Таблица 1. Описание последовательности запроса
	GN
	purR

	ID
	PURR_PASMU

	AC
	Q9CN88

	OS
	Pasteurella multocida

	Len
	334 а.о.


Обозначения:

GN – название гена
ID – идентификатор последовательности в банке данных SwissProt
AC – номер документа в банке данных SwissProt
OS – название организма 
Len – длина последовательности 

Таблица 2. Описание выравниваний  с последовательностями потенциальных гомологов

	
	
	55-70%
	40-45%

	BLAST
	H_AC
	P15039
	P24508

	
	H_OS
	Escherichia coli
	Vibrio alginolyticus

	
	H_Len
	341 а.о.
	94 а.о.

	
	E-value
	e-106
	3e-06

	
	A_Len
	331 а.о.
	62  а.о.

	
	A_Score
	982
	122

	
	A_ID
	57%
	45%

	
	А_Pos
	74%
	64%

	
	A_ScoreB
	382 bits
	51.6 bits

	
	Q_From
	1 а.о.
	1  а.о.

	
	Q_To
	330  а.о.
	62  а.о.

	
	H_From
	1  а.о.
	1  а.о.

	
	H_To
	331  а.о.
	62  а.о.

	Global Align.
	G_Len
	341  а.о.
	343  а.о.

	
	G_Score
	972.0
	118.0

	
	G_ID
	55.4%
	9.3%

	
	G_Sim
	71.8%
	14.6%

	
	G_NGap
	1
	9


Обозначения:

H_AC    – номер документа потенциального гомолога (хита) в банке данных SwissProt;
H_OS   – название организма потенциального гомолога;
H_Len   – длина последовательности потенциального гомолога;

E-value  – E-value выравнивания;
A_Len   – длина локального выравнивания;

A_Score – вес Смита-Ватермана локального выравнивания;

A_ScoreB – нормированный вес локального выравнивания в битах;

A_ID    – процент идентичности локального выравнивания;

A_Pos  – процент сходства локального выравнивания; 
Q_From, Q_To – начало и окончание локального выравнивания в последовательности 

                             запроса;

H_From, H_To – начало и окончание локального выравнивания в последовательности 

                             потенциального гомолога;

G_Len     – длина глобального выравнивания;

G_Score  – вес глобального выравнивания;

G_ID      -  процент идентичности глобального выравнивания;
G_Sim    – процент сходства глобального выравнивания;
G_NGap – суммарное количество гэпов глобального выравнивания (не включая  

                   концевые гэпы)
Задание 4. 
   Параметры выравнивания: штраф за открытие делеции – 10, за продолжение – 0.0001 (в полученном файле отобразилась цифра 0.0). 

   Поскольку в эволюции произошла всего одна, но длинная вставка, а в других местах были только замены, нужно было так подобрать параметры, чтобы в выравнивании был один большой гэп. Это можно сделать, уменьшив штраф за продолжение делеции или увеличив штраф за открытие делеции, так как в этом случае при одной большой делеции (вставке) вес выравнивания получится больше, чем при множестве небольших, когда придётся много раз оштрафовать за открытие делеции.
seq3               1 AVFCGGDIMAMGALCAADEMGLRVPQDVSVIGYDNVRNARYFTPALTTIH     50

                     |:....|.||:||:.|..|.||||..|:||:|||:..::..:.|.||||.

seq4               1 AMLVANDQMALGAMRAITESGLRVGADISVVGYDDTEDSSCYIPPLTTIK     50

seq3              51 QPKDSLGETA----------------------------------------     60

                     |....||:|:                                        

seq4              51 QDFRLLGQTSHVSAKTREKVEAAMAELNYIPNRVAQQLSLLIGVATSSLA    100

seq3              61 --------------------------------------------------     60

seq4             101 LHAPSQIVAAIKSRADQLGASVVVSMVERSGVEACKAAVHNLLAQRVSGL    150

seq3              61 --------------------------------------------------     60

seq4             151 IINYPLDDQDAIAVEAACTNVPALFLDVSDQTPINSIIFSHEDGTRLGVE    200

seq3              61 --------------------------------------------------     60

seq4             201 HLVALGHQQIALLAGPLSSVSARLRLAGWHKYLTRNQIQPIAEREGDWSA    250

seq3              61 ---------------------ATIKDVAKRANVSTTTVSHVINKTRFVAE     89

                                          .|:.|||:.|.||..|||.|:|:...|:.

seq4             251 MSGFQQTMQMLNEGIVPTMKPVTLYDVAEYAGVSYQTVSRVVNQASHVSA    300

seq3              90 ETRNAVWAAIKELHYSPSAVARSLKVNH    117

                     :||..|.||:.||:|.|:.||:.|....

seq4             301 KTREKVEAAMAELNYIPNRVAQQLAGKQ    328

