Таблица 1. Описание последовательности запроса
	GN
	HTH-type transcriptional repressor purR

	ID
	PURR PLASMU

	AC
	Q9CN88

	OS
	Pasteurella multocida

	Len
	334 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

	
	
	55-70%
	40-45%

	BLAST
	H_AC
	P27872
	P49308

	
	H_OS
	Agrobacterium rhizogenes
	Sinorhizobium meliloti

	
	H_Len
	198
	309

	
	E-value
	9e-10
	0.011

	
	A_Len
	117
	192

	
	A_Score
	152
	91

	
	A_ID
	21%
	25%

	
	А_Pos
	48%
	44%

	
	A_ScoreB
	63.2
	39.7

	
	Q_From
	161
	89

	
	Q_To
	328
	274

	
	H_From
	3
	51

	
	H_To
	177
	244

	Global Align.
	G_Len
	289
	293

	
	G_Score
	97
	76

	
	G_ID
	9.3%
	19.8%

	
	G_Sim
	19.4%
	36.5%

	
	G_NGap
	166
	63


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)
