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

1. идентификатор выравнивания из Bali Base - 2cba_ref1
2. идентификаторы последовательностей 

CAH1_HUMAN           P00915         

CAH4_RAT                  P48284         

CAH6_HUMAN           P23280         

CAH_DUNSA              P54212         

CAH2_CHLRE             P24258         

3. максимальный процент совпадения последовательностей - 33

       минимальный процент совпадения последовательностей - 22
4. заданный фрагмент - 101-150
5. блок выравнивания из Bali Base, содержащий данный фрагмент. 
CAH1_HUMAN gSEHTVDGVKYSAELHVAHWNsakysslaeaaskaDGLAVIGVLMKVge.
CAH4_RAT   gSEHSIDGKHFAMEMHVVHKKmttgdkvqdsdsk.DKIAVLAFMVEVgn.

CAH6_HUMAN gSEHTVDGIRHVIEIHIVHYNskyktydiaqdap.DGLAVLAAFVEVkny
CAH_DUNSA  aSEHAIDGQLYPLEAHMVMASqndgs.........DQLAVIGIMYKYge.
CAH2_CHLRE tSEHLLAGKIFPLELHIVHKVtdkleackg.....GCFSVTGILFQL...
6. соответствующий блок выравнивания из файла clustalw.msf. 
CAH1_HUMAN  NEHGSEHTVDGVKYSAELHVAHWNSAKYSSLAEAASKADG--LAVIGVLMKV
CAH4_RAT    SNKGSEHSIDGKHFAMEMHVVHKK-MTTGDKVQDSDSKDK--IAVLAFMVEV
CAH6_HUMAN  EISGSEHTVDGIRHVIEIHIVHYN-SKYKTYDIAQDAPDG--LAVLAAFVEV
CAH_DUNSA   TFKPVQIHFHHFASEHAIDGQLYPLEAHMVMASQNDGSDQ--LAVIGIMYKY
CAH2_CHLRE  AVPTQFHFHSTSEHLLAGKIFPLELHIVHKVTDKLEACKGGCFSVTGILFQL
Результаты:
Длина фрагмента – 50

Доля «правильных» колонок - 32 (64%) (отмечены зеленым).

Число «правильных» колонок, совпавших с нижеследующим (отмечены белым) – 10.
Для первых 3 последовательностей оба выравнивания идентичны, в то время, как в clustalw.msf две последние почему-то не выровнялись.

Возможно, это связано ,что с точки зрения программы выгоднее сделать гэпы на более ранних участках последовательностей.
