Таблица 1. Количество гомологов при поиске с помощью программы BLASTP 
	Эукариоты
	Археи
	Бактерии

	12
	20
	9


Таблица 2. Результаты поиска гомологов с помощью программы PSI-BLAST
	№ итерации
	Эукариоты
	Археи
	Бактерии
	E-value

IF1A_PYRAB

	
	Кол-во
	Новые
	Новые
	Кол-во
	Новые
	Кол-во
	

	1
	10
	+10
	20
	+20
	-0
	0
	1e-06

	2
	10
	-0
	-0
	20
	
	
	5e-34

	
	
	
	
	
	
	
	

	
	
	
	
	
	
	
	

	
	
	
	
	
	
	
	


Новые: 
“+” означает, что на данной итерации появились новые гомологи,
“-”означает, что на данной итерации новых гомологов не появилось
Пороговое значение E-value: 0.005
1. Первая итерация PSI-BLAST – это построение множественного выравнивания по схеме программы BLASTP (с помощью якорей и др.)
2. PSI-BLAST можно использовать для поиска далёких гомологов, которые BLASTP не находит (благодаря составлению профиля на основании найденных гомологов)
3. E-value для IF1A_PYRAB при разных итерациях PSI-BLAST уменьшается. Это связано с тем, что профиль, составляемый по всё большему числу гомологов, более специфичен.
Как видно из таблицы, ни одна вторая интерация не находит новых гомологов.
Это связано с тем, что при поиске бактериальных (эукариотических, архейных) гомологов профиль составляется только по бактериальным (эукариотическим, архейным) белкам, а не по всем гомологам. Если профиль составлять по всем гомологам, количество найденных белков белков резко увеличивается.
