         1.    Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программыClustalw с “биологически правильным” из BaliBase.

  1) идентификатор выравнивания из BaliBase : 1ldg_ref1

 2) идентификаторы последовательностей :  Sequence Name    SWISSPROT Accession
                                     1ldg                 Q27743       

                                     1hyhA                P14295        

                                     1hlpB                Q07841       

                                     1lldA                P19869        

 3)  максимальный процент совпадения : 30

      минимальный процент совпадения :   23

  4)  фрагмент выравнивания :  51-100  
  5)  блок выравнивания из BaliBase :  

1ldg                 NVmaysnckvsgsntYDDLAGSDVVIVTAGftkapgksdkewnRLDLLPL
1hyhA         MAnleahgnivi.ndWAALADADVVISTLGniklqqdn.ptgdRFAELKF
1hlpB         IA.ydsntrvrq.ggYEDTAGSDVVVITAGiprqpgqt.....RIDLAGD
1lldA         SSfyptv.sidgsddPEICRDADMVVITAGprqkpgqs.....RLELVGA
6) соответствующие блок  выравнивания из файла clustalw.msf  :
                     60         *        80         *       100              
LDH1_PLAFD : NVMAYSNCKVSGSNTYDDLAGADVVIVTAGFTKAPGKSDKEWNRDDLLPL 
DHL2_LACCO : NLEAHGNIVIN---DWAALADADVVISTLGNIKLQQDNPTG-DRFAELKF 
MDH_HALMA  : -IAYDSNTRVR-QGGYEDTAGSDVVVITAGIPRQPGQT-----RIDLAGD 
LDH2_BIFLO : -SSFYPTVSIDGSDDPEICRDADMVVITAGPRQKPGQS-----RLELVGA 
                        
7)  длина заданного фрагмента: 50

8)  доля «правильных» колонок в этом фрагменте :  22/24=0.917
9)  число «правильных» колонок, совпавших с колонками в файле clustalw.msf : 22

* В первом белке происходит замена аминокислоты! L(выравнивание BaliBase) меняется на D(выравнивание clustalw.msf). Что происходит?!
