Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программы ClustalW, с «биологически правильным» выравниванием из BAliBase
1) Идентификатор выравнивания из BAliBase - 1eft_ref1

2) Идентификаторы последовательностей из Swissprot:
eftu_theaq           Q01698         

ef1a_sulac           P17196         

erf2_picpi           P23637         

selb_ecoli           P14081 
3) Максимальный процент совпадения последовательностей – 35
      Минимальный процент совпадения последовательностей - 25
4) Заданный фрагмент – 251-275
Выравнивание из BAliBase:
длина заданного фрагмента - 25
доля  «правильных» колонок (выделены жёлтым) – 0,28

число колонок, совпавших с колонками с колонками в файле clustalw.msf – фактически таких колонок нет, т.к. получившиеся совпадения случайны. Если не учитывать последней последовательности то получится, что ClustalW построил как раз нужное выравнивание (см. ниже). 
EFTU_THEAQ: DEVEIVGlapetrktvvtgv.emhr
EF1A_SULAC: DKIVFMPvg...kigevrsi.ethh
ERF2_PICPI: QNLLVMPnk...tqvevttiynete

SELB_ECOLI: DSLWLTGvn...kpmrvral.haqn
Выравнивание, полученное с помощью программы ClustalW:
EFTU_THEAQ: DEVEIVGLAPETRKTVVTGVEMHRKT   

EF1A_SULAC: DKIVFMPVG--KIGEVRSIETH-HTK
ERF2_PICPI: QNLLVMPNK--TQVEVTTIYNETEAE
SELB_ECOLI: LVLLLIEKMRESGDIHSHHGWLHLPD
Зелёным отмечена консервативность не менее 80%, фиолетовым отмечены колонки, совпавшие с выравниванием из BAliBase, жёлтым –колонки, совпадающие с «правильными» колонками из BaliBase, красным – а.о. из четвёртой последовательности
