Итак, были построены четыре филогенетических дерева:

по методу UGPMA с помощью программы eneighbor:
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по методу ближайших соседей (Neighbor-Joining) с помощью же программы eneighbor:
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по методу наибольшего правдоподобия (Maximum Likelihood)с помощью программы ednaml:
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по методу максимальной экономии (Parsimony) с помощью программы ednapars:
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Также приведем кладограмму исходного дерева:
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Сравним их и исходное дерево и результаты поместим в табличку:

	Ветвь
	Исходное дерево
модели
	UPGMA
	NJ
	ML
	Parsimony

	ABCDEF
	
	
	
	
	

	110000
	+
	+
	-
	-
	-

	001100
	+
	+
	+
	+
	+

	001110
	+
	+
	+
	+
	+

	010001
	-
	-
	+
	+
	-

	100001
	-
	-
	-
	-
	+

	укорененное
	+
	+
	–
	–
	–

	ультраметрическое
	+
	+
	Не исследуется

	С помощью матрицы попарных расстояний
	
	+
	+
	–
	–

	Символьно-ориентированный метод
	
	–
	–
	+
	+


Таким образом, что же мы можем сказать? Кажется, все элементарно ясно из этой таблицы: с помощью матрицы попарных расстояний методом UPGMA мы получаем укорененное, более того, ультраметрическое дерево. В деревьях, построенных методами Neighbor-Joining и Maximum Likelihood, появляется ветка, отделяющая листья B и F, а в дереве, построенном методом Parsimony – ветка, отделяющая листья A и F. При этом ветвь, содержащая листья A и B, отсутствует. Таким образом, я могу сказать, что самый лучший метод реконструкции филогенетических деревьев – метод UPGMA.
