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> Il était admis, jusqu’à très récemment, qu’un 
nouveau gène codant une nouvelle protéine 
ne pouvait avoir comme origine qu’un gène 
préexistant, une combinaison de fragments 
de gènes, ou un transfert horizontal de gène à 
partir d’une autre espèce. Une série d’études 
comparatives de génomes et de transcriptomes 
suggèrent qu’il existe une autre source de gènes 
codant des protéines : l’ADN non codant. Le 
mécanisme, vraisemblablement universel car 
proposé pour divers groupes d’eucaryotes, implique 
l’existence d’un continuum de protogènes entre 
ADN codant et non codant, correspondant à des 
états intermédiaires fixés par la sélection naturelle. 
Ainsi, au cœur des génomes, des gènes pourraient 
émerger progressivement du néant par le seul jeu 
des mutations et de la sélection naturelle. <

gènes codant des protéines spécifiques de quelques organismes, 
voire d’une seule espèce, pourraient avoir l’ADN non codant comme 
origine [5, 6]. Entre les deux catégories, ADN non codant (non gène) 
et ADN codant (gène), il existerait un continuum de protogènes cor-
respondant à des états intermédiaires entre ces deux états limites 
[7]. Dans le cadre de cette revue, nous ne nous intéresserons qu’à 
l’origine des gènes codant des protéines, car il existe une grande 
quantité de gènes transcrits en des ARN qui ne sont pas traduits 
en protéines, et dont l’origine de novo est très vraisemblable. Nous 
verrons toutefois qu’il existe probablement un lien étroit entre ces 
deux types de gènes [8].

Bricolage moléculaire

Pendant plusieurs décennies, il fut accepté que seuls trois mécanismes 
pouvaient expliquer l’apparition de nouveaux gènes dans un génome. 
Le plus simple, et le premier identifié, consiste en la duplication d’un 
gène par enjambement inégal (unequal crossing-over), qui produit 
deux copies filles à partir d’un gène préexistant [9, 10]. À l’ori-
gine identiques, ces copies accumulent au cours de l’évolution des 
mutations qui entraînent peu à peu la divergence des séquences des 
protéines codées. Il est à noter qu’après une duplication, très rapide-
ment, les protéines codées peuvent être très différentes s’il se produit 
un décalage du cadre de lecture dans un des gènes [11]. Dès 1936, 
Muller affirme « There remains no reason to doubt the  application 
of the  dictum “all life from pre-existing life” and “every cell from 
a pre-existing cell,” to the gene: “every gene from a pre-existing 
gene” » [12]. Identifiées dans les années 1920, les duplications de 
gène ont été considérées dans les années 1970 comme le principal 

Les quelques phrases (Encadré 1) extraites du livre de 
François Jacob « Le jeu des possibles, essai sur la diver-
sité du vivant » [1], publié en 1981, illustrent parfaite-
ment le cadre théorique dans lequel fut étudié, jusqu’à 
très récemment, l’évolution du contenu des génomes en 
gènes codant des protéines. 
L’argumentation repose sur deux hypothèses : (1) les 
premières étapes de la formation du vivant permet-
taient l’émergence de novo de courtes séquences 
codant des protéines, ce qui n’est plus le cas 
aujourd’hui ; un principe qu’on pourrait qualifier 
de « non actualisme » ; et (2) après cette première 
étape, l’évolution a consisté à faire du neuf (des 
gènes codant de nouvelles protéines) avec du vieux 
(des gènes déjà existants) ; c’est le concept de bri-
colage évolutif (genetic tinkering), cher à François 
Jacob [2]. Bien sûr, et comme presque toujours en 
biologie évolutive, quelques contre-exemples furent 
identifiés, mais ils furent considérés comme des 
exceptions qui confirmaient la règle [3, 4]. Cepen-
dant, quelques publications récentes remettent en 
cause ce paradigme et proposent que, chez les euca-
ryotes, une proportion importante, de 5 % à 12 %, des 
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point tel qu’il n’était plus possible de reconnaître leur 
homologie avec d’autres séquences, soit leurs homolo-
gues n’avaient pas encore été identifiés chez d’autres 
espèces. Il est vrai que, pour des génomes d’eucaryotes 
contenant beaucoup d’ADN non codant et dans lequel 
des gènes orphelins furent très activement recherchés 
(comme les génomes des rongeurs et des primates qui 
sont parmi les mieux séquencés et les mieux annotés), il 
a longtemps subsisté un nombre d’erreurs assez impor-
tant pour mettre en doute une part non négligeable 
des gènes identifiés comme orphelins [27]. Cependant, 
l’accumulation récente de données de séquençage total 
des génomes, dont notamment des génomes d’espèces 
phylogénétiquement très proches, a permis de lever 
ces doutes qui apparaissent de moins en moins fondés. 
Aussi, une explication alternative s’impose peu à peu : 
ces gènes seraient d’origine très récente et n’auraient 
pas été produits par l’un des mécanismes de génération 
de nouveaux gènes classiques (duplication, recombi-
naison, ou transfert horizontal).
Il existe donc des gènes qui ne sont présents que chez 
un groupe d’espèces étroitement apparentées (voire 
une seule espèce), ce qui permet de dater leur origine, 
entre l’âge du dernier ancêtre commun de ce groupe 
d’espèces et le moment de séparation avec la lignée qui 
est la plus proche parente de ce groupe (Figure 2). Cette 
approche, dite phylostratigraphique, permet d’identi-
fier à quel moment est apparu un gène dans la lignée 
évolutive menant à l’espèce étudiée, en appliquant 
une approche phylogénétique que nous avons décrite 
précédemment [28, 29]. Une phylostratigraphie récente 
[30] montre que parmi les 22 773 gènes codants chez 
la souris, 7 253 gènes sont partagés avec les archées 
et les bactéries, et étaient donc présents chez LUCA (le 
dernier ancêtre commun universel) ; 8 438 gènes sont 
apparus dans la lignée de l’ancêtre des animaux depuis 
sa séparation d’avec LUCA ; 4 118 gènes sont apparus 
dans la lignée de l’ancêtre des vertébrés depuis sa 
séparation d’avec celle des éponges ; 1 382 gènes sont 
apparus dans la lignée de l’ancêtre des mammifères 
depuis sa séparation d’avec la lignée des requins ; 801 
gènes sont apparus dans la lignée de l’ancêtre des 
rongeurs depuis sa séparation d’avec les marsupiaux et 
781 n’existent que chez la souris (Figure 2). La plupart 
des gènes de la souris sont donc très anciens, environ 
70 % d’entre eux étant apparus il y a plus de 550 mil-
lions d’années, c’est-à-dire avant la diversification 
des animaux. À l’inverse et de façon inattendue, 781 
gènes semblent très récents, c’est-à-dire qu’il ne peut 
pas être identifié de séquence assez ressemblante 
pour la considérer comme homologue, même chez une 
espèce très proche comme le rat. Ces gènes seraient 

mécanisme qui permet d’agrandir le répertoire des protéines codées 
par un génome [13, 14]. Il est ensuite apparu que des gènes sont aussi 
produits par recombinaison des séquences de plusieurs gènes (dont le 
mécanisme de brassage d’exons ou exon shuffling) [3, 4, 15]. Enfin, un 
génome peut acquérir de nouveaux gènes par transferts horizontaux, 
c’est-à-dire par intégration de fragments d’ADN provenant d’autres 
espèces, parfois très éloignées du point de vue phylogénétique [3, 
4, 16-18, 52]. Ces différents mécanismes sont schématisés dans la 
Figure 1A-C.

Les gènes orphelins

À la suite du séquençage total du génome de la levure en 1996, Ber-
nard Dujon remarqua l’abondance inattendue de gènes dépourvus 
d’homologues et baptisa « orphelins » ces gènes sans gène apparenté 
connu [19]. Toutes les études de la composition en gènes des génomes 
effectuées depuis le confirment. Tant chez les eucaryotes [20] que 
chez les virus et les bactéries [21-26], les génomes portent toujours 
une part importante de gènes pour lesquels il ne peut être identifié 
ni gène paralogue (gène homologue issu d’une duplication de gène 
et pouvant se trouver dans une même espèce ou dans des espèces 
différentes), ni gène orthologue (gène homologue issu d’une spécia-
tion et ne pouvant donc se trouver que dans des espèces différentes). 
Au départ, deux explications furent préférées à la création de gènes 
de novo (sans implication de séquences codantes préexistantes) : 
soit ces gènes orphelins avaient des séquences divergentes à un 

1

« L’évolution ne tire pas ses nouveautés du néant. Elle travaille sur ce 
qui existe déjà, soit qu’elle transforme un système ancien pour lui don-
ner une fonction nouvelle, soit qu’elle combine plusieurs systèmes pour 
en échafauder un autre plus complexe […]
La probabilité de voir une protéine fonctionnelle se former de novo, par 
association au hasard d’acides aminés, est pratiquement zéro. Chez 
des organismes aussi complexes et intégrés que ceux ayant vécu il y a 
déjà fort longtemps, la création de séquences nucléiques entièrement 
nouvelles ne pouvait jouer un rôle important dans la production d’infor-
mation nouvelle. Durant la majeure partie de l’évolution biologique, 
la création de structures moléculaires ne pouvait se fonder que sur un 
remaniement de structures préexistantes […]
Très vraisemblablement, tout a commencé avec de petites séquences 
de 30 à 50 nucléotides produites par l’évolution chimique et capables 
chacune de coder de 10 à 15 acides aminés. C’est seulement après coup 
que de telles séquences ont dû être unies au hasard par des processus de 
ligature pour former des chaînes protéiques plus longues. Certaines de 
celles-ci se sont avérées utiles et ont été sélectionnées […]
Une fois encore, on voit mal comment l’évolution moléculaire aurait pu 
procéder si ce n’est en faisant du neuf avec du vieux ; en liant ensemble 
des morceaux d’ADN ; bref en bricolant. »

François Jacob
Le jeu des possibles, essai sur la diversité du vivant (1981)
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donc apparus de novo dans la lignée de la souris, après sa séparation 
de la lignée du rat. Les estimations de la date de séparation du rat 
et de la souris sont très variables selon les études, mais ces espèces 
auraient divergé il y a 10 à 25 millions d’années. Il semblerait donc 
que plusieurs centaines de gènes sont apparus dans cet intervalle 
de temps. En utilisant cette même approche, des nombres similaires 
de nouveaux gènes furent identifiés chez l’homme, la drosophile, un 
certain nombre de plantes et la levure du boulanger [7]. Il est possible 

qu’une large fraction de ces nouveaux gènes codants 
ne soient pas des gènes, c’est-à-dire qu’ils ne codent 
pas réellement des protéines et qu’ils ne soient que des 
erreurs d’annotation. Il ne faut pas perdre de vue que 
toutes ces études se fondent sur des annotations auto-
matiques des génomes. En particulier, l’identification 
des séquences codantes des gènes est faite à partir de 
la détection d’ORF (open reading frame ou cadre ouvert 

Gène  A

Gène  A1 Gène  A2

Gène  A Gène  B

Gène  AGène  A

    Duplication

    Recombinaison

    Transfert horizontal

Gène  C

Espèce x Espèce y

D. Création de novo 

Protogène

Protogène

Gène A

Non codant

A D

B

C

Figure 1. Les différents modes de formation de nouveaux gènes. A-C. À partir de gènes préexistants. A. Duplication à l’occasion d’une recombi-
naison non homologue (duplication en cis, dite duplication en tandem) ou d’une duplication totale du génome (duplication en trans) : un gène 
est dupliqué et forme deux copies filles, ou paralogues, qui sont à l’origine fonctionnellement redondantes. B. Recombinaison, à l’occasion d’une 
recombinaison non homologue ou d’une rétrotransposition : des parties codantes provenant de gènes différents fusionnent pour constituer un gène 
qui peut coder une protéine avec une nouvelle fonction. C. Transfert horizontal : transfert d’un gène d’une espèce à une autre ; ce mécanisme, très 
fréquent chez les bactéries, se produit également chez des eucaryotes, souvent en relation avec la phagocytose et le parasitisme qui rapprochent 
les génomes d’espèces très différentes. D. Création de novo : dans les génomes, il existe de très nombreuses séquences non codantes transcrites et 
qui contiennent un court cadre de lecture ouvert (ORF). Ces séquences, à l’origine non fonctionnelles, sont le plus souvent éliminées, car il n’y a pas 
de pression de sélection pour leur maintien. Elles sont aussi souvent associées à des séquences régulatrices qui contrôlent leur expression dans le 
temps et/ou l’espace. Si la protéine codée permet l’augmentation, aussi faible soit-elle, de la valeur sélective, le protogène peut être sélectionné 
et peut accumuler progressivement des modifications de la séquence codante et des séquences régulatrices jusqu’à former un nouveau gène qui 
aura une faible probabilité de disparaître au cours de l’évolution. Les séquences codantes sont figurées par des boîtes colorées, l’origine de trans-
cription par une flèche brisée et les séquences régulatrices par des triangles de couleur (modifié d’après Carvunis et al. [7]).
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importance majeure en tant que mécanisme de création 
de nouvelles protéines. La possibilité de séquencer les 
génomes et les transcriptomes de plusieurs espèces 
choisies en fonction de critères phylogénétiques a per-
mis de réévaluer l’importance de ce mécanisme.
Comme nous l’avons vu précédemment, l’identifi-
cation de gènes potentiellement apparus de novo 
se fait en deux étapes : (1) une étape d’analyse 
informatique basée sur une approche comparative, 
la phylostratigraphie, qui permet d’estimer l’âge 
des gènes, les gènes orphelins les plus récents étant 
plus vraisemblablement apparus de novo ; et (2) 
une étape de validation expérimentale, l’analyse 
fonctionnelle, qui permet de vérifier que ces gènes 
codent réellement des protéines, et que celles-ci 
ont un effet sur la valeur sélective (fitness) de 
l’organisme. Cette seconde étape n’a encore été réa-
lisée que dans de rares cas, et une validation de la 
fonction de la plupart des gènes issus de l’ADN non 
codant est encore à faire [33-35]. Dans quelques 
cas, on peut tester si la sélection naturelle a été 
impliquée dans la fixation d’un gène apparu de novo 
[36]. À ce jour, il est très difficile d’estimer quelle 
est la contribution des gènes apparus de novo à 
l’ensemble des gènes codants que l’on peut observer 
dans un génome. Il est toutefois très probable que 
cette part est plus grande qu’on ne le pensait jusqu’à 
récemment, et ces gènes pourraient constituer de 5 
à 12 % des gènes apparus récemment chez diverses 
espèces [6].

Natura non facit saltum

Il est tout à fait invraisemblable qu’un gène codant 
une protéine, voire souvent plusieurs protéines grâce 

de lecture), de données sur leur transcription en ARNm, de l’exis-
tence de protéines correspondantes et de données expérimentales 
qui indiquent que ces séquences ont un rôle fonctionnel au niveau de 
l’organisme. Très souvent, toutes ces données ne sont pas disponibles 
pour un gène donné. Des séquences peuvent être annotées comme 
codantes alors qu’elles ne le sont pas, et d’autres séquences peuvent 
ne pas être considérées comme codantes alors qu’elles le sont. Ainsi, 
au cours du temps, on peut voir des séquences codantes apparaître ou 
disparaître de l’annotation des génomes au gré des informations qui 
s’accumulent. De plus, l’identification d’une séquence codante chez 
une espèce est le plus souvent réalisée à partir de sa ressemblance 
avec une séquence codante d’une autre espèce. Il est donc très pro-
bable qu’une fraction importante des gènes codants n’ait pas encore 
été identifiée, même chez les espèces modèles. Le séquençage direct 
des protéines est une voie prometteuse pour identifier de façon plus 
complète l’ensemble des protéines codées par un génome et, ainsi, 
mettre en évidence de nouveaux gènes codants, en particulier ceux qui 
codent des protéines de petite taille [31, 32].
Par ailleurs, beaucoup de gènes apparentés (entièrement ou pour des 
domaines partagés par recombinaisons) et très anciens ne montrent 
aucune ressemblance entre eux, car leur évolution indépendante 
pendant des centaines de millions d’années, voire quelques milliards 
d’années, fait qu’il n’est plus possible d’identifier cette homologie 
sur la seule base de la comparaison de leurs séquences. Le nombre de 
familles de gènes homologues pourrait donc être une forte surévalua-
tion du nombre de gènes apparus indépendamment.
L’analyse de l’ensemble des études récentes, en tenant compte des 
biais et imperfections des données énoncés ci-dessus, confirme néan-
moins l’identification d’un nombre important de gènes codant des 
protéines formés de novo à partir d’ADN non codant [6].

La formation de gènes de novo

Jusqu’à très récemment, l’existence de gènes codants issus de l’ADN 
non codant était donc acceptée comme une curiosité [3, 4, 6], sans 

Figure 2. Phylostratigraphie des gènes de la sou-
ris. Les gènes présents dans le génome de la 
souris sont comparés aux gènes présents dans 
les génomes d’autres espèces afin d’identifier 
le moment de leur apparition. En s’appuyant sur 
la phylogénie des espèces, l’âge d’un gène est 
déterminé en identifiant l’ensemble des espèces 
qui partagent ce gène avec la souris. Par exemple, 
si un gène n’existe que chez la souris, il est 
apparu après la séparation de l’ancêtre du rat et 
de celui de la souris. Si un gène est partagé uni-
quement par la souris et les autres mammifères, 
il est apparu après la séparation des mammifères 
de toutes les autres espèces et avant le dernier 

ancêtre commun des mammifères. Si un gène est présent chez la souris et toutes les autres espèces, il était donc déjà présent chez LUCA, l’ancêtre 
commun de toutes les espèces. AC : ancêtre commun (modifié d’après Neme et al. [30]). 
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au mécanisme de l’épissage alternatif, puisse apparaître en une seule 
étape à partir d’une séquence non codante, au moins dans le cas d’un 
gène tel qu’on le définit habituellement, c’est-à-dire une séquence 
d’ADN (continue ou fragmentée si, respectivement, elle ne contient 
pas d’introns ou si elle contient des introns) qui présentent plusieurs 
caractéristiques : (1) elle est transcrite en au moins un ARNm, lui-
même traduit car il contient au moins un cadre ouvert de lecture ; 
(2) elle est associée à un ensemble de séquences régulatrices per-
mettant un contrôle fin de son expression ; (3) elle permet la synthèse 
d’au moins une protéine avec une ou plusieurs activités biologiques 
intégrées dans un système fonctionnel ayant un effet sur la valeur 
sélective de l’organisme. Pour que toutes ces propriétés structurales 
et fonctionnelles soient présentes, il faut donc supposer des états 
successifs, constitués par des protogènes, dont la fonction est d’abord 
mineure et mal intégrée, mais suffisamment utile pour que démarre 
le processus de sélection qui permet d’accumuler progressivement 
des mutations et, ainsi, d’améliorer le gène, tant au niveau de son 
expression que de la fonction de la protéine codée. Il faut donc imagi-
ner des états intermédiaires entre l’ADN non codant et le gène codant 
une protéine (Figure 1D). Les protogènes les plus récents seront les 
moins optimisés et pourront aisément être éliminés. Les plus anciens 
seront plus difficilement éliminés, car ils correspondront davantage 
aux critères énoncés ci-dessus qui définissent un gène et seront donc 
plus souvent indispensables [37]. Mais ne perdons pas de vue que 
même des gènes très anciens et très conservés sont parfois perdus 
sporadiquement dans différentes lignées phylogénétiques [38]. Ce 
modèle de construction progressive des gènes à partir de rien implique 
que les premiers stades des protogènes sont très facilement atteints. 
C’est très vraisemblable, car l’ADN non codant est présent en très 
grande quantité dans le génome de beaucoup d’eucaryotes où souvent 
il représente plus de 90 % de l’ADN total [39-41]. La quasi-totalité du 
génome est transcrit en ARN [42] et beaucoup de ces ARN contiennent 
un ORF de petite taille [7]. Un ORF de petite taille, transcrit et codant 
une petite protéine, peut donc apparaître par hasard avec une fré-
quence non négligeable dans la grande quantité d’ADN non codant 
qui constitue l’essentiel du génome de la plupart des eucaryotes. 
Les génomes des bactéries et des virus sont généralement beaucoup 
moins riches en ADN non codant ; cela offre moins de chance de voir 
se former des séquences codantes au hasard dans un génome donné. 
Mais ces organismes forment des populations de bien plus grande 
taille que les eucaryotes. Ceci compense, en terme de quantité d’ADN, 
la faible teneur de ces génomes en ADN non codant et ouvre la possi-
bilité théorique que bactéries et virus soient également capables de 
produire des gènes de novo. Chez les bactéries et les eucaryotes, les 
approches génomique, transcriptomique et protéomique ont permis de 
détecter la transcription de nombreux petits ARNm, certains codant 
effectivement de petites protéines dont les fonctions sont, pour la 
plupart, inconnues [31]. Si un gène apparu de novo permet la synthèse 
d’une nouvelle protéine et si celle-ci se révèle utile à l’organisme, et 
augmente un tant soit peu sa valeur sélective, il peut s’enclencher un 
processus de mutation/sélection qui optimise pas à pas la fonction 
de cette protéine par la fixation de nouvelles mutations au cours du 

temps, tant au niveau de la séquence codante que des 
séquences régulatrices (Figure 1D). Il est donc attendu 
dans le cadre de ce modèle que plus les gènes de novo 
sont anciens, plus ils sont complexes, c’est-à-dire 
qu’ils sont plus grands, que leur régulation fait inter-
venir plus de séquences régulatrices, qu’ils contiennent 
plus d’introns (qui ont eu plus de temps pour s’insérer 
dans la séquence codante unique de départ), et qu’ils 
font un usage plus optimisé des codons. Des études 
réalisées chez l’homme, la drosophile et la levure du 
boulanger montrent que l’ensemble de ces attendus 
sont effectivement observés [7, 30, 37].

Conclusions

Si la plupart des gènes codant des protéines se forment 
bien dans le cadre du paradigme du genetic tinkering 
posé par François Jacob il y a plusieurs décennies, il 
apparaît qu’une fraction non négligeable (probable-
ment de l’ordre de 10 %) de nouveaux gènes émerge-
raient de novo à partir d’ADN non codant. Au-delà de 
l’identification d’un nouveau mode de formation de 
nouveaux gènes, ce mécanisme éclaire de façon inté-
ressante deux problèmes de biologie évolutive de portée 
très générale.

Syllogomanie moléculaire
Le génome de la plupart des eucaryotes est très riche en 
ADN non codant. Chez les plantes et les animaux, celui-
ci constitue souvent l’essentiel du génome [39, 40]. 
Or, il existe des exemples de plantes et d’animaux dont 
les génomes ont perdu une grande partie de leur ADN 
non codant [43, 44], ou qui l’éliminent dans les lignées 
somatiques [45, 46]. Ceci montre que la plus grande 
partie de l’ADN non codant n’est pas indispensable à 
la survie et/ou la reproduction des individus [41, 47]. 
Ainsi, seulement 5 % du génome humain seraient soumis 
à sélection [48] et donc fonctionnel d’un point de vue 
évolutif. Le maintien, chez la plupart des espèces euca-
ryotes, de cette énorme quantité d’ADN non codant et 
non fonctionnel pourrait simplement montrer les limites 
de l’efficacité de la sélection naturelle. En effet, si la 
variation de la quantité d’ADN non codant ne se traduit 
pas par une variation assez importante de la valeur 
sélective des individus, la sélection naturelle n’est pas 
assez efficace pour éliminer du génome cet ADN « inu-
tile » [49]. Il est alors frappant de constater que de 
cette énorme quantité d’ADN « poubelle » (junk DNA), 
réputé n’avoir aucune fonction, pourrait être à l’origine, 
non seulement de séquences d’ADN et de transcrits ARN 
non codants aux multiples fonctions régulatrices, mais 
aussi du codage de nouvelles protéines. Non contente 
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sélection dans la formation ex-nihilo de structures 
complexes. Ce qui frappe dans ce phénomène, comme 
pour tout mécanisme d’essai/erreur, c’est l’énorme gas-
pillage induit par ce processus. En effet, cela implique 
non seulement qu’une partie importante de l’activité de 
transcription et de traduction est consacrée à produire 
des molécules peu ou pas fonctionnelles, mais aussi que 
la plupart de celles-ci seront éliminées. Comment un tel 
coût métabolique est-il supporté ? S’agit-il d’un simple 
mécanisme de « fuite » dû au coût métabolique trop 
élevé d’un contrôle plus précis de la transcription ? Est-
ce le résultat du fait que la sélection ne peut optimiser 
un système biologique au-delà d’un certain niveau dans 
une population de taille finie [50, 51], ou s’agit-il d’un 
mécanisme sélectionné qui témoigne d’un compromis 
entre optimisation et évolvabilité des génomes ? La 
question reste ouverte. ‡

SUMMARY
Compulsive molecular hoarding enables the evolution 
of protein-coding DNA from non-coding DNA
It was thought until recently that a new gene could only 
evolve from a previously existing gene, from recombina-
tion of genes, or from horizontal gene transfer. Recently 
a series of genomic and transcriptomic studies have led 
to the identification of non-coding DNA as a significant 
source of protein coding genes. The mechanism, which is 
probably universal since it has been identified in a wide 
array of eukaryotes, implies that a gradient of proto-
genes, probably established by a balance between 
selection and genetic drift, exists between coding DNA 
and non-coding DNA. Therefore genome dynamics could 
account for the progressive formation of genes “out of 
the blue” thanks to the interplay of mutation and natu-
ral selection. ‡

REMERCIEMENTS
Nous tenons à exprimer ici toute notre gratitude à nos collè-
gues Mélanie Debiais-Thibaud et Alice Michel-Salzat pour leur 
relecture attentive et critique de notre manuscrit, ainsi qu’à 
notre collègue Cushla Metcalfe, pour l’amélioration des titres 
et résumé en anglais.

LIENS D’INTÉRÊT
Les auteurs déclarent n’avoir aucun lien d’intérêt concernant les don-
nées publiées dans cet article.

RÉFÉRENCES

 1.  Jacob F. Le Jeu des possibles, essai sur la diversité du vivant. Paris : Fayard, 
1981.

 2.  Jacob F. Evolution and tinkering. Science 1977 ; 196 : 1161-6.
 3.  Long M, Betran E, Thornton K, Wang W. The origin of new genes: glimpses 

from the young and old. Nat Rev Genet 2003 ; 4 : 865-75.

d’être une bricoleuse qui assemble des fragments de gènes disparates 
pour créer de nouveaux gènes, l’évolution se comporte aussi comme 
une syllogomane qui ne rechigne pas à fouiller dans les poubelles du 
génome ! 

Origine des structures complexes
Les adversaires de la théorie de l’évolution soulignent à l’envi qu’il est 
fort improbable qu’une structure biologique complexe puisse appa-
raître « à partir du néant ». Suivant en cela les préceptes du théolo-
gien William Paley, ils voient dans cette complexité la preuve de l’exis-
tence d’une volonté, d’un dessein intelligent. Pour eux, en somme, pas 
d’horloge sans « Grand horloger » ! C’est méconnaître la puissance du 
couple mutation/sélection dans la constitution d’une structure très 
complexe à partir d’une structure très simple, par accumulation de 
petits changements successifs sur de grandes périodes de temps et 
ce, sans implication d’évènements hautement improbables (Figure 3). 
Si aucun objet complexe ne peut être produit instantanément et 
par hasard, il existe beaucoup d’exemples morpho-anatomiques qui 
démontrent comment, par petites étapes successives, l’apparition 
continuelle de modifications aléatoires suivies d’un tri par la sélection 
naturelle aboutit, sur une longue période de temps, à la mise en place 
progressive de structures très complexes. L’existence, en quantité 
non négligeable, de gènes codants issus de l’ADN non codant étend 
jusqu’au cœur même des génomes l’implication du couple mutation/

Apparition instantanée de nouveaux gènes
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Figure 3. Les deux voies de formation des nouveaux gènes. La plupart des nou-
veaux gènes qui apparaissent au sein des génomes sont formés par duplication, 
fusion ou transfert horizontal (boucle verte). Cependant, 5 à 12 % des gènes 
codant des protéines seraient formés de novo à partir d’ADN non codant. Ces 
nouveaux gènes apparaitraient progressivement ; des protogènes de plus en 
plus conformes aux propriétés des gènes constitueraient un gradient entre les 
deux états non-gène/gène. Cette création de gènes de novo serait contrebalan-
cée par l’élimination continue de gènes (pseudogénisation) et de protogènes 
(modifié d’après Carvunis et al. [7]).
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