-~ S AGENCE NATIONALE DE LA RECHERCHR

IANR-08-EMER-011-01

Phyl-ARIANE
Phylogénomique : Algorithmes et
Representations Integrés pour I'ANalyse de
I'Evolution du vivant

Projet 2008-2001, porté par Vincent Berry (LIRMM, Univ Montpellier 2)
Eric Tannier, INRIA, LBBE, Univ Lyon 1
Colloque ANR STIC 2012, Lyon

LS P

et
pppppp L B B E ‘
BIOMETRIE ET BIOLOGIE EVOLUTIVE

FPMOMTPELLIER




- &
‘\{/Phyl-ARIANE

Phylogénie
histoire des
organismes vivants

Arbre de Haeckel 1866
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Les génomes sont de longues séquences
qui évoluent par réplication et
diversification, selon (entre autres)

Chromosame

Chramatid Chromatid

- des spéciations

- des mutations ponctuelles
- des duplications plus ou moins grandes
- des pertes

- des transferts



%

=

Les génomes portent les traces de
I'nistoire des organismes qui les portent :
malgré les mutations, des similarités
subsistent parfois plusieurs milliards
d'années.

Chromosame

Chramatid Chromatid

La phylogénie moléculaire consiste a
retrouver ces traces pour en tirer des
Informations sur I'histoire de la vie sur
Terre.
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Arbre de |la vie
(version
moderne) :

- 31 genes
(Cicarrelli et al.,
Science, 2006)

Gene choisis
pour leur
évolution

« simple »

Nanoarchaeota

— 80-100 y Crenarchaeota
e .4[;4%0 ; Euryarchaeota
3 Diplomonadida
(bootstrap support) : gt P Kinetoplastida
12 i §§§§H § ; , - Chromalveolata

01— aﬁg - ; Plantae
(substi 21 Amoebozoa

Fungi

Metazoa

E-proteo
acteria 5
TIGRy
at-proteo-
bacteria
E;ﬁ% Firmicutes

d-proteobacteria

Acidobacteria
Cyanobacleria
Deinococcales Planctomycetes
Chioroflexi vy Spirochaetes
Aguificae o ) - 3 Actinobacteria
Thermotogae NN Fibrobacteres
Fusobacteria - B Chlorobi

Chlamydiae 4 - Bacteroidetes
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Problemes de cet
arbre :

- 1l donne une
vision incomplete
de I'histoire des
moléecules (1%)

- Il se prononce sur
I'nistoire des genes
sans la modéliser

ANE

— 40-80
weenee 040

(bootsirap support)

0.1 +—

(substitutions / site)

y-proteo-
bacteria

3-protec-
acteria

g-proteo- ~

d-proteobacteria
Acidobacleria
Cyanobacleria
Deinococcales
Chloroflexi
Aquificae
Thermotogae
Fusobacteria
Chlamydiae

Euryarchaeota
Diplomonadida
Kinetoplastida

Chromalveolata

Plantae
Amoebozoa
Fungi

Metazoa

Firmicutes

Planctomycetes
Spirochaetes
Actinobacteria
Fibrobacteres
Chlorobi
Bacteroidetes



%

» (,

=\
Peut-on méme représenter 'histoire de la vie avec un arbre ?
(Doolittle, Science, 1999)

Bacteria Archaea
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Le projet Phylariane
décrire I'histoire du vivant avec tous les genes, en modélisant
et en tirant parti de leurs histoires complexes
(origine, duplication, transfert, perte)
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Tupaiidae

Cheirogaleidas
MMegaladapidae
Indridas
Lemuridae
Daubentoniidae
Calagonidae
Loridas

Hominidae
Hylokatidaa
Cercopithecidae
Callitrichidas
Cabidae

Tarsiidas
Cynocephalidas

Cheirogaleidas
Megaladapidas
Indridas
Lamuridas
Daubeantoniidas
Galagonidae
Loridas
Hominidas
Hylobatidae
Cercopithacidae
Callitrichidas
Cebidas
Tarsiidas

Gene n

PP??2?7??7?????77?7?7?7

Hominidaa
Hylobatidas
Carcopithecidas
Callitrichidasa
Cabidas
Tarsiidae

Construction des arbres de genes
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A gene phylogeny B reconciliation
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Plongement des arbres dans l'histoire des especes : réconciliation
Nouvel algorithme de complexité O(n"2),
(Doyon et al, RECOMB Comparative Genomics, 2010)
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Optimisation simultanée :

On cherche la combinaison

- arbre d'especes daté

- arbres de genes

qui ait la meilleure vraisemblance

Utilisation de clusters locaux ou
nationaux (Jade)
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Prise en compte des erreurs et de
l'incertitude liees aux données :

- support statistigue des branches
- améelioration des arbres en
fonction de la phylogénie des

especes




Résultats
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Une phylogénie des mammiferes avec 6000 genes
Boussau et al, en préparation

= Monodelphis domestica Marsupials
R Mactopus eugenii P

|_I_ Loxodonta africana
Plocavia capensis Afrotheria
Echinops tetfairi

Dasypusmem:mmm Xenarthra
Choloepus hoffmanni

Equus caballus
_E Canis familiaris
Felis catus
Myotis lucifugus
{ T

Vicugna pacos

] Bos taurus Laurasiatheria
—
Sus scrofa

pr— SOTEX ATANEUS
R Finaceus europaeus
e Microcebus murinus
b Otolemur gamettii
Tarsius syrichta

Pan troglodytes
_I_: Homo sapiens Primates

Gorilla gerilla
Pongo pygmaeus
Macaca mulatta
Callithrix jacchus
Tupaia belangeri
e Ochotona princeps
R Oryciolagus cuniculus

Cavia porcellus Glires

Mus musculus

Rattus norvegicus
e Dipodomys ordii

Spermophilus tidecamiineatus

Ornithorhynchus anatinus



Proportion families with LGT 0.3 substitutions/site
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Non seulement
les transferts ne
brouillent pas le
signal
phylogénétique,
mais ils le
renforcent

Arbre de la vie
(prokaryotique)
avec des milliers
de genes

Abby et al, PNAS,
en revision
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On peut dater des evenements de diversification des especes
avec les transferts de genes (Szollozi et al, soumis), et
comparer au registre fossile (ici, cyanobactéries)
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Nostocales
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Un logiciel de
visualisation des
réconciliations
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Une banque de données de transferts de genes
Interrogeable depuis le web

n

THERMOPLASMA
ACIDOPHILUM

PICROPHILUS
TORRIDUS

METHANOCORP.

LABREANUM

: METHANOCOCC.
BURTONII

T

BARKERI

METHANOSARCINA

Taxa of the species tree

Auto-completion Add taxon

THVOL1
THACIL

PITOR1

MEMAR3
MELABL
MEHUN1
METHE2
MEBUR1
MEEAR1
MEMAZ 1

Topology of the gene tree
O ® Add duplication

© O Add transfert

I O Add loss

B O No duplication

€ O No transfert

Execute request
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Publications

Deux publications impliquant les trois laboratoires partenaires

- J-P Doyon, V Ranwez, V Daubin and V Berry. Models, algorithms, and programs for phylogeny
reconciliation. Briefings in Bioinformatics (2011) 12(5):392-400.

- J-P Doyon, C Scornavacca, KY Gorbunov, G Szo6llosi, V Ranwez and V Berry. An efficient
algorithm for gene/species trees parsimonious reconciliation with losses, duplications and transfers.
RECOMB Comparative Genomics, september 2010.

En tout, une vingtaine d'articles publiés reliés au projet
Résultats algorithmiques sur les arbres et les réseaux
Bases de données

Outils d'interrogation et visualisation

Résultats biologiques

Revues générales sur un theme

Article de vulgarisation

Ouvrages
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Perspectives

- Intégrer plus d'évenement évolutifs (remaniements
chromosomiques)

- Intégrer les dépendances fonctionnelles entre genes
(interactions, regulations, expressions)

- Intégrer des données environnementales et des traits d'histoire
de vie
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Projet Ancestrome, financé par le CGl, appel Bioinformatique § 2
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http://www?2.lirmm.fr/phylariane/
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