Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программы Clustalw, с "биологически правильным"
выравниванием из BaliBase
  Идентификатор выравнивания из BaliBase: 1ton_ref1
  Идентификаторы последовательностей: P00759, P35049, P08897, P00750, P04070
 Максимальный процент совпадения последовательностей: 35         

  Минимальный процент совпадения последовательностей 26
  1ton        44  ....NYQVLLGrnnlfkdepf.aqrrlVRQSFRHPDYiplivtndteqpv
  1try        46  yaqsGFQIRAG..slsrtsg..gitssLSSVRVHPSYsg...........

  1hyl        50  ..avSVVVYLG..savqyeg..eavvnSERIISHSMFnp...........

  1rtf        50  fpphHLTVILGr.tyrvvpgeeeqkfeVEKYIVHKEFdd...........

  1aut        47  ..skKLLVRLGeydlrrwekw.eldldIKEVFVHPNYsk...........
длина заданного фрагмента: 50

доля «правильных» колонок в этом фрагменте: 17

число «правильных» колонок, совпавших с колонками в файле clustalw.msf: 10
                  *       320         *       340         *       360         *       380           
PROC_HUMAN 210 : PRLIDGKMTRRGDSPWQVVLLDSKK-----KLACGAVLIHPSWVLTAAHCMDESK---KLLVRLGEYDLRRWEKWEL : 278
KLK2_RAT    23 : SRIVGGYKCEKNSQPWQVAVIN--------EYLCGGVLIDPSWVITAAHCYSNN-----YQVLLGRNNLFKDEPFAQ :  86
TRYP_FUSOX  23 : PNIVGGTSASAGDFPFIVSISRNG------GPWCGGSLLNANTVLTAAHCVSGYA---QSGFQIRAGSLSR-TSGGI :  89
TPA_HUMAN  309 : FRIKGGLFADIASHPWQAAIFAKHRRSPGERFLCGGILISSCWILSAAHCFQERFPPHHLTVILGRTYRVVPGEEEQ : 385
COGS_HYPLI  29 : GRIINGYEAYTGLFPYQAGLDITLQDQ--RRVWCGGSLIDNKWILTAAHCVHDAVS------VVVYLGSAVQYEGEA :  97
                  r6  G        P5q  6             CGg L6   w663AAHC             6                   
                                                                                                    
                     *       400         *       420         *       440         *       460        
PROC_HUMAN 279 : DLDIKEVFVHPNYS-KSTTDNDIALLHLAQPATLSQTIVPICLPDSGLAERELNQAGQETLVTGWGYHSSR--EKEA : 352
KLK2_RAT    87 : RRLVRQSFRHPDYIPLIVTNDTEQPVHDHSNDLMLLHLSEPADITGGVKVIDLPTKEPKVGSTCLASGWGS--TNPS : 161
TRYP_FUSOX  90 : TSSLSSVRVHPSYS-----------GNNNDLAILKLSTSIPSGGNIGYARLAASGSDPVAGSSATVAGWGA--TSEG : 153
TPA_HUMAN  386 : KFEVEKYIVHKEFDDDTYDNDIALLQLKSDSSRCAQESSVVRTVCLPPADLQLPDWTECELSGYGKHEALSPFYSER : 462
COGS_HYPLI  98 : VVNSERIISHSMFN------------PDTYLNDVALIKIPHVEYTDNIQPIRLPSGEELNNKFENIWATVS--GWGQ : 160
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