Estimativa de taxas de migracao,
efectivos populacionais e tempo
de divergéncia



Modelo: “Isolation with migration model” (Hey & Nielsen 2004).
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Este modelo inclui 6 parametros:
01 =4N,p

02 = 4N,

BA = 4N,

mi1=m1i/u

m2 = m2/u

t=1tu

Podemos estimar estes parametros
usando os softwares IM e IMa.

A taxa de migracao € estimada na
mesma perspectiva da divergéncia, por
ISSO conseguimos avaliar correctamente
a causa para a partilha de
polimorfismos.
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Este modelo foi aumentado para
incorporar alteragdes no efectivo
populacional.

(mas ndés vamos usar a vertente “classica”)



EXPANSAO BANTU

»Evidéncias arqueoldgicas e linguisticas
sugerem que a expansao tera comecado
ha cerca de 4000 mil anos a partir da
regiao dos Camerdes-Nigeria.

»0Os primeiros movimentos terao incluido
emigracao para a regiao do Uganda

e para as areas costeiras humidas das
florestas tropicais da Africa Central (2500)

»Mais tarde os Bantu terao ultrapassado
as fronteiras sul da floresta humida e
entrado em territérios mais secos, tendo
permitido a disseminacdo das linguas
Bantu até ao Sul de Africa (1500)




EXPANSAO BANTU




Antes de usar o IMa temos de verificar se os dados preenchem uma série de
requisitos (caso contrario ndo podiamos aplicar o modelo):

-auséncia de recombinacao intra-locus (OK)
-auséncia de ligacdo entre os dois loci (OK)
-auséncia de seleccao natural (OK)

-auséncia de subestruturacdo dentro de cada populacdo (vamos assumir que
sim...)

-auséncia de outras populagdes que possam interagir com as espécies em
estudo e complicar o cenario (ndo, mas vamos fazer de conta que sim).



Preparacao do input file para o IMa

Este devera obedecer ao seguinte formato:

nome pop2
modelo de mutagido (H=HKY)

titulo > IMa “inheritance scalar” (mtDNA, crY =0.25;
nome popl » 2specien — | nDNA=1; crX=0.75)
n° de loci —» 1 ]
nome do 1° locus E @ Ei
tamanho da amostra popl __—1T0 il T T A AT A AT AT ACCTAM CTALTATTTCCAL
tamanho da amostra pop2 A a2 TCCTCAM AT AAACCCCCACCCACCTAMCCTAATATTTCCAS
tamanho sequéncia(bp) pPG2 TCCTCAM AT AAACCCCCACCCACCTAMCCTAATATTTCCAS
Anc TCCTCAM AT AAACCCCCACCCACCTAMCCTAATATTTCCAL
Seqs popl FT12 TCCTCAMC AT AL CCCCACCCACCTAMCCTAATATTTCCAL
/ Rual TCCTCAM AT AL CCCCACCCACCTAMCCTAGTATTTCC AL
Pensd TCCTCAMCAC T AMACCCCCACCCACCTAMCCTAGTATTTCCAL
Seqs pop2 L_Penz TCCTCAAC AT TAAACCCCC ACCCACCTAACCTASTATTTCCAL
o — [ Tril TCCT O AT AC T ALAC T ACCCACCCAATCTTATATTCCCAL
Repete-se para outros loci a orol TCCTCC AT AT AAACCCCCACCCACCTAATCTAATATTTCC AL
partir da linha #4 wil3 TCCTCC AT AT AAACCCCCACCCACCTAATCTAATATTTCC AL
wilsa TCCTCC AT AT AAACCCCCACCCACCTAATCTAATATTTCC AL
Linha em branco nofj HLAL TCCTCC AT AT AAACCCCCACCCACCTAATCTAATATTTCC AL
MK‘ Guarl TCCTCC AT AT AAACCCCCACCCACCTAATCTAATATTTCC AL




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

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

-0 define o nome do
outfile (a escolha)

ima -i yimnabmoz.u -0 yimnabmoz.out -p45 -b1000000 -L 0.5 -fg -g1 0.90 -g2 0.85 -n20 -t3 -m15 -m25 -q1170 -e0

AN

%_/

/

-b define a duragao
do burn-in

NI

—

?

-i “chama”
o infile

-p define op¢des do output. Neste
caso, 4= registar tendéncia dos
parametros ao longo da corrida;
S=registar curvas dos parametros.

-gl e -g2
determina os
parametro
relacionados com

-f especifica o tipo de ||o “aquecimento”
“aquecimento” das
cadeias. Neste caso,

g=geométrico

-m1 e -m2 definem o
valor maximo para a
migracdo da pop2 para|
a popl e da popl para

a pop2, 1 defi
l respectivamente -ql © lfle, 0
valor maximo
—
A L e gira 01,02 e

Hl define a duragdo da corrida. || -m especifica
Corresponde ao n° de quantas
genealogias a registar (1 por

cada 100 passos, por defeito). correr

Seréd produzido um output apds

Output apos
\ burn-in
cadeias vamos

-t define o valor
maximo para o

30 minutos (0.5)

tempo de divergéncia




ima -1 yimnabmoz.u -0 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, € importante verificar se tudo correu
bem. Por exemplo:

»>0Os valores de ESS sao todos >50?
> As estimativas dos parametros estabilizaram ao longo do tempo?

> As curvas dos parametros parecem-lhe suficientemente definidas
para tirar conclusoes?



Autocorrelations and Effective Sample Size Estimates

# Steps Between Values and Autocorrelation Estmates

Steps  L[P] t tmrcal
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 0.2721
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
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» Registar o valor “HiPT” correspondente aos parametros que queremos
estimar: 01, 82, 0a, m1, m2 e t. Registar também os valores HPD90Lo e
HPD9O0Hi, que correspondem ao limite inferior e superior, respectivamente,
do intervalo contendo 90% da probabilidade posterior e que funcionam como

intervalo de confianca.

» Os valores que foram estimados (81, 82, 0a, m1, m2e t) nao
correspondem exactamente aos parametros que nos interessam. Estao
todos “escalados” pela taxa de mutacao .

» Para fazermos os calculos, é preciso usarmos um valor para a taxa de
mutacao (no caso de multiplos loci, usa-se a média geométrica da taxa de

mutacao de cada um) por geracao



Para estimar o efectivo populacional

01=4*N1*pg

N1 € o efectivo da populagao 1.

Logo, N1= 91/(4*ug)

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

»Tempo de geracao no Homem = 25 anos

»uDYS19 = 0.0017; uDYS389I1 = 0.0019; uDYS389Il = 0.0023;
»uDYS390 = 0.0023; uDYS391 = 0.0035; uDYS392 = 0.0006;
»>uDYS393 = 0.0007.

U (média geométrica) = 0.001585 = g



Para estimar o tempo de divergéncia
(em anos)

t=t* ua, em que t € o tempo de divergencia.

Logo, t=t/ua. (Nota: ug=ua*tempo de geracao)



Para estimar as taxas de migracao

m1=m1/ug, em que m1 é a taxa de migragao, por geracao, da populacao 2
para a populacao 1.

Logo, ml=mlI*ug. Forma andloga para m2.

Para estimar as taxas de migracao populacional
(numero efectivo de genes que migra para uma populacao, por
geracao)

2.N1.m1=2* 61/(4*ug)* m71*ug

= (01* m1)/2



Table 4: Estimates of demographic parameters in the Southwest and Southeast edges of the Bantu expansions

NI N2 NA mil m2 ZNIm 2NIm t (years)
|
Y chrom
10020 5510 1195 0 0 0 0 1950
(6684-21557)  (3313-12057)  (647-2372) (04 = 103) (0-6 = 103) (0-80.2) (0-66.1)  (1388-2940)
mtDNA
A 33212 31885 7090 26 % 10 5.5 % 104 17 35 25410
(22680—44905) (23592-46315) (3441-16129) (9.0 = 10545 = 10-3) (2.8 = 10447 = 103) (6-297) (18-298) (14612-39135)
B 35700 30558 7173 2.4 % 104 30x 103 17 184 24978
(24256—46066) (23055-46315) (3607-17041) (5.0 x 105-3.9 x [03) (45 [0448x 103) (4-275) (21-296) (13749-38319)
Joint
A 6894 6150 1394 2x |03 7% 1073 28 86 4133
(4631-9571) (4403-8619) (343-2246) (47 x 10416 107) (l4= 103-1.6x 107 (62150 (17-191) (3071-13384)
B 7558 6274 1372 I = |03 9x 103 15 3 3981
(5417-9929) (4884-8578) (933-2423) (45 10411 x 102) (45 10+1.5x 108 (7-211) (6-185)  (3147-6332)

M |-Current effective population size in the Southwest edge; N-Current population size in the Southeast edge; N,-Ancestral effective population
size; m|-Probability of migration from Southeast to Southwest Africa, per gene copy per generation; my-Probability of migration from Southwest to
Southeast Africa, per gene copy per generation; 2N;m,-Effective number of genes migrating into Southwest Africa, per generation; 2N,m,-Effective
number of genes migrating into Southeast Africa, per generation; t-time since divergence from a common ancestor. 95% credibility intervals are

given in parentheses. A and B show the outcome of runs with different probability density peaks for m..



