Итак, сегодня нам надо сравнить разные способы оценки эволюционных расстояний между гомологичными нуклеотидными последовательностями. Для этого сначала было сделано следующее:
1) Были созданы три таблички, которые показывали расстояния между всеми узлами и листьями: «Истинные расстояния в модели: число точечных замен на 100 нуклеотидов», «Матрица попарного различия: среднее число несовпадающих нуклеотидов на 100 позиций» (программа distmat) и «Матрица попарных эволюционных расстояний, вычисленных по методу Джукса – Кантора» (также программа distmat).
2) Все значения были сведены в единую таблицу, на основе которой (все это делалось программой Excel) была построена диаграмма, где по оси X были отложены значения «истинных расстояний», а по оси Y – значения расстояний по методу Джукса – Кантора, попарных различий и «истинных».
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Таким образом, мы видим, что эволюционные расстояния близки к "истинным" только в довольно небольшом промежутке – когда истинное расстояние находится в промежутке от «0» примерно до «40», а точнее, даже меньше. Метод вычисления расстояний с помощью «матрицы попарного различия» более неэффективен, чем метод Джукса – Кантора; его график возрастает гораздо медленнее, приближаясь к некоторой асимптоте. Но метод Джукса – Кантора при больших «истинных расстояниях» на самом деле тоже непригоден для использования.
