies : une biologie évolutionniste et une biologie fonctionnelle. Il s’agit là d’une simplification abusive. La biologie évolutionniste dont nous parlons est attentive aux écosystèmes dans lesquels l’évolution se déploie. Or elle a encore du mal à trouver sa place entre une biologie de l’évolution traditionnelle et une écologie qui tend parfois à se rapprocher de la biologie fonctionnelle dans l’étude des grands cycles physico-chimiques du vivant.

L’hétérogénéité est encore plus grande dans le champ de la biologie fonctionnelle. À une description moléculaire et cellulaire du vivant s’oppose une vision physique, cherchant les règles simples qui permettent l’auto-organisation dynamique du vivant et limitent le « pouvoir des gènes ». Illustrons ces deux visions différentes par un exemple. Une amibe, Dictyostelium discoideum, forme, dans des conditions de carence alimentaire, des agrégats multicellulaires complexes, contenant une tige et une « tête » formée de spores qui peuvent se disséminer et assurer ainsi la survie des organismes. On peut isoler et caractériser les différents gènes et protéines impliqués dans les étapes d’agrégation et de différenciation, ou chercher les règles simples permettant l’organisation de la structure multicellulaire et élaborer un modèle formel qui « mime » le comportement de l’amibe. Les deux approches ne sont pas incompatibles entre elles, mais les explications qu’elles fournissent sont différentes. La place et le rôle des gènes n’y sont pas les mêmes : majeurs dans le cas d’une description génétique et moléculaire, ils se réduiront à la production de quelques molécules nécessaires à la genèse des comportements collectifs décrits par la seconde.

Nous aurons plusieurs fois l’occasion de considérer à nouveau cette pluralité d’explications au sein de la biologie fonctionnelle. En dépit de leurs différences, les deux groupes partagent un égal désintérêt pour la dimension « historique » des organismes. Les physiciens modélisateurs sont peut-être encore pires que les biologistes moléculaires de ce point de vue : les règles et les principes qu’ils tentent de dégager sont atemporels, totalement indépendants de l’histoire évolutive des organismes auxquels ils les appliquent ; alors que les molécules et macromolécules portent toujours la trace de cette histoire.
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Chapitre 2

Une convergence récente


Les deux branches de la biologie se rapprochent depuis quelques années. Nous illustrerons bientôt cette affirmation par de nombreux exemples. Nous envisagerons aussi les espoirs, mais aussi les difficultés, soulevés par un tel rapprochement. Auparavant, il est toutefois nécessaire de revenir sur les raisons pour lesquelles ce rapprochement s’est récemment opéré.


Les raisons du rapprochement

Elles sont multiples, plus ou moins liées entre elles, et se sont mutuellement renforcées.

La première est le rééquilibrage qui s’est opéré récemment entre les différentes disciplines constituant la biologie. Au début des années 1960, la biologie moléculaire triomphait. La biologie évolutive, appartenant à la tradition naturaliste, pouvait se sentir menacée. C’est dans ce contexte qu’Ernst Mayr a explicité en 1961 la distinction entre les deux approches des phénomènes du vivant. Il s’agissait pour lui de montrer l’irréductibilité de la biologie évolutive à la biologie fonctionnelle.

Aujourd’hui, la biologie de l’évolution et les approches naturalistes du vivant n’ont plus besoin de justifier leur existence ni de se faire reconnaître une importance comparable à celle de la biologie moléculaire. Peut-être faut-il y voir un certain désenchantement vis-à-vis des résultats de la biologie moléculaire. Le génome humain a été entièrement séquencé. Or cet exploit technique n’a pas constitué immédiatement un bond en avant dans la connaissance de nous-mêmes. La principale raison est cependant plutôt à chercher dans la manière dont certains biologistes de l’évolution, tel Richard Dawkins16, ont su populariser les modèles parfois difficiles de la biologie évolutive. Quel contraste entre le travail mathématique rigoureux de Hamilton, visant à expliquer l’existence de comportements altruistes chez certaines colonies d’insectes, et leur divulgation flamboyante par Edward Wilson et Richard Dawkins !

La biologie évolutive n’est pas seulement une description brillante de l’histoire de la vie. Elle est considérée aujourd’hui comme une science dont les résultats sont indispensables pour faire face aux altérations rapides de l’environnement. La disparition accélérée des espèces vivantes n’est plus niée par personne. Les changements climatiques auront des conséquences importantes sur l’ensemble des êtres vivants constituant la biosphère. Le travail des écologistes et des évolutionnistes sera indispensable pour prévoir les conséquences du changement climatique, et mettre en place les mesures permettant de préserver au mieux la diversité du vivant. Si la biologie fonctionnelle demeure le moteur des progrès médicaux, la biologie de l’évolution a acquis une place équivalente en ce qui concerne la survie de la planète. Cette égalité de considération favorise l’articulation entre les deux branches de la biologie : un dialogue est toujours plus facile entre égaux.

Ce rapprochement est aussi le résultat des progrès accomplis par la biologie fonctionnelle, en particulier dans la description moléculaire du vivant.

Le séquençage du génome humain a été rendu possible par la connaissance précise de la nature du matériel génétique, de sa structure et de ses fonctions, la mise au point de techniques de séquençage efficaces, et les progrès de l’informatique. Il n’a commencé qu’en 1986 ; d’une certaine manière, pourtant, il était déjà inscrit dans la découverte de la structure en double hélice de l’ADN par Jim Watson et Francis Crick en 1953, et dans le déchiffrage du code génétique effectué entre les années 1961 et 1966.

Le séquençage du génome humain, comme d’ailleurs celui des autres organismes, a d’abord été considéré comme un objectif en soi, devant révéler immédiatement des connaissances fondamentales sur l’organisme étudié. Tel n’a pas été le cas : les résultats du séquençage ont été décevants, et n’ont livré immédiatement aucun secret. La mise en évidence, inattendue, du petit nombre de gènes dans l’espèce humaine (un peu plus de 20 000) a démontré que les caractéristiques spécifiques de l’être humain ne résident pas dans les pièces élémentaires avec lesquelles il est bâti – les produits des gènes –, mais dans la manière dont ces produits interagissent pour engendrer les fonctions complexes du vivant. En outre, chaque gène peut donner naissance à plusieurs produits différents, dont la nature et le rôle ne se révèlent pas immédiatement à l’œil de celui qui a fait le séquençage.

Puisque le génome humain ne parlait pas de lui-même, il a fallu le mettre à la question. Le ton des articles accompagnant la publication de la séquence était révélateur : le travail commençait au lieu de s’achever avec la publication de la séquence.

La meilleure manière de faire parler une séquence consiste à la comparer à d’autres séquences. La comparaison peut permettre de décrire les fonctions de gènes jusqu’alors inconnus. On peut, par exemple, appliquer le principe du « coupable par association ». Si deux gènes A et B sont souvent associés au niveau du génome, et coexprimés au niveau des mêmes tissus, il y a une forte probabilité qu’ils participent à la réalisation de la même fonction cellulaire. Si on connaît la fonction précise de A, on pourra formuler des hypothèses sur celle de B qui auront de bonnes chances d’être confirmées.

La comparaison a conduit les biologistes fonctionnalistes à créer des banques de données et a rapproché la forme de leur travail de celle des naturalistes17. Comparer les séquences de deux génomes ouvre aussi la porte à des questionnements portant sur l’évolution des organismes dont ces génomes sont issus18. Prenons l’exemple des génomes de l’être humain et du chimpanzé. Les comparer, c’est mettre en évidence les variations qui se sont produites dans l’un et l’autre génome depuis sept millions d’années, depuis que les deux espèces ont divergé à partir d’un ancêtre commun. Dès 1965, Emil Zuckerkandl et Linus Pauling avaient montré combien la comparaison des séquences de protéines était une riche source d’information sur l’évolution19. Cette dimension évolutive a été quelque peu oubliée lorsque les grands programmes de séquençage ont été lancés, au profit d’une vision fonctionnelle : le séquençage du génome humain révélerait les fonctions des gènes et, au-delà, celles de l’organisme dont le génome était séquencé.

Par une sorte d’effet boomerang, la dimension évolutive des génomes a retrouvé sa place dès que la lecture directe s’est révélée plus difficile que prévu. Aujourd’hui, le choix des génomes à séquencer est souvent opéré en fonction de considérations évolutives. On choisit les organismes dont la position dans l’arbre du vivant est « stratégique20 ».




Ce n’est pas uniquement à travers le séquençage des génomes que les connaissances acquises en biologie fonctionnelle débouchent naturellement sur des questionnements évolutifs. La description très précise des mécanismes moléculaires a le même effet.

Considérons l’une quelconque de ces superbes nanomachines présentes dans toutes les cellules vivantes. Ces complexes macromoléculaires ont en charge des fonctions diverses : réplication de l’ADN, production d’énergie, etc. Leur étude a montré des analogies surprenantes avec les machines fabriquées par l’être humain. L’exemple le plus remarquable est celui de l’ATPase, l’enzyme qui produit l’ATP. Ce dernier est la source d’énergie pour toutes les fonctions cellulaires : on appelle d’ailleurs parfois l’ATP la « monnaie énergétique » de la cellule. L’ATPase contient deux parties distinctes, l’une fixe et l’autre mobile. La seconde tourne par rapport à la première pour produire de l’ATP, exactement comme un rotor tourne par rapport à son stator.

La description de ces nanomachines occupe une grande place dans le travail des biologistes fonctionnalistes. L’interrogation sur l’origine évolutive de ces dispositifs fonctionnels reste à l’arrière-plan et est rarement mentionnée par les auteurs de ces travaux.

Cependant, la description de ces nanomachines ne révèle pas seulement leur parfaite adéquation aux fonctions qu’elles accomplissent dans les cellules. Si l’étude en est poussée suffisamment loin, des caractéristiques de structure et de fonction seront révélées, qui ne peuvent être expliquées uniquement en termes fonctionnels, mais trouvent leur raison d’être dans le processus évolutif qui les a engendrées.

Prenons une analogie. La structure d’un moteur d’avion peut être expliquée par le « cahier des charges » que ce moteur doit respecter. Supposons un observateur particulièrement curieux : il ne se contentera pas de ces explications mécaniques, mais s’interrogera sur la forme particulière des pièces, leur disposition, se demandera si d’autres solutions n’étaient pas possibles. Il découvrira alors certainement que beaucoup de pièces et de procédures d’assemblage ont déjà été utilisées pour la construction de moteurs plus anciens de la même firme (ou, pourquoi pas, d’autres firmes). La structure et le fonctionnement du moteur qui est devant les yeux de l’observateur ne lui sont pleinement compréhensibles que s’il prend en compte cette histoire.
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