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Motivation

» On est toujours autant focalisé sur le rang d'espéce.
» Beaucoup d’espéces difficilement distinguables morphologiquement.
> Gain de temps pour identification et description.

différences
Alignements 2 a 2 242 Threshold : 2 différences
ATTGGGTGTA vs ATTGCGTGAA 2 o——o
ATTGGGTGAA vs ATAGCGTGGA 3 ® [ ]
TTTGCGTGAA vs AATGGGTTAG 5 [ ] ®

ATTACGTGAA vs ATTGCGTGAA 1 o—=0




Principe de délimitation un peu automatisé

> Le moins possible d'input de la part de |'utilisateur.

» Détecter la signature du passage d'une divergence "intra-population" a
une divergence "inter-espéce" si elle existe.

Délimitation sur arbre reconstruit Délimitation sur alignement de séquences

ATTGGGTGTA vs ATTGCGTGAA
ATTGGGTGAA vs ATAGCGTGGA
TTTGCGTGAA v AATGGGTTAG

ATTACGTGAA vs ATTGCGTGAA

(a) Distribution of pairwise differences
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Generalized Mixed Yule Coalescent
Le modele
Inférence et délimitation

Un principe différent
Les détails de la méthode

GMYC fonctionne pas mal
ABGD fonctionne pas mal



Arbre des especes : Yule

» Chaque lignée donne naissance aprés un temps ~ &(Aspec)-
> Avec nj spec lignées, le prochain temps de coalescence ~ &(Aspechi,spec)-
> Les deux branches qui coalescent sont choisies uniformément.
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Coalescences intra-espéce : Kingman

» Modéle classique de coalescence en population panmictique.
> Avec n;; lignées, le prochain temps de coalescence ~ E(\;n; j(ni,; — 1)).

» Les deux branches qui coalescent sont choisies uniformément.




Deux modeles ensemble

>

Squelette interne de Yule, Kingman indépendants aux extrémités.
Il n'y a pas de taux de passage de I'un a |'autre.

v

v

Avec (nj spec, Ni,1, -..Njk) lignées, le prochain temps de coalescence
k
~E ()\specni,spec + Zj:l Ajni,j(n",j - 1))

Tous les branchements ne sont plus équiprobables (?)

_|__|:E nig1 =5
| E nig2 =3
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Un rajout : le paramétre "p"

> Ce ne sont finalement plus des arbres de Yule ou de Kingman.
» Taux de coalescence inter-espeéces : Aspecnf’sspec

» Taux de coalescence intra-espéce j : Aj (njj(ni;j — 1))".

n16,1 = 95

nie2 = 3

=
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Vraisemblance d'un arbre et estimation des paramétres

>

Ils considérent un unique taux de coalescence :

k
* Ps)
by’ = Aspech; pec + E Acoal (i j(nij — 1))Pe!

j=1

» La vraisemblance qu'ils donnent correspond a :
N N N
L(arbre) = [ L0a) = [ 6re ™ d'ot InL = "Inb! — bix;
i=1 i=1 i=1

> Si Pspec €t Peoal SONt CONNUS, Aspec €t Acoal SONt estimés par :
# branch. inter-espéeces
N Pspec
Ei:l ni,specXi
# branch. intra-espéces

S Y (nig(mig = 1)) g

Pspec €t Peoal SONt ensuite estimés numériquement par maximum de
vraisemblance.

/\spec =

Acoal =

v



Optimisation de |'assignement des noeuds
"Single threshold"

> Les espéces sont monophylétiques sur |'arbre de gene.
> Les événements de spéciation sont antérieurs aux coalescences intra-pop.

Threshold time T

i
A

J%
#

1
l




Optimisation de |'assignement des noeuds
"Multiple threshold"

» On commence avec plusieurs configurations aléatoires de MRCA, ou bien
la meilleure configuration du "single threshold".

> Puis on teste les meilleures possibilités en divisant ou groupant des
clusters.

a) )
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Test d’hypothese

HO tous les individus sont dans la méme espéce.

H1 il y a au moins deux espéces différentes.

> Test de rapport de vraisemblance (sans détail).

> "The rate of false positives (rejecting the null hypothesis at a 95% level
when it is true) were & = 0.02 and « = 0.07 for the single and multiple
threshold methods".

Threshold time T
'

e =

T ——




Support associé a chaque noeud

> On propose un ensemble de modeéles ©, qui sont des arbres avec points de

passage Yule-Kingman.
> Le score AICy et le poids d'Akaike wy sont calculés pour chaque M € ©:

AlCy =2k —2Inmax L

—1( Aicy— min AICH,
e meo

wpm =
-1 (AIC,,— min AIC,,,)
e

meo
n€e®
> lls en déduisent un intervalle de confiance pour les modéles.
> Et un support pour qu'un noeud N; soit MRCA :
N;
WMRCA = WM]-NJ est un MRCA dans le modéle M
Meco



Le modele
Inférence et délimitation

Automatic Barcode Gap Discovery
Un principe différent
Les détails de la méthode

GMYC fonctionne pas mal
ABGD fonctionne pas mal



Le barcode gap

» Observons la distribution des différences deux a deux entre les barcodes.

> Un barcode gap est un trou dans cette distribution.

n(n—1) comparaisons différences
2 2a2 (a) Distribution of pairwise differences

ATTGGGTGTA v ATTGCGTGAA 2 H
ATTGGGTGAA v ATAGCGTGGA 3 E
TTTGCGTGAA vs  AATGGGTTAG 5 § H

o H

H H H [

ATTACGTGAA v ATTGCGTGAA 1 - Value

» Attendu en cas d'écart entre les distributions de différences 2 a 2 intra et
inter-spécifiques.




Principe général

(a) Distribution of pairwise differences

Count

Value

(b) Ranked pairwise differences

Value

7

Rank Deux séquences sont en relation si

(c) Slope of ranked painwise differences leur différence est inférieure a cette limite

: ey,

Rank

Slope




Caractériser un barcode gap

(b) Ranked pairwise differences

Value

" Rank

slope

> La localisation du gap est celle du premier maximum qui ne bouge pas
pour trois tailles de fenétres successives.




Distance maximale d'un barcode gap intra-population

v

Pour chaque (n, #, w), simulation de 10* populations panmictiques.
distiimit est déterminé pour que 95% des simulations n’aient aucun gap
apres distjimit-

v

distiimit = f(n, 0, w) = af = 2.581 6

\4

L'utilisateur doit fixer la limite de diversité intraspécifique : P.
Estimation de € par Oyrior, la moyenne des différences 2 a 2 inférieures a P.
Par sécurité, on fixe distimit = 2a0prior = 50prior-

vy

count

P value

Oprior distiimis = 50prior



Méthode complete

value
Bprior ™ distyie = Slpior

(b) Ranked pairwise differences

Value

s — driw—dy [ Rank
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Le modele
Inférence et délimitation

Un principe différent
Les détails de la méthode

Test des méthodes
GMYC fonctionne pas mal
ABGD fonctionne pas mal



Potocole d'évaluation

> Un grand nombre de scénarios imaginés.

A
B
C

I oo mmO

» Deux jeux de données empiriques :

Rivacindela

Neocicindela

une seule grande population, hypothese HO.
30 espéces, 5 individus chacune, différentes Ne.

diversification avec échantillonnage incomplet (C1), ou
naissance-mort (C2).

une population en augmentation (D1) ou diminution (D2).
différentes tailles de populations selon les espéces.
différents nombre d’individus par espéce.

structure géographique au sein des espéces.

effet de la reconstruction de |'arbre de génes.

468 individus, Australie.
161 individus, Nouvelle Zélande.

Figure : Tiger Beetle (crédit
Muhammad Mahdi Karim)




L'erreur augmente
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Nombre d'especes délimitées

No. of GMYC/No. of species.

b)

No. of GMYC/No. of species.
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Estimation de pspec €t peoal
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Protocole d'évaluation

» Diversification : 4 scenarios

radiation un unique événement de spéciation survient a taux b.
Moran Kingman a taux 2b/ns.
Yule naissance a taux b.
Critique naissance a taux b, mort a taux b.

> Intra-pop : coalescent de Kingman.

> 6 jeux de données empiriques.

7N




Sur les simulations

» Bonne performance pour b faible.
» Peu d'erreurs d'"oversplitting".
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Sur les simulations

» Assez bonne performance méme avec plus d'espéces.

Fraction of runs

Fraction of runs
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Sur les vraies données

> 1 sur 6 n'a pas de barcode gap : aucun découpage en espéces.

> Les autres sont découpés comme dans les publis précédentes.
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Petit bilan

>
>
>
>

Une méthode sur arbre reconstruit / une méthode sur séquences.
Une méthode lente / une méthode rapide.
Permettent d'obtenir des premiéres hypothéses d'espéces.

Tout fonctionne quand la divergence intra-population est toujours plus
faible que la divergence inter-espéces, en absence de tri incomplet des
lignées.
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> Quel gain avec des méthodes prenant en compte plus de loci ?
» Quelles possibilités pour prendre en compte d'autres caractéres, non
moléculaires ?



Poisson Tree processes
Le modeéle



Principe

> Prend en entrée un arbre non-ultramétrique.

> Un taux A (naissance d'espéce), shifte en taux Ac de coalescence
intra-pop au niveau de certains noeuds.

» Quand on connait ces noeuds, ils donnent la vraisemblance :

k n
InL = Z log(Ase™ ) + Z log(Ace™ )
i=1

i=k+1




Optimisation de |'assignement des noeuds

» correspond au méme probléme que pour GMYC.

» 3 "heuristiques" peu compréhensibles.




Utilisation conjointe avec "EPA"

» Utilisent au préablable une méthode de placement des séquences sur un
arbre de référence fixe.

» Chaque groupe de séquences qui est greffé a un endroit subit le reste du
traitement PTP.
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