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Les feuilles de l’arbre
sont ces entités,
généralement des
taxons .

Un arbre phylogénétique montre les relations de parenté
entre les espèces ou d'autres entités supposées avo ir un
ancêtre commun.

Les arbres phylogénétiques

Il existe de nombreux
algorithmes  pour
inférer la phylogénie
d’un ensemble de
taxons à partir des données
brutes de séquences, ou d’une
matrice de distance entre les taxons.



Le modèle d’arbre phylogénétique est insuffisant, i l
ne permet pas de représenter :

- les recombinaisons :
échange de matériel génétique entre
deux portions d’un même génome
(crossing-over)

- les hybridations :
ont lieu le plus souvent entre des espèces de plant es
(par échange de pollen) ou de poissons

- les transferts horizontaux :
passage de matériel génétique d’une espèce à une
autre, fréquent chez les bactéries ( intégrons  pour se
transmettre les gènes de résistance aux
antibiotiques).

Les arbres phylogénétiques



un arbre phylogénétique

Les réseaux phylogénétiques

un splitsgraph

un réseau
réticulé

réseaux
phylogénétiques



- consensus de
plusieurs arbres
(SuperNetwork)

- visualisation de
conflits
phylogénétiques

Outil de
visualisation :

Intérêt des splitsgraphs



Pour un arbre, toute arête sépare les taxons en 2 p arties :

{x6,x1,x2}
{x3,x4,x5}

S =

x1
x2

x3

x4 x5

x6

split = partition de
l’ensemble des taxons

Un splitsgraph  code pour un ensemble de splits .

Les splitsgraphs



Splits compatibles :

{x6,x1,x2}
{x3,x4,x5}

S =

x1x2

x3

x4 x5

x6

{x1,x2}
{x3,x4,x5,x6}

S’ =

et

ou

Tous les splits sont compatibles 2 à 2         arbre

Les splitsgraphs



Splits incompatibles :

{x6,x1}
{x2,x3,x4,x5}

S =

x1
x2

x3

x4 x5

x6

{x1,x2}
{x3,x4,x5,x6}

S’ =

Une paire de splits incompatibles         boîte

boîte

Les splitsgraphs



{x2,x3,x4,x5}

Split circulaire :

Ce split est circulaire

{x6,x1}S =

x1
x2

x3

x4 x5

x6boîte

Les splitsgraphs

 tel que

Tous ces splits sont circulaires          graphe planaire
(avec étiquettes extérieures)

L’algorithme NeighborNet ne crée que des graphes pl anaires.



= angle moyen des taxons

A tout splitsgraph on associe son cercle des taxons :
les taxons sont disposés régulièrement autour du ce rcle
unité.

Dessiner un splitsgraph : algorithme Equal Angle

Angle de



    Le poids des arêtes est fixe

Améliorer le dessin des spligraphs

Améliorer le dessin des splitsgraphs : « ouvrir les  boîtes »



Avantages :
- on ne considère pas toutes les arêtes, juste les splits :
k opérations au lieu de kn².
- on connaît un critère pour que le splitsgraph res te
planaire :
garder l’ordre circulaire des taxons.

Inconvénients :
- il n’y a pas beaucoup de
place sur le cercle des taxons.
- garder l’ordre circulaire n’est pas
nécessaire pour la planarité du graphe

Algorithme Optimized Angle



Algorithme Optimized Angle



Algorithme Optimized Angle

Complexité en O( lkn )

Paramètres choisis : l = 500 et p = 0.8 pour de petits
graphes



Bons résultats pour de petits graphes :

Algorithme Optimized Angle

Implémenté pour SplitsTree mais pas intégré dans Spl itsTree4.



A appliquer une fois que le splitsgraph planaire a été
dessiné.
Le graphe doit rester planaire : identifier un inte rvalle I
d’angles possibles pour l’angle aaaa(S) de chaque split S.

Algorithme Box-Opening



On identifie deux angles critiques pour l’ange du s plit aaaa(S),
en ne considérant que le split lui-même : collision s locales

Algorithme Box-Opening



Une fois l’intervalle I obtenu suite aux contraintes locales
pour l’ange du split aaaa(S), on va le mettre à jour en tenant
compte des collisions globales :

Algorithme Box-Opening



On identifie un défenseur et un attaquant :

4 nœuds extrêmes

Algorithme Box-Opening



4 nœuds extrêmes

Algorithme Box-Opening

On identifie un défenseur et un attaquant,

angle de
confiance qqqq



E’’ est le nouvel attaquant !
nouvel angle

Algorithme Box-Opening

On identifie un défenseur et un attaquant :



Zone de danger pour notre critère :
On localise les nœuds attaquants tels que quand on
« applique l’angle de confiance », il arrive exacte ment sur
la ligne de défense.

Equation de cette frontière :

Algorithme Box-Opening

f

 f

 f f
ligne d’attaque

ligne de défense



Equation de cette frontière :

Algorithme Box-Opening

f

ligne d’attaque

ligne de défense

Zone exclue pour notre critère :
Si la zone triangulaire Z ne contient pas de nœud d e la
partie du haut du graphe, il n’y aura pas de collis ion à droite
quand on « applique l’angle de confiance ».

zone
exclue
Z



Zones exclues fines, ne contiennent
pas de nœuds en pratique

Les zones exclues, dépendant de l’angle ffff  entre l’arête
extrême du split et la ligne de défense :

Algorithme Box-Opening



For each split:

Algorithme Box-Opening

Complexité en O( nombre de splits x nombre de noeuds ),
c’est à dire O( nk+k 3).

Il réalise une optimisation globale à partir d’opti misations
locales pour chaque split.

Intégré dans la première version non beta de SplitsTr ee4.
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Evolution de l’aire totale des boîtes

Vig Penny

Bad Opt Boxes

Hard

Chainletters

Mammals

Rubber

Primates

Algae

Bees

Résultats de Box-Opening
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Amélioration de l’aire totale
par rapport à la meilleure aire trouvée

Vig Penny

Bad Opt Boxes

Hard

Chainletters

Mammals

Rubber

Primates

Algae

Bees

Résultats de Box-Opening



Avant optimisation (algorithme Equal Angle)

Résultats de Box-Opening



Après une boucle (10 secs sur un Pentium 2.6GHz)

Résultats de Box-Opening



Après 2 boucles

Résultats de Box-Opening



Après 3 boucles

Résultats de Box-Opening



Après 4 boucles

Résultats de Box-Opening



Après 5 boucles

Résultats de Box-Opening



Après 6 boucles

Résultats de Box-Opening



Après 7 boucles

Résultats de Box-Opening



Après 8 boucles

Résultats de Box-Opening



Après 9 boucles

Résultats de Box-Opening



Après 10 boucles

Résultats de Box-Opening



Après 1 boucle

Résultats de Box-Opening



Avant optimisation

Résultats de Box-Opening



Les réseaux réticulés et leur représentation

Actuellement, le dessin du réseau réticulé est insp iré du
dessin du splitsgraph :

arêtes de réticulation

Idée : partir de l’arbre phylogénétique ( backbone tree ) et
ajouter les réticulations en minimisant les croisem ents.



Minimiser les croisements

Pour refléter le nombre de croisements créés par un e
réticulation, on utilise la distance suivante :
le nombre de taxons « entre » les deux arêtes.

d(x4,x8)=2

On cherche à changer l’ordre des taxons pour diminu er la
distance globale.



Minimiser les croisements

On utilise l’opération de miroir  sur les arêtes

et l’utilisation de rotation d’un sous-arbre

1

9
1

9

Une telle
opération est
équivalente à
deux miroirs



Minimiser les croisements

La structure du cercle des taxons (graphe dual) pou r être
plus efficace, et obtenir une meilleure visualisati on :

Arbre original

Graphe dual
(cercle des

taxons…
sans le
cercle)



L’opération miroir sur le graphe dual

Une opération miroir :
- décoller deux groupes d’arêtes, les recoller.
- inverser l’ordre des taxons “sous l’arête”.



L’algorithme des miroirs

Soit T un arbre, un ordre sur ses taxons, et un ensemble
de r réticulations ( ei,f i). Construire le cercle des taxons
pour T. Calculer la distance totale de réticulation D.
Construire l’ensemble d’arêtes candidates au miroir
pour les réticulations.

Répéter l fois :
- Choisir aléatoirement une arête candidate e. En

faire le miroir, calculer la distance TempD. Si TempD>D,
refaire le miroir de e, sinon poser D=TempD.

- Choisir aléatoirement 2 arêtes candidates e1 et
e2. En effectuer le miroir. Garder la configuration s elon
une stratégie de recuit simulé.

Il reste à effectuer une analyse fine de la complex ité et la
comparer avec d’autres méthodes de sériation.



Tübingen

Universitätstadt : 80000 habitants dont 20000 étudi ants en 2002, université  fondée en 1477.



Tübingen
Institut Wilhelm Schickard, du nom de l’inventeur d e la première machine à calculer,

construite à Tübingen pour Kepler en 1623, l’ horloge calculante .



Tübingen
1868 : découverte de la nucléine (ADN) par Johan

Friedrich Miescher dans l’ancienne cuisine du
château de Hohentübingen



Tübingen
1868 : découverte de la nucléine (ADN) par Johan

Friedrich Miescher dans l’ancienne cuisine du
château de Hohentübingen



Tübingen
Le Neckar, qui se jette dans le Rhin à Mannheim



Pour en savoir plus...


