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Modelos, distancias, y arboles
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La seleccion de un modelo de evolucion molecular es un paso

N J necesario para:
o Estimar distancias moleculares.

Modelo de evolucidn > Obtener arboles a partir de dichas distancias (por ejemplo, usando
Unidn de Vecinos [Neighbor Joining]).

° Obtener arboles a partir de métodos de inferencia estadistica:
Arbol filogenético o Maxima verosimilitud (maximum likelihood).

o Inferencia bayesiana.




Modelos anidados y no anidados

El origen esta en los modelos lineales y el trabajo pionero de Ronald Fisher.

Vamos a considerar:
° una variable de interés Y (variable dependiente)

o Variables potencialmente explicativas (independientes):
o Continuas: X;, X,, .....
o Discreta: Yy, Ky, Ky, -

Un ejemplo:
° Y: longitud del humero
o (X1: longitud del cuerpo)
° W: constante(s) para representar media de Y



Modelos lineales clasicos
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Modelo simple (H,) Modelo “completo”



Modelos lineales clasicos

El modelo simple esta anidado en
el completo, del que es un caso
particular (u; = 0).

Yii = un + u: + e Corresponde a la hipdtesis nula de
ij = Ho T Uj i . . .

Yi = 1o + ¢ =123 gue no hay diferencias de medias
J T Esp1  entre poblaciones.

Esp2  La seleccion entre estos dos
modelos implica resolver si se
justifica estadisticamente rechazar
el modelo simple en favor del
completo.

Esp 3

Modelo simple (H,) Modelo “completo”

Prueba de hipotesis clasica: ANOVA




Modelos lineales clasicos
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Modelos anidados y no anidados

Frecuencias nucleotidicas en secuencias de ADN (consideramos una hebra):

Modelo completo

/f(A) % £(6) # f(C) # f(T) \

Frecuencias idénticas dentro de dos clases Total purinas = total pirimidinas

[fCA) = F(O]; [f(C) = fF(T)] 1F(A) + f(@)] = [f(O) + f(T)]

\ Frecuencias idénticas /

fA) =f6)=f(C)=7T)



Seleccion de modelos

Modelos anidados:

o Agregar parametros permite un mejor ajuste a los datos (se reduce el término e; de error o
incertidumbre)

° Multiples pruebas de hipodtesis (desde el ANOVA hasta el presente) orientadas a evaluar si el rechazo de
un modelo simple (por ejemplo, H,) en favor de uno mas complejo esta justificado.

> Una clasica aplicada en seleccién de modelos moleculares es el LRT (likelihood ratio test).

Modelos no anidados:
> No tan faciles de poner a prueba, pero existen pruebas aproximadas.

o Una aproximacion se basa en un trabajo de Akaike, que encuentra una funcidon de como crece el ajuste
del modelo con el numero de parametros bajo una hipdtesis nula, y por tanto permite ordenar modelos
por su ajuste aunque no estén anidados.

o Una prueba muy usada en esta direccion es el llamado AIC (Akaike information content).



Dos modelos anidados de sustitucion nucleotidica

El modelo de Jukes y Cantor tiene un solo parametro (u).

G A T C
G 1-3u W W W
A u 1-3u W W
T u W 1-3u W
C W W W 1-3p

Un modelo popular de dos parametros es el de Kimura, que distingue
transiciones y transversiones:

G A T C
G 1-a-2p « B B
A o 1-a-2B B B
T B B 1-a 2 a
C B B a 1-a-2p8



