Поиск гомологов для фактора инициации трансляции 1A,  транскрибируемого с Y  хромосомы человека.
Таблица 1. Количество гомологов при поиске с помощью программы BLASTP 
(по БД Swissprot)

Всего 93 хита
	Эукариоты
	Археи
	Бактерии

	57
	21
	14


Таблица 2. Результаты поиска гомологов с помощью программы PSI-BLAST
	№ итерации
	Эукариоты
	Археи
	Бактерии
	Всего
	E-value

IF1A_PYRAB

	
	Количество
	Новые
	Количество
	Новые
	Количество
	Новые
	Количество
	New
	

	1
	11
(10 над чертой)
	10
	20

(20 над чертой)
	20
	3

(3 над чертой)
	3
	35

(30 над чертой)
	30
	1e-06

	2
	28

(12 над чертой)
	2
	22

(20 над чертой)
	0
	119
(52 над чертой)
	52
	169

(84 над чертой)
	54
	3e-32

	3
	59

(40 над чертой)
	28
	20

(20 над чертой)
	0
	132

(121 над чертой)
	69
	211

(181 над чертой)
	97
	2e-32

	4
	56

(40 над чертой)
	0
	21

(20 над чертой)
	0
	157

(121 над чертой)
	0
	238
(181 над чертой)
	0
	2e-28

	5
	
	
	
	
	
	
	242

(181 над чертой)
	0
	3e-28


1. Первая итерация PSI-BLAST представляет собой поиск гомологов с помощью стандартного алгоритма Blast.
2. PSI-BLAST используется для поиска “далёких” гомологов (например, из других групп организмов), для которых, однако, существуют промежуточные формы (похожие и на исходный белок, и на тот, который надо найти).
3. E-value для IF1A_PYRAB при разных итерациях сначала резко снижается, а затем начинает медленно повышаться. Следовательно, IF1A_PYRAB намного ближе к профилю белков, полученных в первых итерациях, чем к исходному белку (для которого ищем гомологи), однако все эти белки с большой вероятностью являются гомологами.
