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# Script para hacer el gmyc en R, según las instrucciones de 

Paula Arribas. 
# Paquetes requeridos: geiger, igraph, vegan, gtools, ape, paran, 

splits, fields. 
# Si no están instalados, hacerlo con el comando 

"install.packages": 
#     > install.packages("paran") 
# El paquete "splits" debe instalarse mediante el siguiente 

comando: 
#     > install.packages(“splits”, repos=”http://R-Forge.R-

project.org“) 
# Requiere además gmyc.pkg.0.9.6.R y Powell_supplemental_script.R 

  
# Nombre del archivo de entrada (tiene que estar NEXUS) 
infile = "XXXXXXXXXX.tre" 
# Prefijo de los archivos de salida 
outfile = "XXXXXXXXXX" 

  
# Empezamos cargando los paquetes necesarios. 
library(geiger) 
library(igraph) 
library(vegan) 
library(gtools) 
library(ape) 
library(paran) 
library(splits) 
library(fields) 
# Y los ficheros auxiliares que definen las funciones que vamos a 

usar. 
# Deben estar en la carpeta de trabajo. 
source("gmyc.pkg.0.9.6.R") 
source("Powell_supplemental_script.R") 

  
# Leemos el árbol. 
# Escribir el nombre del archivo del árbol, con extensión. 
# El árbol debe ser ultramétrico (los nodos terminales deben 

quedar 
# a la misma altura) y completamente bifurcativo (cada nodo debe 

dar 
# lugar únicamente a dos ramas). En principio, los árboles 

obtenidos 
# por el BEAST cumplen estos requisitos. 



# Este comando asume que el árbol está en formato NEXUS. Si 

estuviera 
# en formato NEWICK habrá que usar el comando "read.tree". 
read.nexus(infile) -> tree 

  
# Primero realizamos el GMYC asumiendo que el cambio de 

ramificaciones 
# intra e interespecíficas tuvo lugar a la misma altura en todas 

las 
# ramas ("single"): 
tree.single <- gmyc(tree, method="single") 

  
# Luego realizamos el GMYC asumiento que dicho cambio de 

ramificación 
# ha podido tener lugar a diferentes alturas según la rama 

("multiple"): 
tree.multi <- gmyc.edit(tree, method="m") 

  
# Iniciamos el archivo log en el cual vamos a guardar los datos: 
sink(paste(outfile, ".gmyc.log", sep=""), 

type=c("output","message"), split="True") 

  
# Imprimimos en el archivo log el resumen del análisis "single": 
summary(tree.single) 
tree.single 
# Y guardamos un archivo de texto que contenga la información 

acerca 
# de qué ejemplares corresponden a cada "cluster"/"especie". 
spec.list(tree.single) -> single.species 
write.table(single.species, file=paste(outfile, 

"species.single.txt", sep="")) 
# Ídem con el análisis "multiple": 
summary(tree.multi) 
tree.multi 
spec.list(tree.multi) -> multi.species 
write.table(multi.species, file=paste(outfile, 

"species.multi.txt", sep="")) 

  
# Ahora vamos a comparar cuál es mejor. 
# Nos saldrá una tabla en la que los diferentes modelos 

aparecerán 
# ordenados en base a sus criterios de información de Akaike. El 

mejor 
# es el primero de la lista. 
compare(tree.single, tree.multi) 
test.scores <- model.scores(tree.single, tree.multi) 
summary.scores(test.scores, deltaAICc=7) 
sample.est(test.scores, deltaAICc=7) 
test.probs <- cluster.probs(test.scores, deltaAICc=7) 

  
# Valores de soporte para los clusters [PRUEBA] 
sup.single <- gmyc.support(tree.single) 
sup.multi <- gmyc.support(tree.multi) 
sup.single 
sup.multi 



write.table(sup.single, file=paste(outfile, 

"species.single.support.txt", sep="")) 
write.table(sup.multi, file=paste(outfile, 

"species.multi.support.txt", sep="")) 

  
# Cerramos el "log". 
sink() 

  
# Por último guardamos archivos svg que contengan todas las 

figuras 
# para poder luego extraerlas con un programa de imagen 

vectorial. 
svg(paste(outfile, ".gmyc.single.svg", sep=""), height=100, 

width=100) 
plot.gmyc(tree.single) 
sup.single[sup.single==0] <- NA 
nodelabels(round(sup.single, 2), cex=0.6, frame="n", adj=1) 
dev.off() 
svg(paste(outfile, ".gmyc.multi.svg", sep=""), height=100, 

width=100) 
plot.gmyc(tree.multi) 
sup.multi[sup.multi==0] <- NA 
nodelabels(round(sup.multi, 2), cex=0.6, frame="n", adj=1) 
dev.off() 
pdf(paste(outfile, ".gmyc.probs.pdf", sep=""), height=11, 

width=10) 
plot.gmyc(tree.single) 
sup.single[sup.single==0] <- NA 
nodelabels(round(sup.single, 2), cex=0.6, frame="n", adj=1) 
plot.gmyc(tree.multi) 
sup.multi[sup.multi==0] <- NA 
nodelabels(round(sup.multi, 2), cex=0.6, frame="n", adj=1) 
plot.probs(test.probs, main="tree GMYC scores deltaAICc=7") 
dev.off() 
svg(paste(outfile, ".gmyc.matrix.svg", sep=""), height=100, 

width=100) 
image.plot(test.probs$clusterMatrix.avg, col=grey((20:1)/20), 

main="tree GMYC scores deltaAICc=7") 
dev.off() 
svg(paste(outfile, ".gmyc.matrix2.svg", sep=""), height=100, 

width=100) 
image(test.probs$clusterMatrix.avg, main="tree GMYC scores 

deltaAICc=7") 
dev.off() 

  

  

  


