	Истинные расстояния в моей модели: число точечных замен на 100  нуклеотидов

	
	a
	bb
	cc
	dd
	ee
	ff
	a_b
	c_d
	e_f
	c_f
	a_f

	aa
	0
	140
	250
	250
	250
	250
	70
	200
	210
	190
	160

	bb
	
	0
	250
	250
	250
	250
	70
	200
	210
	190
	160

	cc
	
	
	0
	100
	120
	120
	180
	50
	80
	60
	90

	dd
	
	
	
	0
	120
	120
	180
	50
	80
	60
	90

	ee
	
	
	
	
	0
	80
	180
	70
	40
	60
	90

	ff
	
	
	
	
	
	0
	180
	70
	40
	60
	90

	a_b
	
	
	
	
	
	 
	0
	130
	140
	120
	90

	c_d
	
	
	
	
	
	
	
	0
	30
	10
	40

	e_f
	
	
	
	
	
	
	
	
	0
	20
	50

	c_f
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	0
	30

	a_f
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	0


	Матрица попарного сходства:среднее число совпадающих  нуклеотидов на 100 позиций

	 
	e_f
	ee
	ff
	c_d
	c_f
	a_f
	dd
	cc
	a_b
	aa
	bb

	e_f
	0
	25,15
	24,66
	18,32
	13,45
	29,53
	39,86
	43,08
	57,12
	66,28
	65,98

	ee
	
	0
	41,62
	38,99
	35,58
	44,54
	53,22
	56,04
	64,81
	69,01
	69,98

	ff
	
	
	0
	36,45
	32,46
	43,27
	51,56
	53,02
	63,16
	68,52
	70,27

	c_d
	
	
	
	0
	6,34
	25,24
	29,14
	31,48
	56,14
	66,57
	65,11

	c_f
	
	
	
	
	0
	20,86
	32,55
	35,87
	54
	65,69
	64,04

	a_f
	
	
	
	
	
	0
	44,54
	46,69
	46
	61,21
	61,11

	dd
	
	
	
	
	
	
	0
	46,98
	65,79
	71,25
	69,79

	cc
	
	
	
	
	
	
	
	0
	61,89
	69,01
	67,15

	a_b
	
	
	
	
	
	
	
	
	0
	36,65
	38,11

	aa
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	0
	57,41

	bb
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	0


	Матрица попарных расстояний, вычисленных по методу Джукса – Кантора

	 
	e_f
	ee
	ff
	c_d
	c_f
	a_f
	dd
	cc
	a_b
	aa
	bb

	e_f
	0
	30,63
	29,9
	21,01
	14,82
	37,54
	56,87
	64,07
	107,51
	161,36
	158,89

	ee
	
	0
	60,71
	55,02
	48,23
	67,59
	92,72
	103,15
	149,74
	189,5
	202,81

	ff
	
	
	0
	49,92
	42,52
	64,53
	87,23
	92,06
	138,44
	183,64
	207,31

	c_d
	
	
	
	0
	6,62
	30,78
	36,9
	40,82
	103,53
	163,92
	151,93

	c_f
	
	
	
	
	0
	24,44
	42,69
	48,79
	95,46
	156,5
	144,21

	a_f
	
	
	
	
	
	0
	67,59
	73,06
	71,27
	127,01
	126,48

	dd
	
	
	
	
	
	
	0
	73,84
	157,29
	224,63
	199,95

	cc
	
	
	
	
	
	
	
	0
	130,81
	189,5
	169,31

	a_b
	
	
	
	
	
	
	
	
	0
	50,3
	53,21

	aa
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	0
	108,75

	bb
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	0


Ниже приведены два графика, иллюстрирующие эволюционные расстояния между моими мутантными последовательностями:

1. Три метода подсчета эволюционных расстояний
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2. Зависимость эволюционных расстояний от истинного расстояния между последовательностями
По оси Х отложены реальные расстояния между последовательностями
По оси Y: розовым цветом отмечены расстояния, полученные по методу Джукса-Кантора, синим – по методу попарного сходства последовательностей
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Выводы:

Судя по первому графику, результат ближе всего к истинному показал метод Джукса-Кантора, линия, соответствующая методу попарных расстояний, расположена гораздо ниже. Результат, показываемый алгоритмом Джукса-Кантора, также несколько занижен, однако эта ошибка не слишком велика и может быть отнесена на счет приближенности метода к реальной эволюции.

По второй диаграмме очевидно, что метод Джукса-Кантора гораздо лучше подходит для нашей эволюционной модели, потому что он допускает расстояние между последовательностями больше 100. Естественно, метод попарного сходства никогда не даст результат больше ста и не может учитывать, например, обратные замены и повторные мутации в одной позиции (а в наших мутантах они безусловно были). Поэтому этот метод, хотя и применим, но примнеим только к недавно разошедшимся последовательностям (правая часть графика 2), для нашего случая он уже дает серьезные сбои.

Алгоритм Джукса-Кантора гораздо лучше учитывает повтооные замены, и поэтому вполне может быть применим для определения эволюционных расстояний между далекими последовательностями
