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Phylogénie

Généralité sur les arbres phylogénétiques

1. Expliciter la différence entre une monophylie, une paraphylie et une
polyphylie.

2. Soit les deux séquences nucléotidiques suivantes : S; = ATCGAGGAA
et Sy = ATGAGTGA, calculer la divergence génétique entre ces deux
séquences. Pour deux séquences nucléotidiques aléatoire a quelle pour-
centage d’identité s’attend t’on en moyenne ? A partir de votre réponse
précédente, proposez un argument pour l'utilisation des séquences pro-
téiques a la place des séquences d’ADN lors de la construction des
arbres phylogénétique.

3. Montrer qu'un arbre binaire non-enraciné a n feuilles posséde n — 2
noeuds internes et 2n — 3 branches. En déduire le nombre d’enracine-
ment possible qu’on peut obtenir a partir d’un tel arbre.

4. Démontrez que le nombre total d’arbres binaires non-enracinés a n
feuilles est de (2n — 5)!!

Vrai ou Faux

Répondez par Vrai ou Faux aux affirmations suivantes :
— On peut utiliser tout ensemble de séquences homologues pour la construc-
tion d'un arbre phylogénétique d’espéces.
— La divergence génétique observée est un bon estimateur de la distance
évolutive réelle entre séquences.

— Le modéle markovien d’évolution de Kimura considére le méme taux
de substitution entre nucléotide.



— La plupart des mutations au sein d’'une population se font sous un
processus de sélection positive.

— Le ratio d,, /d, entre distance non-synonyme et distance synonyme per-
met d’identifier le type de sélection affectant les séquences

— La théorie de I’horloge moléculaire stipule que le taux d’évolution d’une
protéine est constant a travers les différentes lignées.

Calcul de Dn/Ds

Considérez les deux séquences "alignées" suivantes :

ACT CCG AAC GGG GCG TTA GAG TTG AAA CCC GTT AGA
ACG CCG ATC GGC GCG ATA GGG TTC AAG CTC GTA CGA

S1
S2

Calculez le ratio dn/ds & partir de cet alignement. Pour ce faire, aidez
vous du code génétique standard suivant :

NB : notez que la méthode de "comptage" qui sera utilisée au cours de la
démo est une approximation trés naive et n’est pas celle utilisée en recherche
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