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ABSTRACT 

Software for analysis and interpretation of nucleotide sequences can display the result in 

different ways: color-coded bar, letter to letter and graphical display, etc. However, there is still no 

efficient software that can simultaneously classify the serotypes of Dengue virus and visually illustrate 

the nucleotide sequences of Dengue virus. Therefore, this research aimed to study and develop software, 

called CADViST, for analyzing the nucleotide sequences of Dengue virus with a novel graphical 

representation, called UnitX. The tasks of the thesis were divided into two parts: (1) design a graphic to 

represent the nucleotide sequences of Dengue virus, then (2) develop software that provides the 

following functions: (2.1) developing a nucleotide sequence search engine of the Dengue virus, (2.2) 

assigning the serotype to the unknown Dengue virus sequence, and (2.3) displaying the Basic Local 

Alignment Search Tool (BLAST) search result. 

This thesis designed UnitX to display the relationship between amino and keto functions in 

graphical display. For the purpose of verification, UnitX was employed to classify the nucleotide 

sequences of Dengue virus. All 2,184 sample sequences, from GenBank database of the National Center 

for Biotechnology Information (NCBI), USA, comprise four serotypes of Dengue virus sequence: 

DENV1 to 4. Each serotype contains 952, 737, 405 and 90, nucleotide sequences, respectively. The 

experimental result concluded that UnitX was able to efficiently classify the nucleotide sequences of 

Dengue virus serotype. Hence, UnitX was able to be used as the graphical representation of the 

CADViST software for providing a facility to users in nucleotide analysis. For assigning the serotype, 

one-tenth of each serotype was randomly selected for constructing the template sequence via multiple 

sequence alignment, called ClustalW. BLAST was employed to provide the serotype to the unknown 

Dengue virus sequence. The results showed that the template sequence representing each serotype could 

efficiently distinguish the different serotypes of Dengue virus. 
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       บทคดัยอ่  
ซอฟต์แวร์สําหรับการวิเคราะห์และแปลผลลาํดบัเบสของนิวคลีโอไทด์สามารถแสดงผลไดห้ลาย

แบบ เช่น การแสดงผลเป็นแถบสี เป็นตวัอกัษรแบบตาํแหน่งต่อตาํแหน่ง และการแสดงผลแบบกราฟิก เป็นตน้ แต่
ยงัไม่มีซอฟต์แวร์ที�มีประสิทธิภาพในการจาํแนกซีโรทัยป์ของเชืdอไวรัสเด็งกี�และทาํให้เห็นภาพรวมของสาย           
นิวคลีโอไทด์ทัd งเส้นของเชืdอไวรัสเด็งกี� ดงันัdน โครงการวิจัยในวิทยานิพนธ์นีd  จึงมุ่งเน้นการศึกษาและพฒันา
ซอฟตแ์วร์โดยตัdงชื�อวา่ CADViST สาํหรับใชใ้นการวิเคราะห์ลาํดบัเบสของนิวคลีโอไทด์ของเชืdอไวรัสเด็งกี�ดว้ย
การนาํเสนอขอ้มูลในรูปแบบกราฟิกที�ถูกพฒันาขึdนมาใหม่ชื�อ UnitX เป้าหมายของงานวิจยัแบ่งออกเป็น 2 ส่วน
ดงันีd คือ (1) ออกแบบกราฟิกที�นาํมาใชใ้นการแสดงลาํดบัเบสของนิวคลีโอไทด์ของเชืdอไวรัสเด็งกี� (2) พฒันา
ซอฟต์แวร์ให้มีฟังก์ชันการทํางานดังนีd คือ (2.1) เป็นซอฟต์แวร์ที�ใช้ในการสืบค้นหาข้อมูลลาํดับเบสของ               
นิวคลีโอไทดข์องเชืdอไวรัสเด็งกี� (2.2) เป็นซอฟตแ์วร์ที�ใชใ้นการจาํแนกซีโรทยัป์ของลาํดบัเบสของนิวคลีโอไทด์
ของเชืdอไวรัสเด็งกี� (2.3) เป็นซอฟตแ์วร์ที�ใชแ้สดงผลจากโปรแกรม Basic Local Alignment Search Tool (BLAST) 

งานวิจยันีdนาํเสนอ UnitX ไปใชใ้นการแสดงความสัมพนัธ์ของปริมาณระหวา่งหมู่ฟังก์ชนัอะมิโน
และคีโตในรูปของกราฟิก เพื�อทดสอบความสามารถของ UnitX UnitX จึงถูกนาํไปใชใ้นการจาํแนกซีโรทยัป์ของ
ลาํดบันิวคลีโอไทดข์องเชืdอไวรัสเด็งกี� นิวคลีโอไทดต์วัอยา่งจาํนวน 2,148 ตวัอยา่ง ไดม้าจาก ฐานขอ้มูล GenBank 
ของ National Center for Biotechnology Information (NCBI) ประกอบดว้ย 4 ซีโรทยัป์ คือ ซีโรทยัป์ 1 ถึง 4 แต่ละ 
ซีโรทยัป์ประกอบดว้ย 952, 737, 405 และ 90 ตามลาํดบั ผลจากการทดลองสรุปไดว้า่ UnitX สามารถนาํมาใชใ้น
การจาํแนกซีโรทยัป์ทัdง  4  ของเชืdอไวรัสเด็งกี�ได ้เมื�อไดผ้ลดงันีd  จึงนาํ UnitX ไปใชเ้ป็นหน่วยแสดงผลของ
ซอฟต์แวร์ CADViST  ซึ� งเป็นซอฟต์แวร์ที�ถูกพฒันาเพื�ออาํนวยความสะดวกแก่ผูใ้ชใ้ห้สามารถวิเคราะห์ลาํดบั     
นิวคลีโอไทด์ไดง่้ายขึdน 10% ของแต่ละซีโรทยัป์ถูกสุ่มมาทาํ Multiple Sequence Alignment เพื�อสร้างสาย            
นิวคลีโอไทด์ของแต่ละ   ซีโรทยัป์ดว้ยโปรแกรม ClustalW โปรแกรม BLAST ถูกนาํมาใชเ้พื�อจาํแนกซีโรทยัป์
ของเชืdอไวรัสเด็งกี� ผลลพัธ์แสดงให้เห็นวา่ 10% นิวคลีโอไทด์ใน 4 ซีโรทยัป์ที�นาํมาใชส้ามารถระบุซีโรทยัป์ได้
ถูกตอ้งทัdงหมด 
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