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Les arbres phylogénétiques

Arbre phylogénétique d'un ensemble d'especes :

e Les organiser en fonction de caracteres communs classification
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Les arbres phylogénétiques

Arbre phylogénétique d'un ensemble d'especes :
e Les organiser en fonction de caracteres communs

e Décrire leur évolution modélisation

Arbre phylogénétique de la vie

Bactéries Archées Eucaryotes
Bactéries
wirleg Myiomycales
Spirochites filamenteuses Amibes Anlmaux

Gram Champignons
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D'apres 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 arbres phylogénétiques

Arbre phylogénétique d'un ensemble d'especes :
e Les organiser en fonction de caracteres communs

e Décrire leur évolution modélisation
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Les arbres phylogénétiques

Arbre phylogénétique d'un ensemble d'especes :

e Les organiser en fonction de caracteres communs

e Décrire leur évolution modélisation
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D'apres Christophe Blumrich, David S. Spencer,
cité dans Doolittle : Uprooting the Tree of Life, Scientific American (Fév. 2000)



Les arbres phylogénétiques

Arbre phylogénétique d'un ensemble d'especes :
e Les organiser en fonction de caracteres communs

e Décrire leur évolution

arbre des
especes S

“tokogénie” des
individus




Transferts de matériel génétique

Transferts de matériel génétigue entre especes coexistantes :
e transfert horizontal

e hybridation
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Transferts de matériel génétique

Transferts de matériel génétigue entre especes coexistantes :
e transfert horizontal

e hybridation

arbre des
especes S
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Les réseaux phylogénétiques

Réseau phylogénétique : réseau représentant des données d'évolution
e réseaux phylogénétiques explicites

modélisation de I'évolution
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Les réseaux phylogénétiques

Réseau phylogénétique : réseau représentant des données d'évolution

e réseaux phylogénétiques explicites
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Les réseaux phylogénétiques

Réseau phylogénétique explicite enraciné :

Sommets a plus d'un parent :
réticulations

Partie non arborée : blob.

a b cd e f g hi j k



Plan

e Les réseaux phylogénétiques

e Motivations de I'approche combinatoire

e Reconstruction de réseaux a partir de triplets
e Reconstruction de réseaux a partir de clades
e Sélection des données

e Visualisation de réseaux phylogénétiques

e Perspectives



Reconstruction de réseaux phylogénétiques

espece 1 : AATTGCAG TAGCCCAAAAT
espece 2 : ACCTGCAG TAGACCAAT , .
espéce 3 : GCTTGCCG TAGACAAGAAT {Sequences de genes}
espece 4 : ATTTGCAG AAGACCAAAT
espece 5 : TAGACAAGAAT
espece 6 : ACTTGCAG TAGCACAAAAT , .
espéce 7 : ACCTGGTG TAAAAT méthodes de distance
G1 G2 Bandelt & Dress 1992 - Legendre & Makarenkov
2000 - Bryant & Moulton 2002
méthodes de parcimonie
Hein 1990 - Kececioglu & Gusfield 1994 - Jin,
Nakhleh, Snir, Tuller 2009
méthodes de vraisemblance
o> Snir & Tuller 2009 - Jin, Nakhleh, Snir, Tuller 2009 -
i P “’;} Velasco & Sober 2009
& J\;L\J Pas )
e T réseau N
'f"\.\ 4 e
>



Reconstruction de réseaux phylogénétiques

espece
espece
espece
espece
espece
espece
espece

NOY s W N =

: AATTGCAG
: ACCTGCAG
: GCTTGCCG
: ATTTGCAG AAGACCAAAT

: ACTTGCAG
: ACCTGGTG

G1

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

TAGCCCAAAAT
TAGACCAAT
TAGACAAGAAT

TAGACAAGAAT
TAGCACAAAAT
TAAAAT

G2

{séguences de genes}

méthodes de distance

Bandelt & Dress 1992 - Legendre & Makarenkov
2000 - Bryant & Moulton 2002

méthodes de parcimonie

Hein 1990 - Kececioglu & Gusfield 1994 - Jin,
Nakhleh, Snir, Tuller 2009

méthodes de vraisemblance

réseau N

Snir & Tuller 2009 - Jin, Nakhleh, Snir, Tuller 2009 -
Velasco & Sober 2009



Reconstruction de réseaux phylogénétiques

espece 1 : AATTGCAG TAGCCCAAAAT
espe:ce 2 ACCTGCAG TAGACCAAT
SPSeS 1 1 Sitrccac acaceasar  {séquences de génes}
espece 5 : TAGACAAGAAT
espece 6 : ACTTGCAG TAGCACAAAAT
espece 7 : ACCTGGTG TAAAAT
G1 G2 Reconstruction d'un arbre pour chaque
géene présent chez plusieurs especes
Guindon & Gascuel, SB, 2003
T1/( NN/\/ . =
>\ AN “ ) 'J
N A {arbres} Base HOGENOM =V -~
4 \\ /\% Dufayard, Duret, Penel, Gouy,
A Rechenmann & Perriere, Biolnf, 2005
T2
Réconciliation ou consensus d'arbres
a .
A ’EQL th
réseau . \ /] SN
explicite © ° [/, , .
i\ 4> super-réseau optimal N
£ Ok




Reconstruction de réseaux phylogénétiques

espece 1 : AATTGCAG TAGCCCAAAAT
espe:ce 2 ACCTGCAG TAGACCAAT
Sobsce 1 i arrracae ascaccasar  {séquences de génes}
espece 5 : TAGACAAGAAT
espece 6 : ACTTGCAG TAGCACAAAAT
espece 7 : ACCTGGTG TAAAAT
G1 G2 Reconstruction d'un arbre pour chaque
géene présent chez plusieurs especes
Guindon & Gascuel, SB, 2003
T1 ‘e
u /\ » “)
N {arbres} Base HOGENOM =\ -0y
Dufayard, Duret, Penel, Gouy,
Rechenmann & Perriere, Biolnf, 2005
> 500 especes, >70 000 arbres
Réconciliation ou consensus d'arbres
_..-EI::X\}H
ST AN
réseau .| | *»‘1 P
explicite © ° [ J& , .
4. 4> super-réseau optimal N
rlf/h :ﬁ‘)\\")

Probleme : la réconciliation d'arbres est un probleme difficile
(NP-complet pour 2 arbres avec le minimum d'hybridations)
Bordewich & Semple, DAM, 2007




Triplets et quadruplets, clades et bipartitions

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

difficile.

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets
quadruplets

clades
bipartitions

des arbres en entrée ?
b C
d
f

e ® abcde



Triplets et quadruplets, clades et bipartitions

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets
alce

a b c d e

des arbres en entrée ?



Triplets et quadruplets, clades et bipartitions

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets
quadruplets | c alce
ab|ce
: a b c d e
f
d
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Triplets et quadruplets, clades et bipartitions

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets

quadruplets | alce

ab|ce

a b c d e

clades
{c,d,e}

a b c d e

des arbres en entrée ?



Triplets et quadruplets, clades et bipartitions

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets
quadruplets | alce
ab|ce C
2 a b c d e
f
d
e
clades
bipartitions {c,d,e}
{a,b,f} ¢
{c,d,e} 5 a b c d e
f
d
e

des arbres en entrée ?



Clades stricts et souples

Clade “strict” : ensemble des feuilles sous un noeud du réseau

abcd
abc cd




Clades stricts et souples

Clade “souple” : clade d'un arbre inclus dans le réseau

Modele de transmission arborée des genes
(gene transmis intégralement)

ab cd
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Clade “souple” : clade d'un arbre inclus dans le réseau

Modele de transmission arborée des genes
(gene transmis intégralement)

abc

bc



Clades stricts et souples

Modele de transmission arborée des genes
(gene transmis intégralement)

Clade “souple” : clade d'un arbre inclus dans le réseau

abc
ab cd
a b ¢ d

L'ensemble S(N) de tous les clades souplement compatibles avec N peut étre
de taille exponentielle.

Tester si un clade souple appartient a un réseau : NP-complet.
Kanj, Nakhleh, Than & Xia, TCS, 2008



Hiérarchie de sous-classes de réseaux




Hiérarchie de sous-classes de réseaux

explicite
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Reconstruction combinatoire de réseaux phylogénétiques

Idée :
modifier le type de données a traiter

{arbres}

{clades} {triplets}
super-réseau super-réseau super-réseau
optimal N optimal N’ optimal N"

N=N'=N"?



Reconstruction combinatoire de réseaux phylogénétiques

Idée :
modifier le type de données a traiter

{arbres}

{clades} {triplets}

super-réseaux N super-réseaux N' super-réseaux N"

AIN;}S{N' ;S {N"}



Reconstruction combinatoire de réseaux phylogénétiques

Un réseau qui contient I'ensemble de tous les triplets ou clades d'un arbre T
ne contient pas forcément T.

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

contient {abcd,bcd,cd,a,b,c,d}
a b c d a b c d mais pas T
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Reconstruction combinatoire de réseaux phylogénétiques
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Reconstruction combinatoire de réseaux phylogénétiques

Un réseau qui contient I'ensemble de tous les triplets ou clades d'un arbre T
ne contient pas forcément T.

contient {a|bc,a|bd,a|cd,b|cd}

T N mais pas T
contient {abcd,bcd,cd,a,b,c,d}
a b c d a b c d mais pas T

contient les clades / triplets d'un arbre T

contient T.



Ambiguité des solutions

Ambiguité de la reconstruction, méme a partir de données completes et correctes

Plusieurs réseaux minimaux distincts ont exactement
le méme ensemble d'arbres, de triplets, de clades.

a C
a C
b b
b C a

Caractérisation pour les réseaux de niveau 1 :
les seuls cas ambigus sont les blobs ci-dessus (< 5 somments)

Gambette & Huber, 2010



Ambiguité des solutions

Ambiguité de la reconstruction, méme a partir de données completes et correctes

Plusieurs réseaux minimaux distincts ont exactement
le méme ensemble d'arbres, de triplets, de clades.

a|bc

C a

Caractérisation pour les réseaux de niveau 1 :
les seuls cas ambigus sont les blobs ci-dessus (< 5 somments)

Gambette & Huber, 2010



Ambiguité des solutions

Ambiguité de la reconstruction, méme a partir de données completes et correctes

Plusieurs réseaux minimaux distincts ont exactement
le méme ensemble d'arbres, de triplets, de clades.

c|ab

C a

Caractérisation pour les réseaux de niveau 1 :
les seuls cas ambigus sont les blobs ci-dessus (< 5 somments)

Gambette & Huber, 2010



Ambiguité des solutions

Ambiguité de la reconstruction, méme a partir de données completes et correctes

Plusieurs réseaux minimaux distincts ont exactement
le méme ensemble d'arbres, de triplets, de clades.

/>
</

a b a

2 réseaux de niveau 2 avec le méme ensemble de triplets

Gambette & Huber, 2010



Ambiguité des solutions

Ambiguité de la reconstruction, méme a partir de données completes et correctes

Plusieurs réseaux minimaux distincts ont exactement
le méme ensemble d'arbres, de triplets, de clades.

/>
</

a b a

2 réseaux de niveau 2 avec le méme ensemble de triplets

Méme avec des données de départ completes et correctes,
impossible de choisir entre les formes ambigués !

Gambette & Huber, 2010
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Reconstruction depuis les triplets

{arbres} Reconstruction d'un réseau de niveau k a partir d'un ensemble de

triplets
Jansson, Nguyen & Sung, JOC, 2006 : NP-complet pour niveau 1,
Van lersel, Kelk & Mnich, JBCB, 2009 : NP-complet pour niveau k

niveau =
mesure de “complexité”, d'éloignement par rapport a une

triplets
ttriplets} structure d'arbre.

I8

(e}
{2} ()

NI
réseau
de niveau k



Reconstruction depuis les triplets

{arbres} Méthodes exactes rapides pour reconstruire un réseau de niveau 1

et 2 (s'il en existe un) a partir d'un ensemble dense de triplets
Jansson, Nguyen & Sung, SODA'05 : O(n?) pour niveau 1,
van lersel, Kelk & al, RECOMB'08 : O(n®) pour niveau 2,
To & Habib, CPM'09 : O(n****) pour niveau k
Van lersel & Kelk, J. Theor. Biol., 2011 : NP-complet de trouver le niveau minimal

_ dense =
{triplets} ¢y chaque ensemble de 3 feuilles, au moins 1 triplet existe dans T.

'9 Programme Simplistic '9

I
N Réseau phylogénétique de levures -
réseau Van lersel et al. :
. Constructing level-2 phylogenetic
de niveau k networks from triplets.
RECOMB 2008




Réseaux phylogénétiques de niveau k

Algorithmes rapides pour des réseaux a structure proche d'un arbre.

hiveau =
nombre maximum d'hybridations
par partie non arborée (blob).

2

a b cd e f g hi j k

réseau de niveau 2

Choy, Jansson, Sadakane & Sung, TCS, 2005




Réseaux phylogénétiques de niveau k

Algorithmes rapides pour des réseaux a structure proche d'un arbre.

hiveau =
nombre maximum d'hybridations
par partie non arborée (blob).

a b cd e f g hi j k

réseau de niveau 2

réseau de niveau 1
(“galled tree”) a b cde fghi jk

Gusfield, Eddhu & Langley, 1JOC, 2004




Décomposition des réseaux de niveau k

Décomposition en blobs :

—

a b cd e f g hi j k a b cd e f g hi j k
N, réseau de niveau k. décomposition arborée de N en
générateurs.

Gambette, Berry & Paul, CPM 2009

Intéréts :
- Dénombrer les réseaux de niveau k (taille de I'espace de recherche)
- Générer des réseaux de niveau k (simulation, parcours de |'espace de recherche)



Décomposition des réseaux de niveau k

Décomposition en blobs :

—

a b cd e f g hi j k a b cd e f g hi j k
N, réseau de niveau k. décomposition arborée de N en
générateurs.

Gambette, Berry & Paul, CPM 2009

Générateurs initialement introduits pour la classe restreinte des réseaux simples
de niveau k

Analyse de cas pour trouver les 4 générateurs de niveau 2
Force brute pour les 65 générateurs de niveau 3
Van lersel et al., RECOMB 2008



Décomposition des réseaux de niveau k

Générateur de niveau k :
réseau de niveau k sans isthme (arc dont la suppression déconnecte le réseau).

- 0 BAAD

Regles de construction des générateurs de niveau k+1 a partir de ceux de

niveau k
N &Xe ‘ @
2
e
h1 1 h2 h1 /‘)2

3
R(N,hh)

Gambette, Berry & Paul, CPM 2009



Décomposition des réseaux de niveau k

Générateur de niveau k :
réseau de niveau k sans isthme (arc dont la suppression déconnecte le réseau).

- 0 BAAD

Regles de construction des générateurs de niveau k+1 a partir de ceux de

niveau k
N &Xe ‘ &
2
e
h1 1 h2 h1 hz

3
Rl(N,hl,ez)

Gambette, Berry & Paul, CPM 2009



Construction des générateurs

Probleme !
Certains des générateurs de niveau k+1 obtenus depuis ceux de niveau k sont
isomorphes |

Gambette, Berry & Paul, CPM 2009



Construction des générateurs

Probleme !
Certains des générateurs de niveau k+1 obtenus depuis ceux de niveau k sont
isomorphes |

—> comptage difficile !

— génération possible jusqu'a niveau 5 :
1, 4, 65, 1993, 91454

Gambette, Berry & Paul, CPM 2009



Reconstruction depuis les triplets

{arbres}

{triplets}

NI
réseau
de
hiveau k

Méthodes pour reconstruire un réseau de niveau k qui contient le
le plus de triplets parmi ceux d'un ensemble dense R en entrée.

k=0:

Probleme NP-complet
Bryant 1997, Jansson 2001, Wu 2004

Algorithme exponentiel
O((|R|+n?*)3"), Wu 2004

k=1":

Algorithme exponentiel
Temps O(|R|4"), espace O(n3"), Van lersel, Kelk & Mnich, JBCB, 2009

Heuristique Levlathan
Huber, Van lersel, Kelk & Suchecki, TCBB, 2011



Reconstruction depuis les triplets

{arbres}

{triplets}

NI
réseau
de
hiveau k

Méthodes pour reconstruire un réseau de niveau k qui contient le
le plus de triplets parmi ceux d'un ensemble dense R en entrée.

Algorithmes FPT en le nombre de triplets t de R a éditer

k=0:
R compatible avec un arbre
R ne contient aucune des obstructions

{albc,c|ab}{a|bc,c|bd,d|ab}{a|bc,c|bd,d|ac} {a|bc,a|bd,d|ac}

Arbre de recherche bornée : O(6'n+n")
Gambette, Berry, Paul, 2008
O(t 1/3Iogt)
Amélioration des obstructions + noyau : 2 +0(n%
Guillemot & Mnich, TAMC 2010

Noyau linéaire
Paul, Perez & Thomassé, 2011
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Reconstruction depuis les clades souples

{arbres}

{clades}

©

NI
réseau al

couche de
réticulation

Consensus de clades souples :

Dendroscope@
Huson et al., BMCB, 2007

Meéthode exacte rapide de reconstruction de réseaux a 1

couche de réticulation a partir de clades souples
Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, ISMB 2009

Méthode exacte de reconstruction de réseaux de niveau k

a partir de clades souples
lersel, Kelk, Rupp & Huson, ISMB 2010

meilleurs résultats mais plus lente pour niveau > 2.
pour k fixé, certains ensembles de clades contenus
dans aucun réseau de niveau k.



Réseaux phylogénétiques a une couche de réticulations

Algorithmes rapides pour des réseaux a structure proche d'un arbre.

a b cd e f g hi

réseau a une couche de
réticulation.

ik

réseau a une couche de réticulation
(“galled network”) : la suppression
d'un noeud de réticulation
déconnecte le réseau.
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Réseaux phylogénétiques a une couche de réticulations

Algorithmes rapides pour des réseaux a structure proche d'un arbre.

a b cd e f g h

réseau a une couche de
réticulation.

i
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réseau a une couche de réticulation
(“galled network”) : la suppression
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déconnecte le réseau.
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Réseaux phylogénétiques a une couche de réticulations

Algorithmes rapides pour des réseaux a structure proche d'un arbre.

réseau a une couche de réticulation
(“galled network”) : la suppression
d'un noeud de réticulation
déconnecte le réseau.

a b cd e f g hi j k

réseau a une couche de
réticulation.

réseau a deux
couches de

réticulation. 5 p ¢ 4 e f g hi j k




Clades et réseaux a une couche de réticulation

Test de compatibilité souple polynomial sur les réseaux a une couche de

réticulation.

Pour tout ensemble C de clades,

réticulation compatible avec C.

il existe un réseau a une couche de

Le réseau a une couche de réticulation N
est compatible avec
tout clade souple sur {a,b,c,d,e,f}.

Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, IMSB 2009



Clades et réseaux a une couche de réticulation

Test de compatibilité souple polynomial sur les réseaux a une couche de

réticulation.

Pour tout ensemble C de clades,

réticulation compatible avec C.

{a,b,d}

il existe un réseau a une couche de

Le réseau a une couche de réticulation N
est compatible avec
tout clade souple sur {a,b,c,d,e,f}.

Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, IMSB 2009



Une approche en deux étapes

1- Trouver un ensemble minimum de conflits parmi les clades :
- partie sans conflits mp arbre,
- taxons impliqués dans des conflits mp sous les réticulations.

a c d

b
MAXIMUM COMPATIBLE SUBSET o o
Xy
2- Attacher a I'arbre les taxons impliqués dans des conflits
avec un nombre minimal d'arcs :

MINIMUM ATTACHMENT PROBLEM

a b x y ¢ d

Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, IMSB 2009



L'ensemble minimum de conflits

Conflit : clades ni inclus ni disjoints «.B

Probleme :
enlever un nombre minimum t de taxons pour supprimer tous les conflits
entre les clades de C.

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

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

Algorithme FPT de branchement en O(3%.n|C|?) implémenté dans
Dendroscope

Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, IMSB 2009



L'ensemble minimum de conflits

Conflit : clades ni inclus ni disjoints «‘B

Graphe des caracteres d'un ensemble de clades,
graphe biparti avec :

- un ensemble de sommets pour les clades

- un ensemble de sommets pour les taxons

- aréte quand le taxon appartient au clade

Exemple : {a,b},{a,b,x},{a,x},{b,x},{b,y}{c,d}{c,d,xy}{c,xh{d, v} Xy}

a,b} {abxp {ax} {bx} {by} {cd} {cdxy} {cxi {dy} {xy}

a b C d X y
conflit = graphe “M”
Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, IMSB 2009



L'ensemble minimum de conflits

Conflit : clades ni inclus ni disjoints «‘B

Graphe des caracteéres :

{a,b} {abx} {ax} {bx} i{by} {cd}{cdxy} {cx} {dy} {xy}

Trouver I'ensemble minimum de conflits

—

Supprimer le nombre minimum t de sommets-taxons tels que le graphe des
caracteres est un graphe “sans M”

Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, IMSB 2009



L'ensemble minimum de conflits

Conflit : clades ni inclus ni disjoints «‘B

Graphe des caracteres :

{a,b} {a,b,x} {a.,X} {b‘X} by} {cdi {c,dxy} {cx; {dy} {x,.y}

Supprimer le nombre minimum t de sommets-taxons tels que le graphe des
caracteres est un graphe “sans M” :

- algorithme FPT basique de branchement en 0*(3Y)

- algorithme FPT 3-Hitting-Set en 0*(2,076)

Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, IMSB 2009



L'attachement minimum

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

T : arbre représentant les
clades sur X\R

B B : réseau représentant les
clades maximaux sur R et les
R singletons de R.

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

Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, IMSB 2009



L'attachement minimum

C1 - Satisfaction des clusters de T :

Pour tout arc e de |I'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.
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maximal qui contient r.



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.
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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

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 r
de R, il existe un chemin d'un noeud qui ne descend pas de e vers le noeud
associé ar.
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L'attachement minimum

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 r
de R, il existe un chemin d'un noeud qui ne descend pas de e vers le noeud
associé ar.



L'attachement minimum

Probleme :
Trouver un attachement

respectant les contraintes C1, C2, et C3
et de taille minimale.



L'attachement minimum

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

NP-complet
réduction depuis No-Inclusion SetCover
Réduction de No-Inclusion SetCover depuis SetCover

Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, IMSB 2009




L'attachement minimum

NP-complétude de No-Inclusion Set Cover

instance de Set Cover instance de No-Inclusion Set Cover

Probleme Set Cover :
Nombre minimum d'ensembles dont I'union contient tous les X

Probleme No-Inclusion Set Cover :
Probleme Set Cover sur des instances sans inclusions entre les ensembles



L'attachement minimum

NP-complétude de No-Inclusion Set Cover

instance de Set Cover instance de No-Inclusion Set Cover
solution de taille k s solution de taille k+1




L'attachement minimum

NP-complétude de Minimum Attachment

ade/NA

T
d\ d d
Vv Vv Vv Vv
0 1 2 3
abd K _bcd acd
B
b C d

a

instance de No-Inclusion Set Cover instance de Minimum Attachment
solution de taille k s solution de taille k+m

Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, IMSB 2009



L'attachement minimum

NP-complétude de Minimum Attachment

instance de No-Inclusion Set Cover instance de Minimum Attachment
solution de taille k s solution de taille k+m

Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, IMSB 2009



L'attachement minimum

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

NP-complet
réduction depuis SetCover

Algorithmes :

- Séparation et évaluation
implémenté dans Dendroscope 2

- Programme linéaire en nombres entiers

Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, IMSB 2009



L'attachement minimum

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

Programme linéaire en nombres entiers :

Minimiser 2_ Quy
uslveb

C1 - Satisfaction des clusters de T :

pour tout arc e = (x,y) de T, pour tout taxon r € R(e}, \ / B
X
Z Qy,v(r) T Z Auv(C) = 1 Y
ueT | u=<Tty uel, viC|eB | us=Tty, reC

C2 - Satisfaction de la paternité des noeuds de B : pour tout C€Cg, 5 Ay y(C) =]
uel

C3 — Absence de parasites des clusters de T dans B :

pour tout arc e = (x,y) de T et pour tout r € R tel que C(e) contient un clade
C € € qui ne contient pas T,

Z Z Auyv = Z CTRYIEY + Z Qyv(CY) = 1.

uel |utty veb |v{1‘_'|'_f~g'u usT | u£Ty ueT, C'ef R | ugTy, reC’
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Edition des données pour arbres complets

Nécessité de données complétes pour les algorithmes de clades (complets) et
triplets (denses)

Certains genes ont disparu chez certaines especes

‘ arbres de genes incomplets

Probléemes :

- trouver un gros ensemble d'arbres : ayant un gros ensemble d'espéces en
commun

- trouver un ensemble maximum de triplets dense



Edition des données pour arbres complets

Probléme :

Trouver un gros ensemble d'arbres : ayant un gros ensemble d'espéces en

commun

hbg224295
hbg276235
hbg031034
hbg248175

12109 arbres

SAENT1

YEPSE1

ESCOL7

SHEWA1

SAENT2

431 especes

L N . . N

N, . .

_— ) e A

_—t ) e =

_— ) e A




Edition des données pour arbres complets

Probléme :

Trouver un gros ensemble d'arbres : ayant un gros ensemble d'espéces en

commun
TIPS
2 85E & ]
s Y 9B 5 & 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 arbres

Rectangle de 1 de taille maximale (bicligue maximum dans un biparti)

polynomial si taille = périmetre, NP-complet si taille = aire



Edition des données pour triplets denses

Probléeme :
Trouver un ensemble maximum dense de triplets

NP-complet :

>
>

a f abcabdacdbcdcdecabdabdac
c /A
b dbcecdbcabdacdacdbdec
instance de k-clique instance de k-Dense Triplet Set

solution de taille k 4mmmp solution de taille k
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Visualisation des réseaux de bipartitions

FU_102 _B02
&5_82
#5_BE ez
AS_E4
EU_115%
2555 LA T
' F
G Uk a5 %a DUD fa
e . Rl TR ..l:l? 558
i PH_110 T e ]
PH_125 W
-+ AA
- WL
P -
i R
PH_B2

1 “h
FHE, din 15
\ ; 1\1-‘- , WR3E N
_ g B i\' g e
algorithme \ Va0, wer ™ _IEW_;? -
EqualAngle de dessin i}, =) N
d'arbres (Meacham, voir "%4 . )
. . optimisation
Felsenstein, 2002) - . R
généralisé aux | de ['aire des boites
réseaux de o du réseau

bipartitions.

Gambette & Huson, TCBB, 2008



Algorithme Box-opening

Collisions locales :
deux angles critiques O(mm(S) et O(maX(S) pour I'ange de la bipartition a(S)

amaX(S) =a(S) + minboﬁebl_{(ai-a(S)-n) mod 2711
O(min(S) = (S) - minboiteb'{(O((S)—O(i)mod 211}

Gambette & Huson, TCBB, 2008



Algorithme Box-opening

Choix de I'angle a(S) : collisions globales

Gambette & Huson, TCBB, 2008



Algorithme Box-opening

Choix de I'angle a(S) : collisions globales

F Sy ® 4 nceuds extrémes

*--.< \‘ﬁ\ V

v\ angle de

, )\ ang

E " | confiance ®

mmp optimisations locales de |'aire

Gambette & Huson, TCBB, 2008




Algorithme Box-opening

Choix de I'angle a(S) : collisions globales

F Sy ® 4 noeuds extrémes
N\
/ \ Y
v\ angle de
, y ang
E " | confiance ®

mmp optimisations locales de |'aire

mm) optimisations globale du réseau
métaheuristique (recuit simulé)

Gambette & Huson, TCBB, 2008



Plan

e Les réseaux phylogénétiques

e Motivations de |'approche combinatoire

e Reconstruction de réseaux a partir de triplets
e Reconstruction de réseaux a partir de clades
e Sélection des données

e Visualisation de réseaux phylogénétiques

e Perspectives



Perspectives de recherche

Combinatoire :

- Meilleure connaissance des réseaux de faible niveau, enracinés ou non :
dénombrement, caractérisations...

- Mise a jour ou modification d'un réseau face a de nouvelles données

Bioinformatique :
- Fonction des genes transférés (“autoroutes de transfert”)
- Intégration des méthodes combinatoires dans une approche statistique

Reconstruction combinatoire

Données de sé uences
[ q d'un ensemble de candidats

Construction des i
données combinatoires

Choix parmi les candidats
par méthodes statistiques

Proposition d'un
réseau phylogénétique

Autres applications des réseaux phylogénétiques :
- visualiser la polysémie dans les nuages arborés
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