Определение эволюционного расстояния между нуклеотидными последовательностями.
Ниже приводятся матрицы замен с расстояниями в пересчёте на 100 нуклеотидов, полученные при помощи различных методов.

1. Матрица истинных расстояний между генами
	
	bbb
	ccc
	ddd
	eee
	SLT_Ecoli
	fff
	ggg
	hhh
	iii
	jjj
	kkk

	bbb
	0
	50
	50
	95
	50
	100
	100
	150
	150
	150
	150

	ccc
	
	0
	100
	145
	100
	150
	150
	200
	200
	200
	200

	ddd
	
	
	0
	145
	100
	150
	150
	200
	200
	200
	200

	eee
	
	
	
	0
	45
	5
	5
	55
	55
	55
	55

	SLT_Ecoli
	
	
	
	
	0
	55
	55
	95
	95
	95
	95

	fff
	
	
	
	
	
	0
	10
	50
	50
	60
	60

	ggg
	
	
	
	
	
	
	0
	60
	60
	50
	50

	hhh
	
	
	
	
	
	
	
	0
	100
	110
	110

	iii
	
	
	
	
	
	
	
	
	0
	110
	110

	jjj
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	100

	kkk
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	0


Данная матрица была построена исходя из истинных значений расстояний, указанных в скобоной структуре.

2. Матрица  попарных расстояний, вычисленных по методу Джукса – Кантора.
	
	bbb
	ccc
	ddd
	eee
	SLT_Ecoli
	fff
	ggg
	hhh
	iii
	jjj
	kkk

	bbb
	  0.00
	 38.54
	 36.41
	 69.88
	 37.93
	 74.33
	 73.36
	113.86
	113.39
	111.31
	110.86

	ccc
	
	  0.00
	 74.75
	109.07
	 78.18
	113.62
	109.96
	149.32
	150.08
	158.56
	154.00

	ddd
	
	
	  0.00
	109.51
	 76.59
	112.92
	115.28
	148.94
	157.71
	162.96
	157.71

	eee
	
	
	
	  0.00
	 33.21
	  3.49
	  3.49
	 40.10
	 40.99
	 40.28
	 41.89

	SLT_Ecoli
	
	
	
	
	  0.00
	 36.66
	 37.00
	 73.50
	 75.73
	 73.50
	 75.59

	fff
	
	
	
	
	
	  0.00
	  7.14
	 36.41
	 37.34
	 44.08
	 44.64

	ggg
	
	
	
	
	
	
	  0.00
	 43.62
	 45.30
	 36.33
	 38.54

	hhh
	
	
	
	
	
	
	
	  0.00
	 74.05
	 82.55
	 78.48

	iii
	
	
	
	
	
	
	
	
	  0.00
	 83.02
	 82.86

	jjj
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	  0.00
	 71.60

	kkk
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	  0.00


Данная матрица была построена при помощи программы distmat пакета EMBOSS с параметром Jukes-Cantor.

3. Матрица попарного сходства:  среднее число совпадающих  нуклеотидов на 100 позиций.

	
	bbb
	ccc
	ddd
	eee
	SLT_Ecoli
	fff
	ggg
	hhh
	iii
	jjj
	kkk

	bbb
	  0.00
	 30.13
	 28.84
	 45.46
	 29.77
	 47.16
	 46.80
	 58.57
	 58.46
	 58.00
	 57.89

	ccc
	
	  0.00
	 47.32
	 57.48
	 48.56
	 58.51
	 57.69
	 64.76
	 64.86
	 65.94
	 65.38

	ddd
	
	
	  0.00
	 57.59
	 47.99
	 58.36
	 58.88
	 64.71
	 65.84
	 66.46
	 65.84

	eee
	
	
	
	  0.00
	 26.83
	  3.41
	  3.41
	 31.06
	 31.58
	 31.17
	 32.09

	SLT_Ecoli
	
	
	
	
	  0.00
	 29.00
	 29.21
	 46.85
	 47.68
	 46.85
	 47.63

	fff
	
	
	
	
	
	  0.00
	  6.81
	 28.84
	 29.41
	 33.33
	 33.64

	ggg
	
	
	
	
	
	
	  0.00
	 33.08
	 34.00
	 28.79
	 30.13

	hhh
	
	
	
	
	
	
	
	  0.00
	 47.06
	 50.05
	 48.66

	iii
	
	
	
	
	
	
	
	
	  0.00
	 50.21
	 50.15

	jjj
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	  0.00
	 46.13

	kkk
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	  0.00


Матрица была также построена при помощи программы distmat пакета EMBOSS с параметром uncorrected distances.
4. Сравнение результатов

Используя матрицы, была построена диаграма для всех трех использовавашихся методов рассчёта расстояний.
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5. Выводы

Исходя из диаграммы, можно сказать  наиболее предпочтительным являеться метод Джукса-Кантора, тогда как метод относительного среднего числа нуклеотидов заметно проигрывает при большом эволюционном расхождении, так как в некоторых последовательностях произошла замена всех оснований.. Последний метод можно использовать, когда эволюция прошла не так далеко. 
