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Qu’est-ce qu’une phylogénie ?
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“Un arbre phylogénétique, ou phylogénie, est un 
diagramme qui représente les lignes de descendance 

évolutive de différentes espèces, organismes ou 
gènes à partir d’un ancêtre commun.”

Qu’est-ce qu’une
phylogénie ?



Objectifs:

• Volet cours magistral
• Apprenez les bases de ce qu’est une

phylogénie
• Apprendre à lire les phylogénies
• Bases de la modélisation phylogénétique

• Composant didacticiel
• Apprenez à créer un arbre phylogénétique

à partir de données de séquençage
• Utilisation de séquences de protéines du 

cytochrome B du lémurien dans le logiciel
RAxML

• Modifier et visualiser l’arborescence dans R 
et FigTree



Que pouvez-vous faire avec les phylogénies ?

UC Museum of Paleontology Herrera et al 2016 Lowe 2022



Que pouvez-vous faire avec les phylogénies ?
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Origine de quelque chose, 
parenté et différences Diversification des espèces Changements en temps réel



Arbres bayésiens Maximum de vraisemblancePhylodynamique

Suchard et al. 2018
Kuhn et al. 2019

OÙ va-t-il ? QUAND est l’ancêtre commun le 
plus récent ?

À quel point est-ce différent 
de ce que l’on connaît ?
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OÙ va-t-il ? QUAND est l’ancêtre commun le 
plus récent ?

À quel point est-ce différent 
de ce que l’on connaît ?



Point de contrôle!

• Qu’est-ce qu’une
phylogénie ?
• Peut-on utiliser une

analyse phylogénétique
avec des données
temporelles ?
• Pouvez-vous utiliser une

analyse phylogénétique
pour voir à quel point 
quelque chose est
similaire à un autre ?



Anatomie d’une phylogénie



Cladogramme versus arbre phylogénétique

Wikipédia, 2022



Cladogram versus phylogenetic tree

Wikipédia, 2022

Utiliseriez-vous un 
cladogramme ou un arbre 
phylogénétique pour :

• Hypothèses sur les 
ancêtres de l’homme

• Traquer un nouvel 
agent pathogène



Point de contrôle!

• Les cladogrammes sont bons 
pour générer des hypothèses, les 
phylogénies montrent des 
similitudes génétiques
• Que montrent les valeurs

d’amorçage ?
• Qu’est-ce qu’une racine ?

Arbre? Oui
Phylogénétique? Non



Parcimonie vs. Vraisemblance
• Parcimonie : nombre minimum de modifications
• Vraisemblance : probabilité maximale que les données aient évolué

sur l’arbre

Adapté de Ree et Hipp, UChicago, 2021

DescendantAncêtre



Parcimonie : nombre minimum de changements, 
quel que soit le moment ou l’opportunité.

Adapté de Ree et Hipp, UChicago, 2021

Ancestor Descendant

Qu’est-ce qui est 
le moins 

parcimonieux ?



Vraisemblance : la probabilité d’un statut 
d’ancêtre et de descendant est fonction du temps 
(longueur de la branche)

Adapté de Ree et Hipp, UChicago, 2021

DescendantAncestor

Nous ne savons pas quelle est l’histoire réelle du changement, alors utilisez un modèle 
d’évolution pour considérer toutes les histoires possibles (probabilité maximale)



Vraisemblance (suite).

Paramètres : topologie arborescente, 
longueurs des branches, taux de 
substitution estimés pour maximiser la 
vraisemblance des données

Adapté de Ree et Hipp, UChicago, 2021



Modèle 
statistique

Modèle 
mécaniste ?

Jusqu’à présent...

E2M2



Modèle 
statistique

Modèle 
mécaniste

Modèle 
évolutif

Aujourd’hui...

E3M2



Modèles de l’évolution de l’ADN

• Modèles de Markov qui décrivent les taux relatifs de différents
changements
• JC69 (Jukes et Cantor 1969)
• Modèle K80 (Kimura 1980)
• Modèle K81 (Kimura 1981)
• F81 (Felsenstein 1981)
• Modèle HKY85 (Hasegawa, Kishino et Yano 1985)
• Modèle T92 (Tamura 1992)
• Modèle TN93 (Tamura et Nei, 1993)
• Modèle GTR (Tavaré 1986)
• Oui, il y en a beaucoup ! Comment puis-je savoir ce qui est le mieux pour mes

données ?



Bonne nouvelle, la plupart des gens n’ont pas besoin de 
connaître les spécificités mathématiques de ces modèles



Sélection du modèle

Adapté de Ree et Hipp, UChicago, 2021

Les tests de modèle vous donneront deux scores
• Score AIC : tente de sélectionner le modèle qui décrit le mieux 

une réalité inconnue et de haute dimension.
• Score BIC : tente de trouver le modèle VRAI parmi l’ensemble 

des candidats

Plus il y a de paramètres, plus la probabilité est élevée, 
mais l’augmentation de la probabilité est-elle 
nécessaire? Ajoute beaucoup plus de complexité





Évaluer l’hétérogénéité entre les sites

• Évolution de l’hétérogénéité des taux : 
• Positions des codons
• Exons (régions codantes) et introns (régions

non codantes)
• Gènes d’entretien ménager et gènes non 

fonctionnels
• Structure de l’ARN (tiges et boucles)

Nous pouvons faire des déductions sur la 
sélection à partir de ces valeurs, mais cela
rend les choses beaucoup plus compliquées

Adapté de Ree et Hipp, UChicago, 2021



Évaluer
l’hétérogénéité
entre les sites

AVEC hétérogénéité de taux

SANS hétérogénéité de taux



IQ-TREE, 2022



Zone de Felsenstein
• Les longueurs de branche pour lesquelles la parcimonie déduit avec 

certitude une topologie incorrecte, celles-ci peuvent affecter les 
valeurs d’amorçage

Adapté de Ree et Hipp, UChicago, 2021



Bootstrapping
• Spécifier le nombre de répétitions : 

combien de fois le test réplique-t-il 
l’alignement de la séquence d’origine?



Point de contrôle!
• Plus de paramètres = plus ou moins de probabilité?
• Des valeurs d’amorçage faibles signifient une faible

confiance dans la topologie de l’arborescence
• Toutes les séquences ne subissent pas l’évolution

de la même manière, les modèles rendent compte
de ce changement



Avertissements et limitations

• La construction de phylogénies prend
beaucoup de temps, les plus grandes
peuvent prendre jusqu’à une semaine
pour s’exécuter et les phylogénies
bayésiennes peuvent fonctionner
pendant des mois, donc un cluster de 
calcul est presque nécessaire pour 
cela
• En l’absence d’un exogroupe ou d’une

racine appropriée, une phylogénie ne 
vous dit pas grand-chose sur l’ordre
de descendance 



Il est important de 
replacer votre 
arbre dans son 
contexte, sans 

contrôle, pouvez-
vous vraiment en 
déduire quoi que 

ce soit?



Étude de cas : grippe – décalage 
et dérive antigéniques

Yeo et al. 2021



Étude de cas : grippe – décalage 
et dérive antigéniques

Bolton et al. 2021

Y a-t-il une dérive ou 
un décalage ici ?

Quel impact cela a-t-il 
sur la conception des 

vaccins ?



Grenfell et al. 2004
Pybus and Rambaut 2009

L’importance des formes

L’importance des unités



On peut faire beaucoup de choses avec les 
phylogénies...
• Phylodynamique
• Peut examiner la phylogénie dans le contexte

d’autres facteurs
• Temps (depuis combien de temps ce virus a-t-il divergé)
• Emplacement (comment un virus a-t-il changé au fur et à

mesure qu’il se propage ?)
• Hôte (comment un virus a-t-il changé dans différents

hôtes ?)
• Les phylogénies du maximum de vraisemblance sont

bonnes pour :
• À quel point une chose est différente/similaire par 

rapport aux choses connues



Point de contrôle!

• La phylogénétique est utile, mais
elle demande beaucoup de 
calculs
• Pourquoi avons-nous besoin

d’une racine dans les arbres
phylogénétiques ?
• La forme d’une phylogénie peut-

elle nous dire quelque chose sur 
le sujet ?

Hmmmm…



Vous avez donc vos séquences, et 
maintenant?
• Obtenir des séquences de référence du NCBI
• Obtenir un groupe externe de NCBI
• Alignez-les (utilisez un logiciel comme MEGA ou en ligne, vous avez donc

vos séquences, et maintenant ? comme MAFFT)
• Choisissez le meilleur modèle (utilisez un logiciel comme MEGA ou

ModelTest-NG)
• Exécutez la phylogénie en utilisant les séquences alignées et le modèle

choisi (utilisez un logiciel comme MEGA ou RAxML)
• Visualiser/modifier l’arborescence dans R ou MEGA
Tout ce qui est répertorié est gratuit à utiliser



Potentiel pour de jolies figurines



Point de contrôle final!

• Les arbres phylogénétiques ont un 
large éventail d’applications à de 
nombreux sujets de recherche!
• Utilise la modélisation et les 

statistiques “en coulisses”
• Quelqu’un peut-il donner un 

exemple de la façon dont il pourrait
utiliser une phylogénie pour ses
propres recherches? J

Combien de temps 
encore avant la 

pause-café?



Lémuriens du parc national de Ranomafana

• Cytochrome B
• Utilisé beaucoup dans l’identification des espèces, variabilité limitée à

l’intérieur et variation beaucoup plus grande entre les espèces

• Question : à quel point les lémuriens que l’on peut trouver dans le 
parc national de Ranomafana sont-ils similaires les uns aux autres ?



DIAPOSITIVES À REVOIR À VOTRE RYTHME



Vérifiez à quel type de 
séquence vous avez affaire 
en effectuant une 
recherche BLAST

Étapes à revoir plus tard





Allez au NCBI, et recherchez la chose pour 
laquelle vous voulez construire une 
phylogénie, dans notre cas le cytochrome B 
des lémuriens dans le parc national de 
Ranomafana



Voici à quoi cela ressemblera, vous pouvez 
aller à Nucléotide dans la catégorie génome 
et cliquer dessus



Choisissez la séquence de ce qui vous 
intéresse, dans notre cas nous voulons 
un cds complet

Nous pourrions vouloir des cds partiels 
si nous avons une séquence partielle 
d’intérêt, mais pour l’instant, nous 
construisons simplement un arbre avec 
des données connues, donc les cds 
complets sont les meilleurs

Cds : séquence codante pour la protéine

Ensuite, téléchargez le fastas



Lorsque vous avez toutes vos séquences 
d’intérêt et votre exogroupe, vous devez 
concaténer les séquences en un seul 
fichier, vous pouvez le faire en créant un 
fichier texte/édition et en collant chaque 
séquence, sinon suivez les instructions sur 
la ligne de commande (mac) ou 
powershell (windows) pour le faire



Ouvrez MEGA, et ouvrez 
un fichier/session, 
sélectionnez votre 
fichier fasta concaténé
MEGA vous demandera 
si vous souhaitez aligner 
ou analyser, cliquez sur 
aligner



Les séquences sont donc chargées 
dans MEGA comme ceci :

Cliquez sur le bras musculaire pour 
l’aligner sur le programme MUSCLE



Suivez les options suggérées, puis 
appuyez sur OK



Il s’agit donc du fichier de données aligné, à ce 
stade, vous pouvez couper les extrémités si 
nécessaire pour préparer la création d’un arbre. 
Vous voudriez le faire si vous avez une séquence 
qui « pend » au-delà des autres



Enregistrez le fichier aligné, puis nous procéderons à la sélection du modèle



Ouvrir l’interface graphique RAxML



Chargez le fichier aligné et effectuez modeltest, pour la sélection du modèle, utilisez le score BIC, il 
crachera un rapport qui s’enregistrera dans vos fichiers



À l’aide du modèle de 
modeltest, modifiez 
selon vos besoins dans la 
zone de saisie, puis dans 
l’analyse, définissez 
l’outgroup, puis appuyez 
sur exécuter dans la 
section RAxML

Il va aussi recracher 
quelques fichiers...



Nous sommes intéressés par 
le fichier .support.tre

Cela inclura la topologie de 
l’arborescence et les valeurs 
de prise en charge des 
amorçages, ouvertes dans 
MEGA



Nous voulons un fichier de 
l’arbre enregistré qui peut être 
lu dans R, donc newick. 
Cliquez sur Exporter les 
arbres... choisissez le format 
newick et personnalisez-le 
dans R

Vous pouvez également 
personnaliser dans MEGA... 
c’est juste plus limité



Nous aurions 
pu faire du 
modeltest et du 
RAxML dans 
MEGA aussi... 
mais prend une 
éternité !



Alors faites joli en R !

• Suivez les instructions de lemur_tree_editing. Fichier R


