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L’ Arbre du Vivant
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Quels sont les grands
groupes d’étres vivants ?



Groupes d’etres vivants

animaux



Groupes d’etres vivants

animaux plantes



Groupes d’etres vivants

www.shutterstock.com - 48126004
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microbes



animaux
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Les 5 regnes du Vivant

Animalia

Fungi

Plantae
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Les 5 regnes du Vivant

Animalia

Fungi

Plantae

i)
)
c
) C
O 3
© © Emm— A h@@
7o) X o— 2
% \oxo«ow\ w\ooc.k\o k U
oQo O o J o s —— uondiosqy
K/ o
000 \00 O )
o,uq\v b O Q
3
Sc‘auoEwA m
wwfc_E_w;u?q
SayjuiwjayAoid ©
% 1%
° ©
—
O\OUAR\O P Dnb
@)
=
“
o.oiEome
DIOIAWOIPISDY \%o%:tﬁu

PIAWONY == 1024w00

0P »*”
4/»0.”\\,9“,0
‘\‘ OaOO \{
/OAO ‘ /O \

CS?” i

)

o / 7
) 1
\e® o
o¢ \
a\! o oo,ol_

Robert H.
Whittaker

Whittaker (1969) Science 163:150-160



Les 5 regnes du Vivant
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Echelle = Arbre du Vivant




Phylogenie = Speciations

ancetre
commun

speciation allopatrique spéciation sympatrique

fleche du temps

aujourd’hui
adapté de H. Philippe (CNRS Moulis); Pearson Education, Inc.



Phylogenie = Speciations
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Systematique phylogenetique

groupes
monophyletiques

gibbon \orang-outan|gorille ( Homme chimpanze

Homme et chimpanzeé sont
des groupes freres

oiseaux crocodiles tortues lézards Jamphibiens

groupe paraphyletique

elephant / souris vache  dauphin \hippopotame

groupe polyphyletique

Willi Hennig

adapté de H. Philippe (CNRS Moulis); Willi Hennig (1966)



Les 3 domaines du Vivant

EUKARYOTES

EUBACTER'A onimals ciliates fungi o
S Gram- .?.'“" r / plants /
I R
 — bocten flogellates
cyanobacteria
flavobacteria
Thermor microsporidia
motoga
I 9 7 7 3 domaines
|. Archées
2. Bacteries Procaryotes

3. Eucaryotes

L ] 1 ]
ext '
ho’I‘o;;ri?:s methanogens extreme thermophiles

Carl Woese ARCHAEBACTERIA

Woese (1987) Microbiol Rev 51:221-271; http://pacelab.colorado.edu/
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Phylogenie morphologique
On compare les caractéres qu’on peut observer a loeil.

Mascarpone Roma

Beep-beep

 B8RRAARRRARRRR

mammiféeres

vertébres



Phylogenie moleculaire

On compare les génomes sous-tendant les phénotypes.

Monica & Penelope : Homo sapiens Andy : Homo sapiens
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Génome hurnain :
« 3milliards de pb (x2)

GACAGCATACGAGACTACAAGCTACAGCA

ACCTACATCGACTACATCATCAGACATCA Dl : A i e t

I'information ?

ient le signal

D’ou v




le signal !

\

ou vient

D’

Caryotype humain :
. 22 paires d'autosomes
. 2 chromosomes sexuels




!

ient le signal

D’ou v

Nucleosome core H Metaphase: chromosome
I

s } Chromatid
(700 nm diameter)

(e) Chromatin fiber
(200 nm diameter)

H1 Histone

(d) Solenoid
(30 nm diameter)

{Klug & Cummings 1997)




!

ient le signal

‘D’ou v

Histone octamer
plus 146 base
pairs of DNA

(¢) Nucleosomes
(10 nm diameter)

(Klug & Cummings 1997)

Génome humain :
- 3 milliards de pb (x2)
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ient le signal

D’ou v

ACGACTCA
GATAGCATACATACAT
AACGACTATACATACGACACT
CAACCTCAGACCCATACTCAGCAT
ACGACATACGAACGACTACAGCAGCA
GACATCAGCAGTACGACATCAGCATCGA
CACGCTCAGACTCTCCATACTCAGCATACG
ATACGACATACGACTACAGCAGCACGACAT
GCAGACTACGACATCAGCATCGACAGCATA
GACAGCATACGAGACTACAAGCTACAGCA
ACCTACATCGACTACATCATCAGACATCA
ATCATACGACAGCATAGACATACTAGCT
TCTATATCACAGACAATCTACTAAGC
GTACACTACAATCGAGACACGCTC
TCTCCATACCGCAAGGAGCG
TGAGACTTACCGAAC
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K
- Le matériel genetique est
o0 transmis a la descendance.
"N Clest la base de I'hérédité.
8 replication | _ lﬂ
> LADN est répliqué en
= phase S du cycle cellulaire.

D’



!

D’ou v

DNA-ligase RNA primer,
DNA-Polymerase (Pola)

‘l 1 TIH
AL Mgl
Okazak fragment
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Lagging

ient le signal

Leadmg

DNA primase
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DNA Polymerase (Pold)
Helicase

Single strand,
Binding proteins

1 erreur par milliard
de pb recopiées

ADN polymérase

X

Topoisomerase




Phylogenie moleculaire

[’accumulation des erreurs forme le signal phylogénétique.

#ODOREBOOT



Phylogenie moleculaire

On peut reconstituer I'arbre en suivant la piste des erreurs.
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Phylogenie moleculaire

On peut reconstituer I'arbre en suivant la piste des erreurs.

AAAAAAAA

/\

AACAAAAA AAAAATAA

/\ /\

AACAAAGT AACATAAA  AGAAATAA CAAAATAA



Phylogenie moleculaire

On peut reconstituer I'arbre en suivant la piste des erreurs.

AAAAAAAA

/\

AACAAAAA AAAAATAA

/\ /\

AACAAAGT AACATAAA AGAAATAA CAAAATAA
espece | espece 2 espece 3 espece 4



Phylogenie moleculaire

On peut reconstituer I'arbre en suivant la piste des erreurs.

AAAAAAAA

/\

AACAAAAA AAAAATAA

/\ /\

AACAAAGT AACATAAA AGAAATAA CAAAATAA
espece | espece 2 espece 3 espece 4

1 AACAAAGT
2 AACATAAA
3 AGAAATAA
4 CAAAATAA



Phylogenie moleculaire

On peut reconstituer I'arbre en suivant la piste des erreurs.

AAAAAAAA

/\

AACAAAAA AAAAATAA

/\ /\

AACAAAGT AACATAAA  AGAAATAA CAAAATAA

espece | espece 2 espece 3 espece 4
1 AACAAAGT Les erreurs etant assez rares,
2 AACATAAA la majorite des differences de
3 AGAAATAA sequence entre especes sont donc

4 CAAAATAA heritees des ancétres communs.



Phylogenie moleculaire

Il est impératif de comparer des positions homologues.

AAAAAAAA

/\

AACAAAAA AAAAATAA

TN

AACAAAGT AACATAAA



Phylogenie moleculaire

Il est impératif de comparer des positions homologues.

AAAAAAAA

/\

AACAAAAA AAAAATAA

AACAAAGT AACATAAA  AAAATAAT CAAAATAA



Phylogenie moleculaire

Il est impératif de comparer des positions homologues.

AAAAAAAA

/\

AACAAAAA AAAAATAA

AACAAAGT AACATAAA  AAAATAAT CAAAATAA




Phylogenie moleculaire

Il est impératif de comparer des positions homologues.

AAAAAAAA

/\

AACAAAAA AAAAATAA

AACAAAGT AACATAAA  AAAATAAT CAAAATAA
espece | espece 2 espece 3 espece 4

| " ] l 1] |
ll]ﬂ o
gmjﬁuj

qqqqqqqqqqqqqqqq



Phylogenie moleculaire

Il est impératif de comparer des positions homologues.

AAAAAAAA

/\

AACAAAAA AAAAATAA

AACAAAGT AACATAAA  AAAATAAT CAAAATAA
espece | espece 2 espece 3 espece 4

1 AACAAAGT
2 AACATAAA

3 AAAATAAT WITT l'“
4 CAAAATAA 4 e

|||||||||||||||




Phylogenie moleculaire

Il est impératif de comparer des positions homologues.

AAAAAAAA

/\

AACAAAAA AAAAATAA

AACAAAGT AACATAAA  AAAATAAT CAAAATAA
espece | espece 2 espece 3 espece 4

1 AACAAAGT
2 AACATAAA
3 AA-AATAA
4 CAAAATAA

1 AACAAAGT
2 AACATAAA
3 AAAATAAT
4 CAAAATAA
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ient le signal

D’ou v




Exemple : cytochrome ¢



Exemple : cytochrome ¢

>cheval
MGDVEKGKKIFVOKCAQCHTVEKGGKHKTGPNLHGLFGRKTGOQAPGFSYTDANKNKGITW
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Exemple : cytochrome ¢
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Exemple : cytochrome ¢

>cheval
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Exemple : cytochrome ¢

>cheval
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Exemple : cytochrome ¢

>cheval
———————— MGDVEKGKKIFVOQKCAQOCHTVEKGGKHKTGPNLHGLFGRKTGOQAPGFSYTDA
NKNKGITWKEETLMEYLENPKKYIPGTKMIFAGIKKKTEREDLIAYLKKATNE

———————— MGDVEKGKKIFIMKCSOCHTVEKGGKHKTGPNLHGLFGRKTGQAPGYSYTAA
NRKNKGIIWGEDTLMEYLENPKKYIPGTKMIFVGIKKKEERADLIAYLKKATNE

>poisson
———————— MGDVEKGKKVFVQKCAQCHTVENGGKHKVGPNLWGLFGRKTGQAEGFSYTDA
NKSKGIVWGEDTLMEYLENPKKYIPGTKMIFAGIKKKGERADLIAYLKSATS

>plante (arabette des dames)
MOQVADISLOQGDAKKGANLFKTRCAQCHTLKAGEGNKIGPELHGLFGRKTGSVAGYSYTDA
NKOQKGIEWKDDTLFEYLENPKKYIPGTKMAFGGLKKPKDRNDLITFLEEETK

>microbe (amibe)
MSDITARGNVENGDKLFKARCAQCHTTANGAPNKOGPNLYGLFFPKSRSFPGYAYSDPNK
NTGKFCIMWGEQTLFDYLENPKKYIPKTKMAFAGFKSEQDRADVVAYLEQSTK



Exemple : cytochrome ¢

>cheval
———————— MGDVEKGKKIFVOQKCAQOCHTVEKGGKHKTGPNLHGLFGRKTGOQAPGFSYTDA
NKNKG=-=--ITWKEETLMEYLENPKKYIPGTKMIFAGIKKKTEREDLIAYLKKATNE

———————— MGDVEKGKKIFIMKCSOCHTVEKGGKHKTGPNLHGLFGRKTGQAPGYSYTAA
NKNKG=---IIWGEDTLMEYLENPKKYIPGTKMIFVGIKKKEERADLIAYLKKATNE

>poisson
———————— MGDVEKGKKVFVQKCAQCHTVENGGKHKVGPNLWGLFGRKTGQAEGFSYTDA
NKSKG---IVWGEDTLMEYLENPKKYIPGTKMIFAGIKKKGERADLIAYLKSATS

>plante (arabette des dames)
MOQVADISLOQGDAKKGANLFKTRCAQCHTLKAGEGNKIGPELHGLFGRKTGSVAGYSYTDA
NKQKG---IEWKDDTLFEYLENPKKYIPGTKMAFGGLKKPKDRNDLITFLEEETK

>microbe (amibe)
--MSDIITARGNVENGDKLFKARCAQCHTTANGAPNKOGPNLYGLFFPKSRSFPGYAYSDP
NKNTGKFCIMWGEQTLFDYLENPKKYIPKTKMAFAGFKSEQDRADVVAYLEQSTK



Exemple : cytochrome ¢

La comparaison des séquences alignées produit un arbre.

AVERAGE MINIMAL MUTATION DISTANCE

N Ol

X Q

O w
? ¢ <P

CANDIDA— 234
SAC AROMYCE 174 =
NEURO i 4
MOTH -39

-02

SCREW

TURTLE ;:2 .
Mol 1967
CHICKE 1.2 N

PIGEON

-

RABBITAS
PIGH-%3 "= »
DONKEY|\! X O* -
HORSEY? YAl
Mo'::EOG Walter M. Fitch
Y
MAN/-®

Fitch & Margoliash (1967) Science 155:279-284



Phylogenomique

un exemple tire de la linguistique

Potential relationships among European languages

based on the naive analysis of 1 word

i_i Francais TU

ltaliano TU

English YOU

Nederlands JE

I
_
s
&

Euskara DUZU



Phylogenomique

un exemple tire de la linguistique

Potential relationships among European languages

based on the naive analysis of 1 word

English NO
ltaliano NO
Francais NON

Nederlands NEE

T
-

Euskara EZ



francais

italiano

english

nederlands

een

euskara
bat

bi
hiru
I
duzu
nor?
bali
ez
ama
aita
hortz
bihotza
oinez

saguaren



Phylogenomique

un exemple tire de la linguistique

Known relationships among European languages

strongly supported by the naive analysis of 14 words

i_i Francais

=
. (@)
ltaliano &
O S
English <§D §
Q
I Q -
>
— Nederlands =.
R
Euskara
& N



Phylogenomique

application aux genes des genomes a comparer

Supermatrix
analysis

1L

d

Single-gene
analyses
T~ |
O 2y 3
SUPERMATRIX SUPERTREE Supertree
construction
L[ L L L | L

Tree comparisons

J‘L

— 7

Bininda-Emonds (2010) Palaeodiversity 3 (Suppl.):99-106



Arbre des Vertebres

Sequencing

- [
UEHaA- -
Supermatrix 2 .

Phylogenomics is the use of genome-scale data
to reconstruct evolutionary relationships.



Arbre des Vertebres

Animal Sampling

24 freshly sacrificed
iIndividuals



Arbre des Vertebres

RNA Extraction

——

.
g -
8 [ - T —
\';;__,.______\__,_‘,‘ e

TRIzol-based



Arbre des Vertebres

Next-Generation
Sequencing

lllumina HiSeq 2000
(or MiSeq)



Arbre des Vertebres

2 «1-_ t Assembly

Incl. sequence data
from 76 more species



Arbre des Vertebres

100 species

4500 genes (25 shown) / 2,000,000 sites

Z zoom on 2 concatenated
1 | gene alignments

100 sp. x 2,000,000 sites
(4500 genes)



Arbre des Vertebres

100 species

4500 genes

i

X

I ’

(25 shown) / 2,000,000 sites



Arbre des Vertebres

i

natrix

il

gene boundary

Zzoom on 2 concatenated
gene alignments

? 22 ? iy 22222 22222 222222 ? 22!
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4500 genes (25 shown) / 2,000,000 sites

o '![
100 jackknife - -

replicates
(8 shown)

175 genes (5 shown) 175 genes (5 shown)
50,000 sites 50,000 sites

Our supermatrix was too large to be analysed "as Is".
We thus used a gene resampling approach.
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Synapsida
(Mammalia)
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onodonta africana ‘m
Dasypus novemcinctus
Macropus eugenii
Monodelphis domestica
L Pelophylax nigromaculatus =
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0.04 0.9 Espad 0s0bl
: . IAteIop%)s ze;tektl
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- A %. N—
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Pantherophis guttatus
Opheodrys aestivus
Thamnoph:s elegans
iophagus hannah

it

icrurus fulvius

Sistrurus miliarius <‘e

Crotalus adamanteus §

Echis coloratus ey

Python regius
0a constrictor

™= |quana iguana :

0.99 Ut Bgsmscug plumifrons W
eRep— Sceloporus undulatus

Anolis carolinensis e
Pogona vitticeps

Chamaeleo chamaeleon
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00 aproscmcus basiliscus ﬁ
ampropholis coggeri BT
Carlia rubrigularis
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Tarentola mauntanlca M\
Rhynchocephalia Eublepharis macularius T
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Chelonoidis nigra
Caretta carefta

Meleagris gallopavo
Gallus %am?s i

Squamata
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Diapsida 0.5

Testudine Sternotherus odoratus
Pelodiscus sinensis
Phrynops hilarii
Pelusios castaneus

Archosauria Aves Anas platyrhynchos
Taeniopygia guttata
Amniota Struthio camelus
Dromaius novaehollandiae
Crocodylia Caiman crocodllus

Alligator sinensis .
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CPU (yr)

500

400

300

200

100

our CPU usage on the Zenobe Tier-1 supercomputer

1Tyr=8760h -

2x jackknife analysis =
615,000 h (70yr) .=~

|
|
|
|
|
\ .
\
|

2014-49 — |
2015-05 —
2015-17
2015-21
2015-25
2015-28
2015-32
2015-36 —
2015-40
2015-44 —
2015-48 —
2015-52 —
2016-03

Even if we do not use many cores per job (96),
we still need quite a lot of computing power (hence HTC).
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ACCUEIL INFRASTRUCTURE ACCES NEWS PORTEE & RESULTATS CONTACT

Infrastructure / Supercalculateur zenobe

Supercalculateur zenobe

Le supercalculateur zenobe a été baptisé en I'honneur de Zenobe Gramme, |'électricien belge inventeur de la
dynamo.

Il est constitué de deux parties combinées résultat d'un investissement de prés de 5,5 millions d'euros, réalisé en
trois temps :

e un calculateur acquis en 2011 dans le cadre du portefeuille de projets SINUS co-financé par le programme
FEDER 2007-2013 constituant une base d'environ 3300 coeurs de calcul,

e son extension financée par la subvention PRACE Supercalculateur Tier-1 de la Région Wallonne, ajoutant fin 2013 environ 8200 cceurs de calcul
a cette base, et

e le renouvellement, fin 2015, des nceuds de calcul acquis 4 ans plus tot, dans le méme cadre du portefeuille de projets SINUS, fournissant 5760
cceurs de calcul de derniere architecture

de sorte a ce qu'il constitue le supercalculateur Tier-1 de Wallonie avec pres de 14000 cceurs de calcul. Le supercalculateur a été mis en exploitation,
dans sa configuration Tier-1, pour 3 ans a compter du ler juillet 2014.

am ez e supercalculateur a une capacité de calcul soutenue de plus de 330 TFLOPS (millards d'opérations a la seconde).

' Sa meilleure position dans le classement mondial des 500 calculateurs les plus puissants a été enregistrée en

novembre 2014 a la 300¢ place. Il offre en outre une capacité de stockage haute performance de 350 To en
paralléle des 120 To de stockage standard. L'infrastructure est connectée a haut débit (1 Gbps) au réseau de
recherche belge, Belnet, et par 1a au réseau recherche européen GEANT et a Internet. Les caractéristiques
techniques détaillées du supercalculateur dans sa configuration actuelle sont reprises dans la documentation.



