«Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программы Clustalw, с «биологически правильным» выравниванием из BaliBase»
Идентификатор выравнивания из BaliBase: 1pii_ref1

Идентификаторы последовательностей: O27694, P24920, P18304, P00911

Максимальный процент совпадения последовательностей: 35         

Минимальный процент совпадения последовательностей 31
Заданный фрагмент из базы BaliBase:

TRPC_PHYPR     DDla.......kkieHTESVy....

TRPC_ACICA     KDveqwvkeappvrgFAQSLrs...

TRPC_METTH     EElrdeltsldeplsFTDALtg...

TRPC_HALVO     GEtrvsv....darsFPEAVaetea
Доля правильных колонок 28%.

Выравнивание по ClustalW:                                                                               

TRPC_PHYPR :   EEIAAQRRLDVAAAKQVVSTDDLAKKIEHTESV
TRPC_ACIAD :   KDVEQWVKEAPPVRGFAQSLRSKRPGVIAEIKK 

TRPC_METTH :   SILRDDITVMDEPVSFPAAVGGGKVSLICEYKR
TRPC_HALVO :   GETRVSVDARSFPEAVAETEAAGRVPVIAEVKP
Выравнивание по ClustalW кардинально отличается от «золотого стандарта». Мало того, что нет ни одной совпадающей колонки, так ещё и последовательность белка TRPC_METTH  из БД Swiss-Prot очень сильно отличается от её последовательности в данной выборке.  
На первом выравнивании синим цветом выделены «правильные колонки».

На втором выравнивании красным цветом показаны аминокислоты соответствующие «правильным» из первого выравнивания, а зеленым те из них, которые не совпадают, но соответствуют структурно.

