Анализ выравнивания листьев филогенетического дерева методом Bootstrap
Исходное дерево:
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Посредством программ seqboot, dnaml и consense пакета PHYLIP был проведен бутстреп-анализ выравнивания мутированных последовательностей, соответствующих листьям указанного дерева. При этом в поле Transition/transversion ratio командной стороки программы  dnaml  было задано значение 1.0, т.к. при построении эволюционной модели, заложенной в исходном дереве, транзиции и трансверсии не различались. В результате было получено консенсусное дерево:
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Соответственно, данное консенсусное дерево имеет следующие бутстреп-значения:

	Внутренняя ветвь
	Бутстреп-значение

	..****
	100.00

	..**..
	100.00

	....**
	92.00


Высокие бутстреп-значения внутренних ветвей консенсусного дерева говорят об очень высокой достоверности данных ветвей.
Если сравнить консенсусное дерево с реальным, видно, что их топологии совпадают – все внутренние ветви реального дерева идентичны внутренним ветвям консенсусного. 
