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Предлагаемая тема предполагает умение или, по крайней мере, желание научиться программировать. Помощь и консультации по программированию гарантируются.
Алгоритм построения множественного выравнивания последовательностей является одним из центральных биоинформационных инструментов.

Один из таких алгоритмов (AliBee) разработан в GeneBee группе (http://www.genebee.msu.su/services/malign_reduced.html). Как показывает стандартная мера качества алгоритма построения множественного выравнивания [3], AliBee является одним из лидеров. Несмотря на это, имеется ряд подходов, которые его могут улучшить.
Реализация этих подходов и составляет содержание настоящей темы.

Основными этапами при построении выравнивания в алгоритме AliBee являются: быстрые алгоритмы сравнения двух последовательностей; различные способы кластеризации; динамическое программирование.  Изучение и улучшение каждого из этих этапов может быть содержанием для отдельной работы.

Отдельный интерес представляет сравнение работы AliBee с некоторыми другими алгоритмами построения множественного выравнивания, например с Multi-LAGAN [4].
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