«Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программы Clustalw, с «биологически правильным» выравниванием из BaliBase»
Идентификатор выравнивания из BaliBase: 1pii_ref1

Идентификаторы последовательностей: O27694, P24920, P18304, P00911

Максимальный процент совпадения последовательностей: 35         

Минимальный процент совпадения последовательностей 31
Заданный фрагмент из базы BaliBase:

TRPC_ACICA : paeiaqqyeqaGAACLSVLTDVDF
TRPC_PHYPR : ......ayanaGASMISVLTEPKW
TRPC_METTH : lhemmevyre.GADAVSVITENRY
TRPC_HALVO : pvelaremvagGATALSVLTEPEH
Доля правильных колонок 46%.

Выравнивание по ClustalW:                                                                               

TRPC_ACIAD : PAEIAQQYEQAGAACLSVLTDVDFF
TRPC_PHYPR : PAEQVQAYANAGASMISVLTEPKWF
TRPC_METTH : -LEEMMEVYQDLADAVSIVTDGKYF
TRPC_HALVO : PVELAREMVAGGATALSVLTEPEHF
Число совпавших с выравниванием, построенным ClustalW:6, или 46%
На первом выравнивании красным цветом выделены «правильные колонки».

На втором выравнивании красным цветом показаны аминокислоты соответствующие «правильным» из первого выравнивания, а зеленым те из них, которые не совпадают, но соответствуют структурно.
Желтым цветом показаны колонки, в которых были произведены замены.
