


Alignement de séquences multiples
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Alignement progressif
■ L’approche la plus courante pour aligner des séquences multiples est de réaliser un alignement 

progressif.
■ L’algorithme procède en plusieurs étapes (détaillées dans les diapos suivantes): 

❑ Calculer une matrice de distances, qui indique la distance entre chaque paire de séquences.
❑ Construire un arbre guide qui regroupe en premier lieu les séquences les plus proches, et 

remonte en regroupant progressivement les séquences les plus éloignées. 
❑ Utiliser ce arbre pour aligner progressivement les séquences.

■ Il s’agit d’une approche heuristique
❑ Cette approche est praticable pour un grand nombre de séquences, mais ne peut pas garantir de 

retourner l’alignement optimal. 
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Alignement progressif – 1ère étape: construction de la matrice de distance

■ On effectue un alignement par paires entre 
chaque paire de protéines
❑ Alignement par programmation dynamique ou 

par BLAST.
❑ Nombre d’alignements = n * (n – 1) / 2

■ A partir de chaque alignement par paire, calculer 
la distance entre les deux séquences.
❑ di,j=si,j/Lj,j

•dj,j distance entre les séquences i and j

•Lj,j longueur de l’alignement

•sj,j nombre de substitutions
■ Remarques

❑ Les gaps ne sont pas pris en compte dans la 
métrique de distance

❑ La matrice est symétrique: di,j = dj,i
❑ Les éléments diagonaux sont nuls: di,i = 0

Séquences 
non-alignée

s
Alignements 
par paires
Matrice de 
distances
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Principe de la construction de l’arbre-guide – Méthode UPGMA
■

❑

❑

■

❑

❑

❑

■

❑

❑

❑

■ œ

❑ → œ
■

Séquence 2

Séquence 4

Séquence 1

Séquence 3

Séquence 5
c1

c2

c3
c4

Feuilles 
(nœuds externes)

Branchement
(nœud interne)

racine



Alignement progressif – 3ème étape: alignement multiple
■ On construit un alignement multiple en incorporant progressivement les séquences selon 

leur ordre de branchement dans l’arbre guide, en remontant des plus proches aux plus 
éloignées.

Séquences
non-alignées

Alignements 
par paires

Matrice de 
distances

Regroupement
hiérarchique

Arbre guide

Alignement 
progressif

Alignement 
multiple

Seq2
Seq4

Seq5   GATTGTAGTA

Seq3

Seq1   GATGGTAGTA
1

2
3

4
Seq2   GATTGTTCGGGTA
Seq4   GATTGTTC--GTA

Seq5   GATTGTAGTA

Seq3

Seq1   GATGGTAGTA
1

2
3

4

Seq2   GATTGTTCGGGTA
Seq4   GATTGTTC--GTA

Seq5   GATTGTA---GTA

Seq3

Seq1   GATGGTA---GTA
1

2
3

4
Seq2   GATTGTTCGG--GTA
Seq4   GATTGTTC----GTA

Seq5   GATTGTA-----GTA

Seq3   GATGGTAGGCGTGTA

Seq1   GATGGTA-----GTA
1

2
3

4
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Alignement 
multiple

Gap terminal

Gap interne

Colonn
es 
de 
score

Identifiants de séquences

Position 
conservée

Alignement multiple global : Homoserine-O-dehydrogenase
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■
■

❑

❑

❑

■
■

❑

https://doi.org/10.5281/zenodo.4028830


■

■

■
❑

❑

■
❑

❑

A. An EcoRI site is found at the 5’-end of the RBM and a 
BstEII site at the 3’-end.

B. Although these two restriction sites do not exist in the 
original spike gene of ZC45, they can be conveniently 
introduced given that the sequence discrepancy is small (2 
nucleotides) in either case.



■

■

■

■

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MN996532.1
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MT121216.1


■

■

■

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MN996532.1
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/MT121216.1
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Unités taxonomiques opérationnelles (OTU) et hypothétiques (HTU)
• Les relations évolutives entre les objets étudiés (espèces, 

organes, séquences) sont représentées par des arbres 
phylogénétiques

• Les arbres sont des graphes composés de noeuds et de 
branches
• Noeuds = unités taxonomiques

• Feuilles ou OTU = Unités Taxonomiques 
Opérationnelles (A, B, C, D, E), espèces 
existantes.

• Noeuds internes ou HTU = Unités taxonomiques 
Hypothétiques (F, G, H, I), correspondent aux 
espèces ancestrales.

• Branches = relations de parenté(ancêtre/descendants) 
entre unités taxonomiques

• Branches internes
• Branches externes

• On appelle topologie l’ensemble des branchements de 
l’arbre.

■ Source: Emese Meglézc

H

F

G

A

B

C

D

E

I

Racine
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■

■

❑

❑

■

❑

❑

❑



B

A

C

D

E

F
H G

I

Arbre non-enraciné

Arbres enracinés ou non enracinés
■ Les arbres non-enracinés ne sont pas réellement des arbres phylogénétiques car ils n’ont pas de 

direction temporelle 
-> indiquent les distances, mais pas les relations de parenté entre les noeuds.

■ La racine définit un une orientation de l’arbre, et donc un chemin évolutif unique vers chaque 
feuille.

■ Elle symbolise le dernier ancêtre commun (i.e. le plus récent) de toutes les OTU.

H
F

G

A

B
C

D

E

I
Racine

Arbre enraciné
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Combien d’arbres ?
■ Le nombre d’arbres possibles augmente 

de façon vertigineuse en fonction du 
nombre d’éléments terminaux (qu’ils 
représentent des molécules ou des 
espèces).

■ Un seul de ces arbres correspond à 
l’histoire évolutive réelle. 

■ Puisqu’on ne dispose pas a priori de cet 
arbre, on doit l’inférer à partir des 
éléments actuels (les unités 
taxonomiques opérationnelles, UTO).
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H

F

G

Loup

Chien
Souris

Rat

Poulet

I

Racine

Loup

Chien

Souris

Rat

Poulet

F

H
G

I

Comment enraciner un arbre phylogénétique ?
■ Connaissance a priori de la feuille la plus externe parmi les OTU étudiées (« outgroup »)

❑ Exemple: chien, loup, souris, rat et poulet
❑ Sur base des connaissances biologiques, on décide que le Groupe extérieur est le poulet

■ Sans connaissance a priori du OTU les plus externes parmi les OTU étudiées
❑ Enracinement au poids moyen: on enracine l’arbre sur la branche qui minimise la moyenne des 

distances aux feuilles. 
❑ Ceci implique une hypothèse d’horloge moléculaire: on considère que le taux de mutation est 

constant au cours de l’évolution, et égal entre les branches. 
❑ Cette hypothèse n’est généralement pas très réaliste, il s’agit d’une approximation.

■ Adapté d’après Emese Meglézc 121



Isomorphisme sur un arbre
■ Dans un arbre, les deux enfants de chaque 

branche peuvent être interchangés. 
■ Le résultat est un arbre isomorphique, 

considéré équivalent à l’arbre initial. 
■ Les deux arbres de cauche sont 

équivalents. 
■ Cependant

❑ Arbre du dessus: les feuilles 1 et 2 sont 
très éloignées.

❑ Arbre du dessous: les feuilles 1 et 2 
sont voisines. 

■ Les distances verticales entre deux nœuds 
ne reflètent pas leur distance réelle !

■ La distance entre deux nœuds est la somme 
des longueurs des branches qui les 
séparent.
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L’isomorphisme des arbres phylogénétiques
■ Il faut éviter le piège d’évaluer les distance entre feuilles sur base de leur proximité verticale. 

❑ Les structures ci-dessous sont absolument identiques.
❑ Pourtant les feuilles B et D semblent voisines sur le graphe de gauche, et éloignées sur celui de droite.

■ Pour évaluer la distance entre deux nœuds d’un arbre , il faut prendre en compte la longueur 
totale du chemin le plus court pour les rejoindre (somme des longueurs de branches).

■ Source: Emese Meglézc 123
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0,1

 d’un arbre phylogénétique
■ Cladogramme

❑ Représentation sans échelle
❑ L’arbre indique uniquement l’ordre des 

branchements.
❑ Les longueurs de branches ne sont pas 

proportionnelles au nombre de changements 
évolutifs.

■ Phylogramme
❑ Représentation avec échelle 
❑ L’arbre indique les distances évolutives 

entre nœuds.
❑ Les longueurs de branches sont 

proportionnelles au nombre d’événements 
évolutifs (substitutions ou 
substitution/sites).

■ Source: Emese Meglézc 124



Calcul de la distance sur un arbre

■ La distance entre deux nœuds est la 
somme des longueurs des branches qui 
les séparent.

se
q2

se
q4

se
q5

se
q3

se
q1

b1

b2

b3

b4

feuilles

branchemen
t

racine

Arbre enraciné Arbre 
non-enraciné

seq2 seq4

seq5

seq3

seq1

b1

b2

b3

se
q2

se
q4

se
q5

se
q3

se
q1

b1

b2
b3

Arbre non-enraciné
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■ Pour l’analyse de la phylogénie moléculaire, nous porterons un intérêt tout particulier à deux 
événements évolutifs particuliers: duplication et spéciation. 

■ Duplication
❑ Une duplication est une mutation qui génère un dédoublement d'une partie de l'ADN génomique. 

La duplication peut recouvrir l'ensemble du génome (formation de polyploïdes), un chromosome 
entier, ou un fragment de chromosome de taille plus ou moins grande.

❑ Les duplications peuvent éventuellement entraîner l’apparition de copies multiples d'un ou 
plusieurs gènes, provoquant ainsi une certaine redondance de l'information génétique. 

❑ Dans certains cas, l'une des copies dupliquées du gène acquiert, par accumulation de mutations, 
de nouvelles caractéristiques qui lui permettent d'assumer une nouvelle fonction. Ce mécanisme, 
appelé duplication divergence, est à l'origine de la diversification des fonctions biologiques. 

■ Spéciation
❑ Processus évolutif qui résulte en la formation d’espèces distinctes à partir d’une espèce unique. 

■ Les événements de duplication et spéciation suscitent l’apparition de copies multiples à partir d’une 
seule séquence, soit au sein d’une même espèce (duplication), soit au sein des espèces distinctes 
dérivées de la spéciation. Ces séquences, dont la similarité résulte d’une séquence ancestrale 
commune, sont dites homologues



Scénarios évolutifs

128

■ Nous disposons de deux séquences, et nous supposons qu’elles divergent d’un ancêtre commun.
■ La divergence peut résulter 

❑ d’une duplication (création de deux copies du gène dans le même génome) 
❑ ou d’une spéciation (formation d'espèces séparées à partir d’une espèce unique).

■ Les flèches violettes indiquent les mutations (substitutions, délétions, insertions) qui s’accumulent au 
sein d’une séquence particulière au cours de son histoire évolutive. Ces mutations sont à l’origine de la 
diversification des séquences, des structures et des fonctions.



Homologie et analogie
■ La similarité entre deux traits (organes, séquences) peut s’interpréter par deux 

hypothèses alternatives: homologie et analogie.
■ Homologie

❑ La similarité s’explique par le fait que les deux séquences divergent d’un ancêtre 
commun. 

❑ Les différences entre les deux caractères homologues résultent de l’accumulation de 
mutations à partir de l’ancêtre commun. Il s’agit donc d’une évolution par divergence 
évolutive. 

■ Analogie
❑ Ressemblance entre deux traits (organes, séquence) qui ne résulte pas d'une origine 

ancestrale commune (par opposition à l'homologie).
❑ Les traits similaires sont apparus de façon indépendante. Leur ressemblance peut 

éventuellement manifester l’effet d’une pression évolutive qui a sélectionné les mêmes 
propriétés. 

❑ Dans ce cas, on parle de convergence évolutive.
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Inférence d’homologie
■ Inférence

❑ Avant d’affirmer que deux séquences sont homologues, nous devrions pouvoir retracer 
leur histoire jusqu’à leur ancêtre commun. 

❑ Nous ne pouvons malheureusement pas disposer des séquences de toutes les 
espèces disparues. Il est donc impossible de démontrer formellement l’homologie. 

❑ Cependant, nous pouvons appuyer l’hypothèse d’homologie sur une analyse de la 
vraisemblance d’un scénario évolutif (taux de mutations, niveaux de similarités). 

❑ L’inférence d’homologie est toujours attachée à un certain risque de faux positifs. 
Les modèles évolutifs nous permettent d’estimer ce risque.
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■ L’homologie est une relation logique (soit vraie, soit  fausse). 
❑ Deux séquences sont homologues (possèdent des caractères communs parce 

qu’elles dérivent d’un ancêtre commun) ou elles ne le sont pas.
❑ Il est donc complètement inapproprié de parler de « niveau d’homologie » ou 

« pourcentage d’homologie ».  
❑ La formulation correcte

• On observe un certain niveau de similarité entre deux séquences (pourcentages 
de résidus identiques, pourcentages de résidus « similaires »).

• Sur cette base, on évalue deux scénarios évolutifs: cette similarité peut provenir 
d’une évolution convergente (analogie) ou divergente à partir d’un ancêtre 
commun (homologie).

• Si la deuxième hypothèse est la plus vraisemblable, on infère que les séquences 
sont homologues. 



Orthologie versus paralogie
■ Zvelebil & Baum (2000) fournissent une 

définition claire et opérationnelle des concepts 
d’orthologie et paralogie.

❑ Orthologues: séquences dont le dernier 
ancêtre commun précède immédiatement 
un événement de spéciation.

❑ Paralogues séquences dont le dernier 
ancêtre commun précède immédiatement 
un événement de duplication

■ Exemples: 
❑ B et  C sont orthologues, car leur dernier 

ancêtre commun (A) précède un 
événement de spéciation (A → B + C).

❑ B1 et B2 sont paralogues car le premier 
événement évolutif qui succède à leur 
dernier ancêtre commun (B) est une 
duplication (B → B1 + B2).
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Inférence phylogénique à partir de séquences moléculaires
■ En partant d’une famille de séquences macromoléculaires (ADN, ARN, protéines), on peut construire 

des arbres phylogéniques. 
■ En comparant l’arbre des molécules et l’arbre des espèces, on peut inférer l’histoire évolutive de cette 

famille de séquences. 
■ Nous reviendrons plus tard sur cet exemple, en expliquant les méthodes bioinformatiques permettant 

d’inférer des arbres moléculaires à partir de séquences, et les façons d’interpréter ces arbres en tenant 
compte de la filiation des espèces.

134Source: Zvelebil, M.J. and Baum, J.O. (2008) Understanding Bioinformatics. Garland Science, New York and London.

L’arbre des espèces Arbre des molécules



Phylogénomique
■ En phylogénie moléculaire, une 

approche classique consiste à se 
concentrer sur un gène considéré 
comme représentatif, et à construire 
un arbre sur base de la divergence de 
séquence de ce gène. 

■ Ces approches peuvent maintenant 
être généralisées en comparant les 
séquences de plusieurs centaines de 
gènes (ci-contre, arbre basé sur 143 
familles de protéines).

■ Elles permettent d’inférer des 
phylogénies entre organismes très 
éloignés (règnes différents), et d’
établir ainsi des scénarios concernant 
les premières étapes de la 
diversification des êtres vivants. 

135
■ Source: Rodríguez-Ezpeleta et al. Curr Biol (2007) vol. 17 (16) pp. 1420-5
■ Toward resolving the eukaryotic tree: the phylogenetic positions of jakobids and cercozoans. 



Séquences 
non 

alignées

Alignement
de séquences

Séquences
alignées

Forte 
similarité ?

Maximum 
de parcimonie

Distance
(UPGMA, NJ)

Similarité 
claire ?

Maximum de 
vraisemblance

non

non

non

oui

Grand nb de 
séquences  (> 20) ?

oui

oui

Inférence phylogénétique par comparaison de séquences
■ Il existe plusieurs méthodes pour 

inférer un arbre évolutif à partir de 
séquences.
❑ Maximum de parcimonie
❑ Distance
❑ Maximum de vraisemblance

■ On part toujours d'un jeu de 
séquences alignées (alignement 
multiple). 

■ Le choix de la méthode dépend du 
nombre de séquences, et de leur 
degré de similarité. 

■ Source: Mount (2000) 136



Exemple : la famille des opsines
■ Pour inférer un arbre phylogénétique à partir d’une famille de séquences, on part toujours d’un 

alignement multiple. 
■ La figure ci-dessous montre la première partie d’un alignement multiple entre 50 opsines de mammifère.
■ A l’œil nu, on distingue déjà 2 groupes évidents.

❑ Dessus: opsines sensibles aux ondes moyennes (vert) ou longues (rouge)
❑ Dessous: opsines sensibles aux ondes courtes (bleu)
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Matrice de pourcentages d’identité (opsines mammaliennes, export de clustalx) 
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Principe de la construction de l’arbre
■ Le clustering hiérarchique est une méthode de 

clustering agrégative.
❑ Prend une matrice de distance en entrée
❑ Regroupe progressivement les objets en allant 

des plus proches aux plus distants.
■ Il existe plusieurs possibilités pour établir une règle 

d’agglomération, qui définit la distance entre deux 
groupes. 
❑ Liaison simple (single linkage): distance entre 

groupes A et B est la distance entre les plus 
proches de leurs éléments respectifs.

❑ Liaison moyenne (average linkage): distance 
moyenne entre tous les objets des deux groupes 
(=UPGMA).

❑ Liaison complète (complete linkage): distance 
entre les éléments les plus éloignés des groupes 
A et B. 

■ Algorithme
❑ 1. Assigner chaque objet à un cluster séparé.
❑ 2. Identifier la paire de clusters les plus proches, 

et les regrouper en un seul. 
❑ 3. Répéter la seconde étape jusqu’à ce qu’il ne 

reste qu’un seul cluster.
■ Le résultat est un arbre, dont les nœuds intermédiaires 

correspondent aux clusters.
❑ N objets → N-1 nœuds intermédiaires

■ Les longueurs des branches représentent les distances 
entre clusters. 
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Neighbour joining (NJ) - Méthode

■ Diapo: Emese Meglecz

■ Développé par Saitou et Nei (1987) est une 
approximation de l’algorithme pour trouver 
l’arbre le plus court (minimum évolution)

■ Principe:
❑ A chaque étape, rechercher le couple 

d’UTO qui minimise la longueur totale de 
l’arbre



Propriétés de la méthode NJ 
■ Méthode rapide et simple qui permet de travailler avec un très grand nombre de 

taxons.
■ Les arbres ne sont pas enracinés.
■ Les longueurs des branches sont informatives (phylogramme).
■ Bonne approximation de la méthode du minimum d’évolution (l’arbre le plus 

court).
■ Retrouve l’arbre vrai si la matrice de distances est un reflet exact des distances 

évolutives (malheureusement ce n’est pas souvent le cas).
■ Ne dépend pas d’hypothèse de l’horloge moléculaire, donc la méthode est 

applicable dans les cas où le taux d’évolution varie entre les lignées. 
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Séquences 
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alignées

Alignement
de séquences

Séquences
alignées

Forte 
similarité ?
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de parcimonie

nonGrand nb de 
séquences  (> 20) ?

oui

Inférence phylogénétique par comparaison de séquences
■ Approches alternatives 

❑ Maximum de parcimonie
❑ Distance
❑ Maximum de vraisemblance

■ Source: Mount (2000) 144



Maximum de parcimonie - Méthode
■ Principe:

❑ Identifier la topologie T qui implique le plus petit nombre de changements évolutifs suffisant à rendre 
compte des différences observées entre les OTU étudiées.

❑ Utilise des états de caractères discrets => L’arbre le plus parcimonieux => plus court chemin conduisant 
aux états de caractères observés

■ Algorithme
❑ Construction de tous les arbre possibles.
❑ Pour chaque site (position de l’alignement), on compte le nombre de substitutions nécessaires pour 

expliquer chaque arbre.
❑ On retient l’arbre qui nécessite le plus petit nombre de substitutions au total (en tenant compte de tous les 

sites).

■ Caractéristique des arbres obtenus
❑ Solutions multiples => plusieurs arbres avec le même nombre minimum de changements peuvent être 

obtenus.
❑ La longueur des branches ne reflète par la distance évolutive (arbre sans échelle).
❑ Arbres non enracinés.
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1 2 3 4 5 6 7 8 9
A A A G A G T T C A
B A G C C G T T C T
C A G A T A T C C A
D A G A G A T C C T

A

B

C

D

A

C

B

D

A

D

B

C

Déterminer toutes les topologies 
possibles
4 UTO => 3 arbres non racinés 

Maximum de parcimonie - Méthode
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Maximum de parcimonie – classification des sites
■ Caractère invariant: toutes les OTU 

possèdent le même état de caractères pour 
un site donné

■ Caractère variable
❑ Non informatif si les états de caractères à 

ce site ne favorisent aucune topologie parmi 
l’ensemble des topologies possibles

❑ Informatif si les états de caractères à ce 
site favorise une (ou plusieurs) topologie(s) 
parmi l’ensemble des topologies possibles
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A A A G A G T T C A
B A G C C G T T C T
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Maximum 
■

■

■

■
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Adapted from Mount (2000)

seq2 G A seq4

seq1 G A seq3
G A

seq 3 A A seq 4

 seq 1G G seq 2
A A

seq 4 A A seq 3

 seq 1G G seq 2
A A

Column 5 mutation



1 2 3 4 5 6 7 8 9
A A A G A G T T C A
B A G C C G T T C T
C A G A T A T C C A
D A G A G A T C C T

A

B

C

D

A

C

B

D
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C

Déterminer toutes les topologies 
possibles
4 UTO => 3 arbres non racinés 

Maximum de parcimonie - Méthode
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1 2 3 4 5 6 7 8 9
A A A G A G T T C A
B A G C C G T T C T
C A G A T A T C C A
D A G A G A T C C T

A

B

C

D

A

C

B

D

A

D

B

C

Étude du caractère n°1

A

A A

A A

A A

AA

A A

A

Caractère constant (même état de caractère à tous les sites).
Caractère non informatif : ne favorise aucune topologie par rapport à une autre.

Maximum de parcimonie - Méthode
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Pour un caractère donné, on compte le nombre de changements évolutifs (CE) pour chaque 
topologie possible.

Nb CE= 0 Nb CE= 0 Nb CE= 0



1 2 3 4 5 6 7 8 9
A A A G A G T T C A
B A G C C G T T C T
C A G A T A T C C A
D A G A G A T C C T

A

B

C

D

A

C

B

D

A

D

B

C

Étude du caractère n°2

A

G G

G A

G G

GA

G G

G

Caractère variable mais non informatif.
Caractère ne favorisant aucune topologie par rapport à une autre.

Maximum de parcimonie - Méthode
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Nb CE= 1 Nb CE= 1 Nb CE= 1



1 2 3 4 5 6 7 8 9
A A A G A G T T C A
B A G C C G T T C T
C A G A T A T C C A
D A G A G A T C C T

A

B

C

D

A

C

B

D

A

D

B

C

Étude du caractère n°3

G

C A

A G

A A

CG

A A

C

Maximum de parcimonie - Méthode
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1 2 3 4 5 6 7 8 9
A A A G A G T T C A
B A G C C G T T C T
C A G A T A T C C A
D A G A G A T C C T

A

B

C

D

Étude du caractère n°3

G

C A

A

A

B

C

D
A

B

C

D

G

G

C

C

A

A
A

A

Nb CE= 2

Arbre 1

A

C

B

D

A

D

B

C

G

A A

C G

A A

C

Maximum de parcimonie - Méthode
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1 2 3 4 5 6 7 8 9
A A A G A G T T C A
B A G C C G T T C T
C A G A T A T C C A
D A G A G A T C C T

A

B

C

D

A

C

B

D

A

D

B

C

Étude du caractère n°3

G

C A

A G

A A

CG

A A

C

Caractère variable mais non informatif: tous les scénarios « coûtent » 2 CE.
Caractère ne favorisant aucune topologie par rapport à une autre.

Maximum de parcimonie - Méthode
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Nb CE= 2 Nb CE= 2 Nb CE= 2



1 2 3 4 5 6 7 8 9
A A A G A G T T C A
B A G C C G T T C T
C A G A T A T C C A
D A G A G A T C C T

A

B

C

D

A

C

B

D

A

D

B

C

Étude du caractère n°4

A

C G

T A

G T

CA

T G

C

Caractère variable mais non informatif.
Caractère ne favorisant aucune topologie par rapport à une autre.

Maximum de parcimonie - Méthode
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Nb CE= 3 Nb CE= 3 Nb CE= 3



1 2 3 4 5 6 7 8 9
A A A G A G T T C A
B A G C C G T T C T
C A G A T A T C C A
D A G A G A T C C T

A

B

C

D

A

C

B

D

A

D

B

C

Étude du caractère n°5

Maximum de parcimonie - Méthode
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Nb CE= ? Nb CE= ? Nb CE= ?



1 2 3 4 5 6 7 8 9
A A A G A G T T C A
B A G C C G T T C T
C A G A T A T C C A
D A G A G A T C C T

A

B

C

D

A

C

B

D

A

D

B

C

Étude du caractère n°5

G

G A

A G

A A

GG

A A

G

Maximum de parcimonie - Méthode

157
Nb CE= 1 Nb CE= 2 Nb CE= 2



Maximum de parcimonie – classification des sites
■ Caractère invariant: toutes les OTU possèdent le même état de caractères pour 

un site donné

■ Caractère variable
❑ Non informatif si les états de caractères à ce site ne favorisent aucune topologie 

parmi l’ensemble des topologies possibles
❑ Informatif si les états de caractères à ce site favorise une (ou plusieurs) topologie(s) 

parmi l’ensemble des topologies possibles
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1 2 3 4 5 6 7 8 9
A A A G A G T T C A
B A G C C G T T C T
C A G A T A T C C A
D A G A G A T C C T

A

B

C

D

A

C

B

D

A

D

B

C

Bilan:
T1 = 0+1+2+3+1+0+1+0+2=10
T2 = 0+1+2+3+2+0+2+0+1=11
T3 = 0+1+2+3+2+0+2+0+2=12

L’arbre le plus parcimonieux = arbre 1

Maximum de parcimonie - Méthode
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On compte ensuite le nombre total de mutations nécessaires pour chaque topologie.

Nb CE= 10 Nb CE= 11 Nb CE= 12



Maximum de parcimonie - désavantages
■ Le nombre d’arbres possibles augmente 

rapidement avec le nombre d’UTOs 
(séquences). 
❑ Dans les exemples qui précèdent nous 

avons analysé 4 séquences.
❑ Pour analyser ne fût-ce que 20 

séquences, on se trouve confronté à un 
nombre astronomique de possibilités.

■ La parcimonie repose intrinsèquement sur 
une hypothèse de l’horloge moléculaire => 
suppose que toutes les branches ont 
évolué avec la même vitesse.

■ Cette méthode fonctionne seulement avec 
les séquences très conservées.
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Méthodes basées sur la distance pour intérer des arbres dans la suite PHYLIP 

■ Résumé des méthodes d’inférence d’arbre implémentées dans PHYLIP.
■ Note: le temps de calcul augmente drastiquement quand on passe de méthodes 

de voisinage (NJ, UPGMA: temps quadratique) aux méthodes de kitsch ou fitch 
(puissance 4 de la longueur des séquences).
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Quelle est la fiabilité d’un arbre inféré ?
■ On se base sur les colonnes d’un alignement multiple pour inférer un arbre phylogénétique cohérent 

avec les différences entre groupes de séquences. 
■ Cependant, selon les colonnes choisies on peut observer des variations de séquence qui touchent des 

sous-groupes différents. 
■ Comment évaluer la robustesse de l’inférence par rapport aux particularité des échantillons 

disponibles ?
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Bootstrapping
■ Dans certains cas, les données ne 

permettent pas d’inférer la phylogénie de 
façon fiable. 

■ Pour évaluer la fiabilité de l’inférence, on 
peut appliquer la méthode du 
bootstrapping.
❑ Etant donné un alignement de N 

séquences et M colonnes, on effectue 
une sélection aléatoire de M colonnes 
avec remise. Certaines colonnes sont 
donc tirées plusieurs fois, et d’autres 
aucune fois. 

❑ On calcule un arbre avec les colonnes 
échantillonnées. 

❑ On répète l’opération un bon nombre 
de fois (1000), et on compte le nombre 
de fois où chaque branchement de 
l’arbre original se reproduit.
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Bootstrapping
■ Le phylogramme permet d’identifier les 

relations entre longueurs des branches et 
valeurs de bootstrap.

■ Les valeurs de bootstrap sont cependant 
moins faciles à lire que sur un cladogramme 
(où toutes les branches ont la même 
longueur). 
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SARS-CoV (2003)

MERS-CoV (2012)

A B

SARS-CoV-2 (2019)

?

D

C

*
*
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● Insertion retrouvée dans tous 
les génomes de la branche 
CoV-2.

● Variations selon les 
sous-groupes.

● Insertions indépendantes ou 
insertion suivie de mutations ?
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