Таблица 1. Описание последовательности запроса
	GN
	Name=rpoH; Synonyms=fam, hin, htpR;

OrderedLocusNames=b3461, c4254, z4835, ECs4310;

	ID
	RP32_ECOLI     

	AC
	P00580;

	OS
	Escherichia coli,

Escherichia coli O6,
Escherichia coli O157:H7.

	Len
	284 а.о.


Обозначения:

GN – название гена
ID – идентификатор последовательности в банке данных SwissProt
AC – номер документа в банке данных SwissProt
OS – название организма 
Len – длина последовательности 

Таблица 2. Описание выравниваний  с последовательностями потенциальных гомологов

	
	
	55-70%
	40-45%

	BLAST
	H_AC
	Q8KA76
	P48194

	
	H_OS
	Buchnera aphidicola (Schizaphis graminum)
	Caulobacter vibrioides (Caulobacter crescentus)

	
	H_Len
	285 а.о.
	295 а.о.

	
	E-value
	e-116
	2e-52

	
	A_Len
	284
	278

	
	A_Score
	1067
	519

	
	A_ID
	70%
	41%

	
	А_Pos
	87%
	61%

	
	A_ScoreB
	415 bits
	204 bits

	
	Q_From
	M (1-ая)
	L (10-ая)

	
	Q_To
	E (283-ая)
	R (279-ая)

	
	H_From
	M (1-ая)
	M (9-ая)

	
	H_To
	E (284-ая)
	Q (280-ая)

	Global Align.
	G_Len
	285 а.о.
	303 а.о.

	
	G_Score
	1066.0
	518.0

	
	G_ID
	70.5%
	38.6%

	
	G_Sim
	87.4%
	58.4%

	
	G_NGap
	1
	27


Обозначения:

H_AC    – номер документа потенциального гомолога (хита) в банке данных SwissProt;
H_OS   – название организма потенциального гомолога;
H_Len   – длина последовательности потенциального гомолога;

E-value  – E-value выравнивания;
A_Len   – длина локального выравнивания;

A_Score – вес Смита-Ватермана локального выравнивания;

A_ScoreB – нормированный вес локального выравнивания в битах;

A_ID    – процент идентичности локального выравнивания;

A_Pos  – процент сходства локального выравнивания; 
Q_From, Q_To – начало и окончание локального выравнивания в последовательности 

                             запроса;

H_From, H_To – начало и окончание локального выравнивания в последовательности 

                             потенциального гомолога;

G_Len     – длина глобального выравнивания;

G_Score  – вес глобального выравнивания;

G_ID      -  процент идентичности глобального выравнивания;
G_Sim    – процент сходства глобального выравнивания;
G_NGap – суммарное количество гэпов глобального выравнивания (не включая  

                   концевые гэпы)
Глобальное выравнивание сделано с помощью программы needle и хранятся в следующих файлах:

1. Для белков RP32_ECOLI и RP32_BUCAP оно в H:\Term2\Credit\Credit2\1to2.needle;
2. Для белков RP32_ECOLI и RP32_CAUCR оно в H:\Term2\Credit\Credit2\1to3.needle;
