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Cevaplamak Istedigimiz Sorular
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* Hopterix maximus populasyonlari arasi farkli go¢ yollarinin
sinanmasi

— Migrate kullanarak Theta ve m parametrelerinin hesaplanmasi

— Bayes Faktor kullanarak alternatif hipotezlerin (go¢ yollarinin sinanmasi)

= Phonochorion populasyonlarlnda ortak ataya varma zaminin
hesaplanmasi

— Beast kullanarak standard birlesme modeli altinda Tmrca hesaplamasi

— Beast kullanarak demografik buyUme birlesme modeli altinda Tmrca
hesaplamasi '

— Beast kullanarak Bayesian Skyline Plot'larin cizilmesi ve Nef in zaman
icindeki degisminin modellenmesi



Hopterix maximus populasyonlari arasi
farkli go¢ yollarinin sinanmasi
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= Migrate: http://popgen.sc.fsu.edu/Migrate/Download.html

= Veri Seti: Hopterix maximus 3 POP veri seti

= Ama¢: Dogu Karadenizde yayilan Hopterix maximus’un
Trabzon, Rize ve Artvin populasyonlari arasindaki gog
oruntilerini tanimlayan farkli hipotezlerin (modellerin)
sinanmasil -

- 1. Model: Her populasyon her biri ile. baglantili 3 Populasyon
biyukligu parametresi (theta), 6 go¢ parametresi

- 2. Model: Komsu populasyon modeli, simetrik goc¢, 3 Populasyon
biyukligu parametresi (theta), 2 go¢ parametresi

- 3. Model: Artvin izolasyon modeli, 3 populasyon buyuklugu
parametresi, 2 go¢ parametresi


http://popgen.sc.fsu.edu/Migrate/Download.html
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Model 1: 3 theta 6 go¢ (m)

Migrate:-kodu: *** % kxk

Model 2: 3 theta 2 gd¢ (m)
Migrate kodu: *s@ s*s 0Os*
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Model 3: 3 theta 2 go¢ (m)
Migrate kodu: **@ *00 00*



Migrate Programini Ac: Panik Yok!!!

B C\Users\ZEP\Desktop\UYGULAMANSYM_MIG\migrate-n.exe

MIGRATION RATE AND POPULATION SIZE ESTIMATION
using Markov Chain Monte Garlo simulation

PDF output enahled [Letter-sizel
Uersion 3.3.1  [x]
Frogram started at @9/806/13 20:27:04

Settings for thiz run:
Data type currently set to: DHA sequence model
Input/Output formats
Parameters [start. migration modell
Search strategy
Urite a parmfile
Quit the program

To change the settings type the letter for the menu to change
Start the program with typing Yes or Y
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“i” tusuna basarak input/output
menusune girin ve datafile ismini
hopterix3pop’a outputfile ismini
modell’e ¢evirin. *Y” tusu ile ana
menuye donun.

P tusu i1le parameters menusene 8 1ile
go¢ modellerini tanitin

S tusu ile search strategy menisune

glrln 7 secenegi ile mlératlon prior
istribution’1 uniform © 100000 10000

yagln. Heating secenegini acarak 1

1.5 3 5 sicakliklarinda 4 zincir

olusturun

W tusuna basarak analiz dosyasi yazin

Y tusuna basarak analize baslayin
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Bayes Faktorleri Kullanarak Model Karsilastirmasi

s so o oo -2’den daha kucuk degerler “model2” ye yonelik tercih

Bayes Faktor Formulu belirtirken, 2’den daha biuyuk degerler “model 1” e

LBF:2 lnmL mOdell —hlL mOdelg yonelik tercih belirtir. Modelleri log olabilirlik
degerlerini kullanarak siralayabiliriz. En dusuk degere
sahip model en yi modeldir.

Modelin Olasiliga e
; T Model olasiliklarinida hesaplayabiliriz. Model
I)rcﬂ)(rn£xiel-)::: "M Limodel; olasiliklari her bir modelin Log olabilirligini
o E:??Tnl;“ bitiin sinanan modellerin toplam Log olabilirligine
: Limodel; S
4 bolerek hesaplariz:

Bayes Faktor ve Log olabilirlik degerlerine altinda ornek model karsilastirma c¢izelgesi

Modeller Bezier 1lmL Harmonik 1mL LBF (Bezier) Siralama (Bezier) Model Olasiligi

Model 1 VPRI -4791.29 -4.54 2 0.087
Model 2 REEVETLIF: -4795.88 0.00 1 (en iyi) 0.844
Model 3 REEVETENCE -4794.53 -5.00 3 9.069

Model 4 -4887 .25 -4803.22 -53.34 4 0.000




Phonochorion populasyonlarinda ortak
ataya varma zaminin hesaplanmasi
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= Beast: http://beast.bio.ed.ac.uk/Main Page

= Tracer: http://tree.bio.ed.ac.uk/software/tracer/
= Verli Seti: Phonochorion Clade III veri seti

= Ama¢: Dogu Karadenizde yayilan Phonochorion cinsine ait III
nolu soy hattinin farkli demografik buyume modelleri
altinda ortak ataya varma zamanlarinin (Tmrca) hesaplanmasi

- 1. Model: Standard birlesme modeli altinda Tmrca’nin hesaplamasi

- 2. Model: Demografik buyume birlesme modeli altinda Tmrca’nin
hesaplanamsi

- 3. Model: Bayesian Skyline Plot yontemi ile zaman i¢inde populasyon
buyuklugu degisiminin modellenmesi ve Tmrca’nin hesaplanmasi


http://beast.bio.ed.ac.uk/Main_Page
http://tree.bio.ed.ac.uk/software/tracer/

Beast Analizi i¢in Beauti ile xml dosyasi
olusturma: Verli Girisi
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1| Edit Help
Mew Ctrl+ M
Open...

Beauti programini ac¢in ve Import Data se¢enegi ile gen
dizilerine ait dosyalari yukleyin

_ ocks | Trees | States | Priors | Operators | MCMC
Ctrl+O
Save Chrl+5 on e

ion (*BEAST) Heled & Drummond 2010
Save As... "

Import Data...

Ctrl+1
Import Traits

Ctrl+Alt+1

Site Model
nudeotide
o0&
Generate BEAST File... Ctrl+E 3 B
Print...

Clodk Model Partition Tree
PHOMO l._.'|"TE PHOMO l...'|"TE -

Data Type
Ctrl+P
Page Setup...

PHOMO l...'l"TE =
Exit




Beast Analizi i¢in Beauti ile xml dosyasi
olusturma: Farkli genleri baglama ¢ozme
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Her U¢ genide se¢in ve Link sec¢enegini kullanara Subst. Models, Clock
Models ve Trees fonksiyonlari i¢in her U¢ genide bir birine baglayin.
Boylece her uU¢ gende tek bir mutasyon, molekuler saat ve aga¢ modeli

ile tanimlanabilecek. Eger unlinked se¢enegini kullanirsaniz her bir

gen ic¢in ayri ayri modeller kullanacaksiniz anlamina gelir.

File Edit Help

Partiions | Taxa | Tips | Traits | Sites | Clocks | Trees | States | Priors | Operators | MCMC

Use species tree ancestral reconstruction (*BEAST) Heled & Drummand 2010
Unlink Subst., Models |Link Subst, Models || Unlink Clock Models  Link Clodk Models | Unlink Trees Link Trees

Partition Mame File Mame Taxa Sites Data Type Site Model Clock Model Partition Tree




Beast Analizi i¢in Beauti ile xml dosyasi
olusturma: Mutasyon modeli

e — = — = - — ————— = —

Sites sayfasina gelerek

Partitions | Taxa | Tips | Traits | Sites | Clocks | Trees | States | Priors | Operators | MCMC ge N b 6 l ge S i ne i l i S k i N
substitution Model Nucleotide Substitution Model - PHONO Uygun mutasyon modelini
Substitution Model:  |HKY - g i r i N i Z >

Base frequencies: |Empirical

S6z konusu bolge

Site Heterogeneity Model: | Gamma mtDNA’ya iliSkin pPOtein
kodlayan genler oldugu
icim modelil kodonlara
gore boleriz. Boylece 3.
I o v odena

7] Unink rate heterogeneity model across codon positins gore daha yukseK gorece
] Uniink base frequendes across codon positons mutasyon hizi goz onune

alinmis olur.

Mumber of Gamma Categaries:

Partition into codon positions: |2 pa




Beast Analizi i¢in Beauti ile xml dosyasi
olusturma: Molekuler saat modeli
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Clocks sayfasina gelerek gen bolgesine iliskin uygun
molekuler saat modelini giriniz.

Bir ¢ok se¢enek olmasina ragmen simdilik sabit molekuler
saatli kullanacagiz. Saat hizini milyon yilda bolge ve soy
basina “0.0133” olarak belirleriz. Bu mtDNA icin oldukca
tutarli olan milyon yilda sekanslar arasi % 2.66°lik
farklilasma oranina denk gelir.

Partitions | Taxa | Tips | Traits | Sites | Clocks

Clock Model :

Mame Viode Estimate Rate
PHOMO E‘ ict dock 0.0133




Beast Analizi i¢in Beauti ile xml dosyasi

olusturma: Agac¢ modeli

artitions | Taxa | Tips | Traits | Sites | Clocks | Trees | States | Priors | Operators | MCMC

Tree prior shared by all tree models

Tree Prior: | Coalescent: Constant Size

Tree Model - pfCo yesian Skyline Plot
Coalescent: GMRF Bayesian Skyride

Spedation: Yule Process

Spedation: Calibrated Yule

Spedation: Birth-Death Process

The estimate

@ Random starting tree

UPGMA starting tree

~ 7— —— e — i ————— — - -

Trees sayfasina gelerek veriye uygun
aga¢ modelinimodelini giriniz.

Birlesme ve turlesme sureclerine
bagli farkli aga¢ modelleri oldugunu
goreceksiniz. Eger populasyon
Uzerinden analiz yapiyorsaniz
birlesme tabanli yontemleri, turler
Uzerinden analiz yapiyorsaniz
turlesme modellerini
kullanmalisiniz.

Simdilik Standart Birlesme modeli
olan Coalescent: Constant Size
modelinli seciniz.



Beast Analizi i¢in Beauti ile xml dosyasi

olusturma: On olasilik dagilimlari

Partitions | Taxa | Tips | Traits | Sites | Clocks | Trees | States | Priors | Operators | MCMC

Priors for model parameters and statistics:

|| Prior for Parameter CP1+2.mu

Select prior distribution for CP14+2.mu

Prior Distribution: | Uniform

Initial value: 1.0

Upper: | 1000

Lower: 0.0

Link parameters into a phylogen hierarchical model
*Marked parameters currently h a default prior distribution. You sha

Data: 54 taxa, 3 partitions; Fix dock rate to 0.0133 in nudeotide_group;

— = — —————— _— — =

Priors sayfasindan ardil olasilik
dagilimlarini elde etmede kullanacagimiz
on olasilik dagilimlarini modifiye

g cdebiliriz.

Bayesian analizlerinin can damari
burasidir. Dogru on olasilik dagilimlari
etkin ardil olasilik dagilimlarina yol
agar.

Buglin BEAST’in Onerdigi on olasilik
dagilimlarini kullancagiz. Sadece BEAST
kodon bolgelerinin gorece hizlari i¢in
uygun bir on olasilik dagilimi
oneremedigi i¢in bu parametreleri
tanimlayan CP1+2.mu ve CP3.mu
parametrelerinin on olasilik dagilimini
alt ve uUst sinirlari @ - 1000 olan
tekdiize (uniform) bir dagilim olarak
ayarlayain.



Beast Analizi i¢in Beauti ile xml dosyasi

olusturma: MCMC zincirinin ayarlanmasi

cks | Trees | States | Priors | Operators | MCMC

Length of chain:

Echo state to screen every:

Log parameters every:

File name stem: |CLADE_III_COMS

o | Add .t suffix

Log file name: |CLADE III COMS.log.txt

Trees file name: |CLADE_ITI_COMS.trees. txt
| Create operator analysis file:

ysis file name:  |CLADE_III_COMS.ops. bt

tide_group;

| £+ Generate BEAST File...

-

e — - — ————— = —

MCMC sayfasindan zincirimizin uzunlugunu
ve hangi aralikta bu zincirden oOrnek
sececegimizi belirleriz.

Blugunkl analizlerimiz i¢in zincir
uzunlugu 1 mily. olacak (length of
chain) ve her 100 zincirde bir ornekleme
(Log paramters every) alacagiz. Boylece
ardil olasilik dagilimlarini belirlemek
i¢in toplamda 10 bin deger kullanmis
olacagiz. Not: 1 mily. luk bir zincir
son derece kisadir ve normal bir analiz
en az 10 mily. zincirden olusmalidir.
Bir ¢ok durumda ise 50 veya 100

mily.’ luk zincirler gereklidir.

Zincir uzunlugunu ayarladiktan analize
bir isim veririr (File name) ve. sonra
Generate Beast File tusuna basarak “xml”
dosyasi olusturmus oluruz.



Beast Analizi ve Sonu¢ Dosyalari

Beast vl.7.exe dosyasini a¢in ve choose file seg¢enegini
Kullanarak hazirlamis oldugunuz xml dosyasini girip
analizi baslatmak icin “run”a basin.

MCMC zinciri tamamlandiginda BEAST size u¢ adet dosya
verecektir:

Isim.log.txt: Bitiin tahminledigimiz parametre degerlerin
ardil olasilik dagilimlarini iceren dosya

Isim.ops.txt: Zincirin calismasi ile igli operatdr dosyasi

Isim.trees.txt: Biutin tahminledigimiz gen agaclarini iceren
dosya

—————— _— —



Beast Analizi ve Sonu¢ Dosyalari

Bugun yapacaklarimizda bizi sadece “log” dosyasi yani
parametre tahminlerinin ardil olasiliklarini i¢eren dosya
ilgilendiriyor.

Ardil olasilik dagilimlarini gorebilmek ic¢in tracer
programini a¢iniz ve “import trace file” sec¢enegini
kullanarak isim.log.txt dosyasini a¢iniz.

Tracer, MCMC analizinin tahminledigi butun ardil olasilik
dagilimlari ile 11gili “Ozet istatistikleri”™ ve en
onemlisi butun parametrelere iliskin “tarama iz”’lerini
verecektir.

Analizimizin ne kadar saglikli yurudugunu ve parametre
tahminlerimizin ne kadar 1iyi oldugunu buradaki degerleri
inceleyerek anlayabiliriz.

—————— _— —



Trace Files:

Tipik bir Tracer dosyasi

[l Estimates | j Marginal Density

Summary Statistic

S ————

# Joint-Marginal | Aad Trace

mean

stderr of mean | 1,4512E-3

T medmn[oaes |
37

i
[
)
3
(=
]
[T

geometicmean [0,1722 |
95% HPD lower | 6,705E-2

0,5 0,75
treeModel.rootHeight

Yanda Ussel buyume birlesme
modeli altinda Tmrca’nin
(treeModel.rootHeight)
hesaplanmasina iliskin anlalizin
sonuclari ozetlenmektedir.

GOorulecegi gibi tracer programi
her bir tahminlenen parametrenin
ardil olasilik dagilimlari ile
ilgili “Ort.” “Std.hata” ve “%95
Guven Araliklari” gibi bir c¢ok
onemli istatistigi hesaplar.

Dikkat edilmesi gereken en onemli
¢ husus giliven araliklarin dar,
dagilimin tek tepeli ve iz
dosyalarinin “beyaz sesi”
andiriyor olmasi.



Phonochorion populasyonlarinda ortak

ataya varma zaminin hesaplanmasi
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Phonochorion Clade III veri setinin Beauti programi ile acarak
her bir model i¢in farkli xml dosyasi hazirlayin.

Butlun analizlerde HKY+G mutasyon modeli kullanilacaktir. Veriyi
kodon bolgelerine gore [(1+2)+3] bOolmeyi unutmayiniz!!!

1. Model: Standard birlesme modeli altinda Tmrca’nin hesaplamasi

- Trees sayfasinda aga¢ modeli olarak “Coalescent: Constant Size1
seciniz

2. Model: Demografik buyume birlesme modeli altinda Tmrca’nin
hesaplanamsi

- Trees sayfasinda aga¢ modeli olarak “Coalescent: Exponential
Growth”u seciniz

3. Model: Bayesian Skyline Plot

- Trees sayfasinda agac¢ modeli olarak “Extended Bayesian Skyline
Plot”u seciniz



Phonochorion populasyonlarinda ortak
ataya varma zaminin hesaplanmasi
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Beast analizi sonucunda elde ettlglnlz “1og” dosyalarlnl tracer altlnda 1nceley1n12

Model 1 i¢in Tmrca (treeModel.rootHeight) parametresine iliskin ortalama, medyan, %95
gliven araliklarini ve etkin o6rneklem sayisini (ESS) asagidaki ¢izelgeye not ediniz.

Model 2 i¢in Tmrca degerlerinin yaninda ussel biyilime (exponential growth rate)
parametresine iliskin degerleri ¢izelgeye not ediniz.

Model 3 ig¢in Tmrca degerlerinin yanlnda ¢ikan “csv” dosyasini kullanarak excel’de
etkin populasyon buyuklugunun (Nef) in zaman i¢indeki degisimine iliskin medyan ve %95
guven araliklarini gosteren ¢izgi grafigi olusturun

Tmrca Ussel Biiyiime
Model 1 Model 2 Model 3 Model 2

ortalama
. standard hata
medyan
95% HPD alt
95% HPD st
etkin orneklem biiyiiklugli (ESS)
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