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Résumé : La phylogénie des huil membres de la famille des Ursidés est restée pendant longtemps un sujet de 
controverse. Cet article résume les données de génétique moléculaire permettant de reconstituer la phylogénie des 
Ursidés, et compare ces résultats avec ceux issus de la paléontologie et des analyses morphologiques. Nous donnons 
aussi une vue générale des relations phylogénétiques entre les différentes populations d'ours bruns, espèce la plus 
largement répandue.

Abstract : The evolutionary relationships of the eight members of the bear family (Ursidae) ha\’e been elusive and 
controversial. This paper summarizes molecular genetic evaluations of phylogenetic relationships within the Ursidae 
and compares results to fossil and morphological classifications. We also give an overview of the phylogenetic 
relationships among different populations of the brown bear, the most widely distributed bear species.

Ursidae

Les Ursidae correspondent à une petite famille de 
Carnivores actuellement représentés par 8 espèces. Ils 
sont classés parmi les Arctoidea et on estime qu'ils 
se sont différenciés il y a 15 à 20 millions d’années 
Les parents les plus proches des Ursidae ne sont pas 
connus, mais une revue des données moléculaires et 
biochimiques (Wayne & a!., 1989) suggère que les 
Ursidae, les Procyonidae, les Mustelidae, et les 
Pinnipèdes possèdent un ancêtre commun il y a 35 à 
40 millions d’années Parmi les Ursidae, quatre 
espèces ne se trouvent qu’en Asie : Ailuropoda 
melanoleuca (Grand Panda), Helarctos malayanus 
(Ours des cocotiers), Melursus ursinus (Ours Lippu), 
et Ursus thibetanus (Ours à collier). Tremarctos 
ornatus (Ours à lunettes) n’est présent qu’en 
Amérique du Sud, et Ursus americairus (Ours 
baribal) qu’en Amérique du Nord. Ursus maritimus 
(Ours polaire) a une distribution arctique 
circumpolaire. Ursus arctos (Ours brun) possède la 
plus grande distribution géographique, comprenant 
l’Europe, l’Asie, et l’Amérique du Nord.

La plupart des paléontologistes pensent que les 
ours ont évolué à partir d’une lignée de Canidae 
pendant la fin de l’Oligocène et le début du Miocène 
(Kurtén, 1968). Les formes de transition entre les 
Ursidae et les Canidae sont bien représentées dans 
les restes fossiles, mais il y a une mésentente 
générale concernant la délimitation précise entre ces 
deux familles (McLellan & Renier, 1992). 
Cependant, la plupart des paléontologistes admettent 
que le genre Urscmts correspond au premier ours 
typique. Ursavus est apparu au début du Miocène,

provenant d’un Hemicyoninae (Crusafont & Kurtén 
1976 , Martin 1989), groupe intermédiaire entre les 
ours et les chiens de la fin de l’Oligocène. On pense 
que toutes les espèces actuelles d’ours proviennent de 
la diversification d'Ursavus pendant le Miocène 
(Kurtén, 1968 , Thenius, 1982). Ailuropoda
melanoleuca et Tremarctos ornatus sont considérés 
comme les plus primitifs des ours, mais la position 
d’A. melanoleuca dans les Ursidae a été un sujet de 
controverse Les données fossiles suggèrent que les 
six autres espèces actuelles d’ours ont évolué en 
Eurasie au début du Pliocène (Kurtén, 1968), mais 
sans pouvoir résoudre précisément les relations 
phylogénétiques entre ces six taxons à cause de cette 
diversification récente et rapide.

La résolution des relations phylogénétiques entre 
les huit espèces d'Ursidae permettra d’interpréter 
dans un cadre évolutif les caractéristiques biologiques 
et écologiques tout à fait remarquables des membres 
de cette famille. Les données paléontologiques et 
morphologiques n’ont pas permis de proposer de 
phylogénie fiable. Une autre alternative pour mettre 
en lumière la phylogénie de ce groupe consiste à 
utiliser l’outil moléculaire. En comparant des gènes 
homologues pour chacune de ces espèces, il est 
possible de proposer un arbre phylogénétique pour ce 
marqueur Cet arbre peut alors être utilisé pour 
estimer la phylogénie des espèces, mais il est 
important de noter que l’arbre obtenu pour un gène ne 
correspond pas toujours à l’arbre des espèces (Pamilo 
& Nei, 1988). Ainsi les conclusions les plus fiables 
concernant la phylogénie des espèces proviennent de 
l’analyse de plusieurs gènes différents. Plusieurs 
approches moléculaires ont été employées pour 
résoudre les relations phylogénétiques entre les
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Ursidae. les distances immunologiques pour les 
albumines (Sarich, 1973 ; O’Brien & al, 1985), 
électrophorèse des protéines à deux dimensions 
(Goldman & al., 1987), le “banding” des 
chromosomes (Wuster-Hill & Bush, 1980 ; Nash & 
O’Brien, 1987), les hybridations d’ADN et le 
polymorphisme des allozymes (O’Brien & al., 
1985), l’analyse des séquences des hémoglobines 
alpha et beta(Tagle & al., 1988 ; Hashimoto & al., 
1993), l’analyse du polymorphisme de restriction de 
l’ADN mitochondrial (Zhang & Shi, 1991 ; Cronin 
& al., 1991), et enfin l’analyse de séquences d’ADN 
mitochondrial (Shields & Kocher 1991 ; Zhang & 
Ryder 1993 ; 1994 ; Vrana & al, 1994 ; Talbot & 
Shields, 1996 , Waits, 1996).

Historiquement, la plus grande controverse a 
concerné l’inclusion d’A. melanoleuca dans les 
Ursidae. En effet, les systématiciens ont placé avec 
une fréquence égale cette espèce dans les Ursidae, 
dans les Procyonidae, ou bien dans une famille à part 
(Ailuropodidae) (O’Brien & al., 1985). Les analyses 
moléculaires récentes supportent la présence 
d'A. melanoleuca dans les Ursidae, tout en indiquant 
que cette espèce a divergé en premier (Sarich, 1973 ; 
O’Brien & al., 1985 , Nash & O'Brien, 1987 , 
Goldman & al., 1987 ; Hashimoto & al, 1993 ; 
Zhang & Ryder, 1993 , 1994 ; Vrana & al, 1994 ; 
Talbot & Shields, 1996 ; Waits, 1996). Cependant, 
les résultats de deux analyses moléculaires ont été 
interprétées comme indiquant le placement 
d'A. melanoleuca en dehors des Ursidae, dans un 
groupe (.Ailuropodidae) avec Ailurus fulgens (Petit 
Panda) (Tagle & al, 1988 ; Zhang & Shi, 1991)

Toutes les analyses moléculaires ont confirmé 
l’hypothèse selon laquelle T. ornatus représente une 
lignée ancienne qui aurait divergé juste après 
A. melanoleuca. En revanche, les relations 
phylogénétiques entre les six espèces restantes ont été 
beaucoup plus difficiles à appréhender. L’analyse de 
données cytologiques, immunologiques, 
d’hybridation d’ADN, et d’allozymes ne permet pas 
de conclure, sauf en ce qui concerne la parenté entre 
U. arctos et U. maritimus. L’analyse des séquences 
d’ADN mitochondrial a augmenté la résolution de la 
phylogénie, mais des ambiguïtés persistent (fig. 1). 
L’arbre de l’ADN mitochondrial suggère que 
M ursinus correspond à la troisième espèce ayant 
divergée (Zhang & Ryder, 1994 ; Waits, 1996 ; 
Talbot & Shields, 1996), mais le reste de la 
topologie n’est pas résolu clairement Y.-P. Zhang et 
O.A. Ryder (1994) suggèrent qu’fZ. americanus et 
H. malayanus forment un clade ayant divergé après 
M. ursinus et avant U. thibetanus. Dans une analyse 
statistique détaillée, L. P Waits (1996) conclut que 
l’ordre de branchement d'U. americanus, 
d’U. thibetanus, et de H. malayanus ne peut pas être 
résolu avec une fiabilité de 95%, indiquant ainsi que 
ces trois espèces proviennent d’une radiation rapide 
durant le Pliocène. S.L. Talbot et G.F. Shields 
(1996) d’autre part proposent qu’ U. americanus et 
U. thibetanus forment un clade ayant divergé après 
M ursinus et avant H. malayanus.

A peu près au même moment que la divergence 
entre U. americanus, U. thibetanus, et 
H. malayanus, un autre clade comprenant U. arctos 
et U. maritimus s’est différencié. Comme indiqué sur 
la figure 1, U. maritimus a émergé à partir d’une des 
lignées d'U. arctos (Cronin & al, 1991 , Tabeirlet & 
Bouvet, 1994 , Zhang & Ryder, 1994 ; Waits, 
1996; Talbot & Shields, 1996). En revanche, les 
résultats d’une autre analyse d’ADN mitochondrial 
(Zhang & Ryder, 1993) indiquent qu’(7. maritimus 
serait une lignée ancienne se groupant avec 
T. ornatus Dans une analyse plus récente et plus 
détaillée Y.-P. Zhang et O A. Ryder (1994) concluent 
que trois lignées d’U. maritimus se groupent bien 
avec U. arctos, mais qu’une quatrième se groupe avec 
T. ornatus Pour expliquer ces résultats 
contradictoires, les auteurs proposent qute le 
groupement U. arctos U. maritimus représente mieux 
la phylogénie des espèces, mais ils ajoutent qiu’une 
hybridation récente aurait pu se produire entxe un 
mâle d'U. maritimus et une femelle de T. ornatus. 
L’analyse d’autres échantillons d’U. maritimus serait 
nécessaire pour déterminer si ces résultats surprenants 
représentent une réellement une hybridation, oui bien 
s’ils proviennent simplement d’une erreur d’analyse 
telle qu’une contamination ou un mauvais étiquetage 
d’un seul échantillon au laboratoire.

Ursus arctos

U. arctos est l’une des espèces de Mammifères 
terrestres dont la distribution géographique est lai plus 
étendue, comprenant l’Europe, l’Asie, et l’Amérique 
du Nord (Nowack, 1991). Cette espèce présentie une 
très grande variation morphologique et pas moins de 
232 sous-espèces ont été décrites (Erdbrink, 1 953), 
laissant supposer une différenciation génétique 
conséquente au niveau intraspécifique Les parentés 
génétiques entre différentes populations d'U. carctos 
ont été estimées à partir de séquences d’ADN 
mitochondrial en Amérique du Nord (Talbot & 
Shields, 1996 ; Waits & al, 1998) et en Europe 
(Kohn & al, 1995 , Randi & al, 1994 ; Taberilet & 
Bouvet, 1994). Nous avons combiné ces domnées 
antérieures (Kohn & al, 1995 ; Taberlet & Bouvet, 
1994 , Talbot & Shields, 1996 ; Waits & al, 11998) 
et collecté d’autres séquences d’ADN mitochondrial 
pour étendre l’analyse au niveau de toute l’aire de 
répartition (Waits, 1996). L’analyse phylogénétique 
basée sur deux régions de l’ADN mitochondrial 
(région de contrôle et gène du cytochrome b) a révélé 
quatre clades principaux Le premier clade comprend 
des lignées présentes uniquement en Europe: Le 
deuxième clade n’est représenté que par des lignées 
provenant d’îles du sud-est de l’Alaska (Admiralty, 
Baranof, Chichagof), U. maritimus étant très 
apparenté à ce clade. Le troisième clade possède; une 
distribution géographique très étendue, depuis le nord 
et l’est de l’Europe jusqu’en Asie et en Amérique du 
Nord. Le quatrième clade est limité aux ours du sud 
du Canada, et aux états du Montana, du Wyomimg et 
de l’Idaho.
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Figure 1 : Phylogénie des Ursidae déduite de données moléculaires
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