Реконструкция филогенетического дерева с помощью 4-х разных методов.
1. С помощью программы ednadist были получены эволюционные расстояния между конечными последовательностями дерева по методу Джукса-Кантора:

	A.fasta
	0
	0,9396
	1,332
	1,3705
	1,3656
	1,4594

	B.fasta
	0,9396
	0
	1,3414
	1,411
	1,4429
	1,3462

	C.fasta
	1,332
	1,3414
	0
	0,37
	0,4267
	0,5819

	D.fasta
	1,3705
	1,411
	0,37
	0
	0,4451
	0,6226

	E.fasta
	1,3656
	1,4429
	0,4267
	0,4451
	0
	0,594

	F.fasta
	1,4594
	1,3462
	0,5819
	0,6226
	0,594
	0


Трансверсии и транзиции не различались.
2. На основании полученной матрицы и выравнивания конечных последовательностей (в зависимости от используемой программы), имена которых отвечают названиям листьев, были построены филогенетические деревья: 

· по методу UGPMA с помощью программы eneighbor, 

               +----------------------------A.fasta  

  +------------4  

  !            +----------------------------B.fasta   

  !  

--5                              +-----------C.fasta   

  !                           +--1  

  !                       +---2  +-----------D.fasta   

  !                       !   !  

  +-----------------------3   +-------------E.fasta   

                          !  

                          +-----------------F.fasta   
Cкобочная формула: 

((A.fasta:0.46980,B.fasta:0.46980):0.22201,(((C.fasta:0.18500,

D.fasta:0.18500):0.03295,E.fasta:0.21795):0.08180,F.fasta:0.29975):0.39206);

· по методу ближайших соседей (Neighbor-Joining) с помощью той же программы eneighbor, 

     +-----C.fasta   

  +--3  

  !  +------D.fasta   

  !  

--4------E.fasta   

  !  

  !                     +-------------A.fasta   

  !  +------------------1  

  +--2                  +-------------B.fasta   

     !  

     +---------F.fasta   
remember: this is an unrooted tree!

Скобочная формула: 

((C.fasta:0.16856,D.fasta:0.20144):0.02488,E.fasta:0.22602,((A.fasta:0.46805,

B.fasta:0.47155):0.62047,F.fasta:0.31253):0.07171);

· по методу наибольшего правдоподобия (Maximum Likelihood)с помощью программы ednaml, 

  +-------------------B.fasta   

  !  

  !                       +---------F.fasta   

--1-----------------------4  

  !                       !  +------E.fasta   

  !                       +--3  

  !                          !  +-----D.fasta   

  !                          +--2  

  !                             +----C.fasta   

  !  

  +-------------------A.fasta   
remember: this is an unrooted tree!

Скобочная формула: 

(B.fasta:0.65731,(F.fasta:0.32630,(E.fasta:0.23379,

(D.fasta:0.21207,C.fasta:0.18037):0.03784):0.10307):0.78484,

A.fasta:0.66829);

· по методу максимальной экономии (Parsimony) с помощью программы ednapars. 

        +--------F.fasta   

     +--5  

     !  !  +-----E.fasta   

     !  +--4  

  +--2     !  +--D.fasta   

  !  !     +--3  

  !  !        +--C.fasta   

--1  !  

  !  +-----------B.fasta   

  !  

  +--------------A.fasta   
remember: this is an unrooted tree!

Скобочная формула:

(((F.fasta,(E.fasta,(D.fasta,C.fasta))),B.fasta),A.fasta); 
В последнем случае есть ошибка программы ednapar, и в скобочной формуле отсутствуют расстояния.

Таблица1

Cравнение топологии исходного филогенетического дерева модели и 4-х вариантов его реконструкции.

	Ветвь
	Исходное дерево модели
	UPGMA
	NJ
	ML
	Parsimony

	ABCDEF
	
	
	
	
	

	..**..
	+
	+
	+
	+
	+

	..***.
	+
	+
	+
	+
	+

	..****
	+
	+
	+
	+
	+


При описании топологии во внимание принимались только внутренние ветви, потому что внешние и так есть у любого разбиения дерева. И так получается, что по всем методов одна топология! 
Интересно отметить, что в одном случае (по методу UGPMA с помощью программы eneighbor) получилось укоренённое дерево, причём оно отвечает нашей модели. Поэтому именно этот метод кажется мне наиболее эффективным. Ведь на практике мы можем и не верить программе, т.е. вовсе не считать полученный корень истинным – это наше право.
Два последних метода являются симольно-ориентированными (это – Parsimony и ML), а два первых, т.е. UPGMA и NJ, - используют матрицу попарных расстояний.
