Таблица 1. Описание последовательности запроса
	GN
	FUMC

	ID
	FUMC_YERPE     STANDARD

	AC
	Q8ZEB6

	OS
	YERSINIA PESTIS

	Len
	465


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

	
	
	55-70%
	40-45%

	BLAST
	H_AC
	Q7W0A2
	Q51404

	
	H_OS
	Bordetella pertussis
	Pseudomonas aeruginosa



	
	H_Len
	463
	458

	
	E-value
	0.0
	e-107

	
	A_Len
	461
	459

	
	A_Score
	1660
	993

	
	A_ID
	70%
	45%

	
	А_Pos
	82%
	62%

	
	A_ScoreB
	
	387
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Обозначения:

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