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dans ce travail, nous utilisons des représentations de Poisson pour les transferts

horizontaux.

2.6 Discussion

Nous avons initialement étudié deux questions : la maniére dont la précision de la
reconstruction dépend des branches impliquées et du nombre de transferts néces-
saires pour une reconstruction précise. Afin d’explorer ces questions, nous avons
préparé des ensembles de données artificiels en modélisant le processus de change-
ment d‘arbre. Nous avons commencé avec 0 transfert horizontal jusqu’a 7 trans-

ferts pour mieux expliquer le processus.

Les figures présentées ci-dessus montrent les résultats d’analyses : Dans les trois
itérations, on a A constant pour chaque cas. Les estimations de A (le paramétre
de forme du processus de Poisson) et k ont changé lorsque différentes valeurs de

parameétres ont été utilisées.

Il est important de remarquer que ces probabilités de transition sont en fonction de
la quantité des probabilités de transferts entre deux arbres, et sont dépendantes
du modéle précédent. Autrement dit, on considére dans cet algorithme qu’un
événement a autant de chance de produire un meilleur résultat quand le nombre
de transferts est petit ce qui implique une probabilité de transfert plus petit.
En conséquence, une différence de nombre de transferts entre deux arbres peut
correspondre & un nombre petit de changements de branche, sans que la probabilité
de transfert et de transition soit différente comme on le voit dans le tableau 1,
quatriéme et cinquiéme itération dont les nombres de transferts ne sont pas les
mémes. Les possibilités de « changements multiples, plus de transfert que de
branche comme dans le tableau 1 sixiéme itération » ne sont donc pas prises en

compte, car sont des événements rares ou méme impossibles, et la probabilité
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de réalisation de I’événement dépend des arbres, mais ses événements peuvent
donner de bons résultats comme le montre la courbe 5.8 en pointillé. L’analyse
de ces figures montre que les probabilités avec des transferts horizontaux de deux
états successifs donnent de meilleurs résultats que les probabilités initiales (sans

transfert).

La précision topologique de ces différentes méthodes sera mesurée sur ’ensemble
des arbres par la distance standard de Robinson et Foulds entre I’arbre inféré et
I'arbre réel. Cette distance correspond & la proportion de branches internes trou-
vées dans un arbre et non dans un autre. Sa valeur va de 0 (les deux topologies
sont identiques) & 1 (elles ne partagent aucune branche en commun). La valeur de
cette distance a été trouvée en fonction de la divergence maximale par paire dans
I’ensemble de données considéré, la divergence entre deux séquences étant sim-
plement la proportion de sites ou les deux séquences différent. Dans un ensemble
de données de séquence, on fait 1’alignement de toutes les séquences et aprés on
infére tous les arbres possibles dans cette séquence. A l'intérieur de 1'algorithme,
la distance RF nous permet de passer d’une topologie d’arbre & 1’autre (Guindon

et Gascuel, 2003).

Le processus de Poisson est I'un des modéles les plus utilisés en biologie et il existe
plusieurs extensions possibles de I’approche que nous décrivons en reconstruction.
Par exemple, on peut placer des événements sur un arbre selon un processus de
Markov(Huelsenbeck et al., 2000). Nous pensons que la méthodologie du maxi-
mum de vraisemblance présentée dans ce mémoire se révélera étre une étape vers
une telle base théorique, méme si le modéle actuel présente des limitations. Une
des forces de cette analyse probabiliste est notre capacité a représenter des degrés
de certitude et & inclure diverses possibilités ainsi que les probabilités calculées.
Bien que de nombreux progrés aient été accomplis dans ce domaine, de nombreux

problémes restent non résolus. Un modéle incorporant d’autres événements évolu-
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tifs communs (par exemple, recombinaison, inversion) en plus des insertions, des
délétions et des conservations serait une amélioration. Il serait également utile
de permettre au contexte local de ’ADN d’affecter la probabilité des événements

évolutifs (Thorne et al., 1992).

2.6.1 complexité

La complexité temporelle de la version interactive de I’algorithme est O(kn*) pour
inférer k transferts servant a réconcilier une paire de phylogénies d’espéces avec
n feuilles. L’algorithme proposé est un modéle robuste d’évolution prenant en
compte le transfert horizontal de génes. Ce modéle se basera sur la réconciliation
des phylogénies d’espéces, tout en incorporant des régles d’évolution nécessaires

pour une meilleure reconstruction ancestrale.

Nous avons identifié les points suivants comme étant les caractéristiques impor-
tantes d’un tel algorithme : Complexité algorithmique réduite, on s’assure de pou-
voir exécuter ’algorithme dans un temps raisonnable et ainsi effectuer des études &
grande échelle. Quand le nombre de feuilles ou de THG augmente, le rendent par-
ticuliérement intéressant pour l'analyse de larges phylogénies englobant plusieurs
conflits topologiques dus aux transferts horizontaux de génes. L’algorithme initial
est plus économique et moins cofliteux puisqu'’il utilise moins de paramétres, mais

ce nouvel algorithme donne de meilleurs résultats surtout dans le cas des virus.

DT Conclusion

Les applications que nous avons vues montrent leur puissance en génomique pour
tout ce qui concerne la reconstruction ancestrale de séquence. La reconstruction
ancestrale a été appliquée dans plusieurs contextes. Par exemple : Un algorithme

de programmation dynamique est développé par (Pupko et al., 2000) pour la re-
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construction ancestrale en utilisant un formalisme de maximum de vraisemblance
de ’ensemble de toutes les séquences ancestrales d’acides aminés dans un arbre
phylogénétique. Aussi la méthode de parcimonie (Fitch, 1971) a été utilisée pour
déduire des séquences ancestrales d’acides aminés. Mais la faiblesse de ses algo-
rithmes c’est qu'ils ne tiennent pas compte des transferts horizontaux de géne par

rapport & notre algorithme.

Pour la reconstruction de séquences ancestrales, nous avons principalement utilisé
des approches standards avec une procédure de détection THG. La présence de
deux transferts rend deux arbres complétement incongruents. En effet, ils n’ont
aucun noeud interne en commun. Par conséquent, le mécanisme de transfert ho-
rizontal peut complétement altérer la topologie d’un arbre phylogénétique. Cette

différence de topologie nous permet d’avoir deux méthodes de calcul de transition.



CONCLUSION

Dans ce mémoire, nous avons présenté un nouvel algorithme pour la reconstruc-
tion ancestrale de séquences impliquant des transferts horizontaux de génes qui
se base sur l’algorithme décrit dans (Diallo et al., 2007). Nous y avons apporté
des améliorations, notamment sur le plan de la complexité algorithmique et I'in-
clusion des phénoménes de transferts horizontaux de génes. L’algorithme exploite
efficacement les différences topologiques ou métriques entre arbres d’espéces pour
un méme ensemble d’organismes considérés, et fournit une réponse au probléme

de la modélisation de reconstruction ancestrale.

Nous avons proposé une modification de la recherche dans ’espace topologique
en vue de pouvoir évaluer toutes les possibilités de reconcialiation entre 1’arbre
d’espéce fixé et les arbres des blocs alignés. Nous avons proposé de modéliser le
nombre de transferts le long des branches comme suivant une loi de poisson. Ce qui
permet de fixer des taux de transferts et de pouvoir estimer le nombre de transferts
possible et de reconstruire adéquatement les scénarios ancestraux. Pour faciliter la
reconciliation entre les topologies, nous avons adapté I’heuristique présentée dans
(Boc et al., 2010). Tout cela a permis d’avoir un cadre robuste et cohérent qui
permet d’étudier les séquences ancestrales dans un cadre plus complet et réaliste.
Les simulations présentées dans le mémoire, ont permis de montrer la pertinence

de ce cadre.

La complexité algorithmique de cette méthode est 0(m®) pour ajouter r trans-
ferts horizontaux de géne dans un arbre phylogénétique d’ espéces & n feuilles.

Les simulations que nous avons réalisées avec cet algorithme ont montré qu’il est
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plus performant que la méthode décrite dans (Diallo et al., 2007), mais générale-
ment moins performant en terme de temps d’exécution car cette nouvelle méthode

demande plus réplication d’arbre que celui de Diallo.

Dans le futur, nous comptons I’appliquer sur les données réelles dans la perspective
de reconstruction des familles bactériennes. Comme la plupart des organismes, les
bactéries subissent beaucoup plus d’échanges génétiques que d’autres, restreints
a leur hoéte. Leurs génomes incluent quelques portions du chromosome, appelées
ilots génomiques, ot de nombreux échanges génétiques et de transferts de génes
peuvent avoir lieu, le transfert jouent un réle majeur dans leur diversification.
Nous comptons aussi inclure 1’algorithme dans le programme Ancestoré accessible

en ligne (Diallo et al., 2009).
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