Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программы Clustalw, с «биологически правильным» выравниванием из BaliBase
идентификатор выравнивания из BaliBase 1ton_ref1
идентификаторы последовательностей  1ton - KLK2_RAT
                                  1try - TRYP_FUSOX

                                  1hyl - COGS_HYPLI

                                  1rtf - TPA_HUMAN

                                  1aut - PROC_HUMAN   
максимальный процент совпадения последовательностей 35
минимальный процент совпадения последовательностей 26
заданный фрагмент 1-25
1ton         1  IVGGYKCEKNSQPWQVAVin.....

1try         1  IVGGTSASAGDFPFIVSIsrng...

1hyl         1  IINGYEAYTGLFPYQAGLditlqdq

1rtf         1  IKGGLFADIASHPWQAAIfakhrge
1aut         1  LIDGKMTRRGDSPWQVVLldskk..
блок выравнивания из BaliBase,  содержащий фрагмент, цветом выделены «правильные» колонки.
1ton         1  IVGGYKCEKNSQPWQVAVin.....

1try         1  IVGGTSASAGDFPFIVSIsrng...

1hyl         1  IINGYEAYTGLFPYQAGLditlqdq

1rtf         1  IKGGLFADIASHPWQAAIfakhrge
1aut         1  LIDGKMTRRGDSPWQVVLldskk..
соответствующие блок выравнивания из файла clustalw.msf
PROC_HUMAN : LIDGKMTRRGDSPWQVVLLDSKK--: 283
KLK2_RAT   : IVGGYKCEKNSQPWQVAVIN-----:  91
TRYP_FUSOX : IVGGTSASAGDFPFIVSISRNG---:  94
TPA_HUMAN  : IKGGLFADIASHPWQAAIFAKHRRS: 390
COGS_HYPLI : IINGYEAYTGLFPYQAGLDITLQDQ: 102
Результаты:

 
длина заданного фрагмента 25 а.о      
доля «правильных» колонок в этом фрагменте: 72%                                                            
число «правильных» колонок, совпавших с колонками в файле clustalw.msf: 18
доля «истинно выровненных» столбиков: 100%
Выравнивание очень похоже на выравнивание из BaliBase, скорее всего сделано правильно.
