Сравнение разных способов оценки эволюционных расстояний между гомологичными нуклеотидными последовательностями
1. Три типа матриц  расстояний, основывающиеся на определенной эволюционной модели
	Истинные расстояния в моей модели: число точечных замен на 100 нуклеотидов

	

	 
	X
	X1
	X2
	X3
	X4
	A
	B
	C
	D
	E
	F

	X
	0
	30
	65
	70
	55
	100
	100
	100
	100
	100
	100

	X1
	 
	0
	35
	40
	85
	70
	70
	70
	70
	130
	130

	X2
	 
	 
	0
	75
	120
	35
	35
	105
	105
	165
	165

	X3
	 
	 
	 
	0
	125
	110
	110
	30
	30
	170
	170

	X4
	 
	 
	 
	 
	0
	155
	155
	155
	155
	45
	45

	A
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	70
	140
	140
	200
	200

	B
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	140
	140
	200
	200

	C
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	60
	200
	200

	D
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	200
	200

	E
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	90

	F
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0


	Матрица попарного различия: среднее число несовпадающих нуклеотидов на 100 позиций

	

	 
	X
	X1
	X2
	X3
	X4
	A
	B
	C
	D
	E
	F

	X
	0
	19
	37
	38
	31
	50
	50
	50
	47
	49
	49

	X1
	 
	0
	22
	26
	43
	39
	39
	40
	38
	57
	54

	X2
	 
	 
	0
	39
	52
	22
	22
	50
	48
	62
	59

	X3
	 
	 
	 
	0
	55
	49
	50
	20
	19
	65
	60

	X4
	 
	 
	 
	 
	0
	58
	61
	62
	62
	29
	27

	A
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	37
	58
	56
	65
	62

	B
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	57
	57
	67
	64

	C
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	34
	68
	65

	D
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	68
	64

	E
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	46

	F
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0


	Матрица попарных эволюционных расстояний, вычисленных по методу Джукса – Кантора

	

	 
	X
	X1
	X2
	X3
	X4
	A
	B
	C
	D
	E
	F

	X
	0
	22
	50
	53
	40
	81
	81
	81
	75
	79
	78

	X1
	 
	0
	26
	31
	64
	54
	56
	57
	54
	107
	95

	X2
	 
	 
	0
	54
	90
	26
	26
	82
	78
	132
	115

	X3
	 
	 
	 
	0
	99
	79
	83
	24
	22
	154
	121

	X4
	 
	 
	 
	 
	0
	113
	128
	133
	129
	36
	34

	A
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	51
	110
	102
	153
	134

	B
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	106
	106
	169
	146

	C
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	46
	173
	153

	D
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	176
	143

	E
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	70

	F
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0


Для построения второй и третьей матриц была использована программа distmat пакета PHILIP.

2. Диаграмма, иллюстрирующая зависимость между двумя вышеуказанными оценками расстояния от величины "истинного" расстояния данной эволюционной модели:
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При рассмотрении полученного графика видно, что в сравнительно маленьком диапазоне (до 50 мутаций) полученные по методу попарных расстояний и по методу Джукса-Кантора оценки эволюционных расстояний близки к "истинным".
Значительное отклонение кривой, соответствующей методу попарных расстояний, от линии “истинных” расстояний наблюдается в области, где число замен превышает 100. Это объясняется тем, что метод попарных расстояний основывается на проценте совпадений последовательностей, т.е. расстояние между последовательностями не может превышать 100. Поэтому этот метод можно использовать только для измерения расстояний между близкими последовательностями.

Кривая, соответствующая методу  Джукса-Кантора, находится намного ближе к линии “истинных” расстояний, так как этот метод оценки эволюционных расстояний допускает существование расстояний выше 100, а также в отличии от метода попарных расстояний учитывает возможность наличия повторных замен в каждой позиции последовательности. Поэтому метод Джукса-Кантора можно применять при определении расстояний между более далекими последовательностями. Как показывает вышеуказанная диаграмма, он дает достаточно хорошое приближение к ходу реальной эволюции в исследуемой модели.
