Сравнение разных способов оценки эволюционных расстояний между гомологичными нуклеотидными последовательностями.
Были использованы два способа оценки эволюционного расстояния между нуклеотидными последовательностями :  

1) простейшего способа оценки расстояния как доли несовпадающих нуклеотидов;
2) оценки расстояния по методу Джукса – Кантора. 

Истинные расстояния в моей модели: число точечных замен на 100 нуклеотидов

	 
	A
	B
	C
	D
	E
	F
	BF
	BD
	CD
	EF
	AF

	A
	0
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	B
	190
	0
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	C
	190
	100
	0
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	D
	190
	100
	46
	0
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	E
	200
	200
	130
	130
	0
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	F
	200
	200
	130
	130
	66
	0
	 
	 
	 
	 
	 

	BF
	130
	60
	60
	60
	70
	70
	0
	 
	 
	 
	 

	BD
	140
	50
	50
	50
	80
	80
	10
	0
	 
	 
	 

	CD
	167
	77
	23
	23
	107
	107
	37
	27
	0
	 
	 

	EF
	167
	97
	97
	97
	33
	33
	37
	47
	74
	0
	 

	AF
	100
	90
	90
	90
	100
	100
	30
	40
	67
	67
	0


Матрица попарного различия: среднее число несовпадающих нуклеотидов на 100 позиций

(Была получена программой distmat пакета EMBOSS, используя пункт 0 меню (uncorrected distances))
	 
	A_ 
	B _
	C_
	D_ 
	E_
	F_
	BF_
	BD_
	CD_
	EF_
	AF_

	A
	0
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	B
	64,9
	0
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	C
	65,06
	48,56
	0
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	D
	66,83
	49,2
	28,69
	0
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	E
	66,83
	56,41
	55,61
	58,01
	0
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	F
	64,58
	54,33
	51,76
	54,01
	37,18
	0
	 
	 
	 
	 
	 

	BF
	54,33
	34,46
	32,85
	34,94
	39,58
	36,22
	0
	 
	 
	 
	 

	BD
	56,57
	30,93
	29,97
	31,41
	44,55
	39,9
	6,89
	0
	 
	 
	 

	CD
	61,54
	41,51
	15,38
	16,35
	51,76
	46,79
	23,4
	19,07
	0
	 
	 

	EF
	62,18
	47,6
	45,51
	47,12
	20,99
	20,51
	22,92
	28,37
	38,78
	0
	 

	AF
	45,19
	46,31
	43,75
	44,07
	48,4
	45,99
	19,23
	25
	35,9
	37,02
	0


Матрица попарных эволюционных расстояний, вычисленных по методу Джукса – Кантора

(Была получена программой distmat, используя пункт 1 меню (uncorrected distances))
	 
	A_
	B_
	C_
	D_
	E_
	F_
	BF_
	BD_
	CD_
	EF_
	AF_

	A
	0
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	B
	150,4
	0
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	C
	151,6
	78,19
	0
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	D
	166,25
	80,03
	36,15
	0
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	E
	166,25
	104,62
	101,45
	111,38
	0
	 
	 
	 
	 
	 
	 

	F
	148,06
	96,65
	87,88
	95,5
	51,35
	0
	 
	 
	 
	 
	 

	BF
	96,65
	46,13
	43,22
	47,03
	56,27
	49,46
	0
	 
	 
	 
	 

	BD
	105,27
	39,88
	38,26
	40,7
	67,61
	56,95
	7,23
	0
	 
	 
	 

	CD
	128,82
	60,46
	17,22
	18,44
	87,88
	73,35
	28,04
	22
	0
	 
	 

	EF
	132,48
	75,51
	70,01
	74,21
	24,63
	23,96
	27,35
	35,64
	54,6
	0
	 

	AF
	69,2
	72,08
	65,66
	66,43
	77,74
	71,25
	22,22
	30,41
	48,85
	51,03
	0


По полученным данным был построен график зависимости 2-х оценок расстояния от величины "истинного" расстояния.
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При маленьких эволюционных расстояниях обе оценки дают хорошие результаты. Но при увеличении расстояния метод попарных различий дает результаты хуже, чем метод Джукса-Кантора. Метод Джукса-Кантора  везде ближе к истинному расстоянию, кроме того, где расстояния становятся очень большими. До 50 позиции можно использовать оба метода, но лучше  метод Джукса-Кантора, так как он учитывает то, что в одном месте мутации могли произойти не один раз, соответственно он ближе к истинном значениям. На диапазоне после 50 позиций лучше работать с данными, полученными методом Джукса-Кантора. В диапазоне от 0 до 110 можно считать, что результаты Джукса-Кантора – близки к истинным..  
