Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программы Clustalw, с «биологически правильным» выравниванием из BaliBase
Идентификатор выравнивания из BaliBase: 1ldg_ref1.
Идентификаторы последовательностей: Q27743, P14295, Q07841, P19869.
Максимальный процент совпадения последовательностей: 30%.
Минимальный процент совпадения последовательностей: 23%.

Заданный фрагмент: 126-150 
1ldg        97  LLPLNNKIMIEIGGHIKKNCPNAFIIVVTNPVDVMVQLLHQHSGVPKNKI
1hyhA       94  ELKFTSSMVQSVGTNLKESGFHGVLVVISNPVDVITALFQHVTGFPAHKV
1hlpB       91  LAGDNAPIMEDIQSSLDEHNDDYISLTTSNPVDLLNRHLYEAGDRSREQV
1lldA       90  LVGATVNILKAIMPNLVKVAPNAIYMLITNPVDIATHVAQKLTGLPENQI
Синим, выделен заданный фрагмент, а так как в этом блоке все колонки «правильные», то это ещё и «правильные» колонки.
LDH1_PLAFD : VTAGFTKAPGKSDKEWNRDDLLPLNNKIMIEIGGHIKKNCPNAFIIVVTNPVDVMVQLLHQHSGVPKNKIIGLGGVLDTSRLK : 160 
DHL2_LACCO : STLGNIKLQQDNPTG-DRFAELKFTSSMVQSVGTNLKESGFHGVLVVISNPVDVITALFQHVTGFPAHKVIGTGTLLDTARMQ : 156 
MDH_HALMA  : ITAGIPRQPGQT-----RIDLAGDNAPIMEDIQSSLDEHNDDYISLTTSNPVDLLNRHLYEAGDRSREQVIGFGGRLDSARFR : 154 
LDH2_BIFLO : ITAGPRQKPGQS-----RLELVGATVNILKAIMPNLVKVAPNAIYMLITNPVDIATHVAQKLTGLPENQIFGSGTNLDSARLR : 158 
Синим, выделен совпавший фрагмент (причём совпало всё).

Длина заданного фрагмента: 24.
Число «правильных» колонок из выравнивания BaliBase: 24.
Число «правильных» совпавших колонок из выравнивания ClustalW: 24.
Мои наблюдения:


Судя по сравниваему фрагменту, ClustalW создаёт правильное выравнивание.
