Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программы Clustalw, с «биологически правильным» выравниванием из BaliBase

Идентификатор выравнивания из BaliBase: 1ton_ref1;

Идентификаторы последовательностей: 1ton, 1try, 1hyl, 1rtf, 1aut;

Максимальный и минимальный процент совпадения последовательностей – 35 и 26; соответственно;

Фрагмент выравнивания: 201-225.

Блок выравнивания из BaliBase:

1ton       173  AGEMEGG.KDTCAGDSGGPLICd....gVLQGITSg.gatpCAKPKTPAI
1try       166  AGVSSGG.KDSCQGDSGGPIVDs...snTLIGAVSw..gngCARPNYSGV
1hyl       167  .GDTSDG.KSPCFGDSGGPFVLsd..knLLIGVVSfvsgagCESGK.PVG
1rtf       180  AGDTRSNLHDACQGDSGGPLVClndgrmTLVGIISw..glgCGQKDVPGV
1aut       177  AGILGDR.QDACEGDSGGPMVAsfhgtwFLVGLVSw..gegCGLLHNYGV
1ton       217  YAKLIKFTSWIkkvmkenp

1try       210  YASVGALRSFIdtya....

1hyl       212  FSRVTSYMDWIqqntgikf

1rtf       228  YTKVTNYLDWIrdnmrp..

1aut       224  YTKVSRYLDWIhghird..

Блок выравнивания из файла clustalw.msf:

1ton       EMEGGKDTCAGDSGGPLICDGVLQGITSGGATP...CAKPKTPAIYAKLIKFTSWIKKVM 

1try       VSSGGKDSCQGDSGGPIVDS...SNTLIGAVSWGNGCARPNYSGVYASVGALRSFIDTYA 

1hyl       DTCDGKSPCFGDSGGPFVLSDKNLLIGVVSFVSGAGCESGKPVG.FSRVTSYMDWIQQNT

1rtf       PQANLHDACQGDSGGPLVCLNDGRMTLVGIISWGLGCGQKDVPGVYTKVTNYLDWIRDNM 

1aut       ILGDRQDACEGDSGGPMVASFHGTWFLVGLVSWGEGCGLLHNYGVYTKVSRYLDWIHGHI

Длина заданного фрагмента: 20;

Доля «правильных» колонок в этом фрагменте: 80%;

Число «правильных» колонок, совпавших с колонками в файле clustalw.msf: 16.
