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Familles de genes, aspects phylogenétiques,

problematiques bioinformatiques
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Famille de genes ?

Ou "Il était une fois la phylogénie"...
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Il était une fois la phylogénie

Histoire évolutive des espéces / classification des especes

Phylogénie
d'especes
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Il était une fois la phylogénie

Histoire évolutive des espéces / classification des especes

Phylogénie

d'especes ‘

—— Phylogénie
moléculaire
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Il était une fois la phylogénie

Histoire évolutive des espéces / classification des especes

Phylogénie
d'especes

Histoire évolutive des molécules

—— Phylogénie
Y J éi’ | moléculaire

Modeles: arbre, séquences, mécanismes d'évolution
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Famille de genes ? Le point de vue biologique...

Famille de genes = Famille de genes homologues

e Une famille de genes homologues sont un groupe de genes dont on suppose
l'existence d'un gene ancéstral commun.
e Deux genes sont homologues s'ils ont un ancétre commun.

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

—— Molecular
phylogeny




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

Famille de génes ~ Un groupe de séquences similaires

e Similarité: mesure mathématique de ressemblance entre deux séquences

comparables.
e Couverture: pourcentage de la longueur d'une séquence le long de laquelle elle est

comparable a une seconde.

Un gene est modélisé par sa séquence.
L'hypothese d'homologie entre deux genes repose sur la similarité et la couverture des
deux séquences.

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

—— Molecular
phylogeny
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Comparaison de séquences,

un probleme trompeusement simple...

--(00)-- QUAY- - (38) -- --(00) - - SAPE --(00)-- R
-=(00)-- JAll- - (40)-- --(00)--YSPL --(00) - - UOAATR
--(00)-- --(07)-- --(00)--SPAIFLP --(00)-- Al

- (00)-- --(07)-- --(00)--SPl = (00)-- Al
--(00)-- --(07)-- --(00)--SPAIML --(00)--N A

- (00)-- -=(07)-- --(00)--SPl - (00)-- s
--(00)-- ARA- - (07) - - --(00)--SP UMGNP S
--(00)-- LRK--(12)-- Vi --(02)--NQ LoAMC
-=(00)-- LRK--(12)--M --(02)--NQ UL QAMC
--(00)-- LRK--(12) - - M --(02)--NQ LOAMC
-=(00)-- LRK-=-(12)--M --(02)--NQ| LoAMQ
--(00)-- LRK--(12)--M --(02)--NQ LOAMQ
-=(00)-- [RK-=(12) - --(02)--NQ LQAMQ
--(00)-- [KAKE- - (07) - -V --(02)--SP LEAAA
-=(00)-- ARK--(12)--M ««(02)--DK L QAME
--(00)-- RFU--(25)-- N--(03)-- GsVio
-=(00)-- RFU--(26)-- N--(03)-- sMio
D--(00)-- MAL--(21)--LGQDAN--(03)--QR LK

-«=(04)--ADD-~(00)-~ LQL--(48) - -AABBDE-- (03) - -REM GE
--(00)-- --(40) - -VGORNI- - (03) - - BLP! LKQAMEKLTA- - S




Aligner deux sequences: |'opération élémentaire

Sujet: !

Algorithme: Needleman & Wunsch
AAGTGAGATAAC Alignement global, programmation dynamique
AAGAAATAAC
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Aligner deux sequences: |'opération élémentaire

Sujet: \ T <

AAGTGAGATAAC Similarité Gap sur la Gap sur la séquence
AAGAAATAAC (1 or -1) séquence 1 2

(-1) (-1)

A A G T G A G A T A A C
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Aligner deux sequences: |'opération élémentaire

Sujet: \ T <

AAGTGAGATAAC Similarité Gap sur la Gap sur la séquence
AAGAAATAAC (1 or -1) séquence 1 2

(-1) (-1)

A A G T G A G A T A A C
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Aligner deux sequences: |'opération élémentaire

Sujet: \ T -

AAGTGAGATAAC Similarité Gap sur la Gap sur la séquence
AAGAAATAAC (1 or -1) séquence 1 2

(-1) (-1)

A A G T G A G A T A A C
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Aligner deux sequences: |'opération élémentaire

Sujet: \ T -

AAGTGAGATAAC Similarité Gap sur la Gap sur la séquence
AAGAAATAAC (1 or -1) séquence 1 2

(-1) (-1)

A A G T G A G A T A A C

a 0 ¢— -1e— -2 «¢— -3 €¢— -4 ¢— -5 <4— 6 -7+ -8 <¢— -9 <¢—-10e—-11
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Aligner deux sequences: |'opération élémentaire

Sujet: \ T -

AAGTGAGATAAC Similarité Gap sur la Gap sur la séquence
AAGAAATAAC (1 or -1) séquence 1 2

(-1) (-1)

A A G T G A G A T A A C

a 0 ¢— -1e— -2 «¢— -3 €¢— -4 ¢— -5 <4— 6 -7+ -8 <¢— -9 <¢—-10e—-11
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Aligner deux sequences: |'opération élémentaire

Sujet: \ T -

AAGTGAGATAAC Similarité Gap sur la Gap sur la séquence
AAGAAATAAC (1 or -1) séquence 1 2

(-1) (-1)

A A G T G A G A T A A C

a 0 ¢— -1e— -2 «¢— -3 €¢— -4 ¢— -5 <4— 6 -7+ -8 <¢— -9 <¢—-10e—-11
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Aligner deux sequences: |'opération élémentaire

Sujet: \ T —

AAGTGAGATAAC o :
Similarité Gap sur la Gap sur la séquence
(-1) (-1)

A A G T G A G A T A A C

A 0 ¢— 14— -2 «¢— -3 ¢—-4 ¢— -5« 6 74+ -8 «— -9 ¢—-10«—-11

A -1 1 \ 0 *¢— -1 €— -2 €4— -3 ¢— -4 4— -5 ¢— 6 4— -7 <4— -8 ¢— -9

A 4

G 2 N 0 P 2«1 4—0 41 <2< 34— 4« 54 67
%

A -3 -1 1 21:2 1‘:1 — () ¢ | — 2 4— 34T 44— 5
K K

A -4 -2 0 2 2 1 24— 1 «— 0 «¢— -1€+ -2 «— -3

A * * *1 ? 1 1 0 1 2 3
- - - <— 0 ¢— 1o+ -2 «—-
N S % »

T -6 -4 2 0 0 0 2 «— 1 2 ¢— 1 €— 0 <«— -1
b4 A4

A -7 -5 -3 -1 -1 -*1 1 1 «— 0 3 €¢— 2 «-— 1
4 T T A

A -8 -6 -4 -2 -2 -2 0 0 2 2 4 €—3
4 b4 S

C -9 -7 -5 -3 -3 -3 -1 1 1 1 3 5
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Aligner deux sequences: |'opération élémentaire

Sujet: \ T —

AAGTGAGATAAC

AAC-—AAATAAC s(,i1moi|ra_r;t)é 3225 ;:gela1 Gap sur Iazséquence
(-1) (-1)

A A G T G A G A T A A o

A 0 -1 -2 -3 -4 -5 -6 7 -8 -9 -10 -11
A -1 \ 1 0 -1 -2 -3 -4 5 -6 -7 -8 -9
G -2 0 \ 2 1 0 -1 -2 3 -4 -5 -6 -7
A -3 -1 1 \ 3 +— 2 «+— 1 0 1 -2 -3 -4 -5
A -4 -2 0 2 2 1 \ 2 1 0 -1 -2 -3
A -5 -3 -1 1 1 1 1 \ 1 0 -1 -2 -3
T -6 -4 -2 0 0 0 2 1 \ 2 1 0 -1
A -7 -5 -3 -1 -1 -1 1 1 0 \ 3 2 1
A -8 -6 -4 -2 -2 -2 0 0 2 2 \ 4 3
C -9 -7 -5 -3 -3 -3 -1 1 1 1 3 \ 5
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Aligner deux sequences: |'opération élémentaire

Sujet: \ T —

AAGTGAGATAAC

AR —GAAATAAC s(,i1moi|ra_r;t)é 3225 ;:gela1 Gap sur Iazséquence
(-1) (-1)

A A G T G A G A T A A o

A 0 -1 -2 -3 -4 -5 -6 7 -8 -9 -10 -11
A -1 \ 1 0 -1 -2 -3 -4 5 -6 -7 -8 -9
G -2 0 \ 2 1 0 -1 -2 3 -4 -5 -6 -7
A -3 -1 1 \ 3 +— 2 «+— 1 0 1 -2 -3 -4 -5
A -4 -2 0 2 2 1 \ 2 1 0 -1 -2 -3
A -5 -3 -1 1 1 1 1 \ 1 0 -1 -2 -3
T -6 -4 -2 0 0 0 2 1 \ 2 1 0 -1
A -7 -5 -3 -1 -1 -1 1 1 0 \ 3 2 1
A -8 -6 -4 -2 -2 -2 0 0 2 2 \ 4 3
C -9 -7 -5 -3 -3 -3 -1 1 1 1 3 \ 5
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Aligner deux sequences: |'opération élémentaire

Sujet: \ T —

AAGTGAGATAAC

AR - —GAAATAAC s(,i1m;|ra_r;t)é 3235 esrt]JCreIa1 Gap sur Iazséquence
(-1) (-1)
.\ A G T G A G .\ T A A C
A 0 -1 -2 -3 -4 -5 -6 -7 -8 -9 -10 -1
A -1 \ 1 0 -1 -2 -3 -4 5 -6 -7 -8 -9

Complexité: O(n?) ... Assez rapide, méme sur de longues séquences.

Calcul l'alignement optimal, d'un point de vue informatique. 3
A -5 -3 -1 1 1 1 1 T 0 -1 -2 -3
T -6 -4 -2 0 0 0 2 1 \ 2 1 0 -1
A -7 -5 -3 -1 -1 -1 1 1 0 \ 3 2 1
A -8 -6 -4 -2 -2 -2 0 0 2 2 \ 4 3
C -9 -7 -5 -3 -3 -3 -1 1 1 1 3 \ 5
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Aligner un ensemble de séquences (n>2) - en pratique

Etendre l'algorithme de NW a plus de 2 séquences
Méthode de l'alighement progressif

Calcul d'une matrice de Calcul d'un arbre Alignement des séquences
distances par paires approximatif le long de cet arbre
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Aligner un ensemble de séquences (n>2) - en pratique

Etendre l'algorithme de NW a plus de 2 séquences
Méthode de l'alighement progressif

Calcul d'une matrice de Calcul d'un arbre Alignement des séquences
distances par paires approximatif le long de cet arbre

SFM137 0211 SFMI37

SFWII3 0213 0003 SFWII3

SFWII2 0213 0003 0000 SFWII2

SFWS0 0214 0002 0001 0001  SFWS0

SFW79 0212 0002 0000 0000 0000 SFW79

SFW78 0214 0003 0002 0000 0001 0.001  SFW78

SFW77 0216 0005 0002 0002 0003 0002 0002 SFW77

SMMY45 0228 0475 0478 0478 0477 0476 0477 0481 SMMY4S

SMMY46 0226 0180 0182  0.82 0182 0181 0182  0.186 0003 SMMY46

SL126 0238 0167 0472 0172 0172 0171 0172 0177 0163  0.161 SLI26

SO125 0239 0168  0.066 0166 0165 0165 0166 0170 0156  0.58  0.144 SOI2S

SBMI131 0238 0162  0.068 0168 0166 0166 0168 0170 0160 0161 0154 0112 SBMI3I

SBM132 0236 0164 0168 0168 0166 0166 0168 0170 0160 0461 0151 0112 0008 SBMI32

SBBI17 0231 0068 0472 0472 0170 0471 0472 04074 0067 0068  0.161 0112 0017 0018 SBBII7

SBBI1S 0231 068 0472 0472 0170 0171 0472 0174 0167  0.068  0.161 0112 0017 0018 0000 SBBIIS

SMN37 0228 0150 0155 0155 0153 0153 0154 0457 0061 063 0061 0117 0066 0067 0066 0066 SMN37

SMN3S 0230 0160 0064 0164 0063 0163 0064 0167 0068 0167  0.16] 0123 0068 0069 0070 0070 0015 SMN3S

SMN39 0228 0159 0063 0163 0161 0.162 0163 0165 0167 0066 0157 0122 0068 0069 0070 0070 0015 0002 SMN3I9
SMN40 0230 0160 0064 0164 0163 0163 0164 0167 0068 0167 0061 0123 0068 0069 0070 0070 0015 0000 0002 SMN40
SMMI33 0220 0053 0158 0158 0156 0156 0157 0160 0163 0461 0153 0120 0070 0072 0073 0073 0017 0021 0.021 0021 SMMI33
SMMI34 0219 0455 0159 0159 0157 0158 0459 0461 0461 0460 0153 0020 0070 0072 0073 0073 0017  0.021 0.021 0021 0002

¥ cirad \J9dpP




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

Etendre l'algorithme de NW a plus de 2 séquences

Méthode de l'alighement progressif

Calcul d'une matrice de Calcul d'un arbre Alignement des séquences
distances par paires approximatif le long de cet arbre
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Aligner un ensemble de séquences (n>2) - en pratique

Etendre l'algorithme de NW a plus de 2 séquences

Méthode de l'alighement progressif

Calcul d'une matrice de Calcul d'un arbre Alignement des séquences
distances par paires approximatif le long de cet arbre

—— AAGTGAGATAAC
——— AAGGAGATAAC
AAGTGAGATAAAC
GTGAGATAAC
GTGAGAAAAAC
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Aligner un ensemble de séquences (n>2) - en pratique

Etendre l'algorithme de NW a plus de 2 séquences

Méthode de l'alighement progressif

Calcul d'une matrice de Calcul d'un arbre Alignement des séquences
distances par paires approximatif le long de cet arbre

—— AAGTGAGATAAC
——— AAG-GAGATAAC
AAGTGAGATAAAC
GTGAGATAAC
GTGAGAAAAAC

—

& cirad T \agap



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

Etendre l'algorithme de NW a plus de 2 séquences

Méthode de l'alighement progressif

Calcul d'une matrice de Calcul d'un arbre Alignement des séquences
distances par paires approximatif le long de cet arbre

—— AAGTGAGATA-AC
:> ——— AAG-GAGATA-AC
AAGTGAGATAAAC
GTGAGATAAC
GTGAGAAAAAC
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Aligner un ensemble de séquences (n>2) - en pratique

Etendre l'algorithme de NW a plus de 2 séquences

Méthode de l'alighement progressif

Calcul d'une matrice de Calcul d'un arbre Alignement des séquences
distances par paires approximatif le long de cet arbre

—— AAGTGAGATA-AC
——— AAG-GAGATA-AC
AAGTGAGATAAAC
GTGAGAT-AAC
GTGAGAAAAAC
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Aligner un ensemble de séquences (n>2) - en pratique

Etendre l'algorithme de NW a plus de 2 séquences

Méthode de l'alighement progressif

Calcul d'une matrice de Calcul d'un arbre Alignement des séquences
distances par paires approximatif le long de cet arbre

—— AAGTGAGATA-AC
——— AAG-GAGATA-AC

: AAGTGAGATAAAC

--GTGAGAT-AAC

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

Etendre l'algorithme de NW a plus de 2 séquences
Méthode de l'alighement progressif

Calcul d'une matrice de Calcul d'un arbre Alignement des séquences
distances par paires approximatif le long de cet arbre

—— AAGTGAGATA-AC

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)

@dcirad - \Qgap




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

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

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

& cirad \agap
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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

*%k%* ** *
Qualité de l'arbre obtenu
* ** **k%*

@écirad



Reconstruction phylogénétiques: méthodes de distance

Méthodes de distance

Hypothese: l'histoire la plus courte est la meilleure

Alignement multiple @ —— Matrice de distance  ——| Arbre phylogénétique

& cirad \agap



Reconstruction phylogénétiques: méthodes de distance

Méthodes de distance

Hypothese: l'histoire la plus courte est la meilleure

Alignement multiple @ —— Matrice de distance  ——| Arbre phylogénétique

@dcirad \Qgap



Reconstruction phylogénétiques: méthodes par parcimonie

Méthodes par parcimonie

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

A
A A
2 G A
T
G
G \Ah
AAGTARGATA-AC
A A AAG-ARGATA-AC
a A G AAGTTRAGATAAAC
A
3 f; --GIGAGAT-AAC
A --GTNGAGAAAAAC
G

écirad (eele'e



Reconstruction phylogénétiques: méthodes par maximum de vraisemblance

Méthodes par vraisemblance

Hypothese: l'arbre le plus vraisemblable selon les données et un modele d'évolution.

Modele d'évolution

Arbre le plus
vraisemblable

Données

AAGTAAGATA-AC
AAG-AAGATA-AC
AAGTTAGATAAAC
--GTGAGAT-AAC
--GTGAGAAAAAC

écirad \agap




Reconstruction phylogénétique: trouver le meilleur arbre

Pour n séquences: ilya1x3x5x7x...x(2n - 5) phylogénies résolues possibles...
e 3 arbres pour 4 séquences,
e 15 arbres pour 5 séquences,
e 2 millions d'arbres pour 10 séquences...

& cirad \agap



Reconstruction phylogénétique: trouver le meilleur arbre

Pour n séquences: ilya1x3x5x7x...x(2n - 5) phylogénies résolues possibles...
e 3 arbres pour 4 séquences,
e 15 arbres pour 5 séquences,
e 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:
e Longueur de larbre
e Parcimonie
e Vraisemblance
Les logiciels doivent explorer les topologies possibles selon une euristique.

@dcirad \Qgap



Reconstruction phylogénétique: trouver le meilleur arbre

Pour n séquences: ilya1x3x5x7x...x(2n - 5) phylogénies résolues possibles...
e 3 arbres pour 4 séquences,
e 15 arbres pour 5 séquences,
e 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:
e Longueur de larbre
e Parcimonie
e 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...

écirad (eele'e
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Comparaison d'arbres: de la réconciliation
d'arbres aux super-arbres




Phylogénie des especes, et phylogénie moléculaire

Histoire évolutive des espéces

Phylogénie des
especes

Histoire évolutive des
molécules

—— Phylogénie
moléculaire




Réconciliation d'arbres

Phylogénie moléculaire

Seq1- Alfalfa

Seq2 - Soybean

Question ouverte

Seq3 - Arabido.
Inferer Uhistoire des

N/
géneS Seq4 - Grape
=7
Inférer histoire des
es péces Phylogénie des especes

—H Alfalfa
Soybean
@gdp Arabido.

N—
Grape
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Réconciliation d'arbres

Phylogénie moléculaire

Seq1- Alfalfa

—@

Seq2 - Soybean

Seq3 - Arabido.

Seq4 - Grape

Phylogénie des especes

Alfalfa

Soybean

Arabido.

\J90P
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Réconciliation d'arbres

Phylogénie moléculaire

Seq1- Alfalfa

—@

Seq2 - Soybean

Seq3 - Arabido.

Seq4 - Grape

Phylogénie des especes

Alfalfa

Soybean

Arabido.

\J90P
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Réconciliation d'arbres

Phylogénie moléculaire

Seq1- Alfalfa

—@

Seq2 - Soybean

Seq3 - Arabido.

Seq4 - Grape

Spéciation

Phylogénie des especes

Alfalfa

Soybean

Arabido.

\Jgap
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Réconciliation d'arbres

Phylogénie moléculaire

Seq1- Alfalfa

—@

Seq2 - Soybean

Seq3 - Arabido.

Seq4 - Grape

Spéciation
Phylogénie des especes

Alfalfa

Soybean

Arabido.

\Jgap
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Réconciliation d'arbres

Phylogénie moléculaire

Seq1- Alfalfa

—@

Seq2 - Soybean

Seq3 - Arabido.

Seq4 - Grape

e
oy /\/
!

Spéciation
Phylogénie des especes

Alfalfa

Soybean

Arabido.

\Jgap
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Réconciliation d'arbres

Seq1- Alfalfa

—@

Seq2 - Soybean

Seq3 - Arabido.

Seq4 - Grape

e
oy /\/
!

Spéciation
Phylogénie des especes

Alfalfa

Soybean

Arabido.

\Jgap
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Réconciliation d'arbres

Phylogénie moléculaire

—ER

Seq1- Alfalfa

—@

Seq2 - Soybean

Seq3 - Arabido.

Seq4 - Grape

Phylogénie des especes

—H Alfalfa

Soybean

Arabido.

\Jgap
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Réconciliation d'arbres

—ER

Phylogénie moléculaire

- Alfalfa
Question ouverte
. . _ . - Soybean
Inférer l'histoire des genes
. - =.? . - Arabido.
Inferer U'histoire des especes
- Grape
Alfalfa
Soybean
(@gc:p Arabido.
N~—
Grape

@écirad



Réconciliation d'arbres

tax7_ORYGU tax@_ORYLO

0.9920000000

0.74280000000
1.0000000000

0.9910000000

0.7860000000

0.9980000000

\ tax14_MAIZE

tax12_SORBI

tax10_WHEAT
tax11_HORWVU

tax13_WHEAT
tax5_SORBI

tax2_SATIVA

\J90P
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Réconciliation d'arbres

@écirad

Lecointre, Le Guyader @Gp
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De lI'usage des concepts d'orthologie et paralogie

G1

Groupes
d'orthologues

HOGENOM

G2
Penel et al. 2011

G
/:r o4
N\
G5
—@< 1 Duplications h /o
G6 GI‘BG“H“MQ
N

3
G7
Rouard et al.
G8 2010
Conte et al. 2008
G9

({Jggp Hypothéese implicite: "Deux genes orthologues ont des fonctions plus proches

entre eux que deux genes paralogues.”
©
écirad




De lI'usage des concepts d'orthologie et paralogie

G1

Groupes
d'orthologues

HOGENOM

G2
Penel et al. 2011

G
/:r o4
N\
G5
—@< 1 Duplications h /o
G6 GI‘BG“H“MQ
N

3
G7
Rouard et al.
G8 2010
Conte et al. 2008
G9

({Jggp Hypothéese implicite: "Deux genes orthologues ont des fonctions plus proches

entre eux que deux genes paraloguesg
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De la phylogénétique a la phylogénomique

Question ouverte

Inférer 'histoire des genes
=?

Inférer 'histoire des especes
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De la phylogénétique a la phylogénomique

Question ouverte
Inférer 'histoire des genes

=?
Inférer 'histoire des especes

Analyse phylogénétique: un gene, aligné avec soin

Impact des éveénements évolutifs
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De la phylogénétique a la phylogénomique

Question ouverte

Inférer 'histoire des genes
=?

Inférer 'histoire des especes

Analyse phylogénétique: un gene, aligné avec soin

Impact des éveénements évolutifs

Analyse phylogénomique: nombreux genes, analyse
automatique

Trouver le signal majoritaire




De la phylogénétique a la phylogénomique

Données (super-matrice) :

Taxons
| i 2
?
? ?
?
?
Génes =
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De la phylogénétique a la phylogénomique

4 principales difficultés:

e Quantité de données manquantes (Driskell et al).

e Hétérogenéité des processus évolutifs (Gatesy et al 2002; Criscuolo et al
2006).

e Duplications, transferts.

e Grande complexité informatique.
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De la phylogénétique a la phylogénomique

Fricn PuyML+SDM+Fircn tree
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De la phylogénétique a la phylogénomique
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En conclusion...

Intégration de données,
car la phylogenie n'est qu'une information

parcellaire




Des projets d'intégration de données, en France

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

Genomicus: genome browser intégrant phylogénie et
contexte génomique

Ancestrome: projet integratif d'inférence d'entités ancestrales (genomes,
interactomes...)
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Un sujet de these dans I'équipe Intégration de Données (CIRAD)

Collecte et intégration de
données pour des familles
de genes homologues,
appliqué aux stress
environnementaux S Suth Sreen

bioinformatics platform

Logil ist
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Re rése n tati 0 n d eS Search this site: South Green Bioinformatics Platform (SGBP) is a bioinformatics platform applied to the genomic resource analysis of southern and mediterranean plants
Con na]ssances Computer center :r——l "" - -
- GNPanoot || .0, EST i
Interopérabilité e Topss SiHEY || Hepioprue
seren “lesss o :
Gy || == i< I

Fouille de données -
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