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Un tutorial sobre el uso de Modeltest3.7
para la seleccion de modelos usando LRTs, AICsy BICs

« Convieneque leas estetutorial después de haber estudiado el tutorial de manejo de
PAUP* desde la linea de comandos y el tema de teoria sobre el uso del criterio de

méaximaverosimilitud en filogenética.

« Modeltest es una aplicacién escrita por David Posada que seleccionan el modelo
mejor ajustado de la familia GTR para un alineamiento de DNA, usando
dos tipos de estrategias: tests pareados de razones de verosimilitud (LRTs,
hLRTs = hierarchical LRTs) y criterios de informacion (AIC y BIC).
Para ello necesita que PAUP* calcule los -InL scores de un subconjunto (56) de
todos los posibles modelosde la familia GTR (203). Estos scores de -InL se
calculan corriendo un “batch file” de comandos PAUP*. Lo primero que se estima
es un arbol (rapido) NJ-JC69. Se usa la topologia resultante para evaluar

los distintos modelosy obtener estimas de ML de los parametros correspond.
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« modelblockpaup

#NEXUS

[! #**** MODELFIT BLOCK-- MODELTEST 3.7 *****]

[The following command will calculate a NJ tree using the JC69 model of evolution]

BEGIN PAUP;

log file= modelfit.log replace;

DSet distance=JC objective=ME base=equal rates=equal pinv=0 subst=all negbrlen=setzero;
NJ showtree=no breakties=random;

End;
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« modelblockpaup - continuacién

[1***** BEGIN TESTING 56 MODELS OF EVOLUTION ***** ]

BEGIN PAUP;

Default Iscores longfmt=yes;

Set criterion=like;

['** Model 1 of 56 * Calculating JC **]

Iscores 1/ nst=1 base=equal rates=equal pinv=0 scorefile=model.scores replace;
[!** Model 2 of 56 * Calculating JC+1 **]

Iscores 1/ nst=1 base=equal rates=equal pinv=est scorefile=model.scores append;

[** Model 56 of 56 * Calculating GTR+1+G **]

Iscores 1/ nst=6 base=est rmat=est rates=gamma shape=est pinv=est
scorefile=model.scores append;

LOG STOP;END;
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* ¢ Cémo ejecuto el archivo modelblockpaup ?

- Existen basicamenetedos opciones:

1.- Interactivamente:
la. paupmyfile.nex; [hacer ajustes deseados]
exe ‘/path/to/modelblockpaup’

Ib. copiar el modelblock al final de nuestro archivo myfile.nex
y ejecutar luego paup myfile.nex;
En UNIX/Linux se puede hacer facilmente con el comando:
cat myfile.nex modelblockpaup > myfile_modelblock.nex

11.- NO-interactivamente (desde una terminal UNIX/Linux ):
cat modelblockpaup | paup -n myfile.nex
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I.- Interactivamente:
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¢ ¢ Qué hago después de que PAUP* ha ejecutado el modelblock ?

-PAUP* hara generadodos archivos: model.scores y modelfit.log. Modeltest trabajara
sobrelos valores de -InL guardados en orden en el archivo model.scores.
Existen de nuevo dos opciones para correr modeltest:

ejecuta el programa modeltest y veras la siguiente consola similar a esta:

&

Argwmst |-ai01

" Console ™ Congobe

W enple sooees i Flla
-
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¢ ¢, Qué hago después de que PAUP* ha ejecutado el modelblock ?

11.- N O-interactivamente:

ejecuta el programa modeltest desde la linea de comandos asi:

modeltest < model.scores > myfile_modeltest.out

e ¢ Qué hago después de correr model.scores con modeltest ?

- interpretacion de la salida de modeltest: 1. hLRTs

* HIERARCHICAL LIKELIHOD RATIO TESTS (hLRT9) *

Confidence level = 0.01

Equal base frequencies

2(InL1-InL0) = 278.4141
P-value = <0.000001

2(InL1-InL0) = 606.5508
P-value = <0.000001
Equal Ti rates

2(InL1-InLO) = 5.7305
P-value = 0.016673
Equal Tv rates

2(InL1-InL0) = 16.9619
P-value = 0.000038

Null model = JC -InLO =
Alternative model = F81 -InL1 =

Ti=Tv
Null model = F81 -InLO =
Alternative model = HKY -InL1=

Null model = HKY -InLO =
Alternative model = TrN -InL1 =

Null model = HKY -InLO =
Alternative model = K81uf -InL1=

6424.2026
6284.9956
df =3

6284.9956
5981.7202
df =1

5981.7202
5978.8550
df =1

5981.7202
5973.2393
df =1

(continda en la siguiente pagina)
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* ¢ Qué hago después de correr model.scores con modeltest ?

- interpretacion de la salida de modeltest: 1. hLRTs (Continuacion)

Only two Tv rates
Null model = K81uf -InLO = 5973.2393

-InL1=5938.5615

2(InL1-InL0) = 69.3555 df =2

P-value =<0.000001

Alternative model = TVM

Equal rates among sites
Null model = TVM -InLO = 5938.5615
Alternative model = TVM+G -InL1 =5709.6323
2(InL1-InL0) = 457.8584 df =1
Using mixed chi-square distribution
P-value =<0.000001

No Invariable sites
Null model = TVM+G -InLO = 5709.6323

Alternative model = TVM+1+G  -InL1 =5709.6323

2(InL1-InLO) =  0.0000 df =1

Using mixed chi-square distribution

P-value = >0.999999 es decir, no rechazo la H, ! El modelo seleccionado es TVM+G
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e ¢ Qué hago después de correr model.scores con modeltest ?
- interpretacio6n de la salida de modeltest: 1. hLRTs (Continuacion)

Model selected: TVM+G
-InL = 5709.6323

K = 8

Base frequencies:
freqA = 0.3581
freqC = 0.3186
freqG= 0.0846
freqT= 0.2387

Substitution model:
Rate matrix
R(a) [A-C] = 3.9989
R(b) [A-G] = 40.5788
R(c) [A-T] = 3.4119
R(d) [C-G] = 2.3909
R(e)[C-T]= 40.5788
R(f) [G-T] = 1.0000

Among-siteratevariation
Proportion of invariable sites = 0
Variable sites (G)
Gamma distribution shape parameter = 0.3752
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¢ ¢ Qué hago después de correr model.scores con modeltest ?

- interpretacion de la salida de modeltest: 1. hLRTs (Continuacion)

PAUP* Commands Bl ock: |f you want to inplenent the previous
estimates as |ikelihod settings in PAUP*, attach the next block
of commands after the data in your PAUP file:

[!

Li kel i hood settings frombest-fit nmodel (TVM+G) sel ected by hLRT

in Mdeltest 3.7 on Sat
]

BEGI N PAUP;

May 20 17:12:56 2006

Lset Base=(0.3581 0.3186 0.0846) Nst=6 Rmat=(3.9989 40.5788

3.4119 2.3909 40.5788)
END;

Rat es=ganma  Shape=0. 3752 Pi nvar =0;

e ¢ Qué hago después de correr model.scores con modeltest ?

-interpretacion de la salida de modeltest: 2. AIC =-2 In L + 2 K; Akaike 1974
(cantidad de informaci6n perdida cuando la realidad es aproximada por un modelo)

* AKAIKE INFORMATION CRITERION (AIC)

*

Model selected: TrN+G
-InL = 5710.5513

K = 6

AIC = 11433.1025

Base frequencies:

freqA = 0.3581
freqC= 0.3252
freqG = 0.0765
freqT = 0.2402
Substitution model:

Rate matrix

R(a) [A-C] = 1.0000
R(b) [A-G] = 16.0043
R(c) [A-T] = 1.0000
R(d) [C-G] = 1.0000
R(e) [C-T] = 11.6796
R(f) [G-T] = 1.0000

Among-site rate variation
Proportion of invariable sites=0
Variable sites(G)
Gamma distribution shape parameter= 0.3566
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* ¢ Qué hago después de correr model.scores con modeltest ?

- interpretacion de la salida de modeltest: 2. AIC (continuacion)

PAUP* Commands Bl ock: |f you want to inplenent the previous
estimates as |ikelihod settings in PAUP*, attach the next

bl ock of commands after

[!

the data in your PAUP file:

Li kel i hood settings frombest-fit nodel (TrN+G selected by
AIC in Mdeltest 3.7 on Sat May 20 17:12:56 2006

]

BEG N PAUP;

Lset Base=(0.3581 0.3252 0.0765) Nst=6 Rmat=(1.0000 16.0043

1.0000 1.0000 11.6796)
END,

Rat es=gamma  Shape=0. 3566 Pi nvar=0;
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e ¢ Qué hago después de correr model.scores con modeltest ? ¢ ¢ Qué hago después de correr model.scores con modeltest ?
- interpretacio6n de la salida de modeltest: 2. AIC (continuacion) - interpretacion de la salida de modeltest: 2. AIC (continuacion)
* MODEL AVERAGING AND PARAMETER IMPORTANCE (using Akaike Weights)
Including all 56 models (indices normalizados y relativos de Akaike)
* MODEL SELECTION UNCERTAINTY : Akaike Weights Model-averaged S I EEOneE B
Parameter Importance estimates importancia de parémetros
Model -InL K AlC delta weight  cumWeight
A 1.0000 0.3596 1. los params. de frec. son
___________________________________ .y < fC 1.0000 0.3223 un componenete esencial
:TrN+G 57105513 6 11433.1025 0.0000 02463 ;) o G 1.0000 0.0794 del modelo
JHKY+G  5711.9385 5 11433.8770 0.7744 0.4135 1 o T 1.0000 0.2387 ) )
' 1 e TiTv 0.2287 5.4113 2. Ti/Tv también es
JTIMIG 57104355 7 11434.8711 1.7686 0.5152 | - AC 0.1998 3.7999 significativa
ITrN+I+G  5710.5513 7 11435.1025 2.0000 0.6058 : 3 rAG 05615 19.9668
) ] L
JTVM:G  5709.6323 8 114352646 21621 0.6894 1 rAT 01998 32371 3, Ein. 2 s mEifiiencn @
. 1 > 5 rcG 0.1998 2.3657 import. de rAGy rCT res-
IKSluﬂG 57118125 6 11435.6250 25225 0.7591 g rcT 05615 14.9960 pecto a tasas de Tv
1GTR+G 5708.9224 9 11435.8447 2.7422 0.8217 1 ° pinv(1) 0.0000 0.3717
1 ° Iph 7311 .3621 4
THky+146 57119385 6 11435.8770 2.7744 0.8832 it alpha(3) 073 036 4. Elparametro alpha (uso de
! 1 3 pinv(1G) 0.2689 0.0000 distrib. gamma) es mucho
:TIM+I+G 57104355 8 11436.8711 3.7686 0.9206 | S alpha(1G) 0.2689 0.3621 més imp. que asumir s6lo
y TYMHI4G  5709.6323 9 11437.2646 4.1621 0.95131 | 2 pinv.
———————————————————————————————————— = Values have been rounded.
K8luf+1+G 57118125 7 11437.6250 45225 0.9770 n: averaged using only +1 models.
GTR+I+G  5708.9224 10 11437.8447 4.7422 1.0000 (G): averaged using only +G models.
(1G): averaged using only +1+G models.
* Modeltest3.7: opciones adicionales en la linea de comandos Modelos de base evaluados por Modeltest3.7
« Existen varias opciones que pueden ser especificadas en la linea de comandos
odesdela consolade ModelTest. Los més importantes son:
. KBt Tk, Thw, TWid, TvA
. - . . W e fialicee dil som g i o] aiily arieil, Ly
-a: nivel alfade significancia (por ej.-a0.05) (por defecto a=0.01); 17, Mevsaai
-n: tamafio de muestra (no. de caracteres; por ej. -n745). Fuerzaa usar AlCc mohed Mame

(por defecto usa AIC); It
[
KAD
HEY

-t : no. de taxa. Fuerzala inclusién de no. de ramas como par ametros
(p. ej. -t8) (por defecto no se cuentan);

-w :intervalode confianzapara promediado (p. ej. -w0.95) (opc. por defectow=1);

-I: activa el modode calculadora de LRTs (uso: -1);

-b :activa el uso de BIC envez de AlCparatodos los célculos (opc. por defecto=AlIC);

-? rayuda;
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Modelos de base evaluados por Modeltest3.7
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