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Les arbres phylogénétiques

D'après Woese, Kandler, Wheelis : Towards a natural system of organisms: 
proposal for the domains Archaea, Bacteria, and Eucarya, Proceedings of 
the National Academy of Sciences, 87(12), 4576–4579 (1990)



  

Les réseaux phylogénétiques

Doolittle : Uprooting the Tree of Life, Scientific American (Fév. 2000)

Réseau phylogénétique 
de la vie
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Les réseaux phylogénétiques

http://www.lirmm.fr/~gambette/PhylogeneticNetworks
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L'arbre en filigrane

Modèle de transmission arborée des gènes
(gène transmis intégralement)

Clades “souples” : groupes monophylétiques dans un 
arbre de gène inclus dans le réseau

a   b   c   d

abc

bc
ab cd
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L'arbre en filigrane

L'ensemble C(N) de tous les clades souplement 
compatibles avec N peut être de taille exponentielle.
Test de compatibilité souple NP-complet

(Kanj, Nakhleh, Than, Xia, TCS, 2008)

a   b   c   d

abc

bc
ab cd

Modèle de transmission arborée des gènes
(gène transmis intégralement)

Clades “souples” : groupes monophylétiques dans un 
arbre de gène inclus dans le réseau



  

L'arbre en filigrane : réseaux restreints

Algorithmes rapides pour des réseaux à structure proche 
d'un arbre.

niveau = nombre maximum 
de noeuds de réticulation par 
partie non arborée (blob).

réseau de niveau 2.

h
1

h
2

h
3

a  b  c  d  e  f   g  h  i   j   k



  

L'arbre en filigrane : réseaux restreints

Algorithmes rapides pour des réseaux à structure proche 
d'un arbre.

réseau de niveau 2.

h
1

h
2

h
3

a  b  c  d  e  f   g  h  i   j   k

niveau = nombre maximum 
de noeuds de réticulation par 
partie non arborée.

réseau de niveau 1
(“galled tree”) a  b  c  d  e  f   g  h  i   j   k



  

Décomposition des réseaux de niveau k

Décomposition en blobs :

a  b  c  d  e  f   g  h  i   j   k a  b  c  d  e  f   g  h  i   j   k

décomposition arborée 
de N en générateurs.

N, un réseau de niveau k.

Générateurs introduits par van Iersel & al (Recomb 2008) 
pour la classe restreinte des réseaux simples de niveau k.



  

Décomposition des réseaux de niveau k

Un générateur de niveau k est un réseau de niveau k sans 
isthme (arête dont la suppression déconnecte le réseau).

G0 G1 2a     2b     2c     2d

Les côtés d'un générateur sont :
- ses arcs,
- ses sommets de réticulation de degré sortant 0.



  

Construction des générateurs
Analyse de cas par Van Iersel & al pour trouver les 4 
générateurs de niveau 2.
Généralisation par Steven Kelk en un algorithme exponentiel 
pour trouver les 65 générateurs de niveau 3.



  

Construction des générateurs

Analyse de cas par Van Iersel & al pour trouver les 4 
générateurs de niveau 2.

Règles de construction des générateurs de niveau k+1 à 
partir de ceux de niveau k ?

(Gambette, Berry & Paul, CPM 2009)
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Construction des générateurs de niveau k+1 à partir de ceux 
de niveau k :
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Construction des générateurs
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Construction des générateurs de niveau k+1 à partir de ceux 
de niveau k :
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Construction des générateurs

Problème !
Certains des générateurs de niveau k+1 obtenus depuis ceux 
de niveau k sont isomorphes !
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Construction des générateurs

Problème !
Certains des générateurs de niveau k+1 obtenus depuis ceux 
de niveau k sont isomorphes !
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 → comptage difficile !



  

Borne supérieure

R
1
 et R

2
 peuvent être appliquées sur au plus toutes les 

paires de côtés.
Un générateur de niveau k a au plus 5k côtés :

g
k+1

 < 50 k² g
k

Borne supérieure :
g

k
 < k!² 50k

Corollaire théorique :
Il existe un algorithme polynomial pour construire 
l'ensemble des générateurs de niveau k+1 depuis 
l'ensemble des générateurs de niveau k.

Corollaire pratique :
g

4
 < 28350

 → on peut énumérer tous les générateurs de niveau 4.



  

Nombre de générateurs de niveau k

http://www.lirmm.fr/~gambette/ProgramGenerators

On peut énumérer tous les générateurs de niveau 4.

Isomorphisme de graphes de degré maximal borné :
polynomial

(Luks, FOCS 1980)

Algorithme pratique ?
Simple algorithme exponentiel de backtrack suffisant 
pour le niveau 4 :

parcourir les deux graphes en parallèle depuis leur
racine et identifier leurs sommets : O(n2n-k)

 → g
4
 = 1993

 → g
5
 > 71000



  

Nombre de générateurs de niveau k



  

L'arbre en filigrane : réseaux restreints

Algorithmes rapides pour des réseaux à structure proche 
d'un arbre.

réseau à une couche 
de réticulation.
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a  b  c  d  e  f   g  h  i   j   k

réseau à une couche de 
réticulation (“galled 
network”) : la suppression 
d'un noeud de réticulation 
déconnecte le réseau.
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L'arbre en filigrane : réseaux restreints

Algorithmes rapides pour des réseaux à structure proche 
d'un arbre.

réseau à une couche 
de réticulation.
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réseau à une couche de 
réticulation (“galled 
network”) : la suppression 
d'un noeud de réticulation 
déconnecte le réseau.

a  b  c  d  e  f   g  h  i   j   k

réseau à deux 
couches de 
réticulation.
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Hiérarchie de sous-classes de réseaux

http://www.lirmm.fr/~gambette/RePhylogeneticNetworks.php



  

Hiérarchie de sous-classes de réseaux

= niveau 0 

niveau 1 =

http://www.lirmm.fr/~gambette/RePhylogeneticNetworks.php
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Reconstruction de réseaux

{séquences de gènes}

réseau N

méthodes de distance
Bandelt & Dress 1992 - Legendre & 

Makarenkov 2000 - Bryant & Moulton 2002
méthodes de parcimonie

Hein 1990 - Kececioglu & Gusfield 1994 - 
Jin, Nakhleh, Snir, Tuller 2009

méthodes de vraisemblance
Snir & Tuller 2009 - Jin, Nakhleh, Snir, 

Tuller 2009 - Velasco & Sober 2009



  

Reconstruction de réseaux

Problème : méthodes généralement lentes, 
explosion du nombre de séquences.

{séquences de gènes}

réseau N

méthodes de distance
Bandelt & Dress 1992 - Legendre & 

Makarenkov 2000 - Bryant & Moulton 2002
méthodes de parcimonie

Hein 1990 - Kececioglu & Gusfield 1994 - 
Jin, Nakhleh, Snir, Tuller 2009

méthodes de vraisemblance
Snir & Tuller 2009 - Jin, Nakhleh, Snir, 

Tuller 2009 - Velasco & Sober 2009



  

Reconstruction combinatoire de réseaux

phylome = {arbres}

super-réseau N

{séquences de gènes}

Reconstruction d'un arbre 
par ensemble de gènes 
homologues

Réconciliation ou 
consensus d'arbres



  

Reconstruction combinatoire de réseaux

phylome = {arbres}

super-réseau N

{séquences de gènes}

Reconstruction d'un arbre 
par ensemble de gènes 
homologues

Réconciliation ou 
consensus d'arbres

Problème : le consensus d'arbres est un 
problème NP-complet pour 2 arbres



  

Triplets/quadruplets, splits/clades

Problème :
Reconstruire le super-réseau d'un ensemble d'arbres est

difficile.

Idée : 
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets
quadruplets

clades
splits

des arbres en entrée ?

Motivations algorithmiques ! a  b  c  d  e

a
f

b c

de



  

Triplets/quadruplets, splits/clades

Idée : 
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets

des arbres en entrée ?

a  b  c  d  e

a|ce



  

Triplets/quadruplets, splits/clades

Idée : 
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets

quadruplets

des arbres en entrée ?

a  b  c  d  e

a|ceab|ce

a
f

b c

de



  

Triplets/quadruplets, splits/clades

Idée : 
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets

quadruplets

clades

des arbres en entrée ?

a  b  c  d  e

a|ceab|ce

a
f

b c

de

a  b  c  d  e

{c,d,e}



  

Triplets/quadruplets, splits/clades

Idée : 
reconstuire un réseau contenant tous les :

triplets

quadruplets

clades

splits

des arbres en entrée ?

a  b  c  d  e

a|ceab|ce

a
f

b c

de

a  b  c  d  e

{c,d,e}

{a,b,f}
{c,d,e}

a
f

b c

de



  

Triplets/quadruplets, splits/clades

Idée : 
modifier le type de données à traiter 

{arbres}

super-réseau N



  

Triplets/quadruplets, splits/clades

Idée : 
modifier le type de données à traiter 

{arbres}

super-réseau N super-réseau N'

{triplets} {quadruplets} {splits} {clades}



  

Triplets/quadruplets, splits/clades

Idée : 
modifier le type de données à traiter 

{arbres}

super-réseau N super-réseau N'

{triplets} {quadruplets} {splits} {clades}

N'=N ?



  

Triplets/quadruplets, splits/clades

Un réseau compatible avec l'ensemble de tous les triplets 
d'un arbre T n'est pas forcément compatible avec T.

compatible avec les clades d'un arbre T 

compatible avec T.

a  b  c  d

T

a  b  c  d

N
compatible avec
{a|bc,a|bd,a|cd,b|cd}
mais pas avec T

compatible avec
{abcd,bcd,cd,a,b,c}
mais pas avec T



  

Triplets/quadruplets, splits/clades
{arbres}

super-réseau N super-réseau N'

{triplets} {quadruplets} {splits} {clades}

Pas nécessairement, mais :
N' complexe           N complexe

N contient également les triplets, quadruplets...

N'=N ?



  

Triplets/quadruplets, splits/clades
{arbres}

super-réseau N super-réseau N'

{triplets} {quadruplets} {splits} {clades}

Pas nécessairement, mais :
N' peut être intéressant en soi...

N'=N ?
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Reconstruction depuis les triplets

{arbres}

{triplets}

Méthodes exactes rapides pour reconstruire un 
réseau de niveau 1 et 2 (s'il en existe un) à partir 
d'un ensemble dense de triplets

(Jansson, Nguyen & Sung, SODA'05 : O(n3) pour niveau 1)
(van Iersel, Kelk & al, RECOMB'08 : O(n8) pour niveau 2)

dense =
sur chaque ensemble de 3 feuilles, au moins 1 triplet existe dans T.

Programme Simplistic

http://homepages.cwi.nl/~kelk/simplistic.html

Réseau phylogénétique de 
levures - Van Iersel, Keijsper, 
Kelk, Stougie, Hagen Boekhout : 
Constructing level-2 phylogenetic 
networks from triplets.
Recomb 2008

N' réseau
de niveau 1 

ou 2



  

Reconstruction depuis les quadruplets

{arbres} Méthode exacte pour reconstruire un réseau non 
enraciné de niveau 1 (s'il en existe un) à partir 
d'un ensemble dense de quadruplets

(Gambette, Berry, Paul, soumis : O(n10))

N' réseau
de niveau 1 

a

b c
d

e

f

ghi

réseau
non enraciné

de niveau 2

{quadruplets}



  

Reconstruction depuis les clades souples

{arbres}

N'

{clades}

Consensus de clades souples :
Dendroscope

(Huson, Dezulian, Franz, Rausch, Richter & Rupp, 2007)

Méthode exacte rapide de reconstruction de 
réseaux à 1 couche de réticulation à partir 
de clades souples

(Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, ISMB 2009)

2 étapes :
- choix du plus gros sous-ensemble de taxons où les 
clades sont compatibles avec un arbre
- ajout du minimum de réticulations pour connecter les 
autres taxons

Méthode exacte de reconstruction de 
réseaux de niveau k à partir de clades 
souples

(Iersel, Kelk, Rupp & Huson, soumis, 2009)

réseau 
“galled 

network”

http://www.dendroscope.org



  

Clades et réseaux à une couche de rét.

a   b   c   d   e   f

Test de compatibilité souple polynomial sur les réseaux à 
une couche de réticulation.

Pour tout ensemble C de clades, il existe un réseau à une 
couche de réticulation compatible avec C.

N
Le réseau à une couche de 
réticulation N
est compatible avec
tout clade souple sur {a,b,c,d,e,f}.



  

a   b   c   d   e   f

N
{a,b,d}

Clades et réseaux à une couche de rét.

Test de compatibilité souple polynomial sur les réseaux à 
une couche de réticulation.

Pour tout ensemble C de clades, il existe un réseau à une 
couche de réticulation compatible avec C.

Le réseau à une couche de 
réticulation N
est compatible avec
tout clade souple sur {a,b,c,d,e,f}.



  

1- Trouver un ensemble minimum de conflits parmi les 
clades :
- partie sans conflits      arbre,
- taxons impliqués dans des conflits      sous les réticulations.

MAXIMUM COMPATIBLE SUBSET

2- Attacher les taxons impliqués dans des conflits à l'arbre 
avec un nombre minimal d'arcs.

MINIMUM ATTACHMENT PROBLEM 

Une approche en deux étapes



  

L'ensemble minimum de conflits

Conflit : clades ni inclus ni disjoints

Problème :
enlever un nombre minimum t de taxons pour supprimer 
tous les conflits entre clades.

NP-complet dans le cas général
Steel & Hamel, AML, 1996

NP-complet sur un graphe connexe, sans taxons 
“jumeaux”

réduction depuis le cas général

A B



  

L'ensemble minimum de conflits

{{a,b},{a,b,x},{a,x},{b,x},{b,y},{c,d},{c,d,x,y},{c,x},{d,y},{x,y}}

Conflit : clades ni inclus ni disjoints

Graphe des caractères d'un ensemble de clades,
graphe biparti avec :
- un ensemble de sommets pour les clades
- un ensemble de sommets pour les taxons
- arête quand le taxon appartient au clade

Exemple :

{a,b}  {a,b,x}  {a,x}   {b,x}   {b,y}   {c,d} {c,d,x,y} {c,x}   {d,y}   {x,y}

a        b        c         d         x        y

conflit = graphe “M”

A B



  

L'ensemble minimum de conflits

Conflit : clades ni inclus ni disjoints

Graphe des caractères :

{a,b}  {a,b,x}  {a,x}   {b,x}   {b,y}   {c,d} {c,d,x,y} {c,x}   {d,y}   {x,y}

a        b        c         d         x        y

Trouver l'ensemble minimum de conflits

Supprimer le nombre minimum t de sommets-taxons tels 
que le graphe des caractères est un graphe “sans M”

A B



  

L'ensemble minimum de conflits

Conflit : clades ni inclus ni disjoints

Graphe des caractères :
{a,b}  {a,b,x}  {a,x}   {b,x}   {b,y}   {c,d} {c,d,x,y} {c,x}   {d,y}   {x,y}

a        b        c         d       

Supprimer le nombre minimum t de sommets-taxons tels 
que le graphe des caractères est un graphe “sans M” :

- algorithme FPT basique en O*(3t)
- algorithme FPT 3-Hitting-Set en O*(2,076t)

A B



  

L'attachement minimum

by

yx

xy

a b c d

cdxy
cd

cx

T : arbre représentant 
les clades sur X\R

B

ax bx

ab
abx

dy

Problème :
Attacher T à B avec le minimum de liens.

Etape précédente :
ensemble minimum de taxons R tels que les clades
sur X\R sont compatibles (avec un arbre T).

X\R

R

B : réseau représentant les 
clades maximaux sur R et 
les singletons de R.



  

L'attachement minimum

by

yx

xy

a b c d

cdxy
cd

cx

T

B

ax bx

ab
abx

dy

C1 - Satisfaction des clades de T :
Pour tout arc e de l'arbre T et tout taxon r de R contenu 
dans un clade de e, il existe un lien depuis un des 
descendants de e dans T vers le noeud correspondant à r 
dans B, ou un noeud de B correspondant à un clade 
maximal qui contient r.
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Pour tout arc e de l'arbre T et tout taxon r de R contenu 
dans un clade de e, il existe un lien depuis un des 
descendants de e dans T vers le noeud correspondant à r 
dans B, ou un noeud de B correspondant à un clade 
maximal qui contient r.



  

L'attachement minimum

by

yx

xy

a b c d

cdxy
cd

cx

T

B

ax bx

ab
abx

dy

C1 - Satisfaction des clades de T :
Pour tout arc e de l'arbre T et tout taxon r de R contenu 
dans un clade de e, il existe un lien depuis un des 
descendants de e dans T vers le noeud correspondant à r 
dans B, ou un noeud de B correspondant à un clade 
maximal qui contient r.



  

L'attachement minimum

yx

xy

a b c d

cdxy
cd

cx

T

B

ax

ab
abx

dy

C2 - Satisfaction de la paternité des noeuds de B :
Tout noeud de B correspondant à plus d'un taxon est relié à 
un noeud de T par un lien exactement.



  

L'attachement minimum

yx

xy

a b c d

cdxy
cd

cx

T

B

ax

ab
abx

dy

C2 - Satisfaction de la paternité des noeuds de B :
Tout noeud de B correspondant à plus d'un taxon est relié à 
un noeud de T par un lien exactement.



  

L'attachement minimum

yx

xy

a b c d

cdxy
cd

cx

T

B

ax

ab
abx

dy

C2 - Satisfaction de la paternité des noeuds de B :
Tout noeud de B correspondant à plus d'un taxon est relié à 
un noeud de T par un lien exactement.



  

L'attachement minimum

by

yx

xy

a b c d

cd

cx

T

B

ax bx

ab
abx

C3 – Absence de parasites des clades de T dans B :
Pour tout arc e de T, si un clade correspondant à e ne 
contient pas un taxon r de R, il existe un chemin d'un noeud 
qui ne descend pas de e vers le noeud associé à r.



  

L'attachement minimum

by

yx

xy

a b c d

cd

cx

T

B

ax bx

ab
abx

C3 – Absence de parasites des clades de T dans B :
Pour tout arc e de T, si un clade correspondant à e ne 
contient pas un taxon r de R, il existe un chemin d'un noeud 
qui ne descend pas de e vers le noeud associé à r.



  

L'attachement minimum

by

yx

xy

a b c d

cd

cx

T

B

ax bx

ab
abx

C3 – Absence de parasites des clades de T dans B :
Pour tout arc e de T, si un clade correspondant à e ne 
contient pas un taxon r de R, il existe un chemin d'un noeud 
qui ne descend pas de e vers le noeud associé à r.



  

L'attachement minimum

by

yx

xy

a b c d

cdxy
cd

cx

T

B

ax bx

ab
abx

dy

Problème :
Trouver un attachement
respectant les contraintes C1, C2, et C3
et de taille minimale.



  

L'attachement minimum

Problème :
Trouver un attachement respectant les contraintes
C1, C2, et C3, et de taille minimale.

NP-complet
réduction depuis SetCover

W[2]-dur, paramétré par le nombre de liens à ajouter.
réduction depuis SetCover

Algorithmes :
- Séparation et évaluation

(branch-and-bound, implémenté dans Dendroscope 2)
- Programme linéaire en nombres entiers



  
Données de la base HOGENOM, projet             PhylAriane

Reconstruction depuis les clades souples

{arbres}

{clades}

16 arbres de gènes de 46 espèces de bactéries
Réseau “galled network” des clades apparaissant 
dans 20% des arbres :

N' réseau à une 
couche de 
réticulation

Enterobacteriales
Pasteurellales

Aeromonadales
Alteromonadales
Oceanospirillales
Rhodobacterales

Rhizobiales

Dendroscope



  
Données de la base HOGENOM, projet             PhylAriane

Reconstruction depuis les clades souples
{arbres}

{splits}

Dendroscope

{clades}

SplitsTree
Filtre : présence dans 20% des arbres



  

• Motivations de l'approche combinatoire

• Méthodes de reconstruction combinatoire

• Les réseaux phylogénétiques
• L'arbre en filigrane

• Limites des méthodes combinatoires

Plan

• Perspectives



  

Restrictions sur les réseaux reconstruits :
- n'empêchent pas l'explosion combinatoire
- trop contraignantes pour certains modèles

Ambiguïté de la reconstruction, même à partir de 
données complètes et correctes.

Confrontation à des données réelles :
- gérer le bruit
- gérer le silence

Limites des méthodes combinatoires



  

Restrictions sur les réseaux reconstruits :
- n'empêchent pas l'explosion combinatoire
- trop contraignantes pour certains modèles

Ambiguïté de la reconstruction, même à partir de 
données complètes et correctes.

Confrontation à des données réelles :
- gérer le bruit
- gérer le silence

Rappel :
Un réseau de niveau k se décompose en
un arbre de générateurs choisis parmi un ensemble fini.

Limites des méthodes combinatoires



  

Borne inférieure :
g

k
 ≥ 2k-1

Il y a un nombre exponentiel de générateurs !

Idée :
Coder tout nombre entre 0 et 2k-1-1 par un générateur de 
niveau k.

Borne inférieure du nombre de générateurs



  

Borne inférieure du nombre de générateurs

0 1

0 1

k = 1

Borne inférieure :
g

k
 ≥ 2k-1

Il y a un nombre exponentiel de générateurs !

Idée :
Coder tout nombre entre 0 et 2k-1-1 par un générateur de 
niveau k.



  

0 1

10

0 1

1 0

0 1 2 3

k = 2

Borne inférieure :
g

k
 ≥ 2k-1

Il y a un nombre exponentiel de générateurs !

Idée :
Coder tout nombre entre 0 et 2k-1-1 par un générateur de 
niveau k.

Borne inférieure du nombre de générateurs



  

Restrictions sur les réseaux reconstruits :
- n'empêchent pas l'explosion combinatoire
- trop contraignantes pour certains modèles

Ambiguïté de la reconstruction, même à partir de 
données complètes et correctes.

Confrontation à des données réelles :
- gérer le bruit
- gérer le silence

Limites des méthodes combinatoires



  

Simulations de réseaux de niveau k

http://www.lirmm.fr/~gambette/ProgramGenerators

Simulation de 1000 réseaux phylogénétiques selon le 
modèle coalescent avec recombinaison.

Arenas, Valiente, Posada 2008
Programme Recodon

Combien sont de niveau 1, 2, 3 ?
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nb of networks



  

Simulations de réseaux de niveau k

niveau

nombre de 
réticulations

0   5        9

9

5

0

Simulation de 1000 réseaux phylogénétiques selon le 
modèle coalescent avec recombinaison.

Lien entre le niveau et le nombre de réticulations :

http://www.lirmm.fr/~gambette/ProgramGenerators



  

Restrictions sur les réseaux reconstruits :
- n'empêchent pas l'explosion combinatoire
- trop contraignantes pour certains modèles

Ambiguïté de la reconstruction, même à partir de 
données complètes et correctes.

Confrontation à des données réelles :
- gérer le bruit
- gérer le silence

Limites des méthodes combinatoires



  

Limites des approches combinatoires

Plusieurs réseaux minimaux ont exactement le même 
ensemble d'arbres, de triplets, de clades.

Gambette & Huber, 2009

Caractérisation des réseaux de niveau 1 ayant exactement 
le même ensemble d'arbres, de triplets, de clades.

b

a

c

b

c

a
a

b

c



  

Limites des approches combinatoires

Plusieurs réseaux minimaux ont exactement le même 
ensemble d'arbres, de triplets, de clades.

Gambette & Huber, 2009

b
a

x
1x

2

a

x
1x

2

b

2 réseaux de niveau 2 avec le même ensemble de triplets



  

Limites des approches combinatoires

Plusieurs réseaux minimaux ont exactement le même 
ensemble d'arbres, de triplets, de clades.

Gambette & Huber, 2009

b
a

x
1x

2

a

x
1x

2

b

2 réseaux de niveau 2 avec le même ensemble de triplets

Même avec des données de départ complètes et correctes, 
il est impossible de choisir entre les formes ambiguës !



  

Restrictions sur les réseaux reconstruits :
- n'empêchent pas l'explosion combinatoire
- trop contraignantes pour certains modèles

Ambiguïté de la reconstruction, même à partir de 
données complètes et correctes.

Confrontation à des données réelles :
- gérer le bruit
- gérer le silence

Limites des méthodes combinatoires



  

Approches de filtres :
Ne considérer que les clades, triplets, avec un bon support.

Approches d'édition des données :
Corriger les données au minimum pour obtenir un réseau 
restreint :
- arbres à partir de clades :

(O*(3l), Huson, Rupp, Berry, Gambette & Paul, 2009)

- arbres à partir de triplets
(O*(3l), Guillemot & Berry, 2007,

O(n4 + 2O(t̂ (1/3) log t)), Guillemot & Mnich 2009)

- réseaux de niveau 1 à partir de triplets
(en cours...)

Gestion du bruit dans les données



  

Restrictions sur les réseaux reconstruits :
- n'empêchent pas l'explosion combinatoire
- trop contraignantes pour certains modèles

Ambiguïté de la reconstruction, même à partir de 
données complètes et correctes.

Confrontation à des données réelles :
- gérer le bruit
- gérer le silence

Limites des méthodes combinatoires



  

Nécessité d'avoir des clades complets, des ensembles 
denses de triplets ou quadruplets :

arbres en entrée sur le même ensemble de taxons

Interface de sélection de taxons et de familles de gènes 
pour trouver :

un grand nombre d'arbres de gènes
sur un grand nombre de taxons

(en cours : rectangles maximaux,
sélection heuristique sur nuages arborés...)

Gestion du silence dans les données



  

• Motivations de l'approche combinatoire

• Méthodes de reconstruction combinatoire

• Les réseaux phylogénétiques
• L'arbre en filigrane

• Limites des méthodes combinatoires

Plan

• Perspectives



  

Perspectives

Construction des
données combinatoires

Reconstruction combinatoire
d'un ensemble de candidats

Choix parmi les candidats
par méthodes statistiques

Proposition d'un
réseau phylogénétique

Reconstruction du réseau par un dialogue entre méthodes 
combinatoires et méthodes statistiques



  

Des questions ?
Merci pour votre attention !

Co-auteurs des résultats présentés :
- Vincent Berry, Christophe Paul (LIRMM, Université Montpellier 2)
- Katharina Huber (Université East Anglia, UK)
- Daniel Huson, Regula Rupp (Université de Tübingen, Allemagne)

http://www.lirmm.fr/~gambette

Graphe de 
collaboration des 
auteurs les plus 

représentés dans la 
base de données 

“who's who in 
phylogenetic 

networks”.
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