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Les arbres phylogénétiques

D'après 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 réseaux phylogénétiques

Doolittle : Uprooting the Tree of Life, Scientific American (Fév. 2000)

Réseau phylogénétique 
de la vie
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Réseaux abstraits ou explicites

Un réseau phylogénétique explicite est un réseau 
phylogénétique dont tous les noeuds correspondent à des 
événements biologiques précis.

Un réseau phylogénétique abstrait reflète des signaux 
phylogénétiques sans nécessairement représenter 
explicitement des événements biologiques.



  

Réseaux abstraits ou explicites

Un réseau phylogénétique explicite est un réseau 
phylogénétique dont tous les noeuds correspondent à des 
événements biologiques précis.

Un réseau phylogénétique abstrait reflète des signaux 
phylogénétiques sans nécessairement représenter 
explicitement des événements biologiques.

Réseau phylogénétique explicite de 
levures, Leo van Iersel, Judith Keijsper, 
Steven Kelk, Leen Stougie, Ferry Hagen, 
Teun Boekhout : Constructing level-2 
phylogenetic networks from triplets. 
RECOMB'08



  

Réseaux abstraits ou explicites

Un réseau phylogénétique explicite est un réseau 
phylogénétique dont tous les noeuds correspondent à des 
événements biologiques précis.

Un réseau phylogénétique abstrait reflète des signaux 
phylogénétiques sans nécessairement représenter 
explicitement des événements biologiques.

Réseau phylogénétique abstrait de 
champignons, www.splitstree.org



  

Réseaux phylogénétiques : sujet d'actualité

http://www.lirmm.fr/~gambette/PhylogeneticNetworks

Publications sur les réseaux phylogénétiques :

Réseau de coauteurs :
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Reconstruction depuis des arbres

Problème :
reconstruire l'arbre des espèces à partir d'arbres de gènes ?

Méthodes de superarbre
(MRP – Baum & Ragan 1992,

MinCut – Semple & Steel 2000,
AncestralBuild – Berry & Bryant 2006,

PhySIC_IST – Scornavacca, Berry, Douzery & Ranwez 2008,
...)

Méthodes de super-réseau
- combiner deux arbres enracinés avec le minimum r de 
réticulations ?

NP-complet (Bordewich & Semple, 2007)
FPT en r (Bordewich, Linz, St John & Semple, 2007,

algorithme en cours d'implémentation)

- tester si un arbre est contenu dans un réseau ?
NP-complet, FPT (Kanj, Nakhleh, Than, Xia, TCS, 2008)
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Reconstruction depuis des arbres

Problème :
reconstruire l'arbre des espèces à partir d'arbres de gènes ?

Méthodes SPR pour les transferts horizontaux

(Beiko & Hamilton, EEEP, BMCEB, 2006
Than, Jin & Nakhleh,

RIATA-HGT, RecombCG'08)

Attention : d
SPR

(T,T')   h(T,T')
(Baroni, Grünewald, Moulton & Semple, 2005)
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Hiérarchie de sous-classes de réseaux

http://www.lirmm.fr/~gambette/RePhylogeneticNetworks.php

Réconciliation d'arbres en un réseau : problème difficile
plus simple sur certaines sous-classes de réseaux ?



  

Hiérarchie de sous-classes de réseaux
Problème :
restrictions sur les réseaux pertinentes ?

Arenas, Valiente, Posada : 
Characterization of 
Phylogenetic Reticulate
Networks based on the 
Coalescent with
Recombination, Molecular 
Biology and Evolution, to 
appear.



  

Un blob est une 
composante biconnexe 
maximale du graphe non 
orienté sous-jacent, c'est 
à dire un sous-graphe 
maximal non 
déconnecté par la 
suppression d'un 
sommet quelconque.

Réseaux phylogénétiques de niveau k

Un réseau phylogénétique de niveau k peut être vu comme 
un arbre de blobs, où chaque blob contient au plus k 
sommets réticulés

N a niveau 2.

h
1

h
2

h
3

h
4

r

a  b  c  d  e  f   g  h  i   j   k

N



  

• Des sous-classes de réseaux

• Les arbres et leurs quadruplets/triplets, splits/clusters

• Les types de réseaux phylogénétiques
• Reconstruction depuis des arbres

• Reconstruction depuis des arbres multi-étiquetés

Plan

• Autres phénomènes à considérer



  

Triplets/quadruplets, splits/clusters

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

difficile.

Idée : 
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets
quadruplets

clusters
splits

des arbres en entrée ?

Motivations algorithmiques ! a  b  c  d  e

a
f

b c

de



  

Triplets/quadruplets, splits/clusters

Idée : 
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets

des arbres en entrée ?

a  b  c  d  e

a|ce
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Triplets/quadruplets, splits/clusters

Idée : 
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Triplets/quadruplets, splits/clusters

Idée : 
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets

quadruplets

clusters

splits

des arbres en entrée ?

a  b  c  d  e

a|ceab|ce

a
f

b c

de

a  b  c  d  e

{c,d,e}

{a,b,f}
{c,d,e}

a
f

b c

de



  

Reconstruction depuis les triplets

Motivations biologiques pour les triplets :

+ topologies fiables
Pour 5 taxons ou plus, pour tout arbre, il existe une taille de population et des 
longueurs de branches telles que l'arbre des gènes le plus vraisemblable est 
différent de l'arbre des espèces.

(Degnan & Rosenberg, 2006)

+ permettent un consensus plus fiable.
(Degnan, DeGiorgio, Bryant & Rosenberg, 2008)

+ les méthodes de triplets donnent de bons résultats.
(Ranwez, Berry & al, PhySIC, 2007)

- peu d'algorithmes implémentés de façon ergonomique

- doutes sur la qualité des triplets : phylogénies fiables = 
nombreux taxons ?

(Philippe, 1993)



  

Triplets et réseaux

Un triplet x|yz est compatible avec un réseau 
phylogénétique N de niveau k si:
- N contient deux noeuds u et v
- et des chemins intérieurement disjoints deux à deux :

- de u à y,
- de u à z,
- de v à u,
- et de v à x.

Pas d'unicité du plus petit
ancêtre commun dans
un réseau ! a  b  c  d  e  f   g  h  i   j   k

N



  

v
u

Triplets et réseaux

a  b  c  d  e  f   g  h  i   j   k

N

Un triplet x|yz est compatible avec un réseau 
phylogénétique N de niveau k si:
- N contient deux noeuds u et v
- et des chemins intérieurement disjoints deux à deux :

- de u à y,
- de u à z,
- de v à u,
- et de v à x.

k|gh compatible avec N.



  

Triplets et réseaux

a  b  c  d  e  f   g  h  i   j   k

Un triplet x|yz est compatible avec un réseau 
phylogénétique N de niveau k si:
- N contient deux noeuds u et v
- et des chemins intérieurement disjoints deux à deux :

- de u à y,
- de u à z,
- de v à u,
- et de v à x.

h|gk compatible avec N.

uvN



  

Triplets et réseaux

a  b  c  d  e  f   g  h  i   j   k

Un triplet x|yz est compatible avec un réseau 
phylogénétique N de niveau k si:
- N contient deux noeuds u et v
- et des chemins intérieurement disjoints deux à deux :

- de u à y,
- de u à z,
- de v à u,
- et de v à x.

g|hk compatible avec N.

uvN

L'ensemble T(N) de tous les triplets compatibles avec un 
réseau N de niveau k peut être construit en O(|T(N)|) = O(n3)

(programmation dynamique, Byrka, Gawrychowski, Huber, Kelk, 2008)



  

Splits et réseaux

Un ensemble de splits est représenté par un split network



  

Splits et réseaux

Un ensemble de splits est représenté par un split network



  

Clusters pleins / souples et réseaux

X cluster pleinement compatible avec N (hardwired)
si X est l'ensemble des feuilles sous un noeud de N.

X cluster souplement compatible avec N (softwired)
s'il existe un arbre dans N sur les taxons L tel que X est 
l'ensemble des feuilles sous un noeud de N.

a   b   c   d

cdabc
bc
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Clusters pleins / souples et réseaux

X cluster pleinement compatible avec N (hardwired)
si X est l'ensemble des feuilles sous un noeud de N.

X cluster souplement compatible avec N (softwired)
s'il existe un arbre dans N sur les taxons L tel que X est 
l'ensemble des feuilles sous un noeud de N.

a   b   c   d

abc

bc
ab cd

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

(Kanj, Nakhleh, Than, Xia, TCS, 2008)



  

Triplets/quadruplets, splits/clusters

Idée : 
modifier le type de données à traiter 

{arbres}

super-réseau N



  

Triplets/quadruplets, splits/clusters

Idée : 
modifier le type de données à traiter 

{arbres}

super-réseau N super-réseau N'

{triplets} {quadruplets} {splits} {clusters}



  

Triplets/quadruplets, splits/clusters

Idée : 
modifier le type de données à traiter 

{arbres}

super-réseau N super-réseau N'

{triplets} {quadruplets} {splits} {clusters}

N'=N ?



  

Compatibilité avec cluster / triplets

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

compatible avec les clusters d'un arbre T 

compatible avec T.

a  b  c  d

T

a  b  c  d

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

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



  

Triplets/quadruplets, splits/clusters
{arbres}

super-réseau N super-réseau N'

{triplets} {quadruplets} {splits} {clusters}

Pas nécessairement, mais :
N' complexe           N complexe

N contient également les triplets, quadruplets...

N'=N ?



  

Triplets/quadruplets, splits/clusters
{arbres}

super-réseau N super-réseau N'

{triplets} {quadruplets} {splits} {clusters}

Pas nécessairement, mais :
N' peut être intéressant en soi...

N'=N ?



  

Triplets/quadruplets, splits/clusters
{arbres}

super-réseau N super-réseaux N'

{triplets} {quadruplets} {splits} {clusters}

MASN N''



  

Reconstruction depuis les splits

{arbres}

N'

{splits}

Construction de réseaux de consensus “split 
networks” 
SplitsTree 4 

Dress & Huson, TCBB, 2004
Holland, Huber, Moulton, Lockhart, MBE 2004

Holland, Delsuc & Moulton, Systematic Biology, 2005



  

Reconstruction depuis les splits

{arbres}

N'

{splits}

Z-clôture
(Huson, Dezulian, Klöpper & Steel, TCBB, 2004)

Y/M-clôture
(Grünewald, Huber & Wu, BMB, 2008)

Problème :
dimension trop élevée !

clôture

A     C          A    , AUC
B     D        BUD      DZ

≠∅

sur divers 
ensembles 
de taxons



  

Reconstruction depuis les splits

{arbres}

N'

{splits}

Filtres
(Huson, Steel & Whitfield, WABI'06)

(Whitfield, Cameron, Huson & Steel, Systematic Biology 2009)

filtre

splits de 2 arbres splits de distortion <2
(score d'homoplasie)



  

Reconstruction depuis les triplets

{arbres}

N'

{triplets}

NP-complet dans le cas général, pour niveau 1
(Jansson, Nguyen & Sung, SODA'05)

Polynomial pour niveau 1 et 2 si l'ensemble de 
triplets est dense.
dense = sur chaque ensemble de 3 feuilles, au moins 1 triplet existe 
dans T.

(Jansson, Nguyen & Sung, SODA'05 : O(n3) pour niveau 1)
(van Iersel, Kelk & al, RECOMB'08 : O(n8) pour niveau 2)

Simplistic

Ouvert pour les niveaux >2



  

Reconstruction depuis les clusters

{arbres}

N'

{clusters}

Consensus de clusters :
Dendroscope

Compatibilité pleine

(Rupp & Huson, WABI'08)

Réseau de 
clusters pleins de 
2 arbres :
11 réticulations



  

Reconstruction depuis les clusters

{arbres}

N'

{clusters}

Consensus de clusters :
Dendroscope

Compatibilité souple

(Rupp, Huson, Berry, Gambette & Paul)

réseau 
galled 

network

Réseau de 
clusters souples 
de 2 arbres :
8 réticulations



  

Reconstruction depuis les quadruplets

{arbres}

N'

{quadruplets}



  

Reconstruction depuis les quadruplets

{arbres}

N'

{quadruplets}

Consensus de quadruplets :
Q-Net

(Grünewald, Forslund, Dress & Moulton, 2006)

{splits} Q-Net
Neighbor-Net

méthode de 
distance
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Reconstruction depuis des arbres MUL

Un réseau sans étiquettes multiples expliquant UN arbre MUL 
peut être reconstruit en O(n log n)

(en partant de sous-arbres isomorphes maximaux,
Huber, Oxelman, Lott, Moulton, MBE 2007,

en utilisant la caractérisation de Huber & Moulton, JMB 2006)



  

Reconstruction depuis des arbres MUL

Approches possibles :

{arbres MUL}

{réseaux}

super-
réseau

MASN

Huber et al
PADRE



  

Reconstruction depuis des arbres MUL

Approches possibles :

{arbres MUL}

{réseaux}

super-
réseau

MASN

difficile
Choy, Jansson, Sadakane & Sung 2004
MASN(3 networks): NP-complet
Jansson & Sung 2004
MASN(2 networks): FPT en le niveau

Huber et al
PADRE



  

Reconstruction depuis des arbres MUL

Approches possibles :

{arbres MUL}

{réseaux}

super-
réseau

MASN

difficile
{arbres}

Scornavacca,
      Berry, Ranwez (2009)

super-réseau

méthode 
directe ?

avec scores de 
vraisemblance ?

autocohérence, élagage
Huber et al

PADRE
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Hybridisation et tri de lignées

Méthode de consensus :
Q-clôture ou Z-clôture, puis filtres

(Holland, Benthin, Lockhart, Moulton & Huber, BMCEB 2008)



  

Transfert de gènes et duplication/perte

Problème : et les transferts horizontaux ?
Un arbre principal !

Scores de parsimonie pour divers scénarios faisant 
intervenir transferts horizontaux et duplications :

(Hallett, Lagergren & Tofigh, RECOMB 2004)

Minimiser le coût :
NP-complet
FPT en le coût c : O(3cn²)

Vernot & al, 2007



  

Discussion

Merci pour votre attention !
http://www.lirmm.fr/~gambette
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