На главную страницу второго семестра
Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программы Clustalw, с «биологически правильным» выравниванием из BaliBase
Описание задания:

Идентификатор выравнивания из BaliBase - 2cba_ref1 - reference 1
Идентификаторы последовательностей: 
Sequence Name    SWISSPROT Accession

CAH1_HUMAN           P00915         

CAH4_RAT             P48284         

CAH6_HUMAN           P23280         

CAH_DUNSA            P54212         

CAH2_CHLRE           P24258         
Максимальный  процент совпадения последовательностей – 33
Минимальный процент совпадения последовательностей – 22
Блок выравнивания из BaliBase, содержащий заданный мне фрагмент:

CAH1_HUMAN laeaaskaDGLAVIGVLMKVge..a     
CAH4_RAT   vqdsdsk.DKIAVLAFMVEVgn.ev     
CAH6_HUMAN diaqdap.DGLAVLAAFVEVknype                                                                 
CAH_DUNSA  ........DQLAVIGIMYKYge..e
CAH2_CHLRE ckg.....GCFSVTGILFQL....d
Цветом выделены «правильные» колонки: 

Голубым - колоноки, совпавшие с колонками в файле clustalw.msf
Зелёным  – колонки, не совпавшие с колонками в файле clustalw.msf 
Соответствующий блок  выравнивания из файла clustalw.msf:
CAH1_HUMAN  LAEAASKADG--LAVIGVLMKVG--EA      
CAH4_RAT    KVQDSDSKDK--IAVLAFMVEVGN-EV      
CAH6_HUMAN  YDIAQDAPDG--LAVLAAFVEVKNYPE
CAH_DUNSA   MASQNDGSDQ--LAVIGIMYKYGEEDP
CAH2_CHLRE  VTDKLEACKGGCFSVTGILFQLDNGPD
Описание результатов:
Длина заданного фрагмента: 25 (175 – 200)

Доля «правильных» колонок в этом фрагменте - 48% (12 колонок)

Число «правильных» колонок, совпавших с колонками в файле clustalw.msf – 10.
Другие наблюдения:
Сравнивались участки, видимо, играющие важную роль в выполнении белком своей функции, поэтому степень сходства (число совпадающих «правильных» колонок, деленное на общее количество «правильных» колонок в заданном фрагменте) данных выравниваний достаточно высока (более 83%).
