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Les arbres phylogénétiques

Arbre phylogénétique d'un ensemble d'especes :

e Les organiser en fonction de caracteres communs classification
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Les arbres phylogénétiques

Arbre phylogénétique d'un ensemble d'especes :
e Les organiser en fonction de caracteres communs

e Décrire leur évolution modélisation

Arbre phylogénétique de la vie

Bactéries Archées Eucaryotes
Bactéries
wirleg Myiomycales
Spirochites filamenteuses Amibes Anlmaux

Gram Champignons

positives

Methangsarcina
Methanobacierium

Halaphiles

Protéobactéries Meth Plantes
A7
Cyanobacléries —— Cliigs
Planciomyces Thermopralous Flagellés

Pyrodichicum
Bacteroides
Cytophaga

Thermologa

Trichomonades

Microsporides

Diplomonades
Aguilex

D'apres Woese, Kandler, Wheelis : Towards a natural system of organisms: proposal for the
domains Archaea, Bacteria, and Eucarya, Proceedings of the National Academy of Sciences,
87(12), 4576-4579 (1990)



Les arbres phylogénétiques

Arbre phylogénétique d'un ensemble d'especes :
e Les organiser en fonction de caracteres communs

e Décrire leur évolution modélisation

Arbre phylogénétique de la vie
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A7
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Aguilex
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D'apres Woese, Kandler, Wheelis : Towards a natural system of organisms: proposal for the
domains Archaea, Bacteria, and Eucarya, Proceedings of the National Academy of Sciences,
87(12), 4576-4579 (1990)



Les arbres phylogénétiques

Arbre phylogénétique d'un ensemble d'especes :

e Les organiser en fonction de caracteres communs

e Décrire leur évolution modélisation
Metamonads
\ \I Nematodes
incertitudes RINN 2na
. .. EUKARYOTES
- arbre non enraciné
aize
BACTERIA
E— " Rickettsia "X | E—

Parabasalids
Mitochondria

, ‘ X Methanococcus
Cyanobacteria I Adeliter

Sulfolobus ARCHAEA
Chloroplasts

D'apres Christophe Blumrich, David S. Spencer,
cité dans Doolittle : Uprooting the Tree of Life, Scientific American (Fév. 2000)



Les arbres phylogénétiques

Arbre phylogénétique d'un ensemble d'especes :
e Les organiser en fonction de caracteres communs

e Décrire leur évolution

arbre des
especes S

“tokogénie” des
individus




Transferts de matériel génétique

Transferts de matériel génétigue entre especes coexistantes :
e transfert horizontal

e hybridation




Transferts de matériel génétique

Transferts de matériel génétigue entre especes coexistantes :
e transfert horizontal

e hybridation

arbre des
especes S

réseau N




Transferts de matériel génétique

Transferts de matériel génétigue entre especes coexistantes :
e transfert horizontal

e hybridation

arbre des
especes S

arbres de genes
incompatibles

réseau N




Réseaux phylogénétiques explicites

Réseau phylogénétique : réseau représentant des données d'évolution
e réseaux phylogénétiques explicites

modélisation de I'évolution

Réseau phylogénétique explicite enraciné :

Sommets a plus d'un parent :
réticulations

Partie non arborée : blob.

a b cd e f g hi j k




Réseaux phylogénétiques explicites

Réseau phylogénétique : réseau représentant des données d'évolution
e réseaux phylogénétiques explicites

modélisation de I'évolution
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Réseaux phylogénétiques abstraits

Réseau phylogénétique : réseau représentant des données d'évolution
e réseaux phylogénétiques abstraits

classification, visualisation de données
réseau couvrant minimum
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Réseaux phylogénétiques abstraits

Réseau phylogénétique : réseau représentant des données d'évolution
e réseaux phylogénétiques abstraits

classification, visualisation de données

Réseau abstrait de bipartitions
(“consensus network”) :

rrrrrr

Xenarthra
D'aprés Bjorn M. Hallstrom, Axel Janke - pa®
Mammalian evolution may not be strictly bifurcating, )
MBE, 2010 Afrotheria

mammiferes placentaires




Réseaux phylogénétiques abstraits

Réseau phylogénétique : réseau représentant des données d'évolution
e réseaux phylogénétiques abstraits

classification, visualisation de données

Réseau abstrait de bipartitions
(“consensus network”) :

"y, Bipartition 1

D'apres Bjorn M. Hallstrém, Axel Janke -
Mammalian evolution may not be strictly bifurcating,
MBE, 2010




Réseaux phylogénétiques abstraits

Réseau phylogénétique : réseau représentant des données d'évolution
e réseaux phylogénétiques abstraits

classification, visualisation de données

Réseau abstrait de bipartitions A

W )
gl - o
ol

(“consensus network”) :

e, Bipartition 2

D'apres Bjorn M. Hallstrém, Axel Janke -
Mammalian evolution may not be strictly bifurcating,
MBE, 2010
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Reconstruction de réseaux phylogénétiques

espece 1 : AATTGCAG TAGCCCAAAAT
espece 2 : ACCTGCAG TAGACCAAT , .
espéce 3 : GCTTGCCG TAGACAAGAAT {Sequences de genes}
espece 4 : ATTTGCAG AAGACCAAAT
espece 5 : TAGACAAGAAT
espece 6 : ACTTGCAG TAGCACAAAAT , .
espéce 7 : ACCTGGTG TAAAAT méthodes de distance
G1 G2 Bandelt & Dress 1992 - Legendre & Makarenkov
2000 - Bryant & Moulton 2002
méthodes de parcimonie
Hein 1990 - Kececioglu & Gusfield 1994 - Jin,
Nakhleh, Snir, Tuller 2009
méthodes de vraisemblance
o> Snir & Tuller 2009 - Jin, Nakhleh, Snir, Tuller 2009 -
i P “’;} Velasco & Sober 2009
& J\;L\J Pas )
e T réseau N
'f"\.\ 4 e
>



Reconstruction de réseaux phylogénétiques

espece 1 : AATTGCAG TAGCCCAAAAT
espece 2 : ACCTGCAG TAGACCAAT , .
espéce 3 : GCTTGCCG TAGACAAGAAT {Sequences de genes}
espece 4 : ATTTGCAG AAGACCAAAT
espece 5 : TAGACAAGAAT
espece 6 : ACTTGCAG TAGCACAAAAT , .
espéce 7 : ACCTGGTG TAAAAT méthodes de distance
G1 G2 Bandelt & Dress 1992 - Legendre & Makarenkov

2000 - Bryant & Moulton 2002

“Split decomposition”

Al4

/ﬁ;,a.l.l

——r— All
'

N avs

T OALD

;. AlT
réseau N ' o /

Y SplitsTree

D'apres David Bryant & Daniel H. Huson, Application of
Phylogenetic Networks in Evolutionary Studies, MBE, 2006



Reconstruction de réseaux phylogénétiques

espece 1 : AATTGCAG TAGCCCAAAAT
espece 2 : ACCTGCAG TAGACCAAT , .
espéce 3 : GCTTGCCG TAGACAAGAAT {Sequences de genes}
espece 4 : ATTTGCAG AAGACCAAAT
espece 5 : TAGACAAGAAT
espece 6 : ACTTGCAG TAGCACAAAAT , .
espéce 7 : ACCTGGTG TAAAAT méthodes de distance
G1 G2 Bandelt & Dress 1992 - Legendre & Makarenkov

2000 - Bryant & Moulton 2002

“Neighbor Net”

réseau N

¢ SplitsTree

D'apres David Bryant & Daniel H. Huson, Application of
Phylogenetic Networks in Evolutionary Studies, MBE, 2006



Reconstruction de réseaux phylogénétiques

espece 1 : AATTGCAG TAGCCCAAAAT
espece 2 : ACCTGCAG TAGACCAAT , .
espéce 3 : GCTTGCCG TAGACAAGAAT {Sequences de genes}
espece 4 : ATTTGCAG AAGACCAAAT
espece 5 : TAGACAAGAAT
espece 6 : ACTTGCAG TAGCACAAAAT , .
espéce 7 : ACCTGGTG TAAAAT méthodes de distance
G1 G2 Bandelt & Dress 1992 - Legendre & Makarenkov
2000 - Bryant & Moulton 2002
RetiCUIogramme [ Lemurs, larsiers undﬁl-:.l:::::
Cercoplthecalidea
{0l World monkeys) i
Ll
2 = A Cehoidea
{Wew World monkeys)
réseau N T8, momissiaea
=, {Apes and man)
/ \H »:J i
obaver 15 ey ™ //“
D'apres Vladimir Makarenkov & Pierre Legendre, & T-ReX

Improving the additive tree representation of a
dissimilarity matrix using reticulations, DACRM, 2000



Reconstruction de réseaux phylogénétiques

espece
espece
espece
espece
espece
espece
espece

NOY s W N =

: AATTGCAG
: ACCTGCAG
: GCTTGCCG
: ATTTGCAG AAGACCAAAT

: ACTTGCAG
: ACCTGGTG

G1

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

TAGCCCAAAAT
TAGACCAAT
TAGACAAGAAT

TAGACAAGAAT
TAGCACAAAAT
TAAAAT

G2

{séguences de genes}

méthodes de distance

Bandelt & Dress 1992 - Legendre & Makarenkov
2000 - Bryant & Moulton 2002

méthodes de parcimonie

Hein 1990 - Kececioglu & Gusfield 1994 - Jin,
Nakhleh, Snir, Tuller 2009

méthodes de vraisemblance

réseau N

Snir & Tuller 2009 - Jin, Nakhleh, Snir, Tuller 2009 -
Velasco & Sober 2009



Reconstruction de réseaux phylogénétiques

espece
espece
espece
espece
espece
espéece
espece

: AATTGCAG TAGCCCAAAAT
: ACCTGCAG TAGACCAAT

: GCTTGCCG TAGACAAGAAT
: ATTTGCAG AAGACCAAAT
: TAGACAAGAAT
: ACTTGCAG TAGCACAAAAT
: ACCTGGTG TAAAAT

G1 G2

NOY s W N =

T1
/ﬁmﬁ

{séquences de genes}

Reconstruction d'un arbre pour chaque
géene présent chez plusieurs especes

{arbres}

Guindon & Gascuel, SB, 2003

#_=

L)
Base HOGENOM =\/ R

Dufayard, Duret, Penel, Gouy,
Rechenmann & Perriere, Biolnf, 2005

Réconciliation ou consensus d'arbres

super-réseau de
consensus N




Visualisation des réseaux de bipartitions
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EqualAngle de dessin i}, =) N
d'arbres (Meacham, voir "%4 . )
. . optimisation
Felsenstein, 2002) - . R
généralisé aux | de ['aire des boites
réseaux de o du réseau

bipartitions.

Gambette & Huson, TCBB, 2008



Algorithme Box-opening

Collisions locales :
deux angles critiques O(mm(S) et O(maX(S) pour I'ange de la bipartition a(S)

amaX(S) =a(S) + minboﬁebl_{(ai-a(S)-n) mod 2711
O(min(S) = (S) - minboiteb'{(O((S)—O(i)mod 211}

Gambette & Huson, TCBB, 2008



Algorithme Box-opening

Choix de I'angle a(S) : collisions globales

Gambette & Huson, TCBB, 2008



Algorithme Box-opening

Choix de I'angle a(S) : collisions globales

F Sy ® 4 nceuds extrémes

*--.< \‘ﬁ\ V

v\ angle de

, )\ ang

E " | confiance ®

mmp optimisations locales de |'aire

Gambette & Huson, TCBB, 2008




Algorithme Box-opening

Choix de I'angle a(S) : collisions globales

F Sy ® 4 noeuds extrémes
N\
/ \ Y
v\ angle de
, y ang
E " | confiance ®

mmp optimisations locales de |'aire

mm) optimisations globale du réseau
métaheuristique (recuit simulé)

Gambette & Huson, TCBB, 2008



Reconstruction de réseaux phylogénétiques

espece 1 : AATTGCAG TAGCCCAAAAT
espe:ce 2 ACCTGCAG TAGACCAAT
SPSeS 1 1 Sitrccac acaceasar  {séquences de génes}
espece 5 : TAGACAAGAAT
espece 6 : ACTTGCAG TAGCACAAAAT
espece 7 : ACCTGGTG TAAAAT
G1 G2 Reconstruction d'un arbre pour chaque
géene présent chez plusieurs especes
Guindon & Gascuel, SB, 2003
T1/( NN/\/ . =
>\ AN “ ) 'J
N A {arbres} Base HOGENOM =V -~
4 \\ /\% Dufayard, Duret, Penel, Gouy,
A Rechenmann & Perriere, Biolnf, 2005
T2
Réconciliation ou consensus d'arbres
a .
A ’EQL th
réseau . \ /] SN
explicite © ° [/, , .
i\ 4> super-réseau optimal N
£ Ok




Reconstruction de réseaux phylogénétiques

espece 1 : AATTGCAG TAGCCCAAAAT
espe:ce 2 ACCTGCAG TAGACCAAT
Sobsce 1 i arrracae ascaccasar  {séquences de génes}
espece 5 : TAGACAAGAAT
espece 6 : ACTTGCAG TAGCACAAAAT
espece 7 : ACCTGGTG TAAAAT
G1 G2 Reconstruction d'un arbre pour chaque
géene présent chez plusieurs especes
Guindon & Gascuel, SB, 2003
T1 ‘e
u /\ » “)
N {arbres} Base HOGENOM =\ -0y
Dufayard, Duret, Penel, Gouy,
Rechenmann & Perriere, Biolnf, 2005
> 500 especes, >70 000 arbres
Réconciliation ou consensus d'arbres
_..-EI::X\}H
ST AN
réseau .| | *»‘1 P
explicite © ° [ J& , .
4. 4> super-réseau optimal N
rlf/h :ﬁ‘)\\")

Probleme : la réconciliation d'arbres est un probleme difficile
(NP-complet pour 2 arbres avec le minimum d'hybridations)
Bordewich & Semple, DAM, 2007




Triplets et quadruplets, clades et bipartitions

Probleme :
Reconstruire le super-réseau d'un ensemble d'arbres est

difficile.

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets
quadruplets
clades
bipartitions
des arbres en entrée ?
b C
d
f
d a bcde



Triplets et quadruplets, clades et bipartitions

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets
alce

a b c d e

des arbres en entrée ?



Triplets et quadruplets, clades et bipartitions

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets
quadruplets | c alce
ab|ce
: a b c d e
f
d

des arbres en entrée ?



Triplets et quadruplets, clades et bipartitions

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets

quadruplets | alce

ab|ce

a b c d e

clades
{c,d,e}

a b c d e

des arbres en entrée ?



Triplets et quadruplets, clades et bipartitions

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets
quadruplets | alce
ab|ce C
2 a b c d e
f
d
e
clades
bipartitions {c,d,e}
{a,b,f} ¢
{c,d,e} 5 a b c d e
f
d
e

des arbres en entrée ?



Reconstruction depuis les triplets

{arbres} Reconstruction d'un réseau de niveau k a partir d'un ensemble de

triplets
Jansson, Nguyen & Sung, JOC, 2006 : NP-complet pour niveau 1,
Van lersel, Kelk & Mnich, JBCB, 2009 : NP-complet pour niveau k

hiveau =
mesure de “complexité”, d'éloignement par rapport a une

triplets
ttriplets} structure d'arbre.

&

(e}
{2} ()

Choy, Jansson, Sadakane & Sung, TCS, 2005

NI
réseau
de niveau k




Reconstruction depuis les triplets

{arbres} Reconstruction d'un réseau de niveau k a partir d'un ensemble de

triplets
Jansson, Nguyen & Sung, JOC, 2006 : NP-complet pour niveau 1,
Van lersel, Kelk & Mnich, JBCB, 2009 : NP-complet pour niveau k

niveau =

ftriplets) nombre maximum d'hybridations par partie non arborée (b/ob).

Choy, Jansson, Sadakane & Sung, TCS, 2005

N’
réseau
de niveau k a b cd e f g hi j k

2

réseau de niveau 2




Reconstruction depuis les triplets

{arbres} Reconstruction d'un réseau de niveau k a partir d'un ensemble de

triplets
Jansson, Nguyen & Sung, JOC, 2006 : NP-complet pour niveau 1,
Van lersel, Kelk & Mnich, JBCB, 2009 : NP-complet pour niveau k

niveau =

ftriplets) nombre maximum d'hybridations par partie non arborée (b/ob).

Choy, Jansson, Sadakane & Sung, TCS, 2005

NI
réseau b &
de niveau k a b cd e f g hi jk

réseau de niveau 1 “galled tree”
Gusfield, Eddhu & Langley, 1JOC, 2004




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
Jansson, Nguyen & Sung, SODA'05 : O(n?) pour niveau 1,
van lersel, Kelk & al, RECOMB'08 : O(n®) pour niveau 2,
To & Habib, CPM'09 : O(n****) pour niveau k
Van lersel & Kelk, J. Theor. Biol., 2011 : NP-complet de trouver le niveau minimal

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

'9 Programme Simplistic '9

I
N Réseau phylogénétique de levures -
réseau Van lersel et al. :
. Constructing level-2 phylogenetic
de niveau k networks from triplets.
RECOMB 2008




Reconstruction depuis les clades souples

{arbres}

{clades}

©

NI
réseau al

couche de
réticulation

Consensus de clades souples :

Dendroscope@
Huson et al., BMCB, 2007

Meéthode exacte rapide de reconstruction de réseaux a 1

couche de réticulation a partir de clades souples
Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, ISMB 2009

Méthode exacte de reconstruction de réseaux de niveau k

a partir de clades souples
lersel, Kelk, Rupp & Huson, ISMB 2010

meilleurs résultats mais plus lente pour niveau > 2.
pour k fixé, certains ensembles de clades contenus
dans aucun réseau de niveau k.



Clades stricts et souples

Clade “strict” : ensemble des feuilles sous un noeud du réseau

abcd
abc cd




Clades stricts et souples

Clade “souple” : clade d'un arbre inclus dans le réseau

Modele de transmission arborée des genes
(gene transmis intégralement)

ab cd



Clades stricts et souples

Clade “souple” : clade d'un arbre inclus dans le réseau

Modele de transmission arborée des genes
(gene transmis intégralement)

abc

bc



Clades stricts et souples

Modele de transmission arborée des genes
(gene transmis intégralement)

Clade “souple” : clade d'un arbre inclus dans le réseau

abc
ab cd
a b ¢ d

L'ensemble S(N) de tous les clades souplement compatibles avec N peut étre
de taille exponentielle.

Tester si un clade souple appartient a un réseau : NP-complet.
Kanj, Nakhleh, Than & Xia, TCS, 2008



Une approche de reconstruction en deux étapes

1- Trouver un ensemble minimum de conflits parmi les clades :
- partie sans conflits mp arbre,
- taxons impliqués dans des conflits mp sous les réticulations.

a c d

b
MAXIMUM COMPATIBLE SUBSET o o
Xy
2- Attacher a I'arbre les taxons impliqués dans des conflits
avec un nombre minimal d'arcs :

MINIMUM ATTACHMENT PROBLEM

a b x y ¢ d

Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, IMSB 2009
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Reconstruction combinatoire de réseaux phylogénétiques

Idée :
modifier le type de données a traiter

{arbres}

{clades} {triplets}
super-réseau super-réseau super-réseau
optimal N optimal N’ optimal N"

N=N'=N"?



Reconstruction combinatoire de réseaux phylogénétiques

Idée :
modifier le type de données a traiter

{arbres}

{clades} {triplets}

super-réseaux N super-réseaux N' super-réseaux N"

AIN;}S{N' ;S {N"}



Reconstruction combinatoire de réseaux phylogénétiques

Un réseau qui contient I'ensemble de tous les triplets ou clades d'un arbre T
ne contient pas forcément T.

contient {a|bc,a|bd,a|cd,b|cd}
T N mais pas T

contient {abcd,bcd,cd,a,b,c,d}
a b c d a b c d mais pas T
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Un réseau qui contient I'ensemble de tous les triplets ou clades d'un arbre T
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Reconstruction combinatoire de réseaux phylogénétiques

Un réseau qui contient I'ensemble de tous les triplets ou clades d'un arbre T
ne contient pas forcément T.

contient {a|bc,a|bd,a|cd,b|cd}

T N mais pas T
contient {abcd,bcd,cd,a,b,c,d}
a b c d a b c d mais pas T

contient les clades / triplets d'un arbre T

contient T.



Ambiguité des solutions

Ambiguité de la reconstruction, méme a partir de données completes et correctes

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

a C
a C
b b
b C a

Caractérisation pour les réseaux de niveau 1 :
les seuls cas ambigus sont les blobs ci-dessus (< 5 somments)

Gambette & Huber, 2011



Ambiguité des solutions

Ambiguité de la reconstruction, méme a partir de données completes et correctes

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

a|bc

C a

Caractérisation pour les réseaux de niveau 1 :
les seuls cas ambigus sont les blobs ci-dessus (< 5 somments)

Gambette & Huber, 2011



Ambiguité des solutions

Ambiguité de la reconstruction, méme a partir de données completes et correctes

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

c|ab

C a

Caractérisation pour les réseaux de niveau 1 :
les seuls cas ambigus sont les blobs ci-dessus (< 5 somments)

Gambette & Huber, 2011



Ambiguité des solutions

Ambiguité de la reconstruction, méme a partir de données completes et correctes

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

2 réseaux de niveau 2 avec le méme ensemble de triplets

Gambette & Huber, 2011



Ambiguité des solutions

Ambiguité de la reconstruction, méme a partir de données completes et correctes

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

bc

a b ¢c d a b ¢c d a b ¢c d a b c¢c d

4 réseaux de niveau 2 avec le méme ensemble de triplets et de clades

Gambette & Huber, 2011



Utilisation pratique

Conditions d'utilisation

Données disponibles

méthodes existantes
a faire ou améliorer

Traitements possibles

arbres enracinés

arbres de genes simple copie

Clades et triplets corrects

Données completes
(ensembles denses de triplets,
clades complets)

arbres non enracinés

“MUL-trees” (avec genes
dupliqués)

données bruitées

données partielles,
genes supprimés

Enracinement a partir d'un arbre
d'especes de référence ou des
contraintes topologiques

Traitement des MUL-trees
Scornavacca, Berry & Ranwez, 2009

Nettoyage d'arbre
PhySIC_IST, 2008

Filtrage des données (clades avec
support élevé, présent dans plus de x%
des arbres)

Edition de données : solution
contenant le maximum des données

d'entrée

Sélection d'un grand nombre
d'arbres avec un grand nombre
d'especes en commun

Sélection du nombre maxium de

taxons avec densité des triplets
problemes NP-complets



Plan

e |[lustration sur des données biologiques



Illlustrations

16 arbres sur 47 taxons de la base HOGENOM

(proteobacteria)
24 Enterobacteriales
2 Pasteurellales

9 Alteromonadales NR
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Réseaux contenant les triplets, clades souples,
présents dans au moins 20% des arbres
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Illlustrations

16 arbres sur 47 taxons de la base HOGENOM
(proteobacteria)

24 Enterobacteriales
2 Pasteurellales

9 Alteromonadales
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Illlustrations
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Illlustrations

23 arbres, 45 espéces des 3 domaines du vivant
clades avec 99% de confiance (bootstrap)

Dendroscope
(“galled
network”)

4 sec.
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Données de Brown JR, Douady CJ, Italia MJ, Marshall WE, Stanhope MJ:
Universal trees based on large combined protein sequence data sets. Nat Genet 2001, 28:281--285



Illlustrations

23 arbres, 45 espéces des 3 domaines du vivant Dendroscope
clades avec 80% de confiance . (“galled
présents dans au moins 2 arbres S aful network”)
7 0 <1 sec.

Ilr pyfu

—— meth

\ T trpa
L bobu

\\\“-1-“-_—..__ thma

agae

Données de Brown JR, Douady CJ, Italia MJ, Marshall WE, Stanhope MJ:
Universal trees based on large combined protein sequence data sets. Nat Genet 2001, 28:281--285




Illlustrations

23 arbres, 45 espéces des 3 domaines du vivant Dendroscope

clades avec 80% de confiance
présents dans au moins 2 arbres

(réseau de

thoun niveau 3)
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Données de Brown JR, Douady CJ, Italia MJ, Marshall WE, Stanhope MJ:

Universal trees based on large combined protein sequence data sets. Nat Genet 2001, 28:281--285
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Nuages de tags

e Construits depuis un ensemble de tags

 Taille de police liée a la fréquence
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Nuages de tags

e Construits depuis I'ensemble des mots d'un texte

* Taille de police liée a la fréquence
e Se sont popularisés avec Wordle

e Donnent un bon apercu d'un texte
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Extraire l'information sémantique d'un texte

e analyse arborée

e graphe de coocurrence

e graphe sémantique

e |lexicogramme récursif

e désambiguisation lexicale
e réseau Phrasenet

e projection géodésique
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Extraire l'information sémantique d'un texte

analyse arborée

graphe de coocurrence
graphe sémantique
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Extraire l'information sémantique d'un texte

e analyse arborée

e graphe de coocurrence

e graphe sémantique

o |lexicogramme récursif

e désambiguisation lexicale
e réseau Phrasenet

e projection géodésique




Extraire l'information sémantique d'un texte

e analyse arborée Brunet (Hyperbase
e graphe de coocurrence Brunet (Hyperbase

e graphe sémantique Grimmer (Wordmapper

e |lexicogramme récursif
e désambiguisation lexicale

Martinez (Coocs

Véronis (Hyperlex

e réseau Phrasenet Viegas et al. (IBM Many Eyes

e projection géodesique

Viprey (Astartex

Désambiguisation du mot

“barrage”.

Véronis, HyperLex:
Lexical Cartography for

Information Retrieval, 2004



Extraire l'information sémantique d'un texte

e analyse arborée

e graphe de coocurrence

e graphe sémantique

e |lexicogramme récursif

e désambiguisation lexicale
e réseau Phrasenet

e projection geodésique
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Extraire l'information sémantique d'un texte

e analyse arborée

e graphe de coocurrence

e graphe sémantique

e |lexicogramme récursif

e désambiguisation lexicale
e réseau Phrasenet

e projection géodésique
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Construction des nuages arborés

Concordance d'un mot, lemmatisation
ou remplacements divers...

Y pouvoir
( faveur intrigues
Suppression des mots vides pomaE
\ othon Lo amis
cinna L ST erme
v s piéCE f . palitiques Tami
( effeatwn . auguste
Sélection des mots pigces figure =
lexicod ersonnages
y
Recherche des cooccurrences S o
\ fOI'ITIE th=ation
aF'F'r“:'c’h”asimple
v texie " BeRet
( taille
Calcul des cooccurrences o 2N
\ J gal-nbeﬁefe nétre Fﬁﬁf%ﬁ
. formules .
( . . O el TP i currence
Construction de l'arbre arhre " rappar
. cl:éation o ?ﬂﬂ?uge
al-tml-‘e:lgorithme traftement oc?c?llorr'g-:EZs
( nuages COOCCUrences
Tailles des mots TEEM e
\ - QLTI
Tbgicel visualisation
y outils Gri0re
( nuage
Couleurs des mots analyse
\ litt éraire
y
Dessin du nuage arboré

Gambette & Véronis, IFCS 2009
Amstutz & Gambette, JADT 2010



Construction de la matrice de cooccurrences

Formules de distance sémantique a base de cooccurrence

Texte

fenétre
—>

glissante S | pgs de
' glissement s

largeur w

matrices de cooccurrence matrice de dissimilarité
O,0,0,0 sémantique

117 127 T2’ T2 , , _

chi squared, mutual information,
liddel, dice, jaccard, gmean,
hyperlex, minimum sensitivity,
odds ratio, zscore, log likelihood,
poisson-stirling...

vesS v &S

ues O“ O]E




Construction du réseau phylogénétique

Meéthode T-Rex bien adaptée

samrmet
degre

sommets méthodes
combinatoires

niveau cortiert existe _
recanstruction

réseaux

reseal phylogénétiques

enracing

arbres

données

feuilles

cCas
praobléme

cuadruplets

ensembles

bipartitions cladetgr‘p'em Nuage arboré des 25 mots les plus fréquents
de ma these, construit par
“T.TreeCloud, % SplitsTree et #AT-Rex
Coloration : rouge au début, bleu a la fin



Construction du réseau phylogénétique

Meéthode T-Rex bien adaptée

sammet
degré

sommets methodes

= combinatoires
niveau cortient _
reconstruction

réseaux

reseau phylagénétiques

enracing

arbres

) données
figLire
feuilles
Cas
probléme
Cuadruplets
ensembles ; sae /
bipartitions triplets Réticulogramme des 25 mots les plus fréquents

clades . .
de ma these, construit par

-~ TreeCloud, ¥ SplitsTree et ﬁT—Rex
Coloration : rouge au début, bleu a la fin



Plan

e Les réseaux phylogénétiques

e Méthodes de reconstruction

e Limites des méthodes combinatoires

e |llustration sur des données biologiques
e Utilisation sur des données textuelles

e Perspectives



Perspectives de recherche

Combinatoire :

- Meilleure connaissance des réseaux de faible niveau, enracinés ou non :
dénombrement, caractérisations...

- Mise a jour ou modification d'un réseau face a de nouvelles données

Bioinformatique :
- Fonction des genes transférés (“autoroutes de transfert”)
- Intégration des méthodes combinatoires dans une approche statistique

Reconstruction combinatoire

Données de sé uences
[ q d'un ensemble de candidats

Construction des i
données combinatoires

Choix parmi les candidats
par méthodes statistiques

Proposition d'un
réseau phylogénétique

Autres applications des réseaux phylogénétiques :
- visualiser la polysémie dans les nuages arborés



Merci |

Who is who in Phylogenetic Networks

M

http://atgc.lirmm.fr/phylnet Dendroscope

©

http://www.dendroscope.org

TreeCloud

SplitsTree
http://www.treecloud.org H

http://www.splitstree.org


http://atgc.lirmm.fr/phylnet
http://www.dendroscope.org/
http://www.splitstree.org/
http://www.treecloud.org/
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