Таблица 1. Описание последовательности запроса
	GN
	LPXA

	ID
	LPXA_YERPE

	AC
	Q8ZH56

	OS
	YERSINIA PESTIS.

	Len
	262


Обозначения:

GN – название гена
ID – идентификатор последовательности в банке данных SwissProt
AC – номер документа в банке данных SwissProt
OS – название организма 
Len – длина последовательности 

Таблица 2. Описание выравниваний  с последовательностями потенциальных гомологов

	
	
	55-70%
	40-45%

	BLAST
	H_AC
	P72215
	P95379

	
	H_OS
	Proteus mirabilis


	Neisseria meningitidis serogroup B



	
	H_Len
	267


	258



	
	E-value
	e-108


	9e-63

	
	A_Len
	269
	255

	
	A_Score
	997
	608

	
	A_ID
	70%
	44%

	
	А_Pos
	82%
	62%

	
	A_ScoreB
	388
	238

	
	Q_From
	1
	8

	
	Q_To
	262
	262



	
	H_From
	1
	4

	
	H_To
	267


	258

	Global Align.
	G_Len
	269
	262

	
	G_Score
	1064.0
	648.0

	
	G_ID
	74.0%
	45.8%

	
	G_Sim
	86.2%
	63.7%

	
	G_NGap
	9
	4


Обозначения:

H_AC    – номер документа потенциального гомолога (хита) в банке данных SwissProt;
H_OS   – название организма потенциального гомолога;
H_Len   – длина последовательности потенциального гомолога;

E-value  – E-value выравнивания;
A_Len   – длина локального выравнивания;

A_Score – вес Смита-Ватермана локального выравнивания;

A_ScoreB – нормированный вес локального выравнивания в битах;

A_ID    – процент идентичности локального выравнивания;

A_Pos  – процент сходства локального выравнивания; 
Q_From, Q_To – начало и окончание локального выравнивания в последовательности 

                             запроса;

H_From, H_To – начало и окончание локального выравнивания в последовательности 

                             потенциального гомолога;

G_Len     – длина глобального выравнивания;

G_Score  – вес глобального выравнивания;

G_ID      -  процент идентичности глобального выравнивания;
G_Sim    – процент сходства глобального выравнивания;
G_NGap – суммарное количество гэпов глобального выравнивания (не включая  

                   концевые гэпы)
seq4               1 AMLVANDQMALGAMRAITESGLRVGADISVVGYDDTEDSSCYIPPLTTIK     50

                     |:....|.||:||:.|..|.||||..|:||:|||:..::..:.|.||||.

seq3               1 AVFCGGDIMAMGALCAADEMGLRVPQDVSVIGYDNVRNARYFTPALTTIH     50

seq4              51 QDFRLLGQTS-------------------------HVSAKTREKVEAAMA     75

                     |....||:|:                         .|:.:||..|.||:.

seq3              51 QPKDSLGETAATIKDVAKRANVSTTTVSHVINKTRFVAEETRNAVWAAIK    100

seq4              76 ELNYIPNRVAQQLSLLIGVATSSLALHAPSQIVAAIKSRADQLGASVVVS    125

                     ||:|.|:.||:.|.:..                                 

seq3             101 ELHYSPSAVARSLKVNH                                     117

seq4             126 MVERSGVEACKAAVHNLLAQRVSGLIINYPLDDQDAIAVEAACTNVPALF    175

seq3             118                                                       117

seq4             176 LDVSDQTPINSIIFSHEDGTRLGVEHLVALGHQQIALLAGPLSSVSARLR    225

seq3             118                                                       117

seq4             226 LAGWHKYLTRNQIQPIAEREGDWSAMSGFQQTMQMLNEGIVPTMKPVTLY    275

seq3             118                                                       117

seq4             276 DVAEYAGVSYQTVSRVVNQASHVSAKTREKVEAAMAELNYIPNRVAQQLA    325

seq3             118                                                       117

seq4             326 GKQ    328

seq3             118        117
Gap_penalty: 15.0

Extend_penalty: 0.5,иначе

seq4               1 AMLVANDQMALGAMRAITESGLRVGADISVVGYDDTEDSSCYIPPLTTIK     50

                     |:....|.||:||:.|..|.||||..|:||:|||:..::..:.|.||||.

seq3               1 AVFCGGDIMAMGALCAADEMGLRVPQDVSVIGYDNVRNARYFTPALTTIH     50

seq4              51 QDFRLLGQTSHVSAKTREKVEAAMAELNYIPNRVAQQLSLLIGVATSSLA    100

                     |....||:|:.......::...:...::::.|:.............:::.

seq3              51 QPKDSLGETAATIKDVAKRANVSTTTVSHVINKTRFVAEETRNAVWAAIK    100

seq4             101 LHAPSQIVAAIKSRADQLGASVVVSMVERSGVEACKAAVHNLLAQRVSGL    150

                     ....|....|...:.:.                                 

seq3             101 ELHYSPSAVARSLKVNH                                     117

seq4             151 IINYPLDDQDAIAVEAACTNVPALFLDVSDQTPINSIIFSHEDGTRLGVE    200

seq3             118                                                       117

seq4             201 HLVALGHQQIALLAGPLSSVSARLRLAGWHKYLTRNQIQPIAEREGDWSA    250

seq3             118                                                       117

seq4             251 MSGFQQTMQMLNEGIVPTMKPVTLYDVAEYAGVSYQTVSRVVNQASHVSA    300

seq3             118                                                       117

seq4             301 KTREKVEAAMAELNYIPNRVAQQLAGKQ    328

seq3             118                                 117 
