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Histoires évolutives et autres comptes
Algorithmes et graphes pour la bioinformatique

Algorithme : Expliquer le titre de mon HDR

Données : Un titre
Résultat : Un diaporama d’explication

Choisir des mots clés du titre ;
pour chaque mot clé faire
Choisir images ;
Choisir textes ;
Diaporama < images U textes ;

si satisfaisant alors

| Retourner Diaporama ;
sinon

L Revenir ligne 1 ;
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Evolution, phylogénie

NASCKEL'S EVOLUTION o7 MAX. PLATE X1

PEDIGREE OF MAN.

Memmals
(Mammalia)

Vortobrates
(Vertebrata)

// \ T ’M N J i

La conception d’un arbre de vie au XIXe siecle, par Ernst Haeckel

L'évolution de I’'Homme (1879)
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par Guillaume Lecointre & Hervé Le Guyader (2006) et d’aprés
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Données disponibles
» Des especes actuelles + leur phylogénie — Arbre d’especes
» Les familles de genes + leurs phylogénies — Arbres de génes

Probleme

» Déterminer les génomes ancestraux aux nceuds internes .. .

» qui “correspondent le mieux” au modeéle évolutif = critere a optimiser
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Approche phylogénétique : la réconciliation

» Réconciliation des arbres de génes avec I'arbre d’espéce

[Doyon et al., 11]

e Données : arbres de genes
e Modele évolutif : DL
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» Réconciliation des arbres de génes avec I'arbre d’espéce
» Fait apparaitre les événements qu’ont subis les genes
» On obtient le contenu en génes des génomes ancestraux

y . . . . . ® Spéciation
b B Duplication de géne
. . . . . X Perte de géne
A B C
o . [E] .
. ] .
|
n n
x
Réconciliation LCA e Données : arbres de genes
(Least Common Ancestor) J © LRl @valui s b
e Résultats : genes ancestraux
e Probleme : pas d’ordre
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“Marqueurs uniques et universels”

o Génomes sous forme de
permutations : >->->->BBDBB-
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Approche combinatoire

ISSN 1088-9051

“Marqueurs uniques et universels”

April 2004

e (Génomes sous forme de

E S EA R( : H permutations : D>>>BBOBD-
Yol kTN UTDE IR e Probléme de la médiane NP-difficile
Rat Genome Special Issue pour toutes les distances génomiques
J\Human Mouse~Rat Ancestor 7‘
/ \
<ed PO EPDE DECEEEd
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g Probléme : NP-difficile (pas
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Adjacence Génomes = ensembles d’adjacences de genes
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B “
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Les adjacences donnent accés a la structure des génomes
w
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Adjacence Génomes = ensembles d’adjacences de génes
A
:
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Les adjacences donnent accés a la structure des génomes
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Les adjacences donnent accés a la structure des génomes
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Idées
» Combiner les informations des arbres de génes et des ordres de génes
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Notre approche : DeCo

DeCo reconstruit I'histoire évolutive des relations d’adjacences entre génes

Adjacence Génomes = ensembles d’adjacences de génes
A
5

s HEEHEEHE-
¢ lcHEHE

Les adjacences donnent accés a la structure des génomes

Idées
» Combiner les informations des arbres de génes et des ordres de génes
» Hypothése simplificatrice : les adjacences évoluent indépendamment

Modele simple

Présence ou absence d’'une adjacence dans un génome
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Données : arbre d’especes, adjacences (~ ordres de génes) et arbres de
génes
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On groupe les adjacences qui peuvent avoir une origine évolutive commune en
classes ~ familles d’adjacences
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I I
I I
I I
I I

Comme les adjacences sont considérées comme indépendantes, on peut les
traiter classe par classe
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Exemple de reconstruction de I'histoire évolutive d’'une classe
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b Classe "bleu-vert" .
A B c .
L}
A
o B
c
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* Bl
n

Exemple de reconstruction de I'histoire évolutive d’'une classe
On cherche a construire I'arbre évolutif des adjacences de la classe “bleu-vert”
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Larbre évolutif d’adjacences donne acces aux adjacences ancestrales
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Larbre évolutif d’adjacences donne acces aux adjacences ancestrales
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En regroupant les informations des classes on obtient la structure des
génomes ancestraux
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En regroupant les informations des classes on obtient la structure des
génomes ancestraux
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» inférer des adjacences ancestrales

» et les événements qu’elles ont subis

Cette histoire doit étre en cohérence avec les his-
toires des genes

Severine Bérard Histoires évolutives et autres comptes
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@ Spéciation
m Duplication de géne
X Perte de géne
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Reconstruire Tl'histoire évolutive des adjacences
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Reconstruire Tl'histoire évolutive des adjacences
c'est:

» inférer des adjacences ancestrales

» et les événements qu’elles ont subis

Cette histoire doit étre en cohérence avec les his-
toires des genes

Critére d’optimisation
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@ Spéciation
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Création

= Cassure

» Pour chaque adjacence ancestrale potentielle on calcule 2 co(ts :

e celui d’une histoire évolutive qui la contient (cy)
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Programmation dynamique — "big data friendly"

co/c

Az

Lg,

Ay

By

Cs

Ce

C 2 . . C 5 24511
A2
B

le Az 2 A3 Lgs m
C2

C
ma :

Classe d'adjacences :
Cy

» Matrice de programmation dynamique, colts ¢ et ¢; :

— co(g1,92) colt minimum d'une histoire évolutive ou gy et go ne sont pas adjacents

— ¢1(g1,92) colt minimum d'une histoire évolutive ol gy et g» sont adjacents
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Programmation dynamique — "big data friendly"
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Programmation dynamique — "big data friendly"

le Az 2 A3 Lp; m
[l |

Classe d'adjacences :

» Matrice de programmation dynamique, colts ¢ et ¢; :

v L1

/e

Az

Lg,

Ay

By

Cs

Ce

Cy

Ay

Lp,

A2

B

C2

Cs

Cy

Calcul des colts entre nceuds de méme espéce

¢1(g1,g2) colit minimum d’'une histoire évolutive ou g1 et g» sont adjacents

» Calcul des colts selon les événements associés aux nceuds

= plusieurs cas

Séverine Bérard
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Programmation dynamique — "big data friendly"

Cs3, Cg : noeuds de spéciation

01(03706):

L L .
& A2 2 A3 55 m min
Classe d'adjacences : M

» Matrice de programmation dynamique, codts ¢ et ¢; :
¢o(g1,92) colit minimum d’une histoire évolutive ou g1 et go ne sont pas adjacents

¢1(g1,g2) colit minimum d’'une histoire évolutive ou g1 et g» sont adjacents

v L1

Calcul des colts entre nceuds de méme espéce

» Calcul des colits selon les événements associés aux nceuds
= plusieurs cas
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Programmation dynamique — "big data friendly"

Cs3, Cg : noeuds de spéciation

C | G| . o | ¢1(Cs,Cs) =
¢1(A2,As) + ¢1(B2, Bs)

L L .
& A2 2 A3 55 m min
Classe d'adjacences : M
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Programmation dynamique — "big data friendly"

Cs3, Cg : noeuds de spéciation

=1 = . C ] ¢1(Cs, Gs) =
¢1(A2,As) + ¢1(B2, Bs)
¢1(Az2,As) + co(Bz, Bs) + C(Cassure)

L L .
& A2 2 A3 55 m min
Classe d'adjacences : M

» Matrice de programmation dynamique, codts ¢ et ¢; :
¢o(g1,g2) colit minimum d’une histoire évolutive ou g1 et go ne sont pas adjacents

¢1(g1,g2) colit minimum d’'une histoire évolutive ou g1 et g» sont adjacents

v L1

Calcul des colts entre nceuds de méme espéce

» Calcul des colits selon les événements associés aux nceuds
= plusieurs cas

Severine Bérard Histoires évolutives et autres comptes 4 novembre 2016

18/33



Programmation dynamique — "big data friendly"

Cs3, Cg : noeuds de spéciation

=1 = . C ] ¢1(Cs, Gs) =
¢1(A2,As) + ¢1(B2, Bs)
¢1(Az2,As) + co(Bz, Bs) + C(Cassure)

LBl A2 2 A3 ks m min{  co(A2,As) + c1(Bz, Bs) + C(Cassure)

Classe d'adjacences : M

» Matrice de programmation dynamique, colts ¢ et ¢; :
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Programmation dynamique — "big data friendly"

Cs3, Cg : noeuds de spéciation

=1 = . C ] ¢1(Cs, Gs) =
¢1(Az2,As) +c1(Bz,Bs)
¢1(Az2,As) + co(Bz, Bs) + C(Cassure)

)+ e
) + o

LBl A2 2 A3 ks m min{  co(A2,As) + c1(Bz, Bs) + C(Cassure)
) + o

Co(Ag,A4 +co Bg, 54) + 2% C(Cassure)
Classe d'adjacences : M

» Matrice de programmation dynamique, colts ¢ et ¢; :
¢o(g1,g2) colit minimum d’une histoire évolutive ou g1 et go ne sont pas adjacents

¢1(g1,g2) colit minimum d’'une histoire évolutive ol g1 et g» sont adjacents

v L1

Calcul des colts entre nceuds de méme espéce

» Calcul des colits selon les événements associés aux nceuds
= plusieurs cas
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Programmation dynamique — "big data friendly"

/e

Az

Lg,

Ay

By

Cs

Ce

Cy

0/0

0/eo

0/0

0/0

0/o0

0/eo

C 2 . . C s 24511
A2
B

0/0

0/0

L51 Az 2 A3 Lgs m
C2

1/0

0/1

1/0

01

11

11

Cs
Classe d'adjacences : M

Cy

1/0

11

21

» Matrice de programmation dynamique, colts ¢ et ¢; :

v L1

Calcul des colts entre nceuds de méme espéce

¢1(g1,g2) colit minimum d’'une histoire évolutive ou g1 et g» sont adjacents

» Calcul des colts selon les événements associés aux nceuds

= plusieurs cas
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Programmation dynamique — "big data friendly"

co/ci| As |Ley | As | Ba | Cs | Cs | C4

Aq | eo/0 0/oo
C C
c.| ] . E Lg, 0/0 0/0
Az | 0/eo 0/oo
B 0/0 0o/0

LBl A2 2 A3 e m C, 1/0|0/1 | 1/0

2
C o111 |11

Classe d'adjacences : M CS
1 101121

» Backtracking
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Programmation dynamique — "big data friendly"

co/ci| As |Ley | As | Ba | Cs | Cs | C4

Aq | eo/0 0/oo
C C
c.| ] . E Lg, 0/0 0/0
Az | 0/eo 0/oo
B 0/0 0o/0

LBl A2 2 A3 e m C, 1/0|0/1 | 1/0

2
C o111 |11

Classe d'adjacences : M CS
1 101121

» Backtracking B
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Programmation dynamique — "big data friendly"

co/c1| Az |Ley, | As | Ba | Cs | Cs | Ca

A | eo/0 0foo
C C
c.| ] . E Lg, 0/0 0/0
Az | 0/e0 0/o0
B 0/0 oo/0
Lg A A Ly A
A @ Aa-3Hf G 10 [or1 | 1/0

e Cs oR] 11 [A74y
Classe d’adjacences : Bz Ba
Ci 1/0 | 770 211

» Backtracking B
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Programmation dynamique — "big data friendly"

co/c1| Az |Ley, | As | Ba | Cs | Cs | Ca

A | eo/0 0foo
C C
c.| ] . E Lg, 0/0 0/0
Az | 0/e0 0/o0
B 0/0 oo/0
Lg A A Ly A
A @ Aa-3Hf G 10 [or1 | 1/0

e Cs oR] 11 [A74y
Classe d’adjacences : Bz Ba
Ci 1/0 | 770 211

» Backtracking B
O Duplication d’adjacence /Z\
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Programmation dynamique — "big data friendly"

co/c1| Az |Ley, | As | Ba | Cs | Cs | Ca

A | eo/0 0/oo
C C
& [ ] . [] Ls, 0/0 [« 00
Az | Ofoo 0/oo| N\
B 0/0 oo/0
Lg A A Ly A
A @ Aa-3Hf G 1001|110

e Cs oR] 11 [A74y
Classe d’adjacences : Bz Ba
Ci 1/0 | 770 211

» Backtracking B
O Duplication d’adjacence /Z\
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Programmation dynamique — "big data friendly"

co/c1| Az |Ley, | As | Ba | Cs | Cs | Ca

A | eo/0 0/oo
C C
& [ ] . [] Ls, 0/0 [« 00
Az | Ofoo 0/oo| N\
B 0/0 oo/0
Lg A A Ly A
A @ Aa-3Hf G 1001|110

e Cs oR] 11 [A74y
Classe d’adjacences : Bz Ba
Ci 1/0 | 770 211

» Backtracking B

O Duplication d’adjacence

%3 Perte d’adjacence M E-E
14107 §
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Programmation dynamique — "big data friendly"

co/c1| Az |Ley, | As | Ba | Cs | Cs | Ca

At [eo0| [ oreo
& [ ] . [] Ls, 0/0 [« 00
Az | 000 [\ ] 070 | ]
Bz 00N A /0 e

Lp A A [%: 0 A
' 2 2 3 | m Co 1/0 N/ | 1/0
ma Cs o 1/1 [Ty
Classe d’adjacences : Bz Ba
Ci 1/0 | 770 211

» Backtracking B

O Duplication d’adjacence

%3 Perte d’adjacence M E-E
14107 §
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Programmation dynamique — "big data friendly"

co/c1| Az |Ley, | As | Ba | Cs | Cs | Ca
Ay | e0/0 0/o0
C C
& [ ] . [] Ls, 0/0 [« 00
Ao | 0/oo 0/oo |\
Bz 00N A /0 e
Lg A A Lp; A
@A @3 @ -3 3 Co 10 hor1 [ 1/0
C
Classe d'adjacences : M 8 0 %;m
p

Cy 1/0 2/1

» Backtracking B

O Duplication d’adjacence

%3 Perte d’adjacence M E-E

= Cassure
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Programmation dynamique — "big data friendly"

co/c1| Az |Ley, | As | Ba | Cs | Cs | Ca

At [eo0| [ oreo
& [ ] . [] Ls, 0/0 [« 00
Az | 000 [\ ] 070 | ]
Bz 00N A /0 e

Lp A A [%: 0 A
' 2 2 3 | m Co 1/0 N/ | 1/0
ma Cs o 1/1 [Ty
Classe d’adjacences : Bz Ba
Ci 1/0 | 770 211

» Backtracking B

O Duplication d’adjacence

%3 Perte d’adjacence M E-E

= Cassure

» Construction d’'un arbre
d’adjacence de co(t minimum M B, g,

Severine Bérard Histoires évolutives et autres comptes 4 novembre 2016 18/33



Premier modéle mixant 'ordre des génes et leurs phylogénies



Synthése & caractéristiques de DeCo

Premier modéle mixant 'ordre des génes et leurs phylogénies

» Permet de reconstruire la structure des génomes ancestraux
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Synthése & caractéristiques de DeCo

Premier modéle mixant 'ordre des génes et leurs phylogénies

v

Permet de reconstruire la structure des génomes ancestraux

v

Méthodes antérieures limitées aux marqueurs uniques et universels et/ou
ignorant duplications et pertes de génes — modeéle plus général

v

Algorithme exact (généralisation de Fitch-Sankoff)

v

Complexité en temps et en espace en O(n?) : rapide
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Synthése & caractéristiques de DeCo

Premier modéle mixant 'ordre des génes et leurs phylogénies

» Permet de reconstruire la structure des génomes ancestraux

» Méthodes antérieures limitées aux marqueurs uniques et universels et/ou
ignorant duplications et pertes de génes — modeéle plus général

» Algorithme exact (généralisation de Fitch-Sankoff)
» Complexité en temps et en espace en O(n?) : rapide

» Détection de duplications de plusieurs génes simultanément
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Synthése & caractéristiques de DeCo

Premier modéle mixant 'ordre des génes et leurs phylogénies

» Permet de reconstruire la structure des génomes ancestraux

» Méthodes antérieures limitées aux marqueurs uniques et universels et/ou
ignorant duplications et pertes de génes — modeéle plus général

» Algorithme exact (généralisation de Fitch-Sankoff)
» Complexité en temps et en espace en O(n?) : rapide
» Détection de duplications de plusieurs génes simultanément

» Possibilité de passer a I'échelle : plusieurs dizaines d’'especes et milliers
d’arbres de génes
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Graphe (partiel) d’adjacences ancestrales
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Graphe (partiel) d’adjacences ancestrales
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» Possibilité de linéariser par des méthodes ad hoc




DeCo donne acces a la structure des génomes ancestraux

Non linéarité des génomes ancestraux
» Possibilité de linéariser par des méthodes ad hoc
» Mais cela refléte aussi une certaine incertitude dans les données
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DeCo donne acces a la structure des génomes ancestraux

Non linéarité des génomes ancestraux
» Possibilité de linéariser par des méthodes ad hoc
» Mais cela refléte aussi une certaine incertitude dans les données

» Qualité des données :
e Histoires des génes non exactes ?
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DeCo donne acces a la structure des génomes ancestraux

Non linéarité des génomes ancestraux
» Possibilité de linéariser par des méthodes ad hoc
» Mais cela reflete aussi une certaine incertitude dans les données

» Qualité des données :

e Histoires des génes non exactes ?
e Probléme dans les assemblages : fragmentation

o
o

15

10

N }MHW .

T T T T T T T |
0 2000 4000 6000 8000 10000 12000 14000
Nombre de contigs (69 eucaryotes issus d’Ensembl)
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DeCo donne acces a la structure des génomes ancestraux

Non linéarité des génomes ancestraux
» Possibilité de linéariser par des méthodes ad hoc
» Mais cela reflete aussi une certaine incertitude dans les données

» Qualité des données :

e Histoires des génes non exactes ?
e Probléme dans les assemblages : fragmentation

ARt-DeCo o
Une adjacence non présente dans les |
données est pourvue d’une probabilité i
d’existence selon la fragmentation de

I'espéce et validée en fonction du contexte

. %Hﬂm B b

T T T T T T T |
0 2000 4000 6000 8000 10000 12000 14000
Nombre de contigs (69 eucaryotes issus d’Ensembl)
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DeCo donne acces a la structure des génomes ancestraux

Non linéarité des génomes ancestraux
» Possibilité de linéariser par des méthodes ad hoc
» Mais cela refléte aussi une certaine incertitude dans les données
» Qualité des données :

e Histoires des génes non exactes ?
e Probléme dans les assemblages : fragmentation

ARt-DeCo @ Ty (‘)(U)
Une adjacence non présente dans les (D(D @@
données est pourvue d’'une probabilité (5) (:) < (@’
d’existence selon la fragmentation de é?)»gm et @
I'espéce et validée en fonction du contexte = @ <))

» Permet d’améliorer les assemblages 4V (u)@m(h
ancestraux et actuels G; (D (ﬂ’( ?)

Exemple avec le génome du cheval
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DeCo
[Bérard et al., 2012]

» DeCo : stage de M2 Coralie Gallien (SB, Eric Tannier)



DeCoLT
[Patterson et al., 2013]

DeCo

[Bérard et al., 2012]

» DeCo : stage de M2 Coralie Gallien (SB, Eric Tannier)



DeCoLT DeClone
[Patterson et al., 2013] || [Chauve et al., 2014]

DeCo

[Bérard et al., 2012]

» DeCo : stage de M2 Coralie Gallien (SB, Eric Tannier)
» DeClone : Cédric Chauve (SFU)



DeCo "the mother of all"

DeCoLT

DeClone

DeCo
[Bérard et al., 2012]

» DeCo : stage de M2 Coralie Gallien (SB, Eric Tannier)
» DeClone : Cédric Chauve (SFU)
» ARt-DeCo : these Yoann Anselmetti (SB, Annie Chateau, Eric Tannier)

Séverine Bérard

Histoires évolutives et autres comptes

ARt-DeCo

[Patterson et al., 2013] || [Chauve et al., 2014] | [Anselmetti et al., 2015]
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DeCo "the mother of all"

DeCoLT DeClone ARt -DeCo
[Patterson et al., 2013] || [Chauve et al., 2014] | [Anselmetti et al., 2015]

DeCo
[Bérard et al., 2012]

/

Modéle proba
[Semeria et al., 2015]

» DeCo : stage de M2 Coralie Gallien (SB, Eric Tannier)
» DeClone : Cédric Chauve (SFU)
» ARt-DeCo : these Yoann Anselmetti (SB, Annie Chateau, Eric Tannier)
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DeCo "the mother of all"

DeCoLT DeClone ARt -DeCo
[Patterson et al., 2013] || [Chauve et al., 2014] | [Anselmetti et al., 2015]

DeCo
[Bérard et al., 2012]

i

Modéle proba AD-Seq
[Semeria et al., 2015] | | [Anselmetti et al., en cours]

» DeCo : stage de M2 Coralie Gallien (SB, Eric Tannier)
» DeClone : Cédric Chauve (SFU)
» ARt-DeCo : these Yoann Anselmetti (SB, Annie Chateau, Eric Tannier) + AD-Seq
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DeCo "the mother of all"

DeCoLT DeClone ARt -DeCo
[Patterson et al., 2013] || [Chauve et al., 2014] | [Anselmetti et al., 2015]

\]//

DeCo
[Bérard et al., 2012]

i

Modéle proba AD-Seq Tous + ecceTERA
[Semeria et al., 2015] | | [Anselmetti et al., en cours] DeCo*en cours

DeCo : stage de M2 Coralie Gallien (SB, Eric Tannier)
DeClone : Cédric Chauve (SFU)
ARt -DeCo : thése Yoann Anselmetti (SB, Annie Chateau, Eric Tannier) + AD-Seq

ecceTERA : Comprehensive gene tree-species tree reconciliation using
parsimony [Jacox et al., 2016] (Cédric Chauve + Céline Scornavacca, ISEM)

vV vyYyy
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@ Mon parcours

Q Domaine de recherche

Q Reconstruction de génomes ancestraux : DeCo
° Synthése des contributions

Q Projets de recherche

Q Merci
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» Modéle évolutif particulier
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» Modéle évolutif particulier
» Amplifications et contractions
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1.2 3 4 5 6 7 8 9

» Modéle évolutif particulier

. » Amplifications et contractions

» Retrouver I'histoire évolutives des
od arches

ay




Alignement

Séquences répétées en tandem

/ /,x | > Moddle évoluti partiuiir

@ cacde da » Amplifications et contractions

ag ||
ay

» Retrouver I'histoire évolutives des
arches

¢ ||

az

12 3 4 5 6 7 8 9

Bactériophages
Alignement multiple de génomes complets
de bactériophages colinéaires
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Alignement

Séquences répétées en tandem

/ /,x | > Moddle évoluti partiuiir

o ca e deda » Amplifications et contractions

ag ||
ay

» Retrouver I'histoire évolutives des
arches

c —

az

12 3 4 5 6 7 8 9

Bactériophages
Alignement multiple de génomes complets
de bactériophages colinéaires

» Modele évolutif particulier
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Alignement

Séquences répétées en tandem

/ /ﬂ% | > Moddle évoluti partiuiir

o ca e deda » Amplifications et contractions

ag ||
ay

» Retrouver I'histoire évolutives des
arches

c —

az

12 3 4 5 6 7 8 9

Bactériophages
Alignement multiple de génomes complets
de bactériophages colinéaires

» Modele évolutif particulier
» Recombinaison modulaire
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Alignement

ay

7 az
% . - ‘zlx
VY / \\
a cacde [ da
as |1
a;

¢
az

1 2 3 4 5 6

Bactériophages

Alignement multiple de génomes complets
de bactériophages colinéaires

» Modele évolutif particulier
» Recombinaison modulaire
» Graphe d’alignement/ordre partiel

Séquences répétées en tandem
» Modéle évolutif particulier
» Amplifications et contractions

» Retrouver I'histoire évolutives des
arches

’

Séverine Bérard
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» Deux modéles évolutifs : inversions et DCJ
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de génomes complets
de bactériophages

Génomique
comparative

Coévolution

Mise au point de méthodes d’alignement spécifiques
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Inférence d’adjacences
dans les génomes actuels

DeCo : structure des génomes ancestraux
ARt-DeCo, AD-Seq, ... : amélioration d’assemblages

Severine Bérard Histoires évolutives et autres comptes 4 novembre 2016 26/33



Contributions & collaborations principales

’ Séquences répétées en tandem ‘
Alignement K Alignement multiple
de génomes complets

|
|
de bactériophages ’ Anne Bergeron
|
|
|

Eric Rivals

Krister Swenson

Annie Chateau

Génomique <{ Perfect reversals (inversions) ‘
comparative

’ Perfect DCJ ‘

Christophe Paul

Modele d’évolution des
adjacences de génes Eric Tannier
2volution . .
Coévolutio - — Coralie Gallien
Inférence d’adjacences
dans les génomes actuels

|
|
|
|
Cédric Chauve ‘
|
|
|

DeCo : structure des génomes ancestraux
ARt-DeCo, AD-Seq, ... : amélioration d’assemblages

Severine Bérard Histoires évolutives et autres comptes 4 novembre 2016 26/33



Contributions & collaborations principales

’ Séquences répétées en tandem ‘ ’ Eric Rivals
Alignement Alignement multiple ’ Krister Swenson
de génomes complets

Anne Bergeron

de bactériophages

|

|

| |

Génomique { Perfect reversals (inversions) ‘ Annie Chateau ‘
comparative <’ Perfect DCJ ‘ Cédric Chauve ‘
’ Christophe Paul ‘

Modele d’évolution des ‘

|

e |

Eric Tannier

adjacences de genes
Coévolution

p P Coralie Gallien
Inférence d’adjacences

dans les génomes actuels

Yoann Anselmetti

DeCo : structure des génomes ancestraux
ARt-DeCo, AD-Seq, ... : amélioration d’assemblages

Severine Bérard Histoires évolutives et autres comptes 4 novembre 2016 26/33



Ay

|2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 ...

UQAM

Alignement

Génomique comparative
Coévolution

e Autre




A
300h
LIPSO APPRPION N ) AN
100h Ia
) B BB
BB B

|2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 ...

UQAM

» Publications : [F)

o Alignement
e Génomique comparative
e Coévolution

e Autre




50 %

o

A

5 B

o [ 3 i B

B O & # B

2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016
[ R v [NRAT AMAP T e

UQAM
DEA Thése AT.E.R./Post-Doc/C.R Maitresse de conférences
\ z
Thémes de recherche Légende

e Alignement » Publications : [£)

Génomique comparative . . o
° - P » Etudiant(e)s : ¢ ® (groupes &)
Coévolution

e Autre

y

Severine Bérard Histoires évolutives et autres comptes 4 novembre 2016 27/33



300h [&
P
200h ¥
=
Q Ei]
5 ™ ) B
.
o B 4 B o ]
2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016
[ R v [NRAT AMAP T e
UQAM
DEA Thése A.T.E.R./Post-Doc/C.R

Maitresse de conférences

Themes de recherche Légende

e Alignement » Publications : [£)

Génomique comparative § A o
* 'qu parativ » Etudiant(e)s : 4 ® (groupes %)

» Communications orales : ¢

Coévolution
e Autre

y

Severine Bérard Histoires évolutives et autres comptes 4 novembre 2016 27/33



L wRMM ML INRA AMAP =
UQAM
DEA Thése A.T.E.R./Post-Doc/C.R Maitresse de conférences
Themes de recherche Légende
e Alignement » Publications : [F)
e Génomique comparative . . o
q. P » Etudiant(e)s : 4 ® (groupes %)
e Coévolution o
» Communications orales : ¢
e Autre )
> Logiciels : E3

Severine Bérard Histoires évolutives et autres comptes 4 novembre 2016 27/33



Ei
B
& Ei]

=

2001 2002 2003 2004 1 2012 2013 2014 2015 201p

DEA These A.T.E.R./Post-Doc/C.R Maitresse de conférences
Themes de recherche Légende
O gl » Publications : [£)
e Génomique comparative . . o
9 P » Etudiant(e)s : 4 ® (groupes %)

Coévolution

» Communications orales : ¢

e Autre

v

Logiciels :

y

Severine Bérard Histoires évolutives et autres comptes 4 novembre 2016 27/33



o Mon parcours

9 Domaine de recherche

Q Reconstruction de génomes ancestraux : DeCo
Q Synthese des contributions

e Projets de recherche

0 Merci



Séquences répétées en tandem H Eric Rivals

Alignement Alignement multiple Krister Swenson
de génomes complets
de bactériophages

!

Anne Bergeron

Perfect reversals (inversions) Annie Chateau

Génomique
comparative Perfect DCJ

Christophe Paul

Modéle d’évolution des
adjacences de génes

Coévolution Coralie Gallien

Inférence d’adjacences
dans les génomes actuels

Eric Tannier

!

|
|
|
|
Cédric Chauve |
|
|
|
|

Yoann Anselmetti

4 novembre 2016 29/33



Alignement |\ Alignement multiple Krister Swenson

de génomes complets A 5
de bactériophages nne bergeron

|
|
Annie Chateau |
Cédric Chauve |

Eric Tannier |

Coévolution
Inférence d’adjacences

. Yoann Anselmetti |
dans les génomes actuels




Vers des études évolutives avec les
réarrangements




Ameélioration des assemblages

Vers des études évolutives avec les
réarrangements
» Intégration des données de

sequencage (AD-=Seq)
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Amélioration des assemblages
Vers des études évolutives avec les
réarrangements
» Intégration des données de
séquencage (AD-Seq)
» Cartes physiques
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Ameélioration des assemblages
Vers des études évolutives avec les
réarrangements
» Intégration des données de
séquencage (AD-Seq)
» Cartes physiques
» Remise en question des
adjacences existantes
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Ameélioration des assemblages
Vers des études évolutives avec les
réarrangements
» Intégration des données de
séquencage (AD-Seq)
» Cartes physiques

» Remise en question des
adjacences existantes

» Nouveaux jeux de données

Collaborations :

Benoit Nabholz (ISEM)
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Vers des études évolutives avec les
réarrangements
» Intégration des données de
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» Cartes physiques
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Amélioration des assemblages Bactériophages

Vers des études évolutives avec les Mise au point d’outils d’étude adaptés

réarrangements a leur mode d’évolution spécifique
» Intégration des données de

séquencage (AD-Seq)
» Cartes physiques

» Remise en question des
adjacences existantes

» Nouveaux jeux de données
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ALPHA : un aligneur de génomes complets de bactériophages
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Amélioration des assemblages Bactériophages

Vers des études évolutives avec les Mise au point d’outils d’étude adaptés
réarrangements a leur mode d’évolution spécifique
» Intégration des données de » Transfert d’annotations a I'aide
séquencage (AD-Seq) d’ontologies

» Cartes physiques

» Remise en question des
adjacences existantes

» Nouveaux jeux de données
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B: tail fiber [38980-40152]

B: cell wall hydrolase [37069-38967]
C: tail fiber [38986-40158]

C: cell wall hydrolase [37075-38973]
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Ameélioration des assemblages
Vers des études évolutives avec les
réarrangements

» Intégration des données de

Bactériophages
Mise au point d’outils d’étude adaptés

a leur mode d’évolution spécifique
» Transfert d’annotations a I'aide

séquencage (AD-Seq) d’ontologies
» Cartes physiques
» Remise en question des
adjacences existantes
. :
» Nouveaux jeux de données )
o
A: hypothetical protein [30048-31934] A: hypothetical protein [35668-36045] A: hypothetical protein [36262-36561]
B: hypothetical protein [30389-32290] B: hypothetical protein [36038-36415] B: hypothetical protein [36633-36932]
C: hypothetical protein [30395-32296] C: hypothetical protein [36044-36421] C: hypothetical protein [36639-36938]
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A: hypothetical protein [31947-33845]
B: hypothetical protein [32305-34215]
C: hypothetical protein [32311-34221]
D: putative minor structural protein [31889-33787]

A: hypothetical protein [36049-36222]
B: hypothetical protein [36416-36592]
C: hypothetical protein [36422-36598]
D: XkdX superfamily protein [35988-36170]
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réarrangements
» Intégration des données de
séquencage (AD-Seq)
» Cartes physiques
» Remise en question des
adjacences existantes

» Nouveaux jeux de données
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Ameélioration des assemblages

Vers des études évolutives avec les
réarrangements

Bactériophages
Mise au point d’outils d’étude adaptés
a leur mode d’évolution spécifique

» Intégration des données de » Transfert d’annotations a l'aide
séquencage (AD-Seq) d’ontologies
» Cartes physiques » Génomes non-colinéaires
» Remise en question des (inversions, transpositions)
adjacences existantes » Distance évolutive
» Nouveaux jeux de données (identification/phylogénie)
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Ameélioration des assemblages

Vers des études évolutives avec les
réarrangements

>

Intégration des données de
séquencage (AD-Seq)
Cartes physiques

Remise en question des
adjacences existantes

Nouveaux jeux de données

Stage M2 Info janvier-juin 2017

Demande de bourse de thése
oct. 2017 - oct 2020

Soutenance de thése de Yoann
novembre 2017

Bactériophages
Mise au point d’outils d’étude adaptés
a leur mode d’évolution spécifique
» Transfert d’annotations a I'aide
d’ontologies

» Génomes non-colinéaires
(inversions, transpositions)

» Distance évolutive
(identification/phylogénie)

» Visite d’Anne Bergeron a I'lSEM
février-mars 2017

» Rapprochement avec I'équipe de
M. Hochberg et O. Kaltz (ISEM)

» Post-doc a l'interface
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Projets de recherche

Liens et convergence
» Revenir a un “bas niveau” de données
» Intégrer plusieurs niveaux de données

» Produire des solutions concrétes a des problémes biologiques

et dans 10 ans ?
» Technologie de séquengage de molécules entieres ?
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Projets de recherche

Liens et convergence
» Revenir a un “bas niveau” de données
» Intégrer plusieurs niveaux de données

» Produire des solutions concrétes a des problémes biologiques

et dans 10 ans ?
» Technologie de séquengage de molécules entieres ?

e ADN ancien toujours fragmenté (e.g. Yersinia pestis, peste noire)
e Expériences d’évolution de phages

» Hétérogénéité des données
» Attention a la qualité des données (contamination, ...)
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o Mon parcours

e Domaine de recherche

Q Reconstruction de génomes ancestraux : DeCo
Q Synthese des contributions

Q Projets de recherche

G Merci
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