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Modèles: arbres, classifications

Modèles: arbre, séquences, mécanismes d'évolution 



Famille de gènes ? Le point de vue biologique...

Molecular
phylogeny

Famille de gènes = Famille de gènes homologues

● Une famille de gènes homologues sont un groupe de gènes dont on suppose 
l'existence d'un gène ancêstral commun.

● Deux gènes sont homologues s'ils ont un ancêtre commun.

Trivialement: on ne peut construire une phylogénie que pour une famille de gènes 
homologues..



Famille de gènes ? Le point de vue bioinformatique...

Molecular
phylogeny

Famille de gènes ~ Un groupe de séquences similaires

● Similarité: mesure mathématique de ressemblance entre deux séquences 
comparables.

● Couverture: pourcentage de la longueur d'une séquence le long de laquelle elle est 
comparable à une seconde.

Un gène est modélisé par sa séquence.
L'hypothèse d'homologie entre deux gènes repose sur la similarité et la couverture des 
deux séquences.

--------------TCGAACTC---AAGTGAGATAACTTGTTATGAAAGGCAAAAGT
ATTCGTTATGCAAGTCCAAATCTGCAAGTGAAATAACTTGGTATGGAAGGCAAACGT



Comparaison de séquences,
un problème trompeusement simple...



Aligner deux séquences: l'opération élémentaire

Sujet:
AAGTGAGATAAC
AAGAAATAAC

Algorithme: Needleman & Wunsch
Alignement global, programmation dynamique
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Complexité: O(n2) ... Assez rapide, même sur de longues séquences.

Calcul l'alignement optimal, d'un point de vue informatique.
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Algorithme glouton: une erreur est assumée jusqu'au bout

La qualité de l'arbre guide influe celle de l'alignement
Un bon arbre nécessite un alignement multiple

Versions améliorées: ClustalW << Muscle < MAFFT
(Thompson & al., 2011)



Aligner un ensemble de séquences (n>2) - en pratique

L'alignement global est central dans l'analyse des familles

Les alignements locaux sont une problématique très proche, et très 
utilisées en bioinformatique (BLAST par exemple)



Des séquences à la phylogénie



Reconstruction phylogénétique: 3 catégories de méthodes

3 types de méthodes,
 pour 3 qualités de résultats et 3 vitesses d'exécution

Méthodes de distance Méthodes par parcimonie Méthodes par vraisemblance

Temps calculs

*** ** *
Qualité de l'arbre obtenu

* ** ***



Reconstruction phylogénétiques: méthodes de distance

Méthodes de distance Méthodes par parcimonie Méthodes par vraisemblance

Hypothèse: l'histoire la plus courte est la meilleure

Alignement multiple Matrice de distance Arbre phylogénétique
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Reconstruction phylogénétiques: méthodes par parcimonie

Méthodes de distance Méthodes par vraisemblance

Hypothèse: l'arbre inférant le moins de mutation est le meilleur. 

AAGTAAGATA-AC

AAG-AAGATA-AC

AAGTTAGATAAAC

--GTGAGAT-AAC

--GTGAGAAAAAC

Méthodes par parcimonie
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Reconstruction phylogénétiques: méthodes par maximum de vraisemblance

Méthodes de distance

Hypothèse: l'arbre le plus vraisemblable selon les données et un modèle d'évolution. 

AAGTAAGATA-AC

AAG-AAGATA-AC

AAGTTAGATAAAC

--GTGAGAT-AAC

--GTGAGAAAAAC

Méthodes par parcimonie Méthodes par vraisemblance

Modèle d'évolution

Données

Arbre le plus 
vraisemblable



Reconstruction phylogénétique: trouver le meilleur arbre

Pour n séquences: il y a 1 x 3 x 5 x 7 x ... x (2n - 5) phylogénies résolues possibles...
● 3 arbres pour 4 séquences,
● 15 arbres pour 5 séquences,
● 2 millions d'arbres pour 10 séquences...
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Reconstruction phylogénétique: trouver le meilleur arbre

Pour n séquences: il y a 1 x 3 x 5 x 7 x ... x (2n - 5) phylogénies résolues possibles...
● 3 arbres pour 4 séquences,
● 15 arbres pour 5 séquences,
● 2 millions d'arbres pour 10 séquences...

Au dessus de 10 séquences, évaluer tous des arbres est difficile

Quel que soit ce que l'on veut optimiser:
● Longueur de l'arbre
● Parcimonie
● Vraisemblance

Les logiciels doivent explorer les topologies possibles selon une euristique.

Logiciels de distances: Phylip, BioNJ, FastME...
Logiciels de parcimonie: Phylip, PAUP, TNT...

Logiciels de maximum de vraisemblance : PhyML, RaxML...



Comparaison d'arbres: de la réconciliation 
d'arbres aux super-arbres



Phylogénie des espèces, et phylogénie moléculaire

Histoire évolutive des espèces

Phylogénie des 
espèces

Phylogénie 
moléculaire

Histoire évolutive des 
molécules
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Seq4 - grape
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Spéciation
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Speciation

Réconciliation d'arbres

Alfalfa

Soybean

Arabido.

Grape

Seq1- Alfalfa

Seq2 - Soybean

Seq3 - Arabido.

Seq4 - Grape

Phylogénie moléculaire

Species phylogenyComparer l'histoire des gènes et des espèces
=

Inférer des évènements comme des duplications ou des 
pertes

Question ouverte

Inférer l'histoire des gènes
= ?

Inférer l'histoire des espèces



La topologie d'un arbre n'est pas toujours bien résolue

Un arbre phylogénétique n'a pas de racine

Réconciliation d'arbres



La phylogénie des 
espèces n'est pas 

complètement résolue

Lecointre, Le Guyader 

Réconciliation d'arbres



Annoter des évènements 
de l'histoire évolutive

en gérant:
1. les topologies mal 

résolues,
2. les supports,
3. les racinements,
4. ...

Réconciliation d'arbres
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Hypothèse implicite: "Deux gènes orthologues ont des fonctions plus proches 
entre eux que deux gènes paralogues."

HOGENOM
Penel et al. 2011

De l'usage des concepts d'orthologie et paralogie
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Rouard et al. 
2010

Conte et al. 2008

Hypothèse implicite: "Deux gènes orthologues ont des fonctions plus proches 
entre eux que deux gènes paralogues."

HOGENOM
Penel et al. 2011

De l'usage des concepts d'orthologie et paralogie

!
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Question ouverte

Inférer l'histoire des gènes
= ?

Inférer l'histoire des espèces

De la phylogénétique à la phylogénomique

Analyse phylogénétique: un gène, aligné avec soin

Impact des évènements évolutifs

Analyse phylogénomique: nombreux gènes, analyse 
automatique

Trouver le signal majoritaire



Données (super-matrice) :

?

?

?
?

?

?
?

Taxons

Gènes

De la phylogénétique à la phylogénomique



4 principales difficultés:

● Quantité de données manquantes (Driskell et al).

● Hétérogénéité des processus évolutifs (Gatesy et al 2002; Criscuolo et al 
2006).

● Duplications, transferts.

● Grande complexité informatique.

De la phylogénétique à la phylogénomique
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Intégration de données,
car la phylogénie n'est qu'une information 

parcéllaire

En conclusion...



PhyloSpace: projet ANR de phylogéographie, appliqué aux insectes et aux 
plantes

Des projets d'intégration de données, en France

Genomicus: genome browser intégrant phylogénie et 
contexte génomique

Ancestrome: projet intégratif d'inférence d'entités ancestrales (génomes, 
interactomes...)



Un sujet de thèse dans l'équipe Intégration de Données (CIRAD)

Collecte et intégration de 
données pour des familles 

de gènes homologues, 
appliqué aux stress 
environnementaux

Représentation des 
connaissances

Interopérabilité

Fouille de données

...


