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Résumé

Les réseaux phylogénétiques généralisent les arbres phylogénétiques en représentant des événements d'hybri-
dation, de recombinaison ou de transferts horizontaux par des parties réticulées. Des méthodes et logiciels ont
été développés pour les reconstruire à partir de séquences ou d'arbres, voire triplets, quadruplets, clusters et
bipartitions [1].

Nous présentons ici une méthode permettant d'obtenir à partir d'un ensemble de clusters des réseaux phylogé-
nétiques enracinés avec une structure arborée (�galled networks�) [3]. Ces réseaux permettent un bon compromis
entre la représentativité biologique et la complexité théorique. Nous montrons que tout ensemble de clusters
peut être représenté par un réseau à structure arborée (contrairement à d'autres sous-classes de réseaux phy-
logénétiques, comme les �galled trees� ou réseaux de niveau k). De plus, il est possible de décider en temps
polynomial si un cluster est représenté dans un réseau à structure arborée, alors que le problème général est
NP-complet [4].

Nous proposons une approche de reconstruction en deux étapes, qui consiste à éliminer un nombre minimal
de feuilles pour que les clusters deviennent compatible avec un arbre, puis attacher ces feuilles élagées en
utilisant un nombre minimal d'arêtes. Bien que ces deux étapes correspondent à des problèmes NP-complets,
leur implémentation à l'aide d'un algorithme FPT et d'une approche par séparation et évaluation aboutit en
quelques secondes pour des clusters faisant intervenir des centaines de taxons. Cette méthode est disponible
dans le logiciel Dendroscope [2].
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