Таблица 1. Описание последовательности запроса
	GN
	FUMC

	ID
	FUMC_YERPE

	AC
	Q8ZEB6

	OS
	Yersinia Pestis

	Len
	465


Обозначения:

GN – название гена
ID – идентификатор последовательности в банке данных SwissProt
AC – номер документа в банке данных SwissProt
OS – название организма 
Len – длина последовательности 

Таблица 2. Описание выравниваний  с последовательностями потенциальных гомологов

	
	
	55-70%
	40-45%

	BLAST
	H_AC
	Q7W0A2
	Q51404

	
	H_OS
	Bordetella pertussis
	Pseudomonas aeruginosa

	
	H_Len
	463
	458

	
	E-value
	0.0
	e-107

	
	A_Len
	461
	459

	
	A_Score
	1661
	993

	
	A_ID
	70%
	45%

	
	А_Pos
	82%
	62%

	
	A_ScoreB
	644
	387

	
	Q_From
	4
	1

	
	Q_To
	464
	459

	
	H_From
	3
	1

	
	H_To
	463
	453

	Global Align.
	G_Len
	465
	466

	
	G_Score
	1659
	991

	
	G_ID
	69.9%
	45.5%

	
	G_Sim
	81.5%
	62.2%

	
	G_NGap
	0
	7


Обозначения:

H_AC    – номер документа потенциального гомолога (хита) в банке данных SwissProt;
H_OS   – название организма потенциального гомолога;
H_Len   – длина последовательности потенциального гомолога;

E-value  – E-value выравнивания;
A_Len   – длина локального выравнивания;

A_Score – вес Смита-Ватермана локального выравнивания;

A_ScoreB – нормированный вес локального выравнивания в битах;

A_ID    – процент идентичности локального выравнивания;

A_Pos  – процент сходства локального выравнивания; 
Q_From, Q_To – начало и окончание локального выравнивания в последовательности 

                             запроса;

H_From, H_To – начало и окончание локального выравнивания в последовательности 

                             потенциального гомолога;

G_Len     – длина глобального выравнивания;

G_Score  – вес глобального выравнивания;

G_ID      -  процент идентичности глобального выравнивания;
G_Sim    – процент сходства глобального выравнивания;
G_NGap – суммарное количество гэпов глобального выравнивания (не включая  

                   концевые гэпы)
Результаты глобального выравнивания последовательностей из 1.fasta и 2.fasta:

 Gap_penalty: 18.0 (штраф за инициацию делеции)
 Extend_penalty: 0.1 (штраф за продолжение делеции) 
seq1               1 ATIKDVAKRANVSTTTVSHVINKTRFVAEETRNAVWAAIKELHYSPSAVA     50

                     .|:.|||:.|.||..|||.|:|:...|:.:||..|.||:.||:|.|:.||

seq2               1 VTLYDVAEYAGVSYQTVSRVVNQASHVSAKTREKVEAAMAELNYIPNRVA     50

seq1              51 RSLKVNHT------------------------------------------     58

                     :.|....:

seq2              51 QQLAGKQSLLIGVATSSLALHAPSQIVAAIKSRADQLGASVVVSMVERSG    100

seq1              59 --------------------------------------------------     58

seq2             101 VEACKAAVHNLLAQRVSGLIINYPLDDQDAIAVEAACTNVPALFLDVSDQ    150

seq1              59 --------------------------------------------------     58

seq2             151 TPINSIIFSHEDGTRLGVEHLVALGHQQIALLAGPLSSVSARLRLAGWHK    200

seq1              59 --------------------------------------------------     58

seq2             201 YLTRNQIQPIAEREGDWSAMSGFQQTMQMLNEGIVPTHVSAKTREKVEAA    250

seq1              59 -------------KSAVFCGGDIMAMGALCAADEMGLRVPQDVSVIGYDN     95

                                  :.|:....|.||:||:.|..|.||||..|:||:|||:

seq2             251 MAELNYIPNRVAQQLAMLVANDQMALGAMRAITESGLRVGADISVVGYDD    300

seq1              96 VRNARYFTPALTTIHQPKDSLGETA    120

                     ..::..:.|.||||.|....||:|:

seq2             301 TEDSSCYIPPLTTIKQDFRLLGQTS    325

Для получения  желаемой единственной длинной вставки в одной из выравниваемых последовательностей необходимо задать высокое значение штрафа за инициацию делеции, чтобы исключить возможность появления других нежелаемых вставок.  Значение штрафа за продолжение  делеции тоже должно быть достаточно низким для получения максимально длинной вставки.                                                                                 

