Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программы Clustalw, с «биологически правильным» выравниванием из BaliBase.
1. идентификатор выравнивания из Bali Base – 1pii_ref1

2. идентификаторы последовательностей 
TRPC_METTH           O27694         

TRPC_PHYPR           P24920         

TRPC_HALVO           P18304         

TRPC_ACICA           P00911         
3. Заданный фрагмент – 251-275
4. Максимальный процент совпадения последовательностей – 35%
      Минимальный процент совпадения последовательностей – 31%
Выравнивание из BAliBase:

длина заданного фрагмента - 34
доля  «правильных» колонок (выделены голубым) – 35%


число «правильных» колонок, совпавших с колонками в файле (выделены красным и синим) clustalw.msf  - 10.
TRPC_HALVO    GADALLVGTAIMd.gdvrqntetl..........

TRPC_METTH    GADALLIGTSLMlasdprelldeimaavksckpg

TRPC_ACICA    DIHSFLVGESFMk..qprpdqaf...........

TRPC_PHYPR    GARGILVGEYLMksgdiattvkdl..........

Зелёным отмечена консервативность не менее 80%,  отмечены колонки, совпавшие с выравниванием из BAliBase. Синим отмечена консервативность 100%.
Выравнивание, полученное с помощью программы ClustalW
                                                         
TRPC_HALVO:   GADALLVGTAIMDG-DVRQNTETLTQ--------
TRPC_METTH:   GADALLIGTAPMSAQNPRELLEEIVDAVSQCRDR
TRPC_ACIAD:   DIHSFLVGESFMKQPRPDQAFTELFGVPKLV---

TRPC_PHYPR:   GARGILVGEYLMKSGDIATTVKDLLQNVTRHSES
