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Transferts de matériel génétique

Transferts de matériel génétigue entre especes coexistantes :
e transfert horizontal

e hybridation
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Les réseaux phylogénétiques

Réseau phylogénétique : réseau représentant des données d'évolution

e réseaux phylogénétiques explicites
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Les réseaux phylogénétiques

Phylogenetic
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Programmes sur les réseaux phylogénétiques

i Who is Who in Phylogenetic Networks - Articles, Authors & Programs
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Who is Who in

Contribute! | My selection
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Mumber of publicationsz per year on phylogenetic networks
Click on @ wear ho display the publications
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(All 448 publications) Selection by Year | Category | Keywaord | Author
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i Who is Who in Phylogenetic Networks - Articles, Authors & Programs

Selection by Category

Index | Browse Contribute! | My selection

Search: | in[a~] (word length 2 3)

Login

Article (Journal) (255) InProceedings (104) InBook
Book (3) PhdThesis (30) Masterg
Misc (30) Programs (62)

Selection by Keyword

abstract-network(71) approximation(13) ARG(S)
characterization(9) circular-split-system(12) «
distance-between-networks(25) diversity(4] du

enumeration(4) evaluation(25) explicat-network(135)
from-distances(37) from-multilabeled-tree(9) from-ng
rooted-trees(81) from-sequences(46) from-species-tree(32) fror
from- triplets(22) from-unrooted-trees(14) galled-network(7) galled-tree(3

bayesian(4)

Basé sur BibAdmin

par Sergiu Chelcea

+ nuages de mots, histogramme
des dates, liste des journaux,
graphes de co-auteurs,

définition des mots-clés.

phylogenetic networks
database

Program Arlequin

The goal of Arlequin 15 to provide the average user in population genetics with quite a large set of basic
methods and statistical tests, in order to extract information on genetic and demographic features of a collection
of population samples. In particular, Arlequin implements a Minimum Spanning Metwork algorithm to embed the
set of all minimum spanning trees computed from a distance matrix of haplotypes
(http-/lcmpg unibe ch/software/arlequin3/).

5 publications in the database mention Program Arlequin

Program Beagle

Beagle is a small collection of related programs for analysing the minimum number of recombinations required
for a SNP data set under the infinite sites model. Available at hitp:/fwww stats ox.ac.uk/~lyngsoe/beagle/.
3 publications in the database mention Program Beagle

Program Bio PhyloNetwork

Bio-PhyloNetwork is a Perl package that relies on the BioPerl bundle and implements many algorithms on
phylogenetic networks (http://dmi.uib.es/~gcardona/Biolnfo/Bio-PhyloNetwork tgz). It is used in a Java Applet
which can compare and draw two phylogenetic networks entered in eNewick format with the same set of leaves
(http://dmi_uib.es/~gcardona/Biolnfo/alignment.php)

4 publications in the database mention Program Bio PhyloNetwork




Programmes sur les réseaux phylogénétiques

Coauthor Graphs
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The graphs below link authors of at least two publications who published on phylogenetic networks at least twice together. They show how
the community of mathematicians and computer scientists working on phylogenetic networks evolved and structured itself over the last 10
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Programmes sur les réseaux phylogénétiques
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289

Benjamin AZlbrecht, Celine Scornavacca, Alberto Cenci and Daniel H. Huson.
Fast computation of minimum hybridization networks. In Biocinformatics, Vol.

28(2):191-197, 2012. [Comment] BBTX  Toogle
Kevwords: explicit network, from rooted trees, mininmm number, phylogenetic network, phylogeny, Program Dendroscope,
reconstruction. Note: hitp://dx doi org/10.1093/bioinformatics/btr618.
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Les réseaux phylogénétiques

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

Réseau phylogénétique explicite enraciné :

Sommets a plus d'un parent :
réticulations / hybridations

Partie non arborée : blob.

a b cd e f g hi j k



Les réseaux phylogénétiques

Réseau phylogénétique explicite enraciné :

Partie non arborée : blob.

a b cd e f g hi j k

Structure arborée des blobs exploitée par les algorithmes :

- DIVISER : attribuer les données au blob auquel elles correspondent
- RESOUDRE : résoudre le probleme sur chaque blob

- COMBINER : combiner les réseaux reconstruits sur chaque blob
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Reconstruction de réseaux phylogénétiques

espece 1 : AATTGCAG TAGCCCAAAAT
espece 2 ACCTGCAG TAGACCAAT , .
0052 | Serrecss macacanny  1s€quences de genes)
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 - Chan, Jansson, Lam & Yiu 2006
méthodes de parcimonie
Hein 1990 - Kececioglu & Gusfield 1994 - Jin, Nakhleh,
Snir, Tuller 2009 - Park, Jin & Nakhleh 2010 - Kannan &
Wheeler, 2012
> méthodes de vraisemblance
,,-./5’; ] “'\ Snir & Tuller 2009 - Jin, Nakhleh, Snir, Tuller 2009 -
o h -3’}\;&; é}E , Velasco & Sober 2009 - Meng & Kubatko 2009
Sl * reseau N
d'\f\_ 4 e



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 - Chan, Jansson, Lam & Yiu 2006

méthodes de parcimonie

Hein 1990 - Kececioglu & Gusfield 1994 - Jin, Nakhleh,
Snir, Tuller 2009 - Park, Jin & Nakhleh 2010 - Kannan &
Wheeler, 2012

méthodes de vraisemblance
Snir & Tuller 2009 - Jin, Nakhleh, Snir, Tuller 2009 -
Velasco & Sober 2009 - Meng & Kubatko 2009
réseau N



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 0N Lt
A X
{arbres} Base HOGENOM =/’ TNR
/\% Dufayard, Duret, Penel, Gouy,
N A Rechenmann & Perriere, Biolnf, 2005
Réconciliation ou consensus d'arbres
u:qux
et
T [ e
réseau . | *»1 O
explicite “° I A

N4~ super-réseau optimal N
b ) N - contient les arbres en entrée
- a le moins de réticulations




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 “ ". ‘
A X
{arbres} Base HOGENOM =/’ TNR
Dufayard, Duret, Penel, Gouy,
Rechenmann & Perriere, Biolnf, 2005
Réconciliation ou consensus d'arbres
u:qux
.--"/ e
T [ e
réseau . | *»1 O
explicite “° 7/, , .
4\, ¢ super-réseau optimal N
GON

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




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 “ ". ‘
A X
{arbres} Base HOGENOM =/’ TNR
Dufayard, Duret, Penel, Gouy,
Rechenmann & Perriere, Biolnf, 2005
> 500 especes, >70 000 arbres
Réconciliation ou consensus d'arbres
u:qux
.--"/ e
T [ e
réseau . | *»1 O
explicite “° 7/, , .
4\, ¢ super-réseau optimal N
DN

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




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 “ I. ‘
A X
{arbres} Base HOGENOM ﬂr TR
Penel, Arigon, Dufayard, Sertiet,
Daubin, Duret, Gouy & Perriere,
BMC Bioinf 10(supp. 6):5S3, 2009
> 1400 especes, >290 000 arbres (v6)
AN Réconciliation ou consensus d'arbres
ffgfkl -'?H.H,‘?'e-
réseau .\ *»1 "y
explicite “° [ /A

N4~ super-réseau optimal N
S

A3
r d m

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 clades

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

difficile.

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets
alce

a b c d e

des arbres en entrée ?



Triplets et clades

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

difficile.

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

. lades
triplets c
a b c d e a b c d e

des arbres en entrée ?



Clades (souples)

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

Modele de transmission arborée des genes
(gene transmis intégralement)

ab cd



Clades (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

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

Modele de transmission arborée des genes
(gene transmis intégralement)

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



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"

AN}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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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



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"

AN}S{N'}S{N"}



Reconstruction combinatoire de réseaux phylogénétiques

Idée :
modifier le type de données a traiter

2 arbres

{clades} {triplets}

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

AN}={N"}={N"}

Van lersel & Kelk, Journal of Theoretical Biology, 2011
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Reconstruction depuis les clades souples

{arbres} Méthode exacte rapide de reconstruction de réseaux a 1 couche
de réticulation a partir de clades souples
Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, ISMB 2009

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

{clades}

dk

©

a b cd e f g hi j k

réseau a une couche de
N réticulation.

réseau al
couche de
réticulation



Reconstruction depuis les clades souples

Meéthode exacte rapide de reconstruction de réseaux a 1 couche

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

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

a b cd e f g hi j k

réseau a une couche de
réticulation.



Reconstruction depuis les clades souples

Meéthode exacte rapide de reconstruction de réseaux a 1 couche

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

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

a b cd e f g hi j k

réseau a une couche de
réticulation.



Reconstruction depuis les clades souples

Meéthode exacte rapide de reconstruction de réseaux a 1 couche

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

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

a b cd e f g hi j k

réseau a deux couches de
réticulation.



Reconstruction depuis les clades souples

Meéthode exacte rapide de reconstruction de réseaux a 1 couche

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

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

a b cd e f g hi j k

réseau a deux couches de
réticulation.



Classes de réseaux phylogénétiques restreints




Reconstruction depuis les clades souples

{arbres}

{clades}

dk

©

NI

réseau al
couche de
réticulation

Meéthode exacte rapide de reconstruction de réseaux a 1 couche
de réticulation a partir de clades souples
Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, ISMB 2009

Etape 1- Résoudre les conflits entre clades :
- partie sans conflits mp arbre,

- minimum de taxons impliqués dans des conflits a d
m sous les réticulations.
MAXIMUM COMPATIBLE SUBSET

<0 T
<0 O

Etape 2- Attacher a I'arbre les taxons impliqués dans des conflits
avec un nombre minimal d'arcs :
MINIMUM ATTACHMENT

a b x y ¢ d



Reconstr

{arbres}

{clades}

o

NI
réseau de
hiveau k

uction depuis les clades souples

Méthode exacte de reconstruction de réseaux de niveau k a
partir de clades souples

lersel, Kelk, Rupp & Huson, ISMB 2010
b moins de réticulations, mais plus lente pour niveau > 2.
hiveau =

nombre maximum d'hybridations
par blob.

a b cd e f g hi j k

réseau de niveau 2

réseau de niveau 1
(“galled tree”) a bcde fghi jk




Réseaux de niveau k

—

abcde fghi j k abcdefghij k

N, réseau de niveau k N décomposé en arbre de motifs
de graphes simples : générateurs

Générateurs de niveau 1, 2, 3, 4, 5:
1, 4, 65,1993, 91454

(croissance exponentielle en k)

Gambette, Berry & Paul, CPM 2009



Réseaux de niveau k

Réseaux non enracinés de niveau 1
Formule explicite pour n feuilles, ¢ cycles, m arétes dans les feuilles
Semple & Steel, TCBB, 2006

+ évaluation asymptotique pour n feuilles : = 0.207 (1.890)" n™*

Réseaux enracinés de niveau 1:
Formule explicite pour n feuilles, ¢ cycles, m arétes dans les feuilles
+ évaluation asymptotique pour n feuilles : = 0.134 (2.943)" n™*

Réseaux non enracinés de niveau 2 :
Formule explicite pour n feuilles :

o 3 UL B S

0<s<g<p<k<isn-1
j=n-1-i-k-p-q-s=0
i#0

Feuilles 213 4 5 6 7
niveau 1l nonenr.| - 2| 15 192 3450 79 740
niveau 1 enr. 313672320280 | 730755 | 32171580

niveau 2 nonenr.| - | 928214697 1071 750 100 467 405
Berry, Bouvel, Gambette & Paul, 2012




Reconstruction depuis les clades souples

{arbres} Méthode exacte de reconstruction de réseaux de niveau k a
partir de clades souples

Algorithme de complexité paramétrée en k

O(f(k).poly(n))
Kelk & Scornavacca, 2011

{clades} Approche théorique basee sur l'idee des génerateurs

dk

©

NI
réseau de
hiveau k



Reconstruction depuis les triplets

{arbres} Méthodes exactes 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

dense =

triplets : : . :
ttriplets} sur chagque ensemble de 3 feuilles, au moins 1 triplet existe dans T.

'ls Programme Simplistic 'l’

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

networks from triplets.
RECOMB 2008




Reconstruction depuis les triplets

{arbres} Méthode heuristique rapide pour reconstruire un réseau de niveau 1

contenant un maximum de triplets
Huber, van lersel, Kelk & Suchecki, TCBB, 2011

Programme Levlathan

{triplets} i
(92.3%)
y G D

Réseau phylogénétique construit o partir (89535
des triplets extraits de deux arbres de - :
souches de VIH-1
Huber, van lersel, Kelk & Suchecki Y J . B
A practical algorithm for reconstructing (A%G25) (BB )
level-1 phylogenetic networks =

N' TCBB, 2011 ;

réseau (89.65%)

de niveau 1

KAL
(94.87%)




Reconstruction depuis les arbres

{arbres}

NI
réseau
optimal

Méthodes exactes pour reconstruire un réseau optimal contenant
les 2 arbres en entrée

Complexité théorique

NP-difficile, APX-difficile
Bordewich & Semple, 2007

Complexité paramétrée en h :

0((28h)" + n®) Bordewich & Semple, 2007
O((6h)" poly(h)) Kelk, 2011
0(3.18" n) Whidden, Beiko & Zeh, 2011

Lien avec Feedback Vertex Set

van lersel, Kelk, Lekic & Scornavacca, 2012
— Pas de 1.36-approximation sauf si P=NP
— Pas de (2-g)-approximation sauf si la Conjecture des Jeux Uniques
est fausse
- O(log h log log h)-approximation



Reconstruction depuis les arbres

{arbres} Meéthodes pour reconstruire un réseau optimal contenant les 2
arbres en entrée

Méthodes exactes
Programmes Dendroscope et HybridNet
Albrecht, Scornavacca, Cenci & Huson, Bioinformatics, 2012
Chen & Wang, TCBB, 2012

Un réseau (ou plusieurs) avec le moins d'hybridations

En pratigue : limite a 30-40 hybridations

NI
réseau
optimal



Reconstruction depuis les arbres

{arbres}

NI
réseau
optimal

Meéthodes pour reconstruire un réseau optimal contenant les 2
arbres en entrée

Méthode approchée

Programme CycleKiller
van lersel, Kelk, Lekic & Scornavacca, 2012

Algorithme exponentiel

(rapide en pratique : jusqu'a 97 hybridations)

de 2-approximation

(performant en pratique : optimal trouvé dans >95% des cas)

Version plus rapide pour une 4-approximation
Réseaux de 10000 hybridations pour 10000 especes en 10 minutes



Reconstruction depuis les arbres

{arbres}

NI
réseau
optimal

Meéthode exacte pour reconstruire un réseau optimal contenant les
arbres en entrée

Programme HybridNet
Un ou tous les réseaux avec le moins d'hybridations
O(k?n3"+kn672 " +(d-1)*"**672") ...

Chen & Wang, TCBB, 2012
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Ambiguité des solutions

 Ambiguité de la reconstruction

Tous les triplets de N sont dans \'
Tous les clades souples de N sont dans \'

Si on a en entrée les triplets de N,
on ne sait pas si le vrai réseau est N ou N'

Gambette, Huber & Kelk, 2012



Ambiguité des solutions

 Ambiguité de la reconstruction

Tous les triplets de N sont dans \'
Tous les clades souples de N sont dans \'

Si on a en entrée les triplets de N,
on ne sait pas si le vrai réseau est N ou N'

Gambette, Huber & Kelk, 2012



Ambiguité des solutions

 Ambiguité de la reconstruction, méme a partir de données compleétes 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 sommets)

Gambette & Huber, JMB, 2012



Ambiguité des solutions

 Ambiguité de la reconstruction, méme a partir de données compleétes 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 sommets)

Gambette & Huber, JMB, 2012



Ambiguité des solutions

 Ambiguité de la reconstruction, méme a partir de données compleétes 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 sommets)

Gambette & Huber, JMB, 2012



Ambiguité des solutions

 Ambiguité de la reconstruction, méme a partir de données compleétes et
correctes.

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

/>
</

a b a

2 réseaux de niveau 2 avec le méme ensemble de triplets

Gambette & Huber, JMB, 2012



Ambiguité des solutions

 Ambiguité de la reconstruction, méme a partir de données compleétes et
correctes.

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

/>
</

a b a

2 réseaux de niveau 2 avec le méme ensemble de triplets

Méme avec des données de départ complétes et correctes,
impossible de choisir entre les formes ambigués !

Gambette & Huber, JMB, 2012



Ambiguité des solutions

 Ambiguité de la reconstruction, méme a partir de données compleétes et

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

ab
abc bcd
bo cd
b ¢ d a

a b ¢ d a b ¢ d a

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

Méme avec des données de départ complétes et correctes,
impossible de choisir entre les formes ambigués !

Gambette & Huber, JMB, 2012



Utilisation pratique

Conditions d'utilisation

Données disponibles

existant
en cours d'étude

Traitements possibles

arbres enracinés

arbres sans taxon répété

clades et triplets corrects

données completes
(ensembles denses de triplets,
clades complets)

arbres non enracinés

arbres avec genes issus de
duplications

données bruitées

données partielles, ou genes
ayant été supprimés

enracinement avec un arbre des
especes de référence, ou contraintes
topologiques

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

nettoyage des arbres
PhySIC_IST, 2008

filtre des données (clades avec bonne
valeur de bootstrap, présents dans >x%
des arbres)

édition des données : solution
compatible avec le plus de données
en entrée

sélection d'un grand nombre
d'arbres couvrant un grand nombre
d'espéces

sélection du nombre maximal de

taxons avec densité de triplets
problemes NP-complets
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Exemples de résultats

16 arbres de |la base HOGENOM sur 47 taxons

(protéobactéries)
24 Enterobacteriales
2 Pasteurellales

9 Alteromonadales NR

i_=

6 Rhodobacterales - (*
4 Rhizobiales ‘%/

Réseaux contenant les triplets, clades souples,
présents dans au moins 20% des arbres
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BRSUI1 CHSAL1
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Exemples de résultats

16 arbres de |la base HOGENOM sur 47 taxons

(protéobactéries)
24 Enterobacteriales
2 Pasteurellales

9 Alteromonadales

6 Rhodobacterales
4 Rhizobiales

i_=

~

Réseaux contenant les clades souples
présents dans au moins 20% des arbres

Dendroscope

(clades, réseau RODEN1

SiLIC

de niveau 7)  swrom

RHSPH2
2 sec.
RHSPHA1

PADEN1
HADUCAH
ACPLE1

SHFLE1

SHFLEZ

SHFLE3

SHDYS1
SHSON1

ESCOLY

ESCOL2
ESCOLS

| (@5
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Auch, Steigele, Huson & Henz, 2009
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9 arbres sur 279 espeéces de procaryotes

Clades dans au moins 2 arbres

Exemples de résultats
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Illlustrations

23 trees, 45 species from the 3 domains of life Dendroscope
clusters with 80% bootstrap confidence . (galled
present in at least 2 trees S atul network)
I 0 <1 sec.

Ilr pyfu
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\ T trpa
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agae

Data from 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 trees, 45 species from the 3 domains of life Dendroscope
clusters with 80% bootstrap confidence (level-3

present in at least 2 trees thn network)
%Eﬁﬁo “eec

pfu

[ meja

.|r thma

Data from 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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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 séguences ]
[ q d'un ensemble de candidats

Construction des l
données combinatoires

Choix parmi les candidats
par méthodes statistiques

Proposition d'un
réseau phylogénétique
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Données de Brown et al. fournies par sommet
Sophie Abby
somimets
niveau cortiert aviste
réseau
Enracing arhbre
feuilles
quadruplets
snsembles triplets
bipartition= clades

methodes
combinataires

reconstruction

réseaux
phylagénétiques

arbres

données

figjre

Cas
probléne

Réticulogramme 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
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