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Phylogeénies

phylogénie ou arbre évolutif
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Arbre racine

racine

noeud interne

branche

H C G O B feuille
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Arbre non-racineé

noeud interne E

)

E feuille
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Evolution de caracteres/séquences

Séquence associée a chaque noeud : peut étre des séquences moléculaires ou d’autres
«caracteres» (possede des ailes, présence de colonne vertébrale, présence d’intron,

nombre de genes dans la famille)

Evolution comme transmission d’une séquence ancestrale a partir de la racine vers

les feuilles
Mutations introduites sur les branches

= arbre sur les séquences (pas nécessairement le méme que la phylogénie des

especes)
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Mutations

Substitutions : 0(10_9) par site par an dans ADN nucléique de mammiferes
[beaucoup de variation!]
- transitions : A <= GG ou T <> C et transversions

- peut changer le codon ou non [si région codante]|
Insertions et suppressions
R ecombinaisons

Inversions
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Maximum de parcimonie (MP)

minimiser le nombre total de changements de caracteres sur les branches (valeur de

parcimonie)
Probléeme 1 : calculer la valuer de parcimonie pour un arbre donné — PD
Probleme 2 : trouver I'arbre qui minimise la parcimonie — NP-difficile

Nombre d’arbres non-racinés avec n feuilles: 1 -3 -5---(2n — 5)
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Parcimonie 2

Probleme 1 (la petite parcimonie)
Séquences [alignées] : 51, ..., Sn, de longueur £

Arbre : chaque s; assignée a une feuille ; determiner les sequences ancestrales s 1 7 >

1 assignées aux noeuds internes
pénalités de substitution C; C [8] =0

Valeur de parcimonie sur une branche 27 :

vP(ij) = £f_, | 2|

On veut minimiser ) _;; VP(ij).
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Parcimonie 3
Observation : Zz’j VP(ij) = Zizl Zz’j C [j;[[lz]] ] donc 1l suffit de trouver un

algorithme pour des séquences de longueur 1 est I'utiliser £ fois.

Programmation dynamique : calculer pour chaque noeud u
- V' (u) : VP pour le sous-arbre raciné a u

- V' (u,a) : VP pour le sous-arbre si u est assigné caractére a
Feuilles : V(u) = 0; V(u,a) = Osi u est assigné a, V (u,a) = oo sinon
R écurrences pour noeud interne :

V(u,a) = > min{V(fu,b)—I—C[%]};
v est un déscéndant

V(u) = min{V(u,a)}

— comme |’évaluation de scénarios gain-perte de genes
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Genes en pieces
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1977 : il y a des genes qui sont «cousus» a partir des ‘exons’ (expressed)
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Gilbert (1978)

Nature Vol. 271 9 February 1978 501

news and views

QuRr picture of the organisation of genes A gene, a contiguous region of DNA,
in higher organisms has recently under- Why genes now corresponds to one transcription
gone a revolution. Analyses of eukaryotic . unit, but that transcription unit can
genes in many laboratories ! 71, studies of ln correspond to many polypeptide chains,
globin, ovalbumin, immunoglobulin, of related or differing functions.

SV40 and polyoma, suggest that in 4 ‘) Recombination now becomes more
general the coding sequences on DNA, pleces . rapid. Since the gene is spread out over a
the regions that will ultimately be ) larger region of DNA, recombination,
translated into amino acid sequence, are Jrom Walter Gilbert which should be hampered in higher
not continuous but are interrupted by cells by the inability of DNA molecules

‘silent’” DNA. Even for enhanced. Further-

(d’autres idées dans le méme article : pistage altérnatif, exon shufting)
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Exon shuffling

intron

no intron

intron

introns dans le géne hemoglobine (3 sont entre des unités structurales. . .

mais il en manque un [trouvé un peu plus tard dans la méme année dans soy]

peut-etre les modules des protéines correspond a des exons qui peuvent étre per-
mutés librement pour créer des genes complexes — hélas la théorie n’est pas cor-

recte

Go Nature 291 :90, 1981
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Origin d’introns

introns-early : introns sont plus anciens que 1'ancétre commun des eucaryotes et

procaryotes — quelques uns sont perdus
introns-late : introns étaient acquis pendant I’évolution des eucaryotes

verité : 1l y a des anciens, il y a des nouveaux, il y a des gains, il y a des pertes

13
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Introns homologues

On veut analyser les introns dans des positions homologues dans des différents or-

ganismes.

Il est difficile d’établir la homologie — les séquences des introns ont perdu leur

similarité
On peut aligner des alignements des séquences protéiques

Présence/absence d’introns encodés par 1/0
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Positions homologues

Intron

positions 33

Bf

At

Sc

Sp

Ce

Dm

144 169 233

]

MSRRTKKVGLTGKYGTRYGSSLRKQIKKIELMOHAKY LCTFCGKTATKRTCVG IWKCK--KCKRKVCGGAWSLTTPAAVAAKSTIIRLRKQKEEAQKS

U

MTKRTKKARIVGKYGTRYGASLRKQIKKMEVSQHNKYFCEFCGKY SVKRKVVGIWGCK- ~DCGKVKAGGAY TMNTASAVTVRSTIRRLREQTES

MAKRTKKVGITGKYGVRYGSSLRROVKKLE IQQHARYDCSFCGKKTVKRGAAGIWTCS - -CCKKTVAGGAY TVSTAAAATVRSTIRRLREMVEA

4

MTKRTKKVGVTGKYGVRYGASLRRDVRKIEVQOHSRYQCPFCGRLTVKRTAAGIWKCSGKGCSKTLAGGAWTVTTAAATSARSTIRRLREMVEV

MAKRTKKVGIVGKYGTRYGASLRKMAKKLEVAQHSRY TCSFCGKEAMKRKATG IWNCA--KCHKVVAGGAYVYGTVTAATVRST IRRLRDLKE

U

MAKRTKKVGIVGKYGTRYGASLREKMVKKME I TQHSKY TCSFCGKDSMKRAVVG IWSCK--RCKRTVAGGAWVY STTAAASVRSAVRRLRE TKEQ

U

Ag YLPEMAKRTRKVGIVGKYGTRYGASLREMVKKME ITQHAKYTCTFCGKDAMKRSCVGIWSCK--RCNRVVAGGAWVYSTTAAASVRSAVRRLREM

Hs

Pf
At
Sc
Sp
Ce
Dm

Hs
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MAKRTKKVGIVGKYGTRYGASLRKMVKKIE ISQHAKY TCSFCCGKTKMKRRAVGIWHCG- - SCMKTVAGGAWTYNTTSAVIVKSAIRRLKE LKDQ
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Rogozint++ Current Biology 13 :1512 (2003)
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Les donneées

7236 positions
D. melanogaster 723
Diptera

A. gambiae 675
—' Ecdysozoa ] C. elegans 1468
[ Bilateria | H. sapiens 3345

||
S. pombe 450
Opisthokont | Ascomycota

S.cerevisiae 22

. Crown | A. thaliana 2933
(apicomplexan-

Crown MRCA) F==

P. falciparum 450
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Parcimonie Dollo

Il est peu probable qu’un intron est apparu plus qu’une fois

Parcimonie : O — 1 sur une branche dans 'arbre, 1 — O sur autante de branches

que nécessaire
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Resultats — Dollo

Dm Ag Hs Ce
156 194 ¥7 735 247 1
147 137 1844 |798 15 197
933 795
732 o 254 |,
71
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Pf

307

Rogozint++ Current Biology 13 :1512 (2003)
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Modeles probabilistes

Modele d’évolution de séquences sur un arbre :
relai d’'un message de la racine vers les feuilles
transmission avec du «bruit» sur chaque branche

bruit = mutations

modele probabiliste pour les mutations

les sequences correspond a un «échantillon» aléatoire
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Cavender-Farris

modele de Cavender-Farris : séquences binaires, mutations symmetriques

Exemple : noeud x est le parent de y, transmission d’'un bit X — Y.

Probabilité de mutation sur la branche : pzy.

Alors P{X # Y} = puy.
Similarité de deux noeuds : S(x,y) =P{X =Y} - P{X #Y}.
Thm. S(z,y) se multiplie sur chaque chemin.

Donc D(x,y) = — 109 S(x,y) est une distance additive sur I’arbre.
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Distances - 2

Algorithme pour la construction d’un arbre a partir des distances : triples

D(u,0) = (D(u,v) + D(u,w) — D(’U,w))/Q.

Phylogénies x IFT6299 A2005 » UdeM % Miklos CslirGs

21



Algorithme pour construire ’arbre

[Esquissé. . . |
Feuilles : 1, ..., n; matrice de distances entre feuilles de taille n X n

1. Commencer avec le triple 1,2, 3 et son centre
2.Pourt=4,...,n:

2.1 choisir* un triple 71, 72, avec 71,72 < ©;

2.2 insérer son centre ¢ sur le chemin entre 771 et jo dans 'arbre ;

2.3 joindre 7 a c et calculer les nouvelles longueurs de branches

* le centre doit etre différent d’autres vertices déja dans I'arbre
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Jukes-Cantor

Jukes-Cantor-Neyman : évolution de séquences sur un alphabet > = {a1,...,am}

mutations de caracteres indépendantes en chaque position des séquences
mutation sur une branche XY : symétrique, spécifiée par la probabilité de muta-

tion p

IP{Y —a

X=af=

1—»p sia =a’;
p/(m—1) sia#a.

Distance : D(X,Y) = —log(1 — =4 P{X # Y})
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Modele Markovien

Mutations indépendantes; probabilités de substitutions spécifiées par une matrice

de transition

My y[a,a'] = P{Y —d

X = a}
On a que MX—>Z — MX—>YMY—>Z'

Donc D(X,Y) = —log|det M y_,y det MY—>X> est une distance sur ’arbre

(additive et symétrique) — appellée distance paralinéaire
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