Реконструкция филогенетического дерева с помощью 4-х разных методов

Задача — получить 4 реконструкции филогенетического дерева (рисунок и скобочную формулу) и сравнить результат с "истинным" деревом данной модели.
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Созданы выравнивания последовательностей, соответствующих листьям исходного дерева, т.е. последовательностей, являющихся окончательным результатом смоделированной эволюции.

2. С помощью программы ednadist определены эволюционные расстояния по Джуксу – Кантору между последовательностями полученного выравнивания.

	a
	0
	1,1432
	1,5629
	1,2588
	1,4397
	1,4866

	b
	1,1432
	0
	1,2588
	1,3144
	1,5112
	1,5366

	c
	1,5629
	1,2588
	0
	0,5575
	0,9313
	0,8865

	d
	1,2588
	1,3144
	0,5575
	0
	0,8651
	0,8865

	e
	1,4397
	1,5112
	0,9313
	0,8651
	0
	0,5099

	f
	1,4866
	1,5366
	0,8865
	0,8865
	0,5099
	0


3. Построены филогенетические деревья: 

· по методу UGPMA с помощью программы eneighbor,

          +----------------------------------a         
  +-------4  
  !       +----------------------------------b         
  !  
--5                         +----------------c         
  !               +---------2  
  !               !         +----------------d         
  +---------------3  
                  !          +---------------e         
                  +----------1  
                             +---------------f         
((a:0.57160,b:0.57160):0.13896,((c:0.27875,d:0.27875):0.16742,(e:0.25495,f:0.25495):0.19122):0.26439);
Это укорененное ультраметрическое дерево. Метод использует матрицу попарных расстояний.

· по методу ближайших соседей (Neighbor-Joining) с помощью той же программы eneighbor,

        +------------------c         
  +-----3  
  !     +-------------d         
  !  
  !               +--------------e         
--4---------------2  
  !               +--------------f         
  !  
  !                       +----------------------------------a         
  +-----------------------1  
                          +---------------------------------b         
((c:0.31809,d:0.23941):0.09502,(e:0.25282,f:0.25708):0.26362,(a:0.58747,b:0.55573):0.40335);
Метод использует матрицу попарных расстояний.

· по методу наибольшего правдоподобия (Maximum Likelihood)с помощью программы ednaml
  +-----------------b         
  !  
  !                                      +--------f         
  !                         +------------4  
  !                     +---3            +--------e         
  !                     !   !  
--1---------------------2   +---------d         
  !                     !  
  !                     +-------c         
  !  
  +-------------------------------a         
(b:0.58970,(((f:0.29566,e:0.29299):0.40661,d:0.30260):0.12119,c:0.24270):0.73488,a:1.05839);
Это символьно-ориентированный метод.

· по методу максимальной экономии (Parsimony) с помощью программы ednapars.

              +--f         
        +-----5  
        !     +--e         
     +--4  
     !  !     +--d         
  +--2  +-----3  
  !  !        +--c         
 -1  !  
  !  +-----------b         
  !  
  +--------------a         
((((f,e),(d,c)),b),a);

Это символьно-ориентированный метод.

4. Cравнение топологии исходного филогенетического дерева модели и 4-х вариантов его реконструкции
	Ветвь
	Исходное дерево
модели
	UPGMA
	NJ
	ML
	Parsimony

	ABCDEF
	
	
	
	
	

	110000
	+
	+
	+
	+
	+

	001100
	+
	+
	+
	–
	+

	000011
	+
	+
	+
	+
	+

	000111
	-
	-
	-
	+
	-


Неточно реконструированное дерево получилось только в методе Maximum Likelihood. Что говорит о том, что было несколько возможных путей эволюции.

При реконструкции исходного дерева наиболее эффективным оказался метод UPGMA, так как его алгоритм строит укорененные ультраметрические деревья.

