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Abstract 

In phylogenetic analyses, evolutionary relationships between genetic 

materials are considered. These evolutionary relationships are determined 

by studying substitution, deletion, multiplication, and rearrangement 

mutations that are subject to natural selection. In fact, phylogeny is the 

concept of evolutionary relationships between organisms or their genes that 

have been derived from their common ancestors over time. Undoubtedly, by 

creating a phylogenetic tree, it will be easier to examine the evolutionary 

relationships between organisms. In phylogenetic analyses, there are 

methods for drawing trees. One of these methods is the distance-based 

method, which is influenced by Sokal and Sneath cluster algorithms. The 

general idea of this method is in a way that does not seem very practical. 

Among the most famous distance-based methods are UPGMA, Fich-

margoliash, Minimum evolution and Neighbor joining. 
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 چکیده 

تای هبارزایی  روابط هکاملی بی  مواد ژنتیکی مد نظر اسر. ای  روابط هکااملی در هجزیه

تای  ایرزینی  حذف  ازدیاد و  هش باا آرایاش مجادد هعیای  وسیله مطالعه  هشبه

گیرند. در واقع هبارزایی  به مفهاوم رواباط شود که در معر  انتخاب طبیعی قرار میمی

باشد که در طول زمان با فرایندتایی از ا اداد تا میتای آنت یا ژنهکاملی بی  مو ودا

شک باا ایجااد درخار هباارزایی امکاان بررسای رواباط بی اند.مشترک خود مشتق شده

تاا تای هبارزایی برای هرسی  درخرهر خواتد بود. در هجزیههکاملی بی  مو ودات راحر

 تاااای مبتنااای بااار فاصاااله تاااا  روشتاااایی و اااود دارد. یکااای از ایااا  روشروش

(Distance based methodمی ) یاخوشاااه یتاااات یثر از الرورأمتاااباشاااد کاااه 

Sokal وSneath   .تااای مبتناای باار فاصااله هااری  روشاز معروفاساارUPGMA  

Fich- margoliash Minimum evolution   وNeighbour joining باشد.می 
 

و  UPGMA  Distance  Minimum evolution: روابااط هکاااملی  کلمااات کلیاادی

Neighbour joining. 
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 مقدمه 

فنتیک  روشی محبوب در اواسط قرن بیست  بود که در حال حاضر ها حد زیادی منسوخ 

شناسی اسر که به بررسی ارهباط ای در عل  زیسرشده اسر. هبارزایی یا هبارزایی شاخه

تاای پردازدکاه از دادهتاا میرتا یا  معیتای مختلف  انداران نظیر گونههکاملی گروه

 [5] آید.دسر میشناسی بهتای ریخریابی مولکولی و ماهریس دادههوالی

به معنای مرباوط باه  geneticusبه معنای هبار و  phyllواژه هبارزایی از ریشه یونانی 

گاذاری بنادی  شناساایی و نامشناسای  طبقهزایش یا زایشی گرفته شده اسار. در آرایه

شناسی و منطاق از اند ولی تمچنان از نظر روش انداران بسیار از هبارزایی کمک گرفته

  [2] آن مجزا تستند.

تای هبارزایی  روابط هکاملی بی  مواد ژنتیکی مد نظار اسار. تنراامی کاه در هجزیه
شود  تای زیسر مولکولی مطالعه میوسیله روشروابط هکاملی بی  مو ودات مختلف به

تای ایمونولوژیکی  وسیله روشهوان بههبارزایی مولکولی نام دارد. هبارزایی مولکولی را می
یاابی نوکلئوهیادتا و اسایدتای ژناومی  هوالی DNAالکتروفورز پروهئی   تیبریداسایون 

باادی آنتی -ژن تای ایمونولوژیکی مبتنی بر اثرات متقابل آنتایآمینه مطالعه کرد. روش
 اسر و یک روش قوی برای  داسازی مو ودات نزدیک به ت  اسر؛ اگرچه هجزیه کمی

تای آمینواسیدی و نوکلئوهیدی بارای آن مشکل اسر. به ای  واسطه امروزه از  ایرزینی
شاود. از نظار تا استفاده میتا و ژنتای هبارزایی پروهئی هعیی  روابط ژنتیکی و بررسی

بنادی او بندی گیاتان پرداخر و اصاول طبقههاریخی لینه اولی  کسی اسر که به طبقه
بنادی او شاامل: مراهب طبقهکاه سلسالهطورییاتاان باود. بهبراسا  صفات  ااتری گ

دانشمندان سده تجدت  و اوایل  [13]سلسله  شاخه  رده  راسته   نس و گونه گیاه بود.
بناادی مراهب را درخاار زناادگی نامیدنااد. پااس از آن طبقههسااده نااوزدت  ایاا  سلساال

تا  بلکاه هنها شباتر بی  گوناهوسیله لینه به نام هبارزایی بیان شد که نهگرفته بهصورت
 [13]داد.تا را نیز نشان میروابط هکامل بی  آن

شود از آنجا وسیله درخر هبارشناسی نمایش داده میارهباط هکاملی بی  مو ودات به

افتد طور مستقی  قابل مشاتده نیسر اهفاق میتای زمانی که بهکه هکامل در طول دوره
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ن اماروزی تا را با استنباط روابط هکاملی میاان  اناداراشناسان مجبورند هبارزاییزیسر

تا کماک کنناد اماا رکوردتاای هوانند به بازسازی هبارزاییتا میبازسازی کنند. سنرواره

شناساان فسیلی اغلب بیش از حد کمیاب تستند و کمک خوبی نیستند؛ بنابرای  زیسر

تاا محادود معمولاً به هجزیه و هحلیل مو ودات امروزی برای شناسایی روابط هکاملی آن

تای تاای فنوهیاپ کاه اغلاب شاخصاهرزایی در گذشته از روی ویژگیتستند. روابط هبا

تای مولکاولی شاامل پاروهئی  و شدند. امروزه دادهباشند بازسازی میکالبدشناختی می

  [14]شوند.برای ساخر درخر هبارزایی استفاده می DNAتای رشته

کار رفر. یکی از اتداف او به 1904وسیله نوهال در سال هبارزایی مولکولی در ابتدا به
قرار دادن انسان در یک موقعیر هکاملی مناسب نسبر به دیرر مو ودات نخستی  باود. 

تای روشای باود. هاا اما از ای  روش خیلی استقبال نشد  که بیشتر به خاطر محادودیر
تاای مولکاولی بارای بررسای رواباط هکااملی دوبااره داده 1950که در اواخار دتاه ای 

تاای مو ودات استفاده شد. امروزه درختان هبارزایی براساا  اطلاعاات حاصال از هوالی
DNA شوند ها اطلاعات مورفولوژیکی و یا حتی ایمونولوژیکی؛ زیرا: و پروهئی  ساخته می

عنوان یک هوان به( تر نوکلئوهید یا آمینواسید را می2هر اسر؛ تا سادهدادن آن ( امتیاز1
خصوصیر برای بررسی روابط هبارزایی در نظر گرفر؛ یعنی بارای مثاال باا مقایساه دو 

مقایسه در دستر  اسر  که در مقایساه باا نقطه قابل 1000نوکلئوهیدی   1000هوالی 
تاای مورفولاوژیکی بسیار زیاد اسار. در حقیقار دادهاطلاعات مورفولوژیکی ای  میزان 

و  DNAتاای ( هوالی3تاای مولکاولی دارناد؛ پتانسیل اطلاعاهی کمتری نسبر باه داده
تای ا ادادی در یافته و ت  برای حالرتای انشعابپروهئی   اطلاعاهی را ت  برای حالر

 [1]دتند.اختیار قرار می

تای پیشارفته اساتخراج هاوالی در بیولاوژی مولکاولی امکاان به علر هوسعه هکنیک

تای هبارزایی فرات  شاده اسار. آوری مقدار زیادی اطلاعات  هر استنتاج فرضیه مع

نوکلیوهیاد در  16000رد میتوکندری )با حادود عنوان مثال پیدا کردن مقالاهی در موبه

ترحال افازایش هاکساا اکثر حیوانات( که بر پایه ماهریس کاراکتر تستند ساده اسر. باه

خیلی اتمیر دارد؛ زیرا افزایش هاکساتا به معنی افزایش دقر و در نتیجه ایجاد درخار 

 طاولانی داریا  و ایا  یاک تای نسبتاًهر اسر. در هبارزایی ما انتظار دنبالههبارزایی قوی
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تا را تر  ا دسر آمده از سنروارهتای بهدلیل محک  برای ای  اسر که در هبارزایی داده

تا بیشتر شامل اطلاعات تای هبارزایی فسیلکنی . البته دادهکه ممک  باشد استفاده می

  DNA.[15]شناسی اسر ها اطلاعات مربوط به ریخر

Zwickl  وHilis  تای ساازی نشاان دادناد نموناهبا اساتفاده از شبیه 2002در سال

شناسی در استنتاج هبارزایی هأثیر مثبتای دارد و دقار آناالیز هباارزایی را افازایش آرایه

شک با ایجاد درخر هبارزایی امکان بررسی روابط هکاملی بی  مو ودات بی [19]دتد.می

تا با ایجاد درخر هبارزایی درصدد رسایدن شنا هر خواتد بود. در حقیقر زیسرراحر

 د: به اتداف زیر تستن

تا نشان داده که مو ودات تای هکامل: هجزیه ساده دادهالف( بررسی و آزمون فرضیه

تاای تای مشاابه دارناد و مو اودات خیلای دور از تا  هوالیخیلی نزدیک به ت  هوالی

هوان گره ژنی بی  دو یاا چناد تای مختلف میناشناسی دارند. در نتیجه با بررسی هوالی

 تا را هرسی  کرد؛بط هکاملی بی  گونهمو ود را پیدا کرد و روا

 تای ا دادی منقر  شده؛تا و نسلب( کسب اطلاعاهی درباره گونه

 هر مو ودات؛بندی دقیقج( طبقه

  [1]د( برآورد شروم زمان انشعاب دو مو ود.

و شاباتر  (Morphologic)شناسای بندی در آغاز بر پایاه مشااتدات ریخرعل  رده
بندی مصنوعی باود کاه در آن از  اتری استوار بوده اسر که اولی  نوم آن سیست  رده

شاد. بندی استفاده مییک یا چند صفر ویژه بدون هو ه به اتمیر ای  صفات برای رده
شانا  ساوئدی آن را بار مبناای ز زمان ارسطو آغاز شد و لیناه گیاهبندی اای  نوم رده

تا هقسی  کارد. از هعداد هغییر داد. او گیاتان را بر حسب هعداد و وضع قرار گرفت  پرچ 
کارتای مه  او نامرذاری گیاتان و  انوران با سیست  دو ناامی باود. در سیسات  بعادی 

شناسی  انوران و با در نظار تای ریخردیبندی طبیعی به بسیاری از تماننسیست  رده
شود؛ پس صفات بیشتری مورد اساتفاده گرفت  میزان اتمیر تر یک از صفات هو ه می

تای لاماارک و دارویا  تای  دیادهر براساا  نظریاهبندیگیرد. پس از آن ردهقرار می
یازان یا هباارزایی کاه  اناداران را برحساب م بندی هبارزاییردهصورت گرفر. سیست  

تااای ژنتیکاای و میاازان ارهباطبناادی کننااد. در واقااع در ایاا  ردهبناادی میهکامال رده
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بنادی گیرد. آخاری  سیسات  ردهبا یکدیرر مورد استفاده قرار میخویشاوندی  انداران 
شناسای  تاا )ریخربندی مدرن یا  دید اسر کاه در آن از مجموعاه دانشسیست  رده

ارزایی( برای پی بردن باه رواباط خویشااوندی  اناداران تای مولکولی هبهشری   مقایسه
گیارد اماا باه بندی به هنهایی اصل نسل مشاترک را دربار نمیشود. عل  ردهاستفاده می

بنادی انکارناپاذیر اسار. بارای مثاال هجزیاه و تمراه دیرر شواتد  اتمیر هکااملی رده
تاای ا  ویژگیتای بسایاری کاه براساکناد کاه گوناهتای ژنتیکی مشخص میهحلیل

اند  خویشاوندان خونی با زمینه وراثتای مشاترکی بندی شدههشریحی و دیرر صفات رده
تاا باا یکادیرر علا  تستند. مطالعه علمی گوناگونی مو ودات زنده و ارهباط هکاملی آن

شناساای شااود. یااک  نبااه مهاا  ایاا  علاا  آرایه( نامیااده میSystematicبناادی )رده
(Taxonomy اسر که عل ) بنادی مو اودات زناده اسار. نامراذاری  هوصایف و طبقه

تاا  بنادی مو اودات زناده باه گروهبه معنی رده (Classificationبندی )اصطلا، طبقه
)آرایاه( کاه  ماع آن  (Taxonتا اسر. هاکسون )تا یا خویشاوندی آنبراسا  تمانندی

Taxa  طحی معای  نظیار بندی منظمی از مو ودات زنده اسر که در ساباشد  گروهمی
تای هباارزایی بارای هرسای  شاود. در هجزیاهگونه   نس یا شااخه در نظار گرفتاه می

ای و روش فاصاله (Character-based methods) متکی بر خصوصیاتتا دو روش درخر
(distance method)  و ود دارد. به روشDistance based methods  یا روش مبتنی بر

 [6]شود.خته میفاصله در ای  هحقیق پردا

 

 Distance matrixتای روش

Distance matrixتای اصلی آناالیز هباارزایی اسار کاه هوساط   یکی از روشCavali-

Sforza (1967)  Fitch&Margoliash (1967)  وHorne (1967) ایاده ارائه شده اسر .

آید. محاسبه فاصله میان تار کلی ای  روش به نحوی اسر که زیاد کاربردی به نظر نمی

تاا را هاا حاد امکاان ای که فواصال بای  گروهدرختواره یافت تا  و سپس  فر از گونه

تای اساتهکند. ای  روش از همامی اطلاعاهی کاه در ماورد ربینی مینزدیک به ت  پیش

تاا نادارد. نظر کرده و هو هی باه آنتا و ود دارد  صرفبالاهر  و خصوصیات هرکیبی آن

تاا  هاا حاد یاک  ادول دو باه دوی سااده شود ها مااهریس دادهبر آن مو ب میعلاوه
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کنند که ای  امر مو ب خواتد شاد تا هصور میدر نتیجه خیلی ای هنزل پیدا کند.فاصله

تای مفید ما بلااستفاده مانده و عملاً امکان بررسی و برآوردی از داده تاییها زیرمجموعه

ای ساازی رایاناهحال  مطالعاهی که با استفاده از شبیههبارزایی صحی  از میان برود. باای 

روناد تاایی کاه در ایا  روش از دسار میدتناد  شامار دادهصورت گرفتاه نشاان می

ای هبااارزایی انجااام شااده  بساایار دقیااق العاااده کاا  و ناااچیز اساار. برآوردتاافوق

 [6 9 7 3 اند.بوده

ای تای سادهدر  اتر  مرسوم نیسر که برای فرایندتای هکاملی )یا حداقل برای مدل

تای بالاهر را حاذف کنی ( خصوصیات هرکیبی مربوط به راستهتا استفاده میکه ما از آن

تا  مد نظر تای مابی  گونه فر فاصله تا را برایتا و دادهکه تمان ویژگیکنند  درحالی

تا را ایا  اسار کاه فاصاله Distance matrixقرار دتند. بهتری  راه درک و فها  روش 

تا را از تا   ادا گوناهتایی در نظار بریاری   کاه  فرصورت هاابعی از طاول شااخهبه

واقع ما در  کند. درگونه استنتاج میسازند. تر فاصله  بهتری  درخر را برای تر  فرمی

تا را خاواتی  داشار  و ساعی گوناهتای متشکل از  فراینجا هعداد زیادی از درختواره

هعداد گونه را بیابی . مشاکل ایا  کاار آن  nای با خواتی  کرد ها بر ای  اسا  درختواره

تا  در تا  دقیقاً تمان طولی نیسر که مابی  تر  فار از گوناهاسر که تر یک از فاصله

ای و ود دارد. نتیجتاً باید گفر که انحرافی از فاصله واقعی و ود داشته و گونه nدرخر 

هری  فاصله ای را پیدا کنی  که نزدیکسعی ما باید ای  باشد که درختواره کامل و  امعه

 [7تا را با هقریب بالا داشته باشد. گونهبی   فر

  UPGMAوش هاااوان باااه رای میتاااای ایجااااد مااااهریس فاصااالهاز اناااوام روش

Neighbormatrix  Fitch-Margoliash .اشاره کرد 
 

 UPGMAمعرفی روش 

 UPGMAتا یک درخر فرامتریک )درختی که طول همام مسیرتا از ریشه به سرشااخه

تای مو اود در نموناه گیرد. اگر نرخ هکامال در هماام نسالیکسان باشد( را مد نظر می

 طور کامال متاوازن باشاد آنرااهباه یکسان باشد )یک سااعر مولکاولی( و اگار درخار

UPGMA تای داده دیاده اکثر مجموعاه در انتظارات ای . کند هولید را نباید یک نتیجه
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ها حدی برای برطرف کردن ای  نقایص هوانایی دارد  UPGMA کهشود و با و ود ای نمی

باودن آن  ساریع UPGMA برند. مزیرکار نمیهن را برای هخمی  هبارزایی بآاما معمولاً 

 .تا کار کندهواند با بسیاری از هوالیسر و میا

 

 UPGMAمراحل ساخر درخر به روش 

 ساخر ماهریس فاصله؛ الف(

 هری  فاصله را دارند؛بی  دو هاکسونی که کوهاهب( هشکیل خوشه

تای دیرر ج( محاسبه مجدد میانری  فاصله بی  دو خوشه  دید و تر یک از هاکسون

 س فاصله  دید؛و ایجاد یک ماهری

تای مورد مطالعه در یک خوشه منفرد که تمه هاکسوند( هکرار ای  فرایندتا ها زمانی

 [17بندی شوند. گروه
 

  Neighbor Joining معرفی

تاای مبتنای بار یکی از پرکاربردهری  روش(Neighbour joiningروش اهصال تمسایه )

 [18. فاصله اسر

تا را با استفاده از بندی دادهتای عمومی خوشههکنیک (N-J) تای اهصال مجاورروش

. کنادمی استفاده تاهوالی آنالیز مورد در بندی خوشه متریک یک عنوانبه ژنتیکیفاصله 

 نارخ یک روش ای  در اما کندمی هولید ریشه بدون درخر یک مجاور اهصال ساده روش

شاود. اماا در رفتاه نمیتای مختلف در نظر گثابر )ساعر مولکولی( در طی نسل هکامل

دار تاای ریشاهوش  فر گروه بدون وزن با میانری  حسابی( درخر)ر UPGMA روش

گذارد؛ در واقع درختای فرامتریاک شود و فر  را بر ثابر بودن نرخ هکامل میهولید می

 [18 .ن فاصله از ریشه ها تر سرشاخه یکسان اسرآشود که در هولید می
 

 NJو  UPGMAتای روش ویژگی

تار دو سااده و  Distanceتای رس  درخار بار مبناای ای  دو روش در بی  سایر روش

گیارد صورت ساده و گسترده مورد استفاده قرار میبهکه  UPGMAروش  سریع تستند.
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تایی که دارای میزان ثابتی هکامل تستند مفید اسر برای رس  درخر هبارزایی هاکسون

برخای از اطلاعاات از دسار  NJدر روش  دتاد.و تمچنی  ا داد هکاملی را نشاان نمی

ویژه اطلاعاهی که درباره تویر ا اداد و نوکلئوهیادتای مشاتق شاده در تار روند. بهمی

تاا تا و هرکیب اطلاعاات هوالیدر ای  روش امکان محاسبه طول شاخهباشد. موقعیر می

 [15کار رفته اسر. و ود دارد. ای  روش وابسته به مدل هکاملی به

 

  Fitch- Margoliagh (FM) وشر

تای مختلف امتیاازدتی فاصاله در ای  روش نیز نیاز اسر که ابتدا با استفاده از ماهریس

هری  دو به دو بی  دو هوالی یا هاکسون را هعیی  کنی . ای  روش براسا  معیاار کوچاک

 [16کند. مجذور عمل می

 

  Minimum Evolution (ME) روش 

در  (Zontaو  kidd) دو محقق کید و زونتا بار هوسط  اولی Minimum evolutionروش 

کناد کاه و و می[ ای  روش درختی را  سر12. ؛ مورد استفاده قرار گرفر1971سال 

هری  اسر  که از طریق روش کوچک FMهری  طول درخر را دارد  روشش مشابه کوهاه

کار هتمااالی را بااتمااه فواصاال دو بااه دو اح FM  MEکنااد. باارخلاف مجااذور عماال می

 [8شود. تای حداقل بهینه میتای داخلی براسا  اندازهطول شاخهگیرد. نمی

 

 برای رس  درخر  Distanceتای مبتنی بر روش

تاا  ااتر عنوان بهتاری  روشباهMinimum Evolution و Fitch- Margoliagh روش 

تای ترده در برنامااهطور گسااهباا MEرونااد. کار میهدر مطالعااات باا و هقریباااً  اندشااده

طور هبسیار سریع اسار و با NJروش قابل ا را اسر.  PAUPو  METREEکامپیوهری 

اسار. باا هو اه باه سااختار  MEدتد که نزدیاک باه درخار کلی یک درخر ارائه می

  NJدارهر از هنها درخارشمار درخر ارائه شود که بهتر و معنیاطلاعاهی ممک  اسر بی

 [8. باشند
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  Jukes-cantor مدل هکاملی

کاه  اوکس و   مدلی اسر DNAتای هری  مدل ممک  برای هغییر و هکامل هوالیساده

  ارائه کردند. در ای  مدل  تر یاک از بازتاای 1969در سال   Cantor) و (Jukes کانتور

تا  از شانس یکسانی برای هغییر یافت  برخوردارند. زماانی کاه یاک بااز مو ود در هوالی

کند  ای  امکان را دارد ها به تر یک از سه باز دیرر  )با احتماال مسااوی( میهغییر پیدا 

بااز  باا فراوانای  4خواتد بود که از تر  نتیجه مورد انتظار ما قطعاً به شکلی. هبدیل شود

 [10. و ود داشته باشند DNAیکسان  در 

 
 (1969  (Cantor و Jukes)برگرفته از کتاب  وکس و کنتور)  Junkes-cantorمدل هکاملی 

 

تاا باه نماایش که میزان هغییرات را نشان داده و در کنار تماه فلش uمقدار عددی 

اند  در واقع میزان هعویض و  انشینی اسر که مابی  همامی  فر بازتاا صاورت درآمده

رخدادی اسر که در آن یک نوکلئوهید در یک  معیار   اایرزی  نوکلئوهیاد ؛ گیردمی

  .[12  شوددیرری می

 تا در ایا  مادل  لازم اسار هاا احتماال تار گوناه  اایرزینیبرای محاسبه فاصاله

(Transition) مفهاوم احتماال .دسار آوریا را به transition  تاا باا ) اایرزینی پوری

 (transversion)با  اایرزینی متقااطع  تا( را نبایدتا با پیریمیدی تا و پیریمیدی پوری 

و باه معناای  اشاتباه گرفار ری  باه پیریمیادن و باالعکس() هش از نوکلئوهید نوم پو

هری  سااده .اسار( Aمثلاً دیرر ) موقعیر( به C ایی از یک موقعیر )مثلاً احتمال  ابه

کاه  ای آنراه برای محاسبه ای  پدیده  آن اسر که کمی در ای  مدل دسر ببری . باه

باز دیرر داشته باشی   برذاریاد  ( یک باز را به تر یک از سهuدامنه وسیعی از هغییرات )
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را داریا  کاه ممکا  اسار ( 4/3uای از هغییرات یک بااز )گونه هصور کنی  که دامنهای 

باز مو ود را دربر گیرد. در نتیجه دقیقاً حالتی پیش خواتد آمد که  4طور هصادفی تر به

 [1.  بودخواتد  u/3معادل   در آن احتمال هبدیل شدن یک باز  به سه باز دیرر

در نظار بریاری    tاگر مدت زمان سپری شده و در واقع طول عمر شاخه را  معاادل 

 خواتد شد.  4/3utصورت رابطه بهگاه احتمالات مطر، در مدل دستکاری شده  آن

( dt) تای کوهااه کوهااه( خود از هعداد پرشماری از زمانtتای متعلق تر زمان )شاخه

خود یک احتمال بروز رویداد  داگانه خودیتا نیز بهنیک از آ هشکیل شده  که برای تر

(dt 4/3utو ود خواتد داشر ) .  

 . ut4/3-eکه تیچ هغییری در یک سایر در طول زمان رخ ندتد برابر اسر با احتمال ای 

 .ut4/3-e -1که حداقل یک رویداد در یک سایر رخ دتد برابر اسر با احتمال ای 

چهارم خواتاد باود؛ در نتیجاه ر یک نوکلئوهید خاص  یکرویداد د یکاحتمال وقوم 
آغااز  Aکاه باا ای ( در انتهای شااخهCهوان گفر که احتمال وقوم یک رویداد )مثلاً می

 3از آنجاایی کاه  اسار. = ut4/3-e -1ut4/3-e -1(1/4Prob (C A. u.t)(صورت هشده اسر ب
 ؛ پاس احتماالهبادیل شاود تااهواناد باه تار یاک از آنمی Aنوکلوئید و ود دارد که 

) ut4/3-e -1¾( .و ود دارد ( فواصل مورد انتظارdیک فاصله ژنتیکی حقیقای از )ut   اسار
 صورتهکه ب

)ut4/3-e -1¾(d =  صاورتهاسار. در نهایار فرماول ب )d4/3-1ln ( 3/4-=  ut= D  

ت ماورد هفااواناد. در واقع نسبر نوکلئوهیدتایی اسر که بی  دو هوالی متفاوتشود. می

صاورت هاابعی از طاول   بهjukes-Cantorانتظار در  ایراه بی  دو هوالی ژنی  در مادل 

 [5 باشد )در واقع حاصل میزان هغییرات و زمان هغییرات هکاملی(.شاخه می

تای طور عماده در بای  گروتای از متخصصاان سیسات گذاری باهتای فاصالهروش

روش  مزایاای برخای پایاه کااراکتر تاایشرومولکولی رایج اسر اما باا رشاد فزایناده 

ساازی هقریبااً گذاری رو به کمرنگ شدن دارند؛ با ای  و اود مزایاای چاون پیادهفاصله

تاای   هوانایی تمراه کردن یک مدل هکاملی با یک هحلیل نسبتاً سریع  روشNJزمانت 

 کناد کاه تمچناان بارای مادهی طاولانیای و مزایای دیرار هضامی  میهخمی  شبکه

 .گذاری در کانون هو ه باشندتای فاصلهروش
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