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Les arbres phylogénétiques

Décrire I'évolution des espéeces :

Arbre phylogénétique de la vie

Bactéries Archées Eucaryotes

Bactéries

werteg Mynomycales
Amibes Animaux
Champignons

Spirochétes  fllamentzuses

Methanosarcina
positives| o manabacterium

Halophiles

Protéobacléries P Plantes
AROCOCCUS
Cyanobactéries Clilés
Planciomyces Thermoproleus Flagallds
Pyrodichcum

Bacteroides Trichomanades
Cytophaga

Micrasporides
Thermotoga

Diplomonades

Aguitex

D'aprés 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
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Les arbres phylogénétiques

Décrire I'évolution des espéeces :

Metamonads |
'\l Nematodes
incertitudes MV e
.y EUKARYOTES
—> arbre non enraciné Z
Maize
BACTERIA

. . Parabasalids
Mitochondria

\ Methanococcus

Cyanobacteria Aquifex

Sulfolobus ARCHAEA
Chloroplasts

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

arbres de genes
incompatibles

réseau N




Les réseaux phylogénétiques explicites

Réseaux phylogénétiques explicites :

Tout sommet interprétable comme une espece actuelle ou ancestrale
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Réseaux phylogénétiques explicites :
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Les réseaux phylogénétiques explicites

Tout sommet interprétable comme une espece actuelle ou ancestrale

T-Rex
réticulogramme

Réseau phylogénétique abstrait

réseau de bipartitions s
“split network” :

IIIIIIIIII

-Smh-|
Shals . 5|,t5+__ ) __LN"*\\ sun:#q,‘mﬂmpq-
- AN g1 [T

I 1 g
Srylas A —— [ Vodhiry A
g 1 = R~ stz
el TS & T st
Shal47¥ 7 I":t\
. ! = Y AN
SplitsTree ] [
= srelld
Shalil S l
- i
5ha 139, 5hakn UNDS J
4% Ghai, kati
Syl Shed3



Plate-forme bibliographique

% Who is Who in Phylogenetic Networks - Articles, Authors & Programs . .
1ndex§ Browse Contribute! My selection W h O I S W h O I n
earch: in[Al ] [Go ] (word length = =) Login

Publications - Index Phylogenetic NetWOI"kS,
Number of publications per yefr‘em;:gzgt‘f::ertworks * A rt i C I es’ A u t h O rs &
Programs

Click on a year to display the publications

2 1
1380 i Who is Who in Phylogenetic Networks - Articles, Authors & Programs
See how the community working on phylogenstic networks evelvdIndex Browse Contribute! My selection
Login

1975

Selection by Cate /71 DL ' . Dendroscope is an interactive viewer for large phylogenetic trees
Article (Journal) (216)  InProceedingg i Hi s S E IR
Book (1) PhdThesis {19;
Misc (19) Programs (52)

Selection by Ke!
by ®0nly CAnd ©Or relatedto: [— x| [Show
abstract-network(46) approximation(8) aApx-hard(2) ARG
characterization(7) circular-split; Associated keywords *

consistency(2) distance-between-networks{21)
explicit-network(93) E""“”E”tia"a'gm‘;hm':z) FpT(lE‘C)I fr abstract-network evaluation explicit-network reT from-clusters from-rooted-trees galled-network level-k-
tree(s) from-netwprk(l?) from-quartets(7) _rum rooted-ti phylogenetic-network NP-complete phylogenetlc—network phylogeny polynomial Program-Bio-PhyloNetwork
tree(26) from-splits(9) from-trees(6) from-triplets(17) from-y ) )
generation(8) haplotype-network(2) heuristic(11) HMM Program-Dendroscope Program-HybridInterleave Program-HybridNumber Program-MetGen Program-PhyloMNet
labeling(4) Iate}'al—gene-transfer(35) level-K Program-5plitsTree program-TCS reconstruction software split-network survey visualization
sorting(5) Masn(4) median-network({15) Medianloining(2) minin|
selection(2) mu-distance(2) NeighborMNet(11) nested-network(2) nd 2010 A
reslizstion(z)  parsimony(32) perfect(s) Phylogenet
polynomial(46) Program-Arlequin(s) Program-Beagle(3) Progrd 1
Program-Dendroscope(7) Program-EEEP{2) 7
HybridInterleave(4) Program-HybridNumber(3)

Leo van Iersel, Steven Kelk, Regula Rupp and Daniel H. Huson. Phylogenetic Networks
Do not Need to Be Complex: Using Fewer Reticulations to Represent Conflicting

Basé sur BibAdmin Clusters. In ISMB10, Vol. 26(12):i124-i131 of BIO, 2010. [Comment] BIBTEX  Toogle
. Keywords: from clusters, level k phylogenetic network, Program Dendroscope, Program HybridInterleave, Program HybridNumber,

par Serglu Chelcea reconstruction.  Notes http://dx.doi.org/10.1093 /bioinformatics btq202.
+ nuages de mots, histogramme 2

. . iy
des dates, liste des journaux, o _

Robert &. Beiko. Gene sharing and genome evolution: networks in trees and trees in
graphes de CO-a uteu rs’ networks. In Biology and Philosophy, 2010. [Comment] BIB'IE?( tot)g]e
e e, e , Keywords: abstract networl, explicit network, from rooted trees, galled network, phylogenetic network, phylogeny, Program Dendroscope,

définition des mots-clés. Program Splits Tree, reconstruction, split network, survey. ~ Note: To appear, http//dx doi org/10.1007/510539-010-9217-3.

3 http://www.atgc-montpellier.fr/phylnet



Plan

e Motivations de I'approche combinatoire



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
>
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Reconstruction de réseaux phylogénétiques

espece
espece
espece
espece
espece
espece
espece

16

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

4 e
i"“;u
™ B

{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
Snir & Tuller 2009 - Jin, Nakhleh, Snir, Tuller 2009 -

réseau N

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
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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)
s 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

19



Triplets et quadruplets, clades et bipartitions

Idée :
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets
alce

a b c d e

des arbres en entrée ?

20



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

des arbres en entrée ?

21



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 ?

22
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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
bipartitions {c,d,e}
{a.b,f}
cder a b c d e

des arbres en entrée ?
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Reconstruction combinatoire de réseaux phylogénétiques

Idée :
modifier le type de données a traiter

{arbres}

{triplets} {quadruplets} {clades} {bipartitions}

N\ /S

super-réseau N super-réseau N'
optimal optimal

Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, IMSB 2009
Gambette, Berry & Paul, 2011
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Reconstruction combinatoire de réseaux phylogénétiques

Idée :
modifier le type de données a traiter

{arbres}

{triplets} {quadruplets} {clades} {bipartitions}

N\ //

super-réseau N super-réseau N'
optimal optimal

N=N"?



Reconstruction combinatoire de réseaux phylogénétiques

Idée :
modifier le type de données a traiter

{arbres}

{triplets} {quadruplets} {clades} {bipartitions}

N\ //

super-réseaux N super-réseaux N'

AIN}E {N'}

26
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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}
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

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

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.



Clades stricts et souples

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

abcd
abc cd

35



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

36



Clades stricts et souples

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

Modele de transmission arborée des genes
(gene transmis intégralement)

abc

bc

37
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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
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Réseaux phylogénétiques restreints

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
40



Réseaux phylogénétiques restreints

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

41



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 de niveau au plus k.

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
42



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 de niveau au plus k.

Gambette, Berry & Paul, CPM 2009

Conséquence algorithmique :
Pour k fixé, algorithme polynomial de décision et de reconstruction des réseaux
de niveau k a partir de clades souples ou triplets

Van lersel & Kelk, arXiv, 2009
Kelk, Scornavacca & Van lersel, soumis, 2011

43



Décomposition des réseaux de niveau k

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

- 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)

44 Gambette, Berry & Paul, CPM 2009



Décomposition des réseaux de niveau k

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

- 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)

45 Gambette, Berry & Paul, CPM 2009



Construction des générateurs

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

46 Gambette, Berry & Paul, CPM 2009



Construction des générateurs

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

Rl(N,hl,ez) Rl(N,hz,el)

—> comptage difficile !

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

- borne inférieure

Gambette, Berry & Paul, CPM 2009



Borne inférieure

Borne inférieure :

Il y a un nombre exponentiel de générateurs !

Idée :
Coder tout nombre entre 0 et 2'-1 par un générateur de niveau k.

48



Borne inférieure

Borne inférieure :

Il y a un nombre exponentiel de générateurs !

Idée :
Coder tout nombre entre 0 et 2'-1 par un générateur de niveau k.

-
I
[ERY
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Borne inférieure

Borne inférieure :

Il y a un nombre exponentiel de générateurs !

Idée :
Coder tout nombre entre 0 et 2'-1 par un générateur de niveau k.

Z



Réseaux phylogénétiques restreints

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.
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Réseaux phylogénétiques restreints

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.
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Réseaux phylogénétiques restreints

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.
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Réseaux phylogénétiques restreints

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
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Réseaux phylogénétiques restreints

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
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Hiérarchie de sous-classes de réseaux

niveau
\ unicyclique
simple de
| nhiveau )
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Hiérarchie de sous-classes de réseaux

explicite
enraciné

sans fratrie )
[ hybride ] niveau k

A 1 couche de N
régulier " . enchassés
réticulation

sans descen.

hybride niveau 2
normal niveau 1
unlcycllque
simple de
arbre niveau 1

57
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Reconstruction depuis les clades souples

{arbres}

{clades}

©

NI
réseau al

couche de
réticulation

59

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.



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, il existe un réseau a une couche de
réticulation compatible avec C.

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
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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, il existe un réseau a une couche de
réticulation compatible avec C.

{a,b,d}

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
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Clades et réseaux a une couche de réticulation

Décomposition

décomposition de I'ensemble de clades » décomposition du réseau

bcdef
/‘ def
ab /
cde
o
de a b c d e f
graphe des conflits réseau reconstruit

Gusfield, Eddhu, Langley,
JBCB, 2004

Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, IMSB 2009
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Clades et réseaux a une couche de réticulation

Décomposition

décomposition de I'ensemble de clades » décomposition du réseau

conflit : «‘B

clades ni inclus ni disjoints

bcdef
/ def
ab /
cde
®
de a b c d e f
graphe des conflits réseau reconstruit

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



Clades et réseaux a une couche de réticulation

Décomposition

décomposition de I'ensemble de clades » décomposition du réseau

composante connexe ﬁ blob

du graphe des conflits

bcdef
/‘ def
ab /
cde
o
de a b c d e f
graphe des conflits réseau reconstruit

" Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, IMSB 2009
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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 des conflits 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
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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
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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
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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
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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
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Exemples de résultats

16 arbres de |la base HOGENOM sur 47 taxons

(protéobactéries)
24 Enterobacteriales
2 Pasteurellales

9 Alteromonadales

6 Rhodobacterales
4 Rhizobiales

i_=

~\

Réseaux contenant les clades souples
présents dans au moins 20% des arbres

Dendroscope

(clades, réseau RODENT

SiLIC

de niveau 2)  swrom

RHSPH2
2 sec.
RHSPHA1

PADEN1
HADUCAH
ACPLE1

SHFLE1

SHFLEZ

SHFLE3

SHDYS1
SHSON1

ESCOLY

ESCOL2
ESCOLS

ESCOL9gATYP1 SAENT:

BRSUIM  SHAMA1

BRMELT ° > &isa s

SHEWA3
SHEWA1
SHEWAZ
= SHONE1
i / SHEWA4
SHFRI
SHDEN1
COPSY1
. ERCAR1
i PHLUM1
/ YEPESZ2
YEPES1

YEPESS
YEPSE1
YEENT1
JSATYH

YEPES3
F YEPES4

SAENTZ SAENT3

BRSUI  SHAMAT

BRMEL1 GHSAl
SIMEL1 SHEWA3
MESOR1 SHEWA
RODEN : 77\, SHEWAZ Dendroscope
siLIC -ﬂ‘# ‘ SHONE1 ,
SIPOM1 ~/ SHEWA4 (reseau de
RHSPH2 = SHFRI1 clades)
RHSPH1 SHDEN1 <1 sec
PADEN1 : COPSY1
HADUCH -
ACPLE1 : ERCART
SHFLET ‘ PHLUM1
SHFLE2 YEPES!
/= I ey
SHFLE3 YEPES2
SHSON1 T YEPES3
SHDYS1 A b ‘ YEPES4
ESCOLS ‘ 7 YEPESS
ESCOL2 A YEPSE1
ESCOLY S ATVEENTI
ESCOLG ESCOLY SAENT4 SATYP1
SAENT3 SAENT2
BRMELT Crisart !
vEsor BT CHSALY. ssemuns Dendroscope
SIMEL1 SHEWAT ,

PADEN1 SHEWA2 (clades, réseau

a 1 couche de

RHSPH2 'u— {‘ SHONE1
RHSPH1 d SHEWA4
2

/ swri réticulation)
SILIC1 SHDEN1
\ <1 sec.
SIPOM1 Q Sl
HADUC1 = H
ACPLE"1 ERCART
SHFLE1 1 PHLUM1
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SAENT2 SAENT3



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.

(2

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
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Reconstruction depuis les quadruplets

{arbres} Réseau non enraciné de niveau k
mp nombre maximum d'arétes a supprimer,
par blob, pour obtenir un arbre

g

{quadruplets} f
a
e réseau
d non enraciné
de niveau 2
b C
N' réseau
non gnracme Orientation enracinée : réseau de niveau k
de niveau k

Niveau invariant selon l'orientation

Gambette, Berry & Paul, 2011
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Reconstruction depuis les quadruplets

{arbres} Générateurs de niveau k :
multigraphes biconnexes 3-réguliers sans boucle
a 2k-2 sommets

{quadruplets} @ @

niveau 2 niveau 3

N' réseau
non enraciné
de niveau k
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Reconstruction depuis les quadruplets

{arbres} Quadruplet ab|cd

{quadruplets}

N' réseau Calcul des quadruplets d'un réseau : O(n®)

non enraciné “2-disjoint paths” dans un graphe de degré max 3
de niveau k

Gambette, Berry & Paul, 2011
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Reconstruction depuis les quadruplets

{arbres}

{quadruplets}

N' réseau
non enraciné
de niveau k

Quadruplet ab|cd

Calcul des quadruplets d'un réseau : O(n®)
“2-disjoint paths” dans un graphe de degré max 3

Gambette, Berry & Paul, 2011



Reconstruction d'arbres

non enraciné / quadruplets

enraciné / triplets

79

polynomial
général NP-complet Aho, Sagiv, Szymanski & Ullman, SJOC, 1981
Steel, JOC, 1992 Henzinger, King & Warnow, ALG, 1999
Jansson, Ng, Sadakane & Sung, ALG, 2005
dense
au moins un o(n*) o(n®)
quadruplet pour Berry & Gascuel, TCS, 2000 Aho et al., SJOC, 1981
tout ensemble
de 4 feuilles



Reconstruction de réseaux de niveau k

80

non enraciné enraciné
niveau 1 niveau k>1 niveau 1 niveau k>1
général NP-complet ? NP-complet NP-complet
Griinewald, Moulton & Jansson, Nguyen Van lersel, Kelk
Spillner, DAM, 2009 & Sung, SJOC, 2006 & Mnich, JBCB,
2009
dense ? o(n’) o(n***)
au moins un (décomposition en ? Jansson, Nguyen To & Habib,
quadruplet pour temps & Sung, SJOC, 2006 CPM 2009
tout ensemble polynomial)
de 4 feuilles
complet
k+
tous les o(n") ? o(n’) O(n**)
quadruplets du (décomposition Jansson, Nguyen Van lersel & Kelk,
réseau en temps & Sung, SJOC, 2006 ALG, 2010
polynomial)

Gambette, Berry & Paul, 2011



Décomposition des ensembles de quadruplets

Q(N), ensemble de tous les quadruplets
contenus dans un réseau N de niveau k

4

Les SN-bipartitions de Q(N)
sont en bijection avec les isthmes de N.

®
o {a}|
bedefgh} \ {ab}l g}

a g PAIINN Cefony tabatl |/ labedeth)

{defgh} °
o {b}|
b f {acdefgh}

C
e
N Id\. @[ \ el

{abcefgh} {abcdfgh}

81 Gambette, Berry & Paul, 2011
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Bipartitions et réseaux non enracinés

Bipartition :
mp Bipartition d'un arbre contenu dans le réseau
m) Feuilles séparées par une coupe minimale du réseau

Gambette, Berry & Paul, 2011
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Bipartitions et réseaux non enracinés

Bipartition :
mp Bipartition d'un arbre contenu dans le réseau
m) Feuilles séparées par une coupe minimale du réseau

g

Gambette, Berry & Paul, 2011



Bipartitions et réseaux non enracinés

Bipartitions d'un réseau de niveau 1 :
i h g

Ensemble circulaire de bipartitions
“circular split system”

Gambette, Berry & Paul, 2011
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Bipartitions et réseaux non enracinés

Bipartitions d'un réseau de niveau 1 :
i h g

Ensemble circulaire de bipartitions
“circular split system”

Liens avec les réseaux phylogénétiques abstraits,

T-theory
85 (Dress, Bandelt, Moulton...)

Gambette, Berry & Paul, 2011



Plan

e Les réseaux phylogénétiques

e Motivations de |'approche combinatoire

e Restrictions sur les réseaux phylogénétiques
e Méthodes combinatoires de reconstruction
e Limites

e Perspectives



Bruit dans les données

* Approches de filtres :

Ne considérer que les clades, triplets, avec un bon support.
Ex : clades présents dans 20% des arbres en entrée

* Approches d'édition des données :
Corriger les données au minimum pour obtenir un réseau restreint :

- arbres a partir de clades :
0*(3), Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, ISMB 2009

- arbres a partir de triplets :
0*(3), Guillemot & Berry, TCBB, 2007,
O(n* + 2°t"1/3)eet) "Gyjillemot & Mnich, TAMC 2009.

Probleme ouvert :
réseaux de niveau 1 a partir de clades, triplets, quadruplets, bipartitions
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Silence dans les données

Nécessité d'avoir des clades complets, des ensembles denses de triplets ou
quadruplets :
arbres en entrée sur le méme ensemble de taxons

» Compléter les données :

Inférence de triplets
Bryant & Steel, AAM, 1995

Inférence de bipartitions
Huson, Dezulian, Klopper & Steel, TCBB, 2004
Grunewald, Huber & Wu, BMB, 2008

» Sélectionner les données :

Arbres de genes :
Rectangles maximaux / bicliques maximales

Ensemble dense maximum de triplets :

Probleme NP-complet
Réduction de Clique
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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)

89 Gambette & Huber, 2011



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)

90 Gambette & Huber, 2011



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)

91 Gambette & Huber, 2011



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, 2011



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.
abc C%Cd
ab
bc

cd
bc

a b ¢c d a b c¢c d a b ¢c d a b c¢c d

4 réseaux de niveau 2 avec le méme ensemble de triplets et de clades

93 Gambette & Huber, 2011



Plan

e Les réseaux phylogénétiques

e Motivations de |'approche combinatoire

e Restrictions sur les réseaux phylogénétiques
e Méthodes combinatoires de reconstruction
e Limites

e Perspectives



Perspectives de recherche

Bioinformatique :
- Intégration des méthodes combinatoires dans une approche statistique

Reconstruction combinatoire

Données de séquences ]
[ a d'un ensemble de candidats

Construction des l
données combinatoires

Choix parmi les candidats
par méthodes statistiques

Proposition d'un
réseau phylogénétique

Combinatoire :

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

- Codage des chemins disjoints

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