Таблица 1. Описание последовательности запроса
	GN
	glnS

	ID
	SYQ_HAEIN

	AC
	P43831

	OS
	Haemophilus influenzae

	Len
	557 аминокислотных остатков


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

	
	
	70-90%
	55-70%
	45-55%
	40-45%

	BLAST
	H_AC
	P57847
	Q8EG26


	Q8Y199
	Q9Y105

	
	H_OC
	Pasteurella multocida
	Shewanella oneidensis
	Ralstonia solanacearum


	Drosophila melanogaster

	
	H_Len
	559
	556
	580
	778

	
	E-value
	0
	0
	e-177
	e-116

	
	A_Len
	559
	560
	575
	542

	
	A_Score
	2568
	2126
	1597
	1076

	
	A_ID
	86
	70
	54
	42

	
	А_Pos
	92
	83
	70
	60

	
	A_ScoreB
	993
	823
	619
	419

	
	Q_From
	2
	2
	6
	22

	
	Q_To
	557
	557
	557
	555

	
	H_From
	1
	1
	4
	254

	
	H_To
	559
	555
	578
	773

	Global Align.
	G_Len
	560
	562
	582
	800

	
	G_Score
	2570
	2130
	1602
	1084

	
	G_ID
	86.1
	70.5
	53.8
	29.5

	
	G_Sim
	92.5
	83.1
	70.4
	42.1

	
	G_NGap
	4
	11
	27
	265


Обозначения:

H_AC    – номер документа потенциального гомолога (хита) в банке данных SwissProt;
H_OC   – 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)
