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SuperTREE

(Projet de Recherche 2003)
Meéthodes bioinformatiques pour I'analyse

ACI IMPBIO

de super-matrices et la reconstruction de super-arbres,
et etude de I'impact des données genomiques manquantes
en phylogenle. [http://www.isem.univ-montp2.fr/PPP/PM/RES/Info/@Supertrees_ACI_IMPBio.php]

CONTEXTE

L'explosion récente de la quantité de séquences d'ADN, ARN, et
protéines disponibles chez une grande quantité d'organismes offre actuellement
'opportunité de mieux appréhender des questions complexes de biologie
comparative, allant de la reconstruction de I'histoire évolutive des génes et des
especes, jusqu'a l'identification des mécanismes qui en sont le moteur. Dans un
nombre croissant d'études phylogénétiques, il apparait cependant que la
résolution claire d'un probleme donné passe par la combinaison des
informations apportées par de multiples segments génomiques, et dont le
nombre peut excéder la centaine. Le présent projet se situe dans une
problématique de combinaison de données, de maniére directe sous forme de
"super-matrices" de caractéres (concaténation de génes et de protéines), et de
maniére indirecte sous forme de "super-arbres" (phylogénies reconstruites a
partir de lots d'espéces partiellement chevauchants).

OBJECTIFS

L'objectif du projet est la confrontation des deux principales approches
de combinaison de données pour reconstruire "l'arbre du Vivant".

L'avantage des super-arbres réside dans la possibilité d'inclure tous
les types de données (moléculaires, morphologiques, paléontologiques) et de
constituer en quelque sorte un bilan synthétique des résultats de toutes les
études sur lesquelles ils sont basés. En revanche, leur principal inconvénient
réside dans I'emboitement de deux étapes d'inférence phylogénétique, une
pour construire les arbres sources, et |'autre pour reconstruire le super-arbre.

L'avantage des super-matrices réside quant a lui dans la possibilité
de combiner directement — et de maniere synergique — l'information
phylogénétique apportée par chaque géne, et de calculer les indices de fiabilité
des nceuds de l'arbre inféré. Les inconvénients sont en revanche des
problémes (i) de temps de calcul — conséquence du degré sans cesse
grandissant du nombre de caractéres et du nombre de taxons a analyser en
une seule étape d'inférence d'arbre ; (ii) de combinaison sous des modéles
probabilistes de genes ou protéines aux comportements tres variés, tant en
termes de différence de composition en nucléotides ou acides aminés que de
taux d'évolution et de processus mutationnels ; (i) de gestion pour un certain
nombre d'espéces de "trous", ou données manquantes, résultant du fait que
certains génes n'ont tout simplement pas été séquencés chez les espéces
d'intérét.

PROJET

1) Mesurer l'impact des données manquantes au sein des approches
"multigéniques" et "multiprotéiques" sur l'exactitude et la précision des
paramétres des modéles probabilistes ;

2) Proposer de nouvelles méthodes de construction de super-arbres a partir
d'arbres sources ;

3) Visualiser graphiquement de trés grandes phylogénies.

RESULTATS

« Impact modéré des données manquantes sur l'estimation des ages de
divergence des eucaryotes par une approche bayésienne d'horloge moléculaire
relachée [1] ;

* Analyse par maximum de vraisemblance de supermatrices de caracteres
nucléotidiques et protéiques pour inférer la phylogénie des Rongeurs [3], des
Primates (cf. Figure), des Animaux [5], et des Eucaryotes [2] ;

« Utilisation de grandes phylogénies pour I'estimation des taux de diversification
des espéces au cours du temps en relation avec leurs traits d'histoire de vie [4] ;
« Reconstruction de super-arbres par compatibilité des arbres sources [6] ;

« Nouvelles fonctionnalités de I'éditeur d'arbres TreeDyn (F. Chevenet) ;

* SDM [Super Distance Matrix] : une nouvelle méthode de reconstruction de
superarbres fondée sur une approche de distances [7].
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UN SUPERARBRE DES PRIMATES

‘.

Arbre phylogénétique incorporant 217 des 233
especes actuelles de Primates, reconstruit par
maximum de vraisemblance a partir d'une
supermatrice de 42 kb concaténés d'ADN
mitochondrial et nucléaire, présentant 90%
d'états de caracteres nucléotidiques manquants
[Fabre & Douzery, en cours]. A gauche : la
représentation en phylogramme ; a droite : la
représentation radiale [Logiciel TreeDYN]. Le
modele GTR + I' + | a été utilisé par PHYML v2.3,
avec arbre d'entrée calculé par maximum de
parcimonie.

Les clades sont les  Strepsirrhiniens
(Lorisiformes en brun + Lémuriformes en bleu)
et les Haplorrhiniens (Tarsiers en rose +
Platyrrhiniens en vert + Hominoides en rouge

+ Cercopithécoides (jaune + violet).



