Сравнение методов реконструкции деревьев
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Правильная скобочная структура дерева, построенного методом Neighbor-
Joining:
(B:0.51919,A:1.03861,((E:0.35023,F:0.30597):0.16270,(C:0.35237,

D:0.40383):0.07357):0.05562);
Правильная скобочная структура дерева, построенного методом Максимального правдоподобия: 
(A:2.06369,(F:0.33015,(B:0.78597,

(D:0.52054,C:0.39422):0.15550):0.11868):0.06717,

E:0.38431);
Из полученных данных сразу видно большее сходство истинного хода эволюции реконструкцией методом Neighbor-joining (из 3 ветвей совпали 3). Это может объясняться типом алгоритма: выбирать наиболее схожие между собой пары и объединять их общим узлом. Зная заранее ход эволюции, можно было бы и предположить, что данный метод будет близок к правде, т.к. действительно существуют хорошо выделяемые пары CD и EF. 

Метод максимального правдоподобия также выделил пару CD. 

Все расстояния можно разделить условно на три группы: близкие, средние и дальние. Лучше всего (ближе к истине) устанавливается родство последовательностей  первого и третьего типа. Примером в данном случае служат последовательности C, D и А. К ним же можно отнести последовательность E, F, которые также были определены данными методами, как близкие. Отношение последовательности B к остальным ни в одном случае правильно установлено не было. 

Следовательно, данные методы хорошо работают при количестве замен менее 100 на 100 нуклеотидов. А для метода Neighbor-joining оптимальное  количество замен менее 75 (т.к. используется формула Джукса-Кантора), для иного количества результаты неверны. Метод максимального правдоподобия хорошо работает для близких и далеких. 
