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Таблица 1. 

	Итерация PSI-BLAST 
	Число находок выше порога (E = 0,05)
	Худшее E-value выше порога
	Лучшее E-value ниже порога

	1
	15
	0.003
	9.5

	2
	24
	0.001
	9.8

	3
	24
	1e-18
	9.5   


	 
	Исходные белок
	Второй белок

	AC
	P47995
	P0AFX0

	ID
	YSEA_STACA
	RP5M_ECOLI

	описание
	Uncharacterized protein in secA 5'region 

(ORF1)
	Probable sigma(54) modulation protein (ORF3) (ORF95)

	организм
	Staphylococcus carnosus
	Escherichia coli K12


Таблица 2.

	Белок: 
	P47995
	P0AFX0

	E-value (итерация 1):
	1e-92
	2e-44

	E-value (итерация 2):
	4e-65
	8e-30

	E-value (итерация 3):
	5e-62
	3e-29


Выводы и наблюдения: 
1)По результатам первой таблицы можно сделать вывод о том, что при первой  итерации число находок выше порога увеличивается, после 2 и 3 не изменяется,  лучшее E-value ниже порога при 1 и 3 итерациях одинаковы. 
2)Мы можем заметить, что E-value исходного заданного белка увеличивается после каждой итерации. Это можно объяснить тем, что первая итерация представляет собой поиск возможных гомологов программой BLASTP. А далее по результатам каждого предыдущего поиска строится матрица PSSM для выданных белков, в которой определяется вес каждой аминокислоты на основе статистических данных по нескольким данным последовательностям. В результате этого общий вес последовательности заданного белка уменьшается, а его E-value увеличивается. Что касается второго белка, то здесь мы не замечаем последовательного уменьшения или увеличения E-value.
