
Estimativa de taxas de migração, 

efectivos populacionais e tempo 

de divergênciade divergência



Modelo: “Isolation with migration model” (Hey & Nielsen 2004).

Este modelo inclui 6 parâmetros:
θ1 = 4N1µ

θ2 = 4N2µ

θA = 4NAµ

m1 = m1/µm1 = m1/µ
m2 = m2/µ
t = tu

Podemos estimar estes parâmetros 
usando os softwares IM e IMa.

A taxa de migração é estimada na 
mesma perspectiva da divergência, por 
isso conseguimos avaliar correctamente 
a causa para a partilha de 
polimorfismos.



Este modelo foi aumentado para 
incorporar alterações no efectivo 
populacional.

(mas nós vamos usar a vertente “clássica”)



EXPANSÃO BANTU

�Evidências arqueológicas e linguísticas
sugerem que a expansão terá começado
há cerca de 4000 mil anos a partir da
região dos Camerões-Nigeria.

�Os primeiros movimentos terão incluído
emigração para a região do Uganda
e para as áreas costeiras húmidas das
florestas tropicais da África Central (2500)

�Mais tarde os Bantu terão ultrapassado
as fronteiras sul da floresta húmida e
entrado em territórios mais secos, tendo
permitido a disseminação das línguas
Bantu até ao Sul de África (1500)



EXPANSÃO BANTU



Antes de usar o IMa temos de verificar se os dados preenchem uma série de 
requisitos (caso contrário não podíamos aplicar o modelo):

-ausência de recombinação intra-locus (OK)

-ausência de ligação entre os dois loci (OK)

-ausência de selecção natural (OK)-ausência de selecção natural (OK)

-ausência de subestruturação dentro de cada população (vamos assumir que 
sim…)

-ausência de outras populações que possam interagir com as espécies em 
estudo e complicar o cenário (não, mas vamos fazer de conta que sim).



título

nome pop1

nº de loci

nome do 1º locus

tamanho da amostra pop1

nome pop2

modelo de mutação (H=HKY)

“inheritance scalar” (mtDNA, crY =0.25;

nDNA=1; crX=0.75)

Preparação do input file para o IMa

Este deverá obedecer ao seguinte formato:

tamanho da amostra pop1

tamanho da amostra pop2

tamanho sequência(bp)

Seqs pop1

Seqs pop2

Repete-se para outros loci a 

partir da linha #4

Linha em branco no fim



1. Abra a linha de comandos (Menu Iniciar>Executar>cmd)

2. O IMa funciona por linha de comandos. Normalmente, é necessário fazer 
experiências com as definições até optimizarmos os valores apropriados para a 
nossa corrida. Vamos usar directamente o seguinte comando (que foi testado 
anteriormente e já se sabe que resulta):

-o define o nome do

outfile (à escolha)
-f especifica o tipo de 

-g1 e –g2

determina os 

parâmetro 

relacionados com 

o “aquecimento” -m1 e -m2 definem o 

-p define opções do output. Neste 

caso, 4= registar tendência dos 

parâmetros ao longo da corrida; 

5=registar curvas dos parâmetros.

-n especifica 

quantas 

cadeias vamos 

correr

ima  -i yimnabmoz.u -o yimnabmoz.out -p45 -b1000000 -L 0.5 -fg -g1 0.90 -g2 0.85 -n20 -t3 -m15 -m25 -q1170 -e0

-b define a duração 

do burn-in

outfile (à escolha)
-f especifica o tipo de 

“aquecimento” das 

cadeias. Neste caso, 

g=geométrico

o “aquecimento” -m1 e -m2 definem o 

valor máximo para a 

migração da pop2 para 

a pop1 e da pop1 para 

a pop2, 

respectivamente

-i “chama” 

o infile

-l define a duração da corrida. 

Corresponde ao nº de 

genealogias a registar (1 por 

cada 100 passos, por defeito). 

Será produzido um output após 

30 minutos (0.5)

-t define o valor 

máximo para o 

tempo de divergência

-q1 define o 

valor máximo 

para θ1, θ2 e 

θA

Output após 

burn-in



ima  -i yimnabmoz.u -o yimnabmoz.out ima  -i yimnabmoz.u -o yimnabmoz.out 

-p45 -b1000000 -L 0.5 -fg -g1 0.90 -g2 

0.85 -n20 -t3 -m15 -m25 -q1170 -e0



Antes de olhar para os resultados, é importante verificar se tudo correu 
bem. Por exemplo: 

�Os valores de ESS são todos >50? 

�As estimativas dos parâmetros estabilizaram ao longo do tempo?

�As curvas dos parâmetros parecem-lhe suficientemente definidas �As curvas dos parâmetros parecem-lhe suficientemente definidas 
para tirar conclusões?



Autocorrelations and Effective Sample Size Estimates
---------------------------------------

# Steps Between Values  and Autocorrelation Estmates 
Steps L[P] t tmrca0
1 0.3663 0.2558 0.3322
10 0.3034 0.1939 0.3161
50 0.2798 0.1929 0.2617
100 0.2776 0.1853 0.2831
500 0.2606 0.1784 0.2900
1000 0.2440 0.1762 0.27211000 0.2440 0.1762 0.2721
5000 0.2275 0.1600 0.2622
10000 0.2220 0.1639 0.2470
50000 0.1738 0.1213 0.0919
100000 0.1366 0.0947 0.0399
500000 0.0385 0.0050 -0.0126
1000000 0.0044 -0.0034 -0.0062
ESS 150 297 456



ASCII Plots of Parameter Trends 
===================================================
Log[P(G)+P(D|G)] trend 
-951.3  |                                                                             *           

|                                                                              *     ***  
|                                                                          **   *  **     
|                                                                  *  *                 * 
|                                                                             *  *  * * * 
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|                                                        * *                              
|                                                       *           *                     
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|                     *     *     *       * *    *    **     *  * *  *              *     
|            * *   *       *        *   *        *     *    * *** * ***      *  *       * 
|          **          * ** *  * **   *      **   * *              *   *    * *           
| *   *  *      * *   ****           *  *          *      ***        **    *       ***    
|    *       *   * *** ** *   *    *   *   * **              *   *     * * *******    *   |    *       *   * *** ** *   *    *   *   * **              *   *     * * *******    *   
|  *     * **                ***  * * **    ** * *                  **      ** **   ***   
|**       **                 *        * *** *  **** **** ****             *  *            
|** *** ***   *   * * * *   *  *  *  *    ***** ** ** * *    *           **      *        
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*  
|**** ***   *** ***  * * *** *            *          *            *    *   *   **   * *   
|**        ** * ***        ** ****   *   *    **             *  **  *   *        **       
|*         *   *     *      *** ** * * **   *  *        *        * *   **    **   **      
|       *     ***  ***            *****  * *  *               *                           
|                 *              ***   *****  ***  **  **  *** *      * **                
|                                        * *     *    **  ***                    *   *    
|                                               *          *              *            ** 
|                                            *          ***   ** * *  **          *  *  * 
|                                                    *                            *   **  

-5160.6366|                                                               ** *                      
--------------------------------------------------------------*--*-*---*----------

-------





� Registar o valor “HiPT” correspondente aos parâmetros que queremos 
estimar: θ1, θ2, θa, m1, m2 e t. Registar também os valores HPD90Lo e 
HPD90Hi, que correspondem ao limite inferior e superior, respectivamente, 
do intervalo contendo 90% da probabilidade posterior e que funcionam como 
intervalo de confiança.

� Os valores que foram estimados (θ1, θ2, θa, m1, m2 e t)  não 
correspondem exactamente aos parâmetros que nos interessam. Estão correspondem exactamente aos parâmetros que nos interessam. Estão 
todos “escalados” pela taxa de mutação µ.

� Para fazermos os cálculos, é preciso usarmos um valor para a taxa de 
mutação (no caso de múltiplos loci, usa-se a média geométrica da taxa de 
mutação de cada um) por geração



θ1=4*N1*µg

N1 é o efectivo da população 1. 

Logo, N1= θ1/(4*µg)

Para estimar o efectivo populacional

Procede-se de modo análogo para calcular N2 e Na.

�Tempo de geração no Homem = 25 anos

�µDYS19 = 0.0017; µDYS389I = 0.0019; µDYS389II = 0.0023;

�µDYS390 = 0.0023; µDYS391 = 0.0035; µDYS392 = 0.0006;

�µDYS393 = 0.0007.

U (média geométrica) = 0.001585 = µg



t=t* µa, em que t é o tempo de divergência. 

Para estimar o tempo de divergência 

(em anos)

t=t* µa, em que t é o tempo de divergência. 

Logo, t=t/µa. (Nota: µg=µa*tempo de geração)



m1=m1/µg, em que m1 é a taxa de migração, por geração, da população 2 
para a população 1. 

Logo, m1=m1*µg. Forma análoga para m2.

Para estimar as taxas de migração

2.N1.m1=2* θ1/(4*µg)*m1*µg

= (θ1* m1)/2

Para estimar as taxas de migração populacional 
(número efectivo de genes que migra para uma população, por 

geração)




