Сравнение методов реконструкции деревьев: 
сравнение исходного дерева и двух реконструированных.

Исходное дерево:


[image: image1]
Дерево, восстановленное методом Neighbor Joining (ближайших соседей):
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Дерево, восстановленное методом Maximum Likelyhood (максимального правдоподобия):

  +----------B

  !  

  !              +---D

  !       +------4  

  !    +--2      +---C

  !    !  !  

--1----3  +------------------F
  !    !  

  !    +---------E

  !  

  +---------------------------------------------A

Сравнение трех деревьев
	Ветвь
	Исходное дерево 
	Neighbor-Joining
	Максимальное правдоподобие

	ABCDEF
	
	
	

	110000
	+
	+
	+

	001100
	+
	+
	+

	001120
	+
	+
	-

	001102
	-
	-
	+


Вывод:

Из сравнения деревьев видно, что реконструкция хода эволюции достаточно, хотя и не очень надежна. 
Дерево, построенное методом ближайших соседей, полностью соответствует истинному дереву. Дерево, построенное методом максимального правдоподобия, содержит только одно несоответствие: неправильно установлено расположение двух «срединных» ветвей E и F (их следует поменять местами). Мне кажется, это достаточно высокая точность, учитывая большие расстояния между последовательностями. 
В то же время удивляет, что более точный результат дал метод, основанный на обработке только матрицы расстояний, а не метод, основанный на анализе самого множественного выравнивания нуклеотидных последовательностей. 
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