Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программы Clustalw, с «биологически правильным» выравниванием из BaliBase
Идентификатор выравнивания из BaliBase: 1pii_ref1
идентификаторы последовательностей: TRPC_METTH, TRPC_PHYPR, TRPC_HALVO, TRPC_ACICA
максимальный и минимальный процент совпадения последовательностей: 35 и 31
фрагмент выравнивания: с первой по двадцать пятую позицию
Блок выравнивания из BaliBase (с первой по двадцать пятую позицию):
TRPC_METTH   1  .silQEIIRSRKLEI.KNLSRKKPL
TRPC_PHYPR   1  .nilEEIAAQRRLDV.AAAKQVVST
TRPC_HALVO   1  nasgDELAPDVRAIL.EAARER.PG
TRPC_ACICA   1  .tilGKIVDRKHEELADRLKQR.NL
Жёлтым цветом закрашены «правильные» колонки.
Блок выравнивания, построенного с помощью программы emma пакета EMBOSS (из файла clustalw.msf, с первой по восьмидесятую позицию):

                      *        20         *        40         *        60         *        80      
TRPC_METTH : -------MLRDIIRSKKLEVKELMKKTPLSILRDDITVMDEPVSFPAAVGGGKVSLICEYKRASPSMGRISERG--LEEM :  71
TRPC_PHYPR : ------------------------MGNILEEIAAQRRLDVAAAKQVVSTDDLAKKIEHTESVYGPALPVLERLNAPAEQV :  56
TRPC_HALVO : -----MNASGDELAPDVRAILEAARERPGGETRVSVDARSFPEAVAETEAAGRVPVIAEVKPTSPTTEGVREDDP-VELA :  74
TRPC_ACICA : MIQIQNTILGKIVDRKHEELADRLKQRNLKDVEQWVKEAPPVRGFAQSLRSKRPGVIAEIKKASPSKGVIRADFNPAEIA :  80
                                         l                          6i e k  sP    6       E        
Цветом выделены последовательности, соответствующие заданному фрагменту (обратите внимание: в первой последовательности не выделено ничего)
Длина заданного фрагмента: 25 аминокислот
доля «правильных» колонок в этом фрагменте (по BaliBase): 84%
число «правильных» колонок, совпавших с колонками выравнивания в файле clustalw.msf: 0
Множественное выравнивание фрагмента, полученное с помощью программы Clustalw, оказалось неправильным, поскольку: 

– фрагмент находится в начале последовательности;
– последовательность белка TRPC_METTH, использованная в BaliBase, не совпадает с последовательностью, найденной для выравнивания в БД Swissprot
Однако, даже если выровнять эту последовательность, взятую из файла BaliBase, — ничего хорошего не получится (нет совпадающих с Clustalw колонок, хотя есть похожие):
                      *        20         *        40         *        60         *        80      
TRPC_METTH : ------SILQEIIRSRKLEIKNLSRKKPLEELRDELTSLDEPLSFTDALTGNRVSLICEYKRASPS--SGRTYGRGLHEM :  72
TRPC_PHYPR : ------------------------MGNILEEIAAQRRLDVAAAKQVVSTDDLAKKIEHTESVYGPALPVLERLNAPAEQV :  56
TRPC_HALVO : -----MNASGDELAPDVRAILEAARERPGGETRVSVDARSFPEAVAETEAAGRVPVIAEVKPTSPTT-EGVREDDPVELA :  74
TRPC_ACICA : MIQIQNTILGKIVDRKHEELADRLKQRNLKDVEQWVKEAPPVRGFAQSLRSKRPGVIAEIKKASPSKGVIRADFNPAEIA :  80
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