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Réseau a une couche de réticulation

Algorithmes rapides pour des réseaux a structure proche

d'un arbre.
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network™) : la suppression
d'un noeud de réticulation
déconnecte le réseau.
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Reconstruction de réseaux
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Reconstruction de réseaux

Probleme : méthodes généralement lentes,
explosion du nombre de séquences.
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Reconstruction combinatoire de réseaux

{séquences de genes}

Reconstruction d'un arbre
par ensemble de genes
homologues

1 arbre par

phylome = {arbreS} famille de genes

Réconciliation ou
consensus d'arbres
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Reconstruction combinatoire de réseaux

{séquences de genes}

Reconstruction d'un arbre
par ensemble de genes
homologues

1 arbre par

phylome = {arbreS} famille de genes

Réconciliation ou
consensus d'arbres

super-reseau N

Probleme : le consensus d'arbres est un
probleme NP-complet pour 2 arbres



Triplets/quadruplets, splits/clades

Probléme :

Reconstruire le super-réseau d'un ensemble d'arbres est
difficile.

Idée :

reconstuire un réseau contenant les :

triplets
quadruplets
clades
splits
des arbres en entrée ?
b C
a
f
d abcde



Reconstruction combinatoire de réseaux

{séquences de génes}

Reconstruction d'un arbre
par ensemble de genes
homologues

1 arbre par

phylome = {arbres} famille de genes

Réconciliation ou
consensus d'arbres

{clades}

reseau N compatible avec
tous les clades



Reconstruction depuis les clades souples

{arbres} Consensus de clades souples :
Dendroscope

Methode exacte rapide de reconstruction de
reseaux a 1 couche de réticulation a partir
{clades} de clades souples (“softwired clusters”)

2 étapes :

f@ - choix du plus gros sous-ensemble de taxons ou les
clades sont compatibles avec un arbre
- ajout du minimum de réticulations pour connecter les
autres taxons

N réseau
“galled
network”



Reconstruction depuis les clades souples

16 arbres de genes de 46 especes de bacteries
{arbres}  Réseau “galled network” des clades apparaissant
dans 20% des arbres :
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Reconstruction depuis les clades souples

{arbres}

% SplitsTree Dendroscope
Filtre : présence dans 20% des arbres
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Quelles données en entrée ?

Contrainte : les méthodes de réseaux fonctionnent mieux

- pour des arbres de génes sans paralogues (une seule
copie du gene par espece)

- pour des arbres de géenes portant sur le méme ensemble
de taxons
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Approche “desorientée”

Trouver des données qui respectent ces contraintes pour
tester la méthode.
== Trouver de gros blocs de 1

TR G
£ 2 85E 4 ]
s Y 9 £ & 431 espéeces
hbg224295 1 1 1 1 1
hbg276235 1 1 1 1 1
hbg031034 1 1 1 1 1
hbg248175 1 1 1 1 1

12109 genes




Approche “desorientée”

Trouver des données qui respectent ces contraintes pour
tester la methode.

== Trouver de gros blocs de 1
== Probleme de la recherche du “core”
Méthode classique ? Heuristiques ?

TR G
£ 2 85E 4 ]
s Y 9 £ & 431 espéces
hbg224295 1 1 1 1 1
hbg276235 1 1 1 1 1
hbg031034 1 1 1 1 1
hbg248175 1 1 1 1 1

12109 genes




Approche ciblée

Trouver des données qui respectent ces contraintes pour
tester la méthode, qui contiennent certains genes, ou
certaines espéces d'intérét
== Trouver de gros blocs de 1 qui contiennent telles lignes
ou telles colonnes

== Outil d'exploration de la base HOGENOM ?

TR G
2 85E & ]
s Y 9 &5 & 431 especes
hbg224295 1 1 1 1 1
hbg276235 1 1 1 1 1
hbg031034 1 1 1 1 1
hbg248175 1 1 1 1 1

12109 genes
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Le nuage arbore pour trouver les “blocs”

Taille et couleur dépendent
du nombre d'espéces qui

contiennent le gene
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Le nuage arbore... inverseé
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Présence/absence de genes

Enterobacteriales

Pasteurellales Extrait du nuage arborée Réseau de clades
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escol5 escherichia coli 06 Sh,:;f% ~|__|: SHFLEA
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brmel’ brucella meltensis 16m Les relations de présence/absence de genes donnent

mesor1 mesorhizobium sp. bnc1

simel1 sinorhizobium meliloti 1021 une information phy|ogénét|que '
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Visualisation des transferts

Dagan T, Artzy-Randrup Y, Martin W. Modular networks and cumulative impact of lateral transfer
in prokaryote genome evolution. PNAS 105(29), 2008



Approches ciblées

Quelles approches ciblées intéressantes ?

Choix des genes ayant une fonction proche ?
== Récupéeration des données de fonction GeneOntology ?

Choix d'especes d'intéerét ?
=) Gamma-proteobacteries ?



Gamma-protéobactéries
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Des questions ?

Merci pour votre attention !
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