Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программы Clustalw, с «биологически правильным» выравниванием из BaliBase.
1) Идентификатор выравнивания их BAliBase: 
1eft_ref1

2) Идентификаторы последовательностей (AC):

eftu_theaq           Q01698         

ef1a_sulac           P17196         

erf2_picpi           P23637         

selb_ecoli           P14081         
3) Максимальный процент совпадения последовательностей – 35;
4) Минимальный процент совпадения последователньостей – 25;
5) Заданный фрагмент – 101-125.
Длина фрагмента 25.
Доля «правильных» колонок 100% (отмечены зеленым).
Число «правильных» колонок, совпавших с нижеследующим выравниванием программа emma, импортированным в GeneDoc(отмечены желтым) – 5. Но можно заметить, что это, скорее всего, случайное совпадение. 
eftu_theaq 101  GAILVVSAADGPMPQTREHILLARQ
ef1a_sulac  96  AAILVVSAKKGEEGQTREHIILSKT
erf2_picpi  98  VGVLVISSRKGEGGQSREHAILAKT
selb_ecoli  74  HALLVVACDDGVMAQTREHLAILQL
EFTU_THEAQ :         GAILVVSAADG-------PMPQTREHILLARQ 
EF1A_SULAC :         AAILVVSAKKGEYEAGMSAEGQTREHIILSKT 
ERF2_PICPI :         VGVLVISSRKGEYEAGFERGGQSREHAILAKT 
SELB_ECOLI :         EDNLAELVFDTPLWLADNDRLVLRDISARNTL
( Четвертая последовательность в выравнивании с помощью программы emma (которая является аналогом Clustalw для ОС UNIX) видится очень непохожей по составу на первые три. Однако, возможно, по пространственной структуре она удовлетворяет выравниванию из BAliBase.

Полностью не совпадает, таким образом, ни один столбец. Сравнение по первым трем представлено ниже: Как и раньше, желтым отмечены полностью совпавшие колонки; их число равно 24 из 25. Из этого можно сделать вывод, что первые три белка имеют большой процент совпадения в данной зоне не только по структуре, но и по последовательности аминокислот. Поскольку в выравнивании из BaliBase весь исследуемый участок представлен правильными колонками, а процент совпадения аминокислот в последовательностях велик, можно предположить, что этот участок играет какую-то роль в функционировании белков.
eftu_theaq 101  GAILVVSAADGPMPQTREHILLARQ
ef1a_sulac  96  AAILVVSAKKGEEGQTREHIILSKT
erf2_picpi  98  VGVLVISSRKGEGGQSREHAILAKT
EFTU_THEAQ :        GAILVVSAADG-------PMPQTREHILLARQ 
EF1A_SULAC :        AAILVVSAKKGEYEAGMSAEGQTREHIILSKT 
ERF2_PICPI :        VGVLVISSRKGEYEAGFERGGQSREHAILAKT 
( Во второй и третьей последовательностях появилась вставка, которой нет в файле базы BAliBase.
