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0.1. Parmi ces 9 arbres non enracinés, lequel a une topologie différente des autres ?
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onto tree evolutionary
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0.2. Si I'arbre n’est pas enraciné, peut-on inférer I'ordre des événements
d’apparition de la couleur rouge et de la forme de la fleur ?
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d’apparition de la couleur rouge et de la forme de la fleur ?
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Long legs are a homologous trait

Long tails are an analogous trait




Les plumes sont-elles
apparues en méme temps
que le vol ?
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Les plumes sont-elles
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Comment construire
des arbres phylogénetiques?



Méthodes basées sur les distances

Distance évolutive (entre sequences) = différences entre séquences

humain

souris
fugu

drosophile

drosophile



Méthodes basées sur les distances :
UPGMA (Unweight Pair Group Method with Arithmetic mean)

*On identifie d'abord les deux séquences les plus proches

*Ce groupe est ensuite traité comme un tout, on recalcule la matrice de
distances (moyenne de la paire aux autres)

*On recherche la séquence la plus proche et ainsi de suite jusqu'a ce qu'il
n'y ait plus que deux groupes.

Tracez I’arbre UPGMA des taxa dont la matrice de distances est :
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A B C D E
B 2
C 4 +
D 6 6 6
E 6 6 6 4
F 8 8 8 8 8

On groupe tout d'abord les deux taxa avec la distance la plus faible.
Le point de branchement est positionné a la moitié des distances

Premiers a brancher?
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On groupe tout d'abord les deux taxa avec la distance la plus faible (A et B).
Le point de branchement est positionné a la moitié des distances

_Distances?
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On groupe tout d'abord les deux taxa avec la distance la plus faible (A et B).
Le point de branchement est positionné a la distance 2/2=1.
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A B C D
B 2
C 4 +
D 6 6 6
E 6 6 6 4
F 8 8 8 8
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Dans la suite, le clade (A,B) est
considéré comme un tout et on peut
calculer une nouvelle matrice de
distances comme moyennes des
distances a A et B:
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dist(A,B),D = (distAD + distBD) /2 = 6
dist(A,B),E = (diStAE + distBE) /2 =6
dist(A,B),F = (distAF + distBF) /2 =8
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Prochain a brancher?
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Méthodes basées sur les distances : UPGMA (Unweight Pair Group
Method with Arithmetic mean) :

Enracinez 'arbre avec la méthode du "mid-point rooting" : la racine de
I'arbre est mise a equidistance des taxa les plus distants.
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Méthodes basées sur les distances : UPGMA (Unweight Pair Group
Method with Arithmetic mean) :

Enracinez 'arbre avec la méthode du "mid-point rooting" : la racine de
I'arbre est mise a equidistance des taxa les plus distants.

soit (ABCDE),F /2 =4

ABC,DE 1

Cvcle 5

M B | Ra

ROOT




Les inconvénients de la méthode UPGMA

On veut reconstruire l'arbre suivant a partir de la matrice de distances ci-
dessous (les chiffres représentent le nombre de substitutions accumulées
sur une branche)

1T —A
1 1 B
1 2 C S5
1 3 D 4 7
2 E 7 10 7
4 F 6 9 6 5
8 11 8 9

Premiere paire a brancher?



Les inconvénients de la méthode UPGMA
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Les inconvénients
1 — A
1
] 2
] 3
2
0.5
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ROCT 1.5
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méthode UPGMA
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Que constatez-vous ?



Les inconvénients de la méthode UPGMA

1 5
1 4 7
] 7 10 7
6 9 6 5
8 11 8 9 8

La topologie obtenue est fausse a cause des taux
inégaux de substitutions :

Depuis que A et B ont divergé, B a accumulé
beaucoup plus de mutations que A.

C’est I'inconvénient majeur de la méthode
UPGMA : sa sensibilité a des taux de mutations
différents sur les différentes branches.

ROCT 1.5

4.5




Méthodes basées sur les distances

Distance évolutive (entre sequences) = différences entre séquences

humain
souris 6 X

fugu

drosophile

AADAXMXPrAANQ0ANXXIDID>D

UPGMA
Neighbor Joining

drosophile



Méthodes basées sur les distances : NJ (Neighbor-Joining)

* Moins sensible aux variations de taux de substitutions, sans pour autant
examiner tous les arbres possibles

* Estime les longueurs de branches de I’arbre en minimisant la somme des

carrés des différences entre les distances mesurées et les distances dans
I’arbre



Méthodes basées sur les distances : NJ (Neighbor-

Joining)
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Méthodes basées sur les distances : NJ (Neighbor-Joining)

The measured pairwise distances
fit poorly to a tree with the wrong
assignment of species to nodes
and the wrong branch lengths

For example, the measured
distance between D and B,
shown in orange, is too short...

...and the measured
distance between A and B,
shown in red, is too long

However, they fit very well
once we find a tree with
the proper assignments
and branch lengths

Here each measured distance
very nearly matches the branch
lengths between species




Méthodes basées sur les distances : NJ (Neighbor-Joining)

*On construit au départ un arbre en étoile.

*On recherche d’abord quelle paire de taxa doit €tre reliée de facon a
minimiser la longueur totale de I’arbre.

*Saitou et Nei ont montré qu’il s’agit de la paire qui minimise la distance:

M(i,j) = d(ij) -[r(1) + r(1)]  (N-2)

Avec .

d(ij) = nombre de substitutions (différences) entre i et j

r(i) = somme des divergences du taxon i par rapport aux N-1 autres
N = nombre de taxa



Méthodes probabilistes

l'adéquation avec les données est optimisée pour toutes les especes et
pour chaque site de la séquence.

Maximum de parcimonie : nombre minimal de changements.

Maximum de vraisemblance : score (log) de vraisemblance L =
Pr[Données | Arbre] optimisé sur la longueur des branches et les
parametres du modeéle de substitution.

Bayésien : probabilité postérieure, calculée par I'intégration sur la
longueur des branches et les paramétres de substitution.

P(arbre|Alignement)=P(Alignement | Arbre) P (arbre)/ P(alighement)



Reconstruction phylogenie par maximum
de parcimonie

Tree 1 Tree 2 Tree 3
Outgroups
2 3 1 4 5
Co:i.:GG L:'
e
Character
(nucleotide base at given site)
: a b cd e f g
Species

LT 1 AT GG ACT
) 2 x T &G L O 1
3 ATTO CAGT
! ¢ & T ¢ T & 1T
5 G G I 1L € A

Minimiser le nombre de changements L (length)



Methodes phylogéenetiques :
recherche d’arbres

*Exhaustive — on obtient un score pour
chaque arbre possible. On est sUr de trouver
le meilleur arbre. Possible seulement pour
des petits jeux de donnees

*Heuristique —algorithmes pour parcourir
'ensemble de I'espace des arbres mais pas
chaque arbre possible

*Stochastique - recherche aléatoire dans
'espace des arbres. Les plus puissants sont
les algorithmes bayésiens de MCMC
(chaines de Markov Monte Carlo)




Le bootstrap

* Evalue la confiance que 'on peut avoir dans l'arbre obtenu
3 étapes réalisées chacune au moins 100 fois:

- Reéalisation d'un pseudo-alignement a partir des séquences d'origine en
prenant arbitrairement n colonnes (avec remplacements) de I'alignement
d'origine

- Estimation de l'arbre obtenu A'

- Comparaison des arbres A et A' : pour chaque sous-arbre de A, on regarde
s'il est présent dans A'.

On compte ensuite pour chaque
sous-arbre le nombre de fois ou il

est présent dans les A'. Cette i
fréquence avec laquelle on retrouve
un sous-arbre est la valeur de
bootstrap. Plus elle est élevée, plus
la fiabilité de la branche est v |n 90% of the trees produced from \

.‘ 5
. pseudo-alignments, the sub-tree (1,2) =
|mp0rtante was found 5

f
|
1
1
i
1



Valeurs de bootstrap
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Pou de téte

Pou de corps
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Génome de SARS-CoV-
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Phylogénies différentes selon les
Virus

VIH Grippe SARS-CoV-2

Gammae

— 2006->2010

2003
2000->2005

2002

‘ — 1990->1999
= 2001

|L" . 1981->1989 2000 Omicron

1894-=1996

1968->1993



Estimation du taux de mutation
pour SARS-CoV-2
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A Proteome-wide average tree
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Bacteria Archaea Eukaryota

Origin
of life

Evolution, 1/e Figure 11.4
© 2012 W. W. Norton & Company, Inc.
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Portrait robot de LUCA

Organisme complexe,
genome relativement
important

Réplication <4 )

> 600 genes ADN
Transcription
Traduction :
Synthése de
protéines
par des 1
ibosomes  Protéeines
Synthese d'ATP

ATP .
par une ATPase

de membrane
(chalne de b
transport e-) e



Number of Families

Cing grandes extinctions
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