A l'origine de la diversité actuelle des eucaryotes

Des chercheurs de I’Université d’Uppsala en Suede, de I'Institut des Sciences Marines de Barcelone en Espagne,
de I'Académie des Sciences Chinoise, et de Sorbonne Université montrent que les eucaryotes ont, au cours de
leur évolution, fait des centaines de transitions entre d'une part le milieu marin et d'autre part les écosystémes
d'eau douce et le sol et inversement.

De telles transitions d'habitat sont des événements évolutifs qui peuvent déclencher des explosions de diversité.
On ne connait pas, cependant, la fréquence de ces transitions d’habitat au cours de I'évolution ni ou elles se
situent sur I'arbre du vivant.

A l'aide des séquences de longs fragments d’ADN d’eucaryotes microbiens provenant d'échantillons prélevés
dans des lacs boréaux, dans des sols forestiers, dans I’Océan Indien, dans la fosse des Mariannes et dans d'autres
environnements, les chercheurs ont pu reconstruire les arbres phylogénétiques des organismes trouvés dans ces
environnements. Les résultats indiquent que ces eucaryotes microbiens ont réussi a s’établir avec succes
(transitions difficiles a réaliser) dans de nouveaux habitats plusieurs centaines de fois au cours de leur évolution,
permettant aux colonisateurs d’occuper des niches écologiques vacantes, ce qui a conduit a la grande diversité
d’eucaryotes que nous voyons aujourd’hui.

Les arbres phylogénétiques construits a partir des séquences d’ADN ont également permis aux chercheurs
d’envisager ce que pouvaient étre les habitats de ces eucaryotes : parmi ces derniers, les SAR et les Obozoa
seraient apparus dans des habitats complétement différents. La lignée SAR, qui comprend des groupes comme
les diatomées, les ciliés, les dinoflagellés, les radiolaires, etc. ..., semble apparaitre, au Précambrien, pour la
premiere fois en domaine océanique. Les Obazoa, diversifiés en champignons, animaux, choanoflagellés et
amibozoaires, auraient quant a eux habité des habitats non marins... pour y retourner en partie.
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