Деревья.
1. Создание матрицы с наивными попарными эволюционными расстояниями.

  Попарные значения процента идентичности

	Acc  \  Acc
	P03810
	P39434
	P72052
	P75167
	Q9C6B9

	P03810
	X
	90.5
	75.4
	75.9
	96.3

	P39434
	90.5
	X
	76.6
	76.4
	96.4

	P72052
	75.4
	76.6
	X
	76.3
	91.2

	P75167
	75.9
	76.4
	76.3
	X
	87.9

	Q9C6B9
	96.3
	96.4
	91.2
	87.9
	X


   Матрица “наивных” попарных эволюционных расстояний

           5
P03810  0,0  9,5 75,4 75,9 96,3

P39434  9,5  0,0 76,6 76,4 96,4

P72052 75,4 76,6  0,0 76,3 91,2

P75167 75,9 76,4 76,3  0,0 87,9

Q9C6B9 96,3 96,4 91,2 87,9  0,0
  Правило преобразования:

Величина Р, находящаяся в каждой ячейке (i,j), преобразовывалась по закону:100%-Р(i,j)%

2.  Два алгоритма построения  дерева на основе матриц попарных эволюционных расстояний.

 Алгоритм  NJ (Метод ближайших соседей):

скобочная структура  дерева: 
(P75167
:35.17500,Q9C6B9
:52.72500,((P03810
:4.45000,P39434
:5.05000):34.50000, P72052

:36.75000):3.05000);

Алгоритм UPGMA(попарная невзвешенная кластеризация с арифметическим усреднением ):

скобочная структура  дерева:
((((P03810
:4.75000,P39434
:4.75000):33.25000,P72052
:38.00000):0.10000,

P75167
:38.10000):8.37500,Q9C6B9
:46.47500);
Полученный деревья:
Алогоритм UPGMA
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По дереву видно, что от одного предка произошли AC Q9C6B9 и общий предок для группы белков. От этого предка произошли белок АС P75167  и опять общий предок для более мелкой группы, от которого прозошли белок AC P72052 и предок группы, содержащая мой белок (P03810) и АС P39434. Можно сказать, что AC Q9C6B9 и общий предок  остальных белков, произошли в один и тот же момент.
Алгоритм NJ.
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Видно, что от одного общего предка произошли 2 белка: АС P75167  и AC Q9C6B9, а также общий предок белка AC P72052 и предка моего белка Р03810 и АС P39434. Произощла так называемая трихотомия.


















