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Méetodos de distancia

1) Usando um modelo de evolu¢ao, calcular o niumero de substituicoes (distancia) para todos os pares
de sequéncias em um alinhamento

GTCGTAACTACTGAGC
GTCATAGCTACTGATC
GCGGTAGCTACTGCTC
ACGACACCTACTGCTC
ACGGAACCTACGGATA

Alinhamento

JC A B C D
A

B| 0.2158

C| 0.4043 0.3041

D | 0.8240 0.5199 0.3041

E| 0.8240 0.8240 0.5199 0.4042

Matriz de distancias evolutivas

2) As OTUs mais préximas (menor distancia) sao agrupadas e a distancia para as outras OTUs é recalculada

3) O processo é repetido até que todas as sequéncias tenham sido agrupadas
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