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Notions

La phylogénie est la représentation sous
forme arborée de la formation et de
I'évolution des organismes vivants au cours
du temps. Une phylogénie indique entre
autres les parentés entre groupes d’especes

LrHIrHIrH

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
I'inférence évolutive, en particulier la
reconstruction phylogénétique.

* |l y a de plus en plus de génomes qui sont
séequencés. Donc, on a de plus en plus
d’arbres de genes, et une question
importante est de savoir comment obtenir
I’arbre des especes depuis cette masse de

vimin suen données. 07/09/2009
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°* Que-ce que c’est?
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°* Que-ce que c’est?
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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]

Meéethodes 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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Problématique - solution

Détails de la solution apportée
Obtention des données

2. Traitement statistique pour montrer des similarités
entre distributions de dates

g Conversion des similarités de date en information
topologique

4. Utilisation des informations topologiques dans une
méthode de super-arbres

Synthese des résultats obtenus
Conclusion
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l. Problématique - solution

* Peu de chevauchement entre les ensembles de taxa des
phylogénies sources ?
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* Peu de chevauchement entre les ensembles de taxa des
phylogénies sources ?
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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 I’arbre des especes.

ANNOANE A
A
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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 I’arbre des especes.

a L c ad e
W /<\ s
a c d e a b e .
» lci, seul un super- arbre trivial peut
étre proposé sur la base des
informations topologiques des deux
(4)

arbres sources.
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Problématique - solution

° Les méthodes de super-arbres ne disposent pas assez
d'information pour retrouver I’arbre des especes.

* Solution ? (1)

- /<<\ ‘
» lci, seul un super- arbre trivial peut
étre proposé sur la base des
informations topologiques des deux
@ (3)

arbres sources.
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Problemathue - solution

* Solution ? (1)

* Oui!
A a8 b C [diEs
a c d e a b e &

> lci, seul un super- arbre trivial peut
étre proposé sur la base des
informations topologiques des deux AN

arbres sources. a ¢ b d

Yimin SHEN 07/09/2009 5

mardi 12 janvier 2010



Problemathue - solution

* Solution ? (1)

* Oui!
A a8 b C [diEs
a c d e a b e &

> lci, seul un super- arbre trivial peut
étre proposé sur la base des
informations topologiques des deux AN

arbres sources. a ¢ b d

Yimin SHEN 07/09/2009 5

mardi 12 janvier 2010



Problemathue - solution
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l. Problématique - solution

* Peu de chevauchement entre les ensembles de taxa des
phylogénies sources ?
° Les method,
d'informatic,, -
40 40
0

32 million années 30 32 million années

30

* Solution ? |
* Oui! 20

20 milon annédes 20

20

20 mion années

15 millign années

¥ 10

Dates de divergence®

a&e {{% e a/l& a/&c
(5)

(1) (4) 3
*La date de divergence de 2 especes a et b est I'dge de leur ancétre commun le
I dcent N.
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= l. Problématique - solution

40 40 40

an - 32 million années 30

32 million années

> Prendre en compte des Dates de divergence*
dates de divergence entre

especes, il peut permettre
de produire des super-
arbres plus informatifs
b “SRre— a- bi=C e a

a b c d @ a ¢
(1) (5) (4)

*La date de divergence de 2 especes a et b est I'dge de leur ancétre commun le
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l. Problématique - solution

e Z * 32 million années

a b ¢ o & oo
(1) (5)

*La date de divergence de 2 espéces a et b est I'age de leur ancétre commun le
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II. Détails de la solution apportée

1. Obtention des donnees

OrthoMaM

* une base de données qui enregistre les marqueurs pour les

mammiferes (caractérisé par différent parametres : vitesse
d’évolution, nombre d’especes associées, pourcentage de triplets
d’especes, etc)

Un jeu de données tres simple

* Le premier jeu de données vient de la premiere version de la base
de données OrthoMaM (118 exons pour lesquels 12 mammiferes
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
Yimin SHEN 07/09/2009 6
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* Filtration par PhyloExplorer [Ranwez

V.et al. 2009] pour au moins un

représentant pour chacun de ces cing

groupes

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

{AFROTHERIA}>0 and {XENARTHRA}>0 and
{MARSUPIALIA }>0 and
{Ornithorhynchus}==

Yimin SHEN 07/09/2009

1. Obtention des données

| T euArRcHONTOGLIRES

Homo_sapiens Human
Pan_troglodytes Chimp
Macaca_mulatta Macague
Pongo_pygmaeus Orangutan
Otolemur_gametti Bushbaby
Microcatus_murinusg Mouse lemur
Tupaia_belangeri Tree shrew
Mus_musculus Mouse
Rattus_norvegicus Rat
Cavia_porcellus Guinea pig

Spermophilus_tridecembineatus Ground squirrel v2

Orytolagus_cuniculus Rablit
Ochotona_princeps Sika

| 7  LAURASIATHERIA
Eos_taurus Cow
fquus_caballus Horse
Canis_familiasnis Oog
Felis_catus Cat
Myotis_lucfugus Microbat
Erinacevs_suropaeus Hedgehog
Sorex_araneus Shrew

[ R AFROTHERIA |
Loxodonta_africana Elephant
Echinops_telfain Tenres

[ 4 XENARTHRA |
Casypus_novemsinctus Armadille

l 5 MARSUPIALIA l
Monocdelphis_domaestica Opossum

MONOTREMATA

Ornithorhynchus_anatinus latypus

mardi 12 janvier 2010




e 1. Obtention des données

* Filtration par PhyloExplorer [Ranwez

V.et al. 2009] pour au moins un - Fﬂr,

représentant pour chacun de ces cing ¥ e 1
groupes | — S5
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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 cing
groupes

* Conversion par R8s [Sanderson, M. J.

2003] pour rendre les arbres
ultrametriques et faire que les nceuds
internes soient associés a des aaes de

= 1HOsActona, O 07584, Orycicdagen, ©.OT2042) 0040040 1 IDas i O THANGA | Echinaga, © 4 L5047, (Mua O 825100, Ragtn, 0.002277) O 930247) O 006141,
I Ve r g e 11ianre. 3 007700, Pap O 25454) A COVT1S, Pung 0. 333054) O 60800 Macasa 3 IOI0A) ©.053404) 0.332374) 0. 302401 Fait 0 307 4.Cana, 2080330
L0435 09232271 0.V )34440 Monode iahia O 1344434,

e el m el
At Artre input R8s

(mn H<isf o el

vy s apey

P Teran
Pete € chmops
S
v
-
I
L

Arbre output R8s

NOchatens 40, %9974 Oryetotegrs. 42 100741} SR 137270, 10wy s, 40 034102, ) Echinops. 45 814000, M, 17 403370 Rathes, V7 4032795 20.210651)
L 999060, ) Moo 6067 VA7 Pan 6 06T 187 S 606084 Ponga. V1 Q72471 L4 6453 18, Macaca 16.308883) 30 474261): 0. 22101 35 1 203929, (Teba. ) 292227,
Cania, 3.205227) 10 M4004) 7. 997905141 TG 1900, Ract. 100 000000
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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 cing
groupes

* Conversion par R8s [Sanderson, M. J.
2003] pour rendre les arbres
ultrametriques et faire que les nceuds
internes soient associés a des ages de

dl\éerge nce Arbre avec hauteur des noauds o
Begin TREES:
< TREE ENS5GO0000054277_OPN3 = (((Cavia:0.059829,Spermophilus:0.101147):0.00251, ((OCROTS 1>
End;
Nombre de substitution
ultramecric=no’
'METHODE |ALGORITHME
Renommer le noeud, fixer son dge. NPRS POWELL
algorithm=POYELLI=> Préciser le méthode et al rorithme utilisee LF POWELL
LF TN
Pl TN
~ 1 QNEWT
< > PL QNEWT
Yimin SHEN 07/09/2009 /
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. Traitement statistique pour détecter des
similarités entre distributions de dates
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e —

/

—

er des

similarités entre distributions de dates

* Relever toutes les dates de divergence de chaque

couple d’especes

g—

* Pour chaque couple de taxa, on obtient un ensemble d’estimations

de la date du plus récent ancétre commun de ces 2 taxa

Par exemple (homo mus : 79.8 78.2 80.1 81.1

Yimin SHEN

07/09/2009
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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’especes
* Pour chaque couple de taxa, on obtient un ensemble d’estimations
de la date du plus récent ancétre 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’especes
associée a différentes dates de divergence

Yimin SHEN 07/09/2009 8
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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’especes
* Pour chaque couple de taxa, on obtient un ensemble d’estimations
de la date du plus récent ancétre 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’especes

[ 4 AN [ Vd [
assoria 2 AdAiffarantac Aatac dAa Aiviarnanca
: chinops Loxodonta / Echinops Dasypus / 3.913637e~-14 ~
chinopz_Loxodonta / chinops_Homo / 1.130979e-23
chinops Loxodonta / chinops Pan / 1.130879e-23

chinops oxodonta / chinops Nacaca / 1.130979e~-23

chinopsz Loxodontas /

x

chinops Nus / 1.130979e~23

chinops Loxodonta / chinops Rattus / 1.,130979e-23

chinops Loxodonta / chinops Oryctolagus / 1.130979e-23

chino oxodonta / chinops Canis / 1.130979e-23

S = =
<

odonta /

=

¥
l'b s
chinops= Lo chinop= Boa / 1.130979e-23

chinops Loxodonta / oxodonta Dasypus / 3.913637e-14
chinops Loxodontas / oxodonta Homo / 1.13097%e-~-23

oxodonta Pan / 1.130979e-23

| B 3 i i1 9 i MM
MMM MMMM MM

chinop=s_ Loxodonta /
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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’especes
° Pour chaque couple de taxa, on obtient un ensemble d’estimations
de la date du plus récent ancétre 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’especes
associée a différentes dates de divergence

p-valeur petite : Avoir plus de chance que ces deux
distributions ne soient pas issues de la méme loi.
p-valeur grande : Ne pas pouvoir dire qu’elles sont
différentes, autrement dit on conclut pragmatiquement
qu’elles sont identiques

Yimin SHEN 07/09/2009 8

mardi 12 janvier 2010




__/“

2. Traitement statistique pour détecter des
similarités entre distributions de dates

Relever toutes les dates de divergence de chaque
couple d’especes
* Pour chaque couple de taxa, on obtient un ensemble d’estimations
de la date du plus récent ancétre 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’especes

associée a différentes dates de divergence

* Test de Wilcoxon [Wilcoxon, F. 1945] : permettre de tester si deux
échantillons peuvent étre issus de la meme loi.

On s’intéresse a deux couples qui contiennent une
espece en commun
Par exemple : mus/homo et rattus/homo.

Yimin SHEN 07/09/2009 8
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100 100 100

79.3 milion années 79.3 million années

A » B 7 A=B

homo mus homo rattus homo mus rattus
l. [1. 111.

homo 1 thu mnis bos d

IV.

|.  Estimations de I’age de A (ancétre le plus récent de homo et mus)
Il. Estimations de I’age de B (ancétre le plus récent de homo et rattus)
Ill. Le test de Wilcoxon permet ici de conclure que A et B sont en fait la méme

espece ancestrale
V. Objectif : identification de groupes taxonomique en fonction des tests sur tous

les couples référencant une méme espece (ici homo)
Yimin SHEN 07/09/2009 !
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if {
100 79.3 milion années g9 79.3 million années 100
n‘ A " B
homo mus homo rattus homc
L. Il
E=F=(
C=D
A=t b T
’-_ 4 Treevrart_RlaOaef bon jove ’
Tratament_Fork joen Q
homo mus rattu canis bos dasypus loxodonta echine s ..v' “'
Iv. :

OUDWT_Bats e

|.  Estimations de I’age de A (ancétre le plus récent de L 2Y
- H ' A = 4 ‘Logiciey : ,
ll.  Estimations de I’age de B (ancétre le plus récent de | —T-J *MWJ'-Q -~

mont 0

lll. Le test de Wilcoxon permet ici de conclure que A et o sUiit € 1ait 1a e

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

les couples référencant une méme espece (ici homo)
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en information topologique
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3. Conversion des similarités de dé»tes
en information topologique

Créer une présentation de ces informations sous forme de
graphes
* Choisir une espece x comme référence,

* Choisir une p-valeur seuil pour interpréter les résultats des tests des
couples contenant cette espece référente.

* Inclure un sommet pour chaque espéece du jeu de données, sauf x.

* Sila p-valeur entre x/y et x/z > seuil choisi, on met une aréte entre
y et z.

Yimin SHEN 07/09/2009 10
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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 espece x comme référence,

* Choisir une p-valeur seuil pour interpréter les résultats des tests des
couples contenant cette espece référente.

* Inclure un sommet pour chaque espéece du jeu de données, sauf x.

* Sila p-valeur entre x/y et x/z > seuil choisi, on met une aréte entre
y et z.

Idéalement : représenter un ensemble de cliques*

* Correspondant aux groupes d’especes qui partagent un méme
ancétre commun avec l’espece référente x.

*Cligue : un ensemble C de sommets tel que pour tous sommets y et z de C, il existe une
aréte entre y et z.
Yimin SHEN 07/09/2009 10
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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 espece x comme référence,

* Choisir une p-valeur seuil pour interpréter les résultats des tests des
couples contenant cette espece référente.

* Inclure un sommet pour chaque espéece du jeu de données, sauf x.

* Sila p-valeur entre x/y et x/z > seuil choisi, on met une aréte entre
y et z.

Idéalement : représenter un ensemble de cliques*
* Correspondant aux groupes d’especes qui partagent un méme
ancétre commun avec |'’espece référente x.
P-valeur seuil les plus faibles = moins de chance de se
tromper
* Un compromis a trouver : de 0.001 a 0.2

*Cligue : un ensemble C de sommets tel que pour tous sommets y et z de C, il existe une
aréte entre y et z.
Yimin SHEN 07/09/2009 10
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3. Conversion des similarités de dé;ces
en information topologique

Créer une présentation de ces informations sous forme de
graphes
* Choisir une espece x comme référence,

* Choisir une p-valeur seuil pour interpréter les résultats des tests des
couples contenant cette espece référente.

* Inclure un sommet pour chaque espéece du jeu de données, sauf x.

* Sila p-valeur entre x/y et x/z > seuil ¢haici _on mat 1ina ardta antra
y et z. & &

ldéalement : représenter un ensen

* Correspondant aux groupes d’especes
ancétre commun avec l’espéece referen]

P-valeur seuil les plus faibles = m
tromper
* Un compromis a trouver : de 0.001 a O] e

*Clique : un ensemble C de sommets tel que pour tous s
A =D
e e p——

Yimin SHEN 07/09/2009 10

mardi 12 janvier 2010




3. Conversion des similarités de dates
en information topologique

Créer une présentation de ces informations sous forme de
graphes
* Choisir une espece x comme référence,

* Choisir une p-valeur seuil pour interpréter les résultats des tests des
couples contenant cette espece référente.

* Inclure un sommet pour chaque espéece du jeu de données, sauf x.
* Sila p-valeur entre x/y et x/z > seuil choisi, on met une aréte entre
y et z.
Idéalement : représenter un ensemble de cliques*
* Correspondant aux groupes d’especes qui partagent un méme
ancétre commun avec |'’espece référente x.
P-valeur seuil les plus faibles = moins de chance de se
tromper
* Un compromis a trouver : de 0.001 a 0.2

Convertir les similarités en information topologique (un

"“CacrLbr@)n énsemble C de sommets tel que pour tous sommets y et z de C, il existe une
arétg e

BSX *Macaca, (Rattus, M ryctolagus), (Canis, Bos), (Echinops,
BS0sH6S sk

Yimin SHE
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(Deuxieme jeu de données / Réf taxon: Homo / Seuil p-valeur : 0.05)

* Pour le deuxieme jeu de données

* On n’a pas toujours des cliques

* Choisir un petit seuil pour avoir plus de fiabilité (La plupart
des arétes sont encore présentes.)

* Nécessaire pour transformer ce graphe en une union de
cliques disjointes

Yimin SHEN 07/09/2009 11
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(Deuxieme jeu de données / Réf taxon: Hon

* Pour le deuxieme jeu de données

* On n’a pas toujours des cliques e
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cliques disjointes

Yimin SHEN 07/09/2009 11

mardi 12 janvier 2010




(Deuxieme jeu de données / Réf taxon: Homo / Seuil p-valeur : 0.05)

* Pour le deuxieme jeu de données

* On n’a pas toujours des cliques

* Choisir un petit seuil pour avoir plus de fiabilité (La plupart
des arétes sont encore présentes.)

* Nécessaire pour transformer ce graphe en une union de
cliques disjointes

Yimin SHEN 07/09/2009 11

mardi 12 janvier 2010




Yimin SHEN 07/09/2009 12

mardi 12 janvier 2010



Implémentation d’'une méthode pour décomposer un
graphe en cliques

1. Méthode similarité de Czekanovski-Dice [Dice 1945] V1

Yimin SHEN 07/09/2009
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°* Implémentation d’une méthode pour décomposer un
graphe en cliques

1. Méthode similarité de Czekanovski-Dice [Dice 1945] V1

X,Yetsesvoisins(abcg):5

Xetvoisinsde X: 6 YetvoisinsdeY .7

Similarité de Czekanovski-Dice (X, Y) =5/ (6+7) = 5/13
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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'arétes entre
deux sommets

2. Methode similarité de Czekanovski-Dice optimal V2
Quand il y a plusieurs arétes avec la plus faible similarité
on prendre en compte le poids d’aréte
Enlever ’aréte qui possede la p-valeur la plus faible
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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'arétes entre
deux sommets

2. Methode similarité de Czekanovski-Dice optimal V2
Quand il y a plusieurs arétes avec la plus faible similarité
on prendre en compte le poids d’aréte
Enlever ’aréte qui possede la p-valeur la plus faible

3. Methode quand les pondérations sont des intensités [Angelelli
et al. 2008] V3
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Effectuer ces quatre methodes

pour les différentes p-valeurs

seuils et chaque espéece prise

comme référence

Seuil : 0.001, 0.005, 0.01, 0.05, 0.1,
05507

Création des fichiers qui

contiennent les couples

d’especes et les p-valeurs pour

chaque espece prise comme

référence

* Créer la deuxieme version du
programme pour présenter les
similarités des especes
graphiquement et surtout
efficacement

* Créer une classe pour convertir

Yimin SHEN 07/09/2009
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4. Utilisation des informations topologiques
dans une methode de super-arbres

Fichiers obtenus : une collection d’arbres par
groupement des especes qui sont issu d’une méme 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 a la méthode normale, on va tester notre
nouvelle méthode pour savoir si la fiabilité du résultat ou
I’information obtenue est plus grande

Yimin SHEN 07/09/2009 14
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» Obtention des super-arbres |

1. Combiner les arbres source et les 1 : —9 |
arbres qui ont été obtenu par les dates | ”'79’* ;,_-24— ¥
de divergence dans un méme fichier. r=——r—— e

' - 2 E=e—le #

2. Créer un fichier contenant une T e
représentation matricielle binaire de la ’ e ——
collection d'arbres sources par PR 255 2
MRtools [Alexis Criscoulo 2007] 3 X 7 X

: v ¥
3. Ajouter les commandes PAUP pour ¥ > —v
L ; o @ X7y XY $® Segboot
chaque fichier d’output MRtools i~ &

(Format NEXUS) et crée un fichier el 375
d’exécution runPaup.sh . | 2 e
| = | o 1
4. Traiter tous les fichiers par PAUP* pour —_payes « == <
construire les super-arbres par MRP /* S ] \S
& |
Rk W |
5. Consulter les arbres par TREEVIEW a & € o ~_ﬁ»J
Yimin SHEN 07/09/2009 oSty
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> Obtention des valeurs bootstraps_

6. Pour chaque fichier d’output MRtools , ‘\j 9 |
(Format PHYLIP), garder uniquement =y ;,%ﬁ:;;*"“
les 10 premieres lettres des noms e 50 e e s
d’especes et cree un fichier : ; A
d’exécution runSegboot.sh ——le¢ +

7. Traiter tous les fichiers par Segboot . f|
(PHYLIP) = . $h ;
- Permettre de générer un jeu de e v ===

données multiple (ici 100 fois e ) M s
multiple) & \ABE2 ¥ |
; : a 5 A ’ —

8. Enregistrer les 100 matrice 0-1 dans /":"' L ACRCE ¢ “‘!":'
chaque fichier separer, ajouter les et
commandes PAUP et crée un fichier + 2
d’exécution —— § - |3

9. Traiter tous les fichiers par PAUP* —L N _ WO

. LPaupt S —

10.Union tous les arbres obtenus dans o ' i \g
un méme fichier pour construire le o} 4 ——
consensus issu de I'analyse de F o | ndili 10
bootstrap 14 0 &le @ e )1
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11T, Synthasesdes rasseltatsobtenus

obtenus

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

Au?men_ter la p-valeur seuil, certaines especes (en rouge) sont
mal positionnées(= augmenter le risque d’erreurs )

La meilleure méthode peut diminuer cet effet.
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* La meilleure méthode pour décomposer un graphe en cliques est la V4. Ici on

méthode p-valeur seuil
clique 0.001 0.005 | 0.01 0.05 0.1 0.15 0.2
S V1 ok ok ok ok ok ok ok
3 ‘§ V2 ok ok ok ok ok ok ok
';' _§ V3 ok ok ok ok ok ok ok
\ne o va ok ok ok ok ok ok ok
méthode R8s | méth. clig. arbres source + arbres de datation
Vi ok ok : MRy X X X
LF v2 ok ok ok X X X
- V3 ok ok » X x % X
POWELL va ok ok ok X X ok ok
V1 ok ok X X X X X
LF V2 ok ok ok X X X
- V3 ok ok X X X X
o ™ va ok ob 1 ok X X ok ok
b= V1 ol ok | ob ol ol -
_§ NPRS V2 ol ol ob o o X
o . V3 ol ob ol ol ol X X
g POWELL va ol ob ol ol ol ol ol
3 V1 o ob ob ol X X X
g LF V2 ok ob ob ol x X
e - V3 ok ob ok ol X X X
§ QNEWT va ok ok ok ol ol ol ol
% vl ol ok | ok ok X X ol
PL V2 ol ob | ok ol X ol ol
- v3 ol ob Y ob ob X ORI X
™ va ol ok | ol ob X ol ol
V1 ok ok ok ok ok X X
PL V2 ok ok ok ok ok X X
- V3 ok ok ok ok ok X ok
QNEWT va ok ok ok ok ok ok ok

considere que les pondérations sont des probabilités. Ceci correspond
effectivement au fait que nous utilisons des p-valeurs pour valuer les arétes des
graphes construis.

° En ce qui concerne 'inférence des dates (méthode R8s), les méthodes qui
vimiabowtissent aux résultats les plusdiagdesosont PL/QNEWT et NPRS/POWELL.
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b. Analyser les résultats de CIC

CIC : décrit la quantité de résolution d'un arbre. Pour chaque
arbre la valeur obtenue est comprise entre O 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 parametres, les datations apportent un
nombre difféerent d'informations supplémentaires pour la
construction d'un super-arbre.

* |lorsque I’'on augmente la p-valeur seuil, les arbres sont mieux

o4,/ 700%
e e . ARBRES DE DATATION
o losiirelasiurelosii osiin osiire o oy 09 _
séhade Ris P ~ - - 08 7 S =
7y & 7
07 A& -{ AL
o A\ ///.5%7/
0.6 L T S L —%
o)
= A
g ' § 05 /7 //.y — —
3 . 2 2 04 3&\ /A-ﬁb"( / (/
s v 0.2 \</
E 0.1 \
;. 0 (0.001) \Q.oos)l (9‘4). 005) (01 (015  (02) |
" 1 2 3 4 5 6 7
3 7 p-valeurs seuils choisies (0.001-0.2)
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¢ Pour ce jeu, les arbres sources initiaux permettent déja d'inférer un
arbre binaire, en accord avec la taxonomie du NCBI.

m méthode arbres source + arbres de datation
| |p-valeurseuil clique | 0.001 | 0005 | 001 005 | 01 | 015 | 0.2
33 vi 0.95294 | 0.95294 | 0.95294 | 0.95294 | 0.95294 | 0.95294 ] 0.95294
s 3 V2 0.95294 | 0.95294 | 0.95294 | 0.95294 | 0.95294 | 0.95294 | 0.95294
§§ v3 0.95294 | 0.95294 | 0.95294 | 0.95294 | 0.95294 | 0.95294 | 0.95294
P~ 11 va 1095294|0.95294|0.95294]0.95294]0.95294 | 0.95294]0.95294 |
méthode REBs méth. clig. arbres source + arbres de datation
| : vi . 09832 | 09832 | 09832 . 09586 | 0.9586 | 09832 . 09832 :
LF | v2_ 109832 | 09832 [0.92884] 0.9832 | 0.9586 | 0.9832 | 0.9586 |
- | _v3  ]09832 | 09832 | 0.9832 | 0.9832 | 0.9832 | 0.9832 | 0.9832 |
POWELL | v4 | 09832 | 0.9832 | 0.9832 | 0.9586 | 0.9586 | 0.9832 | 0.9832 |
| vi_ ] 09832 | 0.9832 | 0.9832 | 0.9832 | 0.9832 0.9832 |
LF V2 0.9832 | 0.9832 | 0.9832 | 0.9832 0.9832
- | v3 | 09832 | 0.0832 | 0.9832 | 0.9832 | 0.9586 | 0.9586 | 0.9832 |
2 QNEWT | va | 0.9832 | 0.9832 | 0.9832 | 0.9832 | 0.0832 | 0.9832 | 0.9832 |
g - vl t 09832 : : 09832 t 0D.9586 : 0.9586 : j 09832
'8 LF v2 ! 09832 | 0.9832 | 09832 ! 09832 | 0.9586 | 1832 | 09832
o . v3 09832 | 32 09832 0.9832 09832
© ™ va 0.9832 0,9586 | 0.9586 0.9832
§ | vl 09832 | | 09832 | 0.9586 | | 09586
g NPRS | v2 ] 09832 : 0.9586 ‘ 09832 ‘ 0.9586
< . v3 0.9832 0.9832 | 0.9832 0.9832
3 POWEWL | va | 09832 | 0.9832 | | 0.9832 | 0.9832 | 0.9832
- Vi 098312 V983, 09832 098132 0.9832 ) 0.9586
PL ' V2 | 0.0832 | 0.9832 | 0.9832 | 0.9832 | 0.9832 | 1 0.0586
- » V3 | 0.9832 | 0.9832 | 09832 | 0.9832 | 0.9832 | 09586 | 09832
QNEWT | va 109832 | 0.9832 | 0.9832 | 0.9832 | 0.9832 | 0.91205 ] 0.94961 |
| wvi 109832 | 09832 | 09832 | 09832 | 092884 0.92884] 0.9832 | arbres source
.| v2_ | 09832 | 09832 | 09832 | 0.9832 | 092884 | 0.9832 | 0.9832 | | Premisrjeu | deuxiéme jeu
. | __v3  ]09832 | 09832 | 09832 | 0.9832 |0.92884 | 0.9832 | 0.9586 | [ dedonnées | dedonnées
™ |  va 0.9832 ' 0.9832 | 0.9832 | 0.9832 | 0.9586 | 0.9832 | 0.9832 | 0.952939 0.98323

* Nous avons pu verifier qu'ajouter les arbres de datations aux arbres_
sources de départ pour inferer un super-arbre ne change pas (ou tres
peu et rarement) le fait qu'il soit completement résolus.

Yimin SHEN 07/09/2009 20

mardi 12 janvier 2010




/ =

— /”

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.

o || rmmrm miimmi S mmmlbm e e e = H0onnées avec moins de
cl | ~
neaud source |[nouv. meéth.
1 70 /)
2 59 70
3 67 72
4 a1 a5
5 50 51
6 6 57 61
7 99
$ 650 62
9 96 99
10 a0 83 |
Arbres source Arbre source + Méthode R8s : PI/Qnewt
arbres de Clique : V4
SRS da'(atIOI’I%NOg/2009 P-valeur seuil : 0.001 51
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Ameélioration possible

10{ 100 million années 100 99.5~102
_— — million années
_75 =
= L IBINIAS ’/ 50 51~52 miljjon années
' 25~ 28 = : ,
25 million années 25 27 milljon années
= 22 X 26 millionfankées = 245725 millioy agnées

; " A B CD F

* Changer la facon de fixer la date du nceud, au lieu de fixer dans
la racine, fixer dans un couple de especes quelconque ou un
couple connu plus vers milieu, ca va augmenter la précision pour
prédire les age des noeuds 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 deuxieme 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 problemes 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 tres

Yimian

nne expéerience dans Je domaine de la recherche et yn
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Merci de votre Attention!

&
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~, Ajouter un Taxon : Matricel
1 ¢ 2
o+

Matrice2 (n

Ajblter un Arbre : Matricel (I
+1)*n?

Martice2 n= e
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Par conséquent, on possede beaucoup de génomes pour
certains groupes, comme par exemple les Mammiferes,
tandis que d’autres groupes sont peu séquences (comme
par exemple les oiseaux, les amphibiens, ou encore les

tuniciers.
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Différentes combinaisons d’algorithmes disponibles

Table 1. Algorithms implemented for various methods.

Method Constraints Non-extant POWELL ™ QNEWT
terminals
LF no no yes yes yes
no Yes Yes Yes no
yes no yes yes no
yes yes yes yes no
_LF (local) no no yes no no
no yes yes no no
yes no yes no no
Yes Yes Yes no no
NPRS no no ves no no
no yes yes no no
yes no yes no no
yes yes yes no no
PL no 00 yes yes yes
no yes yes yes no
yes 50 yes* yes no
yes yes yes* yes no
* but not cross-validation!
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