
La diversidad actual no es producto de un único 
mecanismo evolutivo, ni es gradual ni silenciosa 

(Gould, 1989; Foote, 1997)
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¿¿¿380,000 spp???
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~ 100 000 spp.
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~ 40 000 spp.
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Höhna et al.,  2015



Höhna et al.,  2015











Especiación

λ = x



Extinción

μ = y

Antonelli & Sanmartin, 2011



Diversificación

r = (λ-μ)
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Extinción relativa
Recambio (turnover) 

e = (μ/λ)

t0 t1



t0 t1

Extinción relativa
Recambio (turnover) 

e = (μ/λ)



t0 t1

Extinción relativa
Recambio (turnover) 

e = (μ/λ)



¿Por qué hay 
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¿A qué ritmo se lleva a cabo el 
proceso de especiación en 

insectos?

λ(Insectos) = ??M
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DivBayes/SubT Ryberg et al., 2011



¿A qué ritmo se extinguen las 
especies de insectos?

μ(Insectos) = ??M
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DivBayes/SubT Ryberg et al., 2011



¿La especiación en coleópteros 
es mucho más alta que en el 

resto de los insectos ?

λ(Insectos)   < λ(Coleoptera)

¿El resto de los insectos se 
extingue más que los 

coleópteros?

μ(Insectos)   >μ(Coleoptera)
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Rabosky, 2014

Morlon et al., 2015

Höhna et al., 2016



¿Ha habido cambios 
significativos en la tasa de 

diversificación de los insectos a 
lo largo del tiempo?

rt0 < Δrt1

rt0 > Δrt1
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Stadler, 2011

Höhna et al., 2016 Stadler, 2011



¿El aumento en la tasa de 
diversificación está asociado a 

un estado de carácter?

r ~f(A)
ó

r ~f(B)
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Höhna et al., 2016FitzJohn et al., 2012





λ(Insects) =

λ(Strepsiptera) < λ(Coleoptera)

λt0 < Δ λt1λ ~f(wings)
λ ~f(wingless)

Insect
diversification
dynamics

+
+ +
+

MEE



Introduction to diversification 
methods
Summary

• It is possible to estimate past diversification and turnover rates from 

neontological data.

• To estimate diversification rates a reliable timetree is fundamental

• To select the proper method to estimate diversification rates we must focus 

on what we want to know about diversification dynamics.

• The are no a “all-in-one” model, that is why the question will guide the 

methodological pipeline.
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Estimas de tasas de diversificación y 
extinción: Metodología



Estimas de tasas de diversificación y 
extinción: Metodología



Linajes a lo largo del tiempo

(Lineage through time plot)

ltt.plot  (ape R package)

Explorar el patrón GENERAL 
de diversificación

Diferentes historias evolutivas 
reconstruyen 
el mismo patrón

“Pull of the present”



Sanmartín & Meseguer, 2016



Trees = 600

Remuestreo
MCC BEAST



Louca y Pennell, 2020; Nature



Sanmartín & Meseguer, 2016



Ajuste estadístico a modelos de especiación



Diversificación 
constante

λ = cte.

μ = 0

Diversificación 
Dependiente de
la densidad λ μ ¹ 0



Modelo Características
principales

Supuestos Aplicaciones
específicas

Yule (Pure Birth)

Birth-Death

Density-Dependent 
(DD)



bd.shifts.optim

bd.densdep.optim
(TreePar R package)

bd.shifts.optim(tr,rho,grid,start,end,yule=TRUE)



bd.shifts.optim

bd.densdep.optim
(TreePar R package)

Longitud de las ramas

bd.shifts.optim(tr,rho,grid,start,end,yule=TRUE)



bd.shifts.optim

bd.densdep.optim
(TreePar R package)

Porcentaje de efectividad del muestreo

bd.shifts.optim(tr,rho,grid,start,end,yule=TRUE)



bd.shifts.optim

bd.densdep.optim
(TreePar R package)

“ventana” de actualización

bd.shifts.optim(tr,rho,grid,start,end,yule=TRUE)









bd.shifts.optim

bd.densdep.optim
(TreePar R package)

t0

bd.shifts.optim(tr,rho,grid,start,end,yule=TRUE)



bd.shifts.optim

bd.densdep.optim
(TreePar R package)

Último evento de especiación

bd.shifts.optim(tr,rho,grid,start,end,yule=TRUE)



bd.shifts.optim

bd.densdep.optim
(TreePar R package)

μ = 0
μ ¹ 0

bd.shifts.optim(tr,rho,grid,start,end,yule=TRUE)



Likelihood ratio test

Yule DD BD



Likelihood ratio test

1-Shift 2-Shift 3-Shift

1-MEE 2-MEE 3-MEE



bd.densdep.optim

bd.densdep.optim(x,minK,maxK,discrete=TRUE,continuous=FA
LSE,lambdainit=2, 
muinit=1,Kinit=0,Yule=FALSE,muset=0,rho=1,model=-1)



Prueba de razón de verosimilitud
• La prueba de razón de verosimilitud es una prueba

de la suficiencia de un modelo más pequeño
frente a un modelo más complejo. La hipótesis
nula de la prueba indica que el modelo más
pequeño proporciona un ajuste tan bueno para los
datos como el modelo más grande. Si se rechaza
la hipótesis nula, el modelo alternativo más
grande proporciona una mejora significativa sobre
el modelo más pequeño.
• Para utilizar la prueba de razón de verosimilitud, 

el modelo de hipótesis nula debe ser un modelo
anidado dentro, es decir, un caso especial del 
modelo de hipótesis alternativo



Diversificación 
constante

λ = cte.

μ = 0

Diversificación 
Dependiente de
la densidad λ μ ¹ 0

LR = 2*(lnL1-lnL2)



Modelos en RevBayes



Bayes Factor en RevBayes


