	Матрица попарных расстояний, вычисленных по методу Джукса – Кантора

	 
	A
	bb
	cc
	dd
	ee
	ff
	a_b
	c_d
	e_f
	c_f
	a_f

	aa
	0
	100
	200
	200
	200
	200
	50
	150
	150
	145
	100

	bb
	 
	0
	200
	200
	200
	200
	50
	150
	150
	145
	100

	cc
	 
	 
	0
	100
	110
	110
	150
	50
	60
	55
	100

	dd
	 
	 
	 
	0
	110
	110
	150
	50
	60
	55
	100

	ee
	 
	 
	 
	 
	0
	100
	150
	60
	50
	55
	100

	ff
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	150
	60
	50
	55
	100

	a_b
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	100
	100
	95
	50

	c_d
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	10
	5
	50

	e_f
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	5
	50

	c_f
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	45

	a_f
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0


	Матрица попарного сходства: среднее числосовпадающих нуклеотидов на 100 позиций

	 
	cf
	ef
	cd
	d
	c
	e
	f
	1
	ab
	a
	b

	cf
	0
	3,68
	3,97
	30,17
	32,6
	32,3
	32,38
	27,45
	46,8
	56,22
	57,54

	ef
	 
	0
	7,58
	32,82
	35,25
	30,02
	30,39
	29,14
	47,68
	56,59
	58,13

	cd
	 
	 
	0
	28,26
	30,02
	34,51
	34,44
	30,54
	48,64
	57,47
	58,43

	d
	 
	
	 
	0
	46,8
	50,99
	48,86
	47,24
	59,16
	64,83
	65,78

	c
	 
	 
	 
	 
	0
	50,26
	51,07
	47,09
	58,13
	64,97
	63,43

	e
	 
	
	 
	
	 
	0
	49,23
	47,83
	60,04
	64,75
	67,26

	f
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	48,64
	58,43
	63,8
	64,31

	1
	 
	
	 
	
	 
	
	 
	0
	29,58
	46,65
	48,49

	ab
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	29,58
	29,95

	a
	 
	
	 
	
	 
	
	 
	
	 
	0
	47,98

	b
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0


	Матрица попарных расстояний вычисленных по методу Джукса-Кантора

	 
	cf
	ef
	cd
	d
	c
	e
	f
	1
	ab
	a
	b

	cf
	0
	3,77
	4,08
	38,59
	42,77
	42,25
	42,38
	34,17
	73,36
	103,84
	109,33

	ef
	 
	0
	7,99
	43,16
	47,61
	38,35
	38,96
	36,89
	75,75
	105,33
	111,9

	cd
	 
	
	0
	35,46
	38,35
	46,23
	46,1
	39,21
	78,42
	109,01
	113,22

	d
	 
	 
	 
	0
	73,36
	85,44
	79,05
	74,54
	116,63
	149,83
	157,24

	c
	 
	
	 
	
	0
	83,17
	85,67
	74,15
	111,9
	150,92
	140,17

	e
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	80,11
	76,15
	120,93
	149,29
	170,29

	f
	 
	
	 
	
	 
	
	0
	78,42
	113,22
	142,6
	146,13

	1
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	37,62
	72,97
	78

	ab
	 
	
	 
	
	 
	
	 
	
	0
	37,62
	38,23

	a
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	76,56

	b
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0


Ниже приведены два графика, иллюстрирующие эволюционные расстояния между моими мутантными последовательностями:

1. Три метода подсчета эволюционных расстояний, их сравнение:
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2. Зависимость эволюционных расстояний от истинного расстояния между последовательностями
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Выводы:

Судя по первому графику, результат ближе всего к истинному показал метод Джукса-Кантора, линия, соответствующая методу попарных расстояний, расположена гораздо ниже. Результат, показываемый алгоритмом Джукса-Кантора, также несколько занижен, однако эта ошибка не слишком велика и может быть отнесена на счет приближенности метода к реальной эволюции.

По второй диаграмме очевидно, что метод Джукса-Кантора гораздо лучше подходит для нашей эволюционной модели, потому что он допускает расстояние между последовательностями больше 100. Естественно, метод попарного сходства никогда не даст результат больше ста и не может учитывать, например, обратные замены и повторные мутации в одной позиции (а в наших мутантах они безусловно были). Поэтому этот метод, хотя и применим, но примнеим только к недавно разошедшимся последовательностям (правая часть графика 2), для нашего случая он уже дает серьезные сбои.

Алгоритм Джукса-Кантора гораздо лучше учитывает повторные замены, и поэтому вполне может быть применим для определения эволюционных расстояний между далекими последовательностями
