
Modèles d’évolution des codons



La plupart des modèles d’évolution des nucléotides assument
que les nucléotides évoluent de manière indépendante

Pour les séquences codantes, ce n’est pas le cas!
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Le nombre de substitutions synonymes est limité
et les possibilités dépendent l’une de l’autre.



Pour tenir compte de la liaison entre les 3 sites
d’un codon,  des modèles d’évolution qui définissent
le codon comme unité indépendante ont été développées.

Ces modèles sont complexes et riches en paramètres.

Ils ne sont donc jamais utilisés pour effectuer des 
recherches d’arbres.

A quoi ils servent alors…!?



Les « codon-based models » servent à évaluer précisément

- les taux de substitutions
- les taux de transitions vs transversions
- la pression de sélection
- …

sur des séquences codantes.
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1) Le taux de chaque substitution est proportionel à la 

fréquence du codon d’arrivée (diamètre)
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2) Les transitions sont pondérées comme dans le 

Modèle K2P
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3) Pondère les cas où l’acide aminé est changé en 

suivant une matrice de substitution des AA 

(ici: matrice de Grantham, 1974)  



Généralisation d’un modèle de base qui ne fait pas appel 

à une matrice empirique (Yang et al., 1998)

Fréq. d’équilibre

Pondération par K

Pondération par K et ω

Pondération par ω

K=transitions/transversions  
ω= taux subst.non-synonymes/taux subst. synonymes



Quel programme implémente ce type de modèle ?

Paml (Ziheng Yang 1997)

Phylogenetic Analysis by Maximum Likelihood



Présentation de Paml

Le package Paml n’est pas vraiment destiné à faire des recherches

d’arbres car les modèles d’évolution qu’il propose sont complexes

et donc très couteux en temps de calcul.

Les nombreux modèles permettent d’effectuer une multitude

de tests.

-Simulations d’évolutions

-Estimation du taux de substitutions synonymes (dS) et 

non-synonymes (dN) et calcul des pressions de sélection

-Reconstruction des états (séquences) ancestraux

-Estimation des temps de divergence avec horloge moléculaire

Globale ou locale

-Likelihood ratio tests, tests de topologies et tests d’hypothèses

-Estimations de paramètres pour des modèles complexes,

avec partitions, et taux d’évolution variable entre sites



Présentation de Paml

Format reconnu:  Phylip (alignements et arbres)

Deux principaux programmes:

- Baseml (non-codant)

- Codeml (codant)



Le taux Ks/Ka est utilisés pour évaluer la pression de sélection

sur les régions codantes.

KA/Ks 1    -> les séquences évoluent demanière neutre, 

sans sélection.

KA/Ks > 1    -> La région codante est sous sélection positive.

KA/Ks << 1  ->  La région codante est sous sélection purificatrice.

Ka=dN      Ks=dS      Ka/Ks = dN/dS = ω

Pression de sélection



Paml

Le modèle de base et ses variantes permettent d’estimer 

la pressions de sélection dN/dS soit:

- comme valeur moyenne pour tout l’arbre  (modèle de base)

- pour une branche en particulier vs le 

reste des branches                                      (branch models)

- branche par branche



Paml

Il est aussi possible de calculer la pression de sélection

qu’à subit chaque codon de l’alignement.

Sites models

Distribution Beta varie de 0 à 1 et est déterminée par p et q

LRT

LRT



Exercices


