Сравнение методов реконструкции деревьев
1. C помощью программы emma пакета EMBOSS создано  выравнивание последовательностей, соответствующих листьям данного дерева (т.е. последовательностей, являющихся окончательным результатом смоделированной мною эволюции).
2. По выравниванию с помощью программы ednadist реконструировано дерево методом Neighbor-Joining. При этом использовались эволюционные расстояния, вычисленные по Джуксу – Кантору (см. «Определение эволюционного расстояния между нуклеотидными последовательностями».) Заметим, что в данной эволюционной модели транзиции и трансверсии не различались.

3. По выравниванию с помощью программы ednaml реконструировано дерево методом максимального правдоподобия.
4. Сравнение трех деревьев: исходного (которое использовалось для моделирования эволюции) и два реконструированных.
	Ветвь
	Исходное
дерево
	Neighbor-
Joining
	Максимальное
правдоподобие

	ABCDEF
	
	
	

	011000
	+
	+
	-+

	000011
	+
	+
	+

	011100
	+
	-
	-


· Исходное дерево.
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· Дерево, построенное методом Neighbor-Joining (дерево не является укорененным).
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  !   +----B    

  +---2  

      +----C    

Расстояния между:
	4
	3
	0.07330

	3
	F
	0.26346

	3
	E
	0.20074

	4
	1
	0.34545

	1
	A
	0.63719

	1
	D
	0.75221

	4
	2
	0.11118

	2
	B
	0.18003

	2
	C
	0.17037


· Дерево, построенное методом максимального правдоподобия (дерево не является укорененным).
  +-----C

  !  

  !                 +-----------------------------------D

  !  +--------------4  

  !  !              +--------------------------A

--1--3  

  !  !  +-------E

  !  +--2  

  !     +-------F

  !  

  +-----B
Расстояния между:
	1
	C
	0.18927

	1
	3
	0.09425

	3
	4
	0.51051

	4
	D
	1.18835

	4
	A
	0.88140

	3
	2
	0.11121

	2
	E
	0.25045

	2
	F
	0.25727

	1
	B
	0.18770


Выводы:

При рассмотрении данного дерева можно сделать следующие выводы:

Еneighbor при построении дерева использует матрицы эволюционных расстояний, вычисленных по Джуксу – Кантору, который учитывает возможность обратных замен.

Еdnaml при построении дерева использует множественное выравнивание и пытается расстояния между последовательностями делать минимальными. Как видно из таблицы, узлы исходного дерева совпадают с узлами 2-х других деревьев ~ на 67%
Это довольно плохой показатель,т.к. последовательностей малои процент воспроизвидения при таком количестве мал.
