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一、中文摘要

建構演化樹是分析物種間演化過程，最

基本及重要的工具。現今的演化樹建構工具

相當豐富，但是不同工具得到的演化樹也不

盡相同。本計劃首先選出十個當前大家常用

的演化樹建構工具，及十個不同的物種群。

利用演化樹 RF 距離演算法，評估出 PHYLIP
及 ClustalW 為最佳的兩個演化樹建構工具。

接著設計演化樹合併演算法，合併上述兩個

工具所得到的演化樹，並証明所得到的新演

化樹，評估 RF(Robinson-Foulds)距離為最

佳。最後利用實驗的結果，驗證我們的演化

樹建構工具，為當今評估 RF 距離之最佳演

化樹建構工具。

關鍵詞：演化樹、RF 距離

Abstract
Construction of phylogenetic tree is the

most basic and important tool to analyze the
evaluated process among objects. There are
many construction tools of phylogenetic trees,
each tool does not construct the same
phylogenetic tree. We first select 10 popular
construction tools of phylogenetic tree and 10
groups of objects, measure their RF
(Robinson-Foulds) distances, and decide the
first two optimal tools are PHYLIP and
ClustalW. And then we derive algorithms to
combine the above two phylogenetic trees, and
prove the combined tree is the optimal of
measuring RF distance. The experimental
results finally show that our tool is the optimal.

Keywords: Phylogenetic Trees, RF distance

二、簡介
生物之間的演化關係是現今生物學家最

關切探討的問題。所謂演化，是指生物在變
異、遺傳與自然選擇作用下的演變發展，物
種淘汰和物種產生的過程。

生物的演變歷史，如同一棵樹[1-3]。演
化樹的建構可以協助了解演化過程及其歷史
[4]。研究生物的演化史的方法很多，我們可
以經由物種所遺留下來的遺骸或是化石，從
中獲取其 DNA 或是蛋白質的序列來建構演
化樹。觀察演化樹中物種的相對地位以及位
置，可以充分的了解它們的演化過程及親疏
遠近。

演化樹的表示方法有兩種，分別是有根
樹和無根樹。表示物種或是基因在演化時間
上的先後順序可以用有根樹表示，會涉及到
物種是不是祖先的問題。而無根樹主要是用
來表示物種與物種之間的親疏遠近的距離，
不會考慮到祖先的問題。圖一為有根樹(a)與
無根樹(b)的表示方式。

建構最佳演化樹是 NP-hard 的問題
[5-7]。而目前分析演化樹的方法有很多種，
依據輸入資料方式的種類，有特徵法、距離
法與序列法。用特徵演化樹(Character Tree)
的方法[8]，是將物種之間的特徵值做比較的
方法。例如物種是否有翅膀、是否用鰓或是
肺呼吸或用腳行走等。這些外表結構的差異

A B C D
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B
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D

圖一 四物種 ABCD 之(a)有根樹與(b)無根樹
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性就是特徵比對所在。
距離演化樹(Distance Tree)的方法，利用

了物種與物種之間的距離而建構出的演化樹
[9]。利用基因的序列計算出兩兩物種之間的
距離，並且用一個 N 乘 N 的矩陣儲存距離，
N 代表物種個數。序列演化樹 (Sequence
Tree)[10]，是由多個物種之基因序列經由比
對後，考慮 DNA 序列中核甘酸之排列情況。

目前的演化樹建構工具種類豐富，功能
越來越強大。當輸入同一組的資料情況下，
不同的演化樹建構工具中，所分析出來的結
果，會產生不同的演化樹[11-16]。如何去評
估演化樹的好壞，並且從中挑選出最佳的演
化樹，我們將介紹 RF 距離(Robinson-Foulds
distance)[17]方法。RF 距離可以比較出演化
樹之間的差異程度，所以我們將利用這個方
法分析演化樹。

接著介紹演化樹合併演算法[18]。在給定
一組相同物種情況下，兩種不同的演化樹建
構工具，所形成的兩棵演化樹。我們將這兩
棵演化樹合併成一棵，並且利用 RF 距離的
比較方法分析這三棵演化樹，然後證明合併
後的演化樹，為三棵演化樹中的相對最佳化
樹。

最後我們提出最佳演化樹建構工具。包
含了利用 RF 距離評估最佳演化樹、最佳演
化樹建構工具評估演算法、演化樹建構工具
之現況分析，與利用 RF 距離評估之最佳演
化樹建構工具。

三、演化樹 RF 距離與合併演算法

[RF 距離之計算方法]
演化樹的比較方法有很多種，我們主要

探討利用 RF(Robinson-Foulds distance)距離

來比較演化樹之間的差異程度。RF 距離的方

法，主要是利用演化樹結構裡面的內部邊，

切割演化樹的內部邊，產生不同集合之特

性，利用這些集合計算出 RF 距離。其演算

法如下：

1. 輸入 Tree1 與 Tree2//其外部節點皆為 N。

2. 對 Tree1 與 Tree2 拿掉每個內部的邊，形

成兩個集合//內部邊個數為 N-3。

3. 利用RF距離公式及所形成之集合計算RF
距離。

RF 距離公式如下:

參數定義如下:
N:物種(外部節點)的個數。

|split(tree)|:樹的分裂樹集合個數。

T1:Tree1、T2:Tree2

所謂樹的分裂樹(split tree)[10]，即切割

樹內部的邊所得到兩個群組 (cluster)的集

合。計算樹的分裂樹之集合個數，即為樹的

內部邊的個數。圖二為六個物種之演化樹，

其分裂樹集合個數為圖二(a)、(b)與(c)三種情

況。

圖二 六個物種之 圖 二 (a) 切 割 第 一

演化樹 條內部邊的集合

(EF ABCD)

圖二(b) 切割第二條 圖二(c) 切割第三

內部邊的集合 條內部邊集合

(AB CDEF) (CD ABEF)

公式中|split(T1)∩split(T2)|是指 tree1 與

tree2 分裂樹集合相同的個數。圖三為兩棵不

同演化樹，都有三組分裂樹集合，有一組相

同分裂樹集合(AB CDEF)。
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Tree1: Tree2:

圖三 兩棵不同演化樹 Tree1 與 Tree2

Tree1 的三組分裂樹集合:

(AB CDEF) (CD ABEF) (EF ABCD)
Tree2 的三組分裂樹集合:

(AB CDEF) (CF ABDE) (DE ABCF)
共同分裂樹集合(共一組):

(AB CDEF)
帶入 RF 距離公式如下:

RF 值分析：

1. 兩棵樹間的 RF 值，從公式中分析得知，

介於 0 與 1 之間。

2. 如果 RF 值越小，表示此兩棵數越相似。

3. 當兩棵樹間的 RF 值為 0，表示有相同分

裂樹集合，也就是說兩棵樹完全相同。

[演化樹合併演算法]
在給定一組相同物種情況下，輸入到兩

種不同的演化樹建構工具，形成的兩棵演化

樹。將這兩棵演化樹作合併的動作，並且利

用 RF 距離的比較方法分析這三棵演化樹，

然後證明合併後的演化樹，為三棵演化樹中

的相對最佳演化樹。其演算法如下:
1. 求出兩棵演化樹的相同分裂樹集合。

2. 依照相同的分裂樹集合，對樹的外部節點

切割。

3. 針對不相同的分裂樹集合中選擇適當集

合再作切割。

4. 最後依照切割出來的結果，建構出新的合

成演化樹。

舉例說明，Tree1 與 Tree2 為 10 個物種

A 到 J 之不同演化樹，圖四為 Tree1(a)與
Tree2(b)樹形結構。

Tree1 的七組分裂樹集合:

(AB DHJGICEF) (DH ABJGICEF)
(JG ABDHICEF) (IC ABDHJGEF)
(EF ABDHJGIC) (ABDH JGICEF)
(ICEF ABDHJG)
Tree2 的七組分裂樹集合:

(AB IHJGCEFD) (IH ABJGCEFD)
(JG ABIHCEFD) (CE ABIHJGFD)
(FD ABIHJGCE) (ABIH JGCEFD)
(CEFD ABIHJG)
相同的分裂樹集合(共 2 組):
Tree1(AB DHJGICEF)與

Tree2(AB IHJGCEFD)
Tree1(JG ABDHICEF)與

Tree2(JG ABIHCEFD)
利用演化樹合併演算法，依照兩棵樹相

同分裂樹集合，對樹的外部節點做切割。外

部節點切割後，對剩下的 HDCIEF 做檢查，

最後切割成 HD CE IF 情況。圖五(a)為外部

節點切割情況，圖五(b)為合併後的新演化樹

Tree3。
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圖四(a) Tree1 樹形
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接著，將 Tree1、Tree2 與 Tree3 作 RF
距離分析，得知 Tree3 之 TotalRF 為 0.8571，
為三棵樹中最小者，故為相對最佳演化樹。
其結果如表一。
表一 Tree1、Tree2 與 Tree3 的 RF 分析表

Tree1 Tree2 Tree3 TotalRF
Tree1 0 0.7143 0.2857 1
Tree2 0.7143 0 0.5714 1.2857
Tree3 0.2857 0.5714 0 0.8571

四、最佳演化樹建構工具

本計劃首先選出十個當前大家常用的演

化樹建構工具，及十個不同的物種群。利用

演化樹 RF 距離演算法，評估出 PHYLIP 及

ClustalW 為最佳的兩個演化樹建構工具。接

著設計演化樹合併演算法，合併上述兩個工

具所得到的演化樹，並証明所得到的新演化

樹，評估 RF(Robinson-Foulds)距離為最佳。

最後利用實驗的結果，驗證我們的演化樹建

構工具，為當今評估 RF 距離之最佳演化樹

建構工具。

[利用 RF 距離評估最佳演化樹演算法]
首先，我們先介紹利用 RF 距離評估最

佳演化樹演算法，其演算法的步驟如下:
1. 計算兩兩演化樹之 RF 距離。
2. 加總每棵演化樹與其他演化樹 RF 距離。
3. 加總距離最少者即為最佳演化樹。

[標準化 RF 距離總合值]
接著，提出標準化 RF 距離總合值，其

演算法步驟如下:
1. 將所有演化樹之 RF 距離總合再加總。
2. 個別演化樹之 RF 距離總合除以上述加總
值即為標準值。
3. 所有演化樹之標準值總合為 1。

舉例說明，給定四棵相同物種的不同演
化樹，Tree1，Tree2，Tree3，及 Tree4。兩兩
演化樹 RF 值的計算結果如下表二:

表二: Tree1 到 Tree4 的 RF 分析表
Tree1 Tree2 Tree3 Tree4

Tree1 0 0.6 0.5 0.4
Tree2 0.6 0 0.2 0.8
Tree3 0.5 0.2 0 0.7
Tree4 0.4 0.8 0.7 0
計算每棵樹的 RF 總值之後，會得到

Tree1 = 1.5，Tree2 = 1.6，Tree3 = 1.4，Tree4
= 1.9，因為 Tree3 的 1.4(0.5 + 0.2 + 0.7)為最
小，即是四棵演化樹中的相對最佳演化樹。
表三為相對最佳演化樹分析結果。

表三 相對最佳演化樹分析
Tree1 Tree2 Tree3 Tree4 TotalRF

Tree1 0 0.6 0.5 0.4 1.5
Tree2 0.6 0 0.2 0.8 1.6
Tree3 0.5 0.2 0 0.7 1.4
Tree4 0.4 0.8 0.7 0 1.9

RF 總值之加總為 1.5 + 1.6 + 1.4 + 1.9 =
6.4，把 Tree1 到 Tree4 的個別 RF 總值除以加
總值 6.4，標準值: Tree1’= 0.23，Tree2’ = 
0.25，Tree3’ = 0.22，Tree4’= 0.30。所以Tree3’
之標準值 0.22 為最小，且標準值總合為
1(0.23+0.25+0.22+0.30)。表四為標準化分析
結果。

表四 標準化分析
Tree

1
Tree

2
Tree

3
Tree4 Total

RF
標
準
值

Tree
1

0 0.6 0.5 0.4 1.5 0.23

Tree
2

0.6 0 0.2 0.8 1.6 0.25

Tree
3

0.5 0.2 0 0.7 1.4 0.22

Tree
4

0.4 0.8 0.7 0 1.9 0.30

[最佳演化樹建構工具評估演算法]
在這一節裡，我們接著提出最佳演化樹

建構工具評估演算法，其演算法步驟如下:

A

B

J G

D H E C

I

圖五(b) 新演化樹 Tree3

F

ABCDEFGHIJ

AB CDEFGHIJ

JG HDCIEF
HD CIEF

CE IF
圖五(a) 切割結果
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1. 給予 M 種不同演化樹建構工具以及 N 組
不同物種群。
2. 計算個別演化樹建構工具及個別物種群
之標準值。
3. 加總每個演化樹建構工具之標準值。
4. 再將每個工具之加總值標準化。
5. 標準化加總值最少者即為最佳演化樹建
構工具。

舉例說明，延續表四的例子，假設給予
4 種不同演化樹建構工具以及 3 組不同物種
群。第一組 Data1 標準值分別為 0.23、0.25、
0.22 以及 0.30，再針對 Data2 至 Data3，算出
所有標準值。將每個工具之所有標準值加總
起來，再除以 3 即為加總值之標準化。最後，
加總值表準化最少者 Tool3 即為最佳演化樹
建構工具。表五為加總值標準化後的結果。

表五 加總值標準化
Data1 Data2 Data3 標準

值之
加總

加總
值標
準化

Tool1 0.23 0.24 0.29 0.76 0.2533
Tool2 0.25 0.23 0.25 0.73 0.2433
Tool3 0.22 0.27 0.22 0.71 0.2366
Tool4 0.30 0.26 0.24 0.8 0.2666

[RF 距離評估之最佳演化樹建構工具]
最後提出利用 RF 距離評估之最佳演化

樹建構工具，其演算法步驟如下:
1. 將前兩名(Phylip 與 ClustalW)之演化樹利
用演化樹合併演算法作合併。
2. 分析新演化樹，其加總值標準化後的值為
最少，即為最佳演化樹建構工具。

五、實驗結果
我們將所挑選出的 10 組常用之不同的

演化樹建構工具與 10 組不同的 DNA 之物種
群，這 10 組測試的物種，都是目前常用工具
所公開使用的測試資料。接著評估演化樹工
具之現況分析，並且挑選出前兩名演化樹建
構工具。

常用的 10 組演化樹建構工具如下:
1. MEGA 6. START2
2. Spectrum 7. Splittree
3. Phylip 8. Swaap
4. ClustalW 9. T-rex
5. PTP 10. Wet

所挑選的 10 組測試物種群如下：
1.AspA(大腸桿菌，物種數為 6 筆)
2.Algae(海藻，物種數為 8 筆)
3.Bacillus cereus(芽胞桿菌，物種 18 筆)
4.Drosophila(果蠅，物種數為 10 筆)
5.Gophers( 包 含 talpoides 、 bottae 、
underwoodi，物種數為 14 筆)
6.Hepatitis C virus (C 型肝炎，物種數 8 筆)
7.HIV(愛滋病，物種數為 10 筆)
8.Klebsiella pneumoniae(肺炎，物種 16 筆)
9.Primates(靈長類，物種數為 12 筆)
10.Streptococcus agalactiae(鏈球菌，物種數為
20 筆)

分析果可以發現，Phylip 值為 0.075518
排名第一，ClustalW 為 0.082033 排名第二。
表六為 10 種工具分析結果。

表六 10 種工具分析結果
標準值之加總 加總值標準化

MEGA 0.997987 0.099799

Spectrum 1.039335 0.103934

Phylip 0.755179 0.075518

ClustalW 0.820334 0.082033

PTP 1.208570 0.120857

START2 0.833011 0.083301

Splittree 1.205733 0.120573

T-rex 1.385283 0.138528

Wet 0.825933 0.082593

swaap 0.928634 0.092863

接著利用 RF 距離評估之最佳演化樹建
構工具，將表六的分析結果中的前兩名演化
樹建構工具(Phylip 與 ClustalW)取出。接著利
用演化樹合併演算法作合併動作，將合併出
的新演化樹作 RF 距離分析結果。表七為
Phylip、ClustalW 與新演化樹之 RF分析結果。
表七 Phylip、ClustalW 與新演化樹之 RF 分
析結果

新演化
樹

Phylip Clustal
W

RF
加總

新演化樹 0 0.73333 0.80000 1.53333

Phylip 0.73333 0 0.93333 1.66666

ClustalW 0.80000 0.93333 0 1.73333
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最後將新演化樹與 10 種軟體作評估演
化樹工具之現況分析，並且依照分析結果作
排名。表八為新演化樹與 10 種軟體之分析與
排名結果。發現新演化樹為全部最佳演化樹
建構工具。
表八 新演化樹與 10 種軟體分析排名結果

標準值之加總 加總值標準化

1. 新演化樹 0.64438 0.06444

2. Phylip 0.70072 0.07007

3. ClustalW 0.74436 0.07444

4. Wet 0.76138 0.07614

5. START2 0.79761 0.07976

6. Swap 0.88450 0.08845

7. MEGA 0.93953 0.09395

8. Spectrum 0.98732 0.09873

9. PTP 1.11991 0.11199

10. Splittree 1.12711 0.11271

11. T-rex 1.29317 0.12932

六、結論
在這篇論文中首先利用 RF 距離演算

法，評估出 PHYLIP 及 ClustalW 為目前最佳
的兩個演化樹建構工具。接著設計演算法合
併上述兩個工具所得到的演化樹，証明所得
到的新演化樹 RF 距離為最佳。最後利用實
驗，驗證我們的演化樹建構工具，為當今評
估 RF 距離之最佳演化樹建構工具。
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