Определение эволюционного расстояния между нуклеотидными последовательностями
Истинные расстояния в моей модели: число точечных замен на 100  нуклеотидов:
	 
	AEFDBC
	EFDBC
	EF
	BC
	DBC
	C
	B
	D
	E
	F
	 A

	AEFDBC
	0
	10
	30
	40
	30
	100
	100
	100
	100
	100
	100

	EFDBC
	 
	0
	20
	30
	20
	90
	90
	90
	90
	90
	110

	EF
	 
	 
	0
	50
	40
	110
	110
	110
	70
	70
	130

	BC
	 
	 
	 
	0
	10
	60
	60
	80
	120
	120
	140

	DBC
	 
	 
	 
	 
	0
	70
	70
	70
	90
	90
	130

	C
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	140
	140
	180
	180
	200

	B
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	140
	180
	180
	200

	D
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	180
	180
	140

	E
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	140
	90

	F
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	90

	 A
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0


Матрица попарного сходства: среднее число совпадающих  нуклеотидов на 100 позиций:
	 
	AEFDBC
	EFDBC
	EF
	BC
	DBC
	C
	B
	D
	E
	F
	 A

	AEFDBC
	0
	6,85
	20
	24
	18,1
	46,7
	46
	47
	46
	50
	49

	EFDBC
	 
	0
	15
	19
	13
	44,5
	44
	44
	43
	47
	52

	EF
	 
	 
	0
	30
	25,5
	51,1
	50
	51
	37
	40
	57

	BC
	 
	
	 
	0
	6,97
	33,7
	34
	42
	52
	55
	56

	DBC
	 
	 
	 
	 
	0
	37,8
	38
	37
	49
	52
	54

	C
	 
	
	 
	
	 
	0
	52
	56
	62
	66
	65

	B
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	56
	61
	62
	65

	D
	 
	
	 
	
	 
	
	 
	0
	61
	63
	65

	E
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	58
	65

	F
	 
	
	 
	
	 
	
	 
	
	 
	0
	68

	 A
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0


Матрица попарных расстояний, вычисленных по методу Джукса – Кантора:
	 
	AEFDBC
	EFDBC
	EF
	BC
	DBC
	C
	B
	D
	E
	F
	 A

	AEFDBC
	0
	7,18
	24
	28
	20,7
	73,2
	71
	74
	72
	83
	79

	EFDBC
	 
	0
	16
	22
	14,2
	67,5
	66
	66
	64
	74
	88

	EF
	 
	 
	0
	39
	31,1
	85,6
	82
	84
	51
	56
	108

	BC
	 
	
	 
	0
	7,31
	44,7
	45
	61
	89
	98
	102

	DBC
	 
	 
	 
	 
	0
	52,5
	52
	51
	81
	89
	95

	C
	 
	
	 
	
	 
	0
	88
	102
	133
	160
	151

	B
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	103
	127
	134
	149

	D
	 
	
	 
	
	 
	
	 
	0
	127
	140
	154

	E
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	111
	154

	F
	 
	
	 
	
	 
	
	 
	
	 
	0
	175

	 A
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0


Диаграмма для трех использовавшихся методов(по оси X отложено истинное количество замен, а по оси Y количество замен, вычисленное с помощью двух методов):
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На диаграмме видно, что расстояние, посчитанное с помощью формулы Джукса-Кантора, ближе к истинному, чем расстояние, посчитанное по методу uncorrected distances. Это объясняется тем, что формула Джукса-Кантора допускает обратные замены, а uncorrected distances считает только прямые замены. Но истинная модель сильно отличается от моделей, полученных с помощью данных методов. Это возможно из-за сильного расхождения последовательностей в ходе эволюции.
График зависимости 2-х оценок расстояния от величины  «истинного» расстояния:
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Выводы: 

1. Для подсчета расстояния между далекими последовательностями более подходит формула Джукса-Кантора, метод uncorrected distances хорошо считает только близкие последовательности.

2. Расстояния, посчитанные по формуле Джукса-Кантора, занижены относительно истинных, потому что данный метод отображает только примерную модель эволюции.
3. График, полученный методом uncorrected distances более плавный по сравнению с графиком по Джуксу-Кантору, то есть чувствительность перого метода ниже.
