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���  
�����
���
�� , �����  ��� : ClustalW2 (Gibson T., Thompson J., Higgins D.), T-Coffee (Cédric Notredame), MUSCLE 
(Edgar  R.C.),  MAFFT  (Kazutaka  Katoh).  %�  ����  ���������

��  �������
�� ,  ClustalW2  ��������  ����
  
����
	+���� . � .� . �
  ����������  ����,��  ���	������  
�  ������  ��������  �����
���
��  [2], �
���  ��
�
��
��  
��� , ����	�
��  ���
  �����+�
  ��  ����
���  LGPL.
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S1� s1,1s1,2...s1,L1
 �  S2� s2,1s2,2...s2,L2

��������  A�� a1...an � . (������  R��� ri , j ��
���
��
���� 2� L  
���������  ���
�
  �����
���
��
  �������������
����� S1  �

S2 ,  ����  ������  ������� ri , j  
������  ��������  ����  ��
���  ��������  A, ����  ��
���  ”-”, 
�������  
���������  indel.
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	  �������	����  $������������  �������
� , 
�  ����
���	�+��  ���
����  ��,�
�� , 
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��+��  
�
�,	�  
����
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�����	  �������
�� , ���������  �����
��  �����
���
��  
���	  ���
�  ����
�
�  �������������
����
� . �����  
��
����� , ���  �  ClustalW2 �	+����	��  ���  
�����  �����
���  �����
���
�� : ������� , 
�  ���+��  ���
��
��  
���	�����  - Fast Pairwise Alignment �  ���
�� , 
�  
����

��  - Full Pairwise Alignment. =��  
�
��  ��� , ������  
��
��
��  ������  ���������  ��  ���	��
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 . )  �������
��  �������	����  ��������
��  �������  ���  	�	�,�
��  ���	���
���  �����
���
�� .

 ��  ����������  ��
�� ,  �  ����
�����  ������

�  ClustalW2  
��
�  �������  ���
  ��  ��	�  
������  
�����
���  �����
���
�� .  )  ������  �������	����  Full  Pairwise  Alignment,  ����	  ���  ����,��  ������������  
������ [3]. Full Pairwise Alignment �������	��  �������
  ��
�
��������  ������

�����
�� , �������  �������  ��  
����  ,���� . �
����� , �����
�����  ���
��  ���  ������
���  �����
���
��  ��  �������
	  �
��� -)����
�
�  (Smith 
-  Watermann),  ��  
�����  �����  �������������
�����  ��  ��  ��
�� ,  �����  
����  �������  (se1,se2)  �  

����
���
�
  ����������
  ����� .  &���� ,  �����
�����  �����
��  ���  ��  �������  (se1,se2)  �  
����	  
�������������
�����  ���  ������  ��	���  �������  (sb1,  sb2)  �  
����
���
�
  ����������
  ����� ,  ���
�
  
������	+��  ������� . )  �������
�� , ���
�
�����  �������
  (������  �  (������  (Myers & Miller) ���  ��������  
,������  ��  ����	��� .
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����  �������  ��  ,����  �������
�  ����������
�  �  �������  1,  ���  n -  ����������  
�������������
����� , l ave - ����
��  ���
�  �������������
���� . 7����  ������
�  �  ������ [3].

�������  1: ����
����  �������  ,���  �������
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��'%&  ��0 �8��%��(  �"%,"�"))�)'�"�'2  ")+��'� "  ClustalW2
&��  ����  �����  
����  «	����  
���� »  �������
�  ClustalW2  ����  ����������
�  	������  ������

�  

valgrind -  ���������  callgrind,  ���  $����  ClustalW2 ���  ���
��������
  ��
��������
  gcc �  �����
  –g3 �  
���	+�
  �  ��
�+��  ��
�
�� : valgrind –tool=callgrind clustalw2 <1"()  % ,�%)�*��"��)!��%�2 ' >

"��	������  ������  valgrind ����������
�  �  �������  2. 
�������  2: "��	������  �����������
��  ���� . )��
�  �  ���	
��� .
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nucleotide_baliBase2 23 1399 12 6 2

nucleotide_baliBase1 28 1124 9 5 3

PfamTest.fasta 37 431 4 1 1

trans_baliBase4 86 676 40 26 8

trans_baliBase3 113 497 38 28 8

trans_baliBase1 116 486 41 27 6

trans_baliBase2 142 424 39 19 8

OxBench2 150 584 103 61 20

OxBench1 303 494 283 160 99
%� ���	�������  �����������
��  ����  ���
� , ���  ����,�  �����  ���
�
�  ������

�  ��������  
�  �����
  

$����  �������
�  

�������

���  �����
���
��  – �����
�
  �����
���
�� .
)��  ���  ,���  �������
�  
��	�  �����
�����  
�������
�  ���  ���
��  ���  �������������
����� , 

�����������
� , 
��
�  ����
�������  ���������
	�  �����	  ������  �����  �������
�  ClustalW2.

�"�"))�)!�"2  ��")'0".'2
:����  
�������  ���������
	�  ����������  �������
�  ���
���  �����
���  �����
���
��  ����	����  


����  �  ���������  ������
����  
���	  ����
�

�
�  �  ���� . )  ���	������  �
�����  ����  ������  Full Pairwise 
Alignment ����  �������
�  ������

�  ������
�����  ��  ����
�

�
  �  �	
����
  (�
 . "�� . 1).
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!����  ������
��  ������
�����  �  ���� ,  ���	��	��  �������  ClustalW2  ����  ��
�
�
� .  )  ������
��  
������  ����  ������
�  �������
  �
���  - )����
�
�  �  (������  - (������ , SWAlgo �  MMAlgo �����������

� . 
7��  �����
  ������
��  �����  ���  ��+��  ����
�

��  ExtendData.

��
��
��  ����  �	
����  pairwiseAlignment,  �������+��  ��  �����
��  �����
���
��  ����  ����
��  
�������������
����� ,  ���  «������������
 »  �  ��
�+��  ���
������  OpenMP.  )  ����  ���������
��  
���������
��  ����������  ��������� ,  ���  ���
����
��  ������	��  ������
��  ��
���  �  glibc  ����	��  
���������
��  
����  �  
�
�
�  ������
��  ��
��� . !�����
�  ����  ��,�
�  ��������
��
  ����������  TCMalloc 
(http://goog-perftools.sourceforge.net/doc/tcmalloc.html).

)  ���	������  ��,������

��  
����������  (�
 .  "�� .  2)  	������  ���������  ���
��  �����
���
��  

�������
�  ��	�  ��  ��	�� .
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����*'&"  ��%�'���"�'2
&��  ���������
��  ��������  �  �������
����  ������  ���������
��  ����������  �������
�  ClustalW2 

����  
�����
�  shell-������� . ������  clustal_time_measure.sh ���	�����  ���������
	�  ����������  ClustalW2 �  
��
�����  ���
�  �6  ������ .  ������  clustal_verify.sh �  ��
�+��  unix ��
�
��  diff �������  ���	������  ������  
���������
��  ����������  � lustalW2 �  $����

�
�  ���	������
�  ������

�  
�  ������
��  ��������  ��

�� , 
�����

��  
��� .

&��  �������
��  ���������
��  ����  ����
�����
�  9  ������  �  FASTA  ���
��� ,  ��

��  ���  
�������������
�����  �����  ��  ���  ��

��  Pfam,  oxBench  �  baliBase.  9�������������  �������������
�����  
����������
�  �  �������  2.

��0#)!�"�/  ��%�'���"�'2
!��������
��  ����������  �������
�  ClustalW2, ����  ������,  �  �������������
����  ���
��
�  �  2 

���� .  �����  ����  �������
�  
�  ����  ���������

��  �  �������  2 ������  �������������
����� .  "��	������  
������  ����������
�  �  �������  3. �����  �����������  
�  ��
�������  ���  	������
��
  OC Linux �  ����������
  
Intel Core i7 2630QM@2.00 11�  �
��+�
  4 ����������  ����  �  4 1�  �5/ , �����  
����  �  OpenMP 	���
����
�  
���
�
  4.
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�������  3: "��	������  ���������
��

-����
��  
�������������
����

�����
���
��  ������  
ClustalW2  �  ���	
���

!��������
��  ������  
ClustalW2 �  ���	
���

/�����
��

nucleotide_baliBase1 17 10 1,70

nucleotide_baliBase2 21 11 1,91

PfamTest.fasta 6 3 2,00

trans_baliBase2 66 29 2,28

OxBench2 184 79 2,33

trans_baliBase1 74 31 2,39

trans_baliBase3 74 30 2,47

trans_baliBase4 74 30 2,47

OxBench1 542 217 2,50

�"&)54��'�  '  *")!��(:'�  ,)"�/
)  ���	������  �������

���  ���������
�� , 
��
�  �������  �����  �  ����,�
  ����
�����  ����������
�  

�������  $����  �������
�  ClustalW2. !�$��
	  
��
�  �����������  �����������  ���  
�  
�����
� -���������
�
  
	��������� , 
����
��  GPU, 
�  ���  $����  ����	����  
����  ������
	�  
�  ���	����
	�  ������
����	  �������
	  
(������ -(������ .  �����  ����
�����  ��������  �  �����
�
  ����  
���	  ClustalW  �  ClustalW2,  
��
�  
�����������  �������  ���������
	�  ������  ClustalW2  �������	�  MPI,  ����  ��  ��
��	  ������  *�  [4]. '
����  
�������  �  ��������  ,����  �������
�  ClustalW2 – �����  �	�	+��  ������ .

%����
��  ���  ���������
��  ����������  ClustalW2  ������
  ��  �����	  
http://code.google.com/p/parallel-clustalw2/.
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