Сравнение разных способов оценки эволюционных расстояний между гомологичными нуклеотидными последовательностями.

	
	Истинные расстояния в моей модели:
	

	
	число точечных замен на 100 нуклеотидов
	

	
	start 
	one
	two
	three
	four
	a
	b
	c
	d
	e
	f

	start
	0
	60
	35
	40
	70
	100
	100
	100
	100
	100
	100

	one 
	60
	0
	95
	100
	130
	160
	160
	160
	160
	40
	40

	two
	35
	95
	0
	5
	35
	65
	65
	65
	65
	135
	135

	three
	40
	100
	5
	0
	30
	60
	60
	60
	70
	140
	140

	four
	70
	130
	35
	30
	0
	30
	30
	90
	100
	170
	170

	a
	100
	160
	65
	60
	30
	0
	60
	120
	130
	200
	200

	b
	100
	160
	65
	60
	30
	60
	0
	120
	130
	200
	200

	c
	100
	160
	65
	60
	90
	120
	120
	0
	130
	200
	200

	d
	100
	160
	65
	70
	100
	130
	130
	130
	0
	200
	200

	e
	100
	40
	135
	140
	170
	200
	200
	200
	200
	0
	80

	f
	100
	40
	135
	140
	170
	200
	200
	200
	200
	80
	0


	
	 Матрица попарных различий
	

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10
	11
	

	0
	23,7
	23,4
	32,1
	46,5
	47,1
	54,7
	59,8
	61,2
	61,1
	60,7
	one 1

	
	0
	41
	48,2
	57,2
	57,2
	61,4
	63,8
	65,2
	67,6
	65,7
	e 2

	
	
	0
	45,4
	54,7
	55
	60,9
	67,2
	64,7
	63,6
	63,9
	f 3

	
	
	
	0
	23,4
	25,5
	39,1
	49,2
	49
	49,7
	48,6
	start 4

	
	
	
	
	0
	3,85
	23,9
	37
	37,5
	38,5
	36,7
	two 5

	
	
	
	
	
	0
	21,2
	35,3
	36,2
	36,2
	39,4
	three 6

	
	
	
	
	
	
	0
	18,4
	19,7
	47
	51,8
	four 7

	
	
	
	
	
	
	
	0
	32,4
	54,7
	58,3
	a 8

	
	
	
	
	
	
	
	
	0
	54,3
	58,2
	b 9

	
	
	
	
	
	
	
	
	
	0
	58,8
	c 10

	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	0
	d 11


	
	Матрица попарных расстояний, вычисленных 
	

	
	по формуле Джукса – Кантора
	

	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10
	11
	

	0
	28,5
	28
	41,8
	72,5
	74,2
	97,8
	120
	127
	126
	124
	one 1

	
	0
	59,4
	77,3
	108
	108
	128
	143
	153
	174
	157
	e 2

	
	
	0
	69,6
	97,8
	99
	125
	169
	149
	141
	144
	f 3

	
	
	
	0
	28
	31,1
	55,3
	80
	79,6
	81,4
	78,2
	start 4

	
	
	
	
	0
	3,95
	28,8
	51
	52
	53,9
	50,4
	two 5

	
	
	
	
	
	0
	24,9
	47,6
	49,5
	49,5
	55,9
	three 6

	
	
	
	
	
	
	0
	21,2
	22,9
	73,8
	87,9
	four 7

	
	
	
	
	
	
	
	0
	42,4
	97,8
	113
	a 8

	
	
	
	
	
	
	
	
	0
	96,7
	112
	b 9

	
	
	
	
	
	
	
	
	
	0
	115
	c 10

	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	0
	d 11


Диаграмма, иллюстрирующая связь трех расстояний.
[image: image1.emf]-50

0

50

100

150

200

250

-50 0 50 100 150 200 250

кол-во истинных мутаций

d

jc

ИСТИНА



Имея эти данные можно сделать следующие выводы: матрица попарных расстояний, вычисленных по формуле Джукса – Кантора, намного ближе к  истине, чем  матрица попарных различий, но и он имеет ограничения для использования. Так ограниченья для матрицы попарных различий составляет около 40 %  различий, а для матрицы   попарных расстояний, вычисленных по формуле Джукса – Кантора около 65%, так как после достижения этих значений графики выходят на плато, то есть  при различиях выше этих невозможно судить об эволюции по нуклеотидным последовательностям. 
Кол-во мутаций, найденных программами








