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

	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	 
	g1
	2
	3
	4
	5
	A
	B
	C
	D
	E
	F

	g1 
	0
	35
	60
	80
	42
	100
	100
	100
	100
	100
	100

	2
	 
	0
	25
	45
	7
	65
	65
	65
	65
	65
	135

	3
	 
	 
	0
	20
	32
	90
	90
	40
	40
	40
	160

	4
	 
	 
	 
	0
	52
	100
	100
	60
	20
	20
	180

	5
	 
	 
	 
	 
	0
	58
	58
	72
	72
	72
	142

	A 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	116
	130
	130
	130
	200

	B 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	130
	130
	130
	200

	C 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	80
	80
	200

	D 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	40
	200

	E 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	200

	F 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0

	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	2. Матрица попарного различия: среднее число несовпадающих нуклеотидов на 100 позиций
	
	
	

	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	 
	g1
	2
	3
	4
	5
	A
	B
	C
	D
	E
	F

	g1 
	0
	22
	34
	41
	27
	47
	46
	47
	49
	48
	46

	2
	 
	0
	16
	25
	6
	36
	34
	35
	36
	35
	56

	3
	 
	 
	0
	11
	21
	43
	42
	25
	25
	23
	60

	4
	 
	 
	 
	0
	30
	49
	48
	32
	15
	14
	62

	5
	 
	 
	 
	 
	0
	32
	30
	37
	39
	38
	57

	A 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	49
	54
	54
	54
	63

	B 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	51
	53
	53
	63

	C 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	39
	39
	64

	D 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	28
	64

	E 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	63

	F 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0

	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	3. Матрица попарных эволюционных расстояний, вычисленных по методу Джукса – Кантора
	
	
	

	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	 
	g1
	2
	3
	4
	5
	A
	B
	C
	D
	E
	F

	g1 
	0
	26
	45
	58
	33
	74
	71
	75
	80
	76
	72

	2
	 
	0
	18
	31
	6
	49
	45
	48
	49
	47
	105

	3
	 
	 
	0
	12
	24
	64
	61
	30
	31
	27
	122

	4
	 
	 
	 
	0
	39
	80
	76
	41
	17
	15
	129

	5
	 
	 
	 
	 
	0
	42
	39
	52
	55
	53
	106

	A 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	79
	95
	96
	96
	139

	B 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	85
	92
	93
	140

	C 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	56
	55
	144

	D 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	34
	146

	E 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0
	136

	F 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	 
	0


"Истинные" попарные эволюционные расстояния в данной эволюционной модели:
Результаты всех трех методов сведены в одну таблицу:

	Имя пары
	 
	"Истинное расстояние"
	D
	Jukes – Cantor

	1_1
	0
	0
	0
	0

	2_2
	0
	0
	0
	0

	3_3
	0
	0
	0
	0

	4_4
	0
	0
	0
	0

	5_5
	0
	0
	0
	0

	A_A 
	0
	0
	0
	0

	B_B 
	0
	0
	0
	0

	C_C 
	0
	0
	0
	0

	D_D 
	0
	0
	0
	0

	E_E 
	0
	0
	0
	0

	F_F 
	0
	0
	0
	0

	5_2
	7
	7
	6
	6

	4_3
	20
	20
	11
	12

	D_4
	20
	20
	15
	17

	E_4
	20
	20
	14
	15

	3_2
	25
	25
	16
	18

	5_3
	32
	32
	21
	24

	2_1
	35
	35
	22
	26

	C_3
	40
	40
	25
	30

	D_3
	40
	40
	25
	31

	E_3
	40
	40
	23
	27

	E_D 
	40
	40
	28
	34

	5_1
	42
	42
	27
	33

	4_2
	45
	45
	25
	31

	5_4
	52
	52
	30
	39

	A_5
	58
	58
	32
	42

	B_5
	58
	58
	30
	39

	3_1
	60
	60
	34
	45

	C_4
	60
	60
	32
	41

	A_2
	65
	65
	36
	49

	B_2
	65
	65
	34
	45

	C_2
	65
	65
	35
	48

	D_2
	65
	65
	36
	49

	E_2
	65
	65
	35
	47

	C_5
	72
	72
	37
	52

	D_5
	72
	72
	39
	55

	E_5
	72
	72
	38
	53

	4_1
	80
	80
	41
	58

	D_C 
	80
	80
	39
	56

	E_C 
	80
	80
	39
	55

	A_3
	90
	90
	43
	64

	B_3
	90
	90
	42
	61

	A_1
	100
	100
	47
	74

	A_4
	100
	100
	49
	80

	B_1
	100
	100
	46
	71

	B_4
	100
	100
	48
	76

	C_1
	100
	100
	47
	75

	D_1
	100
	100
	49
	80

	E_1
	100
	100
	48
	76

	F_1
	100
	100
	46
	72

	B_A 
	116
	116
	49
	79

	C_A 
	130
	130
	54
	95

	C_B 
	130
	130
	51
	85

	D_A 
	130
	130
	54
	96

	D_B 
	130
	130
	53
	92

	E_A 
	130
	130
	54
	96

	E_B 
	130
	130
	53
	93

	F_2
	135
	135
	56
	105

	F_5
	142
	142
	57
	106

	F_3
	160
	160
	60
	122

	F_4
	180
	180
	62
	129

	F_A 
	200
	200
	63
	139

	F_B 
	200
	200
	63
	140

	F_C 
	200
	200
	64
	144

	F_D 
	200
	200
	64
	146

	F_E 
	200
	200
	63
	136


Диаграмма, построенная по данным этой таблицы:
[image: image1.emf]
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Выводы:
При малых расстояниях между последовательностями оба метода дают согласующиеся результаты. По графику видно, что с увеличением числа мутаций метод неоткорректированных расстояний стремится к величине 75 (несовпадающие нуклеотиды на 100 остатков), т.е. к несовпадению двух случайных остатков (3/4), поэтому при больших расстояниях между последовательностями этот метод не годится. Пределы применения метода Джукса-Кантора гораздо шире. Это связано с тем, что модель учитывает неравновероятность прехода между нуклеотидами. Но и этот метод имеет свои пределы применения. 
