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Position-Specific Iterated (PSI)-BLAST
Таблица 1. (E = 0,05)
	Итерация PSI-BLAST 
	Число находок выше порога (E = 0,05)
	Худшее E-value выше порога
	Лучшее E-value ниже порога

	1
	14
	7е-21 (UA82_DEIRA)
	0.19  (RAIA_ECOLI)

	2
	26
	9e-63 (Y419_STAEQ)
	0.055 (MY18A_HUMAN)

	3
	138
	8e-54 (Y717_STAAS)
	0.067 (YL345_YEAST)


Таблица 2.

	Белок: 
	<P19954 >(RR30_SPIOL)
	<P28368>(YVYD_BACSU)

	E-value (итерация 1):
	1e-176
	1e-15

	E-value (итерация 2):
	1e-131
	2e-54

	E-value (итерация 3):
	2e-113
	4e-52


Исходный белок (AC, ID, описание, организм): 
AC: P19954, 
ID: RR30_SPIOL  
Описание: Plastid-specific 30S ribosomal protein 1, chloroplast precursor (PSRP-1) (CS-S5) (CS5) (S22) (Ribosomal protein 1).  
Организм: Spinacia oleracea.
 Второй белок (AC, ID, описание, организм): 
AC: P28368, 
ID: YVYD_BACSU  
Описание: Uncharacterized protein yvyD , 
Oрганизм: Bacillus subtilis
Выводы и наблюдения: 
Таблица 1.
Число находок выше порога  для каждой интерации увеличивается постепенно. Можно заметить, что разница между худшим E-value выше порога и лучшим E-value ниже порога растёт при каждой последующей интерации.
Таблица 2.
С каждой последующей интерацией E-value исходного белка увеличивается, а второго выбранного белка уменьшается.
О PSI-BLAST:

PSI-BLAST помогает сравнить очень далекие по свойствам белки или найти новых членов белкового семейства. Первое выравнивание - стандартное белок-белковое выравнивание программой Blast, причем программа строит выравнивание на основе матрицы PSSM и располагает выборку результатов ниже и выше выбранного порога. В последующих итерациях программа будет добавлять новые базы к исследуемой, тем самым конструирую новую матрицу PSSM . Таким образом, с каждым переходом будет увеличиваться число находок, а e-value скорее всего падать за счет увеличения сравниваемых последовательностей.
