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 процент совпадения последовательностей: 30
· минимальный процент совпадения последовательностей: 23
· заданный фрагмент: 301- до конца

· блок выравнивания из BaliBase,  содержащий фрагмент
1ldg       294  NSEEKAKFDEAIaetkrmkala....

1hyhA      284  TTDEQEKLLQSRdyiqqrfdeivdtl

1hlpB      281  DDYEQDLMADAAeklsdqydkis...

1lldA      290  SDKELAALKRSAetlketaaqfgf..
соответствующий блок выравнивания из файла clustalw.msf.
LDH1_PLAFD        : NSEEKAKFDEAIAETKRMKALA---- : 22
DHL2_LACCO        : TTDEQEKLLQSRDYIQQRFDEIVDTL : 26
MDH_HALMA         : DDYEQDLMADAAEKLSDQYDKIS--- : 23
LDH2_BIFLO        : SDKELAALKRSAETLKETAAQFGF-- : 24
Результаты:

длина заданного фрагмента – 26 аминокислотных позиции (последовательности с 22, 23, 24, 26 аминокислотными остатками)
доля «правильных» колонок в этом фрагменте – 46,2% (12/26)
число «правильных» колонок, совпавших с колонками в файле clustalw.msf – 100%
Наблюдения:
Можно заметить, что выравнивание, полученное с помощью Clustalw полностью совпадает с «биологически правильным» выравниванием из BaliBase.
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