Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программы Clustalw, с «биологически правильным» выравниванием из BaliBase.
1. Идентификатор выравнивания из BaliBase: 1ton_ref1-reference 1.

2.  Идентификаторы последовательностей: P00759; P35049; P08897; P00750; P04070.

3. Максимальный процент идентичности: 35%

4. Минимальный процент идентичности: 26% 

5. Заданный фрагмент: от 251 до конца.

Блок выравнивания из BaliBase(жёлтым цветом выделены «правильные» колонки):  

   1ton       217  YAKLIKFTSWIkkvmkenp

   1try       210  YASVGALRSFIdtya....

   1hyl       212  FSRVTSYMDWIqqntgikf

   1rtf       228  YTKVTNYLDWIrdnmrp..

   1aut       224  YTKVSRYLDWIhghird..

Блок выравнивания полученного при помощи программы emma:

KLK2_RAT(1ton)   : YAKLIKFTSWIKKVMKENP--- : 259

TRYP_FUSOX(1try) : YASVGALRSFIDTYA------- : 248

COGS_HYPLI(1hyl) : FSRVTSYMDWIQQNTGIIF--- : 260

TPA_HUMAN(1rtf)  : YTKVTNYLDWIRDNMRP----- : 562

PROC_HUMAN(1aut) : YTKVSRYLDWIHGHIRDKEAPQ : 456  

Длина заданного фрагмента: 19 а.к. остатков.

Доля «правильных» колонок: 58%

Число «правильных» колонок, совпавших с колонками в файле clustalw.msf: 11.

