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LMD5 — Fiche UE du département Biologie—Ecologie

Niveau : M2 S3

Intitulé : Phylogénie approfondie : méthodes et application en évolution
(PAMAE)

Code : HABY946B

Responsable(s) : Emmanuel DOUZERY
Co-responsable(s) : Vincent RANWEZ
Contact(s) : emmanuel.douzery [at] umontpellier.fr, vincent.ranwez [at] supagro.fr

Moodle : | https://moodle.umontpellier.fr/course/view.php?id=7843

Nombre ECTS : 4

Nombre d’heures : CM =0 — TD = 13,5 — TP = 9 — Terrain = 0 — Séminaires = — SPS = 0
Statut par parcours : B2l (—), BioGET1 (—), BioGET2 (—), CEPAGE (—), DARWIN (Choix),
EcoSystemes (—), EGEN (-), MédiACCES (—), MEME (—), PAL (), Agreg (—).

Description de I’UE : La phylogénie est une quéte d’indices évolutifs. Le but de ce module est de rap-
peler lexistence de phylogénies de genes dans des phylogénies d’especes, les modalités de représentation
des histoires évolutives sous forme d’arbres, et le pari de I’homologie moléculaire positionnelle grace a
I’alignement des séquences. Les principes des méthodes d’inférence phylogénétique sont au cceur des sa-
voirs de cette UE. Les méthodes de distances permettent de souligner les difficultés de séparation de
I’homologie et de I’homoplasie, et la nécessité de construire des modeles d’évolution des caracteres. L’ap-
proche cladistique avec parcimonie maximale permet d’illustrer d’une part 'utilisation du bootstrap pour
estimer la solidité des noeuds des phylogénies, et d’autre part I'impact de ’échantillonnage taxonomique
pour détecter les substitutions multiples.

Les approches probabilistes sont quant a elles présentées puis approfondies. L’artéfact d’attraction des
longues branches conduit & introduire le raisonnement probabiliste. La méthode du maximum de vrai-
semblance permet d’aborder le calcul de la vraisemblance, I’estimation des parametres des modeles par
optimalité, la construction de différents modeles d’évolution des caracteres, ainsi que la comparaison de
modeles. L’inférence Bayésienne introduit quant & elle la distinction entre approches par densité versus
optimalité. Elle montre alors 1'utilisation a priori des densités de probabilités, ’estimation au vu des
données des distributions a posteriori des parametres des modeles, leur approximation par chaines de
Markov avec techniques de Monte Carlo et couplage de Metropolis (MCMCMC), les phases d’allumage
et de convergence, et le calcul et 'interprétation des probabilités postérieures des arbres et des clades.
L’importance des modeles d’évolution des séquences d’ADN, ARN et protéine et de leur amélioration est
soulignée.
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Compétences visées (Savoir, Savoir-Faire, Savoir-Etre) : 7Qutre le descriptif précédent, les savoirs
concernent aussi les applications des méthodes d’inférence phylogénétique : I'analyse de la représentation
matricielle avec parcimonie des arbres sources pour inférer des superarbres, le conservatisme de trait,
Iinertie phylogénétique, les indices de diversité phylogénétique, I'estimation d’états de caracteres an-
cestraux, la comparaison d’arbres et de scénarios évolutifs, et les co-phylogénies avec évaluation des
hypotheses de co-évolution et co-spéciation.

Les savoir-faire impliquent la mise en pratique bioinformatique des notions précédentes : assemblage
de données (lectures, séquences); alignement des séquences; inférence d’arbres par méthodes de dis-
tances, maximum de parcimonie, maximum de vraisemblance, et inférence Bayésienne, avec détection
de Dattraction des longues branches ; estimation des parametres des modeles ; comparaison des modeles;;
et utilisation de la corroboration multigénique. Les logiciels a savoir manipuler sont SeaView, NJPlot,
PhyML, IQTree, PAUP, et MrBayes.
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Prérequis (compétences et /ou UE) : ”Facultatif : suivi de 'UE de M1 S7 7” Phylogénie et Evolution
(HABT08B).

Conseillé : Alignement de séquences ; lecture et reconstruction d’arbres : distances, cladistique et parci-
monie, approches probabilistes (vraisemblance).”

Modalités de controle des connaissances : Controle continu intégral : 100%

Informations additionnelles : Cette UE est mutualisée avec la mention AgroSciences (parcours IMHE)
et avec la mention Eco-EPIL
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