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1. Построение матрицы попарных расстояний:
FHUA_ECOLI     0.00000  0.28149  0.64089  1.27610  1.54962  1.63843  1.54515  1.45906  1.67632  1.53611

AAL19155.1     0.28149  0.00000  0.62483  1.25737  1.52910  1.57258  1.45530  1.41731  1.59095  1.56946

CAA74355.1     0.64089  0.62483  0.00000  1.28907  1.56394  1.60388  1.49820  1.44202  1.74146  1.70204

AAM37038.1     1.27610  1.25737  1.28907  0.00000  1.48550  1.52364  1.28675  1.61730  1.71662  1.94672

NP_742517.     1.54962  1.52910  1.56394  1.48550  0.00000  1.49999  1.64714  1.58571  1.92373  1.98463

AF241226_1     1.63843  1.57258  1.60388  1.52364  1.49999  0.00000  1.68609  1.61485  1.98973  1.84581

NP_771560.     1.54515  1.45530  1.49820  1.28675  1.64714  1.68609  0.00000  1.14305  1.79007  1.94135

CAC46802.1     1.45906  1.41731  1.44202  1.61730  1.58571  1.61485  1.14305  0.00000  1.76401  1.76352

AF300471_1     1.67632  1.59095  1.74146  1.71662  1.92373  1.98973  1.79007  1.76401  0.00000  2.01458

YP_206742.     1.53611  1.56946  1.70204  1.94672  1.98463  1.84581  1.94135  1.76352  2.01458  0.00000
2. Реконcтрукция неукоренённого дерева методом Neighbor-Joining.
а) скобочная формула дерева:

((AAM37038.1:0.66012,(NP_742517.:0.74475,AF241226_1:0.75524):0.09446):0.03861,

(NP_771560.:0.57695,CAC46802.1:0.56610):0.18032,((((FHUA_ECOLI:0.15979,

AAL19155.1:0.12170):0.15396,CAA74355.1:0.33816):0.28282,

YP_206742.:1.02817):0.04010,AF300471_1:0.99725):0.04167);
б) текстовое изображение дерева:
     +-------------------AAM37038.1

  +--7  

  !  !  +----------------------NP_742517.

  !  +--4  

  !     +----------------------AF241226_1

  !  
  !     +----------------NP_771560.

--8-----3  

  !     +----------------CAC46802.1

  !  
  !                   +----FHUA_ECOLI

  !              +----1  

  !     +--------2    +---AAL19155.1

  !     !        !  

  !  +--5        +---------CAA74355.1

  !  !  !  

  +--6  +------------------------------YP_206742.

     !  

     +-----------------------------AF300471_1
3. Реконcтрукция укоренённого ультраметрического дерева методом UPGMA.

а) скобочная формула дерева:
(((((((FHUA_ECOLI:0.14075,AAL19155.1:0.14075):0.17568,CAA74355.1:0.31643):0.32066,

AAM37038.1:0.63709):0.09548,(NP_771560.:0.57152,CAC46802.1:0.57152):0.16104):0.05912,

(NP_742517.:0.74999,AF241226_1:0.74999):0.04169):0.09537,

AF300471_1:0.88706):0.01873,YP_206742.:0.90579);
б) текстовое изображение дерева:
                                                  +-------FHUA_ECOLI
                                       +----------1  

                    +------------------2          +-------AAL19155.1

                    !                  !  

              +-----4                  +------------------CAA74355.1

              !     !  

           +--5     +-------------------------------------AAM37038.1

           !  !  

           !  !         +---------------------------------NP_771560.

     +-----7  +---------3  

     !     !            +---------------------------------CAC46802.1

     !     !  

  +--8     !  +--------------------------------------------NP_742517.

  !  !     +--6  

  !  !        +--------------------------------------------AF241226_1

--9  !  

  !  +----------------------------------------------------AF300471_1

  !  

  +-----------------------------------------------------YP_206742.
4. Нахождение предположительного корня неукоренённого дерева.

Деревья, полученные двумя методами, довольно значительно различаются: например, последовательности YP_206742 и AF300471_1 в соответствии с первым деревом находится недалеко от кластера, включающего белки FHUA_ECOLI, AAL19155.1 и CAA74355.1, а во втором дереве эти две последовательности и кластер находятся уже в разных концах дерева. Но даже при удалении листьев YP_206742 и AF300471_1 из обоих деревьев, топологические различия сохранятся.

Поэтому однозначно сделать вывод о том, куда поставить корень в неукоренённом дереве, нельзя, поскольку любое его положение даёт дерево, непохожее на полученное методом UPGMA.
5. Сравнение топологий деревьев.
Ветви в каждом из деревьев, отсутствующие в другом дереве выделены в его текстовом изображении красным цветом.
6. Графическая визуализация дерева по его скобочной формуле.
Дерево построено с помощью сервиса drawtree из Online-версии пакета Phylip (http://bioweb.pasteur.fr/seqanal/interfaces/drawtree-simple.html) для скобочной формулы неукоренённого дерева, поскольку программа предназначена для построения неукоренённых деревьев.
[image: image1.wmf]
7. Реализация алгоритма UPGMA "вручную".

Расстояния вычислялись двумя способами: первый способ заключался в том, что два кластера при объединении в более крупный кластер впредь считаются за один, и расстояние между остальными кластерами и получившимся и вычисляются как полусумма расстояний до каждого из старых кластеров; во втором способе учитывается количество последовательностей в кластере, и расстояния пересчитываются как среднее арифметическое всех попарных расстояний между последовательностями в кластере (то есть фактически используется только первая матрица). В приведённых матрицах наиболее близкие кластеры и значения расстояний между ними выделены красным цветом.
Первый способ:
Подматрица матрицы попарных расстояний для пяти белков из выборки:

                    1        2       3       4       5

1
FHUA_ECOLI
0.00000
 1.27610 1.54962 1.45906 1.67632

2
AAM37038.1
1.27610
 0.00000 1.48550 1.61730 1.71662

3
NP_742517.
1.54962
 1.48550 0.00000 1.58571 1.92373

4
CAC46802.1
1.45906
 1.61730 1.58571 0.00000 1.76401

5
AF300471_1
1.67632
 1.71662 1.92373 1.76401 0.00000

Промежуточные матрицы расстояний:

После первого действия:


1,2
      3
    4       5

1,2
0.00000
 1.51756 1.53818 1.69647

3
1.51756
 0.00000 1.58571 1.92373

4
1.53818
 1.58571 0.00000 1.76401

5
1.69647
 1.92373 1.76401 0.00000

После второго действия:

      1,2,3    4        5

1,2,3 0.00000  1.561945 1.8101

4     1.561945 0.00000  1.76401

5     1.8101   1.76401  0.00000
После третьего действия:

        1,2,3,4   5

1,2,3,4 0.00000   1.787055
5       1.787055  0.00000
Изображение окончательного дерева, в котором кластеры (узлы дерева) обозначены последовательными цифрами и указаны длины ветвей:

[image: image2.png]03805

FHUA_FCOLI

012073

063805 AAM37038.1

012555

075878

NP 7426171

07808728
cacasan21
ogs3s2rs

AF300471 1




Второй способ:
Подматрица матрицы попарных расстояний для пяти белков из выборки:

                   1          2
    3       4       5

1
FHUA_ECOLI
0.00000
 1.27610 1.54962 1.45906 1.67632

2
AAM37038.1
1.27610
 0.00000 1.48550 1.61730 1.71662

3
NP_742517.
1.54962
 1.48550 0.00000 1.58571 1.92373

4
CAC46802.1
1.45906
 1.61730 1.58571 0.00000 1.76401

5
AF300471_1
1.67632
 1.71662 1.92373 1.76401 0.00000

Промежуточные матрицы расстояний:

После первого действия:

1,2       3
     4
     5

1,2
0.00000
1.51756
1.53818
1.69647

3
1.51756
0.00000
1.58571
1.92373

4
1.53818
1.58571
0.00000
1.76401

5
1.69647
1.92373
1.76401
0.00000

После второго действия:

      1,2,3
 4       5

1,2,3 0.00000
 1.55402 1.77222

4
  1.55402
 0.00000 1.76401

5
  1.77222
 1.76401 0.00000
После третьего действия:

        1,2,3,4     5

1,2,3,4 0.00000     1.77017
5       1.77017     0.00000
Изображение окончательного дерева, в котором кластеры (узлы дерева) обозначены последовательными цифрами и указаны длины ветвей:
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В целом, можно считать, что два способа дали один и тот же результат, и различия в длинах ветвей несущественны. Однако если бы некоторые последовательности были ближе друг к другу, и пришлось бы сравнивать, например, два кластера из более, чем одной последовательности, результаты, полученные двумя способами могли бы сильно отличаться. Значит, только один из способов должен быть правильным. Какой?
