Реконструкция филогенетичеого дерева с помощью 4-х разных методов.
Исходное дерево:

[image: image1]
Скобочная формула: ((А:50,(В:37,С:37):13):50,(D:60,(Е:27,F:27):33):40);
1, 2, 3, 4 – узлы.

A, B, C, D, E, F – листья.                                                                                                      
O – корень.
1) Создано выравнивание листьев моего дерева (H:/term3/practice13/align.rtf).

2) С помощью программы ednadist пакета EMBOSS посчитаны эволюционные расстояния по Джуксу-Кантору. В результате получена квадратная матрица:

	 
	B
	C
	A
	E
	F
	D

	B
	0,0000
	0,5594
	0,7512
	1,2711
	1,3747
	1,3187

	C
	0,5594
	0,0000
	0,8028
	1,4057
	1,3259
	1,4522

	A
	0,7512
	0,8028
	0,0000
	1,3511
	1,5784
	1,3942

	E
	1,2711
	1,4057
	1,3511
	0,0000
	0,4267
	0,7702

	F
	1,3747
	1,3259
	1,5784
	0,4267
	0,0000
	0,8264

	D
	1,3187
	1,4522
	1,3942
	0,7702
	0,8264
	0,0000


3) По методу UPGMA получено следующее дерево:
                           +----------------B       

                    +------2  

  +-----------------3      +----------------C       

  !                 !  

  !                 +-----------------------A       

--5  

  !                            +------------E       

  !                 +----------1  

  +-----------------4          +------------F       

                    !  

                    +-----------------------D   
Единственное ультраметрическое и укорененное дерево. На вход подавалась матрица расстояний(алгоритм основан на попарных расстояниях).
Скобочная формула: (((shB:0.27970,shC:0.27970):0.10880,shA:0.38850):0.30439,
((shE:0.21335,shF:0.21335):0.18580,shD:0.39915):0.29374); 
По методу ближайших соседей (Neighbor-Joining) с помощью той же программы eneighbor получено дерево:

  +------------A       

  !  

  !                        +----E       

  !                  +-----1  

--4------------------2     +-------F       

  !                  !  

  !                  +-----------D       

  !  

  !  +------B       

  +--3  

     +--------C       

На вход подавалась матрица расстояний. Дерево неукорененное, неультраметрическое.
Скобочная формула: (shA:0.42079,((shE:0.17494,shF:0.25176):0.18386,shD:0.40109):0.60954,(shB:0.24475,

shC:0.31465):0.07651);

По методу наибольшего правдоподобия (Maximum Likelihood)с помощью программы ednaml получено дерево: 

                             +--------------D       

  +--------------------------4  

  !                          !     +--------F       

  !                          +-----3  

  !                                +-----E       

  !  

  !  +---------C       

--2--1  

  !  +-----------------A       

  !  

  +------B   
На вход подавалось выравнивание. Этот алгоритм учитывает соотношение трансверсии и транзиции. Дерево неукорененное и неультраметрическое.
Скобочная формула: ((shD:0.48652,(shF:0.28396,shE:0.19856):0.20980):0.89700,

(shC:0.32751,shA:0.59388):0.07795,shB:0.23751);    
По методу максимальной экономии (Parsimony) с помощью программы ednapars получено дерево: 

           +-----shD       

        +--5  

        !  !  +--shF       

     +--3  +--4  

     !  !     +--shE       

  +--2  !  

  !  !  +--------shA       

--1  !  

  !  +-----------shC       

  !  

  +--------------shB       
 На вход подавалось выравнивание. Алгоритм не считает длины ветвей. Дерево неукорененное, неультраметрическое.
Скобочная формула: ((((shD,(shF,shE)),shA),shC),shB);
Табл.1. Сравнение топологии исходного филогенетического дерева модели и 4-х вариантов его реконструкции
	Ветвь
	Исходное дерево
модели
	UPGMA
	NJ
	ML
	Parsimony

	ABCDEF
	
	
	
	
	

	0000**
	+
	+
	+
	+
	+

	000***
	+
	+
	+
	+
	+

	0**000
	+
	+
	+
	-
	+

	*0*000
	-
	-
	-
	+
	-


Полностью правильное дерево получилось с помощью алгоритма UPGMA. Оно имеет верную топологию, а также правильно укоренено. Алгоритмы neighbor-joining и parsimony верно восстановили топологию, но они дают неукорененные деревья. Метод maximal likelihood не смог восстановить дерево. Программа, которой мы создавали мутантные последовательности, расставляла замены случайно, не задумываясь над их биологическим смыслом. Метод Maximum Likelihood пытается проверить биологический смысл, оценить вероятность такого хода эволюции. 
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