
Métodos 
multidimensionais 

baseados em modelos



Tipos de métodos

• Agrupamento
• EcoMix

• Ordenação
• ecoCopula
• boral
• gllvm
• Constrained quadratic ordination (CQO)

• Joint-species distribution models
• Inferencial
• HMSC
• mvabund



Motivação

• Problemas de abordagens baseadas em distância em lidar com a 
relação média-variância da abundância
• Confundem posição e dispersão (multivariada)

• Mal desempenho com grandes conjuntos de dados
• eDNA, microbioma, metabarcoding etc

• Utiliza mvGLMs para ajustar modelos para cada espécie 
individualmente
• Utiliza alguma forma de aleatorização para gerar estatística do teste
• Permite testar o efeito das covariáveis em cada espécie
• Permite realizar predições utilizando coeficientes do modelo
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O que são métodos baseados em 
modelos?
• Métodos estatísticos paramétricos que capturam propriedades chaves 

de dados multivariados
• Abundância

• GLMs 

• Variáveis correlacionadas
• Reamostragem 
• Fatores aleatórios



• Métodos “tradicionais” baseados em distância (algoritmos)
focam apenas nas espécies que têm maior variância
• Ignoram propriedade da média-variância da
abundância (zeros e SADs)



2015



• Resultados de Warton et al. 2012 foram 

enviesados por simularem comunidades com alta 

diferença de abundância e igualmente usarem 

um conj dados que tem essa característica 

(corais) 

• Usam dados de abundância não transformados

• Transformação dos dados resolve o problema

• Transformação pelas linhas não resolve o 

problema

• Mesmo em dados que não têm grandes 

diferenças de abundância total entre locais 

(diferentes apenas na posição), métodos 

baseados em distância confundem posição com 

variância e dizem que há diferença entre locais



Vantagens de abordagens baseadas 
em modelos

• Controlar propriedades espúrias dos dados
• Diagnose do modelo
• Seleção de modelos e inferência (AIC/BIC)

• Medidas de ajuste (Log likelihood) e 95% IC
• Usa AIC para selecionar o melhor número de cluster ou de variáveis latentes (eixos 

pra representar os dados)

• Velocidade para lidar com grandes quantidade de dados
• Eficiência 

• Usa uma distribuição de probabilidade que permite modelar explicitamente o 
processo que gerou os dados

• Controla para diferença de esforço de amostragem entre locais (offset=site)





Problemas de abordagens baseadas 
em modelos
• Impossível fazer predições, porque não são modelos estatísticos 

formais

• Transformações (e.g., Hellinger) não lidam com distribuições 
extremamente enviesadas (zero inflated e forte dominância)



Métodos para Agrupamento



Pacote ecoMix

Species Archetype 
Models (SAMs)

Agrupa espécies baseado 
na sua resposta à 

variáveis ambientais

Útil para encontrar 
descontinuidades em 

eco/bioregiões
Distribuição dos 4 diferentes 

arquétipos encontrados



Vasconcelos et al. 
2014 PLoS ONe

Godinho & da Silva 2018 Sci Rep
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Conclusões

• Métodos que analisam explicitamente a resposta de espécies ao 
ambiente para encontrarem grupos fornecem melhores resultados do 
que métodos que agrupam primeiro e depois predizem, ou predizem 
primeiro e depois agrupam

• Permite incluir informações sobre as regiões



Métodos para Ordenação



• Baseado em Vector generalised additive 
models (VGAMs)
• Não é restrito à família exponencial 
• Pode modelar outros parâmetros 

além da média
• Assim como nMDS, requer que o 

usuário especifique o número de 
dimensões a priori



Pacote reo (R-forge)

• Assume que abundância de espécies têm relação unimodal com gradientes 
ambientais

• Usa ML/LASSO para estimar parâmetros das espécies e locais ao mesmo 
tempo

• Só permite usar 2 dimensões



• Método de ordenação irrestrita Bayesiano
• Usa MCMC para modelar dados de abundância, incidência, ordinal 

(classes) e biomassa e variáveis latentes para modelar correlação 
entre espécies
• Precisa de JAGS no ‘background’ para rodar a MCMC

• Permite levar em conta correlação entre espécies dado por variáveis 
não medidas (latentes)
• Estima correlação entre espécies dada por similaridades na resposta à 

variáveis ambientais, e também ao remover respostas similares ao ambiente 
(variação “biótica”)

• Permite diagnose do modelo
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Correlação entre espécies dada por 

respostas similares a fatores 

ambientais

Correlação entre espécies ao se remover 

(residual) o efeito comum do ambiente. 

Correlação positiva: “facilitação” e 

negativa: “Competição”





Conclusões

• dbRDA e mvabund foram melhores do que CCA e CQO

• t-SNE é melhor que nMDS, mas os dois foram melhores que REO e 
BORAL para construir ordenações representando tanto espécies 
quando locais

• BORAL é muito mais lento comparado à COPULA



• Permite criar um modelo conjunto onde cada espécie é modelada 
separadamente

• Propõe uma combinação de abordagens usando copulas com aquelas 
baseadas em dissimilaridade

• Possibilidade de melhor representar incertezas em ordenações e 
modelos preditivos

• Bastante usada em Economia há vários anos, mas só recentemente 
aparecem em aplicações de ecologia
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Acoplamento de duas variáveis 
quaisquer via função de 
distribuição cumulativa

Distribuição de abundância de duas 
espécies de peixes, cada uma modelada 

usando uma distribuição diferente 
(binomial negativa e binomial negativa 
zero-inflada) e depois combinadas para 

obter a distribuição conjunta

Permite calcular um índice de 
associação interespecífica (I)
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Também permite estimar 
estruturas de correlação 

entre espécies

São estimadas 
separadamente da relação 

entre variáveis, 
diferentemente de 

abordagens de usam 
variáveis latentes (e.g., 

gllvm, boral)







Usa uma estratégia diferente 
para modelar a correlação 

entre espécies

mvabund usa GLM pra modelar 
espécies ~ ambiente e GEE pra 

modelar  vcov(espécies)

Inclui variável latente 
aleatória como preditora 

num GLM



Warton et al. 2015 TREE
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• Modelo do gllvm que relaxa o 
pressuposto de largura de  
nichos iguais das espécies. 

• Permite fazer ordenações



Métodos para inferência
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• GLMs para cada espécie
• Lida com natureza correlacionada das variáveis por re-

amostragem/permutação de resíduos (PIT residuals)

manyglm
manyany



• “model-free bootstrap”, adapted to 

the problem of discrete and 

highly multivariate data.
• Bom poder ao reamostrar dados 

multivariados com muitos zeros



Vantagens do mvabund

• Permitem adicionar o efeito do local explicitamente ao fazer 
ordenações, controlando assim efeitos de abundância total do local 
na composição de espécies 





Testa quais espécies são 
responsáveis pelo efeito

Equivalente à espécies 
indicadoras





Modelos conjuntos de distribuição 
de espécies





Características

• Porque joint?

• Possibilidade de modelar cada espécie separadamente testando o 
efeito das covariáveis na abundância/incidência

• Partição da variação

• Inclusão de fatores aleatórios para controlar efeitos do local



Pacote s-jSDM

• Eficiente para lidar com grandes 
quantidades de dados

• Ao invés de usar variáveis latentes 
usa uma modificação do Monte 
Carlo



2020
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Simulação com 10 cenários 

diferentes

JSDMs foram os que 

melhor capturaram os 

processos geradores das 

comunidades



Investigação da contribuição de 
diferentes espécies e locais pra 

padrões em escala de 
metacomunidades usando HMSC



Como interpretar a co-distribuição 
(associações entre espécies) derivada da 

covariância dos resíduos



• Abordagens correlativas não 
substituem estudos mecanísticos

• Argumenta para a combinação de 
JSDM com experimentos e uso de 
atributos

• Simples associação espacial entre 
espécies por si (ou a falta dela) só não é 
um bom indicativo de interações bióticas

• Desenho amostral, variáveis incluídas e 
escala espacial são essenciais para fazer 
inferência de relações entre espécies

• Competidora inferior pode já ter sido 
excluída do sistema 



JSDM parecem detectar bem efeitos de 
competição e facilitação/mutualismo, 
mas não tanto relações predador-presa

Valor da correlação em si não reflete força 
de interação, pois depende da 
prevalência das espécies

No entanto, a detecção deste sinal 
depende da escala espacial...
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Métodos para estimar co-distribuição (co-
ocorrência) derivada da covariância dos 

resíduos



• Nova aplicação de copulas

• Distinguir associação entre pares de espécies via uma “espécie 
mediadora”
• Associação indireta via outra espécie ou variável ambiental

• Permite usar dados de abundância, biomassa, proporção e ordinal de 
forma paramétrica

• Melhor do que gllvm e abordagens baseadas em incidência e modelos 
nulos para diferenciar entre associação interespecíficas diretas ou 
indiretas



Methods in Ecology and Evolution, Volume: 10, Issue: 9, Pages: 1571-1583, First published: 01 July 2019, DOI: (10.1111/2041-210X.13247) 


	Métodos multidimensionais baseados em modelos
	Tipos de métodos
	Motivação
	Slide 4
	Motivação (2)
	O que são métodos baseados em modelos?
	Slide 7
	Slide 8
	Slide 9
	Vantagens de abordagens baseadas em modelos
	Slide 11
	Problemas de abordagens baseadas em modelos
	Métodos para Agrupamento
	Slide 14
	Slide 15
	Slide 16
	Slide 17
	Conclusões
	Métodos para Ordenação
	Slide 20
	Slide 21
	Slide 22
	Slide 23
	Slide 24
	Slide 25
	Conclusões (2)
	Slide 27
	Slide 28
	Slide 29
	Slide 30
	Slide 31
	Slide 32
	Slide 33
	Slide 34
	Slide 35
	Slide 36
	Slide 37
	Slide 38
	Métodos para inferência
	Slide 40
	Slide 41
	Vantagens do mvabund
	Slide 43
	Slide 44
	Slide 45
	Modelos conjuntos de distribuição de espécies
	Slide 47
	Características
	Slide 49
	Slide 50
	Slide 51
	Slide 52
	Slide 53
	Slide 54
	Slide 55
	Como interpretar a co-distribuição (associações entre espécies)
	Slide 57
	Slide 58
	Slide 59
	Métodos para estimar co-distribuição (co-ocorrência) derivada d
	Slide 61
	Slide 62

