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FiG. 1.—Phylogencuc tree of placental mammals reconstructed using the program MrBayes from mitochondnal H-stranded protein-coding genes
using ungapped first and second codon posituons with the exclusion of Leu synonymous sites. Posterior probabilities (PP) supporting the tree nodes are
only reported when less than 100, Marsupialia and Monotremata were used as outgroups. The lengths of the branches are proportional to the number of

nucleotide substitutions per site.
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Figure 1. Evolution of AIDS Viruses
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Origine du virus du SIDA

cpz: chimpanzé --> HIV-1
agm: singe vert africain

mac: macaque

sm: Cercocebus atys --> HIV-2
syk: Cercopithecus albogularis
lhoest: C. lhoesti

sun: C. solatus

mnd: Mandrillus sphinx

col: Colobus guereza

La vitesse d’évolution des
molécules utilisées doit étre
adaptée a I'échelle
temporelle du phénomene
étudié.

Sharp (2002) Cell 108:305



Evolutionary transfer of the chloroplast tufA gene to the nucleus.

LETTERS TO NATURE
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Baldauf & Palmer (1990) Nature 344:262.
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Alignhement et Gaps

* La qualité de l'alignement est essentielle : chaque colonne de
I'alignement (site) est supposée contenir des résidus homologues
(nucléotides, acides aminés) qui dérivent d’'un ancétre commun.

==> Les parties non fiables de |'alighement doivent étre omises du
reste des analyses.

* La plupart des méthodes ne tiennent compte que des substitutions ;

les gaps (événements d’insertion/délétion) ne sont pas utilisés.
==> |es sites contenant des gaps sont ignorés.
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Variation de la vitesse d’évolution entre sites
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Arbre Phylogénétique

Branche Interne: entre 2 noeuds. Branche Externe: entre un noeud et une feuille
Les longueurs des branches horizontales sont proportionnelles aux distances évolutives
entre séquences ancestrales (unité = substitution / site).

Topologie d’arbre = forme de I'arbre = ordre de branchement des noeuds

Branch
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Arbre raciné
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Arbre non raciné
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Arbres racinés et non-racinés

La plupart des méthodes phylogénétiques produisent des
arbres non racinés. La raison est que les méthodes
détectent des différences entre séquences, sans avoir le
moyen de les orienter temporellement.

Deux facons d’enraciner un arbre non raciné:

— Méthode du groupe externe : inclure dans I'analyse un groupe de

séguences dont on sait a priori qu’elles sont externes au groupe
etudié; la racine est sur la branche qui relie le groupe externe aux

autres séquences.

— Faire I’hypothese de |’horloge moléculaire : toutes les lignées sont
supposées évoluer a la méme vitesse depuis leur divergence; la
racine est au point de I'arbre équidistant de toutes ses feuilles.
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Racinement par le centre: incorrect si fortes différences de vitesse
entre lignées
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Van de Peer et al. (2000) Gene 246:1



Arbre des genes vs. Arbre des especes

* 'histoire évolutive des genes reproduit
celle des especes qui les portent, sauf si:

— Transfert horizontal = transfert de gene entre
especes

— Duplication génique : orthologie/ paralogie



Orthologie / Paralogie

o ancestral GNS gene
@ speciation

Q duplication

Homology : two genes are homologous 1ff Rodents

they have a common ancestor. Primates

— Orthology : two genes are orthologous 1ff
they diverged following a speciation event.

Paralogy : two genes are paralogous 1ff

they diverged following a duplication
event. GNS GNS1 GNSI GNS2 GNS2
Human Rat  Mouse Rat Mouse

A Orthology # functional equivalence el N

18



Reconstruction de la phylogénie des especes:
artéfacts dus a la paralogie

@ speciation  GNS]
< duplication

GNS2

GNSI  GNSI GNSI GNS2 GNS2 GNS2 GNS GNS GNS
Hamster Rat Mouse  Rat Mouse Hamster Hamster Mouse  Rat
true tree tree obtained with a partial

sampling of homologous genes

Il Des pertes de genes peuvent se produire au cours de |'évolution : méme avec des séquences
génomiques completes, il peut étre difficile de détecter la paralogie !!

19



Arbre des especes

Transfert horizontal de gene

A = =2 @D o =" &8 C a8 »



Arbre du gene

< M = O U A B B o= = M




'artefact d’attraction des longues
branches



Phylogenetic analysis of eukaryotic small subunit ribosomal RNA
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Phylogenetic analysis of RNA polymerase II large subunit
Hirt et al. (1999) Proc.Natl.Acad.Sci. USA 96:580
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Peut-on réconcilier les ARNr et les ARN polymérases ?
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The Long Branch Attraction artifact

[ Felsenstein (1978) Syst Zool 27:401 |

N =Y

inferred tree true tree inferred tree
gene | gene 2
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C B t':. ......... C
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Philippe et al. (2000) Proc. Royal Soc. Lond. B 267:1213.
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Analyse en distances de 42
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sites a €té prise en compte.

Cette analyse utilise un
modele évolutif plus réaliste.

Van de Peer et al. (2000) Gene 246:1




'effet du modele évolutif utilisé:

les modeles plus réalistes sont meilleurs
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True tree :

no across-site
rate variation
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Phylogenetic analysis of LSU rRNA

a) fastDNAmI
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Peyretaillade et coll. (1998) Nucleic Acids Res 26:3513



L'effet de I'échantillonage
taxonomique



“Molecular phylogeny of the kingdoms Animalia, Plantae, and Fungi”
Gouy & Li (1989)

A P F

v/ @ animals fungi
(o)) o o g

‘o

0.68+/- 0.25
plants bacteria

1 . 8 +/ - 0.4 FIG. 4.—Unrooted phylogenetic tree inferred from the pooled protein data set. A total of 1,634 sites
were analyzed. Branch lengths are in percent substitutions. The SE of the internal branch length estimate

1 is shown. See table 3 for a description of the data set.
. .\\\\\4§<Z

2 Dictyostelium

Crithidia

FI1G. 2.—Unrooted phylogenetic tree inferred from rRNA sequences. A total of 2,971 sites were analyzed.

Les temps reculés: a la fois peu de genes et peu d’especes



“The Opisthokonta and the Ecdysozoa May Not Be Clades: Stronger Support for the Grouping of Plant
and Animal than for Animal and Fungi and Stronger Support for the Coelomata than Ecdysozoa“

Saccharomyces cerevisiae

Schizosaccharomyces pombe
Plasmodium falciparum

Arabidopsis thaliana

Takifugu rubripes
Homo sapiens

C: [ Mus musculus
0.1
, Drosophila melanogaster
Known nodes Anopheles gambiae
— —~— —
coelomata

Arbres phylogénétiques de 780 genes de 10 génomes completement séquencés amalgamés en un
unique superarbre.

MOLECULAR BIOLOGY

Philip, G. K. et al. Mol Biol Evol 2005 22:1175-1184 axo EVOLUTION




672 Review

TRENDS in Ecology and Evolution Vol.20 No.12 December 2005

Plantae Streptophytes

Land plants
Charophytes

Chlorophytes
Trebouxiophytes
Ulvophytes
Prasinophytes
Mesostigma

Floridiophytes

Bangiophytes
Cyanidiophytes

Green Algae

Red Algae
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Apicomplexa
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Ciliates
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Chlorarachniophytes
Phytomyxids
Haplosporidia
Foraminifera
Polycystines

Acantharia Rhizaria

Ascomycetes
Basidiomycetes
Zygomycetes
Microsporidia

Chytrids
Nucleariids
Animals
Choanoflagellates
Capsaspora
Ichthyosporea

Dictyostelids

Opisthokonts

Myxogastrids

Protostelids
Lobosea

Archamoebae

Amoebozoa ‘Unikonts’

Eukaryotic domain
phylogeny.

Emerging consensus
for the identification
of five super- phyla.

Relationships
between them
remain very
uncertain.
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