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Phylogénie : reconstruire |'histoire évolutive des especes. Trouver des liens de
parenté. Constitue une hypothese.

Evolution moléculaire : étude de la modification du génotype causée par les
mutations et qui peuvent parfois étre visibles au niveau du phénotype.

Reconstruction d’arbres phylogénétiques en comparant I'information génétique
présente dans le génome des étres vivants.

Discipline relativement récente : années 1960 avec I'apparition des premieres
séquences.

Apport important pour la reconstruction de I'arbre du vivant car avant utilisation de
caracteres morphologiques, physiologiques et biochimiques, au pouvoir de
résolution plus faible notamment pour les micro-organismes.
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Premieres analyses faites en 1965 par E. Zuckerkandl| et L. Pauling montrant que la
phylogénie des vertébrés était a peu pres identique quand elle était basée sur la
comparaison de séquences protéiques ou sur des données morphologiques,
anatomiques et paléontologiques.

Fitch et Margoliash, 2 ans plus tard, ont établi une phylogénie des vertébrés a peu pres
identique par comparaison des protéines du cytochrome C.

A. Wilson, grace a I'analyse de nombreuses séquences protéines, a pu montrer que la
divergence entre ’lhomme et les grands singes d’Afrique (chimpanzé et gorille) ne
daterait que de 5 a 10 millions d’années et non de 30 millions d’années comme prédit
par de nombreux paléontologues.
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Bacteria _— Eukarya Les archaea ont été tout d’abord découvertes
fil ous Sli H A .
vy Archaea p..occe o i dans des environnements extrémes comme :
Methanosarana Fungi
Brsedbaaisa . Methanobacterium Halophil b e les sources hydrothermales
Tam A“l'hd
Cyanobacteria positives oy o, (Thermococcales, Archeoglobales)
Planctomyces TAMWVM":u: Pegsils .
Bacteroides ; . e |es sources chaudes volcaniques
Cytophaga Trichomonads
™ oga Microsporidia

* |es environnements avec des concentrations

Dipl nads \ , s .
Aquifex L en sel trés élevées (Halobacteriales)

Basé sur I'analyse des séquences d’ARN ribosomiques (C. Woese) A.ujourd’hui déco,uvertes da?s de nombreux
biotopes pas forcement extrémes comme le sol, les
océans (trés nombreuses), la flore intestinale ...

Submarine geothermal vent, L'ifnage_représerlte “Grand Mer morte, presque huit fois
the habitat of N. equitans Prismatic Spring” du parc national  p|ys salée que les océans
Cheminée hydrothermale de Yellowstone (275 g/l de NaCl). Habitat de

dans I’océan Atlantique Haloferax volcanii



UNIVERSITE
Archaea TOULOUSE Il
PAuL SABATIER &t

Les archaea :

e composition chimique de la paroi différente de celle des bactéries (plusieurs types de composition
existent)

e phospholipides membranaires ont des caractéristiques spécifiques ne se retrouvant ni chez les
bactéries, ni chez les eucaryotes

Haloquadratum walsbyi

Methanobacterium
thermoautotrophicum

Methanosarcina barkeri

Pyrococcus furiosis
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Archaea and the evolution of the tree of life %gmgﬁggﬁ

a b
Crenarchaeota Crenarchaeota
Eukarya
Euryarchaeota
Euryarchaeota
Bacteria Eukarya Bacteria
c d
TACK  Verstraetearchaeota : Asgard
TACK Crenarchaeota Geoarchaeota L?r'gg:grcaﬁ:;gta
‘Korarchaeota’ Crenarchaeota Odinarch
Korarchaeota inarchaeota
T}?a}Jmarchaeot:a Eukarya Bathyarchaeota Heimdallarchaeota
Aigarchaeota Thaumarchaeota Eule
‘Aigarchaeota’ cud b
Euryarchaeota Euryarchaeota
Bacteria Bacteria DPANN

Eme et al, Nat Rev Microbiol 2017

Arbre « Eocyte », hypothése proposée par J. A. Lake en 1984 en se basant sur la comparaison de la structure
ribosomale chez les bactéries, archées et eucaryotes (Proc. Natl Acad. Sci. USA 81, 3786-3790 (1984).



Métagénomique rottolsel

La métagénomique est une méthode d'étude du contenu génétique d'échantillons obtenus a partir de
prélévements réalisés dans des environnements naturels complexes (ex : intestin, océan, sols, air, etc.)
par opposition a des échantillons cultivés en laboratoire).

Cette approche, via le séquencage direct de I'ADN présent dans |'échantillon, permet une description
génomique du contenu de I'échantillon mais offre aussi un apercu du potentiel fonctionnel d'un
environnement.

Préfixe « méta » — « ce qui vient aprés » : la métagénomique vient apres la génomique.

Exemple : études des communautés microbiennes
présentes dans ce cours d'eau recevant le drainage acide
de mines de charbon en surface.

Extrait de Wikipedia



Métagénomique : nouvel arbre du vivant

(Tenericutes)

Bacteria

Actinobacteria  Armatimonadetes tofia '@ @ Kai

® Adlerbacteria
d Campbellbacteria

Zixibacteria Atribacteria
Cloacimonetes Aquificae
Fibrobacteres Calescamantes
Gemmatimonadetes Caldiserica
WOR-3 Dictyoglomi
TAO6  Thermotogae
Poribacteria Deinococcus-Therm.
Latescibacteria Synergistetes
BRC1
Marinimicrobia @

Fusobacteria /\
Bacteroidetes lanavibacteria \
Chlorobi ithrix "N

Chloroflexi

Firmicutes
Cyanobacteria

Giovannonibacteria
° ® \Wolfebacteria
Jorgensenbacteria

e Melainabacteria
o RBXI

'® Azambacteria

PVC Parcubacteria
superphylum ‘ \ 2 @ Yanofskybacteria

Planctomycetes Elusimicrobi \ \ Z ® Moranbacteria

Chlamydiae, usimicrobia i )
Lentisphaerae, = N\ \ @ Magasanikbacteria
Verrucomicrobia = = \ / 4 ‘® Uhrbacteria

® Falkowbacteria Candidate
Phyla Radiation

Omnitrophica ®
® SM2F11

. = @ Peregrinibacteria
Acidobacteria ® — i .
icrobi i ® Gracilibacteria BD1-5, GNO2
Tectomicrobia, Modl;\llll_lzrabcs!pe’_; 2 ® 2 : . Absconditabacteria SR1
Nitrospiras > = Saccharibacteria
. Dadabacte ® Berkelbacteria
Delrapmlebac} ria > s
(Thermodesul ﬁ)badena)

Aminicentantes Rokubacteriag NCIO0

Chrysiogenetes
Deferribacierss
Hydrogenedentes NKB1S 5
i @ Woesebacteria
Spirochaetes g ° .\Shapirobactgria

Wirthbacteria S Amesbacteria
T™6 @, ®0 " Collierbacteria
Epsilonproteobacteria # % Pacebacteria

Beckwithbacteria

. 2 A E
R ot
PR s .\ Levybacteria _

Katanobacteria | (Daviesbacteria Microgenomates

Curtissbacteria
Alphaproteobacteria WWE3
Zetaproteo.

Acidithiohacillia

Betaproteobacteria o . o
Major lineages with isolated representative: italics

Major lineage lacking isolated representative: ®
04

Gammaproteobacteria

Micrarchgeota @

Eukaryotes

Diapherotrites
Nanohaloarchaeota

Aenigmarchaeota
Parvarchaeota

DPANN
Pacearchaeota @@
Nanoarchaeota
Woesearchaeota
Altiarchaeales
'ME43

Opisthokonta
Halobacteria

Methanopyri

Methanococci TACK
Hadesarchaea

Thermococci Thaumarchaeota Archaeplastida
Methanobacteria

Thermoplasmata Chromalveolata
Archaeoglobi

Methanomicrobia Amoebozoa

Extrait de Hug et al. (2016) Nature Microbiology. 1 (5): 16048

Archaea Excavata
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Les phyla marqués par des points
rouges ont été identifiés par
métagénomique et ne possede pas
de représentant qui ont été isolé.
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Aujourd’hui I'évolution moléculaire utilisée non seulement par les spécialistes de la
phylogénie mais aussi par de nombreux biologistes désirant mieux analyser leurs

séguences, comprendre I'évolution de leur fonction, analyser I'histoire des duplications
etc....

Pour cela il faut entre autre connaitre :

* |les différents modeles évolutifs qui ont été proposés

* les différentes méthodes de reconstruction d’arbres qui ont été développées
e apprendre a analyser les arbres obtenus
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Homologie :

Deux structure (ou deux caractéres) sont dits homologues si elles dérivent d’une structure
unique présente chez I'ancétre commun aux organismes qui les portent. Ces structures ont donc
une origine évolutive commune mais peuvent présenter des variations suite a une évolution
indépendante.

Donc nous diront que deux genes sont homologues s'ils ont divergé a partir d'une séquence
ancétre commune.

Définition insuffisante pour reconstruction de I'histoire évolutive car plusieurs mécanismes
possibles pour dériver d’'une séquence ancétre.

Orthologie : deux genes sont orthologues si leur divergence est due a la spéciation (le géne
ancétre commun se trouvait dans |I'organisme ancétre).

Paralogie : deux genes sont paralogues si leur divergence est due a la duplication du gene
ancétre.

Xénologie : deux genes sont xénologues si I'un d’entre eux a été acquis par transfert horizontal




Ancétre commun

JE— G I
«— SPéciation
Espece A Espece B

Génes orthologues

Notions de base, définitions

Organisme O

_G_

<« duplication

- G

Organisme O

_G_

Organisme O

Génes paralogues
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Ancétre commun

spéciation

— G transfert
Espéce A Espéce B

Génes xénologues
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Pourquoi la comparaison de séguences :

Hypothése 1: si deux ou plusieurs séquences possedent des résidus conservés (bases ou
acides aminés), cela signifie qu’elles ont une histoire évolutive commune. Elles ont évoluées
a partir d’'une séquence ancétre commune.

Hypotheése 2 : si deux séquences sont homologues, alors elles doivent avoir des fonctions
similaires.

Le pourcentage de similarité entre deux séquences est considéré comme reflétant la
distance évolutive existant entre ces deux séquences. Les différences observées sont dues a
I'accumulation de mutations au cours du temps. Les mutations prises en compte sont les
substitutions et les insertions/délétions (indels).

‘ Alignement multiple
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Importance de la prédiction des génes (protéines) orthologues :

» Pour l'inférence fonctionnelle lors de I'analyse d’une famille de protéines car des
protéines orthologues sont supposées avoir conservé la méme fonction. En effet, la
paralogie conduisant a la redondance fonctionnelle si les genes dupliqués ne sont pas
éliminés au cours de I'évolution permettrait entre autre la néo- fonctionnalisation
(apparition de nouvelles fonctions)

» Pour établir les relations évolutives entre les espéces car seuls les génes/protéines
orthologues récapitulent les relations entre les espéces. Les genes paralogues et
xénologues ne refletent pas ces liens de parenté



Notions de base : arbres phylogénétiques
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|: Symphodus ocellatus
‘Symphodus mediterraneus

Chelinus tcbatus
Chellnus chiorouus

Epbus incidator

Stetus aboitaia

Stetjus bandanensis
Helchoeres horulanus
Helchoeres margariacess
Labropsis austalis
Helchoeres marginaus
Anampses geographicus
Anampses carleopunciatus

Labroides dimidiatus

‘Symphodus roissall
‘Symphodus cinereus
‘Symphodus tinca
‘Symphodus ocelatus.
‘Symphodus mediterraneus
‘Symphodus melanocercus
Ctenolabrus rupestrs
Labrus menula

Labrus virdis

Chelinus tricbatus
Cheinus chlorourus
Epbuks incidator
Stetojus albovitata
Stetojuis bandanensis
Halchoeres hortuianus
Halchoeres margaritaceus
Labropsis austrais
Halichoeres marginatus
Anampses geographicus
Avampses caenuleopunciatus
Labroides dimidatus
Labrichthys undineatus
Cors juis

Hemigymnus melaplerus
Hemigymnus fasciatus
Thalassoma bifasciatum
Thalassomalunare
Thalassoma lutescens
Pictiabrus atclavius
Notolabrus tetricus
Bodianus rufus

Clepticus parrae

Pagrus major
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Symphodus roissal

Symphodus cinereus
Symphodus tnca

Symphodus ocellatus

Symphodus medterraneus

Symphodus melanacercus

Clendlabrus rupestis

Labrus mena

Labrus viridis

Cheiinus ticbatus

Cheiinus chiorouns
Epbuks incidator

Stetouis albovitata

Stetoués bandanensis

Haichoeres hortuanus
Haichoeres margartaceus
Labropsis austras

Haichoeres marginatus

Anampses geographious
Anampses caerudeopunciatts
Labroides dimidiatus
Labritihys unlneatus
Cors juis

Hemigymnus melaptenus
Hemigymns fasciatus
Thalassom bifasciaum
Thalassoma unare
Thalassoma uescens
Pictibnus latclaus

Notolabrus tetricus

Bodianus rufus
E Clepticus parrae
Pagrus major
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espéce 1  espece3 espece5espéce6 especed espece2 observation

_» inférence

* Les sommets externes sont appelés feuilles. C’est |a seule partie basée sur 'observation.

e Les sommets internes sont appelés nceuds. lls représentent 'ancétre commun hypothétique dans le sens ou
leur existence n’est pas fondée sur 'observation mais sur le processus de reconstruction.

e La relation entre deux nceuds est appelée branche. Les branches peuvent étre valuées, c’est a dire que I'on
peut leur associer une mesure (ex: une distance, une quantité d’évolution, un nombre de mutations) qui
dépend de la méthode de reconstruction utilisée. Elles donnent une estimation de la divergence entre les
nceuds.

e La racine définie I'origine commune des especes traitées. Les liens entre noeuds et feuilles sont orientés, on
part de la racine et on remonte aux feuilles.

Arbre sans racine espéce 1 espéce 6
Dans un arbre sans racine, les liens entre
espice 3 espéce 4 nceuds ne sont pas orientés et un seul et
unigue chemin permet de passer d’'un sommet
espéce 5 a l'autre.

espéece 2
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‘Symphodus roissal
Symphodus cinereus
Symphodus tinca
Symphodus ocellatus
Symphodus mediterraneus
‘Symphodus melanocercus
Ctenolabrus rupestris
Labrus merula

Labrus virdis

Cheilinus trilobatus
Cheilinus chlorourus
Epiulus incidiator
Stetojulis albovittata
Stetojuiis bandanensis
Halichoeres hortulanus
Halichoeres margaritaceus
Labropsis australis
Haichoeres marginatus
Anampses geographicus
Anampses caeruleopunctatus
Labroides dimidiatus
Labrichthys uniineatus
Coris julis

Hemigymnus melapterus
Hemigymnus fasciatus
Thalassoma bifasciatum
Thalassoma lunare
Thalassoma lutescens
Pictilabrus laticlavius
Notolabrus tetricus
Bodianus rufus

Clepticus parrae

Pagrus major

Symphodus rois sali

Symphodus cinereus
[ o

|: Symphodus ocelatus
Symphodus mediterraneus

Symphodus

Ctenolabrus rupestris
Labrus memia

Labrus viridis

Cheilinus trilobatus
Cheilinus chlorourus
Epibulus incidator
Stetojulis albovitata
Stetojus bandanensis
Halichoeres hortulanus
Halichoeres margaritaceus
Labropsis australis
Halichoeres marginatus
Anampses geographicus
Anampses caeruleopunctatus
Labroides dimidiatus
Labrichthys uniineatus
Coris juis

Hemigymnus melapterus
Hemigymnus fasciatus
Thalassoma bifasciatum
Thalassoma lunare
Thalassoma lutescens
Pictiabrus latclavius

L e

Bodianus rufus

Clepticus parrae
Pagrus major

Symphodus roissai

Symphodus cinereus
Symphodus tinca
Symphodus ocelatus
Symphodus mediterraneus
Symphodus melanocercus
Ctenolabrus rupestis
Labrus merula
Labrus virdis
Cheiinus trilobatus
Cheilinus chlorourus
Epbulus incidiator
Stetojuiis albovitata

Stetojulis bandanensis

Halichoeres hortulanus
Halichoeres margaritaceus
Labropsis australis

Halichoeres marginatus

Anampses geographicus
Anampses caeruleopunctatus
Labroides dimidiatus

Labrichthys uniineatus

Coris juis

Hemigymnus melapterus

Hemigymnus fasciatus
‘Thalassoma bifasciatum
Thalassomalunare
Thalassoma lutescens.

Pictilabrus laticlavius
s e

Bodianus rufus

Clepticus parrae

Pagrus major

Arbre ultramétrique Arbre additif

Cladogramme : pas de longueurs
de branches

(feuilles sous un méme nceud
appelée clade)

Phylogramme ou dendrogramme :
longueurs de branches
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Orthologues
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Notions de base: arbres phylogénétiques ggb\(ggggé

Orthologues
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Notions de base: arbres phylogénétiques ggb\(ggggﬁ

transfert horizontal

paralogues
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a :73 Magnaporthiopsis incrustans.scl4 208.g112
1 Nakataea oryzae.scf405-snap-gene-0.45
! Slopeiomyces cylindrosporus.contig 4255
1m 'seudophialophora schizachyrii.contig 3017

Colletotrichum orbiculare.GI.477534169
olletotrichum fioriniae PJ7.G1.615473029
1004 Colletotrichum graminicola. GLRG 01890T0
1 Ophioceras commune.contig 8590
Ophioceras leptosporum.contig 1974
Pseudohelonectia lignicola.scf85-augustus-gene-0.127
Pyricularia grisea.contig 4596
Macgarvieomyces juncicola.contig 4997
g!: Ophiostoma piceae.G1.512193614
10 brasiliensis.G1.748536123
—— dlavigera.Groci1.8293
~—— Pestalotiopsis fici.GI.630012779

Fungi, Bacteria, it i
_<P|ams Bac 0.1 substitutions/site

Extrait de Qiu et al., BMC Biology (2016) 14:41

[#

Cet arbre montre un exemple de transfert de genes entre des Magnaporthales aux
Colletotrichum, deux genres de champignons ascomycetes
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La plupart des méthodes produisent des arbres non racinés car elles détectent des
différences entre séquences mais n‘ont aucun moyen d’orienter temporellement ces
différences.

e enraciner un arbre :

— Enracinemenent au barycentre : ne nécessite pas de connaissances a priori .
Positionne la racine au milieu du chemin séparant les deux groupes de
feuilles les plus éloignés. La racine est donc le point de I'arbre équidistant de
toutes les feuilles. Fait I’'hypothése de I’"horloge moléculaire : on suppose que
toutes les séquences ont évolué a la méme vitesse depuis leur divergence de
leur ancétre commun. Attention, ici on fait une hypothese tres lourde qui est
rarement vérifiée par les données.

{
Extrait de Perriére et Brochier-Armanet (2010) Ca E

Concepts et méthodes en phylogénie moléculaire.
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e enraciner un arbre :

— La méthode du groupe externe : inclure un groupe de séquences connues a

priori comme externes au groupe d’intérét; la racine est alors sur la branche
qui relie le groupe externe aux autres séquences. Séquences connues comme

ayant a priori divergé avant le groupe d’intérét.

Probléme : choix du groupe externe, qui doit étre le plus proche possible du
groupe d’intérét.
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Exemple de la phylogénie des Tétrapodes

Lissam h bfens SCTLONT R — = ot
MDHUII‘EI‘I‘IES Mamm'rféms : Hurnauthennes I

-;_,-—.-.- e f l.g-r_;—:-a

Tetrapodas Mammiféres { Marsupiaux
Théri Euthériens
.' eI $.-

ﬁmnlam thvﬂlsea‘u%.jﬁ:: -\..- -C JERA T A -:- f = -1- A A ; { a4 ; -\..;-
/ Dizpsides Crocodiliens REPWES
— Lezards

Saurcpsides Serpents
Tortues

Extrait de Perriere et Brochier-Armanet (2010)

Concepts et méthodes en phylogénie moléculaire.
Le Groupe des Mammiferes est monophylétique car 'ensemble des feuilles sont les descendants
d’un méme ancétre.

Le Groupe des Reptiles (Crocodiliens, Lézards, Serpents et Tortues) est paraphylétique car les
oiseaux qui sont des descendants de I'ancétre des Reptiles ne font pas partie de ce groupe (donc
paraphylétique quand une partie des descendants d’'un méme ancétre n’est pas présent dans le

méme groupe que les autres)

Les Tétrapodes a sang chaud (Mammiferes et Oiseaux) forment un groupe polyphylétique car leur
ancétre commun, celui des Amniotes, n’est pas a sang chaud et donc pas inclus dans le groupe.
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Caracteres : Organismes composés de différents caracteres
Chaque position alignée d’un alignement multiple

Ces caracteres prennent des formes différentes selon les taxons : elles sont appelées états de
caracteres

'état du caractere peut étre soit ancestral (présent chez I'ancétre commun des Operational Taxonomic
Unit (OTU) analysées, soit dérivé (observables que dans certains OTU)
* état ancestral est dit plésiomorphe
* état dérivé est dit apomorphe
* |e partage d’un état dérivé ou apomorphe par plusieurs OTU est appelé synapomorphie
* e partage d’un état ancestral ou plésiomorphe par plusieurs OTU est appelé symplésiomorphie
* un état dérivé porté que par une seule OTU est appelé autapomorphie

L'inférence phylogénétique se fait a partir des différences entre états de caracteres

e On cherche a établir le lien entre ancétre et descendant par la présence/absence d’un état de
caractere

e On cherche I'apparition de nouveaux états de caracteres dans les descendants
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état ancestral (plésiomorphe P)

—> Apparition d’un état dérivé
(apomorphe) : A

) A A
| état ancestral (P)

Synapomorphie

—> Apparition d’un état dériveé : A

P P A

état ancestral (P) ‘—y—' Autapomorphie

Symplésiomorphie

Apparition indépendante d’un
etat derivé : A
A P A

1‘ Homoplasie 1‘




Reconstruction phylogénétique : deux écoles 335@53'5'5

A partir de 'observation des états des caracteres, il va falloir reconstruire I'arbre et
interpréter les ressemblances.

Deux écoles :

» les phénéticiens adeptes de |la « taxonomie numérique ». Les liens entre
les taxons ne peuvent étre fondés que sur la base d’une similitude globale
exprimée a partir de matrices de calcul de distances. Dans le cas des
séguences, a partir d’'un alignement multiple, on calculera les distances
entre les séquences prises deux a deux en prenant en compte toutes les
positions alignées sans indels.

'analyse phénétigue se fonde sur I'analyse du plus grand nombre de
caracteres.

» Les cladistes préferent élaborer des phylogénies a partir d’'un ensemble
préalablement choisi de caractéres.




Le concept de similarité

Il peut étre divisé en :
e homologie similarité héritée d’'un ancétre commun
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* homoplasie similarité non héritée d’un ancétre commun et qui est subdivisée en :
= convergence : apparition indépendante dans deux especes d’'un

méme état dérivé de caractere

= réversion : apparition d’'un état de caractere ayant la forme

iver

ancestrale
) convergence

homologie . .

A B C

A B C X1 X X1
Xy X1
1
X
X

L’état de caractere X, présent

L état de caractére X; présent chez chez A et C n’est pas herité

B et C est hérité de 1’ancétre a d’un ancetre Commun' I est
BetC apparu deux fois de facon

indépendante.

réversion
Aos
X X1 X
1
X

L’état de caractere X présent
chez A et C n’est pas hérité
d’un ancétre commun. Chez A,
il correspond a 1’état ancestral
et chez C il est secondairement
transformé (retour a la forme
ancestrale).




Le concept de similarité UNIVERSITE
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A C B
Arbre qui sera déduit a partir des valeurs des états de caracteres dans
Le cas convergence ou réversion:

A B C

Or dans les deux cas, convergence ou réversion, le vrai arbre est :



Etats dérivés- Etats primitifs ;;gg,{sgggg,ﬁ

Cladistes : états dérivés plutét gu’états primitifs des caracteres homologues

Trois espéces et 3 caracteres x, y et z

Bl Etat primitifx, y et z B  Etat dérivé x1, yl et z1
A B C
Le fait que B et C possedent le
X X x1 méme état dérivé z1 est plus
y y yl informatif que le fait que A et B
7 z1 “ possedent les mémes états primitifs
xety

Pour trouver les états dérivés et primitifs, on considere une espece éloignée et on voit si 'état
du caractére est partagé ou pas. Si partagé : état primitif.



Trouver I'arbre ;T’Sb{séﬁé'&ﬁ

Probléme : un seul arbre vrai, I'arbre évolutif
Comment le distinguer dans tous les arbres possibles

Si trois OTU : un seul arbre non raciné et trois racinés #

B C

Si quatre OTU : quatre arbres non enracinés dont trois résolus

Branche interne

S > T T

Branche externe

4 branches = 4 racines possibles 5 branches : 5 racines possibles

‘ Total : 19 arbres enracinés possibles




Trouver l'arbre ;T’gg,{sgsg'g,ﬁ

Si a la place de vouloir placer une racine dans I'exemple précédent, on voulait ajouter une 5¢me
OTU, on aurait également 19 possibilités (sur chacune des branches) donc 19 arbres possibles.

Le calcul du nombre d’arbres non enracinés possibles présentant 3 segments par noeuds
internes repose sur le raisonnement récursif suivant (Edwards et Cavalli-Sforza, 1964) :
Un arbre composé de n OTU possede :

* n branches externes ( une pour chaque feuille de I'arbre)

* n-3 branches internes

* n-2 nceuds internes

Exemple avec 6 OTU

— Branche externe:n=6

Branche interne:3->n-3

/.\ ® Noeudinterne:4->n-2



Trouver l'arbre Egb{sgggg,ﬁ

Si on veut rajouter une nouvelle OTU, on peut soit la positionner sur une branche interne ou une branche
externe. On a donc n+(n-3), soit 2n-3 possibilités.

Si T, ; est le nombre d’arbres non enracinés possibles pour (n-1) OTU, ce nombre sera pour n
OTU :

Th =Tn—1><(2(n—1)—3) =Tn—1><(2n—5)

On peut donc écrire :

n =ﬁ(2k—5)




Trouver l'arbre
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Nombre de topologies d’arbres non racinées binaires pour n taxons

n =ﬁ(2k—5)

1 —S)!
- N  =357.02n-5)=_2n=5)
Arbre binaire = d’un arbres 2;»3_3(” _ q) 1
ancétre, seuls deux B
organismes peuvent
diverger n N, e
4 3 Construire un arbre
d’évolution de 10
5 15 especes revient a
5 105 réfuter 2.027.024 cas
possibles
7 945
10 2.027.025
20 ~ 2 x1020




’ ,
Trouver l'arbre ;T’&',VLSEB%E.E

Nombre de topologies d’arbres racinées binaires pour n taxons s’obtient en suivant le
méme raisonnement, on a alors :

~ (2n-3)!
2" 2(n_2)!

Soit pour n =10 : 34 459 425 arbres racinés possibles.

La recherche de |'arbre vrai par énumération de tous les arbres possibles devient irréalisable pour
des grandes valeurs de n (> 10).

Donc développement de stratégie efficace pour trouver cet arbre.
Mais comment identifie-t-on |'arbre vrai?

Hypothese : on recherche I'arbre le plus parcimonieux ou le plus vraisemblable.
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Méthodes de reconstruction phylogénétique #gg{gsg'g.ﬁ

Quatre familles principales de méthodes :

» Parcimonie : a partir d’'un ensemble de caractéeres choisis. Recherche I'arbre
gui minimise le nombre de changements permettant d’expliquer les données.

» Méthodes de distance : a partir de distances établies sur un ensemble de
caracteres recherche 'arbre qui représente au mieux les distances évolutives
entre les données.

»Méthodes statistiques : recherche I'arbre le plus vraisemblable en fonction du
modele évolutif considéré :

v' Méthodes du maximum de vraisemblance : a partir des probabilités de
I’apparition des transformation d’un état de caracteres en un autre.

v'Approche bayésienne



Exemple d ‘analyse d’une famille multigénique
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Protéines présentant une similarité avec le domaine COG1393 (arsenate reductase and related proteins)

&
<
O
-~
&
N

ArsC-Spx cd 03032

ArsC-ArsC cd 03034

/

Spne.SpxA2
Smut.SpxB l
Llac.TrmA—

Saur.SpxA ___

Bsub.SpxA —— Spne.Spr1316

Lmon.SpxA : .

—— ArsC-like

Spne.SpxA1 cd 03036
Llac.SpxB

ArsC-YffB cd 03035

(Extrait de Turlan et al., 2009, Molecular Biology 73:492-506)



Ancétre commun aux séquences ERG7

cystis pacifca82p_ 01905169 | Bacteria

93

100

|

99

\ _ Eukarya
" ERG7

ryza_sativa@N
Naegleria_gruberi®jgi29622
Dictyostelium_discoideum@XP_646246 /

Monosiga_brevicollis@XP_001744097

Dar rer NP_001077036_XP_00133427
Mus_musculus@NP_666118

1ol(‘)zr'n: sapiens@NP_002331

Aspergillus_fumigatus@XP_751356
Cryptococcus_neoformans@XP_570450
Ustilago_maydis@XP_758387_XP_399855
Schizosaccharomyces_pombe@NP_593702

Saccharomyces_cerevisiae@NP_011939

Aspergillus_fumigatus@XP_747936 |
Aspergillus_fumigatus@XP_751627 /

Neurospora_crassa@XP_961026

Geobacillus_thermodenitrificans@YP_0011
100 Bacillus_subtilis@NP_389814

Bacillus_anthracis@YP_029608
Rhodopseudomonas_palustris@YP_783371
Syntrophobacter_fumaroxidans@YP_846107
Saccharopolyspora_erythraea@YP_00110652
Frankia_sp@YP_479936
Streptomyces_coelicolor@NP_630836
Frankia_sp@YP_001509031
Syntrophobacter_fumaroxidans@YP_846849
0 Pelobacter_propionicus@YP_900869

Geobacter_sulfurreducens@NP_951745

An yxobacter_sp@YP_001381241
Thermosynechococcus_elongatus@NP_683099
Nostoc_sp@NP_484818
Synechocystis_sp@NP_441298
Acidobacteria_bacterium@YP_590815
Solibacter_usitatus@YP_822539

emma
Blastopirellula_marina@ZP_01089471
Pelobacter_propionicus@YP_ 900453
Geobacter_sulfurreducens@NP_954103
Cluconobacter_oxydans@YP_192650
10 Nitrobacter_hamburgensis@YP_577921
%hodopseudcmcnas palustris@YP_570697
Burkholderia_sp@YP_370780
Ralstonia_metallidurans@YP_586284
Rhodospirillum_rubrum@YP_425154
Ralstonia_metallidurans@YP_586537
Burkholderia_sp@YP_367207
Aot coCcus_capsulatus@yp

Nitrosococcus_oceani@YP_343348
Nitrosomonas_europaea@NP_841225

0.3

(Extrait de Desmond and Gribaldo, 2009, Genome Biol. Evol., 364-81)

bscuriglobus@ZP_02737828-2P_02737901-2P_02736537
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Arbre obtenu sur les protéines ERG7 et SHC, protéines
homologues bactériennes non impliquées dans la synthese
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Localisation de la séquence bactérienne de
Stigmatella aurantiaca avec les séquences
eucaryotes : une indication de I'acquisition de
cette séquence par la bactérie au travers d'un
transfert horizontal d'une séquence
provenant d'un génome eucaryote.

Identification de la séquence ERG7 dans
seulement 4 génomes bactériens : en faveur
de I'acquisition de cette séquence par ces
génomes via un transfert horizontal dont la
source serait un génome eucaryote.
Hypothése alternative : la séquence du géne
ERG7 était présente dans I'ensemble des
génomes procaryotes, au moins ceux
possédant SHC et qu'ensuite elle ait été
perdue par la majorité de ces génomes
excepté les quatre génomes en question.
Conséquence : un grand nombre de pertes
indépendantes

Hypothése la plus parcimonieuse :
acquisition par HGT. De plus, la position de la
séquence de S. qurantiaca indique clairement
I'acquisition horizontale du gene.
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Exemple : Evolution des protéines RNase ) %3{,{5’5,2';.:"—.

Concatenated proteins RNase J

Nanoarchacum

Thermococcales

Methanopyrales

Methanococcales

Methanobacteriales B4

72
. 100
Halobacteriales 60

55

100
48
100
100 100
Methanosarcinales
95
100

Université
de Toulouse

100
7
54
10 8
104 100
1 Methanomicrobiales
8
1do
100
10

E}événemem‘ de duplicaf

on

Archaeoglobales
100 &
" — Thennoplasmatales\ri Perte du géne codant la RNaseJ

A

FIGURE 7. Phylogenetic trees of the Euryarchaeota and euryarchaeal RNase J. The tree of the Euryarchaeota was constructed from a concatenated
sequence of 70 ubiquitous proteins (see “Experimental Procedures”). The euryarchaeal RNase J tree was constructed from sequences that were available at the
time of the analysis (supplemental Fig. 51). The trees are arbitrarily rooted. Bootstrap values are indicated at the branch points.

(Extrait de Clouet d’Orval et al., 2010, J. Biol. Chem. 285:17574-583)




