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e Les réseaux phylogénétiques a structure arborée




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.
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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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LUn réseau phylogénétique désigne un graphe utilisé pnurmauallser

les relations liges a I'évolution entre des espéces ou des organismes. |l

doit étre employé guand interviennent des événements d'hybridations,
> de transferts horizontaux de génes, ou de recombinaisons genetiques.
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Les réseaux phylogéenetiques
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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 étre employé guand interviennent des événements d'hybridations,
de transferts horizontaux de génes, ou de recombinaisons genetiques.
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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.



Réseaux abstraits ou explicites

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




Réseaux abstraits ou explicites

Un réseau phylogénétique abstrait reflete des signaux
phylogenetiques sans nécessairement représenter
explicitement des événements biologiques.
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Hiérarchie de sous-classes de réseaux

Des restrictions pour obtenir des algorithmes efficaces :
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Les réseaux a structure arborée

reseau a structure arborée = galled network
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Les réseaux a structure arborée

Définition d'un réseau a structure arboreée
“galled network” :

reseau phylogenetique tel que

pour tout noeud hybride, sa suppression
deéconnecte le graphe.

e feuilles, taxons
® noeud d'arbre

® noeud hybride

/ arc d'arbre
/ arc hybride

abcdefghi |k

Réseau enraciné : arcs orientés vers le bas



Les réseaux a structure arborée

Définition d'un réseau a structure arboreée
“galled network” :

reseau phylogenetique tel que

pour tout noeud hybride, sa suppression
deéconnecte le graphe.

e feuilles, taxons

® noeud d'arbre
déconnecté en
supprimant h2

® noeud hybride

/ arc d'arbre
/ arc hybride

abcdefghi |k

Réseau enraciné : arcs orientés vers le bas



Les réseaux a structure arborée

Définition d'un réseau a structure arboreée
“galled network” :

reseau phylogenetique tel que

pour tout noeud hybride, sa suppression
deéconnecte le graphe.

N'n'est pas un réseau
a structure arboree.




Les réseaux a structure arborée

Définition d'un réseau a structure arboreée
“galled network” :

reseau phylogenetique tel que

pour tout noeud hybride, sa suppression
deéconnecte le graphe.

N'n'est pas un réseau
a structure arboree.

N'reste connecte apres
suppression de h,
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 Reconstruction depuis des clusters



Super-réseaux

Probléme :
Reconstruire le super-réseau d'un ensemble d'arbres avec
le minimum de réticulations est

difficile.

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :
triplets
quadruplets
clusters
splits
des arbres en entrée ?

Motivation algorithmique e



Super-réseaux

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets alce

abcde

des arbres en entrée ?



Super-réseaux

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

ablce X triplets alce
c

abcde
f quadruplets

o

des arbres en entrée ?



Super-réseaux

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 ?



Super-réseaux

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 ?



Super-réseaux

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les

clusters {c,d,e}

abcde

des arbres en entrée ?



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 T dans N sur les taxons L tel que X est
I'ensemble des feuilles sous un noeud de T.

abc

bc

ab c d



Clusters pleins / souples et réseaux

X cluster souplement compatible avec N (softwired)
s'il existe un arbre T dans N sur les taxons L tel que X est
I'ensemble des feuilles sous un noeud de T.

ab cd

ab c d



Clusters pleins / souples et réseaux

X cluster souplement compatible avec N (softwired)
s'il existe un arbre T dans N sur les taxons L tel que X est
I'ensemble des feuilles sous un noeud de T.

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.



Clusters et réseaux a structure arborée

Test de compatibilité souple polynomial sur les réseaux a
structure arborée.

Pour tout ensemble C de clusters, il existe un réseau a
structure arborée compatible avec C.

Le réseau a structure arboree N
est compatible avec
tout cluster sur {a,b,c,d,e,f}.

a b c def



Clusters et réseaux a structure arborée

Test de compatibilité souple polynomial sur les réseaux a
structure arborée.

Pour tout ensemble C de clusters, il existe un réseau a
structure arborée compatible avec C.

{a,b,d}

Le réseau a structure arboree N
est compatible avec
tout cluster sur {a,b,c,d,e,f}.

a b c def



Reconstruction depuis les clusters

{arbres}

{clusters}

l

super-reseau N super-reseau N'



Reconstruction depuis les clusters

{arbres}

{clusters}

l

super-reseau N super-reseau N'

N'=N ?



Reconstruction depuis les clusters

Un réseau N compatible avec tous les clusters d'un arbre T
n'est pas forcément compatible avec T.

T N pleinement/souplement
compatible avec
{abcd,bcd,cd,a,b,c,d}

mais pas avec T
abcd abcd

compatible avec les clusters d'un arbre T

—

compatible avec T.



Reconstruction depuis les clusters

{arbres}

{clusters}

l

super-reseau N super-reseau N'

N plus complexe que N’
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Une approche en deux étapes

1- Trouver un ensemble minimum de conflits parmi les

clusters :

- partie sans conflits = arbre,
- taxons impliqués dans des conflits s sous les réticulations.

MAXIMUM COMPATIBLE SUBSET



Une approche en deux étapes

1- Trouver un ensemble minimum de conflits parmi les

clusters :

- partie sans conflits = arbre,
- taxons impliqués dans des conflits s sous les réticulations.

MAXIMUM COMPATIBLE SUBSET

2- Attacher les taxons impliqués dans des conflits a I'arbre
avec un nombre minimal d'arcs.

MINIMUM ATTACHMENT PROBLEM
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e L'ensemble minimum de conflits



L'ensemble minimum de conflits

Clusters incompatibles si ni inclus ni disjoints «QB

Graphe d'incompatibilitée d'un ensemble de clusters :
- un cluster par sommet,

- une aréte entre deux clusters incompatibles.

Exemple : {{a,b}.{a,b,x},{a,x},{b.x},{b,y}.{c.d}.{c.d.x,y}{c.x}.{d.y}.{x.y}}

Probleme :

pour chaque composante
connexe du graphe, enlever le
nombre minimum de taxons pour
supprimer toutes les arétes.




L'ensemble minimum de conflits

Exemple : {{a’b}’{a’b’X}’{a’X}’{b’X}’{b’y}’{c’d}’{c’d’X’y}’{C’X}’{d’y}’{x’y}}

Probleme :

pour chaque composante
connexe du graphe, enlever un
nombre minimum de taxons pour
supprimer toutes les arétes.

({b}.{a},{x}) ({x}.{b}.{y})
({a}.{b}.{x}) ({b}.{x}.{c,d,y})
i ] ({a},{b}.{y}) ({b}.{x}.{c})
Déclaration ({axhOLy)  ({oh ity
d'incompatibilités : ga,E%,EX%,ECjC;,y}) gg% Ey% Eg}? X})
A\B ANB. B\A a,b},{x},{c y
( B\A) Gabhbadyl) by )0
qoD Uahbddtl) (dbichbd)
({a}.{x}.{c,d,y})  ({c}.{d}.{y})
pour tous clusters A et B ({a}.{x},{c}) ({c},{x},{y})
incompatibles ({ah{x}.{y}) ({d}{y}{x})



L'ensemble minimum de conflits
Exemple : {{a’b}’{a’b’X}’{a’X}’{b’X}’{b’y}’{c’d}’{c’d’X’y}’{C’X}’{d’y}’{X’y}}

Probleme :

pour chaque composante
connexe du graphe, enlever un
nombre minimum de taxons pour
supprimer toutes les arétes.

({b}.{a},{x})
(1a},{b}.{x})
(1a}{b}.{y})

{x},1b},1y})
{b},{x},{c,d.y})
{b}.{x},{c})

Choisir un nombre (faxtbhiyd)  ({bhixhivY)
minimum de taxons ({a.b}.{x}.{c,d.y}) ({b}{y}.{c.d.x})
dans chaque déclaration ({a,b}.{x}.{y}) {b}{y}.{x})
d'incompatibilité (1a},1x}.10}) tdy{cr.ix})

({a}{x}{c,d.y})

({a}.{x}{c}) ﬁ Edi %)
(A QB ({a}. {3 {y})

(
(
(
g
pour supprimer un elément  ({a,b},{x}.{c}) g{b} Ly} {d})
(
%
({d}.{y}{x})



L'ensemble minimum de conflits
Exemple : {{a,b},{a,b,X},{a,X},{b,X},{b,y},{C,d},{C,d,X,y},{C,X},{d,y},{X,y}}

Probleme :

pour chaque composante
connexe du graphe, enlever un
nombre minimum de taxons pour
supprimer toutes les arétes.

({o}.{a},{x}) {x},{b},1y})

fop  Geg ey
Xy, XY
({ahixhiy})

{d}.{y}{x})

(
SR B
. {b}, {x},
Cholsir un nombre o D) (IBh by
minimum de taxons’ (’,( ety) ({a,b},{x}{c,d,y}) ({b}.{y}.{c.d,x})
pour supprimer un element  ({a,b},{x},{c}) ({b},{y}.{d})
dans chaque declaration ({a,b}.{x}.{y}) ({b}.{y}.{x})
d'incompatibilité ({a}.{x}.{b}) g{d},{c},{x})
(
(



L'ensemble minimum de conflits

Probleme :

enlever un nombre minimum k de taxons pour supprimer
toutes les incompatibilités pour un ensemble H de
déclarations d'incompatibilite.

NP-complet dans le cas genéral
Steel & Hamel, AML, 1996

NP-complet sur un graphe connexe, sans taxons “jumeaux”
reduction depuis le cas général

Algorithme FPT en O(3* k |H|) sur un graphe connexe, sans

taxons “jlumeaux”
algorithme incrémental basé sur le
choix du candidat de taille minimale
qui résout le plus d'incompatibilités
pour tenter de lui faire résoudre
I'incompatibilité suivante
(implémenté dans Dendroscope 2).
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L'attachement minimum

Etape précédente :
ensemble minimum de taxons R tels que les clusters
sur X\R sont compatibles (avec un arbre T).

T : arbre représentant
les clusters sur X\R

X\R
Xy
B B : réseau représentant les
clusters maximaux sur R et
R les singletons de R.

Probleme :
Attacher T a B avec le minimum de liens.



L'attachement minimum

b d T
ab)? Cc:dxy

ax bgy CX dy
a \ bt ¢ 'l’d

I

|

i

Xy |
\‘/\"I B

C1 - Satisfaction des clusters de T :

Pour tout arc e de l'arbre T et tout taxon r de R contenu
dans un cluster de e, il existe un lien depuis un des
descendants de e dans T vers le noeud correspondant a r
dans B, ou un noeud de B correspondant a un cluster
maximal qui contient r.



L'attachement minimum

b d T
ab)? Cc:dxy

ax bgy CX dy
a \ bt ¢ 'l’d

I

|

i

Xy |
\‘/\"I B

C1 - Satisfaction des clusters de T :

Pour tout arc e de l'arbre T et tout taxon r de R contenu
dans un cluster de e, il existe un lien depuis un des
descendants de e dans T vers le noeud correspondant a r
dans B, ou un noeud de B correspondant a un cluster
maximal qui contient r.



L'attachement minimum

b d T
ab)? Ccdxy
ax bf)( y CX dy

C1 - Satisfaction des clusters de T :

Pour tout arc e de l'arbre T et tout taxon r de R contenu
dans un cluster de e, il existe un lien depuis un des
descendants de e dans T vers le noeud correspondant a r
dans B, ou un noeud de B correspondant a un cluster
maximal qui contient r.



L'attachement minimum

b d T
ab)? Ccdxy
ax cx/ \dY

a \\ b /¢ ”d
/ ]
I
|
i
N
\\ /! B

C2 - Satisfaction de la paternité des noeuds de B :
Tout noeud de B correspondant a plus d'un taxon est relié a
un noeud de T par un lien exactement.



L'attachement minimum

b d T
ab)? Ccdxy
ax cx/ \dY

a \\ b /¢ ”d
/ ]
I
|
i
N
\\ /! B

C2 - Satisfaction de la paternité des noeuds de B :
Tout noeud de B correspondant a plus d'un taxon est relié a
un noeud de T par un lien exactement.



L'attachement minimum

C2 - Satisfaction de la paternité des noeuds de B :
Tout noeud de B correspondant a plus d'un taxon est relié a
un noeud de T par un lien exactement.



L'attachement minimum

abAcd T
abx
ax bgy oX
\
a \‘ bl‘\ I/ (04 d
1 d
1 [ AN
\ I 1\
| | AXY
N s
X y

C3 — Absence de parasites des clusters de T dans B :
Pour tout arc e de T, si un cluster correspondant a e ne
contient pas un taxon rde R, il existe un chemin d'un noeud
gui ne descend pas de e vers le noeud associe a r.



L'attachement minimum

abAcd T
abx
ax bgy oX
\
a \‘ bl‘\ I/ (04 d
1 d
1 [ AN
\ I 1\
| | AXY
N s
X y

C3 — Absence de parasites des clusters de T dans B :
Pour tout arc e de T, si un cluster correspondant a e ne
contient pas un taxon rde R, il existe un chemin d'un noeud
gui ne descend pas de e vers le noeud associe a r.



L'attachement minimum

abAcd T
abx
ax bgy oX
a \\ bl‘ /7 C !/ d
v N/ I
\ i I
\ I 1\ ,
\\ ll Xy ’
. I B
X y

C3 — Absence de parasites des clusters de T dans B :
Pour tout arc e de T, si un cluster correspondant a e ne
contient pas un taxon rde R, il existe un chemin d'un noeud
gui ne descend pas de e vers le noeud associe a r.



L'attachement minimum

b d T
ab)? Ccdxy
ax bgy CX dy
a\ b /sc "’d

Probleme :
Trouver un attachement
respectant les contraintes C1, C2, et C3

et de taille minimale.



L'attachement minimum

Probleme :
Trouver un attachement respectant les contraintes
C1, C2, et C3, et de taille minimale.

NP-complet

réduction depuis SetCover

WI[2]-dur, parametré par le nombre de liens a ajouter.
réduction depuis SetCover

Algorithmes :

- Séparation et évaluation
(branch-and-bound, implémenté dans Dendroscope 2)

- Programme lineaire en nombres entiers
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L'implémentation dans Dendroscope

i Who is Who in Phylogenetic Networks - Articles, Authors & Programs 1=

Contribute! | My selection |

Index Browse
Search: | | in |,.5,|| L” Go ||:'WDF|:| length = 3] Login
(All 291 publications) Selection by: Year | Category | Keyword | Author
Selection by Year 2
Number of publications per year on phulogenetic networks
Click on a ygear to dizplay the publicatiosns
Selection by Category £
Article (Journal) (165) InProceedings (82) InBook (14}
PhdThesis (14) Misc (16) Programs (37)
Selection by Keyword A
abstract-network(21) approximation(8) ARG(S) bound(=
characterization(4) clustering(2) coalescent(6) consensus(8) consistency(2) construction(z
distance-between-networks(19) duplication(6) enumeration({4) evaluation| ,:Lj explicit-network(49)
exponantial-algorithm( 2 FPT(Q)  from-clusters(3 from-distances{18) from-multilabeled-tres(z from-network(7)

from-guartets(5) from-rooted-trees(37) from-sequences(29) from-species-tree(12) fr -.-m-E-letE.LIEI} from-trees(7)

from-triplets(12) from-unrocted-trees(7)  gzlled-network(z gallec—h ‘ee(29) generation(6) haplotype-network(2
heuristic(s) HmmM(z) hybridization{17) inapproximability(5) labeling(z) lateral-gene-transfer(25) level-
f-phylogenetic-network(11)  likelihood(8) MASN(4) median-network{14) medianloining{z) mMinimum-
number(9) minimum-spanning-network(2] mu-distance(2) MNeighborNet(9) nested-network(z nettingl( 3
NP-complete(22)  optimal-realization{2)  parsimony(18) perfect(s) phylogenetic-network(172)
Ph?lﬂgEﬁ"p"(l?S) polynomial(36) Program-Arlequin(S) Program-Beagle(3) Program-Bio-PhyloNetwork(4) Program-

CombineTrees(2) Program- Dendrcsccpeiij Program-EEER(2



L'implementation dans Dendroscope

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

Index | Browse Contribute! | My selection

Search: in | All i | Go |{wnn:| length = 3) Login

Publications related to ' ' . Dendroscope is an interactive viewer for large phylogenetic
Eﬁ and networks. Available at
S,
#0nly CAnd C Or related to: |— ~| [ Show
2008 A

1

Reg'lll;ﬂ Eupp and Daniel H. Huson. Summarizing Multiple Gene Trees Using Cluster
Networks. In WABIO&, Vol. 5251:29%96-305 of LNCS, springer, 2008. [Comment] BIB'IEX
Keywords: abstract network, from clusters, from rooted trees, phylogenetic network, phylogeny, polynomial, Program Dendroscope.

Note: http://dx doi org/10.1007/978-3-540-87361-7_25_ slides from the MIEP Conference available at http://www lirmm fr MIEP0S/slides
11 13 mupppdf. [Annote]

'€ i

)

Daniel H. Huson. Drawing Rooted Phylogenetic Networks. In TCBE, 2008. [Comment]

BIRTEX
Keywords: phylogenetic network, phylogeny, Program Dendroscope, Program SplitsTree, visualization. Note: To appear.
[Annote]
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L'implémentation dans Dendroscope

OCRIARD KARLE
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Site Map Accessibility Contact
Search Site 4, Search
[T enly in current section

Log in

You are here: Home — Software — Dendroscope

Home

(o People

[ Research
(3 Publications
o Software
o CGviz
o Copycat
(7 Crosslink
(7 Cendroscope
C3 MEGAN
o Metasim
-

microHARVESTER

]

MRPSpredictor
) OSLay

(3 PAT

3 ReadSim

Dendroscope

Download

Dendroscope

by Daniel H. Huson

with contributions from Tobias Dezulian,
Markus Franz, Christian Rausch,
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Dendroscope 2 - An interactive viewer for large phylogenetic trees and networks

Researchers studying phylogenetic relationships need software that is able to visualize rooted phylogenetic trees
efficiently, increasingly of large datasets involving hundreds of thousands of taxa. The program should be user frie
all popular operating systems), facilitate interactive browsing and editing the trees and allow one to export the re
formats in publication quality.

We have developed the platform independent tree and rooted network viewer Dendroscope that addresses these

Feature List:
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L'implémentation dans Dendroscope
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L'implémentation dans Dendroscope
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Merci pour votre attention !
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Annexe : figures (éventuellement) utiles

o a b h o d oabhcddchbao oabhcecddchb?dao
(a) Phylogenetic network (b} Decomposable representation {c} Non-decomposable representation

Fig. 2. (a) A minimum rooted network IV that representsthe clustersC = { {a}L{b}{ch{d}.{e}.{Rh{a, bhi{a, b hl{c, dt{e, d, R} {a, b, e, d, h}{a, be, d}}
vsing two reticulate nodes » and . Note the role of the edge labelad « iz to switch off the taxon F zo that the cluster {&, &, ¢, 4} can be represented by edge 2.
(b) Two copies of IV embedded into a decomposzable network requiring 4 reticulations to represent all clusters in C and a second set Cf of corresponding ones
on {of, &', b, ¢/, &', k'}. () Thisnetwork also represents all described closters, but uses only 3 reficulations. However, we clearly see that this improvement
iz gained at an undesirable price: decomposability iz abandoned and two completely unrelated parts of the phylogery are linked together via reticulation
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Annexe : tableau (éventuellement) utile

First | Second | Commeon || Hybrid | time Reticulate | time
tree tree taxa nodez nodes
ndhF | phyB 40 14 11h Y < 28
ndhF tbel 36 13 11.8h 8 < 28
ndhE | rpoC2 34 12 26.3h 10 < 28
ndhF | waxy 19 9 3208 & < 28
ndhF ITs 4 = 15 2d 23 < 48
phyB thel 21 4 1g 6 < 28
phyB | rpoC2 21 7 1808 4 < 28
phyB Waxy 14 3 1z 3 < 28
phyB ITS 30 8 192 Y < 28
thel | rpoC2 26 13 25.5h B < 28
thel WaEY 12 7 2308 4 < 28
thel ITS 29 = U 2d 15 < 28
tpoCZ | Wwaxy 10 1 1z 2 < 48
rpoC2 | ITS 31 > 10 2d 14 < 28
WAKY ITS 15 8 6208 3 < 28

Table 1. For all possible pairs of five trees on grasses [33], we report the
number of taxa shared by both trees, the rmmber of hybridization nodes and
run-time reported in [11], and the maumber of reticulate nodes and run-time
obtained using the algorithm described in this paper.
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