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Notions fondamentales

o Definitions:
— Phylogenie : Etude des relations de parente entre les
organismes ou les taxons

— Taxon : Rang taxonomique identifie, quelque en soit le
niveau
» Bos taurus est un taxon de rang spécifique
* Bos est taxon de rang générique
» Bovidae est un taxon de rang familial
» Certiodactyla est un taxon de rang ordinal

* Hypothese origine unique de la vie < tous les
organismes sont plus ou moins fortement
apparentes



Notions fondamentales

 Les relations entre les organismes sont
representés par des arbres

=L es feuilles représentent les taxons (UTO = unités taxonomiques
opérationnelles)

= Les nceuds symbolisent des ancétres hypothétiques (UTH = unites
taxonomiques hypothétiques)

Taxon A

Taxon B

Taxon C

= A est plus proche parent de B que de C, car A et B partagent un
ancétre commun exclusif qui n’est pas un ancétre de C

—=A, B e C partagent également un ancétre commun qui est plus ancien
que le dernier ancétre commun de A et B



Construction de phylogénies

« Basée sur la comparaison de caractere homologues (i.e.
ayant une origine évolutive commune)

« Caractere : tout attribut observable d’un organisme
(écologique, morphologique, comportemental, moléculaire,
physiologique...)

— Ex : ceil, hibernation, respiration cellulaire, séquence de I’ARNr
16S...

o Etat de caractére : forme particuliére d’un caractére

— Ex : Caractere : couleur de I’ceil ; état de caractére : bleu, marron,
vert, absence d’ceil

— Caractere : position 50 du facteur d’élongation IF-5A : état de
caractere : presence d’une lysine




Processus évolutifs : Homologie

 Homologie : « sont dit homologues
des caracteres (moléculaires,
morphologiques ...) ayant une
origine évolutive commune mais
pouvant avoir des formes ou des
fonctions différentes »

EX. Le membre des tétrapodes est
constitué de plusieurs 0s organiseés
selon le méme plan, mais pouvant
présenter des formes différentes et
des fonctions différentes (nage,
course, vol...)




Processus evolutifs : Analogie

« Analogie ou similitude fonctionnelle : « sont dit analogues des

caracteres (moléculaires, morphologiques ...) pouvant presenter des
similitudes de fonction ou de forme, mais ayant une origine évolutive
distincte »

EX. les ailes des insectes et celles des oiseaux sont deux structures qui
accomplissent la méme fonction, voler, mais les organes qui
permettent cette activité sont différents entre eux, et par leur origine et
par leur structure.

Ex. Cristallines de I’ceil sont dérivees de protéines d’origine évolutive
différentes (chaperonines, lactate dehydrogenase B...)

= Recrutement secondaire indépendant de protéines ayant des
caractéristigues physico-chimiques semblables



Construction de phylogénies

« Etablissement de matrices de caractéres qui décrivent pour
chaque taxon, I’état de caractere de chaque caractere
— Ex. Comparaison de sequences d’ARNr 18S chez les métazoaires

Taxon 1 AACGAA ~AAAAAAAAAAAAGAAAAAAAAGAAAACCACA
Taxon 2 TACGCA ~AAAAAAAAAAACGAAAAAAAAGAAAACCACA
Taxon 3 TAAGAA ~ AGAAAAAAAAACGAAAAAAAAGAAAACCACA
Taxon 4 TATGCA ~AGAAAAAAAAGCGAAATAAAAGAAAACCACA
Taxon 5 TCCTAA ~AGAAAACAAAGCGAAATAAAAGAAAACCACA
Taxon 6 TAAACA ~AGAAAACAAACCGAAATAAAAGAAAACCACA
Taxon 7 TAAGAA ~AGAAAACAAACCGATATAAAAGAAAACCACA
Taxon 8 GGCGCA ~AGAAAACAAACCGATATAAAAGAACACCACA
Taxon 9 GCCACA ~AGAAAACAAAACGATATAAGAGAACACCACA
Taxon 10 GACGCA ~AGAAAACAACACGATATAAGAGAACACCATA
234567 ©10..

» Caracteres = sites homologues (1,2,3,4,5,6,7,8,9,10...)

« Etats de caractéres = nature du nucléotide a la position
consideree



Construction de phylogénies

e Choix d’une methode de reconstruction
— Maximum de parcimonie
— Meéthodes de distances
— Maximum de vraisemblance
— Meéthodes bayesiennes...

e Données de la matrice de caracteres => inférence
d’un arbre phylogenetique qui modeélise au mieux
les données de la matrices



Construction de phylogénies

o Un arbre phylogéenétique est une structure
mathématique qui est utilisée pour modeliser
I”histoire evolutive d’un groupe d’organismes.

elles ne peuvent pas étre
observées, elles ne peuvent étre qu’inférées, parce
gu’elles refletent des évenements évolutifs passés



Arbres non racines

 Les arbres obtenus sont généralement non racines
Taxon 1 Taxon 3

< Taxon 4

— Les arbres non racinés ne permettent pas une
orientation de I’arbre dans le temps ! => Pas
d’indications sur les relations de parentés entre les
taxons

— Placement d’une racine



Raciner les phylogénies

e Placement de la racine dans un arbre a 4 taxons

— 5 emplacements potentiels

— Utilisation d’un groupe extérieur
— Placement au poids moyen

Taxon 1 Taxon 3

>

Taxon 4



Raciner les phylogenies

Taxon 1\( <Taxon 3 | Taxon 1\ &on 3 |
Taxon 4 r-‘ Taxon 4 |_ |-_
Taxon 1\ <Taxon 3 | Taxon 1\\ I <Taxon 3 |
Taxon 4 Taxon 4 |__ |__
Taxon 1 Taxon 3

T

Taxon 4



Notion de groupe en phylogeénie
e EX. Phylogénie des amniotes
{Crocodiles

Oiseaux
{ Serpents
B Lézards

- Tortues

Mammiferes



Groupes Monophylétiques

 Définition : groupes incluant un ancétre et
la totalité de ses descendants

Crocodiles
Oiseaux

{ Serpents Groupe des
Lé7ards Diapsides
- Tortues

Mammiferes




Groupes Paraphylétiques

 Définition : groupes incluant un ancétre et
une partie de ses descendants

Crocodiles
Serpents
{ Lézards

Tortues

Mammiferes




Groupes Polyphyletiques

« Définition : groupes ayant des origines
evolutives distinctes

Crocodiles
Serpents
B { Lézards

E— Tortues

Mammiferes




Phylogénies moleculaires

e Basees sur la comparaison de séquences
moléeculaires homologues

= Origine évolutive commune
—> Descendent d’un méme ancétre
= Sont apparentees
* Phylogenies des genes < Phylogenies des
taxons ?




Critere d’homologie

e Pas de critere absolu

* L’homologie va étre déefinie par la similarité
observeée entre les sequences

— Deux sequences homologues partagent une
origine evolutive commune => presentent un
degres de similarité f(temps ecoulé depuis leur
divergence)
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Evolution des séquences

Séparation des séquences

~

Séquence initiale (seq-A)
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAA ‘

Séquence 1 (seq.l) e 2 (seq.2)
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAA AAAAAAAAAAAAAAAAAAAA
AAAAAAAAAAAAACAAAAAA GAAAAAAAAAAAAAAAAAAA
AAAAAAAAAGAAACAAAAAA GAAAAAAAAAAAAAAAAAAA
AAAAAGAAAGAAACAAAAAA GAAAAAAAAAAAAAAAAAAA
ACAAAGAAAGAAACAAAAAA GCAAAAAAAAAAAAAAAAAA
ACAAAGAAAGAAACAGAAAA GCAAACAAAAAAAAAAAAAA
ACAAATAAAGAAACAGAAAA GCAAACAAAAAAAAAAAAAA
CCAAATAAAGAAACAGAAAA GGAAACAAAAAAAAAAAAAA
CCCAATAAAGAAACAGAAAA GGAAACAAAAAAAAAAAGAA
CCCAATAAATAAACAGAAAA GGAAACAAAAAAAAAAACAA
CCCAATAAATAAACAGAAAA GGAAACAATAAAAAAAACAA
CCCAATAGATAAACAGAAAA GGAAACAATAAAAAAAACAA
CCCAATAGATAAGCAGAAAA GGCAACAATAAAAAAAACAA
CCCAATAGATAAGCAGAAAA GGCAACAATAAAAAAATCAA
CCCAATAAATAAGCAGAAAA GGCAACAATAAGAAAATCAA
CCCATTAAATAAGCAGAAAA TGCAACAATAAGAAAATCAA
CCCATTAAATAAGCAGAAAA TGCAACAAGAAGAAAATCAA
CCCATTAAATAGGCAGAAAA TGCAACAAGAAGAAGATCAA



Séquences biologiques :
Homologie ou similarite ?

* Deux sequences sont dites homologues si elles
possedent un ancétre commun

e L’existence d’un ancétre commun est inférée a
partir de la similarité

o Seuil pour les protéines :30 % d’identite sur une
longueur de 100 AA = homologie entre les
sequences

©Guy Perriére



Séquences biologiques :
Similarité sans homologie

« La similarité n’est pas toujours due a de
I’homologie:
— Convergence ou simple hasard pour de courtes
sequences (quelques résidus)

— Biais de composition en aa ou nucléotides (taux de
GC...)

— Existence de régions de faible complexité (e.g., cas de
la fibroine [GSGAGA],) :
» Présentes dans 40 % des protéines.

» Peuvent représenter jusqu’a 15 % du total des résidus (Ala,
Gly, Pro, Ser, Glu et GIn)

©Guy Perriére



Séquences biologigues
Homologie sans similarite

* Deux séquences peuvent étre homologues sans
que leur similarite soit forte :

ACP_KLEAE ---MENMKID L E  DVMVRIGPAAQPGIQLEIDSIVKQEFGAAIQQVVRETLAQLG
ACP_ECOLI  STIEERVKKI IGEQLGVKQEEVTDN--ASFVEDLGADSLDTVELVIVALEEEFDTE I PDEE

* * * ** x* ===

ACP_KLEAE VKE DNVQLARVQAAALR QQ
ACP_ECOLI  AEKITTVQAAIDYINGHQA--

**x *

La similarité entre ces protéines est faible mais les
données fonctionnelles et biochimigues montrent
qu’elles sont homologues.

©Guy Perriére



Construction d’une phylogenie
moleculaire

Récupération des séquences homologues dans les
bangues de donnees (Swiss-Prot, Genbank...)

Alignement des sequences (clustalw)

Verification manuelle de I’alignement et
elimination des regions ou I’homologie des
positions n’est pas sure

Construction de la phylogénie

Interpretation <> identification des orthologues,
homologues, xénologues pour faire des hypotheses
sur I’evolution des genes



4BP1

Elimination des regions ou I’homologie

HUMAN

des sites est douteuse

4BP1

MOUSE

4BP1

4BP2

RAT
HUMAN

4BP2

MOUSE

4BP3

HUMAN

4BP3

MOUSE

AAH57433
AAH64150
AAH66546
AAHG68624

Q98TT6
Q9BG57

4BP1

HUMAN

-—MSGGSSCSQTPERAIPATRRVVLGDGVQLPPGDYSTTPGGTLFSTTPGGTR I IYDRKF
--MSAGSSCSQTPERAIP-TRRVALGDGVQLPPGDYSTTPGGTLFSTTPGGTR I IYDRKF
--MSAGSSCSQTPPERAIP-TRRVALGDGVQLPPGDYSTTPGGTLFSTTPGGTR I IYDRKF
MSSSAGSGHQPSQBRAIP-TRTVAISDAAQLP-HDYCTTPGGTLFSTTPGGTRI I'YDRKF
MSASAGGSHQPSQBRAIP-TRTVAISDAAQLP-QDYCTTPGGTLFSTTPGGTRI I'YDRKF
-——-MSTST---—-pCPIPG-—=———-- GRDQLP-DCYSTTPGGTLYATTPGGTRI1YDRKF
--—-MSSST----pCPIPG-—————- CRDQLP-DGYSTTPGGTLYATTPGGTRI 1 YDRKF
————-MSMGSQKTTEQAIPTTRRVILNDAAHLP-HDYSTTPGGTLFSTTPGGTR I I'YDRKF
-——-MSAGHQHSQPBRAIP-TRTIPISDSSQLP-HDYCTTPGGTLFSTTPGGTR I I'YDRKF
-—-—--MSSSRQLSESRAIP-TRTVLINDSTQLP-HDYCTTPGGTLFSTTPGGTR I I'YDRKF
—-———-MSAGHQHSQPBFRAIP-TRTIPISDSSQLP-HDYCTTPGGTLFSTTPGGTR I I'YDRKF
-———-MSTNTQQSKECP IPTRVLHLK-DWSQLP-DCYSQTPGGTLFSTTPGGTR I I'YDRKF
———————————— RAIPTTRRVVLGDGVQLPPGDYSTTPGGTLFSTTPGGTRI I'YDRKF

4BP1

MOUSE

4BP1

4BP2

RAT
HUMAN

4BP2

MOUSE

4BP3

HUMAN

4BP3

MOUSE

AAH57433
AAHG64150
AAHG66546
AAHG68624
Q98TT6
Q9BGS57

LMECRNSPVTKTPPRDLPT IPGVTSHS----SDE---PPMEASQSHLRNSPEDK—RAGGEES
LMECRNSPVAKTPPKDLPAIPGVTSHT ----SDE---PPMQASQSQLPSSPEDK—RAGGEES
LMECRNSPVAKTPPKDLPT IPGVTSHT ----SDE---PPMQASQSHLHSSPEDK—RAGGEES

LLDRRNSPMAQTPPCHLPNIPGVTSHG--TLIED---SKVEVNNLNNLNNHDRK—HAVGDDA
LLDRRNSPMAQTPPCHLPNIPGVTSHG--ALIED---SKVEVNNLNNLNNHDRK—HAVGDEA
LLECKNSPIARTPPCCLPQIPGVTTHP----TAPL--SKLEELKEQ---ETEEE--1PDD-A
LLECKNSPIARTPPCCLPQIPGVTTYP----AVPP--SKLELLKEQK--QTEVE--1TDD-E
LLDCRSSPLARTPPCCLPDIPGVTSHPSVTVNNEKAYPKPTVNNNS--1SPPVD-KSTGEDA
LLDRRNSPLAQTPPRRLPDIPGVTSPAN--TAVEE---SKVETNNLN---NHDTK—TAAGDDS
LLDRRNSPITAQTPPAHLPVIPGVTGKN~--1LNEI---KRNEANN IN---NHDAK—PGQGEDA
LLDRRTSPLAQTPPRRLPDIPGVTSAN--TVVEE---PKVETNNLN---NHETK—TATGDDS
LLDCRNSPIARTPPCCLPQIPGVTIRS----LHPV--SKLQELKEEL--EEEKE--LAADDS
LMECRNSPVTKTPPRDLPTIPGVTSHV----GDE---PPTDASQNHLRSSPDDKPGAGGE--

DFEMD
DFEMDI
DFEMDI
DFEMDI
DFEMDI
DFEMDI
DFEMDM
DFEMDI
DFEMD
DFEMD
DFEMD
DFEMDI



http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=4BP1_HUMAN&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=4BP1_HUMAN&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=4BP1_MOUSE&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=4BP1_MOUSE&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=4BP1_RAT&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=4BP1_RAT&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=4BP2_HUMAN&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=4BP2_HUMAN&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=4BP2_MOUSE&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=4BP2_MOUSE&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=4BP3_HUMAN&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=4BP3_HUMAN&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=4BP3_MOUSE&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=4BP3_MOUSE&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=AAH57433&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=AAH57433&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=AAH64150&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=AAH64150&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=AAH66546&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=AAH66546&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=AAH68624&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=AAH68624&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=Q98TT6&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=Q98TT6&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=Q9BG57&db=Hoverprot&ident=1496211291
http://pbil.univ-lyon1.fr/cgi-bin/acnuc-search-id?query=Q9BG57&db=Hoverprot&ident=1496211291

Taxon 1

Taxon 2

Ancétre commun

Séquences biologiques :
Orthologie

—_ A

Taxon 1

—_ A

Taxon 2

Spéciation

o Définition «genes présents
dans des organismes
difféerents, ayant évolué a
partir d’un méme gene
ancestral suite a des
evenements de speciation»

=> Etude des relations de
parentes entre les
taxons

A




|_’arbre de universel du vivant
(ARNr 16S)

Bactéries

Gram positives
Gram positives Haut G+C

8/e-Protéobactéries Bas G+C
a-Protéobactéries
Mitochondries
B/y-Protéobactéries
Spirochétes

Fusobactéries Thermotogales

Flexibacter & Bactéroides

Cyanobactéries
Thermus

Aquifex

LUCA
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et des Archébacteries...

Methanopyrales |
Thermococcales

Archaeoqglobales
g

i Methanococcales

— g_j Thermoplasmatales
i —
M

ethanobacteriales
Euryarchaeota
Methanomicrobiales

Methanosarcinales

\ialobacteriales

} Crenarchaeota

hermoproteales

Thermoproteales
sulfurococcales J
(

Sulfolobales




Séquences biologiques :
Paralogie

o Définition « génes issus

Taxon 1 —_— A’ .
d’evénements de
Taxon 1 — A — dl,Jpllcatlon au sein d’un
genome»
Ancétre
— A — Duplication
Taxon 1 Taxon 1

— A’ — — A11 —




Séquences biologiques :
Orthologues et paralogues

Gene ancestral

O Spéciation

Rongeurs

Orthologie

Paralogie

INS INS1 INS1 INS2 INS2
Homme Rat Souris Rat Souris



Séquences biologiques :
Orthologues et paralogues

A1 Homo sapiens 0 Duplication
E Al Drosophila melanogaster QO Spéciation
> Al/2
E A2 Homo sapiens
A2 Drosophila melanogaster
E A3’ Homo sapiens

A3” Homo sapiens

) A3

A3 Drosophila melanogaster



Duplications massives de génomes
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Clusters de genes hox chez les
chordes

evk 131211109 8 7 6 5 4 3 2 1
A. Etat ancestral

evi 131211109 8 7 6 5 4 3 2 1
1ere dUp|ICatIOn = B. Ancétre des agnathes
Va4 ) evk 131211109 8 7 6 5 4 3 2 1
C. Ancétre des gnasthostomes

e e I B I I O

2leme dupllcatlon oo

Dme

E. Ancétre des poissons & nageoires rayées
evx 131211109 8 7T 6 5 4 3 2 1

Duplications
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Exemple de duplications

—M4BP3_HUMAN{HOMO SAPIENS}

———@4BP3_MOUSE {MUS_MUSCULUS}

Eo98TTH{DANIO_RERIO}

———WO9ECE5 T {SUS_SCROFAL

—M4BP1_ HUMAN{HCOMO_SAPIENS!

{4 BEP1 MOUSE{MUS MUSCULUS}
4BP1 RAT{RATTUS NORVESICUS}

B 2H57433{DANIO _RERIO!}

—E4BP2_HUMANW{HQMO_ SAPIENS}

I—841pP? MOUSE{MUS_MUSCULUS}
I:iiHﬁq 150 {¥ENQPUS_TROPICALIS}
| HG8624 {XENCEPUS_LAEVIS}

HrrHA65468{DANIO_RERIO}

Metazoan translation initiation factor 4E binding protein 1



Genes du Protéasome /
Immunoprotéasome
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Séquences biologiques :
Paralogues et phylogenies

Phylogeénie

vraie r
A
Phylogénie
déduite

< Duplication
O Spéciation

©Guy Perriére



Séquences biologiques :
Un exemple de duplication

100 S. coelicolor
2] I

30 97 B. halodurans

100 B. subtilis
75 57

C. jejuni

D. radiodurans

100
® .

100
100 X. fastidiosa
A. aeolicus
56 'Synechocystis sp. |
100 C. elegans
100 D. melanogaster Eucaryotes
S. cerevisiae

Grande sous-unité de la glutamate synthase ©Guy Perriére



Séquences biologiques :

Xenologie
Taxon 1 A . I/D/eﬁmt_mn « genes ayant
eté acquis par transfert
Taxon 2 — A — horizontal »
Ancétre de 1 Ancétre de 2
— A —
Taxon 1 Taxon 2




Transferts de genes
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Pas de recombinaison< : >
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La transformation - Experiences
de Griffith (1928)

\ 7 R, b



La conjugaison (Lederberg et
Tatum 1946) o
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Quantification des transferts
horizontaux

e Comparaison du contenu de génomes proches

— 20% du genome de Salmonella est d’origine exogene récente
(Lan et Reeves 1996)

—  Tres peu de transferts chez Chlamydia ou Rickettsia (Kalman et
al. 1999, Ogata et al. 2001)

—  24% des genes de Thermotoga maritima et 16% des genes
d’Aquifex aeolicus seraient d’origine archébactérienne (Aravind et
al. 1998, Nelson et al. 1999)

— 18% du génome d’Escherichia coli K-12 aurait été acquis par
transfert depuis la divergence avec Salmonella (Lawrence et al.
1998)



Incongruence causee par les
transferts horizontaux
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Cas du gene 1lvD

S. coelicolor
100 86 —m— E. coli

— H. infuenzae
73

B. aphidicola Protéobactéries
100 [~ M. leprae Gram +

- M. tuberculosis
100

100
88 — L. lactis

Famille de la Dihydroxy-acid deshydratase

©Guy Perriére



Alignement des genes IlvD

M. tuberculosis GVSLPGSAAPPATDRRRDGFARRSGQAVVELLRR-=—=—-- GITARDILTKEAFENA/ ../
M. leprae GVMSLPGSAAPPATDRRRDGFARRSGQAVIELLRR-=—=——- GITARDILTKEAFENA/ ../
L. lactis GMSLPYSSSNPAVSQEKQEE DDIGLAIKNLLEK-=-=—=—- DIKPSDINMTKEAFENA/../
S. cerevisiae GLTIPNSSSFPAVSKEKLAE DNIGEYIKKTMEL-=—=—-- GILPRDILTKEAFENA/ ../
GVMSLPYSSTVMAAVDGEKADSTEESAKVLVEAIKK==—=——- QILPSQILTRKAFENA/../
H. influenzae GLSL.PGNGSMLATHADRKELFLKAGRQIVEL KRYYEQDDASVI.PRSIGTFDAFENA/../
E. coli GLSQPGNGSLLATHADRKQLFLNAGKR I'VELTKRYYEQNDESAL PRN IASKAAFENA/ ../
B. aphidicola GLSLPGNGTLLATHIDRKKLFKKSARN I'VKITKDYYLNNNKNVLPRNIANKESFENA/ ../
S. coelicolor GLSLPGNGSVLATHTARKTLYENAARTVLDLTRRYYEQDDDSVI.PRNIATPAAFGNA/../
*:: * - * - - - - * :* *x
M. tuberculosis  AENLAAITPPD--————————— e - PDGK-VLRALANP |
M. leprae AENLASIAPPD———— === e PDGQ-VIRTLHNPI
L. lactis AENVETALDID-—==== === FDSQDINMRPLKNPI
S. cerevisiae AERAKKAPSI P-——— === e EGQE I IKPLSHPI
AEVLADIPDQP--—= === PAGQDVIHS DDPV
H. influenzae GEQLDQYDI IR-NQDEELHKFFRAGPAGIRTTQAFSQD R DTVDNDRVNG IRNKENAI
E. coli POQTLEQYDVML-TQDDAVKNVMFRAGPAGIRTTQAFSQD R DTLDDDRANG IRSLEHAY
B. aphidicola EKTLKKYD I LS-TKNKNV IKVMFHAGPGGNRT I KPFSQNYR NKLDKDRVNG IRSHENAY
S. coelicolor AD LKT DVRGGSPSKEAVEL HAAPG VRSAEAFSQSER DTLDEDAEGG [IRSVEHAY

©Guy Perriére



Cas du gene metG
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Famille de la Méthionyl-tRNA synthétase
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Cysteine ARNt
synthétase
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L’origine des mitochondries

o Les études réalisées a partir des ségquences des genomes de mitochondries
penchent en faveur d'un seul événement d’endosymbiose qui a probablement
eu lieu tres tot dans I'évolution de la cellule Eucaryote

» Plus précisement, les sequences d'/ARNr 16S de mitochondries se placent a
I'intérieur des a-Proteobacteria, a proximité des Rickettsiales

« Cependant, l'identité de la Protéobactérie la plus proche de celle qui fut a
I'origine de toutes les mitochondries reste encore incertaine

(1) et (2) Phagocytose d’une a.-Protéobactérie par une cellule eucaryote
(3) Maintenance de I’a-Protéobactérie dans la cellule eucaryote et établissement d’une relation symbiotique
(4) Réduction du géenome de I’a-Protéobactérie par perte de genes et transfert de génes vers le noyau



Transfert de genes des
mitochondries vers le noyau
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Cas du gene pyrH
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Cas de LUMA (gene codant une
proteine du pore nucleaire)

Drosophila
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Ciona intestinalis
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Cas de NURIM (gene codant une
proteine du pore nuclealre)

Bradyrhizobium ,
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Séquences biologiques :
Duplications multiples + transferts

Saccharomyces
Mycobacterium
— Escherichia

Methanococcus

[ Mycobacterium

i

Escherichia
— Escherichia
| Methanococcus
I Escherichia
Escherichia
—]

Mycobacterium

Aminotransférases pyridoxal-phosphate dependantes (lll)
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Séquences biologiques
Structure modulaire des protéines

 Les protéines sont composees de domaines
fonctionnels

=> Ajout ou perte de domaines au cours de I’eévolution

=> Creéation de proteines chimeres ayant plusieurs ancétres
non apparentes



Séquences biologiques :
Structure modulaire des protéines
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Le probleme des domaines

Les familles A & B ne sont connectées
gue par deux domaines communs

©Guy Perriére



	Phylogénies
	Notions fondamentales
	Notions fondamentales
	Construction de phylogénies
	Processus évolutifs : Homologie
	Processus évolutifs : Analogie
	Construction de phylogénies
	Construction de phylogénies
	Construction de phylogénies
	Arbres non racinés
	Raciner les phylogénies
	Raciner les phylogénies
	Notion de groupe en phylogénie
	Groupes Monophylétiques
	Groupes Paraphylétiques
	Groupes Polyphylétiques
	Phylogénies moléculaires
	Critère d’homologie
	Évolution des séquences
	Séquences biologiques : Homologie ou similarité ?
	Séquences biologiques : Similarité sans homologie
	Séquences biologiques  : Homologie sans similarité
	Construction d’une phylogénie moléculaire
	Séquences biologiques : Orthologie
	L’arbre de universel du vivant (ARNr 16S)
	L’incroyable diversité des Eubactéries…
	et des Archébactéries…
	Séquences biologiques : Paralogie
	Séquences biologiques : Orthologues et paralogues
	Séquences biologiques : Orthologues et paralogues
	Duplications massives de génomes
	Clusters de gènes hox chez les chordés
	Exemple de duplications
	Gènes du Protéasome / Immunoprotéasome
	Séquences biologiques : Paralogues et phylogénies
	Séquences biologiques :Un exemple de duplication
	Séquences biologiques : Xénologie
	Transferts de gènes
	La transformation - Expériences de Griffith (1928)
	La conjugaison (Lederberg et Tatum 1946)
	La transduction
	Quantification des transferts horizontaux
	Incongruence causée par les transferts horizontaux
	Cas du gène ilvD
	Alignement des gènes ilvD
	Cas du gène metG
	Cystéine ARNt synthétase
	L’origine des mitochondries
	Transfert de gènes des mitochondries vers le noyau
	Cas du gène pyrH
	Cas de LUMA (gène codant une protéine du pore nucléaire)
	Cas de NURIM (gène codant une protéine du pore nucléaire)
	Séquences biologiques : Duplications multiples + transferts
	Séquences biologiques :  Structure modulaire des protéines
	Séquences biologiques :  Structure modulaire des protéines
	Le problème des domaines

