Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программы Clustalw, с «биологически правильным» выравниванием из BaliBase

Идентификатор выравнивания из BaliBase: 1ldg_ref1
Идентификаторы последовательностей:

1ldg                         

1hyhA                         

1hlpB                      

1lldA                
Максимальный и минимальный процент совпадения последовательностей: 30%, 23%
Заданный фрагмент: 276-300
Блок выравнивания из BaliBase,  содержащий мой фрагмент:
1ldg       244  hsdifgGTPVVLGANGVEQVIELQL
1hyhA      238  ..gmylSYPAIIGRDGVLAETTLDL
1hlpB      231  hedtafGVPVRLGSNGVEEIVEWDL
1lldA      240  isdicmSVPTLLNRQGVNNTINTPV
Приведите соответствующие блок (блоки) выравнивания из файла clustalw.msf. Выделите цветом сравниваемые колонки

               280         *       300                
LDH1_PLAFD : HSDIFGGTPVVLGANGVEQVIELQL
DHL2_LACCO : ---MYLSYPAIIGRDGVLAETTLDL
MDH_HALMA  : HEDTAFGVPVRLGSNGVEEIVEWDL
LDH2_BIFLO : ISDICMSVPTLLNRQGVNNTINTPV
               g  d     P  lg  GV                                 
Результаты:

       длина заданного фрагмента, 25
       доля «правильных» колонок в этом фрагменте, 76%
       число «правильных» колонок, совпавших с колонками в файле clustalw.msf-19
       *другие Ваши наблюдения
выравнивание полученное мною в clastalw полностью совпало с выравниванием из BaliBase, что может указывать на высокую консервативность данного участка множественного выравнивания. А так же на хорошую работу программы ClastalW.
