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Notions
 La phylogénie est la représentation sous 

forme arborée de la formation et de 
l'évolution des organismes vivants au cours 
du temps. Une phylogénie indique entre 
autres les parentés entre groupes d’espèces.

 La phylogénomique désigne la rencontre 
de deux champs de recherche : la 
phylogénie et la génomique. C’est d'analyse 
impliquant des données génomiques et de 
l'inférence évolutive, en particulier la 
reconstruction phylogénétique.

 Il y a de plus en plus de génomes qui sont 
séquencés. Donc, on a de plus en plus 
d’arbres de gènes, et une question 
importante est de savoir comment obtenir 
l’arbre des espèces depuis cette masse de 
données. 
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Méthodes de super-arbres 
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Méthodes de super-arbres 
 Que-ce que c’est?
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Méthodes de super-arbres 
 Que-ce que c’est?

Arbre d’évolution de 
l’ensemble des 
espèces 
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Méthodes de super-arbres 
 Que-ce que c’est?

 Méthodes de consensus
 Strict Consensus Supertree [Gordon 86]
 Reduced Consensus Supertree [Wilkinson Thorley 02]
 Maximum Agreement Supertree et Maximum Compatible Supertree 

[Berry et al. 04]
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Méthodes de super-arbres 
 Que-ce que c’est?

 Méthodes de consensus
 Strict Consensus Supertree [Gordon 86]
 Reduced Consensus Supertree [Wilkinson Thorley 02]
 Maximum Agreement Supertree et Maximum Compatible Supertree 

[Berry et al. 04]

 Méthodes d’optimisation
 Matrix Representation with Parsimony (MRP) [Baum 92,Ragan 92]
 Average Consensus Supertree [Lapointe et Cucumel 97]
 Matrix Representation with Flipping [Chen et al 03, Eulenstein et al. 

04]
 MinCut [Semple et Steel 00, Page 02]
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Plan
I. Problématique - solution
II. Détails de la solution apportée

1. Obtention des données
2. Traitement statistique pour montrer des similarités 

entre distributions de dates
3. Conversion des similarités de date en information 

topologique
4. Utilisation des informations topologiques dans une 

méthode de super-arbres
III. Synthèse des résultats obtenus
IV. Conclusion
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I. Problématique - solution
 Peu de chevauchement entre les ensembles de taxa des 

phylogénies sources ?
 Les méthodes de super-arbres ne disposent pas assez 

d'information pour retrouver l’arbre des espèces. 

 Solution ?
 Oui ! 

Dates de divergence* 

*La date de divergence de 2 espèces a et b est l'âge de leur ancêtre commun le 
plus récent N.
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I. Problématique - solution

Dates de divergence* 

*La date de divergence de 2 espèces a et b est l'âge de leur ancêtre commun le 
plus récent N.

 Prendre en compte des 
dates de divergence entre 
espèces, il peut permettre 
de produire des super-
arbres plus informatifs 
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I. Problématique - solution

Dates de divergence* 

*La date de divergence de 2 espèces a et b est l'âge de leur ancêtre commun le 
plus récent N.
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II. Détails de la solution apportée

 OrthoMaM 
 une base de données qui enregistre les marqueurs pour les 

mammifères (caractérisé par différent paramètres : vitesse 
d’évolution, nombre d’espèces associées, pourcentage de triplets 
d’espèces, etc.) 

  Un jeu de données très simple
 Le premier jeu de données vient de la première version de la base 

de données OrthoMaM (118 exons pour lesquels 12 mammifères 
sont simultanément présents) 

 Un jeu de données plus réaliste
 basé sur la version actuelle (V4) d’OrthoMaM avec certaines 

conditions : 
 CDS (séquence codante)
 10 ≤ species number ≤ 20
 0.9 ≤ relative evolutionary rate ≤ 1.1
 30 ≤ %GC3 ≤ 70

1. Obtention des données 

mardi 12 janvier 2010



07/09/2009Yimin SHEN                6

II. Détails de la solution apportée

 OrthoMaM 
 une base de données qui enregistre les marqueurs pour les 

mammifères (caractérisé par différent paramètres : vitesse 
d’évolution, nombre d’espèces associées, pourcentage de triplets 
d’espèces, etc.) 

  Un jeu de données très simple
 Le premier jeu de données vient de la première version de la base 

de données OrthoMaM (118 exons pour lesquels 12 mammifères 
sont simultanément présents) 

 Un jeu de données plus réaliste
 basé sur la version actuelle (V4) d’OrthoMaM avec certaines 

conditions : 
 CDS (séquence codante)
 10 ≤ species number ≤ 20
 0.9 ≤ relative evolutionary rate ≤ 1.1
 30 ≤ %GC3 ≤ 70

1. Obtention des données 

mardi 12 janvier 2010



07/09/2009Yimin SHEN                6

II. Détails de la solution apportée

 OrthoMaM 
 une base de données qui enregistre les marqueurs pour les 

mammifères (caractérisé par différent paramètres : vitesse 
d’évolution, nombre d’espèces associées, pourcentage de triplets 
d’espèces, etc.) 

  Un jeu de données très simple
 Le premier jeu de données vient de la première version de la base 

de données OrthoMaM (118 exons pour lesquels 12 mammifères 
sont simultanément présents) 

 Un jeu de données plus réaliste
 basé sur la version actuelle (V4) d’OrthoMaM avec certaines 

conditions : 
 CDS (séquence codante)
 10 ≤ species number ≤ 20
 0.9 ≤ relative evolutionary rate ≤ 1.1
 30 ≤ %GC3 ≤ 70

1. Obtention des données 

mardi 12 janvier 2010



07/09/2009Yimin SHEN                7

1. Obtention des données
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1. Obtention des données
 Filtration par PhyloExplorer [Ranwez 

V.et al. 2009] pour au moins un 
représentant pour chacun de ces cinq 
groupes 

1

2

3

4
5

La requête de filtre indiquée au site est : 
{EUARCHONTOGLIRES}>0 and 

{LAURASIATHERIA}>0 and 
{AFROTHERIA}>0 and {XENARTHRA}>0 and 

{MARSUPIALIA }>0 and 
{Ornithorhynchus}==0
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2. Traitement statistique pour détecter des 
similarités entre distributions de dates
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similarités entre distributions de dates

 Relever toutes les dates de divergence de chaque 
couple d’espèces
 Pour chaque couple de taxa, on obtient un ensemble d’estimations 

de la date du plus récent ancêtre commun de ces 2 taxa
Par exemple (homo mus : 79.8 78.2 80.1 81.1 … …)
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similarités entre distributions de dates

 Relever toutes les dates de divergence de chaque 
couple d’espèces
 Pour chaque couple de taxa, on obtient un ensemble d’estimations 

de la date du plus récent ancêtre commun de ces 2 taxa
Par exemple (homo mus : 79.8 78.2 80.1 81.1 … …)

 Utilisation du logiciel R pour déterminer les 
similarités existant entre chaque couple d’espèces 
associé à différentes dates de divergence

p-valeur petite : Avoir plus de chance que ces deux 
distributions ne soient pas issues de la même loi. 
p-valeur grande : Ne pas pouvoir dire qu’elles sont 
différentes, autrement dit on conclut pragmatiquement 
qu’elles sont identiques
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2. Traitement statistique pour détecter des 
similarités entre distributions de dates

 Relever toutes les dates de divergence de chaque 
couple d’espèces
 Pour chaque couple de taxa, on obtient un ensemble d’estimations 

de la date du plus récent ancêtre commun de ces 2 taxa
Par exemple (homo mus : 79.8 78.2 80.1 81.1 … …)

 Utilisation du logiciel R pour déterminer les 
similarités existant entre chaque couple d’espèces 
associé à différentes dates de divergence
 Test de Wilcoxon [Wilcoxon, F. 1945] : permettre de tester si deux 

échantillons peuvent être issus de la même loi. 

 On s’intéresse à deux couples qui contiennent une 
espèce en commun

  Par exemple : mus/homo et rattus/homo. 
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I. Estimations de l’âge de A (ancêtre le plus récent de homo et mus)
II. Estimations de l’âge de B (ancêtre le plus récent de homo et rattus)
III. Le test de Wilcoxon permet ici de conclure que A et B sont en fait la même 

espèce ancestrale 
IV. Objectif : identification de groupes taxonomique en fonction des tests sur tous 

les couples référençant une même espèce (ici homo)

P-valeur : 
1.000 
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3. Conversion des similarités de dates 
en information topologique
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3. Conversion des similarités de dates 
en information topologique

 Créer une présentation de ces informations sous forme de 
graphes 
 Choisir une espèce x comme référence, 
 Choisir une p-valeur seuil pour interpréter les résultats des tests des 

couples contenant cette espèce référente. 
 Inclure un sommet pour chaque espèce du jeu de données, sauf x. 
 Si la p-valeur entre x/y et x/z > seuil choisi, on met une arête entre 

y et z.
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 Inclure un sommet pour chaque espèce du jeu de données, sauf x. 
 Si la p-valeur entre x/y et x/z > seuil choisi, on met une arête entre 

y et z.
 Idéalement : représenter un ensemble de cliques*

 Correspondant aux groupes d’espèces qui partagent un même 
ancêtre commun avec l’espèce référente x. 

 P-valeur seuil les plus faibles = moins de chance de se 
tromper 
 Un compromis à trouver : de 0.001 à 0.2 

 Convertir les similarités en information topologique (un 
arbre) : 
 ((Pan, Macaca, (Rattus, Mus, Oryctolagus), (Canis, Bos), (Echinops, 

*Clique : un ensemble C de sommets tel que pour tous sommets y et z de C, il existe une 
arête entre y et z. 
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 Pour le deuxième jeu de données
 On n’a pas toujours des cliques 
 Choisir un petit seuil pour avoir plus de fiabilité (La plupart 

des arêtes sont encore présentes.)
 Nécessaire pour transformer ce graphe en une union de 

cliques disjointes 

(Deuxième jeu de données / Réf taxon: Homo / Seuil p-valeur : 0.05)
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 Implémentation d’une méthode pour décomposer un 
graphe en cliques

1. Méthode similarité de Czekanovski-Dice [Dice 1945]   V1 
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 Implémentation d’une méthode pour décomposer un 
graphe en cliques

1. Méthode similarité de Czekanovski-Dice [Dice 1945]   V1 
• En fonction de leurs sommets voisins partagés et non partagés 
• Prendre en compte la simple présence ou absence d'arêtes entre 

deux sommets 

2. Méthode similarité de Czekanovski-Dice optimal  V2
• Quand il y a plusieurs arêtes avec la plus faible similarité 
 on prendre en compte le poids d’arête
• Enlever l’arête qui possède la p-valeur la plus faible 
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 Effectuer ces quatre méthodes 
pour les différentes p-valeurs 
seuils et chaque espèce prise 
comme référence
Seuil : 0.001, 0.005, 0.01, 0.05, 0.1, 

0.15, 0.2 

 Création des fichiers qui 
contiennent les couples 
d’espèces et les p-valeurs pour 
chaque espèce prise comme 
référence
 Créer la deuxième version du 

programme pour présenter les 
similarités des espèces 
graphiquement et surtout 
efficacement 

 Créer une classe pour convertir 
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4. Utilisation des informations topologiques 
dans une méthode de super-arbres

 Fichiers obtenus : une collection d’arbres par 
groupement des espèces qui sont issu d’une même date 
de divergence

  Ajouter les arbres source pour construire une nouvelle 
collection des arbres totaux. Enfin, on va construire un 
super-arbre avec les deux méthodes :
 Méthode normale : utiliser les arbres source, il contient que 

les informations de topologie
 Nouvelle méthode : utiliser les arbres source + arbres 

obtenus par les dates de divergence
 Par rapport à la méthode normale, on va tester notre 

nouvelle méthode pour savoir si la fiabilité du résultat ou 
l’information obtenue est plus grande
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1. Combiner les arbres source et les 
arbres qui ont été obtenu par les dates 
de divergence dans un même fichier. 

2. Créer un fichier contenant une 
représentation matricielle binaire de la 
collection d'arbres sources par 
MRtools [Alexis Criscoulo 2007]

3. Ajouter les commandes PAUP pour 
chaque fichier d’output MRtools 
(Format NEXUS) et crée un fichier 
d’exécution runPaup.sh

4. Traiter tous les fichiers par PAUP* pour 
construire les super-arbres par MRP

5. Consulter les arbres par TREEVIEW

1

2

3

4

5

  Obtention des super-arbres
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6. Pour chaque fichier d’output MRtools 
(Format PHYLIP), garder uniquement 
les 10 premières lettres des noms 
d’espèces et crée un fichier 
d’exécution runSeqboot.sh

7. Traiter tous les fichiers par Seqboot 
(PHYLIP) 
• Permettre de générer un jeu de 

données multiple (ici 100 fois 
multiple)

8. Enregistrer les 100 matrice 0-1 dans 
chaque fichier séparer, ajouter les 
commandes PAUP et crée un fichier 
d’exécution

9. Traiter tous les fichiers par PAUP*
10.Union tous les arbres obtenus dans 

un même  fichier pour construire le 
consensus issu de l'analyse de 
bootstrap 

6

7

8

10
11

9

12

  Obtention des valeurs bootstraps
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III. Synthèse des résultats obtenusa. Analyser les super-arbres 
obtenus
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III. Synthèse des résultats obtenus

 Pour chaque méthode, comparer ces super-arbres (7 p-
valeurs seuils) entre eux ainsi qu’à la taxonomie du NCBI.

 Augmenter la p-valeur seuil, certaines espèces (en rouge) sont 
mal positionnées(= augmenter le risque d’erreurs )

 La meilleure méthode peut diminuer cet effet.  

a. Analyser les super-arbres 
obtenus
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 La meilleure méthode pour décomposer un graphe en cliques est la V4. Ici on 
considère que les pondérations sont des probabilités. Ceci correspond 
effectivement au fait que nous utilisons des p-valeurs pour valuer les arêtes des 
graphes construis.

 En ce qui concerne l’inférence des dates (méthode R8s), les méthodes qui 
aboutissent aux résultats les plus fiables sont PL/QNEWT et NPRS/POWELL.
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 CIC : décrit la quantité de résolution d'un arbre. Pour chaque 
arbre la valeur obtenue est comprise entre 0 et 1, une valeur 
proche de 1 indique une meilleure résolution 

 Analyser les arbres produits par la méthode exploitant les 
datations
 suivant les valeurs des paramètres, les datations apportent un 

nombre différent d'informations supplémentaires pour la 
construction d'un super-arbre. 

 lorsque l’on augmente la p-valeur seuil, les arbres sont mieux 

b. Analyser les résultats de CIC

(0.001)       (0.005)         (0.01)         (0.05)           (0.1)           (0.15)         (0.2)
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 Nous avons pu vérifier qu'ajouter les arbres de datations aux arbres 
sources de départ pour inférer un super-arbre ne change pas (ou très 
peu et rarement) le fait qu'il soit complètement résolus.

 Pour ce jeu, les arbres sources initiaux permettent déjà d'inférer un 
arbre binaire, en accord avec la taxonomie du NCBI.
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c. Analyser les résultats de Bootstrap
 Dans cet exemple, les valeurs bootstrap augmentent, mais pas 

beaucoup.
 Les tests de bootstrap sont  fini, nous allons créer un programme pour 

traiter ces quelques milliers de valeurs. 
 Pour conclure, il faut aussi tester les autres résultats. Ils seront 

disponibles dans quelques jours. 
 Il reste aussi à analyser un jeu de données avec moins de 

chevauchement.

Arbres source Arbre source + 
arbres de 
datations

Méthode R8s : Pl/Qnewt   
Clique : V4 

P-valeur seuil : 0.001
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Amélioration possible

 Changer la façon de fixer la date du nœud, au lieu de fixer dans 
la racine, fixer dans un couple de espèces quelconque ou un 
couple connu plus vers milieu, ça va augmenter la précision pour 
prédire les âge des nœuds autour de lui.
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Conclusion
 Les résultats obtenus dans ce stage de recherche vont 

faire l'objet d'une publication scientifique dans les 
prochaines semaines.

 Lors de mon stage de deuxième année, j'ai découvert le 
monde de la recherche et ce stage, m'a permis d’
 approfondir mes connaissances dans le domaine 

phylogénétique,
 enrichir mon expérience de développement en 

informatique,
 discuter et résoudre des problèmes de recherche,
 utiliser de nombreuses technologies que j’ai apprises lors 

de la formation de Master.
 La réalisation de ce stage reste donc pour moi une très 

bonne expérience dans le domaine de la recherche et un 
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Merci de votre Attention!
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Discussion

Ajouter un Taxon : Matrice1 
l*(n+1)2

             Matrice2 (n
+1)4Ajouter un Arbre :  Matrice1 (l
+1)*n2 

                              Martice2 n4
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 Par conséquent, on possède beaucoup de génomes pour 
certains groupes, comme par exemple les Mammifères, 
tandis que d’autres groupes sont peu séquencés (comme 
par exemple les oiseaux, les amphibiens, ou encore les 
tuniciers. 
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Différentes combinaisons d’algorithmes disponibles 
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