
常见问题解析

1. 如何避免混淆相似性与同源性？

高相似度（如90%）并不等同于同源性，可能是由于因趋同进化或短片

段匹配导致误判。可参考三项指标Per. Ident项>70% + Query Cover项>90%

以及E值<1e-20来进行判断。或采用InterProScan分析保守域，避免仅依赖序

列相似度。

2. 如何减少覆盖度（Query Cover）引起的误判？

低覆盖表明仅匹配局部碱基序列区域，无法代表全长基因的功能（如仅

匹配蛋白结构域而非整体）。可根据匹配的Accession号下载数据库中的全

长序列重新进行比对分析来验证。或通过CD-Search验证功能域的完整性。
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