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Understanding Concatenation Method 
Understanding ML Method
Understanding the basic concepts of new 
method. 
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Estimates the posterior distribution of trees 
separately for each gene and the resulting 
gene trees for each gene are then pooled 
together as the posterior distribution of 
species trees
The consensus tree of the posterior is then 
used as the point estimate summary of this 
species tree distribution.
assumes independent loci
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The prior 

Attention:
� For any species tree of five or more taxa, there exist 
branch lengths in the species tree (invariably short 
ones) for which gene trees that do not match the 
species tree are more common than gene trees 
matching the species tree!
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Concatenation method using Bayesian 
approaches to infer gene trees.
The likelihood is based on the additional 
assumption that all the genes arise from the 
same tree G*

The prior of gene trees assumes that the 
gene trees from k genes are all the same.
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BCT has more parameters than BCM, genes can 
take different trees in the Bayesian consensus 
tree method, whereas genes are typically 
assumed to follow the same tree in the Bayesian 
concatenation method. 
The parameter space is constrained for the 
Bayesian concatenation method. 
So, BCT will always provide a better fit of model 
to data but possibly at the expense of 
introducing extra variability.
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BCT uses independent prior. 
� not ONLY different gene trees are independent, but also 
that the gene trees and species trees are independent.

� So, what the […] are we doing?
� We are assuming (implicitly) that genes trees are the same 
as species tree. 

BCM uses a joint prior in which the gene trees across k 
genes are correlated with correlation = 1
� Thus, the joint prior appears to be more appropriate than 
the independent prior if we assume the species tree exists 
and is distinct from gene trees.

So, can you guess the idea of this paper, now?  ☺
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The likelihood portion of  the method is much like the one in the 
consensus tree method.

Use coalescent theory to specify the correlation structure among 
gene trees. 

Generated samples from the posterior of gene trees for each gene 
is used to combine those gene trees to infer the species tree.
� By: coalescent theory 
� coalescent provides a mechanism in which multiple gene trees can be 

reconciled in a single species history

By choosing a particular prior of the species tree and the 
distribution of gene trees given the species tree, the Bayesian 
hierarchical model can be reduced to the other two basic methods.
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Bayesian Hierarchical Model:

� Likelihood part

� The distribution of gene trees given species tree is derived 
from coalescent theory; in which random mating is assumed. 
▪ e.g.  Species tree is constrained; because the gene split time 

predates speciation time. 

� Includes the parameters in the substitution model and all 
other parameters in the likelihood function except the gene 
tree.
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� a birth‐and‐death process as the prior distribution 
of the species tree’s topology and branch lengths.

� independent gamma distributions as the prior of 
the effective population size

Two step Markov Chain Monte Carlo (MCMC) 
is used for implementation. 
� See next picture. 
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Assuming a strong positive correlation between trees causes the 
distribution of expected gene trees NOT to vary wildly!

The distribution of gene trees f(G), put more weight on gene trees 
with similar topologies and branch lengths.

� Using the proposed priors can result in posterior gene tree
distributions that are considerably more concentrated around a few
topologies than when loci are analyzed independently of each other or
of an overarching species tree

� See the next picture.
� See the posterior distribution of Pa‐4 in the second next picture, it 

changes.  
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Incorporation of multiple sequences sampled 
per species, as well as hybridization, gene 
flow, and lateral gene transfer into a more 
general model of phylogenetic inference is an 
important goal for future work.

Also, the software is available free from:
� http://www.stat.osu.edu/~dkp/BEST
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Objectives accomplished ?
Thanks anyway!        ☺
A very “gentle” approach to coalescent theory.
� N. A. Rosenberg and,  M. Nordborg “Genealogical 
Trees, Coalescent Theory and  the Analysis of Genetic 
Polymorphisms”, Volume 3, May 2002, Nature.

Questions?

"Any altruistic system is inherently unstable, because it is open to abuse by selfish individuals, 
ready to exploit it.” Selfish Genes, Richard Dawkins 
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