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Reyes	
  et	
  al.	
  (2004)	
  Mol.	
  Biol.	
  Evol.	
  21:397–403	
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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.	
  lhoesF	
  
sun:	
  C.	
  solatus	
  
mnd:	
  Mandrillus	
  sphinx	
  
col:	
  Colobus	
  guereza	



Sharp	
  (2002)	
  Cell	
  108:305	
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Evolu&onary	
  transfer	
  of	
  the	
  chloroplast	
  tufA	
  gene	
  to	
  the	
  nucleus.	
  

Baldauf	
  &	
  Palmer	
  (1990)	
  Nature	
  344:262.	
  



Data&on	
  
moléculaire	
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Alignement	
  et	
  Gaps	
  
•  La	
  qualité	
  de	
  l’alignement	
  est	
  essen&elle	
  :	
  chaque	
  colonne	
  de	
  

l’alignement	
  (site)	
  est	
  supposée	
  contenir	
  des	
  résidus	
  homologues	
  
(nucléo&des,	
  acides	
  aminés)	
  qui	
  dérivent	
  d’un	
  ancêtre	
  commun.	
  
	
  ==>	
  Les	
  par&es	
  non	
  fiables	
  de	
  l’alignement	
  doivent	
  être	
  omises	
  du	
  
reste	
  des	
  analyses.	
  

•  La	
  plupart	
  des	
  méthodes	
  ne	
  &ennent	
  compte	
  que	
  des	
  subs&tu&ons	
  ;	
  
les	
  gaps	
  (événements	
  d’inser&on/délé&on)	
  ne	
  sont	
  pas	
  u&lisés.	
  
	
  ==>	
  les	
  sites	
  contenant	
  des	
  gaps	
  sont	
  ignorés.	
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Varia&on	
  de	
  la	
  vitesse	
  d’évolu&on	
  entre	
  sites	
  

Small subunit  
ribosomal RNA 
(18S or 16S) 
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Arbre	
  Phylogéné&que	
  
•  Branche	
  Interne:	
  entre	
  2	
  nœuds.	
  	
  Branche	
  Externe:	
  entre	
  un	
  nœud	
  et	
  une	
  feuille	
  
•  Les	
  longueurs	
  des	
  branches	
  horizontales	
  sont	
  propor&onnelles	
  aux	
  distances	
  évolu&ves	
  

entre	
  séquences	
  ancestrales	
  (unité	
  =	
  subs&tu&on	
  /	
  site).	
  

•  Topologie	
  d’arbre	
  =	
  forme	
  de	
  l’arbre	
  =	
  ordre	
  de	
  branchement	
  des	
  nœuds	
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Arbre	
  raciné	
  

Xenopus

Homo

Bos

Mus

Rattus

Gallus0.02



10	
  

Arbre	
  non	
  raciné	
  

Xenopus
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Arbres	
  racinés	
  et	
  non-­‐racinés	
  

•  La	
  plupart	
  des	
  méthodes	
  phylogéné&ques	
  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	
  façons	
  d’enraciner	
  un	
  arbre	
  non	
  raciné:	
  
–  Méthode	
  du	
  groupe	
  externe	
  :	
  inclure	
  dans	
  l’analyse	
  un	
  groupe	
  de	
  

séquences	
  dont	
  on	
  sait	
  a	
  priori	
  qu’elles	
  sont	
  externes	
  au	
  groupe	
  
étudié;	
  la	
  racine	
  est	
  sur	
  la	
  branche	
  qui	
  relie	
  le	
  groupe	
  externe	
  aux	
  
autres	
  séquences.	
  

–  Faire	
  l’hypothèse	
  de	
  l’horloge	
  moléculaire	
  :	
  toutes	
  les	
  lignées	
  sont	
  
supposées	
  évoluer	
  à	
  la	
  même	
  vitesse	
  depuis	
  leur	
  divergence;	
  la	
  
racine	
  est	
  au	
  point	
  de	
  l’arbre	
  équidistant	
  de	
  toutes	
  ses	
  feuilles.	
  	
  



Phylogénie	
  
universelle	
  
non	
  racinée	
  

Concaténa&on	
  des	
  
ARNr	
  SSU	
  et	
  LSU	
  

A	
  B	
  

E	
  
Trois	
  domaines	
  
Archées	
  
Bactéries	
  
Eucaryotes	
  



Rhodobacter
Pseudomonas
Escherichia

Ruminobacter
Leptospira

Micrococcus
Streptomyces

Pirellula
Anacystis

EuglenaCP
BacillusSubt

BacillusStea
Thermus

Desulfurococcus
Sulfolobus
Thermoproteus

Methanococcus
Methanobacterium

Thermoplasma
HalobacteriumH
Halococcus
HalobacteriumM

Prorocentrum
Tetrahymena

Oryza
Lycopersicon
Citrus
Saccharomyces

Homo
Mus
Xenopus

Drosophila
Caenorhabditis

Dictyostelium
Crithidia

Physarum

0.05

Racinement	
  
«	
  standard	
  »:	
  

-­‐	
  le	
  domaine	
  
bactérien	
  est	
  le	
  
premier	
  à	
  diverger	
  	
  

-­‐	
  les	
  domaines	
  
archéen	
  et	
  
eucaryote	
  
possèdent	
  un	
  
ancêtre	
  exclusif	
  

A	
  

B	
  

E	
  



Prorocentrum
Tetrahymena

Oryza
Lycopersicon
Citrus
Saccharomyces

Homo
Mus
Xenopus

Drosophila
Caenorhabditis

Dictyostelium
Crithidia

Physarum
Rhodobacter

Pseudomonas
Escherichia

Ruminobacter
Leptospira

Micrococcus
Streptomyces

Pirellula
Anacystis

EuglenaCP
BacillusSubt

BacillusStea
Thermus

Desulfurococcus
Sulfolobus
Thermoproteus

Methanococcus
Methanobacterium

Thermoplasma
HalobacteriumH
Halococcus
HalobacteriumM

0.05

Racinement	
  par	
  
le	
  centre	
  :	
  

opposi&on	
  
procaryote/
eucaryote	
  

A	
  

B	
  

E	
  



Anacystis
EuglenaCP

BacillusSubt
BacillusStea

Micrococcus
Streptomyces
Pirellula

Leptospira
Rhodobacter

Pseudomonas
Escherichia

Ruminobacter
Thermus

Desulfurococcus
Sulfolobus
Thermoproteus

Methanococcus
Methanobacterium

Thermoplasma
HalobacteriumH
Halococcus
HalobacteriumM

Prorocentrum
Tetrahymena

Oryza
Lycopersicon
Citrus
Saccharomyces
Homo
Mus
Xenopus

Drosophila
Caenorhabditis

Dictyostelium
Crithidia

Physarum

0.05

Racinement	
  à	
  
l’intérieur	
  du	
  
domaine	
  bactérien	
  
défendu	
  par	
  
certains	
  auteurs	
  :	
  

l’état	
  ancestral	
  est	
  
bactérien,	
  les	
  
archées	
  et	
  les	
  
eucaryotes	
  sont	
  
dérivés	
  
spécifiquement	
  de	
  
certains	
  types	
  de	
  
bactéries.	
  

A	
  

B	
  

E	
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Arbre	
  des	
  gènes	
  	
  	
  	
  vs.	
  	
  	
  	
  Arbre	
  des	
  espèces	
  

•  L’histoire	
  évolu&ve	
  des	
  gènes	
  reproduit	
  
celle	
  des	
  espèces	
  qui	
  les	
  portent,	
  sauf	
  si:	
  
– Transfert	
  horizontal	
  =	
  transfert	
  de	
  gène	
  entre	
  
espèces	
  

– Duplica&on	
  génique	
  :	
  orthologie/	
  paralogie	
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Orthologie	
  /	
  Paralogie	
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Reconstruc&on	
  de	
  la	
  phylogénie	
  des	
  espèces:	
  
artéfacts	
  dus	
  à	
  la	
  paralogie	
  	
  



K

J

I

H

G

F

E

D

C

B

A

Arbre	
  des	
  espèces	
  

Transfert	
  horizontal	
  de	
  gène	
  



K

J

I

H

E

D

C

G

F

B

A

Arbre	
  du	
  gène	
  



L’artefact	
  d’aqrac&on	
  des	
  longues	
  
branches	
  



Phylogenetic analysis of eukaryotic small subunit ribosomal RNA 

Cavalier-Smith & Chao (1996) J Mol Evol 43:551	



Sans	
  prise	
  en	
  compte	
  de	
  la	
  
varia&on	
  des	
  vitesses	
  entre	
  sites	
  



Phylogenetic analysis of RNA polymerase II large subunit  
Hirt et al. (1999) Proc.Natl.Acad.Sci. USA 96:580 



Peut-on réconcilier les ARNr et les ARN polymérases ? 

MICROSPORIDIA	
  ?	
  



The	
  Long	
  Branch	
  Aqrac&on	
  ar&fact	
  	
  
[	
  Felsenstein	
  (1978)	
  Syst	
  Zool	
  27:401	
  ]	
  

 Philippe et al. (2000) Proc. Royal Soc. Lond. B 267:1213.	







L’effet	
  du	
  modèle	
  évolu&f	
  u&lisé:	
  

les	
  modèles	
  plus	
  réalistes	
  sont	
  meilleurs	
  



Phylogénie	
  des	
  ordres	
  
de	
  mammifères	
  



no	
  across-­‐site	
  	
  
rate	
  varia&on	
  

with	
  across-­‐site	
  rate	
  varia&on	
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  =	
  0.5	
  

Ar&odactyls	
  
Carnivores	
  
Rodents	
  
Lagomorphs	
  
Primates	
  

True	
  tree	
  :	
  



Desulfurococcus
Archaeoglobus
Methanobacterium

Giardia
Encephalitozoon

Euglena
Trypanosoma

Pedinomonas-nm
Physarum
Entamoeba

Saccharomyces
Rhizomucor

Phytophthora
Tetrahymena

Prorocentrum
Arabidopsis
Chlorella

Herdmania
Rattus

0.05

a)

Desulfurococcus
Archaeoglobus
Methanobacterium
Giardia

Pedinomonas-nm
Euglena

Trypanosoma
Physarum
Entamoeba

Tetrahymena
Prorocentrum

Encephalitozoon
Phytophthora
Saccharomyces
Rhizomucor

Arabidopsis
Chlorella

Herdmania
Rattus

0.1

b)

Phylogenetic analysis of LSU rRNA 

fastDNAml 

BASEML 

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

Without	
  accoun&ng	
  for	
  across-­‐
sites	
  rate	
  varia&on	
  

Accoun&ng	
  for	
  across-­‐sites	
  rate	
  
varia&on	
  



L’effet	
  de	
  l’échan&llonage	
  
taxonomique	
  



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

Les	
  temps	
  reculés:	
  à	
  la	
  fois	
  peu	
  de	
  gènes	
  et	
  peu	
  d’espèces	
  



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

Arbres	
  phylogéné&ques	
  de	
  780	
  gènes	
  de	
  10	
  génomes	
  complètement	
  séquencés	
  amalgamés	
  en	
  un	
  
unique	
  superarbre.	
  	
  

“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“	
  

coelomata	
  



Eukaryo&c	
  domain	
  
phylogeny.	
  

Emerging	
  consensus	
  
for	
  	
  the	
  iden&fica&on	
  
of	
  five	
  super-­‐	
  phyla.	
  

Rela&onships	
  
between	
  them	
  
remain	
  very	
  
uncertain.	
  



Phylogénie	
  des	
  métazoaires	
  

-­‐ 	
  Rejet	
  du	
  concept	
  acoelomate,	
  
pseudocoelomate,	
  coelomate	
  :	
  

la	
  division	
  per&nente	
  est	
  
lophotrochozoa	
  /	
  ecdysozoa	
  

-­‐ 	
  Bilataria	
  vs.	
  cnidaria,	
  porifera	
  et	
  
ctenophora	
  

-­‐ 	
  Protostomes	
  vs.	
  Deutérostomes	
  


