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Des processus de Markov comme modeles de 1’évolution

Soit alphabet ADN, ayant 4 états: {A,C, G, T}.

Soit un processus Markovien @):
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Qi spécifie le taux instantané

. GAAA CA... des substitutions ¢ — j

» * définition des cellules diagonales: Q;—,; = — Y. i Qimsgs
» Probabilité d’une substitution en un temps t:
P(i— jlt) = [¢"®]i;



Modele d’évolution des séquences protéiques
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20 acides aminés,

Le processus Markovien ) est une matrice 20 x 20,

Les 20 fréquences d’équilibre du processus sont spécifiées par un
vecteur 7.

Les échangeabilités entre chaque paires d’acides aminés sont
spécifiées par une matrice p (symétrique p;—; = pj—).

208 parametres libres pour le modele GTR: 19 (7) + 189 (p).
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Le modele standard
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> Q, générateur Markovien du processus de substitution.



Le modele standard
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» Données D, ensemble de séquences homologues,
» Modele: Topologie 7, Vitesses d’évolution t,

» @, UNIQUE générateur Markovien du processus de substitution.



Contribution 1: Relaxer I'hypothese d’homogénéité
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» Modélisation de N dérives compositionnelles,

» N + 1 processus de substitutions, @1, ..., @Qn+1-

A Bayesian compound stochastic process for modeling nonstationary

and nonhomogeneous sequence evolution. Blanquart & Lartillot.
Molecular Biology and Evolution (2006).




Contribution 2: Relaxer I'hypothese d’homogénéité
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Q1. Qr(N+1)y Mélange de K profils

» Modélisation de N dérives ET de K profils biochimiques,
» K x (N + 1) processus de substitutions, Q1, ..., Qg x(N+1)-

N et K sont libres et estimés en fonction des données.

A site- and time-heterogeneous model of amino-acid replacement.
Blanquart & Lartillot. Molecular Biology and Evolution (2008).




Contribution 3: Relaxer I'hypothese d’homogénéité
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S,r} , Variations spécifiques aux sites

» Modélisation de N taux (ex: (): lent, Qo: rapide) ET
» de K profils biochimiques (ex: @3: hydrophile, @Q4: hydrophobe).

» K x N processus Q et un processus additionnel S de taux r sont
combinés en un processus de Markov Markov-Modulé:

M=(I9Q)+(rxS®I).
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Calcul récursif de la vraisemblance (Felsenstein 1981)
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Calcul récursif de la vraisemblance (Felsenstein 1981)
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Construire les séquences ancestrales

1 —root . Lroot — [1]ol ol o A
) [S— ~ ﬂ-l Z

1[0l o A

Eroot:A
[ [ 1]1] —

ACGT

olo[ 19 G




Construire les séquences ancestrales

1 —root . Lroot — [1]ol ol o A
) [— ~ ﬂ-l Z

1[0l o A

2) Ea ~ PErootﬂ'L?

1111 —

1 ACGT

2 [o[o[1[d G




Construire les séquences ancestrales
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Contribution 4: Phylogénie des parasites malariaux
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Mitochondrial genes support a common origin of rodent malaria

parasites and Plasmodium falciparum’s relatives infecting great apes.

Blanquart & Gascuel. BMC Evolutionary Biology (in revision).
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Contribution 4: Phylogénie des parasites malariaux

. Host
.1
0 ,.,UZ - .
gwlesi Primate
quzom
malariae
B
Fé)vwﬂcﬁe\\ wm o
m et Rodent
g 0 aﬁig‘eﬁ’éﬁ??s“‘
/ il kHl kb
asnelil] Wéf%*“
pi‘%:ézw? i reat
> 2005 ‘ﬁf i, Kpe
H &
falciparum ? i, t&
: e sy Ea
He. LDFB (Cynu:;’?(eru anonyeteris) rimate
Elmmm
P
P. '{grw%\}ga{rgrd%\a\ag 'sp. 1536
P. 5p. myna
P. mexicanum Saurla
”[;ﬂ; fovanngiaia) sp. 1542
ERREED., o
5 sp ;(ﬁgvyﬁg) sp. 318
Be Ja{%mn
reons. Ha.columbae |
= L ghinarum
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Contribution 4: Phylogénie des parasites malariaux
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Contribution 4: Phylogénie des parasites malariaux
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parasites and Plasmodium falciparum’s relatives infecting great apes.
Blanquart & Gascuel. BMC Evolutionary Biology (in revision).




Contribution 5: Phylogénie des métazoaires

Tethya actinia W Porifera

cropora matt I Cnidaria
eninarass tonksi

Terebrat:

Haliotis rubra
073 [ Albbinaria coerulea
Pupa sirigosa P

Clymenelia torquata
Lumbricus terestris

Priapulus caudatus

Gentrurowes impidus

Limulus polyphermu

Sutgen coloptate

Daphnia pulex

Squila empusa Ecdysozoa
Crioceris duodecimpunciala

Tnbolum castaneu
wachils australica

Tromobia domestca

Xenoturbella bocki W Xenoturbellida

Hemichordata

Ambulacraria

Deuterostomia

e Ir

Halocynthia roretzi
S —
otlolum nationalls
Ciona intestinalis Tunicata
avigny
Phallusia fumigata
Phallusia mammillata

Lampetra fuviatils
Eptatretus burgeri I Cyclostomata
Myxine gluinosa

‘sapiens ® PP>095
Gnathostomata

Protopterus dolloi 0.1 substitution / site

Tunicate mitogenomics and phylogenetics: peculiarities of the
Herdmania momus mitochondrial genome and support for the new
chordate phylogeny. Singh, Tsagkogeorga, Delsuc, Blanquart, Shenkar, Loya,
Douzerv & Huchon BMC Evolutionarv Bioloov (2000)




Contribution 6: Températures des paléo-environnements
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Corrélation température/composition 20°C w3
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Parallel Adaptations to High Temperatures in the Archean FEon.
Boussau*, Blanquart®, Necsulea, Lartillot, & Gouy. Nature (2008)
(* co premier auteur).




Contribution 6: Températures des paléo-environnements
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Ecologie des paléo-environnements Archéen et Hadéen

Les trois
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&
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Origine(s) de la vie

Luca : a la recherche du plus proche ancétre commun universel.
Forterre, Gribaldo & Brochier. Médecine/Science (2005).



Environnement inter-planétaire
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Annihilation of ecosystems by large asteroid impacts on the early
Earth. Sleep, Zahnle, Kasting & Morowitz. Nature (1989).



Le dernier bombardement intense, -3.7 Gy
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Origin of the cataclysmic Late Heavy Bombardment period of the
terrestrial planets. Gomes, Levison, Tsiganis & Morbidelli. Nature (2005).



Température des paléo-océans
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Palaeotemperature curve for the Precambrian oceans based on silicon
isotopes in cherts. Robert & Chaussidon. Nature (2006).



Evolution de la thermophilie bactérienne
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Palaeotemperature trend for precambrian life inferred from resurrected
proteins. Gaucher, Govindara & Ganesh. Nature (2008).



Contribution 7: Résurrection de genes ancestraux

;HlsF N1 | HisF-N2 HlsFC1 i HisF-C2 |

. Richter et al. (2010) J Mol. Biol.
[ ;J;j;,f;,l ifﬂ}fi Duplications/fusion de dimeres
(Ba)o antérieures & LUCA

2 122 196 258

Computational and experimental evidence for the evolution of a (Ba)8-barrel

protein from an ancestral quarter-barrel stabilised by disulfide bonds. Richter,
Bosnali, Carstensen, Seitz, Durchschlag, Blanquart, Merkl & Sterner (2010)




Contribution 7: Résurrection de genes ancestraux
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i Richter et al. (2010) J Mol. Biol.
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Computational and experimental evidence for the evolution of a (Ba)8-barrel

protein from an ancestral quarter-barrel stabilised by disulfide bonds. Richter,
Bosnali, Carstensen, Seitz, Durchschlag, Blanquart, Merkl & Sterner (2010)
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Richter et al. (2010) J Mol. Biol.
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Computational and experimental evidence for the evolution of a (Ba)8-barrel

protein from an ancestral quarter-barrel stabilised by disulfide bonds. Richter,
Bosnali, Carstensen, Seitz, Durchschlag, Blanquart, Merkl & Sterner (2010)




Conclusion et perspectives

» Projet en cours: Paléo-biologie synthétique

@ Résidus @ ’ Adaptations de Malates et de
Chargés , Lactates déshydrogénases
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» Optimisation des outils et modeles existants.

» Développement de méthodes d’analyse phylogénétique plus
rapides et adaptées aux données issues de la méta-génomique.

» Histoire des réarrangements génomiques et production de jeux de
données pour la phylogénomique.



