Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программы Clustalw, с «биологически правильным» выравниванием из BaliBase.
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идентификатор выравнивания из BaliBase: 2cba_ref1

[image: image2.png]



идентификаторы последовательностей: CAH1_HUMAN, CAH4_RAT, CAH6_HUMAN, CAH_DUNSA, CAH2_CHLRE
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максимальный и минимальный процент совпадения последовательностей: 33 и 22
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фрагмент выравнивания: 201-250

блок выравнивания из BaliBase
CAH1_HUMAN 151  npklqkvldalqaiktkgkra.....pfTNFDPSTLLPss...lDFWTYP
CAH4_RAT   154  negfqplvealsrlskpftns.....tvSESCLQDMLPekkklsAYFRYQ
CAH6_HUMAN 153  ntyysnfishlanikypgqrt.....tlTGLDVQDMLPrn..lqHYYTYH
CAH_DUNSA  150  dpflkrlqetaqsngeagdkn.velnsfSINVARDLLPes..dlTYYGYD
CAH2_CHLRE 169  ngpdnellepifanmptregtftnlpagTTIKLGELLPsd...rDYVTYE
блок выравнивания из файла clustalw.msf 

CAH1_HUMAN :    NPKLQKVLDALQAIKTKGKRAPFTNFDPSTLLPSSLD---FWTYPGSLTH
CAH4_RAT   :    NEGFQPLVEALSRLSKPFTNSTVSESCLQDMLPEKKKLSAYFRYQGSLTT
CAH6_HUMAN :    NTYYSNFISHLANIKYPGQRTTLTGLDVQDMLPRNLQH--YYTYHGSLTT
CAH_DUNSA  :    FLKRLQETAQSNGEAGDKNVELNSFSINVARDLLPESDLTYYGYDGSLTT 

CAH2_CHLRE :    NELLEPIFANMPTREGTFTNLPAGTTIKLGELLPSDRD--YVTYEGSLTT
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длина заданного фрагмента: 50(47 – аминокислотных остатков в CAH1_HUMAN)
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доля «правильных» колонок в этом фрагменте: 15/50
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число «правильных» колонок, совпавших с колонками в файле clustalw.msf: 4
