Реконструкция филогенетического дерева
Задача: получить 4 реконструкции филогенетического дерева (рисунок и скобочную формулу) и сравнить результат с "истинным" деревом модели. 

Решение:

· Создано выравнивание последовательностей, соответствующих листьям моего дерева (list.fasta). 

· С помощью программы ednadist определены эволюционные расстояния по Джуксу – Кантору между последовательностями полученного выравнивания.

· Построены филогенетические деревья: 

· по методу UGPMA с помощью программы eneighbor,
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(((A:0.25245,B:0.25245):0.43569,(C:0.30130,(D:0.14940,E:0.14940):0.15190):0.38684):0.05693,F:0.74507);
· по методу ближайших соседей (Neighbor-Joining) с помощью программы eneighbor,
  +---D         

  !  

--4----E         

  !  

  !                            +-------A         

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

  !   +------------2           +-------B         

  !   !            !  

  +---3            +-----------------------F         

      !  

      +---------C      
· (D:0.13872,E:0.16008,(((A:0.24071,B:0.26419):0.39866,F:0.79459):0.43287,C:0.32828):0.12492);   
· по методу наибольшего правдоподобия (Maximum Likelihood) с помощью программы ednaml,
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· (B:0.29232,(F:1.33359,((E:0.16540,D:0.15635):0.13280,C:0.38852):0.62067):0.56580,A:0.29784);
· по методу максимальной экономии (Parsimony) с помощью программы ednapars. 
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(((F,((E,D),C)),B),A);
· Сравнение топологии исходного филогенетического дерева модели и 4-х вариантов его реконструкции:
	Ветвь
	Исходное дерево
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	ML
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· Выводы:
· надёжна: ничего не потерялось и ничего не появилось, правда длины ветвей получились различными,
· наиболее эффективен, наверное, UPGMA: выдаёт укоренённое дерево, да и расстояния неплохи (наверное, потому что моё дерево ультраметрическое: за основу берется матрица эволюционных расстояний, в которой программа находит наиболее близкую пару последовательностей, объединяет их в кластер и пересчитывает для него эволюционные расстояния, а с полученной матрицей повторяет все то же самое, при этом место узла, с которым соединяется следующий кластер, определяется как среднее арифметическое),
· укорененное дерево – только  UPGMA.
· Neighbor-Joining, как и UPGMA, использует матрицу эволюционных расстояний, а Maximum Likelihood является символьно-ориентированным (оценивает вероятность того, что дерево отрадает реальную цепь событий, лучшим деревом считается то, для которого эта вероятность окажется максимальной). Метод Parsimony также основывается на анализе последовательностей (лучшим деревом считается то, для которого число эволюционных событий наименьшее, но метод не выдает информацию о длинах ветвей). 

  

