Таблица 1. Описание последовательности запроса
	GN
	GLNB

	ID
	GLNB_ECOLI

	AC
	P05826

	OS
	Escherichia coli

	Len
	112 aa


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

	
	
	70-90%
	45-55%

	BLAST
	H_AC
	NP_668640
	NP_923635                

	
	H_OS
	Yersinia pestis

          KIM
	Gloeobacter violaceus PCC 7421

	
	H_Len
	112 aa            
	122 aa

	
	E-value
	4e-52


	9e-29

	
	A_Len
	112
	112

	
	A_Score
	195
	65

	
	A_ID
	90%
	52%

	
	А_Pos
	96%
	75%

	
	A_ScoreB
	204 bits (520)
	127 bits (319)

	
	Q_From
	1
	1

	
	Q_To
	112
	112

	
	H_From
	1
	112

	
	H_To
	112
	112

	Global Align.
	G_Len
	112
	122

	
	G_Score
	520.0


	319.0

	
	G_ID
	90.2%
	48.4%

	
	G_Sim
	96.4%
	68.9%

	
	G_NGap
	0
	0


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)
