Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программы ClustalW, с «правильным» выравниванием из BaliBase, основанным на изучении пространственных структур и поэтому несущим действительный биологический смысл.
1. идентификатор выравнивания из BaliBase: 1ldg_ref1. 
2. идентификаторы последовательностей:

     1ldg 1hyhA 1hlpB 1lldA

3. проценты совпадения последовательностей:
           Максимальный 30, минимальный 23. 

4. Предназначенный для меня фрагмент из «BaliBase» (все колонки «правильные»:  в них выравнивание биологически обоснованно):
1ldg       147  IGLGGVLDTSRLKYYISQKLNVCPR
1hyhA      144  IGTGTLLDTARMQRAVGEAFDLDPR
1hlpB      141  IGFGGRLDSARFRYVLSEEFDAPVQ
1lldA      140  FGSGTNLDSARLRFLIAQQTGVNVK
     5. Фрагмент выравнивания, полученного с помощью программы emma (ClustalW) из пакета EMBOSS (цветом показана степень консервативности аминокислоты):
LDH2_BIFLO 128 : FGSGTNLDSARLRFLIAQQTGVNVK : (1lldA)
MDH_HALMA  124 : IGFGGRLDSARFRYVLSEEFDAPVQ : (1hlpB)
LDH1_PLAFD 130 : IGLGGVLDTSRLKYYISQKLNVCPR : (1ldg)
DHL2_LACCO 126 : IGTGTLLDTARMQRAVGEAFDLDPR : (1hyhA)
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      6. Результаты:

а) мера сходства выравниваний равна 1.
б) длина заданного фрагмента 25 а.о. (151-175)

в) доля «правильных» колонок в заданном фрагменте: 100%.
г) число «правильных» колонок, совпавших с колонками выравнивания последовательностей программой ClustalW: 25.
7.  Мои наблюдения: 
Глядя на результаты этой моей работы можно подумать, что emma – замечательная программа, которая, руководствуясь только заложенными в неё формулами, сама получает такие же биологически осмысленные  выравнивания, как и люди, проводящие сравнительный анализ пространственных структур.

В действительности же ни одна программа (в том числе emma) не обладает способностью чувствовать биологический смысл того, что делает. В них заложили инструкции для перебора буквенных сочетаний, а значимость участков последовательностей для формирования пространственной структуры и функциональных белков известные программы определить не могут. А ведь можно создать такую программу, которая искала бы в последовательности домены, мотивы, пользуясь информацией из баз данных?

Если не верите в вышеизложенное, то посмотрите страницы других студентов: там выравнивание Clustal’а совершенно не похоже на биологически обоснованное выравнивание из BaliBase’a. 
BАliBASE настолько хорош, что я решил снадить свою работу гиперссылкой  на него.
BAliBASE (version 2.0): A benchmark alignment database, including enhancements for repeats, transmembrane sequences and circular permutations

http://www-igbmc.u-strasbg.fr/BioInfo/BAliBASE2/index.html
