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Les arbres phylogénétiques

Arbre phylogenetique -1

lUn arbre phylogéenétique est un arbre schématique qui montre Ies
relations de parentés entre des entités supposées avoir un ancétre commun.

Arbre phylogénétique de la vie

Bacteries Archees Eucaryotes
Bactéries
vertes Myxomycties
Eplrothates filamenteuses Amibes Animaux

Champignons
Gram Methangsarcina s

posilives| e nonohactern
Methanococcus

Halephilas
Proléobacterias

Cyanobacléries

Plantes

Clllgs
Planctomyces Flagellés

Bacteroides
Cylaphaga

Trichomonades

Microsporides
Thermologa
Diplomonades
Adguifex




Les réseaux phylogénétiques
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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 génétiques.
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Les réseaux phylogéenetiques
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les relations liges a I'évolution entre des espéces ou des organismes. |l
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Les réseaux phylogéenetiques
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Réseaux abstraits ou explicites

Un réseau phylogénétique explicite est un réseau
phylogenéetique dont tous les noeuds correspondent a des
evenements biologiques preécis.

Un réseau phylogénétique abstrait reflete des signaux
phylogenetiques sans nécessairement représenter
explicitement des événements biologiques.
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Réseaux abstraits ou explicites

Un réseau phylogénétique abstrait reflete des signaux
phylogenetiques sans nécessairement représenter
explicitement des événements biologiques.
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Réseaux phylogénétiques : sujet d'actualite

Publications sur les réseaux phylogéenetiques
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Réseaux phylogéneétiques : sujet d'actualiteé
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Réseaux phylogéneétiques : sujet d'actualiteé

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

| Index : Browse

Contribute! | My selection
Login

|in[a ~]| co | (word length = 3)

> G

- BTER

Gabriel Cardona, Mercé Llabrés, Francesc Rosselld and Gabriel
Valiente. Metrics for phylogenetic networks ITI: Nodal and triplets
metrics. 2008. [Comment] BIB'IE{

Keywords: distance between networks, phylogenetic network, phylogeny.

Search: |

<< Article (Journal) >> )

Note: Submitted. [Znnote]

Derek RBuths and Luay Nakhleh. PhyloNet: A Software
Package for Analyzing and Reconstructing Reticulate Evolutionary

Relationships. In BMC Bigpinformatics, Vol. 5(322), Z2008. [Comment]

BIBTEX

Kevwords: Program PhyvloNet, software.

Cuong Than,

Note: hitp/dx doiorg/10.1186/1471-2105-9-322. [Annote]

Seeing the Trees

Iad 2. Kani, Luav Nakhleh, Cucong Than and Ge Xia.
Vol. 401:153-1¢64,

and Their Branches in the Network is Hard. In TCOS5,
2008. [comment]  BIBTEX

Kevwords: evaluation, from network, from rooted trees, NP-complete, phvlogenetic network, phylogeny.
Note: hitp//www_cs rice edu/~nakhlehPapers/tcs08 pdf. [Annote]




Plan

e Reconstruction depuis des arbres



Reconstruction depuis des arbres

Probléme :
reconstruire 'arbre des espéeces a partir d'arbres de genes ?

Methodes de superarbre

Méethodes de super-réseau
- combiner deux arbres enracinés avec le minimum r de

réticulations ?
NP-complet
FPTenr

- tester si un arbre est contenu dans un réseau ?
NP-complet, FPT



Reconstruction depuis des arbres

Probleme:

reconstruire 'arbre des espéeces a partir d'arbres de genes ?

Méthodes SPR pour les transferts horizontaux
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Hiérarchie de sous-classes de réseaux

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

usually abstract

usually explicit
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Hiérarchie de sous-classes de réseaux

Probleme :
restrictions sur les réseaux pertinentes ?

Table 1: Number of simulated networks falling in each class as a function of the
recombination rate p = 0,1,2.4,8, 16,32, for sample size n = 10.

Network Recombination rate
class ( | 2 4 8 16 32
Regular 1,000 200 58 5 0 0O 0O

Tree-sibling | 1.,OOO 832 514 151 14 O 0
Tree-child | 1,OOO 560 205 39 1 0 0
Galled-trees | 1,000 440 137 21 1 O 0
Trees 1LOooo 139 27 1 0 0O 0O

Table 2: Number of simulated networks falling in each class as a function of the
recombination rate p = 0,1,2.4, 8, 16,32, for sample size n = 50},

Network Recombination rate
class 0 | 2 4 &8 16 32
Regular 1,O0DO 57 1 0 0 0 0

Tree-sibling | 1,000 784 469 101 2 0O 0
Tree-child 1LOOO 463 126 9 0O O 0O
Galled-trees | 1,000 161 5 0O 0 0 0
Trees 1.LOOO 34 0O 0O 0 0 0




Réseaux phylogénétiques de niveau k

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

Un‘blob est une
composante biconnexe
maximale du graphe non
orienté sous-jacent, c'est
a dire un sous-graphe
maximal non

A déconnecte par la
abcderf ghijk suppression d'un

N a niveau 2. sommet quelconque.
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e Les arbres et leurs quadruplets/triplets, splits/clusters




Triplets/quadruplets, splits/clusters

Probléme :

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 ?
b C
a
f
d abcde

Motivations algorithmiques ! e



Triplets/quadruplets, splits/clusters

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets alce

abcde

des arbres en entrée ?



Triplets/quadruplets, splits/clusters

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

ablce X triplets alce
c

abcde
f quadruplets

o

des arbres en entrée ?



Triplets/quadruplets, splits/clusters

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

ablce X triplets alce
C
. abcde
f quadruplets
A d
clusters {c,d,e}
abcde

des arbres en entrée ?



Triplets/quadruplets, splits/clusters

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

ablce X triplets alce
C
. abcde
f quadruplets
o d
clusters {c,d,e}
{a.b.f} Db C abcde
{c,d,e} splits
a
f

o d des arbres en entrée ?



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 I'arbre des genes le plus vraisemblable est
différent de l'arbre des espéces.

+ permettent un consensus plus fiable.
+ les méthodes de triplets donnent de bons résultats.

- peu d'algorithmes implémentés de facon ergonomique

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



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 a deux :
-deuay,
-de ua z, N
-de vau,
-etde vax.

Pas d'unicité du plus petit
ancétre commun dans

un réseau ! abcdef ghiijk



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 a deux :
-deuay,
-deuaz, N
-devau, v
-etde vax.

klgh compatible avec N.
abcdef ghij k
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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 a deux :
-deuay,
-de ua z, N
-devau, Vv
-etde vax.

glhk compatible avec N.

abcdef ghij k

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



Splits et réseaux

Un ensemble de splits est représenté par un split network
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Splits et réseaux

Un ensemble de splits est représenté par un split network
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Clusters pleins / souples et réseaux

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

ade

ab c d



Clusters pleins / souples et réseaux

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

abc

bc

ab c d



Clusters pleins / souples et réseaux

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

ab cd

ab c d



Clusters pleins / souples et réseaux

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

abc
ade

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



Triplets/quadruplets, splits/clusters

Idée :
modifier le type de données a traiter

{arbres}

super-reseau N



Triplets/quadruplets, splits/clusters

Idée :
modifier le type de données a traiter

{arbres}

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

N

super-reseau N super-reseau N'



Triplets/quadruplets, splits/clusters

Idée :
modifier le type de données a traiter

{arbres}

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

N

super-reseau N super-reseau N'

N'=N ?



Compatibilité avec cluster / triplets

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
abecd abcd {abcd,bcd,cd,a,b,c}

mais pas avec T

compatible avec les clusters d'un arbre T

—

compatible avec T.



Triplets/quadruplets, splits/clusters

{arbres}

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

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/clusters

{arbres}

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

N

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

Pas nécessairement, mais :
N' peut étre interessant en soi...



Triplets/quadruplets, splits/clusters

{arbres}

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

N

super-reseau N super-reseaux N'

\/

MASN N"



Reconstruction depuis les splits

Construction de réseaux de consensus “split
{arbres} networks”
SplitsTree 4 %
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Reconstruction depuis les splits

{arbres} Z-cl6ture
sur divers
ensembles
de taxons
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*

BuD D

‘ vaen
N, i} P G
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econstruction depuis les splits
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Reconstruction depuis les triplets

{arbres} NP-complet dans le cas général, pour niveau 1

Polynomial pour niveau 1 et 2 si I'ensemble de

triplets est dense.
dense = sur chaque ensemble de 3 feuilles, au moins 1 triplet existe

{triplets} dans 7.
13
- Simplistic

N’ .
Ouvert pour les niveaux >2



Reconstruction depuis les clusters

{arbres} Consensus de clusters :

{clusters}

O

Nl

Dendroscope

Compatibilité pleine

Réseau de
clusters pleins de
2 arbres :

11 réticulations

ariana

{




Reconstruction depuis les clusters

{arbres} Consensus de clusters :
Dendroscope

Compatibilité souple

Réseau de
{clusters} clusters souples \ — i

de 2 arbres :
8 réticulations

seudosasa
chusquea
— =hrharta
.(/_ — onza
streptogyn

- T da_nt_h-:-nia
a

N' reseau ristida
sporabolus
galled g

pharus
aptocha
network jalzlr;ﬁ'l.rl!-il;:ll:;llna

ari




Reconstruction depuis les quadruplets

{arbres}

{quadruplets}



Reconstruction depuis les quadruplets

{arbres} Consensus de quadruplets :
Q-Net &)

{quadruplets}
$@ ~_ Neighbor-Net

Emb2 7
o)

{Sp“ts} v e methode de

{ Sty6l,shalde
SEvd) T, |
Sha %, | B |
Sy hals ﬁﬁm I %

‘):C AN FEYED UNDTS, Scad] o AR, Styes

Sand e, . pal JINDES, SnpllE san3T ':‘E'E;E"""" .‘-'"--.____ e " g Lt i

- Lot : - 8 i S . . .
P S el Y. - Sp T UNDE4, Snpl 2R
/! = + 3hal4’d
'y = 5f§l??,5hd133

% She T

Shalsg” -
SeylsT

4 ~Shaldad, Shal3s, UNDE

SenST*, Shaldd, Shal3%, Shadd [~
1) sry1995305%, Shalsl
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Plan

 Reconstruction depuis des arbres multi-étiquetés




Reconstruction depuis des arbres MUL

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




Reconstruction depuis des arbres MUL

Approches possibles :

{arbres MUL}
PADRE &
Huber et al

{réseaux}

super- MASN
réseau



Reconstruction depuis des arbres MUL

Approches possibles :

{arbres MUL}
PADRE z&)\
Huber et al

{réseaux}
diffRile

Choy, Jansson, Sadakane & Sung 2004
MASN(3 networks): NP-complet

Jansson & Sung 2004
MASN(2 networks): FPT en le niveau

super- MASN
réseau



Reconstruction depuis des arbres MUL

Approches possibles :

{arbres MUL}

Scornavacca,
Berry, Ranwez (2009)

autocohérence, élagage

PADRE z&}\
Huber et al

avec scores de

{arbres} vraisemblance ?

{reseaux} méthode
difRile directe ?

super- MASN super-reseau
réseau



Plan

 Autres phénomeénes a considérer



Hybridisation et tri de lignées

A B C D EF G A B C D E F G

Méthode de consensus :
Q-cléture ou Z-clbture, puis filtres



Transfert de genes et duplication/perte

Probléme : et les transferts horizontaux ?
Un arbre principal !

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

Spedes Tree = OD

Eene Trea T .

Cuplicaton:.
¥ =

NN Lateral Transfer: —

Minimiser le colt :
NP-complet
FPT en le colt ¢ : O(3°n?)

A A



Discussion

Merci pour votre attention !
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