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

1) Идентификатор выравнивания BaliBase: 1eft ref1

2) Идентификаторы последовательностей (AC):

eftu_theaq            Q01698         

ef1a_sulac            P17196         

erf2_picpi             P23637         

selb_ecoli             P14081         

3) Максимальный процент совпадения последовательностей – 35;

4) Минимальный процент совпадения последователньостей – 25;
5) Заданный фрагмент – 326-350.
 Фрагмент из «BaliBase» (зеленым цветом показаны «правильные» колонки):
eftu_theaq 299  kkeeggrhtgfftgYRPQFYFRTt.
ef1a_sulac 284  w.....hptavgvgYTPVLHVHTa.
erf2_picpi 287  e.....lksilstgFSCVMHVHTai
selb_ecoli 247  q.....thtpl.tqWQPLHIHHAa.
Фрагмент выравнивания, полученный с помощью программы emma (ClustalW) из пакета EMBOSS (красным шрифтом выделены сравниваемые колонки):
EFTU_THEAQ : VDCPGHADYIKNMITGAAQMDGAILVVSAADG-------PMPQTREHILLARQVGVPY  
EF1A_SULAC : IDAPGHRDFVKNMITGASQADAAILVVSAKKGEYEAGMSAEGQTREHIILSKTMGINQ  
ERF2_PICPI : LDAPGHKLYISEMIGGASQADVGVLVISSRKGEYEAGFERGGQSREHAILAKTQGVNK 
SELB_ECOLI : QWQPLHIHHAASHVTGRVSLLEDNLAELVFDTPLWLADNDRLVLRDISARNTLAGARV 
                                                                                        
           
EFTU_THEAQ : YILKKEEGGRHTGFFTGYRPQFYFRT
EF1A_SULAC : VIVIWHPTAVGVGYTPVLHVHTASIA 
ERF2_PICPI : IAIVELKSILSTGFSCVMHVHTAIEE 
SELB_ECOLI : LRQAAQQGIITAIVKDRYYRNDRIVE 
                         

Результаты:
а) мера сходства выравниваний равна 0.
б) длина заданного фрагмента 25 а.о. 
в) доля «правильных» колонок в заданном фрагменте: 9/25

г) число «правильных» колонок, совпавших с колонками выравнивания последовательностей программой ClustalW: 0.
Выводы:

Не одной колонки не совпало полностью, имеется частичное совпадение второй и третьей последовательности; на заданном участке программа EMMA в последней последовательности полностью не нашла идентичности с остальными последовательностями. Это связано с тем, что первое выравнивание получено с точки зрения эволюционной «правильности», т. е. в выбранных последовательностях не обязателен высокий процент совпадения.
 
             

