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拽线法：一个构建系统发育树的新算法

陈兆斌
（西北农林科技大学 生命学院，陕西 杨凌，７１２１００）

摘　 要：这篇文章要讨论的拽线法（ＤＬ）是贪婪算法的一种。 和 Ｆｉｔｃｈ⁃Ｍａｒｇｏｌｉａｓｈ（ＦＭ）一样，ＤＬ 也是基于距离矩阵构建系统发

育树，但是和 ＦＭ 算法相比，ＤＬ 具有低复杂度、较高的容错性和准确度高的优点。 当存在误差时，ＤＬ 算法只是加大了不在同

一个父节点下的基因序列的距离，但能够准确的判断序列的亲缘关系，进而得到完美的进化树拓扑结构；相比之下，ＦＭ 算法

让各个基因序列间的距离均摊了这种误差，从而有可能将本应该具有相同父节点的基因序列分到不同的分支。
关键词：系统发育树；基因组进化；序列分析；算法
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ＤｒａｇＬｉｎｅ（ＤＬ） ｍｅｔｈｏｄ：ａ ｎｅｗ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ ｔｏ ｂｕｉｌｔ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ
ＣＨＥＮ Ｚｈａｏ⁃ｂｉｎ

（Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ，Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ａ＆Ｆ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｙａｎｇｌｉｎｇ Ｓｈａｎｘｉ ７１２１００， Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｔｈｅ ＤＬ Ｍｅｔｈｏｄ ｗｅ ｗｉｌｌ ｐｒｅｓｅｎｔ ｉｎ ｔｈｉｓ ｐａｐｅｒ ｉｓ ｏｎｅ ｋｉｎｄ ｏｆ Ｇｒｅｅｄｙ Ａｌｇｏｒｉｔｈｍ ． Ａｓ Ｆｉｔｃｈ⁃Ｍａｒｇｏｌｉａｓｈ
（ＦＭ）， ＤＬ ｃｒｅａｔｅｓ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍａｔｒｉｘ， ｂｕｔ ｈａｓ ｌｏｗｅｒ ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ ｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙ （ ｔｈｅ
ｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙ ｏｆ ＤＬ ｉｓ Ｏ（ｎｌｇｎ）， ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙ ｏｆ ＦＭ ｉｓ Ｏ（ｎ２））． Ｉｔ ｉｓ ｍｕｃｈ ｆａｓｔｅｒ， ｍｏｒｅ ａｃｃｕｒａｔｅ ａｎｄ ｂｅｔｔｅｒ ｆａｕｌｔ⁃
ｔｏｌｅｒａｎｔ． Ｗｈｅｎ ｂｉａｓ ｅｘｉｓｔｓ， ＤＬ ｍｅｔｈｏｄ ｉｎｃｒｅａｓｅｓ ｔｈｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｗｏ ｎｏｄｅｓ ｎｏｔ ｓｈａｒｉｎｇ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｐａｒｅｎｔ ｎｏｄｅ．，
Ｔｈｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｔ ａ ｐｅｒｆｅｃｔ ｍｅｔｈｏｄ ｗｈｅｎ ｉｔ ｃｏｍｅｓ ｔｏ ｔｈｅ ｔｏｐｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ． ＦＭ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ， ｂｙ
ｃｏｎｔｒａｓｔ， ｕｓｅｓ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｏｎｅ ｎｏｄｅ ｔｏ ａｌｌ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ｎｏｄｅｓ， ｗｈｉｃｈ ｍａｙ ａｓｓｉｇｎ ｔｗｏ ｎｅａｒｅｓｔ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
ｗｈｉｃｈ ｓｈａｒｅ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｐａｒｅｎｔ ｎｏｄｅ ｉｎｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｒａｎｃｈｅｓ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ Ｔｒｅｅ； Ｇｅｎｏｍｅ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ； Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ａｎａｌｙｓｉｓ； Ａｌｇｏｒｉｔｈｍ

　 　 Ｂｕｉｌｔ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｉｓ ａｎ
ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｂｒａｎｃｈ ｏｆ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ． Ｓｔｕｄｙ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
ｔｒｅｅ ｃａｎ ｒｅｂｕｉｌｄ ａｎｃｅｓｔｒａｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｅｓｔｉｍａｔｅ ｔｈｅ
ｔｉｍｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ． Ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ａ ｌｏｔ ｏｆ ｐａｐｅｒｓ ａｂｏｕｔ ｔｈｅ
ｍｅｔｈｏｄｓ ｏｆ ｈｏｗ ｔｏ ｂｕｉｌｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ，ｓｕｃｈ ａｓ ｔｈｅ
ｐａｐｅｒ ｗｅ ｈａｖｅ ｒｅｆｅｒｅｄ ｔｏ ｉｎ Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ ［ １⁃９］． Ｔｈｅｓｅ
ｍｅｔｈｏｄｓ ｈａｖｅ ｂｏｔｈ ｔｈｅｉｒ ａｄｖａｎｔａｇｅｓ ａｎｄ ｄｉｓａｄｖａｎｔａｇｅｓ．
Ｉｔ ｉｓ ｓｔｉｌｌ ａｎ ｏｐｅｎ ｑｕｅｓｔｉｏｎ ｗｈｅｔｈｅｒ ｔｈｅｒｅ ｉｓ ａ ｋｉｎｄ ｏｆ
ｏｐｔｉｍａｌ ｓｏｌｕｔｉｏｎ．

１　 Ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｔｏ ＤＬ

ＤＬ ｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｆａｃｔ ｔｈａｔ ｉｆ ｔｗｏ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｃｈａｉｎｓ ａｒｅ ｔｈｅ ｎｅａｒｅｓｔ ｉｎ ａ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍａｔｒｉｘ， ｔｈｅｙ ｗｉｌｌ

ｈａｖｅ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｐａｒｅｎｔ ｎｏｄｅ ｉｎ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ．
Ｔｈｅ ｓｔｅｐｓ ａｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ：

Ｓｔｅｐ １：
Ｆｉｎｄ ｔｈｅ ｎｅａｒｅｓｔ ｔｗｏ ｐｏｉｎｔｓ ｉｎ ａ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍａｔｒｉｘ

ｓｅｒｖｅｄ ａｓ ｂａｓｅ ｐｏｉｎｔｓ ｔｏ ｂｕｉｌｄ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ．
Ａｓｓｕｍｅ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｔｗｏ ｐｏｉｎｔｓ ａｒｅ Ｐ １ ａｎｄ Ｐ ２ ．（Ｆｉｇ．１）

Ｆｉｇ．１　 Ｓｔｅｐ１
Ｓｔｅｐ ２：

Ｌｏｏｐ ｅｘｅｃｕｔｅ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｐｒｏｃｅｓｓ：
Ｆｉｎｄ ｔｈｅ ｎｅａｒｅｓｔ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｉｎｔｓ ｔｈａｔ ｈａｖｅ

ｂｅｅｎ ａｄｄｅｄ ｔｏ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ａｎｄ ｐｏｉｎｔｓ ｔｈａｔ ｈａｖｅ
ｎｏｔ ｙｅｔ ｂｅｅｎ ａｄｄｅｄ ｔｏ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｉｎ ｔｈｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ



ｍａｔｒｉｘ． Ａｓｓｕｍｅ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｔｗｏ ｐｏｉｎｔｓ ｍａｋｉｎｇ ｕｐ ｔｈｅ
ｎｅａｒｅｓｔ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｒｅ Ｐｉ ａｎｄ Ｐ ｉ＋１ ．Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ａｄｄ Ｐ ｉ＋１ ｔｏ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ，ｗｅ ｕｓｅ Ｐ ｉ＋１ ｔｏ ｄｒａｇ ｔｈｅ ｌｉｎｅ ｗｈｉｃｈ
ｌｉｎｋ Ｐｉ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｔｒｅｅ． Ａｓｓｕｍｅ ｔｈｅ ｄｒａｇ ｐｏｉｎｔ ｉｓ Ｏｉ＋１，

ｔｈｅｎ ｗｅ ｇｅｔ ｔｈｒｅｅ ｎｅｗ ｅｄｇｅｓ：Ｌ１，Ｌ２，Ｌ３ （Ｆｉｇ．２）．Ｗｅ ｕｓｅ
ｔｈｒｅｅ ｅｑｕａｔｉｏｎｓ ｔｏ ｗｏｒｋ ｏｕｔ ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ Ｌ１，Ｌ２，Ｌ３．
（Ｆｉｇ．３）

Ｆｉｇ．２　 Ｓｔｅｐ２

　 　 Ｌｏｏｐ ｕｎｔｉｌ ａｌｌ ｔｈｅ ｐｏｉｎｔｓ ａｒｅ ａｄｄｅｄ ｉｎｔｏ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ， ｔｈｅｎ ｗｅ ｗｉｌｌ ｇｅｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ
ｊｕｓｔ ａｓ ｗｅ ｗａｎｔ．

Ｆｉｇ．３　 ｔｈｒｅｅ ｅｑｕａｔｉｏｎｓ

２　 Ａｎｅｘａｍｐｌｅ ｏｆ ｈｏｗ ｔｏ ｕｓｅ ＤＬ ｔｏ ｂｕｉｌｄ
ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ

Ｆｏｌｌｏｗ ｉｓ ａ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍａｔｒｉｘ（Ｆｉｇ．４）：

Ｆｉｇ．４　 ａｎ ｅｘａｍｐｌｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍａｔｒｉｘ

Ｓｔｅｐ １： Ｆｉｎｄ ｔｈｅ ｎｅａｒｅｓｔ ｔｗｏ ｐｏｉｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ
ｍａｔｒｉｘ ｓｅｒｖｅｄ ａｓ ｂａｓｅ ｐｏｉｎｔｓ ｔｏ ｂｕｉｌｄ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
ｔｒｅｅ．Ｔｈｅｎ ｗｅ ｇｅｔ ｐｏｉｎｔｓ Ｄ，Ｅ．ＤＥ＝ １０．（Ｆｉｇ．５）

Ｆｉｇ．５　 ｓｔｅｐ１

Ｓｔｅｐ ２： Ｆｉｎｄ ｔｈｅ ｎｅａｒｅｓｔ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｉｎｔｓ
（Ｄ，Ｅ） ｔｈａｔ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ａｄｄｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ
ａｎｄ ｐｏｉｎｔｓ（Ａ，Ｂ，Ｃ） ｔｈａｔ ｈａｖｅ ｎｏｔ ｙｅｔ ｂｅｅｎ ａｄｄｅｄ ｔｏ
ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｉｎ ｔｈｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍａｔｒｉｘ． Ｔｈｅ ｔｗｏ
ｐｏｉｎｔｓ ａｒｅ Ｃ ａｎｄ Ｄ， Ｕｓｅ Ｃ ｔｏ ｄｒａｇ ＤＥ ａｎｄ ａｓｓｕｍｅ ｔｈｅ
ｄｒａｇ ｐｏｉｎｔ ｉｓ ｐ１， ｔｈｅｎ ｗｅ ｇｅｔ ｔｈｒｅｅ ｅｑｕａｔｉｏｎｓ． Ｗｅ ｃａｎ
ｗｏｒｋ ｏｕｔ ＤＰ１＝ ４ ＣＰ１＝ １４ ＥＰ１＝ ６（Ｆｉｇ．６）

Ｆｉｇ．６　 ｓｔｅｐ２

　 　 Ｓｔｅｐ ３：Ｆｉｎｄ ｔｈｅ ｎｅａｒｅｓｔ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｉｎｔｓ
（Ｃ，Ｄ，Ｅ） ｔｈａｔ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ａｄｄｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
ｔｒｅｅ ａｎｄ ｐｏｉｎｔｓ（Ａ，Ｂ） ｔｈａｔ ｈａｖｅ ｎｏｔ ｙｅｔ ｂｅｅｎ ａｄｄｅｄ ｔｏ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｉｎ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍａｔｒｉｘ．Ｔｈｅ ｔｗｏ ｐｏｉｎｔｓ ａｒｅ
Ａ ａｎｄ Ｃ， Ｕｓｅ Ａ ｔｏ ｄｒａｇ ＣＰ１， ａｓｓｕｍｅ ｔｈｅ ｄｒａｇ ｐｏｉｎｔ ｉｓ
Ｐ２，ｔｈｅｎ ｗｅ ｇｅｔ ｔｈｒｅｅ ｅｑｕａｔｉｏｎｓ．Ｗｅ ｃａｎ ｗｏｒｋ ｏｕｔ ＣＰ２＝
９ Ｐ１Ｐ２＝ ５ ＡＰ２＝ ３０．（Ｆｉｇ．７）

Ｆｉｇ．７　 ｓｔｅｐ３

Ｓｔｅｐ ４：Ｆｉｎｄ ｔｈｅ ｎｅａｒｅｓｔ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｉｎｔｓ
（Ａ，Ｃ，Ｄ，Ｅ） ｔｈａｔ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ａｄｄｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
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ｔｒｅｅ ａｎｄ ｐｏｉｎｔｓ（Ｂ） ｔｈａｔ ｈａｖｅ ｎｏｔ ｙｅｔ ｂｅｅｎ ａｄｄｅｄ ｔｏ ｔｈｅ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｉｎ ｔｈｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍａｔｒｉｘ．Ｔｈｅ ｔｗｏ ｐｏｉｎｔｓ
ａｒｅ Ｂ ａｎｄ Ａ．Ｕｓｅ Ｂ ｔｏ ｄｒａｇ ＡＰ２ ａｎｄ ａｓｓｕｍｅ ｔｈｅ ｄｒａｇ
ｐｏｉｎｔ ｉｓ Ｐ３，ｔｈｅｎ ｗｅ ｇｅｔ ｔｈｒｅｅ ｅｑｕａｔｉｏｎｓ． Ｗｅ ｃａｎ ｗｏｒｋ
ｏｕｔ ＡＰ３＝ １０ ＢＰ３＝ １２ Ｐ３Ｐ２＝ ２０．（Ｆｉｇ．８）

Ｆｉｇ．８　 ｓｔｅｐ４

Ｆｉｎａｌｌｙ ｗｅ ｇｅｔ ａ ｐｅｒｆｅｃｔ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ（ ｉｎ ｔｈｉｓ
ｃａｓｅ，ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｉｓ ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ＦＭ）．（Ｆｉｇ．９）

Ｆｉｇ．９　 ｔｈｅ ｆｉｎａｌ ｒｅｓｕｌｔ

３　 Ｓｔａｔｅ ｔｈｅ ｉｎｈｅｒｅｎｔ ｄｅｆｅｃｔｓ ｏｆ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ
ｕｓｉｎｇ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍａｔｒｉｘ，ａｎｄ ｔｈｅｎ ａｎａｌｙ⁃
ｓｉｓ ｗｈｉｃｈ ｏｎｅ ｉｓ ａ ｂｅｔｔｅｒ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ，ＤＬ
ｏｒ ＦＭ？

　 　 Ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ａ ｌｏｔ ｏｆ ｐａｐｅｒｓ ｆｏｃｕｓｉｎｇ ｏｎ ｔｈｅ ｉｎｃｏｍ⁃
ｐｌｅｔｅｎｅｓｓ ｏｆ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍｅａｓｕｒｅｓ［１０］ ． Ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍａｔｒｉｘ ｉｓ
ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｈａｍｍｉｎｇ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｗｏ ＤＮＡ
ｓｔａｎｄｓ． Ｄｕｅ ｔｏ ｔｈａｔ ＤＮＡ ｈａｓ ｆｏｕｒ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｂａｓｅｓ（Ａ，Ｔ，
Ｇ，Ｃ） ａｎｄ ＤＮＡ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｉｓ ｒａｎｄｏｍ， ｉｆ ｗｅ ｈａｖｅ ｔｗｏ
ｃｈａｉｎｓ Ａ，Ｂ，Ｗｅ ｃａｎｎｏｔ ｍａｋｅ ｓｕｒｅ ｅｖｅｒｙ ｏｔｈｅｒ ｃｈａｉｎ Ｃ
ｐｒｏｍｉｓｅｓ （ＡＣ－ＢＣ） ｉｓ ａ ｃｏｎｓｔａｎｔ． Ｂｕｔ ｉｎ ａ ｐｅｒｆｅｃｔ ｐｈｙ⁃
ｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ， ｉｔ ｍｕｓｔ ｂｅ ａ ｃｏｎｓｔａｎｔ ｉｆ ｔｈｅｙ ｈａｖｅ ｔｈｅ
ｓａｍｅ ｐａｒｅｎｔ ｎｏｄｅ．

Ｆｏｒ ｅｘａｍｐｌｅ， ｉｎ ｔｈｅ ｃａｓｅ ｂｅｌｏｗ （ Ｆｉｇ． １０）， ｗｅ
ｃａｎｎｏｔ ｇｅｔ ａ ｐｅｒｆｅｃｔ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｍａｔｔｅｒ ｗｅ ｕｓｅ ＦＭ

ｏｒ ＤＬ．

Ｆｉｇ．１０　 ｅｘａｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
Ｎｏｔｅｓ： Ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｃｈａｉｎｓ，Ａ ｉｓ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｏｎｅ．Ｏｎ ｂａｓｅ ｏｆ Ａ，Ｂ ｈａｓ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ３ ｂａｓｅｓ，ａｎｄ Ｃ ｆｕｒｔｈｅｒ ｈａｓ ｏｔｈｅｒ ６ ｂａｓｅｓ ｎｏｔ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｗｉｔｈ Ｂ．Ｏｎ
Ｂａｓｅ ｏｆ Ｃ，Ｄ ｈａｓ ６ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂａｓｅｓ，ｂｕｔ ｏｎｅ ｂａｓｅ ｃｈａｎｇｅ ｉｓ ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ Ｂ．

Ｔａｂｌｅ １ ｉｓ ｔｈｅ Ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍａｔｒｉｘ ｆｏｒ ｔｈｅ ｑｕｅｓｔｉｏｎ． Ｗｅ
ｃａｎ ｓｅｅ ＡＢ＝ ３． Ａｎｄ ＡＢ ｉｓ ｔｈｅ ｎｅａｒｅｓｔ． Ａｓ ＢＣ－ＡＣ＝ ８－
５＝ ３ ｎｏｔ ｅｑｕａｌｓ ｗｉｔｈ ＢＤ－ＡＤ＝ １，ｔｈｅｎ ｗｅ ｃａｎｎｏｔ ｇｅｔ ａ
ｐｅｒｆｅｃｔ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ．Ｔｈｅｎ ｗｈｉｃｈ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ ｉｓ ｍｏｒｅ
ａｃｃｕｒａｔｅ ｔｏ ｔｈｅ ｒｅａｌｉｔｙ，ＦＭ ｏｒ ＤＬ？

Ａ ｌｏｔ ｐｅｏｐｌｅ ｍａｙ ｔｈｉｎｋ ｔｈａｔ ｂｅｃａｕｓｅ ＦＭ ｕｓｅｓ ｔｈｅ
ａｖｅｒａｇｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ， ｉｔ ｍａｙ ｄｅｃｒｅａｓｅ ｔｈｅ ｅｒｒｏｒ． Ｂｕｔ ｔｈｅ
ｒｅａｌｉｔｙ ｉｓ ｊｕｓｔ ｔｈｅ ｏｐｐｏｓｉｔｅ．

Ｗｅ ｃａｎ ｓｅｅ ｔｈａｔ ｗｈｅｎ ｗｅ ｕｓｅ ＦＭ（ Ｆｉｇ． １１），ｗｅ
ｍａｙ ｔｈｉｎｋ Ａ，Ｂ ｈａｖｅ ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｎｃｅｓｔｏｒ ａｎｄ Ｃ，Ｄ ｈａｖｅ
ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｎｃｅｓｔｏｒ．Ｔｈｉｓ ｉｓ ｎｏｔ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ａｃｔｕａｌ
ｓｉｔｕａｔｉｏｎ．

Ｂｕｔ ｗｈｅｎ ｗｅ ｕｓｅ ＤＬ （ Ｆｉｇ． １２）， ｗｅ ｃａｎ ｇｅｔ ｔｈｅ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｔｈａｔ Ｃ ａｎｄ Ｂ ａｒｅ ｅｖｏｌｖｅｄ ｆｒｏｍ Ａ ｉｎ ｔｗｏ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎｓ，ａｎｄ Ｄ ｉｓ ｅｖｏｌｖｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｃ ｔｈｕｓ
ｆａｒｔｈｅｒ ｔｏ Ａ ａｎｄ Ｂ． ｔｈｉｓ ｆｉｔｓ ｐｅｒｆｅｃｔ ｔｏ ｔｈｅ ｒｅａｌｉｔｙ．
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　 　 Ｈｏｗ ｃｏｍｅｓ ｔｈｉｓ？ Ａｆｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ， Ｉ ｆｉｎｄ ｔｈａｔ ｉｔ ｉｓ
ｊｕｓｔ ｂｅｃａｕｓｅ ＤＬ ｕｓｅ ｔｈｅ ｎｅａｒｅｓｔ ｄｉｓｔａｎｃｅ， ｂｙ ｃｏｎｔｒａｓｔ
ＦＭ ｗｈｉｃｈ ｕｓｅｓ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ． Ｗｈｅｎ ｂｉａｓ ｅｘｉｓｔｓ，
ＤＬ ｍｅｔｈｏｄ ｏｎｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｓ ｔｈｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｗｏ
ｎｏｄｅｓ ｎｏｔ ｓｈａｒｉｎｇ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｐａｒｅｎｔ ｎｏｄｅ． Ｂｕｔ ｗｈｅｎ ｉｔ
ｃｏｍｅｓ ｔｏ ｔｈｅ ｔｏｐｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
ｔｒｅｅ，ｔｈｉｓ ｍｅｔｈｏｄ ｉｓ ｐｅｒｆｅｃｔ． ＦＭ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ， ｂｙ ｃｏｎｔｒａｓｔ，
ｕｓｅｓ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｏｎｅ ｎｏｄｅ ｔｏ ａｌｌ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ
ｎｏｄｅｓ，ｗｈｉｃｈ ｍａｙ ａｓｓｉｇｎ ｔｗｏ ｎｅａｒｅｓｔ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
ｓｈａｒｉｎｇ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｐａｒｅｎｔ ｎｏｄｅ ｉｎｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｒａｎｃｈｅｓ．

４ 　 Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎｓ ａｎｄ Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎｓ

Ｂｅｓｉｄｅｓ ａｃｃｕｒａｃｙ， ＤＬ ｈａｓ ｏｔｈｅｒ ａｄｖａｎｔａｇｅｓ ｏｖｅｒ
ＦＭ． ＤＬ ｈａｓ ｌｅｓｓ ｏｐｅｒａｔｉｏｎ ｓｔｅｐｓ， ｌｅｓｓ ｍｅｍｏｒｙ
ｃｏｎｓｕｍｐｔｉｏｎ ａｎｄ ｂｅｔｔｅｒ ｆａｕｌｔ⁃ｔｏｌｅｒａｎｔ． ＤＬ ｉｓ ａ ｂｅｔｔｅｒ
ｗａｙ ｔｏ ｂｕｉｌｄ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ． Ｂｕｔ ｉｔ ｓｔｉｌｌ ｎｅｅｄｓ
ｍｏｒｅ ｗｏｒｋ ｔｏ ｂｅ ｄｏｎｅ ｂｙ ｂｉｏｌｏｇｉｓｔｓ ａｎｄ ｃｏｍｐｕｔｉｓｔｓ
ｌｏｖｅｒｓ ｔｏ ｆｉｎｄ ｏｕｔ ｉｆ ｔｈｉｓ ｍｅｔｈｏｄ ｒｅａｌｌｙ． ｗｏｒｋｓ ｗｅｌｌ ｉｎ
ｐｒａｃｔｉｃｅ．
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