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Contexte. Depuis I'acceptation de la théorie de ’'Evolution au sein de la communauté
scientifique et 'avenement de la cladistique, I’histoire évolutive du vivant est représentée
au moyen d’arbres appelés phylogénies. L’étude mathématiques des arbres joue donc un
role central en biologie évolutive — aussi bien dans le développement de la théorie que dans
celui de méthodes concretes d’analyse de données. En retour, la modélisation des arbres
phylogénétiques s’est révélée une formidable source d’inspiration pour les mathématiques.

Toutefois, les limitations inhérentes a 1'utilisation d’arbres pour décrire les phylogénies
sont de plus en plus apparentes. En particulier, la « révolution génomique » a montré que
des phénomenes comme le transfert horizontal de genes et ’hybridation — phénomeénes
connus depuis longtemps, mais que 'on pensait anecdotiques — sont omniprésents et
jouent un role majeur en macroévolution. Par exemple, notre propre espece, Homo sapiens,
s’est récemment hybridée avec Homo neanderthalensis.
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FIGURE 1 — A gauche, une phylogénie des brachiopodes basée sur le géne de ’ARN ribosomique
18S, représentée sous forme d’arbre. A droite, un exemple de réseau phylogénétique reconstitué a
partir des mémes données (algorithme Neighbor-Net). Ce réseau phylogénétique contient des infor-
mations sur 1’histoire évolutive des brachiopodes qui sont perdues avec la représentation sous forme
d’arbre. Figures tirées de Wégele and Mayer [6].

Le transfert horizontal de genes et I’hybridation sont deux exemples d’évolution
réticulée — terme générique regroupant les situations ou le génome d’une espece contient
des éléments hérités de plusieurs especes ancestrales distinctes. L’évolution réticulée ne
pouvant étre représentée par des arbres, les appels a privilégier 'utilisation de réseaux
pour décrire les phylogénies se sont multipliés au cours des dix dernieres années, condui-
sant a l’essor d’un nouveau domaine de recherche : I’'étude des réseaux phylogénétiques
(cf. Figure 1). Ce domaine se compose en particulier d’'une communauté trés active de



bioinformaticien-nes et de combinatoricien-nes qui étudient les propriétés algorithmiques
et combinatoires de diverses classes de graphes dirigés acycliques.

Malgré cela, 'utilisation de réseaux phylogénétiques reste a ce jour marginale en bio-
logie évolutive. Ceci s’explique par un manque d’outils mathématiques et informatiques
adaptés, avec en particulier un manque (1) de mesures quantitatives permettant de dé-
crire la structure des réseaux phylogénétiques et (2) de modeles de réseaux phylogénétiques
aléatoires. Ces deux éléments sont pourtant indispensables a de multiples points de vue :
développement de tests statistiques rigoureux ; test et calibrage des méthodes de recons-
titution de phylogénies; développement de modeles théoriques permettant d’étudier les
éléments fagonnant la structure et la géométrie des phylogénies.

Objectifs. Ce projet de these a pour but de contribuer a combler le manque d’ou-
tils mathématiques nécessaires a 1’étude de 1’évolution réticulée, en développant et en
étudiant :

— des mesures quantitatives sur les réseaux (mesure d’équilibre et de diversité phylo-
génétique, notamment) ;

— des modeles de réseaux phylogénétiques aléatoires a la fois pertinents pour la biologie
évolutive et intéressants du point de vue mathématique.

Ceci passera par 'exploitation d’outils probabilistes modernes issus du domaine de la
géométrie aléatoire (limites locales [5] et limites de Gromov—Hausdorff [4], notamment).
Nous étudierons en particulier les graphes aléatoires qui apparaissent comme généalo-
gies de modeles de particules en interaction, dont I’évolution stochastique est constituée
d’événements de branchement et d’événements de coalescence. La Figure 2 montre un
exemple d'un tel processus dont nous avons étudié la généalogie dans un cas particu-
lier [1], et qui servira de base a cette these. Pour I’étude de ces processus, les techniques
de couplages avec des objets plus classiques (e.g. des processus de branchement : arbres
de Galton—Watson et Crump-Mode-Jagers [3]) seront primordiales.

FIGURE 2 — A gauche, la généalogie d’'un modele de population dans lequel chaque individu
se reproduit & taux 1, meurt & taux « et mute (change de couleur) & taux p; enfin, chaque paire
d’individus coalesce & un taux Sy dépendant de k, une mesure de distance génétique (nombre de mu-
tations nécessaires pour passer d’une couleur a 'autre). A droite, Parbre brownien, espace métrique
aléatoire identifié comme limite d’échelle de ce modele dans le cas (5o, 1,02...) = (58,0,0,...).



Dans un premier temps, le projet consistera a identifier, parmi les mesures de structure
et les modeles de réseaux aléatoires existants, ceux pour lesquels des méthodes récemment
développées dans [2] peuvent étre adaptées. Dans une seconde phase plus exploratoire,
de nouvelles mesures de structure seront développées, en se concentrant particulierement
sur les deux points suivants : mesures d’équilibre phylogénétique (“balance indices”) et
mesures de diversité phylogénétique. Enfin, la troisieme phase du projet tournera vers la
conception et I’étude de modeles de réseaux phylogénétiques aléatoires qui soient perti-
nents pour la biologie tout en se prétant a ’analyse mathématique.

Ce projet de these bénéficiera de I'appui d’un postdoc recruté en 2025 dans le cas de
I’ANR “GARP” portée par JJ. Duchamps, et sera réalisé en étroite collaboration avec
I’équipe de M. Fuchs a Taiwan. En parallele, une collaboration pourra étre menée avec
I’équipe de C. Scornavacca a I'université de Montpellier. Cette collaboration aura pour but
d’implémenter certains des outils développés dans des librairies informatiques destinés aux
biologistes. Pour cette étape, nous aurons principalement un réle consultatif, appuyant
les bioinformaticien-nes dans la compréhension des subtilités mathématiques des modeles
et dans le développement d’algorithmes efficaces.
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