Определение эволюционного расстояния между нуклеотидными    последовательностями
Матрица реальных попарных расстояний (число мутаций на 100 нуклеотидов)
	 
	P24223
	mut_A1
	mut_A2
	mut_A
	mut_C
	mut_B
	mut_B1
	mut_B2
	mut_F
	mut_E
	mut_D

	P24223 
	0
	10
	20
	100
	100
	100
	60
	65
	95
	95
	95

	mut_A1
	 
	0
	10
	90
	90
	90
	70
	75
	105
	105
	105

	mut_A2
	 
	 
	0
	80
	100
	80
	80
	85
	115
	115
	115

	mut_A
	 
	 
	 
	0
	180
	160
	160
	165
	195
	195
	195

	mut_C
	 
	 
	 
	 
	0
	180
	160
	165
	195
	195
	195

	mut_B
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	80
	165
	195
	195
	195

	mut_B1
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	5
	35
	35
	35

	mut_B2
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	30
	30
	40

	mut_F
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	60
	70

	mut_E
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	70

	mut_D
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0


Матрица попарных совпадений 
	
	p24223
	mut_a1 
	mut_a2 
	mut_a 
	mut_c 
	mut_b 
	mut_b1 
	mut_b2 
	mut_f 
	mut_e 
	mut_d 

	p24223
	  0.00
	  6.41
	 14.42
	 67.23
	 73.52
	 73.15
	 49.70
	 52.40
	 76.87
	 72.79
	 74.25

	mut_a1 
	
	  0.00
	  8.07
	 62.69
	 69.27
	 66.24
	 55.77
	 59.00
	 81.99
	 79.19
	 80.77

	mut_a2 
	
	
	  0.00
	 58.10
	 74.25
	 56.93
	 59.30
	 62.06
	 85.32
	 79.98
	 81.99

	mut_a 
	
	
	
	  0.00
	133.97
	130.78
	117.89
	120.57
	147.32
	140.80
	145.40

	mut_c 
	
	
	
	
	  0.00
	126.97
	127.72
	130.78
	151.32
	152.36
	143.52

	mut_b
	
	
	
	
	
	  0.00
	75,06
	124.78
	150.30
	138.16
	140.80

	mut_b1
	
	
	
	
	
	
	  0.00
	  3.64
	 25.45
	 26.03
	 26.42

	mut_b2 
	
	
	
	
	
	
	
	  0.00
	 21.17
	 22.82
	 30.21

	mut_f 
	
	
	
	
	
	
	
	
	  0.00
	 44.83
	 51.31

	mut_e
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	  0.00
	 54.91

	mut_d 
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	  0.00


Матрица попарных расстояний, вычисленных по формуле Джукса-Кантора
	 
	p24223
	mut_a1 
	mut_a2 
	mut_a 
	mut_c 
	mut_b
	mut_b1
	mut_b2 
	mut_f 
	mut_e
	mut_d 

	p24223
	  0.00
	  6.15
	 13.11
	 44.40
	 46.86
	 46.72
	 36.34
	 37.70
	 48.09
	 46.58
	 47.13

	mut_a1 
	 
	  0.00
	  7.65
	 42.49
	 45.22
	 43.99
	 39.34
	 40.85
	 49.86
	 48.91
	 49.45

	mut_a2 
	 
	 
	  0.00
	 40.44
	 47.13
	 39.89
	 40.98
	 42.21
	 50.96
	 49.18
	 49.86

	mut_a 
	 
	 
	 
	  0.00
	 62.43
	 61.89
	 59.43
	 59.97
	 64.48
	 63.52
	 64.21

	mut_c 
	 
	 
	 
	 
	  0.00
	 61.20
	 61.34
	 61.89
	 65.03
	 65.16
	 63.93

	mut_b
	 
	 
	 
	 
	 
	  0.00
	 60.66
	 60.79
	 64.89
	 63.11
	 63.52

	mut_b1
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	  0.00
	  3.55
	 21.58
	 21.99
	 22.27

	mut_b2 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	  0.00
	 18.44
	 19.67
	 24.86

	mut_f 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	  0.00
	 33.74
	 37.16

	mut_e
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	  0.00
	 38.93

	mut_d 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	  0.00


График завсимости  трех расстояний от выбора алгоритма вычисления показывает, что расстояния посчитанные по формуле Джукса-Кантора ближе к реальным значеням, чем расстяние посчитанное как 1 – %id. Результаты вычисления по формуле Джукса-Кантора ниже реальных значений. Это связано с тем что формула ДК отображает лишь модель эволюции. Чем больше расстояние между генами, тем менее точны оба способа подсчета и тем важнее применять формулу Джукса-Кантора.
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Следуюший график завмисимости двух предсказанных эволюционных расстояний от реального эволюционного расстояния показывает большую точность значений полученных по формуле Джукса-Кантора. Соответствующая кривая проходит ближе к биссектрисе, проведенной из начала коорденат.
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