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Résumé

Les réseaux phylogénétiques représentent l'évolution en prenant en compte et en faisant apparaître les évé-
nements d'hybridation, de recombinaison ou de transferts horizontaux, dans des parties réticulées [1, 5].

Plusieurs méthodes et logiciels ont été développés pour les reconstruire à partir de données combinatoires
(triplets, quadruplets, clades et bipartitions) provenant d'arbres de gènes contradictoires [4, 7, 6, 2]. Nous les
présenterons brièvement avant d'évoquer les limites de l'utilisation pratique de ces outils sur des données réelles.
En e�et, ces méthodes considèrent généralement que les données en entrée sont complètes et correctes, et nous
montrerons comment procéder pour satisfaire ces conditions par une sélection et un prétraitement appropriés
des données [1].

En�n, nous présenterons un panorama des résultats de ces diverses méthodes, tous visualisés avec le logiciel
Dendroscope [3]. Ceci illustrera une approche exploratoire de reconstruction phylogénétique avec réticulations,
où la reconstruction du réseau est suivie d'un retour aux arbres, et aux séquences, pour repérer les possibles
transferts de matériel génétiques entre espèces co-existantes.
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