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Introdugao

Essa atividade pratica introduzira o programa BEAST (Bayesian Evolutionary Analysis Sampling Trees) para analises
evolutivas Bayesianas, com foco na estimagéo de filogenias e tempos de divergéncia quando vocé tem informagdes para
calibragdo provenientes de evidéncia féssil ou de outro conhecimento prévio (prior). Vocé precisara dos seguintes programas
(disponiveis para download a partir de http://beast.community/index.html?):

« BEAST - esse pacote contém o programa BEAST, BEAUti, TreeAnnotator e outros utilitarios.

* Tracer - esse programa é empregado para explorar os resultados da analise com o BEAST (e outros programas baseados
em MCMC Bayesianos). Ele sumariza graficamente e quantitativamente as distribuicbes de parametros continuos e prové
informagao diagndstica.

* FigTree - esse é um aplicativo para visualizagdo de filogenias moleculares, em particular aquelas obtidas usando BEAST.

Esse tutorial guiara vocé através da analise de um alinhamento de sequéncias de DNA de 12 espécies de primata. O
objetivo é estimar a filogenia, bem como a taxa de evolugdo em cada linhagem baseada em datas de divergéncia. O primeiro
passo é converter um arquivo NEXUS com os caracteristicos blocos de dados ou de caracteres em um arquivo BEAST XML,
usando o programa BEAULti (Bayesian Evolutionary Analysis Utility) para definir o modelo evolutivo e op¢des para a analise de
MCMC. O segundo passo é realmente executar o BEAST usando o arquivo produzido com o BEAUTI (input), contendo os
dados, modelos e configuragdes. O terceiro passo é explorar o resultado (output) do BEAST para diagnosticar potencias
problemas. E os ultimos passos sdo sumarizagdo de dados e posterior visualizagdo da arvore.

PASSO 1: BEAUTI

(1) Execute o BEAULi, clicando em seu icone.

(2) Carregue o arquivo NEXUS.

+ Para carregar o arquivo, selecione a op¢do Import Data NO menu File:

& BEAUtiv1.8.3 i Edit Window Help

[ XoN ) New 8N BEAULti

Open... #¥0 |
[Partitic  Recent Files >

§  Import Data... I

a k

Partition Name  FileNi ¢ | Data Type Site Model Clock Model Partition Tree

Close ®’W
Save #S
Save As... 3#8S
Print... %P
Page Setup... 08P

+

No data loaded - select 'Import Data...' from the 'File' menu.

1 Traduzido e adaptado de "Relaxed Phylogenetics and Dating with Confidence", de Drummond, Rambaut and Xie, 2012. O documento original é
fornecido juntamente com o programa BEAST.
2 Excelente documentagéo do programa e seus utilitarios; vale a pena uma investigagdo minuciosa de seu contetdo.



+ Selecione o arquivo chamado primates.nex. Esse arquivo contém um alinhamento de sequéncias de 12 espécies de
primatas e tem a seguinte aparéncia (quando examinado em um editor de texto):

[ ] [ ] primates.nex
T' File Path v : ~/Desktop/BEAST tutorial/primates.nex
7 primates.nex +

1 [#NEXUS

2 begin data;

3 dimensions ntax=12 nchar=898;

4 format datatype=dna interleave=no gap=-;

5 matrix

6 Tarsius_syrichta AAGTTTCATTGGAGCCACCACTCTTATAATTGCCCATGGCCTCACCTCCTCCCTATTATTTTGCCTAGC
7 Lemur_catta AAGCTTCATAGGAGCAACCATTCTAATAATCGCACATGGCCTTACATCATCCATATTATTCTGTCTAGCCAAC
8

Homo_sapiens AAGCTTCACCGGCGCAGTCATTCTCATAATCGCCCACGGGCTTACATCCTCATTACTATTCTGCCTAGC

9 Pan AAGCTTCACCGGCGCAATTATCCTCATAATCGCCCACGGACTTACATCCTCATTATTATTCTGCCTAGCAAACTCAA
10 Gorilla AAGCTTCACCGGCGCAGTTGTTCTTATAATTGCCCACGGACTTACATCATCATTATTATTCTGCCTAGCAAAC
11 Pongo AAGCTTCACCGGCGCAACCACCCTCATGATTGCCCATGGACTCACATCCTCCCTACTGTTCTGCCTAGCAAAC
12 Hylobates AAGCTTTACAGGTGCAACCGTCCTCATAATCGCCCACGGACTAACCTCTTCCCTGCTATTCTGCCTTGCAAAC
13 Macaca_fuscata AAGCTTTTCCGGCGCAACCATCCTTATGATCGCTCACGGACTCACCTCTTCCATATATTTCTGCCTAGC
14 M_mulatta AAGCTTTTCTGGCGCAACCATCCTCATGATTGCTCACGGACTCACCTCTTCCATATATTTCTGCCTAGCCAAT
15 M_fascicularis AAGCTTCTCCGGCGCAACCACCCTTATAATCGCCCACGGGCTCACCTCTTCCATGTATTTCTGCTTGGC
16 M_sylvanus AAGCTTCTCCGGTGCAACTATCCTTATAGTTGCCCATGGACTCACCTCTTCCATATACTTCTGCTTGGCCAAC
17 Saimiri_sciureus AAGCTTCACCGGCGCAATGATCCTAATAATCGCTCACGGGTTTACTTCGTCTATGCTATTCTGCCTAGC
18 H
19 end;
20
21 begin assumptions;
22 charset firsthalf = 1-449;
23 charset secondhalf = 450-898;
24 end;

+ Uma vez carregado o arquivo, as duas particdes de dados séo mostradas na janela principal;
& BEAUtiv1.8.4 File Edit Window Help
eoce BEAUt

[ Partitions = Taxa Tips Traits Sites Clocks Trees States Priors Operators MCMC

[} Use species tree ancestral reconstruction (*BEAST) Heled & Drummond 2010

Partition Name File Name Taxa Sites Data Type Site Model Clock Model Partition Tree
firsthalf Primates.nex 12 449 nucleotide firsthalf + firsthalf + firsthalf
secondhalf Primates.nex 12 449 nucleotide firsthalf ¢ firsthalf + firsthalf
+
Data: 12 taxa, 2 partitions £+ Generate BEAST File...

(3) Defina os pontos de calibragéo.

+ Selecione a aba Taxa no topo da janela principal. Vocé vera o painel que permite criar conjuntos de taxons. Uma vez que
vocé tiver criado um conjunto de taxons, vocé podera adicionar informagdes de calibragéo para o seu ancestral comum mais
recente (MRCA, most recent common ancestor).

* Pressione o botéo "+" na porgéo inferior esquerda da janela. Isso criara um novo conjunto de taxons. Com um duplo-clique
sobre 0 nome que aparece (untitled1), renomeie o conjunto, digitando "ingroup".

« A direita dessa coluna, vocé vera todos os taxons disponiveis. Selecione todos os taxons e pressione o botdo com a seta
verde. Mova Lemur_catta de volta para os tdxons excluidos. Uma vez que sabemos que Lemur_catta é o grupo-externo, na
coluna a esquerda, selecione o checkbox da coluna "Mono?". Isso assegurara que o grupo-interno seja mantido como
monofilético durante o curso da analise de MCMC.

+ Agora, crie um conjunto chamado "Human-Chimp" que contenha apenas os td&xons Homo_sapiens e Pan.



+ Finalmente, crie um grupo de taxons chamado "HomiCerco" que contenha todos os taxons, exceto Lemur_catta,

Saimiri_sciureus e Tarsius_syrichta. A tela ficard dessa maneira:
@ BEAUtiv1.8.4 File Edit Window Help

o0 e BEAUti
Partitions =~ Taxa | Tips Traits = Sites Clocks  Trees  States Priors Operators MCMC |
Taxon Set M... St.. Tree Age Taxon set: HomiCerco
Human-Ch... [ [ firs..3
ingroup ™ O firs..4
Excluded Taxa Included Taxa
Lemur_catta Gorilla
Saimiri_sciureus Homo_sapiens
Tarsius_syrichta Hylobates
M_fascicularis
M_mulatta
M_sylvanus
Macaca_fuscata
Pan
Pongo
3 taxa excluded 9 taxa included
Select: | taxon set... 5 ] Select: | taxon set... Iy ]
+ |- |

Data: 12 taxa, 2 partitions £¥ Generate BEAST File...

(4) Desvincule modelos das partigao (unlink partitions models).

+ Neste ponto, sera necessario desvincular o modelo de substituicdo para que cada parametro seja estimado separadamente
para as duas particbes. Para fazer isto, retorne a aba partitions, selecione ambas as parti¢des na tabela e clique no

botdo Unlink Subst. Models (note a mudancana coluna Site Model):
@ BEAUtiv1.8.4 File Edit Window Help

BEAULti

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

] Use species tree ancestral reconstruction (*BEAST) Heled & Drummond 2010

n = = = = = |
Unlink Subst. Models Link Subst. Models Unlink Clock Models Link Clock Models Unlink Trees Link Trees |
|

Partition Name File Name Taxa Sites Data Type Site Model Clock Model Partition Tree
firsthalf Primates.nex 12 449 nucleotide firsthalf + firsthalf 4 firsthalf |
secondhalf Primates.nex 12 449 nucleotide secondhalf + firsthalf + firsthalf |
i

i in View Partition ... Create partition from trait

Data: 12 taxa, 2 partitions ¥ Generate BEAST File...

(5) Defina 0 modelo de substituigao (substitution model).

* A préxima coisa a fazer é clicar na aba Sites no topo da janela principal. Nessa aba, vocé fara as configuragdes dos
modelos evolutivos para o BEAST. As opgdes disponibilizadas dependerao do tipo de dados em uso (se s&o nucleotideos,
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aminoacidos, dados binarios). Apos carregar qualquer arquivo para o BEAUti, as configuragdes default (padréo) irdo aparecer,
por isso faga uma avaliagao cuidadosa, e se necessario, faga mudancas. Nao se esquega de que as alterages devem ser
feitas separadamente para cada particdo de dados.

* Para esta andlise, na coluna da esquerda Susbtitution Model, selecione uma das particdes, e na por¢do a direita, em
Site Heterogeneity Model, selecione "Gamma".

* Repita 0 mesmo procedimento para a outra partigao.
@ BEAUtiv1.8.4 File Edit Window Help
NED BEAULi

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

Substitution Model Nucleotide Substitution Model - secondhalf
firsthalf )
'secondhalf Substitution Model: ' HKY |3
Base frequencies: " Estimated | &
Site Heterogeneity Model: | Gamma -5
Number of Gamma Categories: (4 %
Partition into codon positions: "off 5 ]

Link/Unlink parameters:

<[ [«

Use Yang96 model

Use SRD06 model

Clone Settings...

Data: 12 taxa, 2 partitions 4+ Generate BEAST File...

(6) Defina 0 modelo de reldgio (clock model).

+ Agora, selecione a aba Clocks no topo da janela principal.

* Altere 0 clock type para "Uncorrelated relaxed clock".

« Em seguida, aparecera um novo item que pode ser alterado, Relaxed distribution;deixe-0 em "Lognormal". Suas

configuragdes deverao ficar dessa maneira:
@ BEAUtiv1.8.4 File Edit Window Help
® [ ] BEAULi

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

Clock Model Clock Model - firsthalf

Clock Type: " Uncorrelated relaxed clock _C]

Using the uncorrelated relaxed clock model of Drummond, Ho, Phillips &
Rambaut (2006) PLoS Biology 4, e88.

Relaxed Distribution: | Lognormal | %

"] Use continuous quantile parameterization.

Clone Settings...

Data: 12 taxa, 2 partitions % Generate BEAST File...



(7) Defina os Tree priors.
+ Agora, selecione a aba Trees no topo da janela principal.

* Em Tree prior, selecione "Speciation: Yule Process". Suas configuragdes ficardo assim:
@ BEAUtiv1.8.4 File Edit Window Help

e0e BEAULi

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

v
Trees Tree prior shared by all tree models
ffirsthalf )
Tree Prior: Speciation: Yule Process ﬂ
Citation: Gernhard T (2008) ) Theor Biol 253, 769-778 [Yule Process].
* Yule GU (1925) Phil Trans R Soc Lond B Biol Sci 213, 21-87 [Yule Process].
Tree Model - firsthalf
® Random starting tree
() UPGMA starting tree
Import user-specified starting trees from NEXUS
format data files using the 'Import Data' menu option.
Trees must be rooted and strictly bifurcating (binary).
Data: 12 taxa, 2 partitions 4 Generate BEAST File...

(8) Defina os Priors.

+ Selecione a aba Priors, na qual especificaremos as prior distributions para os tempos de divergéncia baseado em
conhecimento proveniente dos fésseis. Isso é chamado de "calibragao da arvore". Nesse caso, faremos duas calibragdes.
+ Na coluna Prior, clique no botdo referente ao parametro "tmrca(Human-Chimp)"; uma nova janela aparecera, permitindo

que voceé especifique o prior para esse parametro.

* EmPrior Distribution, selecione "Normal" e novos atributos ficaréo disponiveis para alteragao.
+ Assumiremos uma distribuicdo normal centrada em 6 milhdes de anos (Mean) com um desvio padrao (Stdev, standart
deviation) de 0.5 milh&o de ano. Isso resultara em um intervalo central de 95% de ca. 5-7 milhdes de anos, correspondendo a

estimativa consenso da data do MRCA de seres humanos e chimpanzés.

@ BEAUtiv1.8.4 File Edit Window Help

[ ] Prior for Parameter tmrca(Human-Chimp)

(“Partitions  Taxa Tips Traits Sites  Clocks Tn Select prior distribution for tmrca(Human-Chimp) | 3

Priors for model parameters and statistics: Prior Distribution: | Normal &

Parameter Prior Bo...|
tmrca(Human-Chimp) * Using Tree Prior nja | Mean: 6 1 |
tmrca(ingroup) * Using Tree Prior nja
tmrca(HomiCerco) * Using Tree Prior n/a .
firsthalf.kappa * LogNormal (1, 1.25), initial=2 (... Stdev: 10.5]
firsthalf.frequencies * Uniform [0, 1], initial=0.25 [0... TS
firsthalf.alpha * Exponential [0.5], initial=0.5 [0... = .
secondhalf.kappa * LogNormal [1, 1.25], initial=2 [0...
secondhalf.frequencies * Uniform [0, 1], initial=0.25 [0... +
secondhalf.alpha * Exponential [0.5], initial=0.5 [0...
allMus [0...
ucld.stdev * Exponential [0.333333], initial=0.3333...|[0...
ucld.mean * Fixed value, value=1 [0...
treeModel.rootHeight * Using Tree Prior in [0, o] [0...
yule.birthRate * Uniform [0, 1E100], initial=1 [0...

0

o7

o8

o5

0

03

02

01

o ] [ 7 75
Quantiles: 2.5%: 5.02
5% 5.178
* Marked parameters currently have a default prior distribution. You should ch Mﬂg;". g.gzz
%: 6.
97.5%: 6.98
Data: 12 taxa, 2 partitions iTFile...
cancel  (OKIN



+ Seguindo 0 mesmo procedimento, para tmrca(HomiCerco), defina a calibrago de Mean 24 e +/- 0.5 Stdev.
+ Na coluna Prior, clique no botdo do parametro "ucld.mean" (referente ao modelo de relégio); em Prior Distribution,
selecione "Uniform", e ndo altere os demais itens.

@ BEAUtiv1.8.4 File Edit Window Help

[ Partitions = Taxa Tips  Traits Sites  Clocks Trees States Priors  Operators MCMC )

Priors for model parameters and statistics:

Parameter Prior Bo... Description
tmrca(Human-Chimp) Normal [6, 0.5], initial=€ n/a tmrca statistic for taxon set untitled2 on tree firsthalf
tmrca(ingroup) * Using Tree Prior nja tmrca statistic for taxon set untitled1 on tree firsthalf
tmrca(HomiCerco) Normal [24, 0.5], initial=€ nj/a tmrca statistic for taxon set untitied3 on tree firsthalf
firsthalf.kappa * LogNormal [1, 1.25 tial=2 [0... HKY transition-transversion parameter
firsthalf.frequencies * Uniform [0, 1], initial 25 [0... base frequencies
firsthalf.alpha * Exponential [0.5], initial=0.5 [0... gamma shape parameter
secondhalf.kappa * LogNormal [1, 1.25], initial=2 [0... HKY transition-transversion parameter
secondhalf.frequencies * Uniform [0, 1], initial=0.25 [0... base frequencies
secondhalf.alpha * Exponential [0.5], initial=0.5 [0... gamma shape parameter
allMus [0... relative rates amongst partitions parameter
ucld.stdev * Exponential [0.333333], initial=0.3333... [0... uncorrelated lognormal relaxed clock stdev
ucld.mean * Approx. Reference Prior, initial=1 [0... uncorrelated lognormal relaxed clock mean
treeModel.rootHeight *Using1 @ Prior for Parameter ucld.mean
yule.birthRate * Uniforn
Select prior distribution for ucld.mean
Prior Distribution: | Uniform v
Initial value: 1.0
Upper: 1.0E100
Lower: 0.0

Link parameters together LIink parami

* Marked parameters currently have a defaull
Cancel | (OKIN
Data: 12 taxa, 2 partitions T £ Generate BEAST File...

* Na coluna Prior, clique no botdo do parametro "allMus"; em Prior Distribution, selecione "Uniform", e ndo altere os

demais itens (ver imagem com configuragdes na proxima pagina).
@ BEAUtiv1.8.4 File Edit Window Help

.

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

Priors for model parameters and statistics:

Parameter Prior Bo... Description

tmrca(Human-Chimp) Normal [6, 0.5], initial=€ nja tmrca statistic for taxon set untitled2 on tree firsthalf
tmrca(ingroup) * Using Tree Prior n/a tmrca statistic for taxon set untitied1 on tree firsthalf
tmrca(HomiCerco) Normal [24, 0.5], initial=€ n/a tmrca statistic for taxon set untitied3 on tree firsthalf
firsthalf.kappa * LogNormal [1, 1.25], initial=2 [0... HKY transition-transversion parameter
firsthalf.frequencies * Uniform [0, 1], initial=0.25 [0... base frequencies

firsthalf.alpha * Exponential [0.5], initial=0.5 [0... gamma shape parameter

secondhalf.kappa * LogNormal [1, 1.25], initial=2 [0... HKY transition-transversion parameter
secondhalf.frequencies * Uniform [0, 1], initial=0.25 [0... base frequencies

secondhalf.alpha * Exponential [0.5], initial=0.5 [0... gamma shape parameter

allMus [0... relative rates amongst partitions parameter
ucld.stdev * Exponential [0.333333],i o~~~ ~ = = S S

ucld.mean pUniform [[0, 1E100]], it [ ] Prior for Parameter allMus

;LeI:T)iog;,I{.zeo(Helgm = g:zrfnogr;r?;f'lrgolg][% Select prior distribution for allMus

Prior Distribution: | Uniform v

Initial value: 1.0
Upper: 1.0E100

Lower: 0.0

Link parameters COQF‘T'WF" nk parameters into a h C |

* Marked parameters currently have a default prior distrib|

Data: 12 taxa, 2 partitions | #% Generate BEAST File...

(9) Defina as opgdes para MCMC.

+ Selecione a aba MCMC; € nessa aba em que especificaremos as opgdes que controlam a duragao da analise e nomes dos
arquivos.

+ O item comprimento da cadeia (Length of chain) estabelece o nimero de geragdes que a MCMC fara na cadeia. O
valor default 10.000.000 é completamente arbitrario e deve ser alterado de acordo com o tamanho do conjunto de dados € a
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complexidade do modelo. Para esses dados, vamos definir o comprimento de 800.000; isso deve resultar em uma corrida
rapida (poucos minutos) na maioria dos computadores modernos.

+ O proximo item especifica a frequéncia com que os valores dos parametros da cadeia de Markov serdo exibidos em tela e
gravados no log file. As informagdes que aparecem em tela tém a fungdo de permitir o monitoramento do progresso do
programa, entdo podem ser definidos como qualquer valor (embora se for definido um valor muito baixo, a analise na verdade
ficara mais lenta). Para essa analise, coloque em Echo state to screen every 0 valor 10.000.

+ Para o log file, o valor deve ser definido em relagdo ao comprimento total da cadeia. Uma amostragem muito frequente
resultara em arquivos muito grandes com pouco beneficio em termos de precisdo da analise. Se a amostragem for pouco
frequente, o log file ndo contera muita informagao sobre a distribuicdo dos parametros. Seu objetivo deve ser armazenar nao
mais do que 10.000 amostras. Para esse exercicio, coloque em Log parameters every 0 valor 200.

+ Os dois proximos itens nomeiam os log files dos parametros amostrados e das arvores. Esses serao definidos
automaticamente com base no nome do arquivo NEXUS que foi importado (mas vocé pode alterar se quiser). Se vocé estiver
usando um computador com Windows, sugerimos que vocé adicione o sufixo .txt aos arquivos (selecione o checkbox "Add .txt
suffix"), de modo que os arquivos sejam nomeados como Primates.log.txt € Primates.trees.txt sejam reconhecidos pelo
sistema como arquivos de texto. A aba devera ficar com a seguinte aparéncia;

@ BEAUtiv1.8.4 File Edit Window Help
eoce BEAULti
_ Partitions  Taxa Tips Traits  Sites Clocks  Trees  States Priors Operators MCMC !
Length of chain: 800000 r
Echo state to screen every: 10000
Log parameters every:  200|
File name stem:  Primates
[ Add .txt suffix
Log file name: Primates.log
Trees file name:  Primates.trees
[ Create tree log file with branch length in substitutions:
Substitutions trees file name:
¥ Create operator analysis file:
Operator analysis file name: Primates.ops
[ Sample from prior only - create empty alignment
Select the option below to perform marginal likelihood estimation (MLE) using path sampling (PS) /
stepping-stone sampling (SS) or generalized stepping-stone sampling (CGSS) which performs an
additionalanalysis after the standard MCMC chain has finished. L
Marginal likelihood estimation (MLE): “None )

Data: 12 taxa, 2 partitions ¥ Generate BEAST File...

(10) Gere o arquivo XML para BEAST.

+ Para criar o arquivo XML para 0 BEAST, clique no botdo Generate BEAST File... no canto inferior direito da janela
(ou selecione essa opgédo pelo menu File).

+ Uma nova tela se abrira. Verifique os priors que ficaram com os atributos default e clique no botdo Continue.

+ Salve o arquivo com um nome apropriado, usando .xml como extens&o. Nesse caso, nomeie 0 arquivo como Primates.xml.

+ Agora, estamos prontos para correr a analise no BEAST.



PASSO 2: BEAST

(1) Execute o programa BEAST.

(2) Clique no botao Choose File... para usar como input o
arquivo XML que vocé acabou de criar.

(3) Se use Beagle library if available estiver
selecionado, desmarque a selegao. A tela devera ficar com
a aparéncia da figura ao lado.

(4) Atencgao, os resultados serdo salvos no mesmo lugar
onde estiver seu input file.

(5) Clique no botao Run e a analise sera iniciada. O
progresso da analise sera exibido na tela. A analise estara
finalizada quando o BEAST parar de exibir novas
informaces na tela (e deve aparecer o tempo total de
duragao da analise).

(6) Verifique que os arquivos Primates.log e
Primates.trees foram salvos no local em que esta o seu
input file.

PASSO 3: Tracer

@ BEASTVv1.8.4 File Edit Window Help

[ BEAST v1.8.4

BEAST

Bayesian Evolutionary Analysis Sampling Trees
Version v1.8.4, 2002-2016

Choose File...

BEAST XML File:

Primates.xml|

Allow overwriting of log files

Random number seed: 1522436160886

Thread pool size: Automatic E

| Use BEAGLE library if available:

Prefer use of CPU
/| Use CPU's SSE extensions when possible

Prefer precision Double

Rescaling scheme Default

(1) Execute o programa Tracer para analisar o output do BEAST.
(2) Nomenu File, escolha Import Trace File... e selecione 0 arquivo Primates.log. Vocé verd algo assim:

@ Tracerv1.6 File Edit Analysis Window Help
e0e Tracer
Trace Files: {m A Marginal Prob Distribution |/ Joint-Marginal s Trace
Trace File States Burn-in Summary Statistic
Primates.log 800000 80000 v mean -6767.4591
el stderr of mean 0.1637
stdev 4.2377
variance 17.9584
Traces: median -6767.2654
— mode n/a
Stausnc. Mean ESS geometric mean n/a
posterior =6767...." 670 R 95% HPD Interval [-6776.142, -6759.7185)
prior -1045.... 520 R auto-correlation time (ACT) 1074.4253
lkeThood ) =S721=g 1583 R effective sample size (ESS) 670.3118
treeModel.rootHeight 50.764 205 R
tmrca(Human-Chimp) 5.452 643 R
tmrca(ingroup) 48.392 213 R -
tmrca(HomiCerco) 24.08 3041 R =y
yule.birthRate 4.589E-2 1204 R
firsthalf.kappa 14.371 265 R M
firsthalf.frequencies1 0.35 234 R 1754
firsthalf.frequencies2 0.351 292 R 5
firsthalf.frequencies3 7.538E-2 210 R —1 e
firsthalf.frequencies4 0.223 269 R 150 L
firsthalf.alpha 0.322 591 R . _—
secondhalf.kappa 10.598 226 R i
secondhalf.frequenci... 0.374 303 R - |
secondhalf.frequenci... 0.287 264 R 1251
secondhalf.frequenci... 8.782E-2 260 R - _
secondhalf.frequenci... 0.251 337 R = ] L
secondhalf.alpha 0.388 546 R & 1004 B
firsthalf.mu 1.115 931 R 5 =
secondhalf.mu 0.885 931 R [
ucld.mean 1.382E-2 240 R 754
ucld.stdev 0.239 282 R
meanRate 1.315E-2 288 R
coefficientOfVariation ~ 0.227 287 R 50
covariance -5.938... 1364 R
firsthalf.treeLikelihood -2894.... 805 R
secondhalf.treeLikelih... -2827.51 767 R
branchRates -68.003 - R 2
speciation -46.267 319 R
0 = T T ¥ + =
-6790 -6785 -6780 -6775 -6770 -6765 -6760 -6755 -6750
Data type: | (R)eal (hnt (Cat posterior
Axes..| Bins: (50 1%



(3) Lembre-se de que a MCMC € um algoritmo estocastico, entdo os numeros ndo serdo exatamente 0s mesmos.

(4) A esquerda ha uma lista com os registros do BEAST. Existem tragos (Traces) para a distribuicdo posterior (esse é o log do
produto da probabilidade da arvore e das probabilidades dos priors) e de parametros continuos. Ao selecionar um trago a
esquerda, seus valores serdo evidenciados a direita, de acordo com a aba que estiver selecionada (ao lado direito, selecionada
na parte superior).

(5) Quando o arquivo é aberto pela primeira vez, o trago posterior estara selecionado e as diversas estatisticas desse trago
serdo exibidas na aba Estimates.

(6) O objetivo dessa atividade é apenas 0 manuseio desses programas, entdo, ndo nos aprofundaremos nos significados dessas
estatisticas.

PASSO 4: TreeAnnotator

(1) Um dos outputs do BEAST é uma amostragem de arvores plausiveis juntamente com seus parametros estimados que
precisam ser sumarizados usando um programa chamado TreeAnnotator. Esse programa pegara esse conjunto de arvores e
encontrara a com melhor sustentagdo. Em seguida, o programa anotara essa arvore resumo (summary tree) com as idades
médias de todos os nds, os intervalos de confianga (highest probability density, HPD) e probabilidade posterior para cada né.
(2) Para fazer tudo isso, execute o programa TreeAnnotator.

(3) O burnin é o numero de arvores (ou geragdes) a serem removidas do inicio da amostragem. Para essa analise,
especificamos 800.000 geragdes para comprimento da cadeia, amostrando a cada 200 geragdes, entéo, esse arquivo de
arvores produzido pelo BEAST contém 4000 arvores. No item Specify the burnin as the number of trees,
para especificar um Burnin (as trees) de 1%, use o valor 40.

(4) Oitem Posterior probability limit especifica um limite de modo que se um né encontra-se abaixo da
frequéncia indicada na amostra de arvores (isto é, tem uma probabilidade posterior inferior a esse limite), ele ndo sera anotada.
Deixe esse valor em 0.0 para que todos os nds sejam anotados.

(5) Noitem Target tree type escolhaaopgéo "Maximum credibility tree", para o programa encontrar a arvore com o
maior produto da probabilidade posterior de todos os seus nés.

(6) Em Node heights, selecione "Mean heights" para que a altura (idade) de cada n6 na arvore seja definida de acordo com
a altura média ao longo de toda a amostra de arvores.

(7) Em Input Tree File, selecione o arquivo criado pelo BEAST Primates.trees e escolha um nome para o output do
TreeAnnnotator (sugiro Primates MCC.tree). A configuragdo completa ficard com a seguinte aparéncia:

@ TreeAnnotator v1.8.4
o TreeAnnotator v1.8.4

Specify the burnin as the number of states
Burnin (as states)
© Specify the burnin as the number of trees
Burnin (as trees): 40

Posterior probability limit: 0.0

Target tree type: Maximum clade credibility tree d
Node heights: Mean heights [T
Target Tree File
Input Tree File:  Primates.trees Choose File...
Output File: Primates_MCC.tree Choose File...
Quit Run

(8) Pressione o botdo Run e aguarde a mensagem na tela indicando a finalizagdo da anotagéo.
(9) O arquivo Primates MCC.tree sera salvo no local em que esta o seu input file.



PASSO 5: FigTree

(1) E, finalmente, podemos examinar a arvore. Para tanto, execute programa FigTree.
(2) No menu File, escolha a 0p¢ao Open para abrir 0 arquivo Primates MCC.tree.

(3) No painel de controle a esquerda, vocé pode selecionar o que deseja visualizar. Selecione o checkbox de Node bars €
clique sobre a seta da esquerda para abrir as opgdes. Em Display, selecione a opgao "height_95%_HPD", para visualizar as

barras de erros das estimativas de idade.

(4) Selecione o checkbox de Branch labels e clique sobre a seta da esquerda para abrir as op¢des. Em Display,
selecione a opgao "posterior", para visualizar a probabilidade posterior de cada né. A imagem deve parecer com a figura abaixo:
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