III. Анализ участка нуклеотидного выравнивания.

ECFUMC  181(19)     gaa aaa gat tcg atg ggg gcg att gat gtc   210(48)
                    ||. ||| ||| ||. ||| ||. |.| ||| ||. |||

SAFUMC  196475(19)  gag aaa gat tca atg ggc gtg att gaa gtc   196504(48)
Жёлтым отмечены синонимичные триплеты

Красным отмечены несинонимичные тнриплеты

Соответствующий участок выравнивания аминокислотных последовательностей:

FUMC_ECOLI   7 EKDSMGAIDV     16
               ||||||.|:|
FUMC_SALTI   7 EKDSMGVIEV     16
	ECFUMC
	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10

	f1
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0

	f2
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0

	f3
	1/3
	1/3
	1/3
	1
	0
	1
	1
	2/3
	1/3
	1


S1=6 N1=24

	SAFUMC
	1
	2
	3
	4
	5
	6
	7
	8
	9
	10

	f1
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0

	f2
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	0

	f3
	1/3
	1/3
	1/3
	1
	0
	1
	1
	2/3
	1/3
	1


S2=6 N2=24

S=6 N=24

	sd
	1
	0
	0
	1
	0
	1
	0
	0
	0
	0

	nd
	0
	0
	0
	0
	0
	0
	1
	0
	1
	0
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KA/KS = 0.107

На данный участок действует отрицательный отбор.(KS>KA)
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