PARTIE 1

REFERENTIEL
Deuxième partie (I-2 du programme officiel)

PARENTE ENTRE ETRES VIVANTS ACTUELS ET FOSSILES

PHYLOGENESE - EVOLUTION
Chapitre I – La recherche de parenté chez les vertébrés
Malgré une grande diversité des formes de vie actuelles et passées, le monde vivant est caractérisé par une profonde unité. Celle-ci suggère une origine commune à toutes les espèces. L’état actuel du monde résulte du processus d’évolution. Tous les êtres vivants, actuels et fossiles, ont donc entre eux des relations de parenté plus ou moins étroites que l’on se propose de préciser et de représenter sous forme de figures arborescentes.

I. Biodiversité et unité du vivant

A – Une grande diversité

Le nombre d’espèces* actuellement recensées et décrites approche les deux millions, mais on suppose que la biosphère* compte en réalité plusieurs dizaines de millions d’espèces. Celles-ci ne représentent toutefois qu’une infime partie des espèces ayant peuplé la Terre depuis son origine et que l’on estime à mille fois plus. Ceci montre l’importance de la biodiversité* actuelle et passée.

B – Une profonde unité

Les êtres vivants partagent des propriétés communes.

· Tous les êtres vivants sont constitués de cellules*, capables de se multiplier. 

· Les molécules du vivant et les réactions chimiques qui constituent le métabolisme cellulaire* sont fondamentalement les mêmes. 

· L’ADN est toujours le support de l’information génétique, se répliquant suivant le même mode semi-conservatif, et gouvernant la synthèse de protéines en utilisant un code génétique universel.

Ces propriétés traduisent une origine commune : tous les êtres vivants possèdent un ancêtre commun, le premier organisme unicellulaire, inconnu, apparu sur la Terre il y a près de 4 milliards d’années. L’état actuel du monde vivant résulte du processus d’évolution*, basé sur la notion de filiation entre espèces : les espèces actuelles dérivent d’espèces ancestrales communes plus ou moins éloignées dans le temps. Ainsi, toutes les espèces vivantes, actuelles et fossiles, sont apparentées, mais elles le sont plus ou moins étroitement.

II. L’établissement de relations de parenté chez les vertébrés

Les vertébrés* possèdent un plan d’organisation commun, caractérisé par :

· L’existence d’axes de polarité* (antéro-postérieur et dorso-ventral) et d’un plan de symétrie bilatérale mis en place au cours du développement embryonnaire. 

· Un squelette interne osseux et/ou cartilagineux. 

· Un système nerveux situé dorsalement, composé à l’avant de l’encéphale protégé par la boîte crânienne et à l’arrière de la moelle épinière protégée par la colonne vertébrale. 

· Un système circulatoire clos comprenant un cœur et des vaisseaux…

L’unité du plan d’organisation des vertébrés suggère une parenté* étroite entre ces organismes.

L’établissement de relations de parenté entre les vertébrés actuels s’effectue par comparaison de caractères* :

· morphologiques (concernant la forme et la structure externe de l’organisme) 
· anatomiques (concernant la forme et la structure des organes) 
· embryologiques (concernant la description des stades de l’embryon* et des annexes embryonnaires, comme l’amnios* ou le placenta*)

Ces caractères sont qualifiés de macroscopiques.

· hromosomiques 

· moléculaires (séquences polypeptidiques de protéines ou séquences nucléotidiques de gènes)

A – Choix des caractères macroscopiques

Les caractères choisis pour comparer les espèces ou les taxons* doivent être

· informatifs ou pertinents : c’est-à-dire présenter au moins deux états différents qui soient communs à au moins deux espèces ; les divers caractères choisis ne doivent pas posséder la même répartition des états pour les mêmes espèces. 
· homologues : c’est-à-dire dériver d’une structure ancestrale. Certaines structures peuvent présenter des différences du fait d’adaptations à des modes de vie différents, mais elles possèdent une organisation semblable, établissent les mêmes connexions avec le reste de l’organisme et ont une même origine embryologique (exemple : la nageoire du dauphin et le membre supérieur de l’Homme) : ces similitudes, héritées d’un ancêtre commun, sont qualifiées d’homologies*. A l’opposé, certaines structures peuvent présenter une grande ressemblance du fait d’adaptations au même mode de vie, mais posséder des organisations différentes (exemple : la nageoire du Dauphin et celle du Requin) : on parlera alors d’analogies* ; ces structures ne sont pas héritées d’un ancêtre commun. 

· à valeur évolutive, c’est-à-dire correspondre à une innovation évolutive* (apparition, disparition ou transformation d’un caractère). Dans ce cas, l’état qui préexistait est qualifié d’état primitif ou ancestral, et le nouvel état apparu d’état dérivé* ou évolué. La polarisation* des caractères, c’est-à-dire la détermination de l’état ancestral et de l’état dérivé fait appel à des critères paléontologiques (l’état dérivé est celui qui est apparu le plus récemment au cours des temps géologiques ; autrement dit, le plus ancien fossile possédant l’état dérivé du caractère est plus récent que le plus ancien fossile possédant l’état primitif) ou embryologiques (le caractère évolué apparaît plus tard que le caractère primitif au cours du développement embryonnaire). 

B – La matrice taxons / caractères

Les résultats de la comparaison des caractères choisis pour une sélection de taxons donnés sont consignés dans une matrice taxons / caractères dont chaque case renferme l’état de chaque caractère observé dans chaque taxon. L’état dérivé est souligné.

La recherche des relations de parenté fait appel à la " méthode cladistique " (partage d’un même état dérivé d’un caractère) : tous les organismes qui possèdent l’état évolué de ce caractère l’ont hérité d’un même ancêtre commun* chez qui il est apparu ; ils ont donc une parenté plus forte.

C – L’utilisation de données moléculaires

Des protéines présentes chez divers organismes et montrant de grandes similitudes dans leur structure et dans leur séquence polypeptidique sont dites homologues (même si elles possèdent parfois des fonctions différentes). Elles sont codées par des gènes homologues*, dérivant d’un même gène ancestral par mutations. L’apparition de ce gène constitue une innovation évolutive. Le partage de molécules homologues permet donc d’établir une relation de parenté entre tous ces organismes qui descendent d’un ancêtre commun chez qui ce gène est apparu.

La comparaison des séquences polypeptidiques ou nucléotidiques permet d’affiner les relations de parenté. En admettant que les mutations se produisent au hasard et relativement régulièrement au cours du temps, on peut alors dire que moins il y a de différences entre deux molécules homologues et plus la molécule ancestrale dont elles dérivent est récente ; autrement dit, plus les organismes qui possèdent ces molécules sont proches parents. Les résultats de la comparaison deux à deux des séquences de molécules homologues sont consignés dans une matrice des différences, où chaque case renferme le nombre (ou le pourcentage) d’acides aminés ou de nucléotides différents.

III. L’arbre phylogénétique

A – Principe

Un arbre phylogénétique* est un arbre qui traduit des parentés entre diverses espèces ou taxons. Les espèces parentes ou les groupes frères sont réunis par des branches à un nœud qui représente leur plus récent ancêtre commun. Les arbres établis à partir de la comparaison de caractères macroscopiques par la méthode cladistique ne sont pas muets : chaque branche doit être justifiée par une innovation évolutive. Cette innovation évolutive est apparue chez un organisme qui l’a transmise à tous ses descendants : cet organisme est donc l’ancêtre commun exclusif à tous les organismes possédant cette innovation évolutive.

La lecture de l’arbre phylogénétique permet de brosser le " portrait " du plus récent ancêtre commun à un ensemble d’organismes. Ses caractéristiques correspondent au cumul des innovations évolutives acquises par ses ancêtres précédents auxquelles s’ajoute celle qui est apparue chez lui, ce qui revient à énumérer l’ensemble des caractères dérivés partagés par les espèces qui lui sont postérieures. Ce portrait ne tient compte que des caractères utilisés pour construire l’arbre phylogénétique ; il ne sera jamais exhaustif. L’ancêtre commun est donc hypothétique.

B – Une classification basée sur la phylogénie*

Les classifications modernes prennent en compte les données de la cladistique. Dans ce contexte, un clade ou groupe monophylétique* regroupe un ancêtre hypothétique et tous ses descendants connus qui partagent la même innovation évolutive. C’est cette innovation évolutive qui définit le groupe. Par exemple, le groupe des Amniotes réunit tous les organismes possédant un amnios et leur ancêtre commun chez qui ce caractère est apparu.
C – La place des fossiles dans les arbres phylogénétiques

Les ancêtres communs sont hypothétiques : ils ne correspondent pas à des espèces fossiles* précises. En effet, la fossilisation est un phénomène rare et aléatoire : il y a peu de chances pour que l’ancêtre commun ait été fossilisé. Par ailleurs, les espèces fossiles possèdent elles-mêmes des caractères dérivés que ne partagent pas la descendance qu’on voudrait leur attribuer. Les espèces fossiles ne doivent donc pas être placées aux nœuds de l’arbre, mais à l’extrémité des branches comme les espèces actuelles. Un fossile peut être le plus ancien représentant connu d’un groupe, mais ne correspond pas au plus ancien représentant ayant existé de ce groupe, c’est-à-dire l’ancêtre commun. Ainsi, l’Archaeopteryx ne peut être considéré comme l’ancêtre des oiseaux ; c’est, tout au plus, le plus ancien fossile appartenant au groupe des oiseaux connu à ce jour.

Les fossiles permettent cependant de donner un cadre temporel aux phylogénies établies. On peut dater grâce aux fossiles les différentes innovations évolutives : par exemple, la plume est apparue pour la première fois au Jurassique, il y a 150 Ma (âge de l’Archaeopteryx).

 

Lexique 
Amnios : enveloppe remplie de liquide, à l’intérieur de laquelle se développe l’embryon. Les vertébrés possédant ce caractère dérivé (Reptiles, Oiseaux et Mammifères) constituent le groupe des Amniotes.

Analogie : ressemblance entre des structures de deux organismes qui ne sont pas héritées d’un ancêtre commun. Elles peuvent résulter d’un phénomène de convergence lié aux adaptations au même mode de vie ou à un phénomène d’évolution régressive.

Ancêtre commun : en phylogénie, organisme hypothétique possédant l’ensemble des caractères dérivés partagés par les espèces qui lui sont postérieures.

Arbre phylogénétique : diagramme arborescent où les espèces apparentées, partageant le même état dérivé d’un caractère, sont reliées par des branches à un noeud représentant leur ancêtre commun.

Axe de polarité : orientations selon lesquelles se disposent les organes au cours du développement embryonnaire.

Biodiversité : diversité des espèces vivantes peuplant la Terre.

Biosphère : ensemble des êtres vivants, constituant une mince enveloppe à la surface de la Terre.

Caractère : attribut observable d’un organisme, déterminé génétiquement.

Cellule : unité structurale et fonctionnelle de tout être vivant.

Embryon : ensemble des stades de développement d’un organisme, depuis la cellule-œuf jusqu’à l’éclosion ou la naissance.

Espèce : niveau de base de la classification, regroupant les individus présentant de grandes similitudes et interféconds.

Etat dérivé d’un caractère : qualifie l’état d’un caractère apparu à partir d’un état ancestral ou primitif, à la suite d’une innovation évolutive.

Evolution : modification des organismes au cours des générations.

Fossile : reste, trace ou moulage naturel d’organisme conservé dans des sédiments.

Gènes homologues : gènes non allèles, présentant des similitudes de séquence et provenant d’un " gène ancestral " commun à la suite de mutations.

Groupe monophylétique (ou clade): groupe réunissant tous les organismes qui possèdent une même innovation évolutive et leur ancêtre commun exclusif chez qui cette innovation est apparue.

Homologie : similitude entre des structures de deux espèces différentes héritées d’une structure ancestrale présente chez leur ancêtre commun. Ces homologies peuvent s’observer au niveau anatomique (organes homologues) ou au niveau moléculaire (molécules homologues).

Innovation évolutive : nouveauté responsable d’un changement anatomique, physiologique ou moléculaire, qui apparaît chez un organisme à la suite d’une mutation , se transmet de génération en génération et peut ainsi se répandre au sein des populations d’une espèce.

Métabolisme : ensemble des réactions chimiques se déroulant dans les cellules (ou les organismes) et aboutissant à la synthèse ou à la dégradation de molécules organiques.

Paléontologie : étude des organismes fossiles.

Parenté : partage par deux organismes d’une même innovation évolutive.

Phylogénie : étude des liens de parenté entre les êtres vivants

Placenta : organe d’échange reliant l’embryon à l’utérus maternel durant la gestation, chez les Mammifères placentaires.

Polarisation : définition pour un caractère de son état ancestral ou primitif, et de son état dérivé ou évolué. 

Taxon : groupe d’organismes formant une unité déterminée à un certain niveau de la classification hiérarchique (espèce, genre, famille…)

Vertébré : animal possédant un squelette axial constitué d’un ensemble d’os, les vertèbres.

 

Chapitre II – La lignée humaine

Les êtres humains peuplant actuellement la Terre, malgré leur diversité apparente, appartiennent tous à une seule espèce : Homo sapiens, seule représentante actuelle de la lignée humaine. La recherche des caractères évolués qu’il partage avec d’autres espèces permet de situer l’Homme, au sein du règne animal, dans le groupe des Primates, dans la parenté des grands singes africains (Gorilles et Chimpanzés) . On se propose de préciser ces liens de parenté, de définir les critères d’appartenance à la lignée humaine, puis de rechercher les étapes de leur acquisition à partir de l’étude des différentes espèces fossiles qui jalonnent l’histoire de la lignée humaine. On se penchera pour terminer sur l’origine de notre espèce.

I. La place de l’Homme dans le règne animal

A – Les plus proches parents de l’Homme

L’établissement de phylogénies à partir de données morphologiques, anatomiques et embryologiques permet de situer l’Homme au sein du règne animal. L’Homme est :

· un Eucaryote* : il possède des cellules compartimentées par des membranes (présence d’organites cellulaires) ; 

· un Vertébré* : il possède un squelette axial constitué d’une succession d’os (vertèbres) ; 

· un Tétrapode* : il possède des membres locomoteurs pairs terminés par des doigts ; 

· un Amniote* : l’embryon se développe en milieu liquide à l’intérieur d’une poche (amnios) ; 

· un Mammifère* : il allaite ses petits grâce à des glandes mammaires, son corps est revêtu de poils ; 

· un Primate* : ses doigts sont terminés par des ongles plats, le pouce est opposable aux autres doigts, et les orbites rapprochées lui procure une vision binoculaire ; 

· un Hominoïde* : il ne possède pas de truffe, ses narines sont ouvertes vers le bas et séparées par une cloison nasale, les orbites sont fermées par un os à l’arrière, et il est dépourvu de queue.

Une recherche des âges approximatifs des plus anciens fossiles connus dans chacune des catégories montre que ces caractères sont apparus successivement à différentes périodes de l’histoire de la Vie : - 1,2 Ga ? (+ ancien eucaryote), - 500 Ma ? (+ ancien vertébré), - 390 Ma ? (+ ancien tétrapode), - 340 Ma ? (+ ancien amniote), - 220 Ma ? (+ ancien mammifère), - 65 Ma ? (+ ancien primate), - 23 Ma (+ ancien Hominoïde).

Des données anatomiques plus spécialisées et la prise en compte de données moléculaires permettent de rapprocher l’Homme des Chimpanzés et du Gorille, dans le clade des Hominidés*. Il semble que ce soit avec les Chimpanzés (Chimpanzé commun et Bonobo) que l’Homme possède la plus étroite parenté, comme en témoignent les études portant sur de nombreuses molécules et sur les chromosomes, ainsi que des recherches effectuées sur le comportement. L’Homme possède un ancêtre commun avec les Chimpanzés. 

B – Les caractéristiques du dernier ancêtre commun à l’Homme et aux Chimpanzés

Le dernier ancêtre commun à l’Homme et à ses plus proches parents, les Chimpanzés et les Bonobos, doit posséder l’ensemble des caractères dérivés partagés par ses espèces-filles. La recherche des points communs entre l’Homme et les Chimpanzés, y compris sur le plan comportemental, permet de reconstituer le " portrait robot " de cet ancêtre. En plus des caractères hérités des Hominidés,

· il devait posséder une certaine part de bipédie* dans son répertoire locomoteur ; 

· il savait utiliser des outils rudimentaires, dont il apprenait l’usage par un apprentissage au cours de l’enfance ; 

· il vivait en communauté dans un milieu essentiellement arboricole ; 

· c’était un animal de taille moyenne (1 m environ pour 30-40 kg) avec une capacité crânienne* de l’ordre de 350-400 cm3. 

Cet ancêtre commun, hypothétique, n’est ni un Chimpanzé, ni un Homme. La séparation de la lignée humaine de la lignée des Chimpanzés peut être située il y a 7 à 10 Ma.

II. Les critères d’appartenance à la lignée humaine

La comparaison de l’Homme et des Chimpanzés permet de dégager les spécificités humaines :

· des caractères du squelette en relation avec une bipédie permanente (colonne vertébrale à quatre courbures, bassin large et court, trou occipital avancé et centré sous le crâne…) ; 

· des caractères crâniens en relation avec un développement cérébral important (forte capacité crânienne de l’ordre de 1.500 cm3, crâne arrondi et bombé) ; 

· une régression de la face (face courte et redressée) et une arcade dentaire parabolique aux canines réduites 

· des activités culturelles et industrielles développées et variées (construction d’habitations, maîtrise du feu, activités artistiques, culte des morts, outils diversifiés et élaborés…) 

· un langage articulé.

On admet que tout fossile présentant au moins un de ces caractères dérivés appartient à la lignée humaine*.

On réserve le terme d’Homininés* pour désigner l’ensemble des organismes qui, à partir du dernier ancêtre commun à l’Homme et aux Chimpanzés, font partie de la lignée humaine, dont l’Homme est actuellement le dernier représentant.

III. Le caractère buissonnant de la lignée humaine

Entre les premiers représentants de la lignée humaine ( le plus ancien est actuellement daté de - 7 Ma et a été découvert en 2001: Sahelanthropus tchadensis appelé Toumaï ) qui montrent des caractères dérivés propres à la lignée humaine et l’Homme actuel, les paléoanthropologues disposent de nombreux fossiles, le plus souvent fragmentaires, dont ils essaient d’établir les relations de parenté, régulièrement remises en cause par de nouvelles découvertes. 

A plusieurs reprises au cours de l’histoire de la lignée humaine, plusieurs espèces ont cohabité, présentant des associations variées de caractères plus ou moins évolué. Loin d’être linéaire, l’évolution de la lignée humaine présente donc un caractère buissonnant*.

Les espèces fossiles sont regroupées dans deux genres principaux : les Australopithèques* et les Homo*.

· Le genre Australopithecus est représenté par plusieurs espèces ayant vécu entre 4 Ma (A. anamensis) et 1 Ma (A. robustus) et connues uniquement en Afrique. Elles possèdent des caractères dérivés de la lignée humaine en rapport avec la bipédie (bassin large et court, fémurs dirigés vers l’intérieur…). A Laetoli, en Tanzanie, des traces de pas d’Homininés bipèdes ont été conservées dans des cendres volcaniques datées de 3,7 Ma. Les Australopithèques présentent des caractères encore primitifs (faible capacité crânienne, prognathisme* important…). 

· Le genre Homo possède des caractères liés à une bipédie plus nette, mais surtout un accroissement du volume cérébral qui dépasse les 600 cm3 et un redressement de la face. Il est marqué par un certain nombre d’innovations culturelles.

Les premiers outils élaborés (galets aménagés ou choppers ; industrie oldowayenne du paléolithique* inférieur) sont attribués à Homo habilis* qui a vécu en Afrique entre 2,5 et 1,6 Ma. On lui doit également les premières huttes (vers 1,8 Ma).

Les Homo erectus* forment un groupe très diversifié. Ils sont connus tout d’abord en Afrique à partir de 1,9 Ma. Parfaitement bipède et longiligne, il colonise l’Afrique du nord, puis le Proche-Orient (1,7 Ma), l’Asie et l’Europe (0,8 Ma). Il améliore la technique de taille des outils qui acquièrent une symétrie (bifaces ; industrie acheuléenne). Sa capacité crânienne évolue graduellement de 800 à 1.200 cm3. Il maîtrise le feu (premiers foyers datés de 0,4 Ma) et devait avoir acquis un certain langage articulé.

L’Homme de Néanderthal (Homo neandertalensis*), qui a vécu en Europe entre 120.000 et 35.000 ans, semble provenir de l’évolution des Homo erectus ayant colonisé l’Europe. Il possède une forte capacité crânienne (> 1.500 cm3). Ses outils sont plus diversifiés et les techniques plus perfectionnées (industrie moustérienne). Il est le premier à avoir des préoccupations mystiques (rites funéraires). On lui doit également des parois de grottes ocrées.

Il est remplacé par l’Homme de Cro-Magnon* (Homo sapiens). L’outillage est de plus en plus diversifié (pointes, aiguilles, harpons, burins…) et utilise de nouveaux matériaux (os, ivoire, bois de rennes…). Vers – 35.000 ans apparaissent les premières manifestations artistiques (gravures rupestres, statuettes…).
IV. L’origine des hommes modernes

L’Homme moderne (Homo sapiens*) est le seul représentant actuel de la lignée humaine. Malgré l’apparente diversité des êtres humains qui peuplent la Terre, tous font partie d’une seule et même espèce. Les populations humaines ne diffèrent que par la fréquence des allèles des différents gènes, mais aucun gène, ni même aucun allèle n’est caractéristique d’une population donnée : la notion de race n’a pas de fondement génétique dans l’espèce humaine. En revanche, la principale cause des différences de fréquences géniques entre les populations, matérialisées par le calcul des distances génétiques*, est la distance géographique. Ceci traduit le processus de migration et de dérive de composition à partir d’un pool initial commun très diversifié. Le fait que l’on trouve la plus grande diversité d’allèles à l’intérieur même des populations africaines vient confirmer les données de la paléontologie : Homo sapiens serait une nouvelle espèce apparue en Afrique (ou au Proche-Orient), il y a 100.000 à 200.000 ans. Elle aurait ensuite colonisé tous les continents en remplaçant Homo erectus et ses descendants.

Lexique 
 

Amniotes : groupe de vertébrés tétrapodes dont l’embryon se développe en milieu liquide à l’intérieur d’une annexe embryonnaire en forme de poche (amnios).

Australopithèques : ensemble d’Homininés bipèdes, à faible volume cérébral (< 500 cm3) et à mâchoires puissantes, ayant vécu en Afrique entre - 4,2 et - 1 Ma.

Bipédie : mode de locomotion en position redressée sur les membres postérieurs.

Capacité crânienne : volume de l’intérieur de la boîte crânienne, donnant un indice sur le développement cérébral de l’individu.

Chopper : outil de pierre obtenu par percussion d’un galet avec un percuteur dur permettant l’enlèvement d’un petit nombre d’éclats.

Cro-Magnon : plus ancien homme moderne (Homo sapiens) connu à ce jour

Distance génétique : valeur comprise entre 0 et 100, traduisant la divergence génétique entre deux populations humaines. On la calcule en additionnant les fréquences les plus faibles de chaque allèle entre les deux populations, et en soustrayant cette somme de 100.

Evolution buissonnante : évolution radiative, non linéaire, caractérisée par la présence simultanée de plusieurs espèces apparentées, dont certaines peuvent s’éteindre sans descendance.

Eucaryote : organisme présentant des cellules compartimentées par des membranes internes délimitant des organites cellulaires. L’ADN, en particulier, est contenu dans le noyau, organite limité par une enveloppe nucléaire composée d’une double membrane.

Hominidé : membre de la famille des Hominidae regroupant les grands singes africains (Gorille, Chimpanzé, Bonobo) et l’Homme, ainsi que leurs prédécesseurs.

Homininé : membre de la sous-famille des Homininae regroupant les représentants de la lignée humaine (genres Australopithecus et Homo), caractérisés par la bipédie permanente.

Hominoïde : membre de la superfamille des Hominoidea qui regroupe l’Homme, les grands singes (Gorille, Chimpanzé, Bonobo, Orang-Outan) et les Gibbons, ainsi que leurs prédécesseurs, caractérisés par la disparition de la queue.

Hominisation : ensemble des processus évolutifs ayant permis le passage de l’ancêtre des Hominidés à l’Homme moderne.

Homo : genre d’Hominidé caractérisé par la bipédie, un volume cérébral supérieur à 600 cm3, une réduction de la face et de la taille des molaires, ainsi que l’aptitude à confectionner des outils.

Homo erectus : représentant du genre Homo, caractérisé par une bipédie parfaite, un volume cérébral entre 800 et 1200 cm3, la domestication du feu et la confection de bifaces. Il est apparu en Afrique il y a 1,9 Ma et a colonisé une grande partie de l’Ancien Monde. Il s’est éteint vers – 300.000 ans.

Homo habilis : premier représentant du genre Homo, caractérisé par un volume cérébral entre 550 et 680 cm3 et la confection d’outils de pierre rudimentaires (galets aménagés), ayant vécu en Afrique entre 2,5 et 1,6 Ma.

Homo neanderthalensis : espèce ayant vécu en Europe entre – 100.000 et – 30.000 ans, présentant certains caractères archaïques (front fuyant, épais bourrelets sus-orbitaires), mais un volume crânien important (1500 à 1750 cm3). Il est le premier à présenter des rites funéraires.

Homo sapiens : seule espèce humaine vivant actuellement, apparue en Afrique vers – 120.000 ans et ayant colonisé toutes les régions du globe. L’homme moderne a un volume cérébral de 1450 à 1650 cm3, une face verticale et un menton. Il confectionne des outils perfectionnés et diversifiés. Il est le premier à pratiquer des activités artistiques (gravures, peintures rupestres, statuettes…).

Industrie : ensemble des produits obtenus par l’action de l’homme sur la matière.

Lignée humaine : histoire évolutive des homininés depuis le plus récent ancêtre commun à l’Homme et au Chimpanzé.

Mammifère : représentant de la classe des mammifères regroupant des vertébrés tétrapodes et amniotes qui allaitent leur petits et dont le corps est recouvert de poils.

Paléolithique : subdivision des temps préhistoriques caractérisée par l’apparition des premiers outils façonnés par l’homme (galets aménagés) puis le perfectionnement des techniques de taille.

Primate : représentant de l’ordre des Primates regroupant les mammifères placentaires à pouce opposable et dont les doigts sont munis d’un ongle et non d’une griffe.

Prognathisme : projection du maxillaire et de la mandibule des hominidés vers l’avant de la face.

Tétrapode : vertébré possédant quatre membres locomoteurs pourvus de doigts.

Vertébré : animal possédant un squelette axial constitué d’un ensemble d’os, les vertèbres.

Des liens  vers des animations et des activités

· gènes du développement : comparaison homme chimpanzé : http://www.discip.crdp.ac-caen.fr/svt/cgaulsvt/travaux/evolhomme/
· Les bases génétiques de l'évolution humaine, une conférence :
http://www.canal-u.com/canalu/chainev2/utls/programme/37_les_bases_genetiques_de_l_evolution_humaine/
· Des aspects de la lignée humaine : http://pedagogie.ac-toulouse.fr/svt/serveur/lycee/perez/evolution/ligsomm.htm
· Une synthèse précise du cours : http://www.inrp.fr/Acces/biotic/evolut/homme/html/lignhom.htm
· Une vision synthétique de l'origine et de l'histoire du genre humain:ses ancêtres fossiles et les grandes étapes de la préhistoire

http://www.ens-lyon.fr/Planet-Terre/Infosciences/Histoire/Evolution/Articles/ligneehumaine.html
· Génome et évolution :

http://www.cnrs.fr/cnrs-images/sciencesdelavieaulycee/evolution/humain.htm












