Sujet de these : Décomposition de graphes pour
la reconstruction de réseaux phylogénétiques

Pour représenter ’Evolution, le modéle classique est I’arbre phylogénétique,
dont les feuilles représentent des espéces ou des génes, et dont les noeuds internes
correspondent aux ancétres communs. L’étude du mécanisme de transfert latéral
de génes, mis en évidence a la fin des années 80 [1], a remis en cause l'idée
d’Arbre de la Vie, privilégiant un modéle d’arbre augmenté de réticulations
(correspondant aux échanges de génes) ou plus généralement de réseau [2].

D’autres événements biologiques sont & ’origine de réticulations : les recom-
binaisons [3], qui correspondent & des échanges de matériel génétique au sein
d’un méme génome, trés fréquents par exemple pour le virus VIH [4], et les hy-
bridations, qui peuvent avoir lieu de facon naturelle en donnant des descendants
fertiles, en particulier entre certaines variétés de végétaux. On remarque donc
I'utilisation des réseaux phylogénétiques a la fois dans la construction d’une
phylogénie des espéces [5], que la construction d’une phylogénie des génes [6].

D’autre part, les réseaux phylogénétiques servent aussi de moyen de visuali-
sation efficace pour mettre en relief des conflits entre arbres phylogénétiques [7].

Les approches bioinformatiques pour étudier ces problémes sont donc géné-
ralement spécialisées, adaptées au phénoméne évolutif étudié. Divers types de
réseaux phylogénétiques ont été introduits, parmi lesquels les "splits graphs" [§],
les réseaux réticulés [9], les "galled trees" [10], et les phylogénies hybrides [11],
etc. L’étude de ces réseaux phylogénétiques fait I’objet d’une forte attention
des bioinformaticiens, comme le montre la forte présence du théme aux deux
conférences internationales majeures en bioinformatique WABI (deux sessions
consacrées aux réseaux phylogénétiques & WABI06) et RECOMB (une session
a RECOMBO05).

Il existe plusieurs logiciels dédiés a la construction de réseaux phylogéné-
tiques. Le plus utilisé est SplitsTree [12], cité dans plus de 300 articles de biologie
et bioinformatique. Il permet la construction des diverses variantes de réseaux
phylogénétiques a partir de données d’entrée variées, et en utilisant des plugins
implémentant diverses méthodes de construction d’arbres ou réseaux phylogé-
nétiques. Il devrait prochainement étre disponible sous licence libre.

Nous nous proposons donc tout d’abord d’effectuer une synthése des modéles
existants, qui sont trés spécifiques. Les "splits graphs" servent plutét a visualiser
des conflits entre plusieurs arbres phylogénétiques. Les "galled trees" sont une
restriction des réseaux phylogénétiques ou les cycles induits par les recombinai-
sons n’ont pas de noeud en commun, et tels que la construction en minimisant le
nombre de recombinaisons est polynomiale. Les phylogénies hybrides sont utili-
sées dans le contexte de la minimisation du nombre d’hybridations. Il manque



une unification de ces travaux, la terminologie des diverses variantes de réseaux
phylogénétiques n’ayant été précisée et fixée qu’en 2006 [12].

Cette synthése permettra aussi d’extraire des propriétés communes & ces ré-
seaux. Pour cela, nous utiliserons des méthodes classiques de décomposition de
graphes (décompositon arborescentes, décomposition en branches, décomposi-
tion en coupe...) dans un but de simplification des réseaux. Nous relierons les
propriétés dégagées & des invariants, parameétres de graphes classiques tels que
par exemple la largeur arborescente [13]. En effet, de nombreux graphes ou ré-
seaux issus de données réelles se sont avérés avoir une faible largeur arborescente.
Nous partirons donc de données biologiques pour mesurer certains parameétres
de ces réseaux et les mettre en relation avec des classes de graphes connues. Par
exemple, les graphes triangulés sont connus pour jouer un role important pour
le probléme de la phylogénie parfaite [14].

Ceci nous permettra de mettre au point des algorithmes de complexité para-
métrée (classe FPT) en identifiant dans les données du probléme un paramétre
borné. Le but est d’obtenir des algorithmes efficaces en pratique pour des pro-
blémes dont la complexité théorique est importante dans le cas général.

Les algorithmes obtenus seront implémentés dans le logiciel SplitsTree. Les
applications se situeront & la fois dans le domaine médical (inférences d’ha-
plotypes impliqués dans des maladies génétiques [15]) et dans le domaine de
I’'Evolution (analyses de la diversité phylogénétique au sein d’une unité géogra-
phique ou d’un domaine du Vivant, afin de prévenir par exemple des risques
d’extinction d’espéces, ou des risques épidémiologiques [16]).

Christophe Paul est chargé de recherche CNRS au LIRMM dans ’équipe
Visualisation et Algorithmes de Graphes, et travaille sur I’algorithmique des
graphes en général, et les décompositions de graphes en particulier, et leurs
applications aux réseaux ou a la bioinformatique. Il est responsable du projet
blanc ANR GRAAL (2006-2009) sur les décompositions de graphes. Vincent
Berry est maitre de conférences a I’'Université de Montpellier II et ses activités
de recherche dans ’équipe Méthodes et Algorithmes en Bioinformatique sont
consacrées a la phylogénie. Tous deux ont déja travaillé ensemble dans ce do-
maine [17].

Philippe Gambette est déja familier des deux thémes de cette thése. Il a fait
son stage de licence dans ’équipe Méthodes et Algorithmes pour la Bioinforma-
tique du LIRMM en 2003 sous la direction d’Olivier Gascuel et Denis Bertrand,
puis son stage de master 1 & 'université de Tiibingen avec le professeur Da-
niel Huson, sur I’amélioration de la représentation des réseaux phylogénétiques.
L’algorithme proposé a fait I’objet d’une publication d’un article de revue [18]
et il I’a implémenté dans le logiciel SplitsTree. Il a réalisé son stage de master
2 dans le domaine de la théorie des graphes avec Michel Habib au LTAFA pour
se familiariser avec les décompositions de graphes [19].
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