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Contexte : la phylogénomique

• De nombreux génomes complets disponibles
• Banques de données de familles de gènes de plus en plus
éxhaustives
• Wanted : méthodes pour prendre en compte ces quantités
énormes de données (>50 000 familles de gènes)



Contexte : les familles multigéniques
• Les arbres de gènes sont utilisés pour la construction d’arbres de

grandes taille et l’inférence de phénomènes macro-moléculaires :
duplications, pertes et transferts de gènes

Ces événements engendrent des familles multigéniques :
gènes présents en plusieurs exemplaires chez certaines
espèces

duplications
pertes



Constat
•  Il existe peu de méthodes d’inférence exploitant les

familles multigéniques (35% des gènes !!!)
•  Il n’existe pas de méthode prenant en compte toute

la complexité des phénomènes sous-jacents



La concurrence
Soit T l’arbre des espèces et G1…Gk des arbres de gènes. On considère 
les duplications (D), pertes (P) et transferts horizontaux (H)

Inférer T sous hypothèse
de  D/P (mais pas H)

Inférer G1 … Gk et
réconciliation

Inférer réconciliation
-D/P
-H

-D/P/H (mais peu de gènes)

Questions

(Page 94, Mirkin et al 95, Guigo et
al 96, Zhang 97, Stege 99, Hallet
et Lagergren 00, Ma et al 00,

G1 … Gk

(Durand et al 05, Arvestad et al 04)T +
séquences de
G1 … Gk

(Hallet Lagergren 01, Lyubetsky et
al)
(Adario-Berry et al 03, Hallet
Lagergren 04 & 06)
(Vernot et al 07,)

T + G1

Résultats (FPT)Données



Axes du sujet de thèse
• Aspects théoriques : algorithmes sur les arbres multi-labels

(algorithmes polynomiaux ou FPT) :

– Proposer une méthode de super-arbres acceptant en entrée des
arbres multi-labels et prenant en compte les événement
biologiques provoquant l’apparition de copies multiples d’un gène
(transferts horizontaux, duplications).

– Proposer une mesure de distances biologiquement raisonnable
entre arbres multi-labels. Sur la base de simulations et de
données concrêtes, évaluer à l’aide de cette mesure de distance
les performances des méthodes de reconstruction.

– Etendre les algorithmes de consensus majoritaire, MCT et MAST
pour obtenir un arbre représentant un compromis entre les
arbres multi-labels.

• Validations sur données réelles et apports pratiques :

• Mammifères (duplications): équipe de V. Ranwez (ISEM)
• Bactéries (duplications + HGT) : collaboration en cours avec

le LBBE (Lyon).
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