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Abstract 

We present an error analysis on the application of non-linear 

embedding on pairwise evolutionary distances inferred over a 

collection of genetic sequences following multiple sequence 

alignment. To this end, we have generated gene sequences 

evolved by random substitutions along three different 

evolutionary pathways with known evolutionary distances 

between every sequence pair. We have compared the 

discrepancy between the inferred evolutionary distances to 

the true distances before and after non-linear embedding into 

a low dimensional vector space. The results indicate that 

non-linear embedding achieves significant reduction in error 

in the estimated evolutionary distances. Consequently, non-

linear embedding of evolutionary distances can provide more 

reliable inferences on the evolutionary relationships between 

genetic sequences. 
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fi, sistemlerini meydana getiren 
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benzerlikleri dikkate alarak

- nde birbirleri ile 

 

 ilde 

ler  Bu 

 matematiksel bir modelin 

 

Pr

 

Konvansiyonel 

-Cantor m  iki parametreli 

modeli [2] ve genel zaman tersinir model  [3]. Bu klasik 

tahminlerde bulunsa da, bu tahminler bazen 

 tabi olabilmektedir. 

 ve 

 de 

ifade eder ve bu girdiler kimi zaman onbinlerce karakter 

  

gibi) boyut sorunu  
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endirme [4 nalizi [5] bu 

Analiz 

edilecek ve  
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 , bu klasik 

 ile  

Bu 

aritalama [7], yerel 

8 si [9] 

 

nin protein ve gen 

dizi h

ev  

si 

kul

dizileri 0]. 

F

ailelerinin fonksiyonel o  

evrimsel anlamda uzak  iki boyutlu 

uzayda grupla  

becerisi ortaya koyul 0]. 

aritalama (ISOMAP)
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iyi bir 

6

noktalar  

 

  

 

2.  

ar, konvansiyonel 

Jukes-Cantor m

sonra bu rinde  uygulanarak, 

. Bu iki grup ri, sentetik 

e kapasitesi  Sentetik gen dizilerinin 

 

2.1.  

lizler de 

 Bu 

  

(ilk) 

Her bir evrimsel yolda 501  (orijinal diziyle beraber) dizi 

bulunur. 

lerde yer alan 

i eski dizideki  

ihtimali 

Evrimsel yol 1 (EY1), 

Evrimsel yol 2 (EY2) ve Evrimsel yol 3  (EY3) 

ol lar  

H

nan diziler 

(10, 20, 50, 100 ve 200 nesil 

oran

idir. 

2.2. evrimsel 

 

-Cantor 

konvansiyonel modeller,  uzakl

parametreler ve basit bir formulasyon ile yine bu iki 

ler. Jukes-Cantor 

-Cantor 
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2.3.  evrimsel 

 

olur. 

 

grafik verilir . Bu grafikte, artan boyut 

, 

 

 -

olan 

nokta ile ifade eder. H bu 

, 

dilir. 
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l 3, 4 ve 5

 50 

50 nesile kadar olan mesafelerde, 

belirgin 

edile lar  

 

 da, ISOMAP 

100 ve 200 nesil yla 0,65 ve 0,75 dizi 

 

  

hesaplarken, girdi olarak kendisine verile

 

 

 
3: -Cantor) ile 

 

 

 
4: -Cantor) ile 

 
 

 
5: -Cantor) ile 

 

 

 

mesafeleri birbirin  

. 

ilerinin evrimsel 

 konusunda, evrimsel mesafelerin tahminindeki 

belirgin 

A en uygun 

 ile 

ma 

potansiyeline s  
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