Из банка данных Swiss-Prot была взята последовательность фактора инициации трансляции 1A,  транскрибируемого с Y  хромосомы человека.


Был проведён поиск гомологов этого белка в банке данных Swiss-Prot с помощью программы BLASTP на сервере NCBI.
Были получены следующие результаты:
Таблица 1. Количество гомологов при поиске с помощью программы BLASTP 
	Эукариоты
	Археи
	Бактерии

	12
	20
	9



После был проведён итеративный поиск гомологов фактора инициации трансляции в банке данных Swiss-Prot с помощью программы PSI-BLAST на сервере NCBI. Для каждой итерации были определены количества найденных гомологов в бактериях, археях и эукариотах, а так же E-value, соответствующее гомологу IF1A_PYRAB.
Были получены следующие результаты:
Таблица 2. Результаты поиска гомологов с помощью программы PSI-BLAST
	№ итерации
	Эукариоты
	Археи
	Бактерии
	E-value

IF1A_PYRAB

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

	1
	11
	11
	20
	20
	3
	3
	1e-06

	2
	28
	2
	22
	0
	119
	52
	3e-32

	3
	59
	28
	20
	0
	132
	69
	2e-32

	4
	56
	0
	21
	0
	157
	0
	2e-28

	5
	59
	0
	20
	0
	159
	0
	5e-28


Наблюдения:
1). Результаты первой итерации PSI-BLAST представляет собой результат, получаемый поиском гомологов программой BLASTP (данные из таблиц не совпадают из-за различия заданных параметров поиска разными программами).
2). PSI-BLAST можно использовать для поиска гомологов белков, для проверки подозрительных претендентов на место гомологов исходного белка, для составления выборок.
3). E-value для IF1A_PYRAB резко убывает после первой итерации PSI-BLAST. Это можно объяснить тем, что после первой итерации мы получаем больше более похожих и меньше менее похожих последовательностей, соответственно вес выравнивания повышается, E-value, соответственно, падает.
