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Les Brassicacées
● L'une des familles d'angiospermes les plus diversifiées et les plus rentable sur

le plan économique

○ environ 3700 espèces (51 tribus, 321 genres)

(Chen et al, 2014)

Modèle biologique végétale le plus

étudié : Arabidopsis thaliana

colza, betterave, 

choux, navet, 

brocoli, moutarde…
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Les Brassicacées
● Une excellente famille modèle pour les études comparative et évolutives

○ Diversité écologique, morphologique, génétique…

○ Histoire évolutive complexe → WGD (Whole Genome Duplication)

Pour faciliter l'utilisation des Brassicacées comme famille modèle évolutive

=>  une phylogénie avec des relations bien étayées est cruciale…
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2006 : Utilisation d’un marqueur chloroplastique

chez 113 espèces de Brassicacées

=> ont identifié 3 lignées principales

(avec des supports faibles à modérés)

2011 : Le groupe de genres supplémentaires 

associés à LII avec un faible support a été appelé 

lignée étendue II (EII)

Figure :  Phylogénie des Brassicacées

(Franzke et al, 2011)
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Les relations entre les principales lignées de la famille des 

Brassicacées restent floues…

Introduction

Fournir une phylogénie des Brassicacées en utilisant des marqueurs nucléaires
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Objectifs :

I- Reconstruction phylogénétique des Brassicacées

II- Estimation des temps de divergences des Brassicacées

III- Reconstruction des caractères ancestraux à partir de traits morphologiques

(Huang et al, 2015)



7

I- Reconstruction phylogénétique des Brassicacées

1. Récupération et production des données génomiques / transcriptomiques

2. Sélection de gènes orthologues putatifs

3. Analyses Phylogénétiques

4. Évaluation de la robustesse phylogénétique et détection des biais 

Méthodologie : 
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I- Reconstruction phylogénétique des Brassicacées

● Production de 33 transcriptomes :
○ 32 espèces de Brassicaceae
○ Cleome serrulata, une Cleomaceae

■ La famille sœur des Brassicaceae
en tant que groupe externe

● Augmentées de 10 séquences de génomes entiers obtenues à partir de bases de données 
publiques et de 13 ensembles de données de transcriptomes supplémentaires

Un total de 55 grands ensembles de données d'espèces de Brassicacées

ont été utilisés pour sélectionner un ensemble de gènes marqueurs pour les reconstructions 

phylogénétiques => couvrant 29 des 51 tribus de Brassicacées

Cleome serrulata

1) Récupération et production des données :
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Reconstruction phylogénétique complexe chez les Brassicacées, compliquée par 

des événements de polyploïdisation, de pertes de gènes…

• Nécessité d’identifier des gènes orthologues fiables pour résoudre les 

relations entre lignées

=> Trois approches ont été utilisées pour sélectionner 113 gènes nucléaires à 

faible nombre de copies comme marqueurs phylogénétiques…

I- Reconstruction phylogénétique des Brassicacées

2) Sélection de gènes orthologues putatifs : 



- Concaténation des séquences avec SeaView

=> Une supermatrice combinée de 113 gènes
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3) Analyses phylogénétiques

- Obtention des gènes : 113 gènes orthologues

I- Reconstruction phylogénétique des Brassicacées

A-Préparation des séquences

- Alignement des séquences avec MUSCLE

- Nettoyage des séquences : élimination des séquences de mauvaises

qualités et utilisation de trimAl
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B) Sélection du modèle de substitution :

I- Reconstruction phylogénétique des Brassicacées

C) Utilisation de 2 méthodes de reconstruction phylogénétique : 

- GTRGAMMA :

GTR (General Time Reversible) : Modèle qui permet des taux de substitution variables entre nucléotides

GAMMA : permet de prendre en compte les variations des taux de substitution entre sites

- Inférence Bayésienne ( BI) avec MrBayes

- Maximum de Vraisemblance (ML) avec RAxML



1. Évaluation de la confiance dans la sélection des arbres :

● Test de 48 topologies pour les relations entre les clades principaux de Brassicacées
● Analyse de robustesse avec RAxML et CONSEL (tests AU, bootstrap, PP, etc)
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I- Reconstruction phylogénétique des Brassicacées

4) Évaluation de la robustesse phylogénétique et détection des biais

3. Analyse de coalescence multi-espèces

● Astral est utilisé pour l’analyse multilocus basée sur les 113 arbres génétiques
(Mirarab et al, 2014)

2. Détection des biais de séquence :

● Analyse des 113 gènes avec TreSpEx pour détecter l’attraction des LB et la saturation 
● Exclusion des gènes biaisés pour des reconstructions fiables

https://academic.oup.com/bioinformatics/article/30/17/i541/200803
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Figure 1 : Arbre phylogénétique des Brassicaceae basé sur les

analyses ML et BI des concaténations d'ensembles de gènes

après des tests de biais de séquence.

I- Reconstruction phylogénétique des Brassicacées Concaténation

b) Relations entre Smelowskia et Lepidium

Smelowskia et Lepidium sont très proches

phylogénétiquement dans l'arbre.

Différence entre les différentes méthodes statistiques

utilisés
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I- Reconstruction phylogénétique des Brassicacées

Ce modèle est proposé selon nos résultats de concaténation (en

utilisant 113 gènes comme marqueurs, et arbres après tests de biais et

méthodes coalescentes

Consensus et Différence entre 

Concaténation et Coalescence

Figure 2 : Une phylogénie résumée des Brassicacées

6 clades : A, B, C, D, E et F issues issus des méthodes de

concaténation et de coalescence.

Les clades A, B et C → groupe (ABC) → groupe

monophylétique → regroupé avec le clade D.

Clade E : Groupe séparé

Clade F (Aethionemeae) : lignée basale

● Les structures cohérentes en traits pleins

○ Épais (toutes montrant un support maximal)
○ ou fins (avec des valeurs indiquant le nombre de

résultats avec un support maximal).

● Les lignes pointillées indiquent les incertitudes
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Figure 3 : Topologies conflictuelles de certains genres dans cette étude.

La position des genres peut 

varier en fonction des 

méthodes utilisées

Variations :

- Événements de réticulation

- Hybridation

- Polyploïdisation 

I- Reconstruction phylogénétique des Brassicacées
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II- Estimation des temps de divergences des Brassicacées  

Méthode utilisée : Vraisemblance pénalisée (PL) implémentée dans r8s

=> Hypothèse de taux variables d’évolution

L'arbre ML reconstruit à l'aide de 113 gènes avec une longueur de branche générée par 

RAxML a été utilisé comme arbre d'entrée

• Calibration basée sur des fossiles 

- D. bicarpelata (89,3 Mya) : Fossile utilisé pour calibrer l’âge du nœud de tige des 

Brassicales (incluant les Malvaceae comme groupe sœur).

- T. primaevum (23,03 Mya) : Fossile supposé de Brassicaceae, utilisé pour 

contraindre l’âge minimum de la divergence entre Thlaspi et Alliaria.

- 16 autres étalonnages ont été utilisés en dehors du groupe des Brassicaceae pour 

estimer l’âge des groupes voisins

• Estimations réalisées avec et sans fossile incertain (T. primaevum)
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● Concordance avec le paléoclimat :

○ Radiation des Brassicacées → période Eocène-

Oligocène

correspondent aux changements climatiques du passé 

(refroidissement)

● Impact du fossile :

○ Inclusion ou non de T. primaevum : Résultats 

globalement cohérents : Différences minimes (~5 Ma) 

dans les estimations des temps de divergence

II- Estimation des temps 

de divergences des 

Brassicacées 

Figure 4 : Chronogramme des Brassicacées  déduit à l'aide de r8s



Reconstruction des états ancestraux pour plusieurs
caractères morphologiques à l’aide de Mesquite
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Figure 5 : Schémas évolutifs du rapport longueur-largeur des fruits

III- Reconstruction des caractères ancestraux à partir de traits morphologiques

Analyse des caractères morphologiques :

Silicule : Silique dont la longueur 

n'excède pas 3 fois la largeur

La reconstruction des caractères

ancestraux révèle de nombreux
événements d'évolution convergente

https://fr.wiktionary.org/wiki/silique
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I- Reconstruction phylogénétique des Brassicacées
● Utilisation des marqueurs nucléaires 

● Utilisation des méthodes de concaténation et de coalescence

● Une phylogénie des Brassicacées largement confirmée

→ Reste des incertitudes → Incompréhension partielle de la phylogénie globale

II- Estimation des temps de divergences des Brassicacées
● Changement climatique a joué un rôle dans la diversification des Brassicacées

III- Reconstruction des caractères ancestraux à partir de traits 

morphologiques
● La reconstruction des caractères ancestraux révèle de nombreux événements 

d'évolution convergents

Conclusion
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Limites et perspectives 

Limites :

● Échantillonnage incomplet : 19 tribus non représentées.

● Incompréhension partielle de la phylogénie globale.

Perspectives :

● Espèces comme Pachycladon et Cochlearia nécessitent plus de données pour 

clarifier leur histoire évolutive.

● Augmenter l’échantillonnage des espèces et des gènes pour améliorer la 

compréhension des relations évolutives.
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(Nikolov et al., 2019, p. 1638)



Fig. 3 Maximum-likelihood topology of the Brassicaceae relationships 

inferred from 79 species and 1421 exons. Nodes marked with a black 

circle are universally supported by all concatenation and coalescence 

analyses. Numbers associated with certain internodes are a quartet-

based measure, lowest quartet internode certainty (LQ-IC) (Zhou et al., 

2017), for quantifying the similarity between this reference tree and three 

sets of evaluation trees: RAxML bootstrap trees (2700 trees)/the RAxML 

bootstrap trees after removal of strong contributors (800 trees)/trees used 

to calculate local support in the coalescence analyses (2700 trees). LQ-IC 

varies between –1 and 1: it approaches ‘1’ when the reference internode 

is prevalent among the evaluation trees, it is close to ‘0’ when alternative 

topologies are common, suggesting incongruence between the reference 

tree and the evaluation trees with respect to this internode, and 

approaches ‘1’ when the evaluation trees strongly contradict the internode 

present in the reference topology. For example, the branch leading to 

Cremolobus peruvianus + Schizopetalon walkeri (1/1/0.28; Lineage V) is 

universally supported in both maximum-likelihood analyses (LQ-IC score 

= 1) but not present in all coalescent evaluation trees, reflected by a lower 

LQ-IC score (0.28).

22
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(Hendriks et al., 2023, p. 4053)
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Merci de votre 

attention
Des questions? 

27
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Méthodes de Sélection des Gènes Orthologues putatifs

I- Reconstruction phylogénétique des Brassicacées

2) Sélection de gènes orthologues putatifs : 

113 gènes combinés issus des trois groupes, formant une base robuste 

pour des analyses phylogénétiques…

● Méthode n°1 : Sélection de 28 gènes issus d’analyses précédentes et validés par phylogénie 

monogénique dans 13 Brassicacées.

● Méthode n°2 : Sélection de 45 gènes parmi deux bases de données d’orthologues couvrant 

9 Angiospermes, en vérifiant leur conservation dans les Brassicacées.

● Méthode n°3 : Sélection de 40 gènes orthologues à copie unique conservés entre 5 espèces de 

Brassicacées qui sont également conservés chez les Angiospermes.
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Méthodes de Sélection des Gènes Orthologues putatifs



Méthode 1 : Gènes orthologues conservés chez les angiospermes

Objectif : Identifier des gènes nucléaires à faible nombre de copies conservés chez les angiospermes et les 

adapter aux Brassicacées.

Procédure :

1. Les gènes ont été récupérés à l’aide de deux outils :

• HaMStR (Ebersberger et al. 2009).

• OrthoMCL v1.4 (Li et al. 2003).

2. Ces outils ont permis d’identifier 106 gènes partagés par neuf espèces d’angiospermes ayant un 

génome séquencé (Z. mays , S or . bicolor , O. sativa , G. max , M e . truncatula , P o . trichocarpa , V. vinifera , A. thaliana

et Sol. lycopersicum ).

3. Les homologues de ces gènes ont ensuite été récupérés dans les génomes de 13 espèces de 

Brassicacées.

4. Chaque gène a été évalué à l’aide de phylogénies monogéniques (avec RAxML), en vérifiant que 

les espèces de la même lignée (LI, LII, ou LIII) étaient correctement regroupées, sans exiger des relations 

spécifiques entre ou au sein des lignées.

Résultat : 28 gènes ont été retenus comme marqueurs orthologues fiables. 30



Méthode 2 : Orthogroupes à faible nombre de copies partagés par les angiospermes

Objectif : Élaborer un deuxième ensemble de marqueurs en utilisant des bases de données indépendantes pour 
diversifier la sélection.

Procédure :

1. Deux bases de données ont été combinées :

• Une contenant 4 180 groupes de gènes nucléaires orthologues (OG) identifiés par HaMStR à partir 
de neuf espèces d’angiospermes.

• Une autre avec 1 989 OG à faible nombre de copies identifiés par OrthoMCL à partir de sept 

espèces d’angiospermes (A. thaliana, P. trichocarpa, etc.).

2. Les OG partagés par ces deux bases de données ont été considérés comme conservés et à faible 
nombre de copies.

3. Critères supplémentaires pour sélectionner des gènes fiables :

• Présence dans au moins 80 % des 13 espèces de Brassicacées.

• Codage de protéines de plus de 300 acides aminés.

4. Les arbres monogéniques de ces gènes ont été analysés pour vérifier que les espèces se 

regroupent correctement selon les trois lignées des Brassicacées.

Résultat : 45 gènes ont été retenus pour ce deuxième groupe.

31



Méthode 3 : Gènes conservés chez les angiospermes et les Brassicacées

Objectif : Identifier des orthologues à copie unique dans les Brassicacées, qui sont également conservés chez 

les angiospermes.

Procédure :

1. Les orthologues ont été extraits de deux ensembles de données :

• Les 4 180 OG identifiés par HaMStR (voir Méthode 2).

• Les 6 552 OG identifiés par OrthoMCL comme des orthologues à copie unique dans cinq 

Brassicacées (A. lyrata, B. rapa, etc.).

2. Critères supplémentaires pour sélectionner des gènes fiables :

• Présence dans plus de 80 % des 13 espèces représentatives de Brassicacées.

• Codage de protéines de plus de 500 acides aminés.

3. Les arbres monogéniques ont été vérifiés pour garantir que les espèces se regroupent correctement 

selon les trois lignées des Brassicacées.

Résultat : 40 gènes ont été retenus pour ce troisième groupe.

32
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1. Préparation des séquences

• Obtention des gènes :

Les 113 gènes orthologues ont été récupérés à l’aide de HaMStR, avec une valeur seuil d’E < e-20 (gènes 

significativement similaires).

• Alignement :

Les séquences nucléotidiques ont été alignées en utilisant MUSCLE (un logiciel d’alignement de séquences) 

avec ses paramètres par défaut.

• Nettoyage des alignements :

• Les séquences de mauvaise qualité ont été supprimées.

• Les régions mal alignées ont été réduites à l’aide de trimAl, garantissant des alignements fiables.

• Concaténation :

Les alignements des gènes individuels ont été concaténés pour former une seule matrice à l’aide de 

SeaView.

• Gestion des duplications :

Pour les gènes avec plusieurs copies dans une espèce, la copie avec la branche la plus courte (la plus 

proche de l’orthologie supposée) a été conservée pour éviter les paralogues.
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a) Inférence bayésienne (BI) - MrBayes :

• Paramètres de l’analyse :

• Utilisation de MrBayes avec 5 000 000 générations.

• Application de la méthode MCMC (Markov Chain Monte Carlo) pour estimer la probabilité des 

arbres :

• 1 chaîne froide et 3 chaînes chaudes pour explorer l’espace des arbres phylogénétiques.

• Un seuil d’arrêt automatique (stopval = 0,01) pour garantir la convergence.

• Suivi de la convergence :

La convergence des chaînes a été contrôlée avec AWTY, un outil permettant de visualiser si les chaînes ont 

atteint une solution stable.

• Échantillonnage des arbres :

• Les arbres ont été échantillonnés toutes les 100 générations.

• Les 25 % premiers arbres (phase de burn-in) ont été exclus.

• Les arbres restants ont été utilisés pour générer un arbre de consensus.



35

b) Maximum de vraisemblance (ML) - RAxML :

• Paramètres de l’analyse :

• Les analyses ont été réalisées avec RAxML, initialement avec le modèle GTRGAMMA, mais 

la topologie et les valeurs bootstrap étaient équivoques.

• Pour optimiser l’efficacité, le modèle GTRCAT (approximation plus rapide de GTRGAMMA) a 

été utilisé pour des analyses supplémentaires.

• Bootstrap :

Les scores de bootstrap (évaluant la robustesse des branches) ont été calculés, bien que les résultats 

initiaux aient montré des ambiguïtés.
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