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Abstract (Motivation) Tree reconciliation is an approach that exipithe discrepancies between
two evolutionary trees by a number of events such as spacsgtiduplications, transfers and
losses. It has important applications in ecology, biogepiy and genomics, for instance to
decipher relationships between homologous sequencessul{ReWe provide a fast and exact
reconciliation algorithm according to a parsimony criteri that considers duplication, transfer
and loss events. We also present experimental resultsitretigst insights on the conditions under
which parsimony is able to accurately infer evolutionargrsarios involving such events. Over
all, parsimony performs well under realistic cases, as aslfor relatively high duplication and

transfer rates. As expected, transfers are in general lessirately recovered than duplications.
Availability: waw. |'i rmm fr/ phyl ari ane/
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Un algorithme de parcimonie efficace pourlar  éconciliation d’arbres de
genes/esp eces avec pertes, duplications et transferts

Résum é (Motivation) La econciliation d’arbres est une approche qui permet d'exydir les diférences
entre deux arbregvolutifs par le biais dvenements comme lesegjiations, duplications, transferts et pertes
de genes. Cette approche est applguenécologie, en biogographie et en ghomique, par exemple pour
étudier les relations entreegjuences homologues gfltats) Nous proposons un algorithme @eanciliation
efficace et exact, bassur un criere de parcimonie et prenaatla fois en compte les duplications, les trans-
ferts et les pertes deéges. Desésultats exprimentaux montrent que la parcimonie fonctionne bien adlass
conditions Ealistes, mais aussi dans le cas de taux de duplication aetadefert relativemenglees. Sans
surprise, les transferts sont I@senements les plus difficil@sinferer correctement.

Mots-clefs réconciliation, arbres de genes et d'espéeces, tramstrplications, pertes, parcimonie.

1 Introduction tions et de pertes de matériel génétique. Certains
auteurs pensent que les transferts chez les procary-

e, . . . otes (et a proximité de l'ancétre commun) sont si
L'histoire évolutive des organismes vivants est

, , ) R importants qu'unréseau de la vieest plus appro-
généralement représentée paiadore d'esggcesdont P d P PP

. i . grlg gu’'une simple arborescencg,q. Des études
les nceuds internes représentent des événements de . . o
P e : , complémentaires semblent toutefois indiquer que les
spéciations §,20]. Lhistoire évolutive d’un ensem-

i L, , . transferts n'obliterent pas complétement le signal
ble de séquences homologues dérivees d’'une Sequence . P , .
_evolutif de spéciation et qu'un arbre de la vie peut

ancestrale commundagnille de g@ne$ est elle aussi . . i i . .-
an gnes encore étre discerné malgré le bruit quils engen-

représentée par un arbre, on parle alors chnore drent [,13,20. Meéme si ce débat n'est pas en-

de genes Contrairement a un arbre d'espéces, un . , 3 R
core clos, il a d'ores et déja engendré des progres

arbre de genes résulte non seulement d’événement . . : . , :
considérables.  Par exemple, il est bien établi

de spéciations, mais aussi de transferts, de duplica-



que la détection de transferts par approche phy-
logénétique est plus fiable que par comparaisons de
séquencesl3,15,24]. Lapproche phylogénétique la
plus populaire est leéconciliation d’arbreset se base
sur une comparaison détailléee d'un arbre de génes
avec un arbre d’'especes référent. Ce dernier n'est pas
toujours connu mais peut étre estimé de maniére sat-
isfaisante par des analyses phylogénomiques sur des
séquences moléculaires de nombreux génes ou des
caractéristiques de génomes compléts.[

Les méthodes de réconciliation permettent
d’expliquer les difféerences possibles entre un ar-

bre de genes et un arbre d'especes suite a E| S.l. Deux scénarios de réconciliation entre I'arbre de

evénements de transfert, de duplication et de pefgness (traits pleins) et l'arbre d’especes(tubes). Ces
Une réconciliation d'arbres plonge l'arbre de gen@genarios induisent des pertes (feuilles marquées par le
dans l'arbre d'espéeces, représenté par un ensegmboleo), des transferts (arétes horizontales) et four-
bles de tubes, et associe chaque nceud internenigeent une version plus compléte denoteeG°. (En
larbre de génes & un événement évolutif particuliBut) Un scénario temporellement consistant. (En bas) Un
(i.e. spéciation, duplication, transfert ou pert&j][ scénario temporellement inconsistant : le tran§ferpaﬂa

Les approches pour réconcilier un arbre de gé&ne donneur/ag temps; vers e recevelr au tempﬁlmphqqe

N . %ueu précédew. Parallelement, I'autre transfert implique

et un arbre d’espécesse basent sur des modeles COMuet, — t,, et donc quev précede.
binatoires £,18,11,12,9] ou probabilistes 1,23]. Ces
derniers intégrent un plus grand nombre de parametres
et offrent une meilleure représentation de I'évolutidigconcilier un seul arbre de genes binaire avec un ar-
génomique que les modeles combinatoires, mais sBff d’especes binairel},27). Ceci est directement
beaucoup plus exigeants en mémoire et temps de liglau fait que les transferts induisent des contraintes
cul. C’est pourquoi seuls les modeles combinatoirgdronologiques entre les nceudsstigui sont difficiles
sont utilisables pour des études phylogénomiqu@sﬁeSPGCter- En effet, comme les transferts se passent
considérant régulierement plusieurs dizaines de nilRrizontalement entre deux especes vivant au méme
liers de familles de génes]. moment, ils imposent des contraintes temporelles en-

Cependant, au vue des avancées rapides des Hgudeux nceuds de' (ou Fun n'est pas ancétre de
velles technologies de séquencage qui permettlé%.‘tre) qui ,s’ajout_ent aux contraln_tes initiales (un
d’obtenir de nouveaux génomes complets (&) €n noeud est nepessalrement plus ancien que ses descen-
peu de temps, méme les méthodes combinatoires QﬁﬂtS).A Des |nconS|stan(3es te_rr_1p(_)relles peuvent alors
en voie de devenir trop lentes. Pour gérer les défis [fg¥paraitre dans toute reconciliation ayant plusieurs
a ce déluge de données, nous proposons un mogagsferts. En e.ffet, ces transferts peuvent alors in-
combinatoire de réconciliation qui considere tous |4iré des contraintes temporelies entre les nceuds de
événements cités ci-dessus (spéciation, duplicatiendul sont mutuellement incompatibles (&g. D).
transfert et perte) et un algorithme de complexité beauPlUsieurs approches ont &té proposées pour surmon-
coup plus faible que ceux actuellement proposeés. ter Ia.\difficult'e_liée aux contrain'fes 'te‘mporelles. Une

Formellement, nous considérons le probl‘enﬁ’éem'ere solutlon1[0,12]\est de’deflnlr a I’a\’/ance _(pa_r
d'optimisation nomméReconciliation la Plus Parci- €S Moyens externes a la méthode de réconciliation)
monieusgou MPRY). Pour un arbre d’espéces un les paires de branches deentre lesquelles les trans-

arbre de géne€ et des colits associés aux événemeﬂfﬁgs sont autorisés. De nouvelles branches horizon-

de spéciation, de duplication, de transfert et de pel@eS SONt ajoutées pour connecter de telles paires de
(respectivement noté§, D, T, et L), il sagit de branches et le graphe obtenu fest appelé@raphe

trouver une réconciliation de colt minimum. L& €SPeCesS. Lareconciliation plonge l'arbre de genes

coit d’une réconciliation est la somme des codts déd'0n Plus dansi mais dansS et une reconcmatgons

événements induits par le plongement@danss. 1@ Plus parcm;onleusel S? calcule err‘] teg,@(s*,s‘\ o
Dés que I'on considere les transferts, le probléﬁwg!)' Cependant, calculer un graphe d'especes in-

MPR est NP-complet, méme dans le cas ot 'on dghjlsant une réconciliation la plus parcimonieuse est
' un probleme NP-completl]]. Une approche plus

L Cet acronyme est lié a lintitule anglophone du probtem Prometteuse est de considérer une variante realiste du
“Most Parsimonious Reconciliation”. probleme MPR ou l'arbre d’especésest daté. En




effet, il est généralement possible de dater les nceud&tant donnés un arbre de génés et un ar-
de S basé sur les séquences moléculaires et quelgoes d’especesS daté, nous présentons dans cet
points de calibrations. Plusieurs auteurs ont doadicle un algorithme polynomial de réconciliation
creusé cette piste qui, initialement proposée dansblsé sur un modele combinatoire ou les quatre
cadre d’'études de coévolutiond3,17], est desormais types d'événements évolutifsDTLS) sont con-
reprise dans le contexte de la réconciliation d’arbre sidlérés®. Contrairement aux approches existantes,
genes/arbre d’especes,2]. La datation des nceudshotre algorithme gerent correctement la combinai-
de S permet d’assigner unintervalle de temps a chagsen d’événement¥ +IL. Notre modeéle s’appuie sur
branche. Il est alors possible d’assurer la consistanre subdivisionS” de S similaire a celle introduite
individuelle de chaque transfert en vérifiant que fzar [9,14,27] et permet de résoudre le MPR éx{|.5’| -
branche ditedonneuseet celle ditereceveusent des |G|). Nous explorons ensuite la question fondamen-
intervalles de temps dont I'intersection est non-vide (ele suivante La parcimonie est elle un céte perti-
transfert est dit temporellement et localement consigent pour identifier le &ritable s&narioévolutif d’'une
tant). La variante du probleme MPR respectant cefénille de gnes?

contrainte locale peut étre résolue éfmax(|S| -

|G|)?) par programmation dynamiquel . Cepen- 2 Méthodes

dant, si deux transferts sont consistants de fagon lo-

cale mais pas de facon conjointe (&fy. 1), alors la 2.1 Définitions et notations basiques

réconciliation n’est pas globablement consistante. De R

telles inconsistances peuvent &tre corrigées a poster20lt ' un arbre ou les ensembles de nceuds et de
ori en modifiant certains événementg16,17], mais Pranches sont respectivement notéd’) et £(7) et
loptimalite de la reconciliation obtenue n'est pluSeulement ses feuilles sont etiquetéesl’), L(T') et

garantie et I'approche proposée n'est qu'une heurfs(I') dénotent respectivement sa racine, I'ensemble
tique pour le MPR. de ses feuilles et I'ensemble des étiquettes de ses

. , I feuilles. Nous allons adopter la convention que la
Une solution pour calculer une réconciliation glob-"". , :

: - P racine est au haut de I'arbre et ses feuilles dans le bas.
alement consistante est de subdiviser la période cou:

L . : . Une branche dé&" est dénotééu,v) € E(T), olu
verte parS en temps élémentaires, d’associer chacune R i

g est le pere de. Pour un nceud de T, T,, dénote le
de ses branches a un de ces temps et de permettré un

sous-arbre d&' enraciné en, u, est son pereju,, )
transfert seulement entre un donneur et un receveur ,
, . L . est la branche parent deet 7(,,, ,,) dénote le sous-
d'un méme temps élémentaire. Cette approche pér- - P
, - , : arbre del’ enraciné avec la branclte,,, ). Un nceud
met, dans le cas d’'arbres binaires, d’obtenir des al%)—

: , R ternew de T' a un ou deux fils, notés respective-
rithmes exacts pour résoudre le probléeme MPR. Lr%sént{ }ou { 1. Il est important de souligner
algorithmes proposés par14] et [9] utilisent tout 1 152 P 9

. qu’un arbreT' est non-ordonné et les deux fils et
deux cette approche. Le premier a une complexite d'un nceud interne; de T' sont interchangeables
théorique erO(|S|* - |G|*) tandis que le second est? g '

en O(|S|* - k* - |G]), ou k est le nombre de nceudé utrement dit,u; peut étre arbitrairement sélectionné

, L .. comme l'unique fils de: qui respecte une contrainte
résultants de la subdivision ¢&(?). Ces complexités, , )
) P dagnnée. Pour deux nceudsy’ deT’, v’ est dit unde-

bien que polynomiales, restent élevées et impliquen . k . .
: scendantresp. strict) dex siu est sur 'unique chemin
des temps de calcul importants. , ,
Certai q laorith décri id entreu’ etr(7") (resp. et # u’).
, e”‘_”"”s es algorit r;‘els ecrlk;[§ cr- es‘ZUSUn noeud interne: de 7' est ditartificiel lorsqu’il
sappulent  sur un modele combinatoire  Gg . g\ fils. Lacontraction d'un nceud artificiel

reconcm_atlo_n issu de travaux se focalisant nggnifie que ce nceud est enlevé de l'arbre et que les
les duplications et pour lesquels chaque noeud}dedeux branches adjacentes sont jointes. Un aifire

estcoupk avec un S_GUI nceud de Toutefois, un te_‘l est dit unesubdivisiond’un arbreT si la contraction
couplage est insuffisant pour les transferts car il P&tursive de tous les nceuds artificielsTdalonneT .
peut explicitement indiquer a la fois le donneur et le Un arbre desfeces S est un arbre binaire tel que
receveur d'un transfert immédiatement suivit d'unc?naque élement d&(S) représente une espece exis-
perte. Cette difficulté a conduit certains auteurs é&%te et &tiquette exactement une feuillesiél v a
considérer qu’une restriction du probleme MPR qH'he bijection entrd.(S) et £(S)). Un arbre de gnes

neglige le cot des pertess14,22]. G est un arbre binaire. Dorénavant, nous considérons

- un arbre d’especeS et un arbre de genes tel que
2 Selon ces auteurs, des modifications non-mentionnéeslelans
papier permettent d’obtenir une version@q|S|* - k% - |G|), 3 Lalgorithme présenté considere un colt de spédiatiall,
mais dont la correction reste a montrer. mais il est facile de I'adapter pour un co(t non null.



L(G) € L(S) et £ : L(G) — L(S) dénote la fonc- r(@) r(c)

tion qui couple chaque feuille d& a I'unique feuille
de S avec la méme étiquette. Aussi, le terme arc réfere
a une branche d€ et le terme branche est potir

Dans le reste de l'article, nous assumons qu& ¢ b1 day e b d
de linformation temporelle est donnée pour I'arbreig. 2. (A gauche) Un arbre de genésavec quatre feuilles
d’especesS (C'est-a-dire qu'une période de temps et 01, ¢1, €tdi, appartenant respectivement aux especes
associee & chaque événement de spéciation) et ¢ reerggzléar:gisg’orfbgﬁetl? (cf Fig. 1). (A droite) Un
l'arbre S est ultramétrique. '

Une fonction d’étiquetage temporel patiest notée
s : V(S) — R et est telle que pour chaque feuille Un s&nario DTLLS est dit consistantsi et seule-
x € L(S), 0s(x) = 0, et pour chaque paire de nceud¥ent si les contraintes suivantes sont respest
z,2’ € V(S), quez’ soit un descendant strict de Premerement, l'arbre de enes hor@omorphique
implique As(z’) < O5(z). Cet étiquetage temporelG°’|L.(ce) €stG. Deuxemement, pour uavenement
est interprété de la fagon suivante: chaque feuille detel que ccrit ci-dessus (c'est-dire en (4))
S corresponds & une espéce contemporaine qui exi€ ), 0s ()N [0s(y), Os(yp)] # 0. Troisikmement,
au temps préserit= 0 et chaque noeud interne correPour chaque argu,, u) € E(G?), 0g(up) > 0g(u).
sponds & une espéce ancestrale qui a donné naissank®@ cdit d'un tel sénario est ndt
a deux lignées au temps passg 0. Cout(G?, M,0¢) = dé + tr + I\, oud, t, etl
DEFINITION 2.1. Soit un arbrel” et un sous-ensemblelenotent respectivement le nombréwnementsD,
de feuillesK C L(T). L'arbre homéomorphiquee T tL, €td, 7 etA sont leurs cats respectifs. '
T qui connectes est noéT| et est le plus petit sous- L€ probleme d'optimization considéré dans cet arti-
arbre induit de7’ tel queL(T|x) = K. cle, nommé&vIPR, est defini ci-dessous :
le concept dptrées. Un arbre d'especes avec une fonction
et détiquetage temporefs : V(S) — R, un arbre
evoluant dansS par des événement®TLS. Un de génes observ&, la fonction d’association entre

tel scénario génére uarbre de gnes complenote feuilles £ : L(G) — L(S) et les trois colts, 7 et
G°, ol l'ensemble de feuilles est formé de gendsdes évenementsTL.

contemporains mais aussi de génes perdus durarftgsultats.Un scénaridTLS consistan{ G, M, 6¢;)

scénario (cFig. 1etFig. 2). Formellement/(Ge) = PourG le long desS qui minimiseCout (G, M, 0¢;).
Lc(G°) U L, (G°), ou Le(G?) et Ly, (G°) sont dis-

joints et correspondent respectivement aux genes c@r2- Un mod éle de r éconciliation efficace
temporains Q) et perdus1().

DEFINITION 2.2. Soit un arbre de gnes obse& G
et un arbre d’espcesS, avec sa fonction @tiquetage
temporelfg. Un scénarioDTLS pour G le long deS
est noé (G, M, 0%.), ou G° est I'arbre de gnes com-
plet, M : V(G°) — V(S) couple chaque nceudde
G°aunnceud d§ etd? : V(G°) — [0,05(r(S))] as-
socie chaque noeuddeG° a uneétiquette temporelle
de S. LeséwenementdDTILS correspondants et as-
sockés aux nceuds € V(G°) sont cefinis ci-dessous.

u u

Nous introduisons ci-dessous
scénario d'évolution d’'un géne débutantr&s)

Pour obtenir un modele efficace, I'arbre d’especes
est subdivisé pour obtenir une discrétization du temps
et permettre de calculer une réconciliation la plus
parcimonieuse (de maniiere similaireZ[3]).
DEFINITION 2.3. Pour un arbre (binaire) d’espces
S et une fonction dtiquetagefs : V(S) — R, soit
S’ la subdivision deS suivante : pour chague nceud
z € V(S)\ L(S) et chaque branchg,,y) € E(S)
tel quefs(y,) > Os(x) > 6s(y), un nceud artifi-
ciel est ingré sur la branche(y,, y) au tempgg(x).

_ La subdivision nous permet defthir une fonction
1. SiM(u) = @, M(u1) = 1 €M (uz) = 2, 8l0rS g atiquetage temporelle pous’ en se basant seule-

u est unévenement. ment sur sa topologie: pour chaques V' (S’), 0%, ()
2. SiM(u) = M(u1) etM(u) = M(uz), alorsu est estle nombre de branches q@éimrentz d’une de ses
unéwenement. feuilles descendantes (toute$a méme distance).
3. Siu est une feuille d&+° qui n'est pas dang, L'étiquetage temporelle d’une branchie,,z) de
alors u est unévenemeni. S’ est notédy, (x,, ) = 0 (x). Pour un temps,

4. SiM(u1) = M(u) =z, M(uz) =y ety n'estni Ey(S") = {(xp,x) € E(Y) : 05 (xp,x) =t} dénote
un anétre, ni un descendant de alors u est un I'ensemble des branches délocalisées au temps
évenementl, (z,,z) et (yp,y) correspondant re- Notre modele de réconciliation défini ci-dessous
spectivement aux branches donneuse et receveasebase sur les événements et groupes d’événements
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DTLS, en plus d’'un événement dit “null” et not& Transfert d) Null '
(cf Fig. 4etFig. 5). (©) Transtert® ORI

DEFINITION 2.4. Une réconciliation entre G et S

est noke a et associe chaque artu,,u) € E(G) Tp E B E
a une &quence ordorge de branches de la subdi- ' Lo
vision S’ notee a(u,,u). Dans cette &quence de ! i ! ! “:
¢ élements,o; (up, u) dénote lei-iemeélement pour 7 oo Por
1 < i < (. Chaque branchey;(u,,u), denote ci- e N e

dessous(z,, r), respecte une et seulement une des  (€) Speciation +Pert&l)  (7)Tr. + Perte L)
contraintes suivantes (&ig. 4) Fig.4. Les six événement®TLS de la Déf.2.4. L'arbre

Premrement, consifons que (z,,x) est la de génes compléi est plongé dans la subdivisi®i d'un

- ' B P ; arbre d’espéces, ol un arc d&7 est représenté par une
derniére brancheo(u,, u) de la £quence. Sii est jigne pleine, une branche d# par un tube pointillé (zone
une feuille deG, alors z est I'unique feuille deS’ planche) et un nceud d# par une zone grise. Six couplages
ayant la nemeétiquette que: (C’esta -dire quex = sont possibles pour un afe,,«) de G° et une branche
L(u)) (Contrainte de couplage contemporain). Sinofy,, z) de la séquence(u,, u), ou le symboll sur(u,,, u)

un des cas ci-dessous egfifie. représente le cas dit,, x) est la premiére branche de la
séquence dan$’, le symbolee sur le nceud., représente
—{a(wur),ar(wue)t = {(z,21), (x,22)} le cas oU(z,, =) est la derniére branche de la séequence.
(évenemenk);
— aq(u,uy) etaq(u,uz) sont tous les deudgalesa proprETE 2.5. Consicrons une &conciliation
(zp, ) (évenemeni); parcimonieusen entre G et S, un arc (u,,u) de G

— {ai(u,w), a1 (u,u9)} = {(p,2), (¢,2')}, OU et un temps de S'. La squencen(u,, u) contient
(2, 2") estune branche d¢’ differente dex:,, ) - au plus deux branches locadies au temps. S'il ex-
et localisee au temp§y, (z,,z) ~ (évenementl); iste de telles branches, ré@sa;(u,, u) et a;(u,,w),

. . alors elles sont adjacentes dans lkegsience (c'esk

Si (zp,z) n'est pas la derrére brancheoy(uy, u) _gire i — | = 1)

, . e, I =1)
de la £quence, un des cas suivants ésffie.

— z est un nceud artificiel d&” avec un seul fils 2.3 Un algorithme efficace pour MPR

x1, etla prochaine branche; 1 (u,, u) est(x, ;) Bast | dele de ré st aced
(@vénement), asé sur le modele de réconciliation précédent,

nous proposons dans cette section un algorithme
(&, 21), (z, )} (évenemensLL); poynomial en temps et en espace pour résoudre le

— oj(up,u) et oipi(up,u) sont deux branchesprObIeme,MPR'
differentes localiges au tempsde S’ (évenement Con3|deron/s un argu,, u) € ],E(G)' une branche
TL). (xzp,x) € E(S") etun temps = 05.,(%,;1:). _
Notons paiCout(u, x) le colt minimal parmi toutes
Pour une brancheu,, u) de G, toute réconciliation les réconciliations entrés(, ) et la forét de sous-
parcimonieusex entre G et S contient au plus unarbres deS’ enracinés en une branche localisée au
événemenftL localisé & un temps donné ¢é. Dans tempst, tel que(x,, ) est la premiére branche dans la
ce modéle on peut montrer qu’un événeniBhtdoit séquence associégwé,, u). Cout(r(G),r(S’)) corre-
étre suivi par un événement differest, (0, T, @ ou spond au colt minimal d'une réconciliation enfrest
SIL) (cf Propriété2.5). Ceci permet de développer urb. Lalgorithme de programmation dynamique (voir
algorithme efficace pour résoudre le MPR. le pseudo-code) remplit la matricout : V(G) x

— x n'est pas un nceud artificiel et;(uy,u) €

5



Algorithm 1 CalculeCoiit(r(G),r(S")).
1: Construire la subdivisionS’ de S de la fagon décrite a la
Définition 2.3
2: LamatriceCoat : V(G) x V(S’) — N est initialisée ci-dessous: si
" u € L(G),z € L(S") etL(u) = z, alorsCott(u, z) < 0. Sinon,
Cott(u, ) « oo.

1 701/ A ’&1 3: pour tout (up,u) € E(G) selon un parcours de bas-en-htaite

/,’df’
. p I .4 pour tout t€{0,1,...,0%,(r(S"))} faire
Fig. 5. Une réconciliationv pour un arbrex et une subdi- ¢ pOUI toUt (2, ) € E4(S") faire

vision S’ (voir Fig. 3), ou chaque branche (resp. nceud) d%;
G est représentée par une ligne pleine (resp. le symijole 7:
et chaque branche (resp. nceud)d@ar un tube pointillé

sur fond blanc (resp. gris). Le chemin de la branghé,) 8:
est((y,2'), (¢, 2'), (z, B)]. 9:
10:
11:

siu € L(G),z € L(S’) etL(u) = z alors
Sauter les lignes a 24 et se rendre a la prochaine
itération de la boucle a la ligne {Case de bage
Coitg « oo, pourg € {S,D, T, &,SL}
siu a deux enfantalors
si z a deux enfantalors
Coits «+ min{Cott(u1,z1) + Cott(uz, x2),

Cott(ur, z2)+Colt(uz,z1) }
Cottp — Cout(ur,x) + Cott(uz,z) + 6
(yp,y) «— Meilleur Receveur((u,u1), (zp,z))
(2p, 2) < Meilleur Receveur((u,u2), (xp, x))
Cotity < min{ Cott(u1,z) + Cott(uz, z),
Cott(ui,y) + Cout(uz,z) } + 7
si z a un seul enfartlors Cotity «— Cott(u, x1)
siu a deux enfantalors
Cottgy, < min{Cott(u, z1), Cott(u,z2)} + A
Cott(u,z) «— min{Cotty : g € {S,D, T, &,SL}}

V(S") — N avec deux boucles imbriquées: une qyb.
visite tous les arcs d€' selon un parcours de bas-en;s.
haut et une qui visite tous les étiquettes temporelles
de S’ en débutant au temps préseént 0 et en re- 15:
montant progressivement le temps. Pour l'agg, u)

et le tempg actuellement visités (respectivement aux_
lignes 3 et 4), deux boucles consécutives sur toutes
les branchegz,, z) € E(S’) calculent le colt min- 1g:
imal de coupler(u,,u) avec (z,,z) selon les six 1g.
évenements ou groupe d'évenemeiit®d, T, &, S  20:

et TL (cf Fig. 4. Pour une brancher,, z) € Ey(S'), 53 gzgz“&; ?@;jfg{gz);(ug; Coitm, }
la premiere boucle (lignes 5 a 20) calcule le colt MiB3: reoumer coat(r(G), r(s"))

imal pour les cing premiers événements, la deuxieme

boucle (lignes 21 a 24) calcule ce colt pourTéss et

Cout(u,z) estle colt minimum des six événements3.2 Simulation des sc énarios DTL
PROPRETE 2.6. La taille deS’ est borrée en dessous
par Q(n) et au dessus pad(n?).

THEOREME 2.7. L'Algorithme 1 résout le prok#me
MPR en temps et en espa®¢|S’|.|G).

)’
)7

pour tout (zp, x) € E¢(S’) faire
(2'p, ") «— Meilleur Receveur ((up, w), (zp, x))

~

A partir d’'une seule copie d’'un gene, présente a
la racine d'un arbre5 au tempst = h, nous avons
généré des scénarid3TIL en faisant évoluer cette
copie selon un processus de Poisson caractérisé par
trois parametres : le taux de duplicatioms)( le taux
de transfertss(, ) et le taux de pertes{). Dans le
cas d'un transfert, le donneur est choisi uniformément
parmi les autres génes existants au moment du trans-

Afin d’évaluer les performances de notre approchert. On obtient ainsi, pour chaque simulation, un arbre
nous avons généré un grand nombre de jeux diggénes ° et une réconciliation simuléer incluant
données, suivant un modele d’évolution probabilisgliste des événemeni¥TLS a I'origine deGe.
incluant des événements de duplications, de transfertgsirgs and Miklos ont recemment publié une étude
et de pertes. Ceci a permis de comparer les scénagggant notamment sur 'ampleur relative des taux de
proposés par notre algorithme avec les scénaripfplications, de transferts et de pertes au sein des
évolutifs réels (connus puisque simulés). archébactéries!]. Les auteurs de cette étude estiment
gue, dans ce clade, environ 23% des événements sont
des duplications, 1% sont des acquisitions, et 76% sont
des pertes. lls observent également un taux approxi-
matif de pertes de 1.5 pour un arbre d’hauteur unitaire.

Nous avons utilisé un processus de naissance ef\seis avons choisi de nous appuyer sur ces résultats
mort (birth and death) pour générer aléatoirement pour faire varier de maniere réaliste les taf etlL
arbres d’espéeces contenant chacun 100 taxons (logi-deux manieres differentes.
ciel PhyloGen 21] avec un ratio de naissance/mort Dans le premier jeu de données, nomaisg, nous
fixé a 1.25). Ces arbres ont ensuite été normalisés afions fixé le taux de perte, a 0.7 et la hauteur des
gu'ils aient tous la méme hautebr arbres d’especes) a 1, et nous avons fait varies et

3 Résultats exp érimentaux

3.1 Simulation des arbres d’esp éces
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r, dans lintervalle[0.01,0.35] avec un pas d6.034 la plus parcimonieuse est défini ainsi :
(soit 11 valeurs). Nous avons donc obtdrux 11 en- o R
sembles de parametres cohérents avec une évolution I%urcoat(a’R, ap) = COUt(O‘R)A_ COUt(O‘P)'
long d’'une échelle temporelle importante correspon- Cout(ap)
dant, par exemple, au phylum des bactéries ou a celui
des archébactéries. En effet, le taux de pertes choisi faut noter queCoit(ay) = Coit(ap) nimplique
est réaliste (suivant)]) et nous ne faisons pas de supasap = o, puisque plusieurs réconciliations plus
positions sur le taux relatif de transferts et de pel’t(y‘arcimonieuses peuvent exister. [E#g. 6 montre
la seule contrainte étant qug + 7 < rx. Pour cha- 'ampleur du surco(it selon les taux etr, et la hau-
cun des 10 arbres d’espéces et des 121 ensemblegdede I'arbre.
parametres, nous avons généré 5 arbres de génes, dbans laFig. 6, on remarque que le surcollt reste trés
tenant ainsi 6 050 arbres de genes au total. limité pour toutes les combinaisons de taux mais qu'il
Dans le deuxieme jeu de données, nomisg, augmente sensiblement avec la hauteur de larbre.
nous avons fixé le rapport,/(ry + rs + r-) & Ceci est probablement dii aux événements cachés de
0.7 [4]. Lobjectif de ce second jeu de donnéesp qui sont encore présents dads.
est d'étudier la pertinence d'une approche de parci-Nous nous sommes ensuite penchés sur les condi-
monie pour differentes échelles temporelles (phtfons dans lesquelles la parcimonie retrouve correcte-
logénies profondes ou récentes). Nous avons donc faént la position des événemersl. qui ont en-
varier la hauteur d&' (h = 0.2,0.4,0.8 et 1.6) ainsi gendréG. Rappelons qu’'une réconciliatiom pour
que le taux de transfert, € [0,0.3] par pas d€.03 un arbre de géne§ définit les événement®TL as-
(soit 11 valeurs) tout en imposant = 0.3 — .. Cha- sociés aux nceuds et branches interne& d@uisque
cune de ces 44 combinaisons de parametres a étélapesition des événements de duplications et transferts
pliguée aux 10 arbres d’espéces, et nous avons daélnit univoquement la position des pertes, nous nous
chaque cas généré 20 arbres de genes, obtenant 8s8@imes focalisés sur les événemédnest T.
arbres de genes au total paoilst. Soit Dg(a) le sous-ensemble de paires
(u, (zp,z)) € V(G) \ L(G) x E(S) tel queu
est une duplication localisee sufz,,z) selon
3.3 Analyses et r ésultats a. Soit Ts(«w) le sous-ensemble de triplets
((ups ), (29, @), (0prw) € B(G) x E(S)* tel
Pour chaque jeu de données, nous avons utilféuee (up, u) est transfere etw,, z) (resp. gyp,y)')'es.t
€ donneur (resp. receveur). Pour une réconciliation la

comme colt d’'un événemefTL l'inverse du taux . ) L,
e glus parcimonieuse p, la précision avec laquelle elle
moyen de ce type d’événement au long du processus L, , N

refrouve les événemeni3 et T de la réconciliation

de simulation (par exemple, pods;, hous avons fixé , , , ) .
9 = 1/0.18). Pour chaque couple d’arbréset S , r'eelle, R est’ gvgluge par les r:atlos de faux posi-
B} i - . tifs/négatifs définis ci-dessous (@lic {D, T}).

nous avons calculé une réconciliation parmi les plus
parcimonieuses, nommes, grace a I'Algorithmel. FP (o _ |Es(ap) — Es(a’y)]

Il faut noter qu’une réconciliation réellar con- a(ok, ap) = |[Es(ap)|
tient souvent des évenements qui n‘ont laissé aucune , |Es(ap) — Es(ay)]
trace et qui ne peuvent donc en aucun cas étre repérés FNz(ag, ap) = IEs(cy)] ’
par une approche de parcimonie. Des exemples de
ce type d’événements sont les événements de duplica-
tions immédiatement suivis par une perte ou plusieurs
pertes ou événemenfBL qui se passent d'affilée.
Avant de comparety, avec le scénario évolutif réel,
nous avons éliminé dep tous les événements de ce
type que nous avons pu déetecter. Nous avons ainsi e
obtenu une réconciliation’;. -

Nous avons d'abord étudie les conditions da&s .6. Le surcolt relatif deo’; en terme de colt de

lesquelles la parcimonie peut correctement eshmerﬁ#cimonie par rapport a une réconciliation parmi lesplu
evenement®TL en comparant les colts dg eta’, parcimonieuses, en faisant varier les taux de duplications
: quand les deux codts different de fagon importantg, transferts et la hauteur de l'arbre, i.és; (a) andds,

la parcimonie n’est plus une approche souhaitable. (¢ Les valeurs élevées montrent les cas ou il est ipaale
surcodit relatif den/, par rapport a une réconciliationd'utiliser la parcimonie.

cooooo
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Fig.7. Etude des conditions dans lesquelles la parcimonie
retrouve précisement les événemed&L. Ratios de faux F19:

005 01

(d

8. Etude des conditions dans lesquelles la parcimonie

négatifs (a-b) et faux positifs (c-d) pour les événenizah retrouve précisement les événemBftL. Ratios de faux

faisant varien, r et la hauteur de I'arbre, pous; (a-c
etds, (b-d).

) négatifs (a-b) et faux positifs (c-d) pour les événeniean
faisant varier, r. et la hauteur de I'arbre, poul; (a-c)

etds, (b-d).

LesFig. 7 et Fig. 8 montrent I'évolution de ces ra-
tios en faisant varier les taux de duplications et transt”
ferts et la hauteur de l'arbre. Dans Hg. 7, on
peut voir queF Pp est proche de zéro pour toutes
les combinaisons des, 7. et de hauteur de I'arbre. [
Cela veut dire que quasiment toutes les duplicationg]
inferées par notre algorithme sont présentes dang
o’p. Les valeurs trés élevées @&V peuvent avoir
plusieurs causes. Premiéremetit, peut contenir des
événements de duplications qui ne peuvent pas &tfd
détectés. Deuxiemement, avoir fixé= ~ peut amener [10]
a inferer un événement de tyfieau lieu deD (ce qui
expliquerait aussi le taux tres élevé Bé&r enFig. 8). 2]
Enfin, cela peut étre di au fait qu’on a choisi une
réconciliation plus parcimonieuse parmi plusieurs exzs;
istantes (cela expliquerait aussi le taux élevéaer). y

Pour des arbres de 100 espéces et des taux faiblles
(resp. élevés), l'algorithme résout le MPR avec uns
temps moyen de 1.09 (resp. 1.38) secondes.
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