Таблица 1.Исходные данные. 
Попарные значения процента идентичности белков.
	Acc  \  Acc
	P24223
	Q8FF18
	Q8DC73
	Q9RML6
	Q8KFJ5

	P24223
	X
	98,3%
	70,4%
	59,4%
	47,5%

	Q8FF18
	
	X
	68,7%
	59,8%
	47,1%

	Q8DC73
	
	
	X
	60,0%
	47,7%

	Q9RML6
	
	
	
	X
	46,7%

	Q8KFJ5
	
	
	
	
	X


Таблица 2. Матрица эволюционных расстояний.
	Acc  \  Acc
	P27511
	Q8XFN8
	Q9KLX5
	Q8KAO5
	Q8KEA8

	P27511
	0
	4,1
	31,1
	44,1
	61,9

	Q8XFN8
	4,1
	0
	31,1
	44,6
	61,5

	Q9KLX5
	31,1
	31,1
	0
	48,9
	62,6

	Q8KAO5
	44,1
	44,6
	48,9
	0
	68,7

	Q8KEA8
	61,9
	61,5
	62,6
	68,7
	0


Матрица с наивными эволюционными расстояниями была создана была составлена вычислением по формыле 100- Pij, где Pij – элемент i-ой строки и j-ого столбца.
Матрица эволюционных расстояний  была использована для получения укорененных деревьев.
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	Дерево, построенное алгоритмом  NJ  

(Neighbor-joining)
	Дерево, построенное алгоритмом UPGMA (алгоритм кластеризации)


	Скобочная структура:

(((Q8DC73
__3:11.87663,Q9RMC6
__4:8.12337):6.15503,Q8KFJ5
__5:20.09497):-1.09497,

:0.78978,P24223
__0:5.46997);
	Скобочная структура:

 (((P24223
__0:7.50000,Q8DC73
__3:7.50000):2.75000,Q9RMC6
__4:10.25000):2.93831,

(Q8KFJ5
__5:0.00000,:0.00000):13.18831);

	Описание:
Предковый белок дал три ветви ( белки Q8FF18, Р24223 и Т). Т дал две ветви (Q8KFJ5 и Р). Р дал две ветви (Q8DC73 и Q9RMC6)
	Описание:
Предковый белок дал две ветви (белок А и В). Белок А дал еще два белка (белок Q9RMC6 и белок С). Белок С дал два белка (Р24223 и Q8DC73)
Белок В дал два белка ( Q8FF18 Q8KFJ5)


Сравнение: в результате выполнения алгоритма NJ было получено аддитивное дерево.
В результате выполнения UPGMA, было получено ультраметрическое дерево.

