Определение эволюционного расстояния между нуклеотидными последовательностями
(сравнение разных способов)

Истинные (т.е. соответствующие исходной скобочной структуре) расстояния в моей модели: число точечных замен на 100 нуклеотидов:

	
	p0
	p1
	p2
	p3
	p4
	A
	B
	F
	E
	C
	D

	p0
	0
	40
	45
	55
	85
	100
	100
	100
	100
	100
	100

	p1
	
	0
	5
	15
	45
	140
	60
	60
	60
	60
	60

	p2
	
	
	0
	10
	40
	145
	65
	55
	55
	55
	55

	p3
	
	
	
	0
	30
	155
	75
	65
	45
	45
	45

	p4
	
	
	
	
	0
	185
	105
	105
	75
	15
	15

	A
	
	
	
	
	
	0
	200
	200
	200
	200
	200

	B
	
	
	
	
	
	
	0
	120
	120
	120
	120

	F
	
	
	
	
	
	
	
	0
	110
	110
	110

	E
	
	
	
	
	
	
	
	
	0
	90
	90

	C
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	0
	30

	D
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	0


Матрица попарного совпадения: среднее число совпадающих  нуклеотидов на 100 позиций:
	
	p0
	p1
	p2
	p3
	p4
	A
	B
	F
	E
	C
	D

	p0
	0
	27,72
	29,47
	35,44
	46,32
	46,67
	47,37
	47,72
	47,02
	48,77
	51,58

	p1
	
	0
	3,51
	10,88
	25,61
	57,54
	32,28
	36,14
	32,98
	29,82
	32,98

	p2
	
	
	0
	7,72
	23,51
	57,89
	33,33
	35,09
	30,88
	27,72
	30,53

	p3
	
	
	
	0
	17,54
	61,75
	37,19
	40,7
	25,96
	23,51
	26,32

	p4
	
	
	
	
	0
	66,32
	45,61
	47,72
	37,54
	8,42
	11,93

	A
	
	
	
	
	
	0
	60,35
	63,16
	63,86
	66,67
	67,37

	B
	
	
	
	
	
	
	0
	52,98
	46,67
	50,18
	51,23

	F
	
	
	
	
	
	
	
	0
	52,98
	50,53
	50,53

	E
	
	
	
	
	
	
	
	
	0
	43,16
	42,11

	C
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	0
	19,3

	D
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	0


Матрица попарных расстояний, вычисленных по методу Джукса – Кантора:
	
	p0
	p1
	p2
	p3
	p4
	A
	B
	F
	E
	C
	D

	p0
	0
	34,6
	37,44
	47,97
	72,09
	73,01
	74,89
	75,85
	73,94
	78,8
	87,29

	p1
	
	0
	3,59
	11,75
	31,34
	109,33
	42,21
	49,31
	43,46
	38,02
	43,46

	p2
	
	
	0
	8,15
	28,21
	110,86
	44,08
	47,31
	39,79
	34,6
	39,19

	p3
	
	
	
	0
	19,98
	130,04
	51,37
	58,68
	31,87
	28,21
	32,41

	p4
	
	
	
	
	0
	161,7
	70,27
	75,85
	52,07
	8,93
	12,99

	A
	
	
	
	
	
	0
	122,48
	138,44
	143,02
	164,79
	171,39

	B
	
	
	
	
	
	
	0
	91,92
	73,01
	82,92
	86,17

	F
	
	
	
	
	
	
	
	0
	91,92
	83,99
	83,99

	E
	
	
	
	
	
	
	
	
	0
	64,25
	61,81

	C
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	0
	22,31

	D
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	0


С помощью программы Microsoft Excel были получены следующие диаграммы, позволяющие сравнивать разные методы оценки эволюционных расстояний между нуклеотидными последовательностями.
Истинные расстояния, доля нуклеотидных совпадений и расстояния, вычисленные по Джуксу-Кантору, во всех возможных парах последовательностей

[image: image1.emf]Попарные расстояния, полученные различными способами
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Зависимость процента совпадений от истинных расстояний:

[image: image2.emf]Зависимость процента совпадений от истинных расстояний в парах
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Зависимость расстояний по Джуксу-Кантору от истинных расстояний:

[image: image3.emf]Зависимость расстояний, вычисленных по формуле Джукса-

Кантора, от истинных расстояний
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Выводы: сравнение разных методов оценки эволюционных расстояний между нуклеотидными последовательностями на основе полученных диаграмм.

На диаграмме попарных расстояний, полученных различными способами, и по двум другим диаграммам видно, что "верхнее" положение по отношению к другим занимает линия истинных расстояний между последовательностями. Значительно ниже расположена линия, показывающая долю замен в парах. 
Такое расположение объясняется тем, что при получении последовательностей с заменами программой msbar, как и следует в разумной эволюционной модели, могут производиться повторные замены в однажды уже замененных позициях. Поэтому число реальных замен в последовательностях значительно меньше, чем указанные "истинные" расстояния в скобочной структуре. 
Формула Джукса-Кантора успешно учла этот эффект (в этом и заключается ее основная идея и функция) и дала значения расстояний, довольно близкие к истинным. Обращает на себя внимание, что в области больших расстояний в данном случае формула дала серию ошибок в сторону занижения. Это следует рассматривать как случайное совпадение. В общем случае ошибки происходят как в сторону занижения, так и в сторону завышения.

