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های آمینه اجزای تشکیل دهنده . اسیدندعهده داربر نقش عملکردی در موجودات زنده را  های بزرگی هستند کهمولکول هاپروتئین - چکیده

 نداای که با ترتیب خاصی کنار هم قرار گرفتههای آمینهدارد. اسید آنها هستند. نحوه عملکرد یک پروتئین ارتباط مستقیمی با ساختار پروتئین

ی بعد)ساختار دوم( که با استفاده از آن ها ساختار نهایی و سه  سازند)ساختار اول( با پیچ و تاب خوردن در رو و کنار یکدیگر زیر واحدهایی را می

ساختار  تعیین .آلفا و صفحات بتا هستند هایمارپیچ ،ساختار دوم پروتئیناجزای اصلی تشکیل دهنده )ساختار سوم(.  شودپروتئین تشکیل می

نی ساختار بیاست. پیش آنصفحات بتای یک پروتئین از جمله مسائل پیچیده ی حوزه ی بیوانفورماتیک ساختاری در مسیر تعیین ساختار نهایی 

ای مهم در هپذیرد. یکی از چالشهای بتا، تعیین ساختار صفحات بتا انجام میصفحات بتای پروتئین در سه گام تعیین نقشه تماس، همترازی رشته

زمان  ترینبینی این است که هر یک از مراحل در کوتاهبینی است. بنابراین یکی از بهبودهای مهم در مسیر پیشاین مسیر، بالابودن زمان پیش

ی صفحات بتا برای تعامل با یکدیگر در هر یک )همترازی( تمایل هر زوج رشته ی بتا به عنوان اجزای تشکیل دهنده ممکن انجام شود. در گام دوم

ازی و در های بتا، زمان لازم برای همترشود. با افزایش تعداد رشتهاز دو حالت موازی همسو و ناهمسو توسط روش پیشنهادی همترازی محاسبه می

وریتم بردن الگ برای برخورد با این چالش، با سعی در تطبیق و به کار مقالهیابد. در این نتیجه زمان کل تعیین ساختار صفحات بتا افزایش می

Hirschberg نویسی هم چنین برنامههای بتا و در مسئله خاص همترازی رشتهOpenMP ویا بر روی هایی از الگوریتم پزمان بخشبرای اجرای هم

 کنیم. چند پردازنده برای دستیابی به سرعت بیشتر استفاده می

 ی.همتراز ،ینیب شیصفحات بتا، پ ن،یپروتئ -کلید واژه

 

 مقدمه -1

را  یکیکه اطلاعات ژنت RNAو  DNA هایبر خلاف مولکول

در موجودات زنده را  ینقش عملکرد  هانیدرخود دارند، پروتئ

زنده  هایسلول یاصل یمواد مغذ هانپروتئی. هستند دارعهده

عملکرد و ساختار  نییجهت تع یاتیح هایمولکول هاهستند. آن

 ودشیکه در سلول انجام م هاییتیفعال ی. تمامباشندمی هاسلول

اسیدهای آمینه اجزای اصلی تشکیل  هاست.نیبه عهده پروتئ

 یمشخص خط یهایکه با توال هستند هانیپروتئساختار  دهنده

اسیدهای  .باشندیمتصل م گریکدیبه   یکووالانس وندیپ قیبه طر

آمینه با پیچ و تاب خوردن در فضا در نهایت ساختار پروتئین را 

 طاارتب نینحوه عملکرد پروتئ نکهیا لیبدل نمایند.مشخص می

 اختار، نیازمند مطالعه و شناخت سبا ساختار آن دارد یمیمستق

هزار  نچندی تا هاشامل از ده ینیپروتئ ی. ساختارهاهستیم

 نیسطح مجزا از ساختار پروتئ چهار[. ۱است] نهیآم یدهایاس

وجود دارد که شامل ساختار اول، ساختار دوم، ساختار سوم  و 

 طیخ توالی به پروتئین یک اولیه ساختار .باشدیساختار چهارم م

ای هبه نظمدارد.  اشاره پپتیدیپلی زنجیره در آمینه اسیدهای از

 دشود که پروتئین در حین تاشدگی به خوموضعی گفته می

دوم، ارتباط فضایی بین اسیدهای آمینه مجاور را  ساختارگیرد. می

دهد. توالی اسیدهای آمینه با پپتیدی نشان میدر قطعات پلی

کنند. وتاب خوردن ساختار دوم پروتئین را ایجاد میپیچ

 های آلفازیرساختارهای محلی منظم از صفحات بتا و مارپیچ

برخلاف مارپیچ آلفا که  دهند.ساختار دوم پروتئین را تشکیل می

 شده است این ساختمان از ترکیباز یک منطقه پیوسته ساخته

های بتا شده است. رشتهپپتیدی تشکیلچندین منطقه زنجیر پلی

اسیدآمینه طول دارند و در مجاور یکدیگر ردیف  ۱۱تا  ۵معمولاً 

های توانند بین گروهشوند، بطوریکه پیوندهای هیدروژنی میمی

و  های آمینوی روی رشته مجاورکربونیل یک رشته بتا و گروه

های بتا به دو طریق، موازی همسو و برعکس تشکیل شوند. رشته

خورده با هم توانند برای تشکیل صفحات چینموازی ناهمسو می
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قرارگیری موازی همسو و موازی  ۱شکل  میان کنش داشته باشند.

 دهد.یکدیگر را نمایش میهای بتا در کنار ناهمسوی رشته

 
های بتا در کنار : قرارگیری موازی همسو و موازی ناهمسوی رشته۱شکل 

 .یکدیگر
 

شده، نوع دیگری بنام حلقه نیز وجود علاوه بر دو ساختار گفته

باشد. به نواحی در زنجیره دارد که دارای اهمیت کمتری می

اند و طول قرارگرفتههای آلفا و صفحات بتا پروتئین که بین مارپیچ

بعدی دارند و درنهایت بر روی سطح ساختار قرار و شکل سه

ام از کدشود. نواحی از پروتئین که هیچگیرند. حلقه گفته میمی

 . در فرهنگ واژگانیاین موارد نباشد فنر یا حلقه تصادفی نام دارد

DSSP [۲] های آلفا را با مارپیچH صفحات بتا را با ،E هاو حلقه 

بعدی که پروتئین بعد از به حالت سه دهند.می نمایش Cرا با 

 حالت، ساختار سوم و به شودگیرد گفته میپیچش به خود می

 ، ساختار چهارم آنقرارگیری چند پروتئین در فضا کنار یکدیگر

 گویند.می

د که هستن هانیمهم و پرتکرار در پروتئ یاز اجزا یکیصفحات بتا 

 لی. بدلاندشده لیبتا تشک هایبه نام رشته ییمجزا هایاز بخش

 نند،کیوارد م روین گریکدیبه  وبوده  دارناپای هارشته نیا نکهیا

و با قرار گرفتن در کنار  کنندیبتا در فضا حرکت م هایرشته

.  کنندیم جادیبنام صفحات بتا ا یداریپا یساختارها گر،یکدی

ن مسائل ترییکی از مهمبینی ساختار صفحات بتای پروتئین پیش

بیوانفورماتیک است که نقش مهمی در تشخیص و درمان بسیاری 

ساختار ورودی این مسئله  .]۳[ ها از جمله آلزایمر دارداز بیماری

 ۲طور که در شکل هماناول و ساختار دوم پروتئین هستند. 

تا ی بتواند شامل چندین رشتهیک پروتئین میشود، مشاهده می

 های بتااز پردازش ورودی مساله و جداسازی رشتهباشد پس 

 .گرددآغاز می همترازی برای هر جفت رشته بتا

 
: ورودی مسئله شامل توالی اسیدهای آمینه که هر کدام با یک حرف ۲شکل 

های بتا در آن مشخص اند. همچنین ساختار دوم که محل رشتهمشخص شده

 شده است.

 ۳بینی ساختار صفحات بتای پروتئین در شکل مراحل پیش

 نمایش داده شده است.

 

 
 بینی ساختار صفحات بتا: مراحل پیش۳شکل 

  

ه کا را تاحتمالات تماس اسیدهای آمینه در دو رشته بدر گام اول 

در  .نمایندبینی میهایی پیش، توسط روشنامندنقشه تماس می

 هایکردن رشتهمرتبگام دوم، که هدف این مقاله بر آن بنا شده، 

بتا به نحوی است که نواحی شبیه به هم آن ها را پیدا کنیم. زیرا 

های مشابه به احتمال زیاد روابط تکاملی، ساختار و حتی رشته

در این گوییم. به این گام همترازی می عملکرد مشابهی دارند.

ورت صدو با یکدیگر به به آمده را دودستی بههای بتامرحله رشته

کنیم. در هر مرحله امتیاز تراز میمه ناهمسو و موازی همسو

در  هارا محاسبه کرده، تا درنهایت نحوه قرار گرفتن رشته همترازی

لحاظ ترتیب قرار گرفتن در کنار یکدیگر و هم  صفحات بتا هم از

ها در یک صفحه ا ناهمسو بودن جهت رشتهیلحاظ همسو  از

ا یا دبه فواصلی که پس از مرحله همترازی در ابت .مشخص گردد

 در شود.هر رشته ممکن است به وجود آید گپ گفته می انتهای

ی نحوه ۴. شکل گردداین مرحله امتیاز صفحات بتا محاسبه می

دهد. سرانجام در گام چهارم همترازی دو رشته را نمایش می

آمده برای تمام ساختارها، ساختار نهایی دستبراساس امتیازات به

های مختلفی برای امتیازدهی به آید. روشبه دست می پروتئین

 .ساختارها وجود دارد

 
 : همترازی دو رشته.۴شکل 

 

بهترین های بتا، جستجو برای یافتن با افزایش تعداد رشته

و و ناهمسو، در دو جهت همسبرای هر زوج رشته  همترازی

پیچیدگی زمانی و فضایی بالایی را به دنبال دارد. حال به نظر 

رسد اگر روشی بتواند زمان و فضای حالت مساله همترازی را می

کاهش دهد منجر به کاهش زمان در کل مساله پیش بینی ساختار 

 صفحات بتا شودکه این از اهمیت زیادی برخوردار است.
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 پیشینه -2

اربردترین مراحل میانی در مسائل ژنومیک و همترازی یکی از پرک

پروتئومیک در بیوانفورماتیک است. هدف از همترازی یافتن نواحی 

های آمینواسیدی است. یافتن این های ژنی یا توالیمشابه در رشته

دهد. نواحی اطلاعات ارزشمندی را در اختیار محققین قرار می

همترازی بر روی بخشی از تواند بسته به این که کار همترازی می

شود با بر روی تمام آنها به دو صورت محلی و یا توالی انجام می

. از دید دیگر نیز اگر فقط دو توالی را با یکدیگر [۴]سراسری باشد

همتراز کنیم، آن را همترازی دو به دو و اگر هم زمان چند توالی 

ین به نامند. همچنرا همتراز کنیم آن را همترازی چندگانه می

ها با لغزاندن دو رشته در امتداد ای از روشمنظور همترازی، دسته

ای های دیگر، از روشاند و دستههم بهترین حالت همترازی را یافته

ی اند. دستهاستفاده کرده [۵] وانچ-ی همترازی مانند نیدلمنپایه

دهند. در حالی که ی وجود شکاف در همترازی را نمیاول اجازه

کاف باعث انعطاف بیشتر و دقت بالاتر در همترازی شده و وجود ش

ها که به علت تکامل توان وجود جهش در رشتهبه کمک آن می

ی وجود شکاف در همترازی این دهد را بیان نمود. فلسفهرخ می

است که امکان تطبیق عناصر مشابه فراهم شده و امتیاز و در نتیجه 

 دقت همترازی افزایش یابد.

ر تواند دمی وانچ-نویسی پویا با الگوریتم نیدلمنامهروش برن

در همترازی  [۶] همترازی سراسری و با الگوریتم اسمیت واترمن

وانچ مساله خود را از طریق پیدا -محلی استفاده شود. نیدلمن

کند اما روش دیگر به حداقل کردن بیشترین شباهت حل می

معرفی  [۷] لونشتینهاست که به وسیله رساندن فاصله بین رشته

که این دو مساله  [۸]نشان داد ۱۷۷۴در سال  شد. پیتر سلرز

یک الگوریتم برنامه نویسی  [۷] معادل هستند. الگوریتم هیرشبرگ

پویا است که همترازی بهینه بین دو رشته را با فاصله 

Levenshtein همان طور که قبلا گفته شد  کند.اندازه گیری می

سازی همترازی دو رشته بتا در دنبال بهینهدر این پژوهش به 

های همترازی حالت موازی همسو و ناهمسو هستیم، بنابراین روش

 یتوان به سه دستههای را میکنیم. این روشدوبدو را بررسی می

ی نویسهای مبتنی بر برنامههای ماتریس نقطه، کلمه و روشروش

 بندی کرد.پویا تقسیم

 مناطق برای هاترازیهم از خانواده یک که نقطه،–رویکرد ماتریس

کند، از نظر مقداری و مفهومی ساده است، با ی تولید میتوال هر

این وجود برای آنالیز در یک مقیاس بزرگ، زمان بر است. در غیاب 

ها، مانند درج های توالی راتوان به سادگی برخی از ویژگینویز، می

به صورت دیداری در  معکوس شدهها، تکرارها، یا تکرارهای حذف

ای تشخیص داد. برای ساخت یک طرح نقطه-یک نمودار ماتریس

تون ترین سنقطه، دو توالی در امتداد بالاترین سطر و چپ-ماتریس

شود و سپس در هر مکانی که از یک ماتریس دو بعدی نوشته می

ها با یکدیگر منطبق بود، یک نقطه دو کاراکتر، سطر و ستون آن

های این روش، اندازه و شدت سازیشود. بعضی از پیادهاشته میگذ

ا دهند تهر نقطه را بسته به درجه تشابه دو کاراکتر تغییر می

های حفظ شده را معین کنند. در این روش، نمودار جانشینی

های بسیار نزدیک به هم، به صورت یک خط در ای توالینقطه

مشکلات نمودارهای . دشوامتداد قطر اصلی ماتریس ظاهر می

ای، به عنوان یک تکنیک نمایش اطلاعات، شامل مواردی نقطه

چون: نویز، کمبود وضوح، عدم درک مستقیم وشهودی، و دشواری 

های جور روی دو توالی ها و مکاناستخراج خلاصه آماری جورشده

است. همچنین فضای هدر رفته بیشتری در جاییکه اطلاعات 

اند و اکثر فضای نمودار خالی است کثیرشدهجورها در طول قطر ت

یا توسط نویز اشغال شده است، وجود دارد؛ و نهایتا، نمودارهای 

کدام از این اند. هیچای برای دو توالی محدود شدهنقطه

وجود ندارد اما   Miropeats ترازیهای همها در دیاگراممحدودیت

 .های خاص خود را دارندها نیز عیبآن

-یشناخته م زین k-tuple هایکلمه که به عنوان روش یروش ها

را  هنیبه یکردن همتراز دایهستند که پ یابتکار هایروش شوند،

 ایوپ یسنویاز برنامه یاما به طور قابل توجه کنندینم نیتضم

 هایبانک یروش ها بخصوص در جستجو نیکارآمدتر هستند. ا

از رشته  یبخش بزرگ که ییجا باشند،یم دیبزرگ مف ایداده

با رشته مورد نظر ندارند.  یتطابق قابل توجه یاحتمال ینامزدها

 یدر ابزار جستجو سازیادهیپ لیبه دل شتریکلمه ب هایروش

 نیشناخته شده اند. ا BLASTو خانواده  FASTA دادهگاهیپا

 یهمتراز نیو همچن ایبانک داده یجستجو یبرا شتربی هاروش

 .رندگییقرار م دهفامورد است یمحل

 نویسیهای مبتنی بر برنامههای همترازی، روشترین روشاما مهم

نچ وا-ها، روش نیدلمنترین این روشپویا هستند. یکی از محبوب

برد. این می است که در آن از یک ماتریس امتیازات بهره ]۵[

-الگوریتم در دو مرحله بهترین همترازی بین دو رشته را پیدا می

شود با استفاده از کند. در گام اول که گام رو به جلو نامیده می

-امتیازات همترازی بین دو کاراکتر، ماتریس امتیازات محاسبه می

شود. چنانچه گرد بهترین همترازی یافت میشود و در گام عقب

باشد، پیچیدگی این روش  nو  mطول رشته اول و دوم به ترتیب 

O(mn) .خواهد بود 

 یهمتراز کیانجام دادن  یبرا ]۶[واترمن -م اسمیتالگوریت

مشخص کردن مناطق مشابه  یو برا شودیبه کار گرفته م یمحل



 مراقبت از سلامت یمحاسبات یهایو فناور هاستمیکنفرانس س نیاول

 یبه جا .شودیاستفاده م نیپروت ای کینوکلئ دیاس یدو توال نیب

ا در نظر که ب کندیم یسع تمیالگور نیا یدر نظر گرفتن تمام توال

شباهت را  زانیممکن م طولهایمختلف با همه  یهاگرفتن بخش

این روش در تعریف و استفاده از ماتریس امتیازات  کند. نهیبه

 تمیرکه با الگو یتفاوت .وانچ دارد-شباهت بسیار زیادی به نیدلمن

 ریآن مقاد امتیازدهی سیاست که در ماتر نیوانچ دارد ا-دلمنین

 .شوندیم نیگزیبا صفر جا یمنف

-ای از الگوریتم نیدلمنواقع نسخهدر نیز  ]۷[الگوریتم هریشبرگ 

کند و مصرف حافظه مسئله را حل می است که با تقسیم و حل وانچ

-بهتری دارد. در واقع مصرف حافظه این روش بر خلاف نیدلمن

 باشد.است، به صورت خطی می O(mn)وانچ که از مرتبه 

ی تعیین صفحات بتای یک پروتئین، از آنجا که برای حل مسئله

بایست همتراز شوند، به نظر های آن بصورت دوبدو میرشتهتمامی 

ی مناسبی باشد. ساختار الگوریتم سازی بتواند ایدهرسد موازیمی

توان مسئله را به سادگی به هریشبرگ به نحوی است که می

های مختلفی شکست. در فصل سوم روش حل مسئله با قسمت

 شرح داده خواهد شد. OpenMPنویسی برنامه

 ش پیشنهادیرو -3

 یانزم یدگیچیپ یازدهیامت سیمحاسبه ماتر م،یدیهمانطور که د

ما در  یاز کارها یکی نیدارد. بنابرا 2O(n(از مرتبه  ییبالا ییو فضا

 .میکن نهیرا به یازدهیامت سیاست که ابتدا ماتر نیا مقاله نیا

چ وان-دلمنین تمیاز الگور یادر واقع نسخه رشبرگیه تمیالگور

و مصرف حافظه  کندیو حل مسئله را حل م میبا تقساست که 

امکان  رشبرگیه تمیالگور یساختار درخت نیدارد. هم بهتری

. گام دوم کار ما کندیاز آن را فراهم م ییبخش ها یمواز یاجرا

 .است رشبرگیه تمیالگور سازییمواز

 OpenMPنویسی برنامه 3-1

OpenMP یسینواست که از برنامه یسینورابط برنامه کی 

 ،C یهادر زبان یبا حافظه اشتراک یو چندپردازش ییچندسکو

C++ یهاعامل ستمیپردازنده و س یهایاکثر معمار یو فرترن رو 

-HPو  AIX س،یمک اواس، سولار ندوز،یو نوکس،یل ریگوناگون نظ

UX کندیم یبانیپشت.Open MP  اسیو مق رتابلمدل پ کیاز-

 یبرا رپذیساده و انعطاف یرابط کاربر کی سنویکه به برنامه ریپذ

 دسکتاپ به یوترهایکامپ لیتبد یبرا یمواز هایتوسعه برنامه

اخته س تمیالگور کی .کندیاستفاده م دهد،یارائه م وترهایابرکامپ

 کی یبر رو تواندیم یمواز یسنویبرنامه یبیشده با مدل ترک

و  Open MP یسیبا استفاده از هر دو برنامه نو یوتریخوشه کامپ

MPI  که  یاجرا شود، به طورOpen MP هاگره یساز یمواز یبرا 

 یساز یمواز یبرا MPIکه  حالی در شود استفاده( هسته چند)

  شود.یاستفاده م هاگره نیروابط ب

 روش کار 3-2

 ماتریسروش کار ما به این صورت است که ابتدا با موازی کردن 

امتیازدهی و اجرای همزمان آن بر روی چند پردازنده زمان 

دهیم. در مرحله بعدی محاسبه ماتریس امتیازدهی را کاهش می

-الگوریتم هیرشبرگ که به صورت تقسیم و حل مساله را حل می

کند موازی کرده و در اجرای آن از ماتریس امتیازدهی موازی که 

 اده خواهیم کرد.در مرحله اول طراحی کردیم استف

 

 موازی کردن ماتریس امتیازدهی 3-2-1
 

امتیاز هر سلول در ماتریس امتیازدهی از مقایسه امتیازات همسایه 

سمت چپ هر درایه و افزودن امتیاز مناسب -سمت چپ، بالا و بالا

ات آید. امتیازبرای حالت تطابق، عدم تطابق و یا پرش به دست می

 ازیامت جهینتکنیم. فوق محاسبه میرا برای هر یک از سه حالت 

ل شک .باشدیسه حالت ذکر شده م ازیامت نیبالاتر هیهر درا یبرا

دهد. با اجرای الگوریتم موازی کردن ماتریس را نمایش می ۵

قابل مشاهده  ۵همزمان دو نخ موازی طراحی شده که در شکل 

ن مااست روی دو پردازنده زمان اجرا تقسیم بر دو شده بنابراین ز

 ای خواهد داشت.اجرا کاهش قابل ملاحظه

 

 موازی کردن الگوریتم هریشبرگ 3-2-2

ر آن د سازییامکان مواز رشبرگیه تمیبا توجه به ساختار الگور

. الگوریتم و غلبه وجود دارد میتوابع تقس یقسمت فراخوان

در  نشان داده شده است. ۶ کار ما در شکل پیشنهادی برای این

 فصل آینده به بررسی کارایی روش پیشنهاد شده خواهیم پرداخت.

 نتایج -4

وانچ، -دلمنین تمیزمان از الگور سهیمقا یبرا سازیادهیدر پ

را  هاتمی. الگورمکنییاستفاده م یشنهادیپ تمیو الگور رشبرگیه

-یمورد استفاده تکرار م ایدو رشته، چند رشته و بانک داده یبرا

-یم حیمورد استفاده را تشر ایفصل ابتدا بانک داده نی. در امکنی

زمان با  اریمع لهبوسی هاروش سازیادهیپ جیسپس نتا م،کنی

 .شوندیم سهیمقا گریکدی



 مراقبت از سلامت یمحاسبات یهایو فناور هاستمیکنفرانس س نیاول

 
 : الگوریتم پیشنهادی برای موازی کردن ماتریس همترازی.۵شکل 

 

 ایبانک داده 4-1

 ]BetaSheet۷۱۶ ]۱۱پژوهش،  نیاستفاده شده در ا ایبانک داده

در  است. دهیاستخراج گرد هانیاز پروتئ ایبانک داده نی. اباشدمی

 ایناشناخته  نهیآم یدهایشامل اس هایرهیزنج ایبانک داده نیا

با طول کمتر از  هایرهیو زنج رساختیز هایقیاستاندارد، تعل ریغ

 DSSP استاندارد از آن در و انددرنظر گرفته نشده نهیآم دیاس ۵۱

شده به هر  لح یدسترس ریجهت اختصاص ساختار دوم و مقاد

 β-sheetکه  یینها ایاست. بانک داده دهیاستفاده گرد نهیدآمیاس

 نهیدآمیاس ۱۸۷۵۱۶ یمحتو رهیزنج ۷۱۶نام دارد شامل  ۷۱۶

موجود  نهیدآمیاس ۴۸۷۷۶ یعنیتعداد  نیدرصد از ا ۲۶. باشدیم

 شدنجفت در هاآن یتا ۳۱۶۳۸که  باشندیبتا م هایدر رشته

رشته  ۱۱۷۴۵بانک داده شامل  نیشرکت دارند. ا نهیآم هایداسی

زوج رشته بتا  ۸۱۷۲و تعداد  نهیدآمیاس ۶/۴طول  نیانگیبتا با م

جفت  ۲۲۱۴ناهمسو و  یجفت مواز ۴۵۱۷که شامل  باشدیم

 باشدیمجزا م یبتا هایپل یجفت محتو ۱۴۳۷و  وهمس یمواز

 .باشندمی بتا صفحه ۲۵۳۳ از هاجفت رشته نیکه ا

 
 : الگوریتم موازی کردن الگوریتم هریشبرگ.۶شکل 

 بررسی و مقایسه نتایج 4-2

 هبا پردازند ستمیس کیها از  تمیالگور یو اجرا سازیادهیپ یبرا

 ستمیتوسط س یچند نخ یاستفاده شد که معمار ایهسته چهار

از  هاییو امکان دارد بخش شودیپردازنده اجرا م یعامل بر رو

اجرا شود. پس بهتر است از  یعامل مواز ستمیبرنامه توسط س

 باشد و یهسته ا دو یدهپردازن یاستفاده کرد که دارا یستمیس

را انجام  سازینهیبه اتیعامل آن به صورت خودکار عمل ستمیس

 یتا حد امکان جلو Open MP یبه کمک کدها نجایا ندهد. ما در

 هایتمام رشته یرا برا سهیمقا .مایخودکار را گرفته سازییمواز

مورد استفاده انجام  ایبانک داده نیپروتئ ۷۱۶موجود در  یبتا

رشته و تعداد  ۱۱۷۴۵موجود برابر  یبتا های. تعداد رشتهمدهییم

 

function NFScore(X,Y) 

F(0,0) = 0 

for i=1 to length(X) 

  F(i,0) = F(i-1,0) + Del(Xi) 

for j=1 to length(Y) 

  F(0,j) = F(0,j-1) + Ins(Yj) 

for k=1 to min(length(X),length(Y))  

thread 1 : 

  for i=k to length(X) 

     scoreSub = F(i-1,k-1) + Sub(Xi, 

Yk) 

     scoreDel = F(i-1,k) + Del(Xi) 

     scoreIns = F(i,k-1) + Ins(Yk) 

     F(i,k) = max(scoreSub, 

scoreDel, scoreIns) 

  end 

thread 2 : 

  for j=k+1 to length(Y) 

     scoreSub = F(k-1,j-1) + Sub(Xk, 

Yj) 

     scoreDel = F(k-1,j) + Del(Xk) 

     scoreIns = F(k,j-1) + Ins(Yj) 

     F(k,j) = max(scoreSub, 

scoreDel, scoreIns) 

  end 

end 

for j=0 to length(Y) 

  LastLine(j) = F(length(X),j) 

return LastLine 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

function PHirschberg(X,Y) 

   Z = "" 

   W = "" 

   if length(X) == 0 

     for i=1 to length(Y) 

       Z = Z + '-' 

       W = W + Yi 

     end 

   else if length(Y) == 0 

     for i=1 to length(X) 

       Z = Z + Xi 

       W = W + '-' 

     end 

   else if length(X) == 1 or 

length(Y) == 1 

     (Z,W) = NW(X,Y) 

   else 

     xlen = length(X) 

     xmid = length(X)/2 

     ylen = length(Y) 

 

thread 1 

     ScoreL = NFScore(X1:xmid, Y) 

Thread 2  

     ScoreR = 

NFScore(rev(Xxmid+1:xlen), rev(Y)) 

 

     ymid = arg max ScoreL + 

rev(ScoreR) 

 

thread 3 

     t1 = PHirschberg(X1:xmid, 

y1:ymid) 

thread 4 

     t2 = PHirschberg(Xxmid+1:xlen, 

Yymid+1:ylen) 

 

     (Z,W) = t1 + t2 

   End 

 

   return (Z,W) 
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. زمان باشدیم یهمتراز ۱۴۶۲۷۶انجام شده برابر با  هاییهمتراز

روش  رد نیپروتئ نیموجود در ا هایرشته یهمتراز یلازم برا

ثانیه  ۱۲۱برابر  رشبرگیدر روش ه ثانیه، ۴۶۸وانچ برابر -دلمنین

 سهیمقا جی. نتاباشدیم ثانیه ۵۵برابر با  یشنهادیو در روش پ

 نشان داده شده است. ۱ مختلف در جدول هایروش

 مقایسه زمان اجرای روش پیشنهادی: ۱جدول 
روش 

 پیشنهادی
Hirschberg 

Needleman–

Wunsch 
 روش

55s 120s 468s زمان 

 گیرینتیجه -5

 بینیهمترازی به عنوان یک گام میانی برای کل مساله پیش

ساختار از اهمیت بالایی برخوردار است. با توجه به اینکه همترازی 

ا هبینی ساختار پروتئینهای بتا یک گام میانی جهت پیشرشته

باشد، کاهش زمان در این مرحله منجر به کاهش زمان کل می

-شود. در مسائل با اندازه ورودی بسیار بزرگ یکی از مهممساله می

ای هباشد. بنابراین یکی از چالشها بحث زمان اجرا میترین چالش

 مهم در مساله همترازی بالابودن زمان مراحل اجرای آن است. در

ازی ساین پژوهش با یافتن الگوریتم هیرشبرگ که قابلیت موازی

داشت فضای مساله را به صورت خطی بهینه نگه داشتیم. سپس با 

سازی الگوریتم محاسبه ماتریس امتیازدهی و اصل الگوریتم موازی

زمان مساله  OpenMPنویسی هیرشبرگ و استفاده از برنامه

. به عنوان کار آینده کاهش دادیمهمترازی را به میزان قابل توجهی 

قرارگرفت  یکه مورد بررس یازدهیامت سیدر ماترتوان گفت می

مورد  یهمتراز اتیوجود دارد که در عمل یاضاف هایداده یبرخ

-داده نیارائه داد که ا یتمی. اگر بتوان الگورردگییاستفاده قرار نم

 ینکند هم در زمان و هم در فضا یرا محاسبه و نگهدار یاضاف های

 .افتدیمساله بهبود اتفاق م
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