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Thomas Bayes (1702 - 1761)
Mathématicien & Philosophe

Théoreme de Bayes publier en 1763:

Essay towards solving a problem in the doctrine of chances.
Philosophical Transactions of the Royal Society of London.
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Théoreme de Bayes

P(B|A) x P(A)
A and B: 2 events that are

P Al B = NOT independent

P(B)

O\

9 fair dice

ﬁ@ 1 biased dice
. : > P(1/2)

et’s.pick 1 dice in the box: P(1/10) to,take the biased dice




Théoreme de Bayes

P(B|A) x P(A)

P(A|B) =
P(B)

1/2X1/2=0.25 1/10
A

| | I | |
P(two - .| biased dice ) x P ( biased dice)

P ( biased dlce|two e ) =
P(two )

\
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(1/10X 1/2 X 1/2)+(9/10X 1/6 X 1/6)

=0.5 : »
t— Posterior probability




Théoreme de Bayes en phylogénétique

What is the probability that our hypothesis H is correct, given
the data D we have observed ?

Given: D a data set = an alignment
H an hypothesis = a tree topology, branch length,
and model of evolution

prior probability (prob. of our hyp.
likelihood of the tree  before the data were collected)

[ A \ l \
P(D|H) x P(H)

P(H|D) =
P(D)
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Infer relationships among three species
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Three possible trees (topologies)
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Prior distribution |

probability

Data (observations) P(H|D)







Markov Chain Monte Carlo (MCMC) algorithm

P(D|H) x P(H)

m En pratique, cette valeur est

/ impossible a calculer

Total likelihood of the data given all
j possible hypotheses

P(H|D) =

MCMC pour approximer la probabilité postérieure
d’une phylogénie en échantillonnant des arbres
au hasard a partir de leur dis-trigution postérieure




MCMLC: le principe
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always accept

pr: \
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>p @ accept sometimes i gl
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tree 1 tree 2 tree 3

odifie aléatoirement un des paramétres de H (paramétre a de la distribution Ga
eur d’'une branche de l'arbre, ...).



llows the exploration of the space of all possible values for all paramete
entered around the best values for each of these parameters, but not



MrBayes 3.1.2

http://mrbayes.csit.fsu.edu/

Demonstration




Phylobayes

A Bayesian Mixture Model for Across-Site Heterogeneities in

the Amino-Acid Replacement Process
Mol. Biod, Evol, 21060:1095-1109, 2004
. . p . DO 101093 / moelbev/msh1 12
Nicolas Lartillot and Herve F!H{UJ!!J(-’ Advance Access publication March 10, 2004

Nouveau programme utilisant une approche bayésienne

Ne fonctionne que pour des alignements en protéine

Version actuelle: bons résultats pour < 50 especes et entre
1000 et 10’000 acides aminés. Au-dela, le temps nécessaire
pour une analyse robuste devient extrémement long

Trés intéressant car implémente un nouveau modele d’évolution:

odéle CAT

ma b/'artic'l*e oh|



Phylobayes: le modele CAT

Heterogeneity of amino acid replacement process across sites

Bien qu’il existe 20 acides aminés, seulement 2 a 4 résidus différents sont
généralement observés a chaque site - chaque site est caractérisé par une
grande spécificité biochimique

I La plupart des positions ont subies des substitutions multiples parmi
un sous-set de I'alphabet complet f

Importantes conséquences sur ’lhomoplasie générale car il e
' plus probable d’observer une évolution convergente vers un'

T méme acide aminé (matrices empiriques classiques assument a chaqu
- site les 20 aa avec une prob. égale aux fréquences d’équilibre)

. od‘%‘e CAT permet de grouper chaque posmon d’un alighement en d
brie_' &chlmlques particulieres, chacune etant decrlt par son pro
: ; whbreé ' :



