                                                                                                    
Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программы ClustalW, с «биологически правильным» выравниванием из  BaliBase.
Идентификатор выравнивания из BaliBase:  1aym3_ref11aym3_ref1

Идентификаторы последовательностей: 

POLG_HE71M           Q66479         

1mec3                          P12296         POLG_ENMGO
1fmd3                          P15072         POLG_FMDVT
1r1a3                           P23008         POLG_HRV1A  
Максимальный процент совпадения последовательностей- 43%
Минимальный процент совпадения последовательностей- 27%

Соответствующий блок выравнивания из файла clustalw.msf :       
POLG_HE71M :    QG--FPTELKPGTNQFLTTDDGVSAPI
POLG_ENMGO :    RQSPIPVTIREHAGTWYSTLPDSTVPI
POLG_FMDVT :    IF---PVACSDGYGNMVTTDPKTADPA 
POLG_HRV1A :    QG--LPVYITPGSGQFMTTDDMQSPCA  
 

Блок выравнивания из BaliBase,  содержащий фрагмент от 1 до 25:
POLG_HE71M 1    qGFPTELKPGTNQFLTTDDgvsapi 
1mec3      1    sPIPVTIREHAGTWYSTLP...dst
1fmd3      1    gIFPVACSDGYGNMVTTDP...kta
1r1a3      1    .GLPVYITPGSGQFMTTDDmqspca
Длина заданного фрагмента- 25
Доля «правильных» колонок в заданном фрагменте (отмечены голубым цветом)-  72%

Число «правильных» колонок, совпавших с колонками в файле clustalw.msf (отмечены красным цветом)- 16 колонок

Сравнивая оба выравнивания можно отметить, что процент «правильных» колонок, совпавших с колонками в файле clustalw.msf очень велик, из этого можно сделать вывод, что выравнивание, полученное с помощью программы ClustalW, не очень сильно отличается от «биологически правильного выравнивания»   из BaliBase. Из этого можно сделать вывод, что выравнивание по последовательности не очень сильно отличается от выравнивания по структуре.
