19.04.2005
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. 
Номера остатков фрагмента выравнивания: 201-225.
Блок выравнивания из BaliBase, содержащий этот фрагмент. Голубым цветом выделены «правильные» колонки, жёлтым – те из них, которые совпали со вторым выравниванием.

TRPC_METTH NLETLEVDLERTRALAPLVpde...
TRPC_PHYPR DLRTFKVDMNTTARVADAIrergls
TRPC_HALVO DLGKLEVDLGTFEELAPEAped...
TRPC_ACICA NLKTFDVDLNTSLRLKKLLdps...

Соответствующий блок выравнивания из файла clustalw.msf, полученного с помощью программы ClustalW. ID одного из белков изменился (видимо, в разных банках данных он называется по-разному). Цветом выделены сравниваемые колонки (жёлтым цветом – совпавшие колонки). Номера остатков фрагмента выравнивания: 200-224. Последние остатки из трёх последовательностей не показаны, так как с помощью ClustalW они выровнены по-другому, да их и не надо было сравнивать.
TRPC_METTH DLETFEVDLERTHALAPLVPD----
TRPC_PHYPR DLRTFKVDMNTTARVADAIRERGLS
TRPC_HALVO DLGKLEVDLGTFEELAPEAPE----
TRPC_ACIAD NLKTFDVDLNTSLRLKKLLDP----
    Описание результатов:

Длина заданного фрагмента: 25.
Доля «правильных» колонок в этом фрагменте: 19.
Число «правильных» колонок, совпавших с колонками в файле clustalw.msf: 16.
Мои наблюдения: в целом ClustalW выровнял этот участок правильно, но есть и не совпавшие колонки – их наличие можно объяснить, скорее всего, тем, что в двух банках данных содержится разная информация об аминокислотной последовательности белка TRPC_METTH.
