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บทคัดยอ 
การประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอกลายเปนปญหา เนื่องจากการหาลําดับเบสของสายดีเอ็นเอที่มี

ความยาวมาก ๆ นั้น จําเปนจะตองทําการหาลําดับแบบช็อตกันโดยการทําใหดีเอ็นเอมีช้ินสวนที่เล็ก
พอที่จะนํามาหาลําดับเบสได ซ่ึงหลังจากนั้นนําชิ้นสวนดีเอ็นเอที่ไดลําดับเบสแลวมาทําการ
ประกอบกลับเขาเปนสายยาวอีกหนึ่งครั้ง ปญหาในการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอนี้ อยูที่การหา
อันดับและทิศทางที่ถูกตองของชิ้นสวนดีเอ็นเอแตละชิ้น และเมื่อจัดเรียงแลว จะตองเปนลําดับที่
สอดคลองกับสายสายดีเอ็นเอดั้งเดิม วิธีการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอที่นําเสนอนี้จะใชกฎเมตา     
ฮิวริสติก ซ่ึงประกอบดวย3ขั้นตอนคือการหาคะแนนคาซอนเหลื่อม ซ่ึงไดจากวิธีสมิธ-วอเตอรแมน 
จากนั้นจะเปนขั้นตอนการหาอันดับและทิศทางของชิ้นสวนดีเอ็นเอ ซ่ึงไดจากกฎฮิวริสติกเพื่อน
บานที่ใกลที่สุดรวมกับวิธีเอซีเอส และนําคาที่ไดมาจัดแถวลําดับชิ้นสวนดีเอ็นเอใหเปนคอนทีกดวย
โปรแกรมที่เขียนขึ้น โดยผลลัพธคอนทีกแตละเสนที่ไดนี้ สามารถพิจารณาเปนชิ้นสวนดีเอ็นเอยอย
เพื่อนํากลับไปคํานวณดวยวิธีขางตนอีกครั้งได และผลลัพธที่ไดจากการทดลองนี้ จะนํามา
เทียบเคียงดวยโปรแกรมแคปทรีกับสายดีเอ็นเอตนแบบ 
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Abstract 
DNA fragment assembly is an important step in genome sequencing projects. The assembly 
problem generally arises during the sequencing of large strands of DNA where the strands are 
needed to be shotgun-replicated and broken into fragments that are small enough for sequencing. 
The assembly problem can thus be classified as a combinatorial optimization problem where the 
aim is to find the right order and orientation of each fragment in the ordering layout that leads to 
the formation of a consensus sequence that truly reflects the original DNA strands. This thesis 
presents a metaheuristic procedure for the task where the procedure contains three main steps: 
fragment overlap score calculation, fragment layout determination and contiguous sequence 
(contig) construction. The overlap score is obtained from a Smith-Waterman algorithm while the 
score-based fragment layout including the order and orientation of each fragment is generated by 
a nearest neighbor heuristic rule and an ant colony system algorithm. With the availability of the 
fragment layout, contigs can be constructed where each contig can also be viewed as a new DNA 
fragment. As a result, the metaheuristic procedure can be recursively applied to the resulting 
contig sets. The experimental results indicate that the performance of the metaheuristic procedure 
is comparable to that of a CAP3 assembly program. 
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บทที่ 1 
บทนํา 

 
ปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอเกี่ยวของกับการคนหาอันดับ (Ordering) และทิศทาง 

(Orientation) ที่ถูกตองของชิ้นสวนดีเอ็นเอแตละชิ้นในลําดับการจัดเรียงตัว ซ่ึงนําไปสูการสราง
ลําดับสอดคลองที่แสดงถึงสายดีเอ็นเอตนแบบ ทั้งนี้ปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอสามารถ
พิจารณาใหเปนปญหาการหาคาเหมาะที่สุดเชิงการจัด (Combinatorial Optimisation Problem) ได 
ซ่ึงความเหมาะสมในการจัดเรียงตัวของชิ้นสวนสามารถกําหนดโดยผลรวมของคาซอนเหลื่อมจะ
คํานวณมาจากชิ้นสวนแตละคูที่เรียงตอกัน วิธีการคนหาทั้งแบบเชิงกําหนดและแบบเฟนสุมตางๆ 
(Deterministic and Stochastic Search Techniques) ไดถูกนํามาใชในการแกปญหาการประกอบ
ช้ินสวนดีเอ็นเอ (Pop et al., 2002) เชน Staden (1980), Huang (1992), Sutton et al. (1995), Huang 
(1996), Huang และ Madan (1999) และ Green (2004) ไดใชขั้นตอนวิธีละโมบ (Greedy Search 
Algorithm) เขามาแกปญหา อยางไรก็ดีผลลัพธที่ไดจากคอมพิวเตอรจําเปนตองมีการนํามาปรับ 
(Manual Manipulation) เพื่อใหสอดคลองกับผลลัพธในเชิงชีววิทยา และยังมีการนําวิธีการคนหา
เชิงกําหนดแบบอื่นๆมาใช ไดแก ขั้นตอนวิธีขยายและตัด (Branch-and-Cut Algorithm) (Ferreira et 
al., 2002) ขั้นตอนวิธีเชิงทฤษฎีกราฟ (Graph-Theoretic Algorithm) ซ่ึงชิ้นสวนดีเอ็นเอจะถูกแทน
ใหเปนปมกราฟ (Graph Nodes) (Kececioglu and Myers, 1995) หรือขอบกราฟ (Graph Edges) 
(Pevzner et al., 2001) นอกจากนี้ยังมีการศึกษาถึงการนําขั้นตอนวิธีการคนหาแบบเฟนสุม อาทิเชน 
ขั้นตอนวิธีจําลองการอบออน (Simulated Annealing Algorithm) (Churchill et al., 1993) ขั้นตอน
วิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm) และเทคนิคการทํานายซึ่งอาศัยขายงานระบบประสาท 
(Neural Network Based Prediction Technique) (Angeleri et al., 1999) มาใชแกปญหาดวย ผลการ
ประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอที่ดีที่สุดที่ไดจากวิธีการคนหาแบบเฟนสุม ถูกตีพิมพไวในบทความของ 
Parsons and Johnson (1997) และ Kim and Mohan (2003) ซ่ึงแสดงใหเห็นวาการใชขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมจะใหประสิทธิภาพที่ดีกวาการใชขั้นตอนวิธีละโมบ โดยไมจําเปนตองนําผลลัพธมา
ปรับเปลี่ยน (Manual Manipulation) แตอยางใด ถึงแมวาผลลัพธที่ไดจะดีกวาการใชขั้นตอนวิธี
ละโมบประสิทธิภาพในการคนหายังสามารถปรับปรุงไดอีก ถาสามารถกําจัดความซ้ําซอน 
(Redundancy) ของการแสดงผลเฉลย (Solution Representation) ในขั้นตอนวิธีการคนหา (Parsons    
et al., 1995) 



 
 
 

 
 

2 

 ในทํานองเดียวกับการใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมในการหาคาเหมาะที่สุดเชิงการจัดผลเฉลย
ในการจัดเรียงชิ้นสวนดี เอ็นเอจะถูกแสดงในลักษณะมีการสับเปลี่ยนลําดับ(Permutation 
Representation) ซ่ึงการแสดงผลลัพธในลักษณะนี้ทําใหผลเฉลยที่มีการเรียงลําดับแตกตางกัน
สามารถสรางลําดับสอดคลองเดียวกันได เนื่องจากธรรมชาติของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมที่มี
ลักษณะการคนหาเปนแบบขนาน (Parallel search) (Holland, 1975; Goldberg, 1989) ความซ้ําซอน
ของการแสดงผลเฉลย (Representation Redundancy) จะทําใหประสิทธิภาพในการคนหาลดลง 
แนวทางหนึ่งที่สามารถแกปญหานี้ก็คือ การกําจัดผลของความซ้ําซอนออกจากกลไกการคนหาที่จะ
นํามาใช ทั้งนี้ขั้นตอนวิธีการคนหาแบบเฟนสุมที่ไมมีผลของความซ้ําซอนวิธีหนึ่ง คือ ขั้นตอนวิธี
ระบบอาณานิคมมด (Dorigo and Gambardella, 1997) 

ขั้นตอนวิธีระบบอาณานิคมมดพัฒนามาจากลักษณะทางธรรมชาติของมดที่อาศัยอยูรวมกัน
ในอาณานิคม โดยมดเหลานี้สามารถคนหาเสนทางการเดินที่ส้ันที่สุดระหวางแหลงอาหารกับรัง
ของมัน (Beckers et al., 1992) โดยไมมีการทิ้งรองรอยใหเห็น หากแตอาศัยฟโรโมน (Pheromone) 
โดยในระหวางการเดินมดจะทิ้งฟโรโมนลงบนพื้น และมีแนวโนมที่จะเดินตามฟโรโมนที่ถูกทิ้ง
โดยมดตัวอ่ืนกอนหนานี้ ซ่ึงเราสามารถอธิบายการใชฟโรโมนในการหาระยะทางที่ส้ันที่สุด
ระหวางจุดสองจุดไดดังนี้ โดยพิจารณาสถานการณที่กลุมมดจําเปนตองตัดสินใจวาจะเดินไปตาม
เสนทางใดระหวางเสนทางสองเสนทางที่เปนไปไดในการเดินไปหาเปาหมายและเดินยอนกลับมา 
เนื่องจากวาไมมีรองรอยใดที่แสดงใหเห็นวาเสนทางไหนดีกวากัน พวกมดจึงจําเปนตองสุมเลือก
เสนทางใดเสนทางหนึ่ง ซ่ึงสามารถสันนิษฐานไดวาครึ่งหนึ่งของมดจะเลือกไปทางเสนทางหนึ่ง 
สวนอีกครึ่งหนึ่งจะเดินไปในเสนทางที่เหลือ สมมติวามดทุกตัวเดินดวยความเร็วที่ใกลเคียงกัน      
ฟโรโมนที่ถูกปลอยจะมีการสะสมอยางรวดเร็วในเสนทางที่ส้ันที่สุด หลังจากนั้นไมนานความ
แตกตางระหวางปริมาณฟโรโมนบนเสนทางทั้งสองจะมีมากพอที่จะสงผลตอการตัดสินใจของมด
ตัวอ่ืนที่เดินมาถึงจุดที่ตองทําการตัดสินใจนี้ ดังนั้นมดที่เดินตามหลังมาจะเลือกเสนทางที่ส้ันกวา 
เนื่องจากมันสามารถรับรูไดถึงปริมาณฟโรโมนที่มีมากกวา ทายที่สุดมดทุกตัวจะใชเสนทางที่ส้ัน
กวา ดังนั้นถาพวกมดตองเดินไปยังเปาหมายที่แตกตางกัน n เปาหมายจนครบรอบโดยไมคํานึงถึง
ลําดับของเปาหมายที่จะเดินไป เสนทางที่ส้ันที่สุดที่เกิดขึ้นในการเดินนี้ จะเปนผลเฉลยของปญหา
การเดินทางของพนักงานขาย (Travelling Salesman Problem, TSP) ที่ตองเดินทางไปยังเมือง n 
เมืองจากลักษณะดังกลาวขางตน Dorigo และ Gambardella (1997) ไดพัฒนาขั้นตอนวิธีระบบอาณา
นิคมมดสําหรับการหาคาเหมาะที่สุดเชิงการจัด วิธีการนี้ถูกนําไปใชไดอยางดีในปญหาหลากหลาย 
อาทิเชน ปญหาการจัดเรียงลําดับอยางตอเนื่อง (Gambardella and Dorigo, 2000) ปญหาการหา
เสนทางคมนาคม (Vehicle Routing Problem)  ปญหาการหาเสนทางในเครือขายของระบบสื่อสาร 
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(Telecommunication Network Routing Problem) (Di Caro and Dorigo, 1998) ปญหาการจัดวางตัว
ของลําดับหลายลําดับเขาดวยกัน (Multiple Sequence Alignment Problem) (Moss and Johnson, 
2003) แมวาขั้นตอนวิธีเอซีเอส (ACS) จะใชกลไกการคนหาแบบขนานในเชิงเฟนสุม (Stochastic 
Parallel Search Mechanism) แตประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธีนี้จะไมขึ้นกับรูปแบบการแสดงผล
เฉลย (Solution Representation) ทั้งนี้เนื่องจากวาคําตอบที่เหมาะสมที่สุดที่ไดมาจากขั้นตอนวิธีเอซี
เอสจะเกิดขึ้นในลักษณะที่เปนเสนทางที่ส้ันที่สุดเพียงคําตอบเดียว ดังนั้นจึงกลาวไดวาวิธีการนี้มี
ความเหมาะสมอยางมากในการนํามาแกปญหาการประกอบชิ้นสวน ดีเอ็นเอ เพราะวาจะไมเกิด
ปญหาในเรื่องของความซ้ําซอนของการแสดงผลเฉลย (Redundancy in Solution Representation) 

จากที่ไดกลาวมางานวิจัยนี้จึงมุงเนนที่จะนําเสนอแนวความคิดในการประกอบชิ้นสวน        
ดีเอ็นเอ โดยนําวิธีฮิวริสติกที่ไดกลาวมาขางตนมาใชประกอบในการหาลําดับขั้นคอนทีก และทํา
การประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอเขาดวยกัน โดยใชโปรแกรมเปนตัวทํางานแบบอัตโนมัติ แลผลลัพธที่
ไดเปนคอนทีกเหลานี้ ยังสามารถพิจารณาเปนชิ้นสวนดีเอ็นเอและนํากลับมาทดลองซ้ําอีกครั้ง เพื่อ
เทียบเคียงผลคําตอบกับโปรแกรมแคปทรี 

 
1.1  วัตถุประสงค 
 1.1.1  นํากฎฮิวริสติกหลายรูปแบบมาชวยในการหาลําดับขั้น ของคอนทีกแตละคอนทีก 
 1.1.2  สรางโปรแกรมในการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ และแสดงผลออกมาโดยอัตโนมัติ 
 
1.2  ขอบเขตของการวิจัย 
 1.2.1 ทําการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอจากขอมูลที่มี โดยวิธีการสรางลําดับสอดคลองจาก
ฟงกช่ันกฎฮิวริสติกเพื่อนบานที่ใกลที่สุด และระบบอาณานิคมมด 
 1.2.2  สรางโปรแกรมในการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอและนําผลที่ไดมาเปรียบเทียบกับ
โปรแกรมแคปทรี 
 

1.3  วิธีการวิจัย 
1.3.1  ศึกษาวิธีการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอเบื้องตน และการใชงานโปรแกรม และขั้นตอนวิธี      

สมิท-วอเตอรแมน 
1.3.2  ศึกษาแนวความคดิและวิธีการประกอบชิ้นสวนดเีอ็นเอ แบบอัตโนมัติโดยใชโปรแกรม

ภาษาไพธอน (Python Language Programming) 
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        1.3.3  ศึกษาวิธีการระบบอาณานิคมมด และกฎฮิวริสติกเพื่อนบานที่ใกลที่สุด เพื่อนํามาใชกบั
ตัวงาน 
        1.3.4  จัดเตรียมขอมูลที่จะนํามาใช จากเวบไซท http://www.ncbi.nlm.nih.gov 
        1.3.5  นําขอมูลที่ได มาใชกับฟงกช่ันกฎฮิวริสติกเพือ่นบานที่ใกลที่สุด และระบบอาณานิคม
มด เพื่อหาคาลําดับ และทิศทาง 
        1.3.6  เขียนโปรแกรม และทดสอบการประกอบชิน้สวนดเีอ็นเอ 
        1.3.7  เก็บขอมูลและประเมินผล 
        1.3.8  สรุปทํารายงานการวิจัย และนําเสนอผลงานที่ไดจากงานวจิยั 
 
1.4  เคร่ืองมือท่ีใช 
 1.4.1  เครื่องคอมพิวเตอร 
 1.4.2  โปรแกรม Python และโปรแกรม Borland C++ เวอรช่ัน 5.02 
 1.4.3  โปรแกรม Precap และโปรแกรมแคปทร ี(CAP3) 

 
1.5  ประโยชนของการวิจัย 
       1.5.1  สามารถทําการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอโดยใชวิธีการฮิวริสติกหลายแบบ มาใช และทํา
การประกอบชิน้สวนดเีอ็นเอ ไดแบบอัตโนมัติ และมีประสิทธิภาพที่ดีกวาเมื่อเทยีบกบัโปรแกรม 
แคปทรี (Huang and Madan, 1999) 
 1.5.2  ไดโปรแกรมฟรีแวร สามารถนําไปพัฒนาตอ เพื่อเพิ่มประสิทธิภาพใหมากขึ้น 



บทที่ 2 
 ปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ 

 
ในการสรางแผนที่ดีเอ็นเอจะเริ่มจากการนําสายดีเอ็นเอตนแบบมาจําลองหลายๆ คร้ัง จากนัน้

แตละสายของโพลีนิวคลีโอไทด จะถูกสุมแบงออกเปนชิ้นๆ จากนั้นจะทําการอานการจัดเรียงเบส 
(Base Calling Procedure) ในแตละชิ้นสวนซึ่งจะอานจากฟลูออเรสเซนท (Fluorescent Trace-Data)  
(Allex et al., 1996) เมื่อเบสของแตละชิ้นสวนไดจัดเรียงแลว ช้ินสวนเหลานี้จะถูกนํามาจัดวางเขา
ดวยกันเพื่อสรางลําดับสอดคลอง ซ่ึงจะแสดงถึงสายดีเอ็นเอตนแบบหรือสายดีเอ็นเอดั้งเดิม ทั้งนี้ใน
การวางชิ้นสวนสองชิ้นเขาดวยกันจะสามารถทําไดเมื่อมีบางชวงของชิ้นสวนแตละชิ้นที่สามารถเขา
คูกันได โดยอาจเปนการเขาคูกันของลําดับการจัดเรียงเบสในแบบที่เรียงตอเปนสายเดียวกัน (Same-
Base Ordering Sequence) หรือเปนแบบที่ประกอบเขาดวยกัน (Complementary-Base Ordering 
Sequence) ทั้งนี้เพราะชิ้นสวนเหลานี้อาจมาจากสายโพลีนิวคลีโอไทดเดียวกันหรือจากสาย
ประกอบ (Complementary Strands) ก็เปนได การจัดเรียงตัวของชิ้นสวนสามารถแสดงไดดัง     
ภาพที่ 2-1  

สายตนแบบ (Parent Strands) 
    AATCGTGTCCTTGAGAT 
    ||||||||||||||||| 
    TTAGCACAGGAACTCTA 

 
 

ชุดขอมูลช้ินสวนตนแบบ            การประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ        ลําดับสอดคลอง 
(Original Fragment Set)      (DNA Fragment Assembly)    (Consensus Sequence) 
 
AGCAC      TTTGC-C     TTAGCACAGGAACTCTA 
ATCAAGGAAC       AGCAC 
GACTC        ATCA-AGGAAC 
ATCTT           GA-CTC 
TTTGCC              TTCTA 
 

ภาพที่ 2-1  แผนผังแสดงกระบวนการการประกอบชิ้นสวน 
 

จากภาพที่ 2-1 ลําดับสอดคลองที่ไดจะเปนสายขางหนึ่งของสายดีเอ็นเอตนแบบ เนื่องจากใน  
แตละคูของชิ้นสวนที่นํามาจัดวางจะมีการซอนเหลื่อม (Overlap) กัน โดยจํานวนเบสที่ตรงกัน 
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(Matching) และการทําโทษ (Penalty) ในกรณีที่เบสไมตรงกัน (Mismatch) หรือเกิดชองวาง (Gap) 
จะถูกนํามากําหนดเปน คาซอนเหล่ือม (Overlap Score) ของชิ้นสวนสองชิ้นที่นํามาจัดวางเขา
ดวยกัน โดยกอนที่จะไดคาซอนเหลื่อม ช้ินสวนทั้งสองจะถูกจัดวางในทิศทางตางๆ ที่เปนไปได 
ทั้งนี้การซอนเหลื่อม ทิศทางและการวางตัวจะถูกกําหนดในลักษณะที่จะใหจํานวนเบสที่ตรงกัน
มากที่สุด และใหมีเบสที่ไมตรงกันและมีชองวางนอยที่สุด ถาการคนหาการวางตัวที่เปนไปไดของ
ช้ินสวนที่สนใจกับชิ้นสวนอื่นๆใหคาซอนเหลื่อมเปนศูนย จะสงผลใหมีชองวางในลําดับสอดคลอง
เกิดขึ้น ซ่ึงในกรณีนี้ลําดับสอดคลองที่ไดจะเกิดเปนลําดับที่มีความไมตอเนื่อง (Multiple Disjoint 
Sequences) ซ่ึงเรียกวา หลายลําดับติดกัน (Contiguous sequences) หรือหลายคอนทีก (Contig) 
กลาวอีกนัยหนึ่งก็คือ เราตองการใหมีเพียงหนึ่งคอนทีกในลําดับสอดคลอง ทั้งนี้แตละเบสของ
ลําดับสอดคลองจะถูกกําหนดขึ้นจากการใชกฎการเลือกตามเสียงขางมาก (Majority Vote Rule) ใน
แตละหลัก (Column) ของเบสในชิ้นสวนที่นํามาจัดเรียงกัน 

ในการทดลองนี้ไดใชฟงกช่ัน 2 แบบ มาใชเพื่อหาทิศทางและลําดับในการประกอบชิ้นสวน      
ดีเอ็นเอ และใชโปรแกรมที่เขียนขึ้นมา เพื่อทําการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ ใหทําการจัดเรียงคูเบส 
และในกรณีที่มีชองวางขึ้น ก็ใหทําการเปดชองวางโดยอัตโนมัติ เพราะตามปกติแลวนักชีววิทยา 
มักจะทําการจัดเรียงดวยมือเอง (Manual)  

 
2.1  ขั้นตอนวธีิระบบอาณานิคมมด 

เอซีเอสเปนขั้นตอนวิธีการคนหาซ่ึงมีรากฐานมาจากการศึกษาพฤติกรรมกลุมของแมลง 
(Dorigo and Gambardella, 1997) ขั้นตอนวิธีนี้เหมาะกับการแกปญหาการหาคาเหมาะที่สุดเชิงการ
จัด ซ่ึงเปนปญหาที่มีลักษณะเดียวกับปญหาการเดินทางของพนักงานขาย หรือ ทีเอสพี โดยมดจะ
เลือกเดินทางจากเมืองหนึ่งไปยังเมืองถัดไป โดยใชขอมูลดานระยะทางและปริมาณของฟโรโมนที่
ถูกทิ้งไวบนเสนทางระหวางเมืองตางๆ ฟโรโมนเปนสารชนิดหนึ่งที่ถูกทิ้งไวบนเสนทางโดยมดตัว
อ่ืนซึ่งเคยเดินผานเสนทางนั้นมากอน ระดับของฟโรโมนจะสัมพันธโดยตรงกับจํานวนมดที่
เดินทางระหวางเมือง และเปนสัดสวนผกผันกับระยะทางระหวางเมือง ในเสนทางที่มีปริมาณ        
ฟโรโมนมาก จํานวนมดที่เลือกเดินเสนทางนั้นก็จะมากตามไปดวย หลังจากที่มดทุกตัวไดเดินทาง
ครบรอบโดยเดินผานทุกเมืองแลว เสนทางที่ใชเดินทางไดส้ันที่สุดจะไดรับปริมาณฟโรโมนเพิ่มเขา
ไปอีก ซ่ึงจะมีสวนชวยเสริมใหมดมาใชเสนทางเหลานี้มากขึ้น และกอใหเกิดเสนทางที่ส้ันที่สุดจาก
การเดินทางทั้งหมด โดยวิธีการนี้ผลเฉลยที่เหมาะที่สุดของปญหาทีเอสพีจะเกิดขึ้นจากการรวมมือ
กันของมดทุกตัวในอาณานิคม 
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จากคําบรรยายขางตน ขั้นตอนวิธีนี้ประกอบไปดวยสามสวนหลักดวยกันคือ กฎการเปลี่ยน
สถานะ (State Transition Rule) กฎการปรับฟโรโมนเฉพาะที่ (Local Pheromone-Updating Rule) 
และกฎการปรับฟโรโมนวงกวาง (Global Pheromone-Updating Rule) นอกจากนี้ Dorigo และ 
Gambardella (1997) ไดเสนอการใชชุดขอมูลที่เรียกวา บัญชีคูแขง (Candidate List) เพื่อสรางลําดับ
ของเมืองที่จะถูกเลือกใหแกมด กฎทั้งสามขอและบัญชีคูแขงสามารถอธิบายไดดังตอไปนี้ 

 
2.2  กฎการเปลี่ยนสถานะในขั้นตอนวิธีเอซีเอส 

มดจะมีการเดินทางหรือเปล่ียนสถานะจากเมืองหนึ่งไปอีกเมืองหนึ่งโดยอาศัยกฎการเปลี่ยน
สถานะ กฎนี้ประกอบไปดวยสองทางเลือกที่เปนไปได นั่นคือ การเลือกสํารวจเพื่อหาผลเฉลยที่
เปนไปไดใหม  (Exploration) และการเลือกผลเฉลยโดยอาศัยความรู เดิมที่มีอยูกอนแลว 
(Exploitation) ใหมด k อยูที่เมือง r มันจะเลือกที่จะเปลี่ยนสถานะไปอยูที่เมือง s โดย 
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เมื่อ q เปนตัวเลขสุมที่มีการกระจายแบบสม่ําเสมอในชวงศูนยถึงหนึ่ง และ q0 เปนความ

นาจะเปนที่จะเลือกจากความรูเดิมที่มีอยู (0 ≤ q0 ≤ 1)  β  เปนเลขยกกําลังสําหรับคํานวณผลคูณ

ระหวางฟโรโมนกับความใกล (pheromone-closeness product) τ(r, u) แสดงถึงปริมาณฟโรโมน

บนเสนทางเดินระหวางเมือง r และ u พจน η(r, u) = 1/δ(r, u) เปนสวนกลับของระยะทางระหวาง
เมือง r และ u สวน Jk(r) เปนเซตของเมืองที่มด k ยังไมเคยเดินทางไปมากอน โดยปจจุบันมดอยูที่
เมือง r และ S คือเมืองที่จะถูกเลือกถามด k ตัดสินใจที่จะทําการสํารวจ ความนาจะเปนที่มด k ซ่ึงอยู
ที่เมือง r จะเลือกเดินทางไปยังเมือง S (pk(r, S)) ถูกกําหนดโดย 
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 (2-2) 

จากสมการที่ (1) ถามด k เลือกที่จะใชความรูเดิมที่ไดรับมาจากมดตวัอ่ืนๆ มด k จะเลือก
เดินทางจากเมอืง r ไปเมือง s ซ่ึงกําหนดไดจากเสนทางที่ใหผลคูณระหวางฟโรโมนกับความใกลที่
มากที่สุดในกรณีที่มด k เลือกที่จะสํารวจเสนทางใหม จากสมการที่ (2) เสนทางทีม่ีผลคูณระหวาง 
ฟโรโมนกับความใกลมากเทาไร ก็มีโอกาสที่จะถูกเลือกมากขึ้นเทานัน้ หลังจากทีม่ดทําการเปลีย่น
สถานะ มดจะทิ้งฟโรโมนจํานวนหนึ่งบนเสนทางที่เดินผาน กฎการเปลี่ยนแปลงระดบัฟโรโมนบน
เสนทางจะไดอธิบายในหวัขอถัดไป 
 



  
 

8 

2.3  กฎการปรบัฟโรโมนเฉพาะที่ในขั้นตอนวิธีเอซีเอส 
หลังจากที่มดไดเดินทางจากเมือง r ไปยังเมือง s ระดับฟโรโมนบนเสนทางระหวางเมือง r 

และ s จะถูกปรับโดยสมการ  
 ),(),()1(),( srsrsr τρτρτ Δ+−←  (2-3) 

เมื่อ ρ คือ อัตราการปรับฟโรโมนเฉพาะที่  (Local Pheromone-Updating Rate) (0 < ρ < 1) 

และ Δτ(r, s) = τ0 เปนแฟคเตอรการปรับฟโรโมน ซ่ึงกําหนดโดย τ0 = (n⋅Lnn)
-1 เมื่อ n คือจํานวน

เมืองทั้งหมดในปญหานี้ และ Lnn  เปนความยาวของเสนทางที่เหมาะที่สุด (Optimal Tour Length) ที่
กําหนดจากการใชกฎฮิวริสติกเพื่อนบานใกลที่สุด เห็นไดวาพจนแรกของสมการทางดานขวาแสดง
ถึงปริมาณฟโรโมนที่มีอยูบนเสนทางไดระเหยไปจํานวนหนึ่ง สวนพจนที่สองคือปริมาณฟโรโมน
ที่มดทิ้งไวบนเสนทาง นอกเหนือจากการใชกฎการปรับฟโรโมนเฉพาะที่แลว ปริมาณฟโรโมนบน
เสนทางยังสามารถเปลี่ยนแปลงโดยกฎการปรับฟโรโมนวงกวาง ซ่ึงจะไดอธิบายในหัวขอถัดไป 

 
2.4  บัญชีคูแขง 

จากกฎการเปลี่ยนสถานะในขั้นตอนวิธีเอซีเอสที่กลาวขางตน ในแตละครั้งที่มด k ซ่ึงอยูที่
เมือง r ตัดสินใจที่จะเดินทางไปยังเมือง s ซ่ึงเมือง s นี้ถูกเลือกจากเซตของเมืองทั้งหมดที่มดยัง
ไมไดไป หรือเซต Jk(r) ในกฎการเปลี่ยนสถานะ เมื่อทําการเลือกเมืองที่อยูใกลกับเมือง r มากที่สุด
จํานวน cl เมืองจากเซต Jk(r) แลวนําเมืองเหลานี้มาจัดเรียงลําดับ จากเมืองที่ใกลที่สุดถึงเมืองที่ไกล
ที่สุด เซตของเมืองจํานวน cl เมืองที่ไดจัดเรียงลําดับแลวจะถูกเรียกวา บัญชีคูแขง ทั้งนี้เมื่อมดได
ตัดสินใจที่จะเดินทางหรือเปลี่ยนสถานะ เมืองที่อยูในบัญชีคูแขงจะมีระดับความสําคัญสูงกวาเมือง
ที่อยูนอกบัญชี หลังจากที่เมืองในบัญชีไดถูกเลือกหมดแลว มดจึงจะสามารถเลือกเมืองที่อยูนอก
บัญชีได Dorigo และ Gambardella (1997) ไดอธิบายไววาการใชบัญชีคูแขงจะชวยเพิ่ม
ประสิทธิภาพในการคนหาของขั้นตอนวิธีเอซีเอส 

ภาพรวมของขั้นตอนวิธีเอซีเอสสามารถสรุปเปนรหัสเทียม (Pseudo-Code) ไดดังภาพที่ 2-2 
ซ่ึงประกอบดวยกฎการเปลี่ยนสถานะ กฏการปรับฟโรโมนและการใชบัญชีคูแขง (Bonabeau et al., 
1999) 
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/*กําหนดคาเริ่มตน (Initialisation)*/ 

For ทุกเสนทางระหวางเมือง r และ s do 
 τ(r, s) = τ0 โดยที่ τ0 = (n⋅Lnn)-1 

End For 
กําหนดให T+ เปนเสนทางที่สั้นที่สุดขณะเริ่มตนที่ไดจากกฎฮิวริสติกเพื่อนบานใกลที่สุดและ L+ คือความยาวของเสนทางนั้น 
/* รอบหลัก (Main Loop)*/ 
For t = 1   ถึง  tmax do 
 For k = 1   ถึง  m do 
  วางมด k ในเมืองทีสุ่มเลือกมา 
 End For 
 For k = 1   ถึง  m do 
  สรางเสนทาง Tk(t) โดยทําตามขั้นตอนตอไปนี้เปนจํานวน n-1 คร้ัง 
  If  มีเมือง s อยางนอยหนึ่งเมือง ∈ บัญชีคูแขง then 
   เลือกเมือง s  ถัดไป, s ∈ Jk(r), ในบัญชีคูแขงซึ่งมีจํานวน cl เมืองดังนี ้
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   โดย S ∈ Jk(r) จะถูกเลือกจากความนาจะเปน : 
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   และ r เปนเมืองปจจุบันที่สนใจ 
  Else 
   เลือกเมือง s ที่ใกลที่สุด ∈ Jk(r) 
  End If 
  หลังการเปลี่ยนสถานะมด k จะใชกฎการปรับฟโรโมนเฉพาะที:่ 
  0),()1(),( ρττρτ +−← srsr  
 End For /* วงรอบ k */ 
 For k = 1 ถึง  m do 
  หาความยาว Lk(t) ของเสนทาง Tk(t) ที่มด k ทําได 
 End For 
 If  มีเสนทางที่ดีกวาเดิม then 
  ปรับคา (update) T+ และ L+ 
 End If 
 For ทุกเสนทางระหวางเมือง r และ s ∈ T+ do 
  ปรับปริมาณฟโรโมนดวยกฎ: 
  ),(),()1(),( srsrsr τατατ Δ+−←  โดย Δτ(r, s) = 1/L+ 
 End For 
End For /* วงรอบ t */ 
Print เสนทางที่สัน้ที่สุด T+ และความยาวของมัน L+ 
Stop 
 

ภาพที่ 2-2  สรุปขั้นตอนวิธีระบบอาณานิคมมด 
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ในภาพที่ 2-2 ขั้นตอนวิธีนี้เร่ิมจากกําหนดคาเริ่มตนโดยมดแตละตัวจะถูกวางในเมืองแบบ
สุมและฟโรโมนของทุกๆ เสนทางระหวางเมืองตางๆ ถูกกําหนดใหมีระดับเทากัน นอกจากนี้คา
เร่ิมตนของเสนทางที่ดีที่สุดและความยาวของเสนทางการเดินนั้นจะกําหนดจากกฎฮิวริสติกเพื่อน
บานใกลที่สุด มดแตละตัวจะใชกฏการเปลี่ยนสถานะและกฎการปรับฟโรโมนเฉพาะที่ หลังจากที่
มดทุกตัวส้ินสุดการเดินทางก็จะไดเสนทางที่ดีที่สุดมา จากนั้นก็ใชกฎการปรับฟโรโมนวงกวาง ถา
เสนทางการเดินทางที่ดีที่สุดที่ไดมานี้ดีกวาเสนทางเดิมก็จะถูกบันทึกไวแทนที่ แลวทําการสุมวาง
มดที่เมืองตางๆและทําการวนซ้ําทั้งหมด จนกวาจะไดเงื่อนไขตามเกณฑการหยุด (Termination 
Criterion) 

แมวาที่กลาวมาขางตนจะเปนการอธิบายการใชขั้นตอนวิธีระบบอาณานิคมมดในปญหา      
ทีเอสพี แตวิธีการนี้สามารถนํามาประยุกตใชกับปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอไดอยางดี โดย
คาซอนเหลื่อมซึ่งใหขอมูลวาชิ้นสวนสองชิ้นจัดวางกันไดดีเพียงใด จะเทียบเคียงไดกับคาสวนกลับ
ของระยะทางระหวางเมืองสองเมือง ซ่ึงรายละเอียดของการนําขั้นตอนวิธีเอซีเอสมาแกปญหา    
การประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอจะไดนําเสนอในหัวขอถัดไป 

 
2.5  การประยุกตใชขั้นตอนวิธีเอซีเอสในการแกปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ 

  ปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอสามารถพิจารณาใหเปนปญหาการหาคาเหมาะที่สุดเชิง
การจัดซึ่งมีความใกลเคียงกับปญหาการเดินทางของพนักงานขายอยางมาก ในหัวขอถัดไปจะแสดง
การเปรียบเทียบระหวางสองปญหานี้ และแสดงใหเห็นวาจะนําขั้นตอนวิธีเอซีเอสมาใชแกปญหา
การประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอไดอยางไร  
 2.5.1  การเปรียบเทียบระหวางปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอกับทีเอสพี เมื่อเปรียบเทียบ
สองปญหาเขาดวยกัน จะเห็นวาเราสามารถพิจารณาใหช้ินสวนตางๆที่จะนํามาประกอบแทนเมือง
ในปญหาทีเอสพี และคาซอนเหล่ือมจะสามารถนํามาใชแทนคาสวนกลับของระยะทางระหวาง
เมือง ทั้งนี้เนื่องจากเปาหมายของทีเอสพี คือการหาเสนทางเดินแบบวงรอบที่ส้ันที่สุดที่สามารถเดิน
เชื่อมตอไปทุกๆเมืองได ในขณะที่เปาหมายของปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอนั้น ตองการที่
จะหาการจัดวางชิ้นสวนที่ใหคาผลรวมของคาซอนเหลื่อมระหวางชิ้นสวนที่วางตอเนื่องกันใน
ลําดับการจัดเรียงมีคาสูงที่สุด 

อยางไรก็ตามปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ จัดเปนปญหาทีเอสพีแบบสมมาตร
(Symmetric TSP) ที่มีลักษณะพิเศษทั้งนี้ในปญหาทีเอสพีแบบสมมาตรจะใหระยะทางระหวางเมือง 
r และ s ในการเดินทางไปและกลับเทากัน ปจจัยสองตัวที่ทําใหปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ
เปนปญหาทีเอสพีแบบสมมาตรที่มีลักษณะพิเศษ ไดแก ทิศทางสัมพัทธ (Relative Orientation) ของ
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ช้ินสวนเมื่อเทียบกับชิ้นสวนอื่นๆในลําดับการเรียงตัว และการพิจารณาถึงสายดีเอ็นเอตนแบบที่
ช้ินสวนถูกแบงมา ทั้งนี้เมื่อมีการเปลี่ยนแปลงทิศทางสัมพัทธของชิ้นสวน ลําดับการอานเบสบน
ช้ินสวนจะถูกเรียงกลับดานและทําใหคาซอนเหลื่อมของชิ้นสวนนี้เปลี่ยนแปลงตาม และเมื่อ
พิจารณาถึงที่มาของแตละชิ้นสวน ซ่ึงมีความเปนไปไดเทาๆกันวาอาจมาจากสายใดสายหนึ่งในสอง
สาย ถาชิ้นสวนนั้นมาจากสายตางกันจะใหคาซอนเหลื่อมที่ไมเทากัน ดวยเหตุนี้เมื่อพิจารณาปจจัย
ทั้งสองเขาดวยกัน ในการหาคาซอนเหลื่อมระหวางชิ้นสวนสองชิ้นจะสามารถสรางแบบการจัดวาง
ช้ินสวนที่เปนไปได 8 แบบ ดังแสดงไดในตารางที่ 2-1 

 
ตารางที่ 2-1  แสดงการจัดวาง 4 รูปแบบที่เปนไปไดระหวางชิ้นสวนสองชิ้น 

 
ทิศทางสัมพัทธระหวางชิ้นสวนสองชิ้น 

(Relative Orientation between Two Fragments) แบบการจัดวาง 
(Configuration) ลําดับการอานเบสบนชิ้นสวน r 

(Sequence of Base 
 Calling on r) 

ลําดับการอานเบสบนชิ้นสวน s 
(Sequence of Base 

 Calling on s) 

1 ซายไปขวา ซายไปขวา 

2 ซายไปขวา ขวาไปซาย 

3 ขวาไปซาย ขวาไปซาย 

8 ขวาไปซาย ซายไปขวา 

 
2.5.2  การประเมินคาซอนเหลื่อม จากหัวขอยอยกอนหนานี้แสดงใหเห็นวามีการจัดวางตัวที่

เปนไปได 8 รูปแบบ สําหรับการจัดวางชิ้นสวนสองชิ้นเขาดวยกัน คาซอนเหลื่อมในการจัดวางสอง
ช้ินสวนนี้ คํานวณจากขั้นตอนวิธีสมิธ-วอเตอรแมน (Smith and Waterman, 1981) ซ่ึงวิธีการนี้จะ
คํานวณการจัดวางที่ดีที่สุดเฉพาะที่ (Locally Best Alignment) ของชิ้นสวนสองชิ้นโดยใชเทคนิค 
ไดนามิกโปรแกรมมิ่ง (Dynamic Programming) ในขั้นตอนวิธีสมิธ-วอเตอรแมนตองมีการกําหนด
พารามิเตอรคือ เมตริกซคาความเหมือน (Similarity Score Matrix) และคาการทําโทษเมื่อเกิด
ชองวาง (Gap Penalty) ในบทความนี้เมตริกซคาความเหมือนและคาการทําโทษเมื่อเกิดชองวางจะ
กําหนดขึ้นมาโดยอางอิงจากคาที่กําหนดไวอยูแลว (Default) ในโปรแกรมสําหรับ 
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ภาพที่ 2-3  แสดงการตัดสินใจที่เปนไปไดในการจัดวางชิ้นสวนสองชิ้น 

 
การประกอบพีเอชอารเอพี (PHRAP) (Green, 2004) โดยเราจะใหคะแนน +1 และ -9 สําหรับ

กรณีที่เบสเอ ซี จี หรือ ที ตรงกัน (Match) และไมตรงกัน (Mismatch) ตามลําดับ และใหคะแนน 0 
สําหรับกรณีที่เบสเอ็น (N) ตรงกันและไมตรงกัน ซ่ึงเบสเอ็นจะเปนเบสที่ไมสามารถระบุไดชัดเจน
วาเปนเบสใด คะแนน -11 จะใหสําหรับกรณีที่มีชองวางเกิดขึ้นใหม (โดยจะใหกับสวนแรกของการ
เกิดชองวาง) และคะแนน -10 จะใหสําหรับการขยายชองวางที่มีอยูเดิมแลว ในบทความนี้โปรแกรม  
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ซิม (SIM.EXE) (Huang and Miller, 1991) ซ่ึงเปนการนําขั้นตอนวิธีสมิธ-วอเตอรแมนมาใช โดยมี
การพัฒนาดวยภาษาซีจะถูกนํามาหาคาซอนเหลื่อมระหวางชิ้นสวนสองชิ้น โดยการใชขั้นตอนวิธี 
สมิธ-วอเตอรแมน ทิศทางสัมพัทธระหวางชิ้นสวน และการพิจารณาสายดีเอ็นเอดั้งเดิมที่ช้ินสวนถูก
แบงออกมา จะทําใหไดคาซอนเหลื่อมที่เปนไปได 2 คา ดังสรุปไวในตารางที่ 2-1  สังเกตวาใน
ตารางที่ 2-1 เมื่อคํานวณคาซอนเหลื่อมในแบบที่ 1 หรือ 2 ลําดับการอานเบสของชิ้นสวนทั้งสองจะ
มีรูปแบบแตกตางกัน (ช้ินสวนชิ้นหนึ่งจะเปนแบบซายไปขวา ขณะที่อีกชิ้นสวนจะเปนแบบขวาไป
ซาย) ภายหลังจากการคํานวณคาซอนเหลื่อมในลักษณะนี้ ลําดับการจัดเรียงชิ้นสวนจะถูกสรางขึ้น
โดยการเพิ่มชิ้นสวนเขาไปในทีละชิ้นโดยทําการตอเขากับลําดับการจัดเรียงที่มีอยูเดิมจนเกิดเปน
ลําดับสอดคลอง โครงรางของลําดับการจัดเรียงชิ้นสวนที่ไดจะดูคลายขั้นบันได ซ่ึงเปนผลมาจาก
การที่ตําแหนงสัมพัทธของชิ้นสวนในการจัดวางตัวถูกกําหนดดวยคาซอนเหลื่อม 

2.5.3  จุดประสงคในการคนหา ในบทความนี้ไดศึกษาฟงกชันจุดประสงคสองรูปแบบ โดย
ฟงกชันจุดประสงคแรกจะเปนการทําใหผลรวมของคาซอนเหลื่อมระหวางชิ้นสวนที่ตอเนื่องกันใน
ลําดับการจัดเรียงตัวมีคาสูงที่สุด ซ่ึงมีขอพิสูจนแลววาลําดับการจัดเรียงชิ้นสวนที่ใหผลรวมคาซอน
เหล่ือมมากที่สุด สามารถใหลําดับสอดคลองที่ใกลเคียงกับสายดีเอ็นเอตนแบบ (Parsons et al., 
1995; Parsons and Johnson, 1997)  สวนฟงกชันจุดประสงคที่สองเปนการทําใหทั้งจํานวนคอนทีก
และความแตกตางระหวางความยาวของคอนทีกที่ยาวที่สุดกับคอนทีกที่ส้ันที่สุดมีคานอยที่สุด จาก
ฟงกชันจุดประสงคนี้ผลเฉลยที่ใหจํานวนคอนทีกนอยกวาจะถูกพิจารณาใหเปนผลเฉลยที่ดีกวา ใน
การทดลองนี้ตําแหนงเริ่มและสิ้นสุดของแตละคอนทีกในลําดับการจัดเรียงชิ้นสวน จะเปนตําแหนง
ที่คาซอนเหลื่อมระหวางชิ้นสวนสองชิ้นที่ตอเนื่องกันมีคานอยกวาคาขีดเริ่มเปลี่ยน (Threshold 
Value) อยางไรก็ตามในกรณีที่มีผลเฉลยที่ใหจํานวนคอนทีกเทากันมากกวาหนึ่งผลเฉลยนั้น เมื่อ
พิจารณาผลตางระหวางความยาวของคอนทีกที่ยาวที่สุดกับคอนทีกที่ส้ันที่สุด ผลเฉลยที่มีคาผลตาง
นอยที่สุดจะเปนผลเฉลยที่ดีกวา ฟงกชันจุดประสงคนี้ไดมาจากความตองการที่จะไดผลเฉลยที่เปน
เปาหมายสูงสุด (Ultimate Goal Solution) ซ่ึงเปนผลเฉลยที่มีเพียงหนึ่งคอนทีกหรือมีจํานวน        
คอนทีกนอยที่สุดเทาที่เปนไปได โดยที่แตละคอนทีกมีความยาวพอเหมาะ 

2.5.4  บัญชีคูแขงสําหรับการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ ในหัวขอยอยนี้ไดเสนอแนวคิดของ
บัญชีคูแขง ซ่ึงภายในบัญชีไดบรรจุช้ินสวนคูแขง (Candidate Fragment) ที่เปนไปไดที่สามารถตอ
เขากับลําดับการจัดเรียงชิ้นสวนที่มีอยูในระหวางการใชกฎการเปลี่ยนสถานะในขั้นตอนวิธีเอซีเอส 
สวนกรณีของทีเอสพีบัญชีคูแขงจะมีเพียงเมืองตางๆ แตในการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอบัญชีคูแขง
จําเปนตองมีขอมูลเพิ่มเติมเกี่ยวกับแบบของการอานเบสของชิ้นสวนสุดทายในลําดับการจัดเรียง
ช้ินสวนปจจุบัน และขอมูลเกี่ยวกับรูปแบบการจัดวางตัวที่เปนไปได สมมติวามีช้ินสวนในบัญชี
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คูแขงเปนจํานวน cl ช้ิน สําหรับปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอที่มี n ช้ินสวนจะตองใชอารเรย 

(Array) ขนาด 2 × 2n × cl ในการเก็บขอมูลบัญชีคูแขง โดยเซลลขนาด 2n × cl ชุดแรกใชเก็บ
บัญชีคูแขงของชื่อช้ินสวน (Fragment Names) สําหรับชิ้นสวนทั้งหมด n ช้ินโดยเก็บลําดับการอาน

เบส (Base Calling Sequence) ทั้งในแบบซายไปขวาและขวาไปซาย สวนเซลลขนาด 2n × cl ชุดที่

สองใชเก็บรูปแบบการจัดวางตัวที่สอดคลองกับชิ้นสวนที่อยูในเซลลขนาด 2n × cl ชุดแรก แผนผัง

ของอารเรยสําหรับเก็บขอมูลบัญชีคูแขงสามารถแสดงไดดังภาพที่ 2-4 เซลลขนาด 2n × cl ชุดแรก
จะแบงออกเปนสองสวน โดยสวนบนจะใชเก็บรายการชื่อช้ินสวน (List of Fragment Names) 
สําหรับกรณีที่ช้ินสวนสุดทายของลําดับการจัดเรียงชิ้นสวนที่มีอยูมีลําดับการอานเบสแบบซายไป
ขวา ในขณะที่สวนลางของเซลลจะใชเก็บรายการชื่อช้ินสวน (List of Fragment Names) สําหรับ
กรณีที่ช้ินสวนสุดทายของลําดับการจัดเรียงชิ้นสวนที่มีอยูมีลําดับการอานเบสแบบขวาไปซาย ใน

เซลลขนาด 2n × cl ชุดที่สองก็สามารถแบงไดเปนสองสวนเชนเดียวกัน จากตารางที่ 2-1 รูปแบบ

การวางตัวที่เปนไปไดที่จะถูกเก็บไวในสวนบนของเซลลขนาด2n × cl  ชุดที่สอง สวนรูปแบบการ

วางตัวที่เปนไปไดที่จะถูกเก็บไวในสวนลางของเซลลขนาด 2n × cl  ชุดที่สอง 
 

 
ภาพที่ 2-4  อารเรยขนาด 2 × 2n × cl ที่ใชเก็บขอมูลบัญชีคูแขง 

 

2.5.5  กฎฮิวริสติกเพื่อนบานใกลที่สุด จากกฎการปรับฟโรโมนเฉพาะที่ในขั้นตอนเอซีเอส 
ที่ไดอธิบายไวในหัวขอยอย 2.2 แสดงใหเห็นวา แฟคเตอรการปรับฟโรโมนคือสวนกลับของความ
ยาวของการเดินทางในทีเอสพีซ่ึงหาไดจากกฎฮิวริสติกเพื่อนบานใกลที่สุดการใชกฎฮิวริสติกใน
การหาผลเฉลยของปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอมีขั้นตอนดังนี้ ขั้นแรกทําการสุมเลือก
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ช้ินสวนหนึ่งชิ้นซึ่งเรียกวาชิ้นสวน r จากเซตของชิ้นสวน โดยรูปแบบการอานเบส (ซายไปขวาหรอื
ขวาไปซาย) ของชิ้นสวน r จะถูกสุมเลือกดวยเชนกัน ช้ินสวนคูแขง s ที่สามารถจัดวางเขากับ
ช้ินสวน r ไดดีที่สุดจะถูกคนหาจากชิ้นสวนที่เหลืออยู ซ่ึงคาซอนเหลื่อมและรูปแบบการวางตัวทีไ่ด
จะเปนแบบการอานเบสที่เหมาะสมที่สุดสําหรับชิ้นสวน s จากนั้นกระบวนการหาชิ้นสวนคูแขง
ของการจัดวางกับชิ้นสวน s จะถูกดําเนินตอไปในลักษณะเดียวกันนี้ จนกระทั่งชิ้นสวนทั้งหมดถูก
จัดวางเขาดวยกัน จนเปนลําดับการจัดเรียงชิ้นสวน ช้ินสวนที่ถูกใชในลําดับการจัดเรียงชิ้นสวนแลว
จะถูกลบออกจากรายการชิ้นสวนที่เหลือ (Remaining Fragment List) ขั้นตอนสุดทายของการ
ประกอบ คาซอนเหลื่อมระหวางชิ้นสวนสุดทายกับชิ้นสวนแรกในลําดับการจัดเรียงตัวจะเปนคาที่
ไดจากการจัดวางตัวที่กําหนดจากรูปแบบของลําดับการอานเบสของชิ้นสวนทั้งสอง เนื่องจากลําดับ
สอดคลองจะไมมีลักษณะเปนวงกลม ดังนั้นลําดับการจัดเรียงชิ้นสวนที่ไดเปนวงกลมนั้น จะถูก
แบงที่ตําแหนงที่ใหคาซอนเหลื่อมระหวางสองชิ้นสวนในลําดับการจัดเรียงที่นอยที่สุด จากขั้นตอน
ขางตนการเลือกชิ้นสวนแรกในลําดับการจัดเรียงจะเปนตัวกําหนดวาลําดับสอดคลองจะเปน
อยางไร ในปญหาการประกอบชิ้นสวน n ช้ิน ลําดับสอดคลองทั้งหมด n ลําดับจะถูกสรางขึ้นโดย
ใชกฎเอ็นเอ็นเอช จะสังเกตไดวารูปแบบของลําดับการอานเบสของชิ้นสวนชิ้นแรกจะไมสงผลตอ
จํานวนผลเฉลยที่เปนไปไดสูงสุดที่สามารถสรางขึ้นมาได ทั้งนี้เนื่องจากการเปลี่ยนรูปแบบของ
ลําดับการอานเบสของชิ้นสวนชิ้นแรกจะเปนแคการกลับทิศทางสัมพัทธของทุกชิ้นสวนในลําดับ
การจัดเรียง หรือกลาวอีกนัยหนึ่งวา ลําดับสอดคลองที่สรางขึ้นจะมีลําดับการอานเบสที่กลับทิศกับ
ลําดับสอดคลองที่ไดจากการใชรูปแบบเดิมในการอานลําดับเบสของชิ้นสวนแรก 

2.5.6  กฎการเปลี่ยนสถานะและกฎการปรับฟโรโมนในขั้นตอนวิธีเอซีเอส ในการใชขั้นตอน
วิธีเอซีเอสในการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ จําเปนตองปรับเปลี่ยนพจนบางพจนที่ใชในขั้นตอนวิธี
เอซีเอส ไดแก พจนสวนกลับของระยะทางและแฟคเตอรการปรับฟโรโมน ในกฎการปรับสถานะ
ของขั้นตอนวิธีเอซีเอส การเลือกเปลี่ยนสถานะจะอาศัยผลคูณระหวางฟโรโมนกับความใกล ซ่ึง

พจนสวนกลับของระยะทาง (η = 1/δ) ในสมการที่ (1) และ (2) จะถูกแทนดวยคาซอนเหลื่อม
ระหวางชิ้นสวนสองชิ้น เชนเดียวกับในกฎการปรับฟโรโมนความยาวของเสนทางที่ใชในแฟคเตอร

การปรับฟโรโมน (Δτ) จะถูกแทนดวยผลรวมของสวนกลับของคาซอนเหลื่อมที่ไดจากลําดับการ
จัดเรียงชิ้นสวนที่ถูกสรางขึ้น ในกฎการปรับฟโรโมนเฉพาะที่ซ่ึงถูกแสดงไวในสมการที่ (3) พจน 

Δτ(r, s) = τ0 = (n⋅Lnn)
-1 จะถูกเปลี่ยนเปน Δτ(r, s) = τ0 = (n⋅ISnn)

-1 โดยที่ ISnn  เปนผลรวมของ

สวนกลับของคาซอนเหลื่อมที่ไดจากกฎเอ็นเอ็นเอช และพจน Δτ(r, s) = (Lgb)
-1 โดย (r, s) ∈ 

เสนทางการเดินทางที่ดีที่สุดจากทั้งหมดในกฎการปรับฟโรโมนวงกวางที่แสดงในสมการที่ (5) จะ

เปลี่ยนเปน Δτ(r, s) = (ISgb)
-1 ซ่ึง (r, s) ∈ ผลเฉลยที่ดีที่สุดจากทั้งหมด โดยที่ ISgb เปนผลรวมของ
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สวนกลับคาซอนเหลื่อมที่ไดจากผลเฉลยที่ดีที่สุดจากทั้งหมด ผลเฉลยที่ดีที่สุดจากทั้งหมดสามารถ
ระบุไดตามฟงกชันจุดประสงคชนิดใดชนิดหนึ่งตามที่ไดกลาวไวทั้งนี้ลําดับสอดคลองสุดทายที่ได
จากขั้นตอนวิธีเอซีเอสจะไดจากการแบงลําดับการจัดเรียงชิ้นสวนที่เปนวงกลม ณ ตําแหนงที่ใหคา
ซอนเหลื่อมระหวางชิ้นสวนสองชิ้นนอยที่สุด ดังที่ไดอธิบายไวในหัวขอการใชกฎเอ็นเอ็นเอช
สําหรับการคนหา 



บทที่ 3 
วิธีดําเนินการวิจัย 

 
3.1  ขั้นตอนการเตรียมและปรับปรงุขอมูล 

ขอมูลที่ใชในการวิเคราะหนํามาจากชดุขอมูลของฐานขอมูลเจนแบงค (Genbank Database) 
ที่ไดจากศนูยขอมูลเทคโนโลยีชีวภาพแหงชาติ (The National Center for Biotechnology 
Information) หรือ NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) โดยสายดีเอน็เอตนแบบในกรณีนี้มาจาก
แบคทีเรีย บาซิลลัส แอนทราซิส (Bacillus Anthracis) ที่มีรายละเอียดดังตารางที่ 3-1 

 
ตารางที่ 3-1  รายละเอียดชุดขอมูล 

Contig ID  
(หมายเลขคอนทิก) 

Accession no. 
(เลขทะเบยีนขอมูล) 

Size (bp) 
(ความยาว - คูเบส) 

842 AAEP01000012 9,936 
873 AAEP01000043 19,679 
836 AAEP01000006 29,178 
851 AAEP01000021 43,268 
838 AAEP01000008 51,179 

 
  ในชุดฐานขอมูลนี้จะมีไฟลฟาสเอ (FASTA), ขอมูลเชิงคุณภาพ (Quality score), และ ไฟล        
โครมาโตแกรม (Chromatogram File) ที่มีนามสกุล .scf  โดยไฟลฟาสเอนี้จะประกอบไปดวยคูเบส 
A G C T และชองวาง (Gap) และไมมีเบสN ซ่ึงเปนเบสที่ไมสามารถระบุไดชัดเจนวาเปนเบสใด อยู
ในขอมูลไฟลฟาสเอ 
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ภาพที่ 3-1  ลักษณะไฟลโครมาโตแกรม 
 

 หลังจากไดขอมูลมาครบทั้ งหมดแลว  จะใชโปรแกรมพรีแกป  (Pregap)  เปดไฟล 
โครมาโตแกรมทั้งหมดของแตละชุดเพื่อทําการตัดชิ้นสวนดีเอ็นเอที่มีความผิดพลาด และไฟล
ผลลัพธที่ไดจากโปรแกรมจะเปนไฟลนามสกุล EXP ภายในจะแสดงตําแหนงเริ่มตน และตําแหนง
ส้ินสุดของคูเบสที่ใชไดในแตละชิ้นสวนดีเอ็นเอ  และใชโปรแกรมที่เขียนขึ้นมา ทําการสรางขอมูล
ไฟลฟาสเอ (Fasta) และคาขอมูลเชิงคุณภาพ(Quality Score)ขึ้นมาใหม ขอมูลใหมนี้จะมีทั้งสาย
ปกติและสายประกอบแบบอานจากหลังมาหนา (Reverse Complementary Strand) โดยการเปลี่ยน
ขอมูลจากชิ้นสวนสายปกติ เปนชิ้นสวนสายประกอบแบบอานจากหลังมาหนานี้ จะทําการสลับ
ตัวอักษรคูเบส A <=> G และ C <=> T และเริ่มอานไฟลจากคูเบสหลังสุดมาดานหนา และทําการ
เก็บไฟลฟาสเอแบบสายปกติในชื่อแฟมขอมูล data_normal และเก็บไฟลฟาสเอในแบบสาย
ประกอบแบบอานจากหลังมาหนาลงในชื่อแฟมขอมูล data_recomp 

 
ช้ินสวนสายปกต ิ    ช้ินสวนสายประกอบแบบอานจากหลังมาหนา 
AGTCGTCCAT      CGTTCATCAG 

ภาพที่ 3-2  แสดงชิ้นสวนสายปกติ และชิน้สวนสายประกอบแบบอานจากหลังมาหนา 
 
3.2  คํานวณคาซอนเหลื่อมของแตะละขอมูล 
 จากหัวขอบทที่ 2 กอนหนานี้แสดงใหเห็นวาการหาคาซอนเหลื่อมในการจัดวางสองชิ้นสวน
นี้คํานวณไดมาจากโปรแกรม SIM.EXE ซ่ึงใชขั้นตอน วิธีสมิธ-วอเตอรแมน (Smith and 
Waterman, 1981) ในขั้นตอนวิธีสมิธ-วอเตอรแมนตองมีการกําหนดพารามิเตอรคือ เมตริกซคา
ความเหมือน (Similarity Score Matrix) และคาการทําโทษเมื่อเกิดชองวาง (Gap Penalty) ในการ
ทดลองนี้เมตริกซคาความเหมือนและคาการทําโทษเมื่อเกิดชองวางจะกําหนดขึ้นมาโดยอางอิงจาก
คาที่กําหนดไวอยูแลว (Default) ในโปรแกรมสําหรับการประกอบ พีเอชอาเอพี (PHRAP) ตาม
ตารางที่ 3-2 
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ตารางที่ 3-2  การกําหนดคาพารามิเตอรสําหรับการคํานวณหาคาซอนเหลื่อมในไฟล           
               ประกอบพีเอชอาเอพี (PHRAP) 

พารามิเตอร (Parameter) คา (Value) 

คูเบสตรงกัน (match) +1 
คูเบสไมตรงกัน(mismatch) -9 
มีชองวางเกดิขึ้นครั้งแรก -11 
มีชองวางเพิ่มขึ้นมาอีก -10 

 
 การหาคาซอนเหลื่อมนี้จะคํานวณหาทั้งสองแบบจากไฟลฟาสเอในแตละชุด คือช้ินสวนปกต ิ
กับชิ้นสวนปกติ และชิ้นสวนปกติ กับ ช้ินสวนประกอบที่อานจากหลังมาหนา ผลลัพธที่ไดจะเปน
ลักษณะของเมทริกสมมาตรอยางละ 2 ไฟลตอขอมูล 1 ชุด 
 
3.3  การหาคาลําดับสอดคลองจากกฎฮิวริสติกเพื่อนบาน และขั้นตอนวิธีอาณานิคมมด 
 หลังจากที่ไดคาซอนเหลื่อมมาแลว ขั้นตอนตอไปจะทําการหาคาผลเฉลยที่เปนไปไดโดยใช
กฎฮิวริสติกเพื่อนบานใกลที่สุด ในที่นี้เปนโปรแกรม NNH2.EXE  ซ่ึงผลลัพธที่ไดจะเปนจํานวนผล
เฉลยที่เปนไปไดทั้งหมด n ผลเฉลย โดย n เปนจํานวนชิ้นสวน ผลเฉลยถูกสรางขึ้นดวยจุดประสงค
ที่จะใหผลรวมของคาซอนเหลื่อมสูงที่สุด ผลเฉลยที่ดีที่สุด10อันดับแรกจะถูกเลือกมา ซ่ึงจะได
อันดับเริ่มแรกของชิ้นสวนดีเอ็นเอ 10 ช้ินสวนเชนเดียวกัน เมื่อไดช้ินสวนดีเอ็นเอ 10 ช้ินสวนนี้แลว 
ก็จะเขาขั้นตอนตอไป เพื่อหาคาผลเฉลยที่เปนไปได โดยใชกฎฮิวริสติกเพื่อนบานที่ใกลที่สุด โดย
ในขั้นตอนนี้จะเปนโปรแกรมNNH ซ่ึงผลลัพธที่ได จะมีทั้งลําดับขั้นของการจัดเรียงชิ้นสวน          
ดีเอ็นเอ (Order) และทิศทางของชิ้นสวนแตละลําดับขั้น (Orientation) และคาซอนเหลื่อมของ       
แตละลําดับขั้น (Score) โดยการพิจารณาผลลัพธในสวนนี้ จะพิจารณาวา ชุดคําตอบใดที่มีผลรวม
ของคาซอนเหลื่อมมากที่สุด (Maximum Score) ก็จะใชชุดคําตอบนั้น เปนคาเริ่มตนเพื่อเขาสู
ขั้นตอนวิธีอาณานิคมมดตอไป  
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ตารางที่ 3-3  การกําหนดคาพารามิเตอรสําหรับกฎฮิวริสติกเพื่อนบานที่ใกลที่สุด 
พารามิเตอร (Parameter) คา (Value) 
กฎฮิวริสติกเพือ่นบานใกลที่สุด (Nearest Neighbour Heuristic Rule)  
คาขีดเริ่มเปลี่ยนของคาซอนเหลื่อมที่ต่ําที่สุดสําหรับนํามาใชแบงลําดับการ
จัดเรียงออกเปนหลายคอนทกี 
 
(Minimum Overlap Score Threshold for Grouping an Ordering Sequence 
into Contigs) 

95 

 
สําหรับขั้นตอนวิธีอาณานิคมมด จะใชเพื่อหาอันดับ(Order) ทิศทาง (Orientation)และคา

ซอนเหลื่อมของ แตละลําดับ (Score) โดยการนําผลลัพธที่ไดจากโปรแกรม เอ็นเอ็นเอช มาเปนคา
เร่ิมตนของโปรแกรมเอซีเอส เมื่อไดผลลัพธจากโปรแกรมเอซีเอส ก็จะเริ่มนํามาใชในโปรแกรมที่
เขียนขึ้นมา 
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ตารางที่ 3-4  การกําหนดคาพารามิเตอรสําหรับขั้นตอนวธีิระบบอาณานิคมมด 

พารามิเตอร (Parameter) คา (Value) 

ขั้นตอนวิธีระบบอาณานิคมมด (Ant Colony System Algorithm)  

กฎการเปลี่ยนสถานะ (State Transition Rule)  

จํานวนมด (Number of Ants), m 10 

จํานวนชิ้นสวนในบัญชีคูแขง (Number of Fragments in a Candidate List), cl 15 

ความนาจะเปนในการเลือกใชความรูเดิม (Exploitation Probability), q0 0.9 

เลขยกกําลังสําหรับการคํานวณผลคูณระหวางฟโรโมนกับความใกล  
(Exponent Coefficient for the Calculation of a Pheromone-closeness Product), 

β 

2 

กฎการปรับฟโรโมนเฉพาะที่ (Local Pheromone-Updating Rule)  

อัตราการปรับฟโรโมน (Pheromone-updating Rate Parameter), ρ 0.1 

แฟคเตอรการปรับฟโรโมน  (Pheromone-updating Factor) , Δτ(r, s) หรือ τ0 (n⋅ISnn)-1 

กฎการปรับฟโรโมนวงกวาง (Global Pheromone-Updating Rule)  

อัตราการปรับฟโรโมน  (Pheromone-updating Rate Parameter), α 0.1 

จํานวนการวนรอบสูงสุดของรอบหลัก (Maximum Number of Algorithm 
Repetitions (main loops)), tmax 

100 

คาขีดเริ่มเปลี่ยนของคาซอนเหลื่อมที่ต่ําที่สุดสําหรับนํามาใชแบงลําดับการ
จัดเรียงออกเปนหลายคอนทกี 

95 
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3.4  ขั้นตอนการประกอบชิน้สวนดีเอ็นเอ 
 ขั้นตอนนี้จะทําการอานชื่อไฟลขอมูลฟาสเอทั้งหมด (Data_list.txt), คะแนนคาซอนเหลื่อม
ของลําดับชิ้นสวนดีเอ็นเอ (Score_seq.txt), ลําดับการจัดเรียงของชิ้นสวนดีเอ็นเอ (Frag_seq) และ
ทิศทางการจัดเรียงของชิ้นสวนดีเอ็นเอ (Orient_seq.txt) ซ่ึงผลเหลานี้ไดมาจากขั้นตอนวิธีระบบ
อาณานิคมมด ขั้นตอนการจัดเรียงนี้ จะทําการจัดเรียงทีละคอนทีก โดยเร่ิมพิจารณาจากคะแนนคา        
ซอนเหลื่อมในไฟล Score_seq.txt  ในภาพที่ 3-3 โดยคะแนนของลําดับแรก จะไมนํามาคิด เพราะ
เปนคะแนนของชิ้นสวนแรกกับชิ้นสวนสุดทาย 
       
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 3-3  แสดงลักษณะไฟล Score_seq.txt และ Frag_seq.txt 
 
3.4.1 กรณีที่คะแนนคาซอนเหลื่อมของชิ้นสวนดีเอ็นเอมีคะแนนมากกวา 95 (Threshold 

Score) จากภาพที่ 3-3 จะพบวาคะแนนของลําดับที่ 2 จากไฟล Score_seq.txt มีคะแนน 155 และ  
ไปพิจารณาลําดับที่ 1 และ 2 จากไฟล Frag_seq.txt จะพบวาเปนตัวเลข 21 และ 168  หมายความวา
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ลําดับไฟลฟาสเอที่ 22 และ169 (i+1) เทียบกับลําดับที่และพิจารณาลําดับที่ 1และ 2 ของไฟล 
orient_seq.txt จะพบวาเปนอักษร R ทั้งคู หมายความวาใชไฟลฟาสเอลําดับที่ 22 และ 169 ใน
แฟมขอมูล data_recomp และนําไฟลฟาสเอลําดับที่ 22 และ 169 มาผานโปรแกรม SIM.EXE เพื่อ
หาวาชิ้นสวน 2 ช้ินนี้ มีการซอนเหลื่อมกันที่ตําแหนงคูเบสใหน และทําการเก็บคาที่ไดลงในอารเรย 

3.4.2 กรณีที่ ค ะแนนค าซ อน เหลื่ อมของชิ้ นส วนดี เ อ็ น เอมี คะแนนน อยกว า  95                     
จากภาพที่ 3-3 พิจารณาลําดับที่ 29 คะแนนของไฟล Score_seq,.txt มีคะแนน 13 และพิจารณาลําดับ
เดียวกันของไฟล Frag_seq.txt จะเปนตัวเลข 1 และลําดับเดียวกันของไฟล Orient_seq.txt เปนR 
หมายความวา ลําดับไฟลฟาสเอที่ 1 จากแฟมขอมูล data_recomp และลําดับไฟลฟาสเอที่ 50 จาก
แฟมขอมูล data_recomp ไมซอนเหลื่อมกัน และถือวาใหเร่ิมเปนคอนทีกใหม 
 3.4.3  การจัดเรียงชิ้นสวนดีเอ็นเอจากผลของโปรแกรม SIM.EXE ที่เราจะนําไปใชคือสวนที่
แสดงถึงจุดเริ่มตนคูเบสของการซอนเหลื่อม จากไฟลฟาสเอแตละคู และทําการจัดเรียงชิ้นสวน      
ดีเอ็นเอโดยผลของการซอนเหลื่อมนี้ โดยจะยกตัวอยางจากลําดับไฟลฟาสเอ ตามภาพที่ 3-3 
 
Upper Sequence:ลําดับที่ 22          AGTCTACGTTCAAGTGCTT 
Lower Sequence:ลําดับที่ 169         ACGACGTT-AAGTGCTACGC 

ภาพที่ 3-4  การจัดเรียงชิ้นสวนดเีอ็นเอคูแรก 
 

ไฟลฟาสเอลําดับที่ 22 และ ลําดับที่ 169 เมื่อทําการหาคาซอนเหลื่อมและทําการจัดเรียง
ช้ินสวนใหตรงตามผล จะไดตามภาพที่ 8 และจัดเก็บลงอารเรยผลลัพธ และนําไฟลลําดับถัดไป    
มาหาคาซอนเหลื่อมตอ ก็คือไฟลลําดับที่ 169 และลําดับที่ 86 

 
Upper Sequence:ลําดับที่ 169 ACGACGTT-AAGTGCTACGC 

 Lower Sequence: ลําดับที่  86    ACGTTCAAGTGCT-CGCTAC  

ภาพที่ 3-5  การจัดเรียงชิ้นสวนดเีอ็นเอคู 2 
 

ช้ินสวนลําดับที่ 22          AGTCTACGTTCAAGTGCTT 

ช้ินสวนลําดับที่ 169   ACGACGTT-AAGTGCTTTAGC 

ช้ินสวนลําดับที่ 86               ACGTTCAAGTGCT-CGCTAC 

ภาพที่ 3-6  การจัดเรียงชิ้นสวนดเีอ็นเอภายในอารเรยผลลัพธ 
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จากภาพที่ 3-5 จะเปนการจัดเรียงชิ้นสวนดีเอ็นเอคูที่ 2 โดยสิ่งที่ตองพิจารณาก็คือลําดับดานบน 
(Upper Sequence) ของคู 2 นี้ จะเปนไฟลเดียวกันกับลําดับสุดทาย ภายในอารเรยผลลัพธ ซ่ึงหาก
ลําดับดานบนของภาพที่ 3-5 มีการเปลี่ยนแปลงไปจากลําดับสุดทายภายในอารเรยผลลัพธของภาพ
ที่ 3-4 คือมีชองวางเพิ่มขึ้น จะทําใหการจัดเรียงไฟลในอารเรยผลลัพธ มีการเปลี่ยนแปลง แตใน
กรณีภาพท่ี 3-5 นี้ไฟลฟาสเอลําดับดานบนไมมีการเปลี่ยนแปลงเมื่อเทียบกับภายในอารเรยผลลัพธ 
ก็ใหทําการใสผลลัพธและจัดเรียงกันตามปกติภายในอารเรยผลลัพธ และเริ่มทําการหาคาซอน
เหล่ือมตอไป  

 
   Upper Sequence: ลําดับที่  86  ACGTTCAAG-TGCT-TAGCTAC 

   Lower Sequence: ลําดับที่ 23    CTTCAAGATGCTTTAG-TACCG 

ภาพที่ 3-7  การจัดเรียงชิ้นสวนดเีอ็นเอคู 3 

 

จากภาพที่ 3-7 จะพบวาลําดับดานบนของภาพนี้ มีการเปลี่ยนแปลงเมื่อเทียบกับชิ้นสวน
สุดทาย ภายในอารเรยผลลัพธจากภาพที่ 3-6 คือมีการเปดชองวางเพิ่มขึ้นจากเดิม ทําใหเมื่อประกอบ
ช้ินสวนลงภายในอารเรยผลลัพธ จะตองมีการเปดชองวาง ณ ตําแหนงที่เพิ่มเขามาใหมในแตละ
หลัก (Column) ของเบสในทุกลําดับกอนนี้ จะไดดังภาพที่ 3-8 

 
 

ช้ินสวนลําดับที่ 22          AGTCTACGTTCAAG-TGCTT 

ช้ินสวนลําดับที่ 169   ACGACGTT-AAG-TGCTTTAGC 

ช้ินสวนลําดับที่ 86               ACGTTCAAG-TGCT-CGCTAC 

ช้ินสวนลําดับที่ 23     CTTCAAGATGCTTTAG-TACCG 

ภาพที่ 3-8  การจัดเรียงชิ้นสวนดเีอ็นเอในอารเรยผลลัพธ 
 

ใหทําการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ จนหมดชุดคอนทีก ตามคะแนนคาซอนเหลื่อมจากไฟล 
score_seq.txt แลวผลลัพธทั้งหมดจะอยูในอารเรยผลลัพธ ดังภาพที่ 3-9 หลังจากนั้นจะมาหา        
คอนทีกจากอารเรยผลลัพธใชกฎการเลือกตามเสียงขางมาก (Majority Vote Rule) โดยใหพิจารณา
ในแตละหลัก (Column) ของเบสในชิ้นสวนที่นํามาจัดเรียง วามีอักษรใหนมากที่สุด (A,G,T,C, - ) 
และหากหลักใดมีอักษรที่เทากัน จะใชการสุมเลือกอักษรที่มีจํานวนเทากันออกมา และจากภาพที่  
3-9 เมื่อใชกฎการเลือกตามเสียงขางมาก จะไดดังภาพที่ 3-10  
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ช้ินสวนลําดับที่ 22          AGTCTACGTTCAAG-TGCTT 

ช้ินสวนลําดับที่ 169   ACGACGTT-AAG-TGCTTTAGC 

ช้ินสวนลําดับที่ 86               ACGTTCAAG-TGCT-CGCTAC 

ช้ินสวนลําดับที่ 23     CTTCAAGATGCTTTAG-TACCG 

ช้ินสวนลําดับที่  1       ACAAGATGCTTTAGCTACATT 

ช้ินสวนลําดับที่ 158         AAGATGCTTTAGCTACATAG 

ช้ินสวนลําดับที่ 139       GCAAGATGCTTTAGCTACATAG  

ภาพที่ 3-9  การจัดเรียงชิ้นสวนดเีอ็นเอที่เหลือในอารเรยผลลัพธ 
 

 
AGTCTACGTTCAAGATGCTTTAGCTACCTAG 

ภาพที่ 3-10  แสดงคอนทีกทีไ่ดจากการใชกฎการเลือกตามเสียงขางมาก 
 

เมื่อไดผลลัพธของคอนทีกนี้แลวใหทําตามขั้นตอนที่ 3.4  ตอไปจนหมดลําดับไฟลตาม   
ภาพที่ 3-3 ซ่ึงจะไดจํานวนคอนทีกมาจํานวนหนึ่ง แตในการทดลองนี้สามารถนําคาคอนทีกที่ได 
กลับไปทดลองซ้ําตามขั้นตอนที่ 3.2 โดยจะพิจารณาคอนทีกแตละเสน เปนเสนดีเอ็นเอยอย 
(Fragment) เพื่อทําการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเออีกครั้งดังภาพที่ 3-11 เพื่อใหไดคาที่ใกลเคียงกับ
เสนดีเอ็นเอตนแบบไดมากที่สุด 

 
ภาพที่ 3-11 การนําผลลัพธคอนทีกที่ไดกลับมาคํานวณซ้ําอีกครั้ง 

 
 

คอนทีกA คอนทีกB คอนทีกC คอนทีกD 
คํานวณรอบที่ 1 

คํานวณรอบที่ 3 

คํานวณรอบที่ 2 

คํานวณรอบที1่ 

คอนทีก A+B คอนทีก C+D 

คอนทีก A+B+C+D 
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3.5 ขั้นตอนการเปรียบเทียบผลคอนทีกกับสายตนแบบดีเอ็นเอ 
ในแตละรอบของการคํานวณเมื่อไดผลลัพธคอนทีกตามขั้นตอนที่ 3.4 จะนําผลลัพธ          

แตละคอนทีกมาคํานวณเทียบกับสายตนแบบเพื่อพิจารณาถึงคุณภาพของคอนทีกที่ได เมื่อเทียบกับ
สายตนแบบ โดยในการทดลองนี้จะใชโปรแกรม SIM.EXE คํานวณแบบเดียวกับการหาคา       
ซอนเหลื่อม ซ่ึงผลลัพธที่ไดในไฟลคําตอบ จะแสดงคาถึงจํานวนคูเบสที่ตรงกัน และไมตรงกัน 
และจํานวนชองวางที่เกิดขึ้นโดยในการทําขั้นตอนการเปรียบเทียบนี้ จะทําทุกจํานวนรอบที่มีการ
ทดลองซ้ํา จากขั้นตอนที่ 3.2 เพื่อพิจารณาวาเมื่อเพิ่มจํานวนการทดลองมากขึ้น ผลลัพธที่ไดจะมี
แนวโนมเปนอยางไร 

ขั้นตอนการเปรียบเทียบผลลัพธกับสายตนแบบนี้ จะพิจารณาถึงจํานวนที่ไมตรงกันรวมกับ
จํานวนชองวางที่เกิดขึ้น มาเก็บไวเปนคาความผิดพลาดของการแทนที่กับการใสเพิ่มและดึงออก
หรือที่เรียกวา (Substitution & Indel Error) ซ่ึงคาความผิดพลาดนี้ จะคิดเปนจํานวนรอยละ โดย
เทียบจากจํานวนที่คูเบสที่ไมตรงกันจากผลคอนทีกที่ไดในแตละรอบ เทียบกับจํานวนคูเบสจากสาย
ดีเอ็นเอตนฉบับ ยิ่งคาความผิดพลาดนี้มีมาก ยิ่งแสดงวาไฟลผลลัพธที่ไดมีความคลาดเคลื่อนไม
ตรงกันกับตนฉบับซึ่งอาจจะเกิดมาจากการผิดพลาดในการคํานวณ โดยทั่วไปแลวคาความผิดพลาด
นี้ ยิ่งมีจํานวนนอยยิ่งดี เพราะเปนการแสดงวาผลลัพธที่ไดจากการทดลองดีและใกลเคียงกับสาย
ตนแบบ 
 
L1  CATACAAGCATCCAGTTGCTCTTGTAGTGTTTGCTTTTTC GTTGTAATT 
    ||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||-||||||||| 
L2  CATACAAGCATCCAGTTGCTCCTGTAGTGTTTGCTTTTTCCGTTGTAATT 

ภาพที่ 3-12 ตัวอยางความผิดพลาดของการแทนที่กับการใสเพิ่มและดงึออก 
 

จากภาพที่ 3-12 แสดงใหเห็นตัวอยางของผลลัพธในการเปรียบเทียบจากการคํานวณและสาย
ตนฉบับโดย L1 แสดงถึงสายตนฉบับ สวน L2 เปนผลลัพธที่ได และในภาพนี้จะมีจํานวนคูเบสที่
ไมตรงกัน 2 คูเบส โดยมีทั้งคูเบสที่ไมตรงกัน (miss match) และคูเบสที่มีชองวาง (Gap) และทําการ
เปรียบเทียบคาความผิดพลาดนี้ทุกจํานวนคอนทีกที่ได และทุกจํานวนรอบที่ทําการทดลองเพื่อ
นํามาวิเคราะหในบทตอไป 

สําหรับคาความผิดพลาดในการครอบคลุมหรือ (Coverage Error) คือการเปรียบคูเบสของ  
คอนทีกจากไฟลที่ไดจากการทดลองในแตละรอบมีการครอบคลุมกับเสนดีเอ็นเอเสนหลัก 
(Consensus Sequence) กันกี่ตําแหนง แลวเก็บคาเปนจํานวนรอยละ เมื่อเทียบกับความยาวของเสน 
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ดีเอ็นเอเสนหลัก (Coverage) โดยการหาคาความผิดพลาดนี้จะทําการหาทุกจํานวนรอบที่มีการ
ทดลองซ้ําเชนกัน  

 
      Number 1 Local Alignment 

      Similarity Score : 83 
      Match Percentage : 97% 
      Number of Matches : 122 
      Number of Mismatches : 2 
      Total Length of Gaps : 1 
      Begins at (4825,1)  and Ends at (4948,125) 

              ภาพที่ 3-13 ตัวอยางจากไฟลผลลัพธที่ไดจากโปรแกรม SIM.EXE 
 
จากภาพที่ 3-13 ในตําแหนงบรรทัดสุดทายหมายความวาคอนทีกที่ไดจาการทดลองนี้ มีการ
ครอบคลุมตั้งแตตําแหนงที่ 4825 ถึง 4948 ของสายดีเอ็นเอหลัก โดยตัวมันเองครอบคลุมตั้งแต
ตําแหนงที่ 1 ถึง 125 และใหทําการเก็บคาความผิดพลาดนี้ทุกคอนทีกที่มี และทุกจํานวนที่ทําการ
ทดลอง เพื่อนํามาวิเคราะหและสรุปหาสาเหตุของผลที่ไดในบทตอไป 
 



บทที่ 4 
ผลการทดลอง 

 
ขั้นตอนการหาประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ ส่ิงที่ตองรูเปนอันดับแรก ก็คือลําดับของชิ้นสวน ซ่ึง

การทดลองนี้ ไดใชกฎฮิวริสติกเพื่อนบานใกลที่สุด และวิธีระบบอาณานิคมมด (เอซีเอส)มาใชหา
ลําดับชิ้นสวนรวมกัน และนํามาประกอบเขาดวยกัน เพื่อนํามาเปรียบเทียบกับสายตนแบบ กับ
โปรแกรมแคปทรี ในกรณีของกฎฮิวริสติกเพื่อนบานใกลที่สุดนั้น ไดพยายามทําการประกอบ      
คอนทีกของดีเอ็นเอโดยคาซอนเหลื่อมระหวางคอนทีกแตละคอนทีกสามารถหาไดจากขั้นตอนวิธี
สมิท-วอเตอรแมน จํานวนผลเฉลยที่เปนไปไดทั้งหมด n ผลเฉลยจะถูกสรางขึ้น โดย n เปนจํานวน
ช้ินสวน ผลเฉลยถูกสรางขึ้นดวยจุดประสงคที่จะใหผลรวมของคาซอนเหล่ือมสูงที่สุด ผลเฉลยที่ดี
ที่สุดจะถูกเลือกมา จากนั้นจะใชกฎเอ็นเอ็นเอชในขั้นตอนตอไป เฉกเชนเดียวกับกระบวนการ
ประกอบกอนหนานี้ ผลเฉลยที่เปนไปไดทั้งหมด m ผลเฉลยจะถูกสรางขึ้นโดย m เปนจํานวนของ
คอนทีกที่ไดจากการประกอบในขั้นแรก และผลเฉลยที่ดีที่สุดจะถูกเลือกใหเปนผลเฉลยสุดทาย 
ภายหลังจากการทดลองซ้ําในเอซีเอสสิ้นสุดลง ผลเฉลยที่ดีที่สุดจะถูกเลือกและคอนทีกจะไดจาก
การประกอบชิ้นสวนเขาดวยกัน จากนั้นการประกอบคอนทีกจะเริ่มตนขึ้นโดยใชโปรแกรมและ
วิธีการตามหัวขอยอยบทที่ 3.4 

จากผลการประกอบเราไดทําการวิเคราะหใน 2 เร่ือง ซ่ึงไดแก การเปรียบเทียบประสิทธิภาพ
ระหวางการใชกฎเอ็นเอ็นเอชรวมกับขั้นตอนวิธีเอซีเอสในขั้นตอนแรกของการประกอบจํานวน  
คอนทีกในผลเฉลยการประกอบสุดทาย คุณภาพของผลเฉลยสุดทาย 

 
4.1  จํานวนคอนทีกจากวิธีเอ็นเอ็นเอชกับวิธีเอซีเอส เทียบกับโปรแกรมแคปทรี 

จากตารางที่ 7 จะพบวาการใชวิธีวิธีเอ็นเอ็นเอชกับวิธีเอซีเอสรวมกัน จํานวนคอนทีกที่หาได 
จะมีจํานวนที่สูง ผลลัพธยังไดแสดงใหเห็นวาเมื่อขนาดของปญหาใหญขึ้น จํานวนคอนทีกที่ไดจาก
วิธีเอซีเอสกับเอ็นเอ็นเอชจะเพิ่มขึ้นดวย แตเมื่อนําผลคอนทีกที่ไดจากรอบแรกเขาสูกระบวนการ
และทําการทดลองซ้ําอีกครั้ง จํานวน คอนทีกที่ไดจะลดลงไป ทั้งนี้เพราะช้ินสวนคอนทีกบาง
ช้ินสวน สามารถแทรกหรือซอนเขาไปในคอนทีกชิ้นที่มีขนาดใหญกวาได นอกจากนี้จะเห็นวา
ขนาดของปญหาไมไดสัมพันธกับจํานวนคอนทีกสําหรับกรณีที่ใชโปรแกรมแคปทรีจาก
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การสังเกตขางตนสามารถกลาวไดวาประสิทธิภาพโดยรวมของวิธีเอซีเอสกับเอ็นเอ็นเอชจะ
ใกลเคียงกับโปรแกรมแคปทรี เมื่อทําการทดลองซ้ํามากกวา 1 คร้ัง 
 
   ตารางที่ 4-1  จํานวนคอนทกีจากผลเฉลยที่ไดจากวิธีเอน็เอ็นเอชกับวธีิเอซีเอส และจากโปรแกรม    
                         แคปทรี 

จํานวนคอนทีก (Number of Contigs) 

CONTIC ID 
(เลขทะเบียนขอมูล) 

เอ็นเอ็นเอชกับ 
เอซีเอส รอบที่ 1 

(NNH+ACS) 

เอ็นเอ็นเอชกับ 
เอซีเอส รอบที่ 2 

(NNH+ACS) 

เอ็นเอ็นเอชกับ 
เอซีเอส รอบที่ 3 

(NNH+ACS) 

แคปทรี 
(CAP3) 

AAEP01000012 (10K เบส)  1 1 1 1 

AAEP01000043 (20Kเบส) 5 3 2 2 

AAEP01000006 (30Kเบส) 10 5 1 1 

AAEP01000021 (40Kเบส) 13 6 4 1 

AAEP01000008 (50Kเบส) 15 7 3 1 

 
จากตารางที่ 4-1 แสดงใหเห็นวาจํานวนคอนทีกที่ไดจากเอ็นเอ็นเอชและเอซีเอสในรอบแรก

ของขอมูลที่ AAEP01000012 จะไดเทากับผลที่ไดจากแคปทรีและขอมูลที่ AAEP01000043 เมื่อดู
ผลคอนทีกในรอบที่3 จะพบวามีคาเทากับผลที่ไดจากแคปทรีเชนกัน และในสวนของผลลัพธ      
คอนทีกของขอมูลชุดอื่นๆ จะพบวายิ่งทําการคํานวณหลายรอบจํานวนคอนทีกจะลดลงมากตาม
จํานวนรอบ ซ่ึงเปนการพิสูจนวาการทดลองนี้สามารถนําผลคอนทีกกลับไปคํานวณอีกครั้งได และ
แนวโนมของการลดลงของจํานวนคอนทีกตามจํานวนรอบ พิจารณาไดตามภาพที่ 4-1 
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ภาพที่ 4-1  แสดงจํานวนคอนทีกของแตละขอมูลตามจํานวนรอบของการทดลอง 

 
4.2  คุณภาพของผลเฉลยจากการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ 

หัวขอนี้จะไดศึกษาคุณภาพของคอนทีกเหลานี้ คุณภาพของคอนทีกจะถูกวัดจากความ
แตกตางของเบสระหวางลําดับดี เอ็นเอตนแบบและคอนทีกที่สนใจโดยอาศัยขั้นตอนวิธี           
สมิธ-วอเตอรแมนพรอมการกําหนดคาดังที่ไดอธิบายในหัวขอ 2.2 ความแตกตางนี้สามารถอธิบาย
ดวยความผิดพลาดในการประกอบ ซ่ึงสามารถแบงออกเปนสามสวนดวยกันคือ ความผิดพลาดจาก
การแทนที่ (Substitution Error) ความผิดพลาดจากการใสเพิ่มและดึงออก (Insertion/Deletion 
(Indel) Error) และความผิดพลาดของการครอบคลุม (Coverage Error) โดยที่ความผิดพลาดจากการ
แทนที่จะเกิดขึ้นเมื่อเบสของหนึ่งในสองลําดับที่นํามาจัดเรียง กลาวคือเปนลําดับดีเอ็นเอตนแบบ
หรือคอนทีกที่สนใจ ไมตรงกับเบสที่ตําแหนงเดียวกันของอีกลําดับหนึ่ง เมื่อเบสในลําดับที่นํามา
จัดเรียงเสมือนวามีเบสถูกลบออกไปเมื่อเปรียบเทียบกับเบสของอีกลําดับที่นํามาเรียงเขากัน การ
หายไปในลําดับนั้นจะเรียกวาเกิดความผิดพลาดจากการดึงออก อีกนัยหนึ่ง เมื่อเบสเสมือนวาถูกใส
เพิ่มเขาไปจนเปนลําดับที่ยาวขึ้น ลําดับที่ถูกเสริมเขาไปนั้นจะมีความผิดพลาดจากการใสเพิ่มเกิดขึ้น 
การดึงออกจากลําดับหนึ่งสามารถที่จะพิจารณาใหเปนการใสเพิ่มในอีกลําดับหนึ่ง ดวยเหตุนี้ความ
ผิดพลาดทั้งสองกรณีโดยทั่วไปจะสามารถพิจารณาเปนคูควบกัน โดยจะเรียกเปนความผิดพลาด
จากการใสเพิ่มและดึงออกหรือความผิดพลาดแบบอินเดล และสําหรับความผิดพลาดของการ
ครอบคลุมจะเกิดขึ้นเมื่อมีเบสในลําดับดีเอ็นเอตนแบบที่อยูภายนอกคอนทีกที่ใหความสอดคลอง
กับลําดับดีเอ็นเอตนแบบนั้นที่สุดและไมไดถูกครอบคลุมดวยคอนทีกใด 
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   ตารางที่ 4-2  คาความผิดพลาดของการแทนที่กับการใสเพิ่มและดึงออกเทียบกับชดุขอมูลกับ 
   จํานวนรอบในการทดลองและโปรแกรมแคปทรี 

ความผิดพลาดของการแทนที่กับการใสเพิ่ม และดึงออก (%) 
(Substitution & Indel Errors (%)) 

 
 
ความยาว
คอนทีก 

เอ็นเอ็นเอชกับเอซีเอส 
รอบที่ 1 

(NNH+ACS) 

เอ็นเอ็นเอชกับเอซีเอส 
รอบที่ 2 

(NNH+ACS) 

เอ็นเอ็นเอชกับเอซีเอส 
รอบที่ 3 

(NNH+ACS) 

แคปทรี 
Cap3 

10Kเบส 0.6 0.6 0.6 0.53 
20Kเบส 1.3 1.3 1.2 0.14 
30Kเบส 1.6 1.6 1.9 0.12 
40Kเบส 0.74 0.8 1.1 0.23 
50Kเบส 2.1 2.2 2.5 0.25 

 
จากตารางที่ 4-2 จะพบวาคาความผิดพลาดของการแทนที่กับการใสเพิ่มและดึงออกของผล

เฉลยที่ไดจากการหาลําดับดวยวิธีการเอ็นเอ็นเอช และ เอซีเอส มีจํานวนสูงกวาผลที่ไดจาก
โปรแกรมแคปทรี โดยยิ่งขอมูลมีความยาวของคูเบสที่มาก ก็ยิ่งมีความผิดพลาดมากขึ้นตามไป แต
ในทางกลับกันกับโปรแกรมแคปทรี ที่คาความผิดพลาดแทบไมแตกตางกัน แมวาความยาวของ     
คูเบสจะมีมากขึ้นก็ตาม 

 

 
ภาพที่ 4-2  ตารางเปรียบเทียบคาความผิดพลาดของการแทนที่กับการใสเพิ่มและดึงออกตอ 

  จํานวนรอบ 
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จากภาพที่ 4-2 แสดงใหเห็นวาคาความผิดพลาดของการแทนที่กับการใสเพิ่มและดึงออกจะมี
แนวโนมมากขึ้นตามจํานวนรอบที่ทําการทดลอง สาเหตุสวนหนึ่งเปนเพราะวิธีการคัดเลือกคูเบส
ในขั้นตอนประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ ในการทดลองนี้ใชวิธีคัดเลือกตามสวนมาก (Majority Vote 
Rule) และทําการสุมอักษรหากมีจํานวนอักษรที่เทากัน ทําใหมีคูเบสที่ผิดไปตั้งแตรอบแรก และยิ่ง
ทําการทดลองซ้ําในรอบตอๆไป โอกาสที่จะผิดก็มีมากขึ้น 
ตารางที่ 4-3  คาความผิดพลาดในการครอบคลุมเทียบกับชุดขอมูลกับจํานวนรอบในการทดลอง 
ตารางที่ 4-3  และโปรแกรมแคปทรี 

คาความผิดพลาดในการครอบคลุม  (%) 
(Coverage Error (%)) 

 
 
ความยาว
คูเบส 

เอ็นเอ็นเอชกับเอซีเอส 
รอบที่ 1 

(NNH+ACS) 

เอ็นเอ็นเอชกับเอซีเอส 
รอบที่ 2 

(NNH+ACS) 

เอ็นเอ็นเอชกับเอซีเอส 
รอบที่ 3 

(NNH+ACS) 

แคปทรี 
Cap3 

10Kเบส 0 0 0 0.2 
20Kเบส 4.3 4.2 4.1 4.5 
30Kเบส 1.6 0.3 0 0.12 
40Kเบส 23 7 1.3 0.1 
50Kเบส 25 5.7 1.6 0.2 

 
สําหรับคาความผิดพลาดในการครอบคลุม ขอมูลที่ 10K เบสเมื่อทําการทดลองรอบเดียวก็

พบวาครอบคลุมไดหมดเมื่อเทียบกับเสนดีเอ็นเอตนแบบ และเมื่อเทียบกับแคปทรีจะพบวา ผลที่ได
จากโปรแกรมเอ็นเอ็นเอชและเอซีเอสใหคาไดดีกวาและสําหรับขอมูลที่มีขนาดความยาวคูเบส20K 
ที่ไมมีการครอบคลุมครบหมด แตเมื่อพิจารณารูปแบบตามเวบไซทตนฉบับ จะพบวาขอมูลตนฉบับ
ก็มีการครอบคลุมที่ไมครบเชนกัน สวนขอมูลชุดอื่นๆนั้น ผลลัพธที่ไดจากหาลําดับดวยวิธีการเอ็น
เอ็นเอชและเอซีเอส จะดีกวาผลลัพธจากโปรแกรมแคปทรี แมวาขนาดความยาวของคูเบสจะเพิม่ขึน้
ดวยก็ตาม โดยขอมูลที่มีขนาดความยาวคูเบส 10K ถึง 30K จะมีการครอบคลุมกับเสนดีเอ็นเอ
ตนแบบที่ดีกวาโปรแกรมแคปทรี สวนขอมูลที่มีความยาวคูเบส 40K ถึง 50K จะพบวาคาครอบคลุม
ที่ไดมีคามาก ถาเทียบกับคาจากโปรแกรมแคปทรี แตมีแนวโนมลดลงมากเมื่อทําการทดลองในรอบ
ที่มากขึ้น  
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ภาพที่ 4-3  กราฟเปรียบเทยีบคาความผิดพลาดในการครอบคลุมตอจํานวนรอบ 

 
 จากภาพที่ 4-3 แสดงใหเห็นความสัมพันธของจํานวนรอบและคาความผิดพลาดในการ

ครอบคลุม โดยผลลัพธจากกราฟบอกไดวาจํานวนรอบยิ่งมากขึ้น คาความผิดพลาดของการ
ครอบคลุมก็ยิ่งนอยลงเรื่อยๆ เมื่อพิจารณารอบแรกและรอบที่ 2 จะพบวาคาที่ไดนั้น มีการลดลงเกิน
คร่ึงหนึ่งจากคาเดิม สาเหตุสวนหนึ่งที่ทําใหคาความผิดพลาดในการครอบคลุมดีขึ้น เมื่อทําการ
ทดลองซ้ํา มาจากการใชกฎเอ็นเอ็นเอชและกฎเอซีเอส เขามาชวย ทําใหมีการจัดเรียงลําดับและ
ทิศทางไดดีกวาคาที่ไดจากโปรแกรมแคปทรี 
 
4.3 วิเคราะหและสรุปผลการทดลอง 

จากผลการทดลองในวิทยานิพนธนี้ ผลลัพธที่สนใจคือจํานวนคอนทีกที่ไดจากการหาลําดับ 
และการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ มาเปรียบเทียบกับโปรแกรมแคปทรี โดยผลลัพธที่ไดจะพบวา 
สําหรับขอมูลชุดที่มีความยาวไมเกิน 30K จะใหจํานวนที่เทากันกับโปรแกรมแคปทรี โดยทําการ
ทดลองซ้ําไมเกิน 3 รอบ แตสําหรับขอมูลชุดที่มีความยาวเกิน 40K จะพบวามีความแตกตางกันมาก
กับผลลัพธที่ไดจากโปรแกรมแคปทรี แตก็สามารถปรับปรุงคุณภาพของจํานวนคอนทีกได ดวยการ
นําคอนทีกที่ไดมาทําการหาคาซอนเหลื่อม และหาลําดับ และทําการประกอบชิ้นสวนเขาดวยกันอีก
คร้ัง ซ่ึงจากตารางที่ 4-1 จะพบวา เมื่อทําซ้ํารอบที่สอง จํานวนของคอนทีกจะลดลงเปนอยางมาก 
เมื่อเทียบกับผลรอบแรก และหากทําซ้ําอีกหลายรอบ อาจจะมีแนวโนมลดลงเรื่อยๆจนใกลเคียงกับ
ผลที่ไดจากการคํานวณดวยโปรแกรมแคปทรี 
  ผลลัพธอีกสวนที่สนใจก็คือ คุณภาพของคอนทีกที่ได โดยในการทดลองนี้ จะพิจารณาจาก
คาความผิดพลาดจากการใสเพิ่มและดึงออก และความผิดพลาดของการครอบคลุม ซ่ึงผลลัพธที่ได
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จากการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอจะพบวายิ่งขอมูลมีความยาวมากเทาไร ก็ยิ่งมีความผิดพลาดทั้งจาก
การแทนที่ และการดึงออก มากขึ้นตามกัน สาเหตุสวนหนึ่งเปนเพราะวิธีการคัดเลือกคูเบสใน
ขั้นตอนประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ ในการทดลองนี้ใชวิธีคัดเลือกตามสวนมาก (Majority Vote Rule) 
และทําการสุมอักษรหากมีจํานวนอักษรที่เทากัน ซ่ึงทําใหผลลัพธที่ไดมีคาสูงขึ้นเมื่อทําการทดลอง
ซํ้าหลายรอบ การปรับปรุงคุณภาพของผลเฉลยในสวนนี้ อาจจะกระทําไดดวยการเปลี่ยนวิธี
คัดเลือกคูเบสในขั้นตอนประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ จากวิธีคัดเลือกตามสวนมาก เปนการนําไฟล
คะแนนคุณภาพ (Quality Score) มาใชเพื่อทําการคัดเลือกตัวอักษรคูเบส  

สําหรับคาความผิดพลาดในการครอบคลุมจะพบวา เมื่อเทียบกับโปรแกรมแคปทรีแลว ใน
ชุดขอมูลที่มีความยาวไมเกิน 30K จะใหคาความผิดพลาดในการครอบคลุมที่ดีกวาผลลัพธที่ไดจาก
โปรแกรมแคปทรี สวนชุดขอมูลที่มีความยาว 40K-50K จะพบวาคาความผิดพลาดในการ
ครอบคลุมมีคามากกวาคาจากโปรแกรมแคปทรี แตเมื่อพิจารณาจากภาพที่ 4-3 พบวาคาความ
ผิดพลาดไดลดลงมาก เมื่อทําการทดลองซ้ํา ซ่ึงเปนผลมาจากการหาลําดับและทิศทางจากขั้นตอน
เอ็นเอ็นเอช และขั้นตอนเอซีเอส  

นอกจากการนํ าผลลัพธคอนทีกมาทําซ้ํ าหลายๆรอบเพื่อลดจํ านวนคอนทีกแลว 
การปรับปรุงโปรแกรมเอ็นเอ็นเอชและเอซีเอส ใหสามารถรองรับการคํานวนไฟลที่มีขนาดความ
ยาวมากๆ รวมทั้งการนําไฟลคะแนนคุณภาพ (Quality Score) มาใชในการคัดเลือกคูเบสในชวง
ขั้นตอนการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ ก็ควรจะถูกนํามาศึกษาในโอกาสตอไป 



บทที่ 5 
สรุปผลการวิจัย 

 
วิทยานิพนธนี้นําเสนอวิธีการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอแบบอัตโนมัติ ซ่ึงปญหาของการ

ประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ จะเกิดขึ้นเนื่องจากในขั้นตอนการหาลําดับเบสของสายดีเอ็นเอที่มีความ
ยาวมากกวา 600 คูเบส สายดีเอ็นเอจะถูกจําลองแลวแบงออกเปนชิ้นสวนเล็กๆที่ส้ันพอที่จะสามารถ
หาลําดับเบสไดโดยเครื่องมืออัตโนมัติ ทั้งนี้สายดีเอ็นเอจะถูกแบงแบบสุมทําใหไมทราบวาชิ้นสวน
นั้นเปนอันดับใดในสายตนแบบและไมทราบวาชิ้นสวนนั้นมาจากสายใด โดยการหาลําดับของ
ช้ินสวนนี้ จะใชวิธีสมิธ-วอเตอรแมน (Smith-Waterman algorithm) เพื่อหาคาซอนเหลื่อม จากนั้น
จะใชขั้นตอนกฎฮิวริสติกเพื่อนบานใกลที่สุด (NNH) รวมกับวิธีเอซีเอส (ACS) ในการหาลําดับ    
สวนการจัดเรียงชิ้นสวนดีเอ็นเอใหกลายเปนคอนทีก และจะใชโปรแกรมที่เขียนขึ้นเปนตัวจัดเรียง
ช้ินสวนดีเอ็นเอเหลานี้ใหโดยอัตโนมัติ โดยผลลัพธที่ไดจะถูกนําไปเปรียบเทียบกับโปรแกรม
แคปทรีซ่ึงเปนโปรแกรมมาตรฐานที่มีอยูในปจจุบันสําหรับใชในการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ และ
ผลลัพธคอนทีกที่ไดนี้ ยังสามารถพิจารณาเปนเสมือนชิ้นสวนดีเอ็นเอแลวนํามาทดลองซ้ํา จาก
ผลลัพธที่ไดแสดงใหเห็นวา จํานวนคอนทีกที่ไดแมจะมีจํานวนมากกวาผลลัพธที่ไดจากโปรแกรม
แคปทรี แตเมื่อทําการวนทดลองซ้ําดวยขอมูลคอนทีกที่ไดมาในรอบแรก  พบวาจํานวนคอนทีกลด
ลงและเทียบเคียงกันกับผลของโปรแกรมแคปทรี ในสวนคุณภาพของผลเฉลยที่ไดจากโปรแกรม
แคปทรีจะดีกวาที่ไดจากเทคนิคที่นําเสนอในแงของความผิดพลาดในการแทนที่และความผิดพลาด
ของการใสเพิ่มและดึงออก  แตในสวนของความผิดพลาดในการครอบคลุม ผลลัพธที่ไดจากการ
ทดลอง มีผลที่ดีกวาที่ไดจากโปรแกรมแคปทรี ในชุดขอมูลที่ความยาวของคูเบสไมเกิน 30 K แสดง
ไดวาการนําขั้นตอนกฎฮิวริสติกเพื่อนบานใกลที่สุดรวมกับวิธีเอซีเอส สามารถหาลําดับและทิศทาง 
เพื่อนํามาประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ และไดผลลัพธที่เทียบเคียงไดตามโปรแกรมสําเร็จรูป เชน
โปรแกรมแคปทรี 
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