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

1).Идентификатор выравнивания из BaliBase


 - 1eft_ref1
2).Идентификаторы последовательностей


-  eftu_theaq





 

  ef1a_sulac





 

  erf2_picpi





 

  selb_ecoli
3).Максимальный процент совпадения последовательностей
- 35

4).Минимальный процент совпадения последовательностей 
- 25
5).Заданный фрагмент





- 226-250
Блок выравнивания из BaliBase,  содержащий данный фрагмент (цветом выделены «правильные колонки»):

eftu_theaq   VedvftITGRGTVATGRIERGKVKV
ef1a_sulac   IqevysISGVGVVPVGRIESGVLKV
erf2_picpi   Issk..MKDLGTVIEGKIESGHVKK
selb_ecoli   IdraftVKGAGLVVTGTALSGEVKV
Соответствующий блок выравнивания из файла clustalw.msf:
eftu_theaq   VEDVFTITGRGTVATGRIERGKVKV

ef1a_sulac   IQEVYSISGVGVVPVGRIESGVLKV
erf2_picpi   ISS..KMKDLGTVIEGKIESGHVKK
selb_ecoli   HEQHRDEPGPGRERLRRMALPMEDE
Цветом выделены сравниваемые колонки.

Описание результатов:

1). Длина заданного фрагмента



-  25 а. о.
2). Доля «правильных» колонок в этом фрагменте
-  10%
3). Число «правильных» колонок, 
совпавших с колонками в файле clustalw.msf

-  2 из 20
4). Другие наблюдения:
Легко заметить, что все сравниваемые колонки первых трёх рядов (для eftu_theaq, ef1a_sulac и erf2_picpi) в выравнивании из BaliBase и в выравнивании clustalw абсолютно идентичны. Вся проблема заключена в четвёртой последовательности (для selb_ecoli).
Clustalw здесь поставил в соответствие вообще иную часть аминокислотной последовательности белка selb_ecoli, чем та, которая поставлена в выравнивании BaliBase. Даже 2 получившихся совпадения являются случайностью.
