Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программы Clustalw, с «биологически правильным» выравниванием из BaliBase
Идентификатор выравнивания из BaliBase: 1ldg_ref1

Идентификаторы последовательностей: 1ldg, 1hyhA, 1hlpB, 1lldA 
Максимальный и минимальный процент совпадения последовательностей: 30 и 23 соответственно

Заданный фрагмент: 1-50.

Вывавнивание из базы BaliBase.
1ldg         1  apkaKIVLVGs.GMIGGVMATLIVQKNLG.dVVLFDI..vknmphgkaLD
1hyhA        1  ..arKIGIIGl.GNVGAAVAHGLIAQGVAddYVFIDA..neakvkadqID
1hlpB        1  ...tKVSVVGaaGTVGAAAGYNIALRDIAdeVVFVDIpdkeddtvgqaAD
1lldA        1  ..ptKLAVIGa.GAVGSTLAFAAAQRGIAreIVLEDI..akerveaevLD

Выравнивание по ClustalW.
1ldg  :      1  APKAKIVLVGSGMIGGVMATLIVQKNLGD VVLFDIVKNMP---HGKALDT

1hyhA :      1  --ARKIGIIGLGNVGAAVAHGLIAQGVADDYVFIDANEAKVKADQIDFQD

1hlpB :      1  --TKVSVVGAAGTVGAAAGYNIALRDIADEVVFVDIPDKEDDTVGQAADT

1lldA :      1  --PTKLAVIGAGAVGSTLAFAAAQRGIAREIVLEDIAKER--VEAEVLDM

Доля правильных колонок: 62%

Число совпавших с выравниванием, построенным ClustalW:24, или 48%
