Таблица 1. Количество гомологов при поиске с помощью программы BLASTP 
	Эукариоты
	Археи
	Бактерии

	12
	20
	9


Таблица 2. Результаты поиска гомологов с помощью программы PSI-BLAST
	№ итерации
	Эукариоты
	Археи
	Бактерии
	E-value

IF1A_PYRAB

	
	Кол-во
	Новые
	Новые
	Кол-во
	Новые
	Кол-во
	

	1
	11
	+
	+
	20
	+
	3
	1e-06

	2
	28
	+
	-
	22
	+
	119
	
3e-32

	3
	59
	+
	-
	20
	+
	132
	
2e-32

	4
	56
	-
	-
	21
	-
	157
	
2e-28


Новые: 
“+” означает, что на данной итерации появились новые гомологи,
“-”означает, что на данной итерации новых гомологов не появилось
1. Первая итерация – это обычный поиск без профилей. Она соответствует обычному поиску в BLASTP.
2. С помощью PSI-BLAST гомологов, намного более отдаленных, совпадающих по значительно меньшему количеству участков, но связанных филогенетически. А значит, PSI-BLAST помогает установить эволюционную связь между белками и построить филогенетическое дерево.
3. E-value для IF1A_PYRAB изменяется за счет использования профилей. В первой итерации профили не использовались и поэтому разница со второй очень велика. В 4 же итерации е-value снова увеличивается поскольку выборка расширяется за счет новых белков.
