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From theory to application: DIYABC, a user­friendly program to infer 
complex population histories using Approximate Bayesian Computation 
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 Likelihood + MCMC (+ IS)  difficult for complex situations.

 Approximate Bayesian Computation (e.g. Beaumont et al. 2002) 
allows to make inferences on complex problems.

 In its current state, the ABC approach remains inaccessible to
most biologists because there is not yet a simple software solution.

   

General context



   

 
DIYABC: Inferences on complex scenarios

 Historical events = population divergence, admixture, effective size 
fluctuation

 Large sample sizes (populations, individuals, loci)

 Diploid or haploid individuals

 Different sampling times

 Only microsatellite data, no gene flow between populations

   

Program: 
­ written in Delphi 
­ running under a 32­bit Windows operating system (e.g. Windows XP)
­ multi­processor 
­ user­friendly graphical interface



   

Two coalescence algorithms:
 Continuous time (CT)
 Generation by generation (GbG)

Rule optimizing computation speed 
and limiting bias in coalescence rate



   



   

ONE simulated test data set
­ 10 loci
­ 30 diploid ind / sample



   2 admixture events                 1 admixture event                      0 admixture events



   



   



   



   

(Relative) posterior probabilities of scenarios 1, 2 and 3

 Reference table = 3 x 106 data sets



   

Estimation of posterior distributions under scenario 1



   
Type I error = 0.300

Type I error = 0.414

Power to discriminate scenarios: 500 test data sets 
simulated under scenario 1  type I error



   

Power to discriminate scenarios: 500 test data sets 
simulated under scenario 2 and 3  type II error

 Direct estimate: scenario 2 = 0.014 and scenario 3 = 0.000

 Logistic regression: scenario 2 = 0.020 and scenario 3 = 0.000



   

Accuracy to estimate parameters under scenario 1 (500 simulated test data sets)



   

Example of inferences on a complex population history: 
the case of pygmy populations in Western Africa

Verdu P, Austerlitz F, Estoup A, Vitalis R, Georges M, Théry S, Alain Froment, Lebomin S, 
Gessain A, Hombert J­M, Van der Veen L, Quintana­Murci L, Bahuchet S, Heyer E (2009) 
Origins and Genetic Diversity of Pygmy Hunter­Gatherers from Western Central Africa. 
Current Biology. 19, 312 – 318. http://dx.doi.org/10.1016/j.cub.2008.12.049. 



   

­ 604 individuals 

­ 12 non pygmy
and nine neighbouring 
pygmy populations

­ 28 microsatellite loci

No genetic structure between 
non pygmy populations 
Substantial genetic structure 
between pygmy populations 
and between pygmy – non 
pygmy populations



   



   
 500,000 simulations per scenario (total: 4 M)



   

(0.125%) (1.25%)

Relative posterior probabilities for each scenario



   

Estimation of parameters under scenario 1a



   

Power study: 100 simulated test datasets for each scenario 
(parameter values drawn into priors) 
 focal scenario = 1a
 Logistic regression

­ Type I error rate = 0.26

­ Type II error rates: mean = 0.046 [min=0.00; max=0.09]



   

Main perspectives

 DNA sequence data, SNP, AFLP

 Gene flow between populations

 Reproduction systems (autofecondation, clonality)

 Selection


