Сравнение множественного выравнивания, полученного с помощью программы Clustalw, с «биологически правильным» выравниванием из BaliBase.
Идентификатор выравнивания из BaliBase: 1ldg_ref1
Идентификаторы последовательностей: 1ldg (Q27743), 1hyhA (P14295), 1hlpB (Q07841), 1lldA (P19869)
Максимальный процент совпадения последовательностей: 30
Минимальный процент совпадения последовательностей: 23
Номера остатков фрагмента выравнивания: 251-275
Выравнивание Clustalw:
Идентификаторы последовательностей в SwissProt: LDH2_BIFLO (соответствует 1lldA в BaliBase), MDH_HALMA (1hlpB), LDH1_PLAFD (1ldg), DHL2_LACCO (1hyhA).
LDH2_BIFLO:  SGVDIIEAVL HDTNRILPVS SMLKD

MDH_HALMA:   GVAHMVEAIL HDTGEVLPAS VKLEG

LDH1_PLAFD:  AIIEMAESYL KDLKKVLICS TLLEG

DHL2_LACCO:  SAIRIAKAVM ADAHAELVVS NRRDD
(зелёным цветом выделены сравниваемые колонки)

Выравнивание BaliBase:
1lldA:  SGVDIIEAVL HDTNRILPVS smlkd

1hlpB:  GVAHMVEAIL HDTGEVLPAS vkleg
1ldg:   AIIEMAESYL KDLKKVLICS tlleg

1hyhA:  SAIRIAKAVM ADAHAELVVS nrrdd
Длина заданного фрагмента - 25 аминокислотных остатков.

Доля «правильных колонок» (выделены жёлтым цветом) в заданном фрагменте – 80% (20/25).
ИДЕНТИЧНЫ!!! 
Это говорит о том, что программа Clustalw тоже иногда выдает «биологически правильное» выравнивание.
