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e Les réseaux phylogénétiques



Les arbres phylogénétiques

Arbre phylogenetique
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Un arbre phylogénétique est un arbre schématique qui montre les
relations de parentés entre des entités supposées avoir un ancétre commun.
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Les réseaux phylogénétiques

Réseau phylogénétique ﬂ
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LUn réseau phylogénétique désigne un graphe utilisé pour visualiser
les relations liges a I'évolution entre des espéces ou des organismes. |l
doit &tre employé guand interviennent des événements d'hybridations,
de transferts horizontaux de génes, ou de recombinaisons génetigues.
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Les réseaux phylogéenetiques

Réseau phylogénétique i
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LUn réseau phylogénétique désigne un graphe utilisé pour visualiser
les relations liges a I'évolution entre des espéces ou des organismes. |l
doit étre employé guand interviennent des événements d'hybridations,
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Les réseaux phylogéenetiques

Reseau phylogenetique Ry
WIKIPEDIA

LUn réseau phylogénétique désigne un graphe utilisé pour visualiser

les relations liges a I'évolution entre des espéces ou des organismes. |l

doit &tre employé guand interviennent des événements d'hybridations,

de transferts horizontaux de génes, ou de recombinaisons genetiques.
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Les réseaux phylogéenetiques
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Les réseaux phylogéenetiques
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L'arbre en filigrane

Modele de transmission arborée de genes
(gene transmis intégralement)

Clades “souples”
abc
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L'arbre en filigrane

Modele de transmission arborée de genes
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L'arbre en filigrane

Modele de transmission arborée de genes
(gene transmis intégralement)

Clades “souples”
abc

abcd

ab c d

L'ensemble C(N) de tous les clusters souplement
compatibles avec N peut étre de taille exponentielle.
Test de compatibilité souple NP-complet



L'arbre en filigrane : reseaux restreints

Algorithmes rapides pour des réseaux a structure proche
d'un arbre.

niveau = nombre maximum
de noeuds de reticulation par
partie non arboree.

abcdef ghij k
réseau de niveau 2.



L'arbre en filigrane : reseaux restreints

Algorithmes rapides pour des réseaux a structure proche
d'un arbre.

niveau = nombre maximum
de noeuds de reticulation par
partie non arboree.

abcdef ghij k
réseau de niveau 2.

reseau de niveau 1
(“galled tree”) abcdefghiijk



L'arbre en filigrane : reseaux restreints

Algorithmes rapides pour des réseaux a structure proche

d'un arbre.

abcdef ghij k

réeseau a une couche
de réticulation.

réseau a une couche de
réticulation (“galled
network™) : la suppression
d'un noeud de réticulation
déconnecte le réseau.



L'arbre en filigrane : reseaux restreints

Algorithmes rapides pour des réseaux a structure proche
d'un arbre.

réseau a une couche de
réticulation (“galled
network™) : la suppression
d'un noeud de réticulation
déconnecte le réseau.

abcdef ghij k

réeseau a une couche
de réticulation.

réseau a deux /
couches de

reticulation. g p cdef ghi j k



Plan

 Motivations de I'approche combinatoire



Reconstruction de réseaux

{séquences de geénes}

methodes de distance
meéthodes de parcimonie

meéthodes de vraisemblance

reseau N



Reconstruction de réseaux

Probleme : méthodes généralement lentes,
explosion du nombre de séquences.

{séquences de geénes}

methodes de distance
meéthodes de parcimonie

meéthodes de vraisemblance

reseau N



Reconstruction combinatoire de réseaux

{séquences de genes}

Reconstruction d'un arbre
par ensemble de genes
homologues

phylome = {arbres}

Réconciliation ou
consensus d'arbres

super-reseau N



Reconstruction combinatoire de réseaux

{séquences de genes}

Reconstruction d'un arbre
par ensemble de genes
homologues

phylome = {arbres}

Réconciliation ou
consensus d'arbres

super-reseau N

Probleme : le consensus d'arbres est un
probleme NP-complet pour 2 arbres



Triplets/quadruplets, splits/clades

Probléme :

Reconstruire le super-réseau d'un ensemble d'arbres est
difficile.

Idée :

reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets
quadruplets
clades
splits
des arbres en entrée ?
b C
a
f
d abcde

Motivations algorithmiques ! e



Triplets/quadruplets, splits/clades

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets alce

abcde

des arbres en entrée ?



Triplets/quadruplets, splits/clades

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

ablce alce

5 . triplets

abcde
f quadruplets

o

des arbres en entrée ?



Triplets/quadruplets, splits/clades

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

ablce 5 triplets alce
C
. abcde
f quadruplets
o d
clades {c,d,e}
abcde

des arbres en entrée ?



Triplets/quadruplets, splits/clades

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

ablce 5 triplets alce
C
. abcde
f quadruplets
o d
clades {c,d,e}
{a.bf} b C abcde
{c,d,e} splits
a
f

o O des arbres en entrée ?



Triplets/quadruplets, splits/clades

Idée :
modifier le type de données a traiter

{arbres}

super-reseau N



Triplets/quadruplets, splits/clades

Idée :
modifier le type de données a traiter

{arbres}

{triplets} {quadruplets} {splits} {clades}

N

super-reseau N super-reseau N'



Triplets/quadruplets, splits/clades

Idée :
modifier le type de données a traiter

{arbres}

{triplets} {quadruplets} {splits} {clades}

N

super-reseau N super-reseau N'

N'=N ?



Triplets/quadruplets, splits/clades

Un réseau compatible avec I'ensemble de tous les triplets
d'un arbre T n'est pas forcément compatible avec T.

compatible avec
{a|bc,a|bd,a|cd,b|cd}

T N .

mais pas avec T
%\ compatible avec
abcd abcd {abcd,bcd,cd,a,b,c}

mais pas avec T

compatible avec les clades d'un arbre T

—

compatible avec T.



Triplets/quadruplets, splits/clades

{arbres}

{triplets} {quadruplets} {splits} {clades}

N

super-reseau N super-reseau N'
Vo
N=N ?

Pas nécessairement, mais :

N'complexe N complexe
N contient également les triplets, quadruplets...



Triplets/quadruplets, splits/clades

{arbres}

{triplets} {quadruplets} {splits} {clades}

N

super-reseau N super-reseau N'
Vo
N=N ?

Pas nécessairement, mais :
N' peut étre interessant en soi...
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Reconstruction depuis les triplets

{arbres} Méthodes exactes rapides pour reconstruire un
réseau de niveau 1 et 2 (s'il en existe un) a partir
d'un ensemble dense de triplets

dense =
{triplets} sur chaque ensemble de 3 feuilles, au moins 1 triplet existe dans T.

@ Programme Simplistic @

N' réseau
de niveau 1
ou 2




Reconstruction depuis les clades souples

{arbres} Consensus de clades souples :
Dendroscope

Methode exacte rapide de reconstruction de
reseaux a 1 couche de réticulation a partir
{clades} de clades souples

2 étapes :

f@ - choix du plus gros sous-ensemble de taxons ou les
clades sont compatibles avec un arbre
- ajout du minimum de réticulations pour connecter les
autres taxons

N' réseau
“galled
network”



Reconstruction depuis les clades souples

16 arbres de genes de 46 especes de bacteries
{arbres}  Réseau “galled network” des clades apparaissant
dans 20% des arbres :
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Reconstruction depuis les clades souples

{arbres}

% SplitsTree Dendroscope
Filtre : présence dans 20% des arbres
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Limites des approches combinatoires

Plusieurs réseaux minimaux ont exactement le méme
ensemble d'arbres, de triplets, de clades.

a C
a C b b
b C a

Caractérisation des réseaux de niveau 1 ayant exactement
le méme ensemble d'arbres, de triplets, de clades.



Limites des approches combinatoires

Plusieurs réseaux minimaux ont exactement le méme
ensemble d'arbres, de triplets, de clades.

47 (2

a b a

2 réseaux de niveau 2 avec le méme ensemble de triplets



Limites des approches combinatoires

Plusieurs réseaux minimaux ont exactement le méme
ensemble d'arbres, de triplets, de clades.

JRS

2 réseaux de niveau 2 avec le méme ensemble de triplets

Méme avec des données de départ compléetes et correctes,
il est impossible de choisir entre les formes ambigues !
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Perspectives

Reconstruction du réseau par un dialogue entre methodes
combinatoires et methodes statistiques

Reconstruction combinatoire
d'un ensemble de candidats

Construction des
données combinatoires Y

Choix parmi les candidats
par méthodes statistiques

Proposition d'un
reseau phylogénétique




Des questions ?

Merci pour votre attention !

Co-auteurs des résultats présenteés :

- Vincent Berry, Christophe Paul (LIRMM, Université Montpellier 2)
- Katharina Huber (Université East Anglia, UK)

- Daniel Huson, Regula Rupp (Université de Tubingen, Allemagne)
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