Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программы Clustalw, с «биологически правильным» выравниванием из BaliBase
Идентификатор выравнивания из BaliBase: 1pii_ref1
Идентификаторы последовательностей: TRPC_METTH
                                                                     TRPC_PHYPR
                                                                     TRPC_HALVO
                                                                     TRPC_ACICA
Максимальный процент совпадения последовательностей: 35
Минимальный процент совпадения последовательностей: 31
Заданный фрагмент: 51-75
Блок выравнивания из BaliBase,  содержащий  фрагмент 51-75:
TRPC_METTH  .nrvsLICEYKRASPSSgrtyg..r
TRPC_PHYPR  .gpalPVLE.RLNAPA..eqvq...

TRPC_HALVO  agrvpVIAEVKPTSPTT.egvr.ed

      TRPC_ACICA  .krpgVIAEIKKASPSK.gvirvdf
Блок  выравнивания из файла clustalw.msf:
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Результаты:
Длина заданного фрагмента: 25 а.о.
Доля «правильных» колонок в заданном фрагменте: 48%
Число «правильных» колонок, совпавших с колонками в файле clustalw.msf: 0 из 12 ( если одна колонка состоит из 4 а.о.)

Данное несовпадение колонок из блока выравнивания BaliBase и файла clustalw.msf , которое очевидно является результатом смещения второй последовотельности относительно остальных трех, можно объяснить значительным различием в длине четырех последовательностей. Вероятно, если бы они были более близки по длине, количевство совпавших колонок было бы близким к максимальному (если пренебречь второй последовательностью, совпадают 11 из 12 колонок).
