Сравнение трех деревьев: исходного (которое использовалось для моделирования эволюции) и двух реконструированных.
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Neighbor-joining method (Метод ближайших соседей)
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Nucleic acid sequence Maximum Likelihood method, version 3.57c(Максимальное правдоподобие)
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Зелёным, голубым и желтым обозначены внутренние ветви, которые представлены в таблице.
Выводы из сравнения деревьев: В этом случае реконструкция хода эволюции при такого уровня расстояниях между последовательностями достаточно надёжна. Видно, что деревья, построенные по методу ближайших соседей и по методу максимального правдоподобия, имеют одинаковые внутренние ветви. Но в исходном дереве нет двух ветвей, которые имеются в двух других деревьях. Это, скорее всего, говорит о невысокой достоверности исходного дерева.
