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          Chap.4 - Activité 2
Livre p244/247
La lignée humaine et le genre Homo
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Point de départ :

Depuis la découverte de Lucy en 1974, un fossile de l’espèce Australopithecus afarensis sur le site de Hadar en Ethiopie, différentes explorations ont livré des restes fossiles utiles pour établir des liens de parenté avec Homo sapiens.

De plus, dans la lignée humaine (groupe des homininés), on trouve les espèces du genre Homo, dont notre espèce est le seul représentant vivant.
Comment reconstituer l’histoire évolutive de la lignée humaine et l’histoire évolutive du genre Homo ?

Consigne :

Dans un premier atelier, vous allez exploiter les documents et construire un arbre phylogénétique de la lignée humaine dans le but de reconstituer son histoire. Votre réponse prendra la forme d’un compte-rendu écrit accompagné de captures d’écran pertinentes.
(Des aides vous attendent en fin d’atelier 1).

Dans un deuxième atelier, vous devrez également exploiter les documents ainsi que les squelettes et les crânes dans le but de dresser un portrait du genre Homo. Votre réponse pourra s’organiser dans un tableau accompagné d’un bilan de l’atelier.
(Des aides vous attendent en fin d’atelier 2).

Supports de travail :
· Manuel p.244 à 247
· Documents de l’activité.

· Squelette et crânes présents au bureau prof. 

· Logiciel Phylogène et sa collection « Homininés ».
	Compétences
	Indicateurs d’évaluation
	Auto-évaluation
	Evaluation enseignant

	C2 : Communiquer sur ses démarches, ses résultats et ses choix, en argumentant (à l’écrit).
	- Le texte est pertinent (en lien avec le problème à résoudre). 

- Les informations données sont justes et  structurées en phrases. 

- L’orthographe et la grammaire sont respectées et les phrases ont du sens.  

- Des connecteurs logiques sont utilisés à bon escient et le texte est écrit avec soin. 
	A
	B
	C
	D
	A
	B
	C
	D

	A3 : Recenser, extraire, organiser et exploiter des informations.
	- J’ai cité les informations utiles sur l’histoire évolutive de la lignée humaine.

- J’ai cité les informations utiles pour dresser un portrait du genre Homo.  

-  J’ai su mettre en relation les informations collectées.
	A
	B
	C
	D
	A
	B
	C
	D

	S2 : Mettre en œuvre des démarches scientifiques / des protocoles (Phylogène/Crânes)
	- Les gestes techniques sont maîtrisés. 

- La chronologie des étapes est respectée et celles-ci sont réalisées de façon autonome.
- Les résultats obtenus sont exploitables.
	A
	B
	C
	D
	A
	B
	C
	D


A : 3 indicateurs réussis ; B : 2 indicateurs réussis ; C : 1 indicateur réussi ; D : aucun indicateur réussi
Chap.4 - Activité 2- Atelier 1
· ATELIER 1 : L’histoire évolutive de la lignée humaine.
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£ Lucy, une découverte historique pour la lignée humaine

La lignée humaine comprend toutes les espéces descendantes du dernier
ancétre commun de 'Homme et de son plus proche parent actuel, le Chim-
panzé. Cet ancétre, qui nest ni un Homme, ni un Chimpanzé, serait agé
drenviron 7 millions d'années.

Découverte en 1974, dans la région du rift* est-africain, Lucy est une
Australopithecus afarensis datée de 3,2 millions dannées. Son squelette est
le premier & étre trouvé presque complet. Il montre une bipédie certaine,
critére dappartenance 2 la lignée humaine, mais aussi une machoire en U
développée vers l'avant, proche de celle du Chimpanzé.

Une reconstitution de Lucy.




[image: image2.jpg]<
@ Construire un arbre phylogénétique de la lignée humaine

Lorsqu'un fossile de Primate est
découvert, on vérifie sl est pos-
sible de e rattacher 2 la lignée
humaine en recherchant notam-
ment les structures anatomiques
qui permettent la bipédie.

Parmi les six espéces proposées
ci-contre, seul le Chimpanzé n'ap-
partient pas 4 la lignée humaine.

Matrice de comparaison de
quelques caractéres de Primates
actuels et fossiles. >
En'bleu  caractéres ancestraux
En 0 et orange : caractéres dérives.
M longueur des membres inférieurs.
MS : longueur des membres supérieurs.

® Reproduire la matrice ci-dessus dans le logiciel Phylogéne (collection Homininés*).
® Utiliser les fonctionnalités du logiciel pour construire larbre phylogénétique de la lignée humaine.




[image: image3.jpg]bras proche de celui

O Un arbre phylogénétique en constante évolution du Chimpanaz¢
(& gauche ici)

Réguliérement, de nouveaux fossiles de Primates bipédes sont
mis 3 jour. Cest le cas, par exemple, des fossiles d‘Australo-
pithecus sediba (0) et d'Homo naledi (13), découverts en 2008
et 2013 en Afrique du sud par Lee Berger.

Ces découvertes et leurs interprétations amenent les paléon-
tologues & modifier régulierement larbre phylogénétique de
Ia lignée humaine.
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caractéres typiques du groupe des Homo

caractéres typiques du groupe des Australopithecus

B Australopithecus sediba (19 Ma) montre certains caractéres
‘primitifs, mais aussi dautres plus évolués que chez Lucy.




[image: image4.jpg]Une description d’Homo naledi (236 000 a 335 000 ans)
«Le volume de son cerveau était compris entre 450 et S50 cm?, ce qui le
rend comparable & celui de Lucy (...) Pour autant, la forme générale du crine
évoque plutét le crine ’Homo erectus, assez proche de celui de Phumain
modernc. Les dents ressemblent en revanche i cclles &’ Homo habilis, ...
leurs tailles augmentent depuis Pavant de la michoire vers Parriére.
Elles sont toutefois petites dans Pensemble et les molaires évoquent plutdt
des formes humaines postérieures 3 Homo habilis. (...) Le bras combine une
épaule et des doigts adaptés pour grimper aux arbres avee un poignet et une
paume adaptés 3 la manipulation d’outils, activité que Pon associc habiruel-
lement aux Hominines* non arboricoles a gros cerveaux inventifs. Quant
aux jambes, elles combinent une articulation de la hanche semblable a celle
de Lucy et 3 un pied qu'il est pratiquement impossible de distinguer de celui
de PHomme moderne. »

Kate Wong, rédactrice a Scientific American, dossier PLS n® 94, janvier 2017

car

Plus de 1 500 ossements fossiles d'Homo naledi ont été découverts sur le méme site provenant
d'au moins 15 individus.




Aides pour l’atelier 1 : 

· Donner les critères d’appartenance de la lignée humaine.

· Après obtention de l’arbre phylogénétique de la lignée humaine, y reporter le DAC et les innovations évolutives.

· Ajouter Australopithecus sediba sur cet arbre.

· Expliquer la difficulté de classer certains fossiles comme Homo naledi.
Chap.4 - Activité 2 - Atelier 2
· ATELIER 2 : L’histoire récente du genre Homo. 

Doc.1 : Tableau comparatif des caractères de QUELQUES FOSSILES du genre Homo et d’un australopithèque (extra-groupe)
A l’aide de l’observation précise des crânes, compléter les cases vides du tableau ci-dessous.
	Nom
	Australopithecus 
africanus  
	Homo habilis
	Homo erectus
	Homo neanderthalensis 
	Homme
Sapiens

	Photo du crâne
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	Bourrelet sus orbitaire (présent/absent)
	
	
	
	
	

	Trou occipital (centré/en arrière)
	
	
	
	
	

	Prognathisme
(présent/absent)
	
	
	
	
	

	Mandibule (arcade dentaire)
	
	
	
	
	

	Volume crânien
	Environ 400 cm3
	Environ 680 cm3
	1100 cm3
	1550 – 1850 cm3
	1350 - 1650

cm3

	Angle facial
	56° à 75°
	65° à 68°
	75° à 81°
	71° à 89°
	82° à 88°


Bourrelet sus-orbitaire : c’est un repli osseux situé au-dessus de l'orbite et du front, au niveau des sourcils.
Trou occipital : c’est un trou situé à la base de la boîte crânienne où s’insère la colonne vertébrale (il fait communiquer le canal rachidien avec la boîte crânienne).
Prognathisme : une configuration du visage selon laquelle la mâchoire inférieure (mandibule) est projetée vers l’avant.
Doc.2 : DEs précisions apportées par l’analyse de séquences d’ADN

[image: image10.jpg]Des précisions apportées par analyse de séquences dADN

Il est possible dextraire TADN des fossiles les plus récents. Par comparaison (voir DOC. 3 p. 233), on peut
établir plus précisément des liens de parenté entre 'Homme actuel et d'autres espéces humaines (). Cela
permet notamment de classer des fossiles dont les restes, souvent trés fragmentaires, ne permettent pas
d'appliquer les critéres morpho-anatomiques habituels ().

Homo sapiens actuels
Micains

argiens
Istiqes
Dénisoviens

Néandertaliens

-1Ma -~90000ans

- 600000 ans ~500004-40000ans

) Arbre phylogénétique des représentants les plus
récents du genre Homo, construit & partir de la
comparaison de leur génome®.

[ Molaires de Néandertalien & partir desquelles
une extraction dADN est possible.




Doc.3 : Co-existence de plusieurs especes d’HOMO

[image: image11.jpg]Selon certains chercheurs, les Néandertaliens (Moyen-Orient et Europe) et les Dénisoviens (Asie) provien-
draient de évolution de populations d'Homo erectus dorigine africaine.

Homo sapiens, apparu en Afrique il y a 300 000 ans, a colonisé le monde  son tour et rencontré les Néander-
taliens et Dénisoviens avec
qui il a cohabité au moins
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Aides pour l’atelier 2 :
· Préciser pourquoi on ne peut pas inclure l’Australopithecus africanus dans le genre Homo.

· Expliquer en quoi l’analyse génétique des différents génomes humains semble conduire à l’hypothèse d’espèces distinctes.
· Quel argument du doc.3 remet en cause cette hypothèse « d’espèces distinctes » ?

