Таблица 1. Описание последовательности запроса
	GN
	nrgB

	ID
	NRGB_BACSU

	AC
	Q07428

	OS
	Bacillus subtilis

	Len
	116 AA


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

	
	
	30-40%
	40-45%

	BLAST
	H_AC
	P14179
	Q9CJK1

	
	H_OS
	Bradyrhizobium japonicum
	Pasteurella multocida 

	
	H_Len
	112 aa
	112 aa 

	
	E-value
	2e-18
	5e-22

	
	A_Len
	112
	112

	
	A_Score
	88.6
	100

	
	A_ID
	43/112 (38%)
	47/112 (41%)

	
	А_Pos
	67/112 (59%)
	69/112 (61%)

	
	A_ScoreB
	218
	249

	
	Q_From
	5
	5

	
	Q_To
	116
	116

	
	H_From
	1
	1

	
	H_To
	112
	112

	Global Align.
	G_Len
	116
	116

	
	G_Score
	218.0
	249.0

	
	G_ID
	43/116 (37.1%)
	47/116 (40.5%)

	
	G_Sim
	67/116 (57.8%)
	69/116 (59.5%)

	
	G_NGap
	4/116 ( 3.4%)
	4/116 ( 3.4%)


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)
Задание 4.

Выпавнивание:

seq3               1 AVFCGGDIMAMGALCAADEMGLRVPQDVSVIGYDNVRNARYFTPALTTIH     50

                     |:....|.||:||:.|..|.||||..|:||:|||:..::..:.|.||||.

seq4               1 AMLVANDQMALGAMRAITESGLRVGADISVVGYDDTEDSSCYIPPLTTIK     50

seq3              51 QPKDSLGETA----------------------------------------     60

                     |....||:|:                                        

seq4              51 QDFRLLGQTSHVSAKTREKVEAAMAELNYIPNRVAQQLSLLIGVATSSLA    100

seq3              61 --------------------------------------------------     60

seq4             101 LHAPSQIVAAIKSRADQLGASVVVSMVERSGVEACKAAVHNLLAQRVSGL    150

seq3              61 --------------------------------------------------     60

seq4             151 IINYPLDDQDAIAVEAACTNVPALFLDVSDQTPINSIIFSHEDGTRLGVE    200

seq3              61 --------------------------------------------------     60

seq4             201 HLVALGHQQIALLAGPLSSVSARLRLAGWHKYLTRNQIQPIAEREGDWSA    250

seq3              61 ---------------------ATIKDVAKRANVSTTTVSHVINKTRFVAE     89

                                          .|:.|||:.|.||..|||.|:|:...|:.

seq4             251 MSGFQQTMQMLNEGIVPTMKPVTLYDVAEYAGVSYQTVSRVVNQASHVSA    300

seq3              90 ETRNAVWAAIKELHYSPSAVARSLKVNH    117

                     :||..|.||:.||:|.|:.||:.|....

seq4             301 KTREKVEAAMAELNYIPNRVAQQLAGKQ    328

Параметры выравнивания:

Длина: 328

Процент идентичности:      52/328 (15.9%)

Процент сходства:    73/328 (22.3%)

Количество гэпов:         211/328 (64.3%)

Вес: 131.9
В результате выравнивания в последовательность 3 была произведена вставка, соответствующая интервалу последовательности 4 с 60 до 260 аминокислотного остатка. Это произошло в результате радикального повышения штрафа за открытие делеции и понижении штрафа за её продолжение. 
