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Îäíèì èç êðàåóãîëüíûõ êàìíåé áèîèíôîðìàòèêè ÿâëÿåòñÿ ñðàâíåíèå èëè âûðàâíè-
âàíèå íóêëåîòèäíûõ è áåëêîâûõ ïîñëåäîâàòåëüíîñòåé. Ìíîæåñòâåííîå âûðàâíèâàíèå
áèîëîãè èñïîëüçóþò äëÿ ïîèñêà äèàãíîñòè÷åñêèõ ìîäåëåé, óñòàíîâëåíèÿ ñåìåéñòâ áåë-
êîâ, íàõîæäåíèÿ ãîìîëîãèè ìåæäó íîâûìè è óæå ñóùåñòâóþùèìè ïîñëåäîâàòåëüíîñòÿ-
ìè, êàê íåîáõîäèìóþ ÷àñòü áîëåå ñëîæíûõ àíàëèçîâ. Òàêèì îáðàçîì, çàäà÷à ñîçäàíèÿ
ýôôåêòèâíîãî è óíèâåðñàëüíîãî àëãîðèòìà ìíîæåñòâåííîãî âûðàâíèâàíèÿ ÿâëÿåòñÿ
âàæíîé ñîñòàâëÿþùåé ðàçâèòèÿ áèîëîãèè.

Ñóùåñòâóåò äîâîëüíî ìíîãî ïîñëåäîâàòåëüíûõ àëãîðèòìîâ ìíîæåñòâåííîãî âûðàâ-
íèâàíèÿ, òàêèõ êàê: T-Co�ee, MUSCLE, MAFFT, ClustalW2. Â ñòàòüå èñïîëüçóåòñÿ
ClustalW2 ââèäó òîãî ÷òî îí: íàèáîëåå øèðîêî èñïîëüçóåòñÿ áèîëîãàìè ïî âñåìó ìè-
ðó; íàäåæåí; îáëàäàåò ïðîñòûì è ïîíÿòíûì Ñ++ êîäîì, â îòëè÷èå îò êîíêóðåíòîâ;
ðàáîòàåò íà âñåõ îñíîâíûõ ïëàòôîðìàõ; âûäàåò òî÷íûå ðåçóëüòàòû [1].

Îäíàêî àëãîðèòì ClustalW2 íå èìååò ïàðàëëåëüíîé ðåàëèçàöèè. Àêòèâíîå âíåä-
ðåíèå ìíîãîïðîöåññîðíûõ è ìíîãîÿäåðíûõ àðõèòåêòóð äàåò âîçìîæíîñòü çíà÷èòåëüíî
ñîêðàòèòü âðåìÿ ñ÷åòà ïðîãðàììû, òåì ñàìûì óñêîðèâ ðåøåíèå áèîëîãè÷åñêèõ çàäà÷. Â
ñòàòüå ïðîèçâîäèòñÿ ïîèñê âîçìîæíîñòåé ïî ðàñïàðàëëåëèâàíèþ àëãîðèòìà ClustalW2,
äàåòñÿ òåîðåòè÷åñêàÿ îöåíêà âûèãðûøà ïðîèçâîäèòåëüíîñòè.
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