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บทคัดยอ 
การประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอกลายเปนปญหา เนื่องจากการหาลําดับเบสของสายดีเอ็นเอที่มี

ความยาวมาก ๆ นั้น จําเปนจะตองทําการหาลําดับแบบช็อตกันโดยการทําใหดีเอ็นเอมีช้ินสวนที่เล็ก
พอที่จะนํามาหาลําดับเบสได ซ่ึงหลังจากนั้นนําชิ้นสวนดีเอ็นเอที่ไดลําดับเบสแลวมาทําการ
ประกอบกลับเขาเปนสายยาวอีกหนึ่งครั้ง ปญหาในการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอนี้ อยูที่การหา
อันดับและทิศทางที่ถูกตองของชิ้นสวนดีเอ็นเอแตละชิ้น และเมื่อจัดเรียงแลว จะตองเปนลําดับที่
สอดคลองกับสายสายดีเอ็นเอดั้งเดิม วิธีการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอที่นําเสนอนี้จะใชกฎเมตา     
ฮิวริสติก ซ่ึงประกอบดวย3ขั้นตอนคือการหาคะแนนคาซอนเหลื่อม ซ่ึงไดจากวิธีสมิธ-วอเตอรแมน 
จากนั้นจะเปนขั้นตอนการหาอันดับและทิศทางของชิ้นสวนดีเอ็นเอ ซ่ึงไดจากกฎฮิวริสติกเพื่อน
บานที่ใกลที่สุดรวมกับวิธีเอซีเอส และนําคาที่ไดมาจัดแถวลําดับชิ้นสวนดีเอ็นเอใหเปนคอนทีกดวย
โปรแกรมที่เขียนขึ้น โดยผลลัพธคอนทีกแตละเสนที่ไดนี้ สามารถพิจารณาเปนชิ้นสวนดีเอ็นเอยอย
เพื่อนํากลับไปคํานวณดวยวิธีขางตนอีกครั้งได และผลลัพธที่ไดจากการทดลองนี้ จะนํามา
เทียบเคียงดวยโปรแกรมแคปทรีกับสายดีเอ็นเอตนแบบ 
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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 

 
ปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอเกี่ยวของกับการคนหาอันดับ (Ordering) และทิศทาง 

(Orientation) ที่ถูกตองของชิ้นสวนดีเอ็นเอแตละชิ้นในลําดับการจัดเรียงตัว ซ่ึงนําไปสูการสราง
ลําดับสอดคลองที่แสดงถึงสายดีเอ็นเอตนแบบ ทั้งนี้ปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอสามารถ
พิจารณาใหเปนปญหาการหาคาเหมาะที่สุดเชิงการจัด (Combinatorial Optimisation Problem) ได 
ซ่ึงความเหมาะสมในการจัดเรียงตัวของชิ้นสวนสามารถกําหนดโดยผลรวมของคาซอนเหลื่อมจะ
คํานวณมาจากชิ้นสวนแตละคูที่เรียงตอกัน วิธีการคนหาทั้งแบบเชิงกําหนดและแบบเฟนสุมตางๆ 
(Deterministic and Stochastic Search Techniques) ไดถูกนํามาใชในการแกปญหาการประกอบ
ช้ินสวนดีเอ็นเอ (Pop et al., 2002) เชน Staden (1980), Huang (1992), Sutton et al. (1995), Huang 
(1996), Huang และ Madan (1999) และ Green (2004) ไดใชขั้นตอนวิธีละโมบ (Greedy Search 
Algorithm) เขามาแกปญหา อยางไรก็ดีผลลัพธที่ไดจากคอมพิวเตอรจําเปนตองมีการนํามาปรับ 
(Manual Manipulation) เพื่อใหสอดคลองกับผลลัพธในเชิงชีววิทยา และยังมีการนําวิธีการคนหา
เชิงกําหนดแบบอื่นๆมาใช ไดแก ขั้นตอนวิธีขยายและตัด (Branch-and-Cut Algorithm) (Ferreira et 
al., 2002) ขั้นตอนวิธีเชิงทฤษฎีกราฟ (Graph-Theoretic Algorithm) ซ่ึงชิ้นสวนดีเอ็นเอจะถูกแทน
ใหเปนปมกราฟ (Graph Nodes) (Kececioglu and Myers, 1995) หรือขอบกราฟ (Graph Edges) 
(Pevzner et al., 2001) นอกจากนี้ยังมีการศึกษาถึงการนําขั้นตอนวิธีการคนหาแบบเฟนสุม อาทิเชน 
ขั้นตอนวิธีจําลองการอบออน (Simulated Annealing Algorithm) (Churchill et al., 1993) ขั้นตอน
วิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm) และเทคนิคการทํานายซึ่งอาศัยขายงานระบบประสาท 
(Neural Network Based Prediction Technique) (Angeleri et al., 1999) มาใชแกปญหาดวย ผลการ
ประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอที่ดีที่สุดที่ไดจากวิธีการคนหาแบบเฟนสุม ถูกตีพิมพไวในบทความของ 
Parsons and Johnson (1997) และ Kim and Mohan (2003) ซ่ึงแสดงใหเห็นวาการใชขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมจะใหประสิทธิภาพที่ดีกวาการใชขั้นตอนวิธีละโมบ โดยไมจําเปนตองนําผลลัพธมา
ปรับเปลี่ยน (Manual Manipulation) แตอยางใด ถึงแมวาผลลัพธที่ไดจะดีกวาการใชขั้นตอนวิธี
ละโมบประสิทธิภาพในการคนหายังสามารถปรับปรุงไดอีก ถาสามารถกําจัดความซ้ําซอน 
(Redundancy) ของการแสดงผลเฉลย (Solution Representation) ในขั้นตอนวิธีการคนหา (Parsons    
et al., 1995) 
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 ในทํานองเดียวกับการใชขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมในการหาคาเหมาะที่สุดเชิงการจัดผลเฉลย
ในการจัดเรียงชิ้นสวนดี เอ็นเอจะถูกแสดงในลักษณะมีการสับเปลี่ยนลําดับ(Permutation 
Representation) ซ่ึงการแสดงผลลัพธในลักษณะนี้ทําใหผลเฉลยที่มีการเรียงลําดับแตกตางกัน
สามารถสรางลําดับสอดคลองเดียวกันได เนื่องจากธรรมชาติของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมที่มี
ลักษณะการคนหาเปนแบบขนาน (Parallel search) (Holland, 1975; Goldberg, 1989) ความซ้ําซอน
ของการแสดงผลเฉลย (Representation Redundancy) จะทําใหประสิทธิภาพในการคนหาลดลง 
แนวทางหนึ่งที่สามารถแกปญหานี้ก็คือ การกําจัดผลของความซ้ําซอนออกจากกลไกการคนหาที่จะ
นํามาใช ทั้งนี้ขั้นตอนวิธีการคนหาแบบเฟนสุมที่ไมมีผลของความซ้ําซอนวิธีหนึ่ง คือ ขั้นตอนวิธี
ระบบอาณานิคมมด (Dorigo and Gambardella, 1997) 

ขั้นตอนวิธีระบบอาณานิคมมดพัฒนามาจากลักษณะทางธรรมชาติของมดที่อาศัยอยูรวมกัน
ในอาณานิคม โดยมดเหลานี้สามารถคนหาเสนทางการเดินที่ส้ันที่สุดระหวางแหลงอาหารกับรัง
ของมัน (Beckers et al., 1992) โดยไมมีการทิ้งรองรอยใหเห็น หากแตอาศัยฟโรโมน (Pheromone) 
โดยในระหวางการเดินมดจะทิ้งฟโรโมนลงบนพื้น และมีแนวโนมที่จะเดินตามฟโรโมนที่ถูกทิ้ง
โดยมดตัวอ่ืนกอนหนานี้ ซ่ึงเราสามารถอธิบายการใชฟโรโมนในการหาระยะทางที่ส้ันที่สุด
ระหวางจุดสองจุดไดดังนี้ โดยพิจารณาสถานการณที่กลุมมดจําเปนตองตัดสินใจวาจะเดินไปตาม
เสนทางใดระหวางเสนทางสองเสนทางที่เปนไปไดในการเดินไปหาเปาหมายและเดินยอนกลับมา 
เนื่องจากวาไมมีรองรอยใดที่แสดงใหเห็นวาเสนทางไหนดีกวากัน พวกมดจึงจําเปนตองสุมเลือก
เสนทางใดเสนทางหนึ่ง ซ่ึงสามารถสันนิษฐานไดวาครึ่งหนึ่งของมดจะเลือกไปทางเสนทางหนึ่ง 
สวนอีกครึ่งหนึ่งจะเดินไปในเสนทางที่เหลือ สมมติวามดทุกตัวเดินดวยความเร็วที่ใกลเคียงกัน      
ฟโรโมนที่ถูกปลอยจะมีการสะสมอยางรวดเร็วในเสนทางที่ส้ันที่สุด หลังจากนั้นไมนานความ
แตกตางระหวางปริมาณฟโรโมนบนเสนทางทั้งสองจะมีมากพอที่จะสงผลตอการตัดสินใจของมด
ตัวอ่ืนที่เดินมาถึงจุดที่ตองทําการตัดสินใจนี้ ดังนั้นมดที่เดินตามหลังมาจะเลือกเสนทางที่ส้ันกวา 
เนื่องจากมันสามารถรับรูไดถึงปริมาณฟโรโมนที่มีมากกวา ทายที่สุดมดทุกตัวจะใชเสนทางที่ส้ัน
กวา ดังนั้นถาพวกมดตองเดินไปยังเปาหมายที่แตกตางกัน n เปาหมายจนครบรอบโดยไมคํานึงถึง
ลําดับของเปาหมายที่จะเดินไป เสนทางที่ส้ันที่สุดที่เกิดขึ้นในการเดินนี้ จะเปนผลเฉลยของปญหา
การเดินทางของพนักงานขาย (Travelling Salesman Problem, TSP) ที่ตองเดินทางไปยังเมือง n 
เมืองจากลักษณะดังกลาวขางตน Dorigo และ Gambardella (1997) ไดพัฒนาขั้นตอนวิธีระบบอาณา
นิคมมดสําหรับการหาคาเหมาะที่สุดเชิงการจัด วิธีการนี้ถูกนําไปใชไดอยางดีในปญหาหลากหลาย 
อาทิเชน ปญหาการจัดเรียงลําดับอยางตอเนื่อง (Gambardella and Dorigo, 2000) ปญหาการหา
เสนทางคมนาคม (Vehicle Routing Problem)  ปญหาการหาเสนทางในเครือขายของระบบสื่อสาร 
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(Telecommunication Network Routing Problem) (Di Caro and Dorigo, 1998) ปญหาการจัดวางตัว
ของลําดับหลายลําดับเขาดวยกัน (Multiple Sequence Alignment Problem) (Moss and Johnson, 
2003) แมวาขั้นตอนวิธีเอซีเอส (ACS) จะใชกลไกการคนหาแบบขนานในเชิงเฟนสุม (Stochastic 
Parallel Search Mechanism) แตประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธีนี้จะไมขึ้นกับรูปแบบการแสดงผล
เฉลย (Solution Representation) ทั้งนี้เนื่องจากวาคําตอบที่เหมาะสมที่สุดที่ไดมาจากขั้นตอนวิธีเอซี
เอสจะเกิดขึ้นในลักษณะที่เปนเสนทางที่ส้ันที่สุดเพียงคําตอบเดียว ดังนั้นจึงกลาวไดวาวิธีการนี้มี
ความเหมาะสมอยางมากในการนํามาแกปญหาการประกอบชิ้นสวน ดีเอ็นเอ เพราะวาจะไมเกิด
ปญหาในเรื่องของความซ้ําซอนของการแสดงผลเฉลย (Redundancy in Solution Representation) 

จากที่ไดกลาวมางานวิจัยนี้จึงมุงเนนที่จะนําเสนอแนวความคิดในการประกอบชิ้นสวน        
ดีเอ็นเอ โดยนําวิธีฮิวริสติกที่ไดกลาวมาขางตนมาใชประกอบในการหาลําดับขั้นคอนทีก และทํา
การประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอเขาดวยกัน โดยใชโปรแกรมเปนตัวทํางานแบบอัตโนมัติ แลผลลัพธที่
ไดเปนคอนทีกเหลานี้ ยังสามารถพิจารณาเปนชิ้นสวนดีเอ็นเอและนํากลับมาทดลองซ้ําอีกครั้ง เพื่อ
เทียบเคียงผลคําตอบกับโปรแกรมแคปทรี 

 
1.1  วัตถุประสงค 
 1.1.1  นํากฎฮิวริสติกหลายรูปแบบมาชวยในการหาลําดับขั้น ของคอนทีกแตละคอนทีก 
 1.1.2  สรางโปรแกรมในการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ และแสดงผลออกมาโดยอัตโนมัติ 
 
1.2  ขอบเขตของการวิจัย 
 1.2.1 ทําการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอจากขอมูลที่มี โดยวิธีการสรางลําดับสอดคลองจาก
ฟงกช่ันกฎฮิวริสติกเพื่อนบานที่ใกลที่สุด และระบบอาณานิคมมด 
 1.2.2  สรางโปรแกรมในการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอและนําผลที่ไดมาเปรียบเทียบกับ
โปรแกรมแคปทรี 
 

1.3  วิธีการวิจัย 
1.3.1  ศึกษาวิธีการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอเบื้องตน และการใชงานโปรแกรม และขั้นตอนวิธี      

สมิท-วอเตอรแมน 
1.3.2  ศึกษาแนวความคดิและวิธีการประกอบชิ้นสวนดเีอ็นเอ แบบอัตโนมัติโดยใชโปรแกรม

ภาษาไพธอน (Python Language Programming) 



 
 
 

 
 

4 

        1.3.3  ศึกษาวิธีการระบบอาณานิคมมด และกฎฮิวริสติกเพื่อนบานที่ใกลที่สุด เพื่อนํามาใชกบั
ตัวงาน 
        1.3.4  จัดเตรียมขอมูลที่จะนํามาใช จากเวบไซท http://www.ncbi.nlm.nih.gov 
        1.3.5  นําขอมูลที่ได มาใชกับฟงกช่ันกฎฮิวริสติกเพือ่นบานที่ใกลที่สุด และระบบอาณานิคม
มด เพื่อหาคาลําดับ และทิศทาง 
        1.3.6  เขียนโปรแกรม และทดสอบการประกอบชิน้สวนดเีอ็นเอ 
        1.3.7  เก็บขอมูลและประเมินผล 
        1.3.8  สรุปทํารายงานการวิจัย และนําเสนอผลงานที่ไดจากงานวจิยั 
 
1.4  เคร่ืองมือท่ีใช 
 1.4.1  เครื่องคอมพิวเตอร 
 1.4.2  โปรแกรม Python และโปรแกรม Borland C++ เวอรช่ัน 5.02 
 1.4.3  โปรแกรม Precap และโปรแกรมแคปทร ี(CAP3) 

 
1.5  ประโยชนของการวิจัย 
       1.5.1  สามารถทําการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอโดยใชวิธีการฮิวริสติกหลายแบบ มาใช และทํา
การประกอบชิน้สวนดเีอ็นเอ ไดแบบอัตโนมัติ และมีประสิทธิภาพที่ดีกวาเมื่อเทยีบกบัโปรแกรม 
แคปทรี (Huang and Madan, 1999) 
 1.5.2  ไดโปรแกรมฟรีแวร สามารถนําไปพัฒนาตอ เพื่อเพิ่มประสิทธิภาพใหมากขึ้น 



บทที่ 2 
 ปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ 

 
ในการสรางแผนที่ดีเอ็นเอจะเริ่มจากการนําสายดีเอ็นเอตนแบบมาจําลองหลายๆ คร้ัง จากนัน้

แตละสายของโพลีนิวคลีโอไทด จะถูกสุมแบงออกเปนชิ้นๆ จากนั้นจะทําการอานการจัดเรียงเบส 
(Base Calling Procedure) ในแตละชิ้นสวนซึ่งจะอานจากฟลูออเรสเซนท (Fluorescent Trace-Data)  
(Allex et al., 1996) เมื่อเบสของแตละชิ้นสวนไดจัดเรียงแลว ช้ินสวนเหลานี้จะถูกนํามาจัดวางเขา
ดวยกันเพื่อสรางลําดับสอดคลอง ซ่ึงจะแสดงถึงสายดีเอ็นเอตนแบบหรือสายดีเอ็นเอดั้งเดิม ทั้งนี้ใน
การวางชิ้นสวนสองชิ้นเขาดวยกันจะสามารถทําไดเมื่อมีบางชวงของชิ้นสวนแตละชิ้นที่สามารถเขา
คูกันได โดยอาจเปนการเขาคูกันของลําดับการจัดเรียงเบสในแบบที่เรียงตอเปนสายเดียวกัน (Same-
Base Ordering Sequence) หรือเปนแบบที่ประกอบเขาดวยกัน (Complementary-Base Ordering 
Sequence) ทั้งนี้เพราะชิ้นสวนเหลานี้อาจมาจากสายโพลีนิวคลีโอไทดเดียวกันหรือจากสาย
ประกอบ (Complementary Strands) ก็เปนได การจัดเรียงตัวของชิ้นสวนสามารถแสดงไดดัง     
ภาพที่ 2-1  

สายตนแบบ (Parent Strands) 
    AATCGTGTCCTTGAGAT 
    ||||||||||||||||| 
    TTAGCACAGGAACTCTA 

 
 

ชุดขอมูลช้ินสวนตนแบบ            การประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ        ลําดับสอดคลอง 
(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  แผนผังแสดงกระบวนการการประกอบชิ้นสวน 
 

จากภาพที่ 2-1 ลําดับสอดคลองที่ไดจะเปนสายขางหนึ่งของสายดีเอ็นเอตนแบบ เนื่องจากใน  
แตละคูของชิ้นสวนที่นํามาจัดวางจะมีการซอนเหลื่อม (Overlap) กัน โดยจํานวนเบสที่ตรงกัน 
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(Matching) และการทําโทษ (Penalty) ในกรณีที่เบสไมตรงกัน (Mismatch) หรือเกิดชองวาง (Gap) 
จะถูกนํามากําหนดเปน คาซอนเหล่ือม (Overlap Score) ของชิ้นสวนสองชิ้นที่นํามาจัดวางเขา
ดวยกัน โดยกอนที่จะไดคาซอนเหลื่อม ช้ินสวนทั้งสองจะถูกจัดวางในทิศทางตางๆ ที่เปนไปได 
ทั้งนี้การซอนเหลื่อม ทิศทางและการวางตัวจะถูกกําหนดในลักษณะที่จะใหจํานวนเบสที่ตรงกัน
มากที่สุด และใหมีเบสที่ไมตรงกันและมีชองวางนอยที่สุด ถาการคนหาการวางตัวที่เปนไปไดของ
ช้ินสวนที่สนใจกับชิ้นสวนอื่นๆใหคาซอนเหลื่อมเปนศูนย จะสงผลใหมีชองวางในลําดับสอดคลอง
เกิดขึ้น ซ่ึงในกรณีนี้ลําดับสอดคลองที่ไดจะเกิดเปนลําดับที่มีความไมตอเนื่อง (Multiple Disjoint 
Sequences) ซ่ึงเรียกวา หลายลําดับติดกัน (Contiguous sequences) หรือหลายคอนทีก (Contig) 
กลาวอีกนัยหนึ่งก็คือ เราตองการใหมีเพียงหนึ่งคอนทีกในลําดับสอดคลอง ทั้งนี้แตละเบสของ
ลําดับสอดคลองจะถูกกําหนดขึ้นจากการใชกฎการเลือกตามเสียงขางมาก (Majority Vote Rule) ใน
แตละหลัก (Column) ของเบสในชิ้นสวนที่นํามาจัดเรียงกัน 

ในการทดลองนี้ไดใชฟงกช่ัน 2 แบบ มาใชเพื่อหาทิศทางและลําดับในการประกอบชิ้นสวน      
ดีเอ็นเอ และใชโปรแกรมที่เขียนขึ้นมา เพื่อทําการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ ใหทําการจัดเรียงคูเบส 
และในกรณีที่มีชองวางขึ้น ก็ใหทําการเปดชองวางโดยอัตโนมัติ เพราะตามปกติแลวนักชีววิทยา 
มักจะทําการจัดเรียงดวยมือเอง (Manual)  

 
2.1  ขั้นตอนวธีิระบบอาณานิคมมด 

เอซีเอสเปนขั้นตอนวิธีการคนหาซ่ึงมีรากฐานมาจากการศึกษาพฤติกรรมกลุมของแมลง 
(Dorigo and Gambardella, 1997) ขั้นตอนวิธีนี้เหมาะกับการแกปญหาการหาคาเหมาะที่สุดเชิงการ
จัด ซ่ึงเปนปญหาที่มีลักษณะเดียวกับปญหาการเดินทางของพนักงานขาย หรือ ทีเอสพี โดยมดจะ
เลือกเดินทางจากเมืองหนึ่งไปยังเมืองถัดไป โดยใชขอมูลดานระยะทางและปริมาณของฟโรโมนที่
ถูกทิ้งไวบนเสนทางระหวางเมืองตางๆ ฟโรโมนเปนสารชนิดหนึ่งที่ถูกทิ้งไวบนเสนทางโดยมดตัว
อ่ืนซึ่งเคยเดินผานเสนทางนั้นมากอน ระดับของฟโรโมนจะสัมพันธโดยตรงกับจํานวนมดที่
เดินทางระหวางเมือง และเปนสัดสวนผกผันกับระยะทางระหวางเมือง ในเสนทางที่มีปริมาณ        
ฟโรโมนมาก จํานวนมดที่เลือกเดินเสนทางนั้นก็จะมากตามไปดวย หลังจากที่มดทุกตัวไดเดินทาง
ครบรอบโดยเดินผานทุกเมืองแลว เสนทางที่ใชเดินทางไดส้ันที่สุดจะไดรับปริมาณฟโรโมนเพิ่มเขา
ไปอีก ซ่ึงจะมีสวนชวยเสริมใหมดมาใชเสนทางเหลานี้มากขึ้น และกอใหเกิดเสนทางที่ส้ันที่สุดจาก
การเดินทางทั้งหมด โดยวิธีการนี้ผลเฉลยที่เหมาะที่สุดของปญหาทีเอสพีจะเกิดขึ้นจากการรวมมือ
กันของมดทุกตัวในอาณานิคม 
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จากคําบรรยายขางตน ขั้นตอนวิธีนี้ประกอบไปดวยสามสวนหลักดวยกันคือ กฎการเปลี่ยน
สถานะ (State Transition Rule) กฎการปรับฟโรโมนเฉพาะที่ (Local Pheromone-Updating Rule) 
และกฎการปรับฟโรโมนวงกวาง (Global Pheromone-Updating Rule) นอกจากนี้ Dorigo และ 
Gambardella (1997) ไดเสนอการใชชุดขอมูลที่เรียกวา บัญชีคูแขง (Candidate List) เพื่อสรางลําดับ
ของเมืองที่จะถูกเลือกใหแกมด กฎทั้งสามขอและบัญชีคูแขงสามารถอธิบายไดดังตอไปนี้ 

 
2.2  กฎการเปลี่ยนสถานะในขั้นตอนวิธีเอซีเอส 

มดจะมีการเดินทางหรือเปล่ียนสถานะจากเมืองหนึ่งไปอีกเมืองหนึ่งโดยอาศัยกฎการเปลี่ยน
สถานะ กฎนี้ประกอบไปดวยสองทางเลือกที่เปนไปได นั่นคือ การเลือกสํารวจเพื่อหาผลเฉลยที่
เปนไปไดใหม  (Exploration) และการเลือกผลเฉลยโดยอาศัยความรู เดิมที่มีอยูกอนแลว 
(Exploitation) ใหมด k อยูที่เมือง r มันจะเลือกที่จะเปลี่ยนสถานะไปอยูที่เมือง s โดย 

 
{ }
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เมื่อ q เปนตัวเลขสุมที่มีการกระจายแบบสม่ําเสมอในชวงศูนยถึงหนึ่ง และ q0 เปนความ

นาจะเปนที่จะเลือกจากความรูเดิมที่มีอยู (0 ≤ q0 ≤ 1)  β  เปนเลขยกกําลังสําหรับคํานวณผลคูณ

ระหวางฟโรโมนกับความใกล (pheromone-closeness product) τ(r, u) แสดงถึงปริมาณฟโรโมน

บนเสนทางเดินระหวางเมือง r และ u พจน η(r, u) = 1/δ(r, u) เปนสวนกลับของระยะทางระหวาง
เมือง r และ u สวน Jk(r) เปนเซตของเมืองที่มด k ยังไมเคยเดินทางไปมากอน โดยปจจุบันมดอยูที่
เมือง r และ S คือเมืองที่จะถูกเลือกถามด k ตัดสินใจที่จะทําการสํารวจ ความนาจะเปนที่มด k ซ่ึงอยู
ที่เมือง r จะเลือกเดินทางไปยังเมือง S (pk(r, S)) ถูกกําหนดโดย 
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 (2-2) 

จากสมการที่ (1) ถามด k เลือกที่จะใชความรูเดิมที่ไดรับมาจากมดตวัอ่ืนๆ มด k จะเลือก
เดินทางจากเมอืง r ไปเมือง s ซ่ึงกําหนดไดจากเสนทางที่ใหผลคูณระหวางฟโรโมนกับความใกลที่
มากที่สุดในกรณีที่มด k เลือกที่จะสํารวจเสนทางใหม จากสมการที่ (2) เสนทางทีม่ีผลคูณระหวาง 
ฟโรโมนกับความใกลมากเทาไร ก็มีโอกาสที่จะถูกเลือกมากขึ้นเทานัน้ หลังจากทีม่ดทําการเปลีย่น
สถานะ มดจะทิ้งฟโรโมนจํานวนหนึ่งบนเสนทางที่เดินผาน กฎการเปลี่ยนแปลงระดบัฟโรโมนบน
เสนทางจะไดอธิบายในหวัขอถัดไป 
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2.3  กฎการปรบัฟโรโมนเฉพาะที่ในขั้นตอนวิธีเอซีเอส 
หลังจากที่มดไดเดินทางจากเมือง r ไปยังเมือง s ระดับฟโรโมนบนเสนทางระหวางเมือง r 

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

เมื่อ ρ คือ อัตราการปรับฟโรโมนเฉพาะที่  (Local Pheromone-Updating Rate) (0 < ρ < 1) 

และ Δτ(r, s) = τ0 เปนแฟคเตอรการปรับฟโรโมน ซ่ึงกําหนดโดย τ0 = (n⋅Lnn)
-1 เมื่อ n คือจํานวน

เมืองทั้งหมดในปญหานี้ และ Lnn  เปนความยาวของเสนทางที่เหมาะที่สุด (Optimal Tour Length) ที่
กําหนดจากการใชกฎฮิวริสติกเพื่อนบานใกลที่สุด เห็นไดวาพจนแรกของสมการทางดานขวาแสดง
ถึงปริมาณฟโรโมนที่มีอยูบนเสนทางไดระเหยไปจํานวนหนึ่ง สวนพจนที่สองคือปริมาณฟโรโมน
ที่มดทิ้งไวบนเสนทาง นอกเหนือจากการใชกฎการปรับฟโรโมนเฉพาะที่แลว ปริมาณฟโรโมนบน
เสนทางยังสามารถเปลี่ยนแปลงโดยกฎการปรับฟโรโมนวงกวาง ซ่ึงจะไดอธิบายในหัวขอถัดไป 

 
2.4  บัญชีคูแขง 

จากกฎการเปลี่ยนสถานะในขั้นตอนวิธีเอซีเอสที่กลาวขางตน ในแตละครั้งที่มด k ซ่ึงอยูที่
เมือง r ตัดสินใจที่จะเดินทางไปยังเมือง s ซ่ึงเมือง s นี้ถูกเลือกจากเซตของเมืองทั้งหมดที่มดยัง
ไมไดไป หรือเซต Jk(r) ในกฎการเปลี่ยนสถานะ เมื่อทําการเลือกเมืองที่อยูใกลกับเมือง r มากที่สุด
จํานวน cl เมืองจากเซต Jk(r) แลวนําเมืองเหลานี้มาจัดเรียงลําดับ จากเมืองที่ใกลที่สุดถึงเมืองที่ไกล
ที่สุด เซตของเมืองจํานวน cl เมืองที่ไดจัดเรียงลําดับแลวจะถูกเรียกวา บัญชีคูแขง ทั้งนี้เมื่อมดได
ตัดสินใจที่จะเดินทางหรือเปลี่ยนสถานะ เมืองที่อยูในบัญชีคูแขงจะมีระดับความสําคัญสูงกวาเมือง
ที่อยูนอกบัญชี หลังจากที่เมืองในบัญชีไดถูกเลือกหมดแลว มดจึงจะสามารถเลือกเมืองที่อยูนอก
บัญชีได Dorigo และ Gambardella (1997) ไดอธิบายไววาการใชบัญชีคูแขงจะชวยเพิ่ม
ประสิทธิภาพในการคนหาของขั้นตอนวิธีเอซีเอส 

ภาพรวมของขั้นตอนวิธีเอซีเอสสามารถสรุปเปนรหัสเทียม (Pseudo-Code) ไดดังภาพที่ 2-2 
ซ่ึงประกอบดวยกฎการเปลี่ยนสถานะ กฏการปรับฟโรโมนและการใชบัญชีคูแขง (Bonabeau et al., 
1999) 
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/*กําหนดคาเริ่มตน (Initialisation)*/ 

For ทุกเสนทางระหวางเมือง r และ s do 
 τ(r, s) = τ0 โดยที่ τ0 = (n⋅Lnn)-1 

End For 
กําหนดให T+ เปนเสนทางที่สั้นที่สุดขณะเริ่มตนที่ไดจากกฎฮิวริสติกเพื่อนบานใกลที่สุดและ L+ คือความยาวของเสนทางนั้น 
/* รอบหลัก (Main Loop)*/ 
For t = 1   ถึง  tmax do 
 For k = 1   ถึง  m do 
  วางมด k ในเมืองทีสุ่มเลือกมา 
 End For 
 For k = 1   ถึง  m do 
  สรางเสนทาง Tk(t) โดยทําตามขั้นตอนตอไปนี้เปนจํานวน n-1 คร้ัง 
  If  มีเมือง s อยางนอยหนึ่งเมือง ∈ บัญชีคูแขง then 
   เลือกเมือง s  ถัดไป, s ∈ Jk(r), ในบัญชีคูแขงซึ่งมีจํานวน cl เมืองดังนี ้

    
{ }

⎪⎩

⎪
⎨
⎧

>

≤
= ∈

,if

;if)],()][,([maxarg

0

0
)(

qqS

qqurur
s rJu k

βητ
 

   โดย S ∈ Jk(r) จะถูกเลือกจากความนาจะเปน : 
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   และ r เปนเมืองปจจุบันที่สนใจ 
  Else 
   เลือกเมือง s ที่ใกลที่สุด ∈ Jk(r) 
  End If 
  หลังการเปลี่ยนสถานะมด k จะใชกฎการปรับฟโรโมนเฉพาะที:่ 
  0),()1(),( ρττρτ +−← srsr  
 End For /* วงรอบ k */ 
 For k = 1 ถึง  m do 
  หาความยาว Lk(t) ของเสนทาง Tk(t) ที่มด k ทําได 
 End For 
 If  มีเสนทางที่ดีกวาเดิม then 
  ปรับคา (update) T+ และ L+ 
 End If 
 For ทุกเสนทางระหวางเมือง r และ s ∈ T+ do 
  ปรับปริมาณฟโรโมนดวยกฎ: 
  ),(),()1(),( srsrsr τατατ Δ+−←  โดย Δτ(r, s) = 1/L+ 
 End For 
End For /* วงรอบ t */ 
Print เสนทางที่สัน้ที่สุด T+ และความยาวของมัน L+ 
Stop 
 

ภาพที่ 2-2  สรุปขั้นตอนวิธีระบบอาณานิคมมด 
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ในภาพที่ 2-2 ขั้นตอนวิธีนี้เร่ิมจากกําหนดคาเริ่มตนโดยมดแตละตัวจะถูกวางในเมืองแบบ
สุมและฟโรโมนของทุกๆ เสนทางระหวางเมืองตางๆ ถูกกําหนดใหมีระดับเทากัน นอกจากนี้คา
เร่ิมตนของเสนทางที่ดีที่สุดและความยาวของเสนทางการเดินนั้นจะกําหนดจากกฎฮิวริสติกเพื่อน
บานใกลที่สุด มดแตละตัวจะใชกฏการเปลี่ยนสถานะและกฎการปรับฟโรโมนเฉพาะที่ หลังจากที่
มดทุกตัวส้ินสุดการเดินทางก็จะไดเสนทางที่ดีที่สุดมา จากนั้นก็ใชกฎการปรับฟโรโมนวงกวาง ถา
เสนทางการเดินทางที่ดีที่สุดที่ไดมานี้ดีกวาเสนทางเดิมก็จะถูกบันทึกไวแทนที่ แลวทําการสุมวาง
มดที่เมืองตางๆและทําการวนซ้ําทั้งหมด จนกวาจะไดเงื่อนไขตามเกณฑการหยุด (Termination 
Criterion) 

แมวาที่กลาวมาขางตนจะเปนการอธิบายการใชขั้นตอนวิธีระบบอาณานิคมมดในปญหา      
ทีเอสพี แตวิธีการนี้สามารถนํามาประยุกตใชกับปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอไดอยางดี โดย
คาซอนเหลื่อมซึ่งใหขอมูลวาชิ้นสวนสองชิ้นจัดวางกันไดดีเพียงใด จะเทียบเคียงไดกับคาสวนกลับ
ของระยะทางระหวางเมืองสองเมือง ซ่ึงรายละเอียดของการนําขั้นตอนวิธีเอซีเอสมาแกปญหา    
การประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอจะไดนําเสนอในหัวขอถัดไป 

 
2.5  การประยุกตใชขั้นตอนวิธีเอซีเอสในการแกปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ 

  ปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอสามารถพิจารณาใหเปนปญหาการหาคาเหมาะที่สุดเชิง
การจัดซึ่งมีความใกลเคียงกับปญหาการเดินทางของพนักงานขายอยางมาก ในหัวขอถัดไปจะแสดง
การเปรียบเทียบระหวางสองปญหานี้ และแสดงใหเห็นวาจะนําขั้นตอนวิธีเอซีเอสมาใชแกปญหา
การประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอไดอยางไร  
 2.5.1  การเปรียบเทียบระหวางปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอกับทีเอสพี เมื่อเปรียบเทียบ
สองปญหาเขาดวยกัน จะเห็นวาเราสามารถพิจารณาใหช้ินสวนตางๆที่จะนํามาประกอบแทนเมือง
ในปญหาทีเอสพี และคาซอนเหล่ือมจะสามารถนํามาใชแทนคาสวนกลับของระยะทางระหวาง
เมือง ทั้งนี้เนื่องจากเปาหมายของทีเอสพี คือการหาเสนทางเดินแบบวงรอบที่ส้ันที่สุดที่สามารถเดิน
เชื่อมตอไปทุกๆเมืองได ในขณะที่เปาหมายของปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอนั้น ตองการที่
จะหาการจัดวางชิ้นสวนที่ใหคาผลรวมของคาซอนเหลื่อมระหวางชิ้นสวนที่วางตอเนื่องกันใน
ลําดับการจัดเรียงมีคาสูงที่สุด 

อยางไรก็ตามปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ จัดเปนปญหาทีเอสพีแบบสมมาตร
(Symmetric TSP) ที่มีลักษณะพิเศษทั้งนี้ในปญหาทีเอสพีแบบสมมาตรจะใหระยะทางระหวางเมือง 
r และ s ในการเดินทางไปและกลับเทากัน ปจจัยสองตัวที่ทําใหปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ
เปนปญหาทีเอสพีแบบสมมาตรที่มีลักษณะพิเศษ ไดแก ทิศทางสัมพัทธ (Relative Orientation) ของ
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ช้ินสวนเมื่อเทียบกับชิ้นสวนอื่นๆในลําดับการเรียงตัว และการพิจารณาถึงสายดีเอ็นเอตนแบบที่
ช้ินสวนถูกแบงมา ทั้งนี้เมื่อมีการเปลี่ยนแปลงทิศทางสัมพัทธของชิ้นสวน ลําดับการอานเบสบน
ช้ินสวนจะถูกเรียงกลับดานและทําใหคาซอนเหลื่อมของชิ้นสวนนี้เปลี่ยนแปลงตาม และเมื่อ
พิจารณาถึงที่มาของแตละชิ้นสวน ซ่ึงมีความเปนไปไดเทาๆกันวาอาจมาจากสายใดสายหนึ่งในสอง
สาย ถาชิ้นสวนนั้นมาจากสายตางกันจะใหคาซอนเหลื่อมที่ไมเทากัน ดวยเหตุนี้เมื่อพิจารณาปจจัย
ทั้งสองเขาดวยกัน ในการหาคาซอนเหลื่อมระหวางชิ้นสวนสองชิ้นจะสามารถสรางแบบการจัดวาง
ช้ินสวนที่เปนไปได 8 แบบ ดังแสดงไดในตารางที่ 2-1 

 
ตารางที่ 2-1  แสดงการจัดวาง 4 รูปแบบที่เปนไปไดระหวางชิ้นสวนสองชิ้น 

 
ทิศทางสัมพัทธระหวางชิ้นสวนสองชิ้น 

(Relative Orientation between Two Fragments) แบบการจัดวาง 
(Configuration) ลําดับการอานเบสบนชิ้นสวน r 

(Sequence of Base 
 Calling on r) 

ลําดับการอานเบสบนชิ้นสวน s 
(Sequence of Base 

 Calling on s) 

1 ซายไปขวา ซายไปขวา 

2 ซายไปขวา ขวาไปซาย 

3 ขวาไปซาย ขวาไปซาย 

8 ขวาไปซาย ซายไปขวา 

 
2.5.2  การประเมินคาซอนเหลื่อม จากหัวขอยอยกอนหนานี้แสดงใหเห็นวามีการจัดวางตัวที่

เปนไปได 8 รูปแบบ สําหรับการจัดวางชิ้นสวนสองชิ้นเขาดวยกัน คาซอนเหลื่อมในการจัดวางสอง
ช้ินสวนนี้ คํานวณจากขั้นตอนวิธีสมิธ-วอเตอรแมน (Smith and Waterman, 1981) ซ่ึงวิธีการนี้จะ
คํานวณการจัดวางที่ดีที่สุดเฉพาะที่ (Locally Best Alignment) ของชิ้นสวนสองชิ้นโดยใชเทคนิค 
ไดนามิกโปรแกรมมิ่ง (Dynamic Programming) ในขั้นตอนวิธีสมิธ-วอเตอรแมนตองมีการกําหนด
พารามิเตอรคือ เมตริกซคาความเหมือน (Similarity Score Matrix) และคาการทําโทษเมื่อเกิด
ชองวาง (Gap Penalty) ในบทความนี้เมตริกซคาความเหมือนและคาการทําโทษเมื่อเกิดชองวางจะ
กําหนดขึ้นมาโดยอางอิงจากคาที่กําหนดไวอยูแลว (Default) ในโปรแกรมสําหรับ 
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ภาพที่ 2-3  แสดงการตัดสินใจที่เปนไปไดในการจัดวางชิ้นสวนสองชิ้น 

 
การประกอบพีเอชอารเอพี (PHRAP) (Green, 2004) โดยเราจะใหคะแนน +1 และ -9 สําหรับ

กรณีที่เบสเอ ซี จี หรือ ที ตรงกัน (Match) และไมตรงกัน (Mismatch) ตามลําดับ และใหคะแนน 0 
สําหรับกรณีที่เบสเอ็น (N) ตรงกันและไมตรงกัน ซ่ึงเบสเอ็นจะเปนเบสที่ไมสามารถระบุไดชัดเจน
วาเปนเบสใด คะแนน -11 จะใหสําหรับกรณีที่มีชองวางเกิดขึ้นใหม (โดยจะใหกับสวนแรกของการ
เกิดชองวาง) และคะแนน -10 จะใหสําหรับการขยายชองวางที่มีอยูเดิมแลว ในบทความนี้โปรแกรม  



  
 

13 

ซิม (SIM.EXE) (Huang and Miller, 1991) ซ่ึงเปนการนําขั้นตอนวิธีสมิธ-วอเตอรแมนมาใช โดยมี
การพัฒนาดวยภาษาซีจะถูกนํามาหาคาซอนเหลื่อมระหวางชิ้นสวนสองชิ้น โดยการใชขั้นตอนวิธี 
สมิธ-วอเตอรแมน ทิศทางสัมพัทธระหวางชิ้นสวน และการพิจารณาสายดีเอ็นเอดั้งเดิมที่ช้ินสวนถูก
แบงออกมา จะทําใหไดคาซอนเหลื่อมที่เปนไปได 2 คา ดังสรุปไวในตารางที่ 2-1  สังเกตวาใน
ตารางที่ 2-1 เมื่อคํานวณคาซอนเหลื่อมในแบบที่ 1 หรือ 2 ลําดับการอานเบสของชิ้นสวนทั้งสองจะ
มีรูปแบบแตกตางกัน (ช้ินสวนชิ้นหนึ่งจะเปนแบบซายไปขวา ขณะที่อีกชิ้นสวนจะเปนแบบขวาไป
ซาย) ภายหลังจากการคํานวณคาซอนเหลื่อมในลักษณะนี้ ลําดับการจัดเรียงชิ้นสวนจะถูกสรางขึ้น
โดยการเพิ่มชิ้นสวนเขาไปในทีละชิ้นโดยทําการตอเขากับลําดับการจัดเรียงที่มีอยูเดิมจนเกิดเปน
ลําดับสอดคลอง โครงรางของลําดับการจัดเรียงชิ้นสวนที่ไดจะดูคลายขั้นบันได ซ่ึงเปนผลมาจาก
การที่ตําแหนงสัมพัทธของชิ้นสวนในการจัดวางตัวถูกกําหนดดวยคาซอนเหลื่อม 

2.5.3  จุดประสงคในการคนหา ในบทความนี้ไดศึกษาฟงกชันจุดประสงคสองรูปแบบ โดย
ฟงกชันจุดประสงคแรกจะเปนการทําใหผลรวมของคาซอนเหลื่อมระหวางชิ้นสวนที่ตอเนื่องกันใน
ลําดับการจัดเรียงตัวมีคาสูงที่สุด ซ่ึงมีขอพิสูจนแลววาลําดับการจัดเรียงชิ้นสวนที่ใหผลรวมคาซอน
เหล่ือมมากที่สุด สามารถใหลําดับสอดคลองที่ใกลเคียงกับสายดีเอ็นเอตนแบบ (Parsons et al., 
1995; Parsons and Johnson, 1997)  สวนฟงกชันจุดประสงคที่สองเปนการทําใหทั้งจํานวนคอนทีก
และความแตกตางระหวางความยาวของคอนทีกที่ยาวที่สุดกับคอนทีกที่ส้ันที่สุดมีคานอยที่สุด จาก
ฟงกชันจุดประสงคนี้ผลเฉลยที่ใหจํานวนคอนทีกนอยกวาจะถูกพิจารณาใหเปนผลเฉลยที่ดีกวา ใน
การทดลองนี้ตําแหนงเริ่มและสิ้นสุดของแตละคอนทีกในลําดับการจัดเรียงชิ้นสวน จะเปนตําแหนง
ที่คาซอนเหลื่อมระหวางชิ้นสวนสองชิ้นที่ตอเนื่องกันมีคานอยกวาคาขีดเริ่มเปลี่ยน (Threshold 
Value) อยางไรก็ตามในกรณีที่มีผลเฉลยที่ใหจํานวนคอนทีกเทากันมากกวาหนึ่งผลเฉลยนั้น เมื่อ
พิจารณาผลตางระหวางความยาวของคอนทีกที่ยาวที่สุดกับคอนทีกที่ส้ันที่สุด ผลเฉลยที่มีคาผลตาง
นอยที่สุดจะเปนผลเฉลยที่ดีกวา ฟงกชันจุดประสงคนี้ไดมาจากความตองการที่จะไดผลเฉลยที่เปน
เปาหมายสูงสุด (Ultimate Goal Solution) ซ่ึงเปนผลเฉลยที่มีเพียงหนึ่งคอนทีกหรือมีจํานวน        
คอนทีกนอยที่สุดเทาที่เปนไปได โดยที่แตละคอนทีกมีความยาวพอเหมาะ 

2.5.4  บัญชีคูแขงสําหรับการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ ในหัวขอยอยนี้ไดเสนอแนวคิดของ
บัญชีคูแขง ซ่ึงภายในบัญชีไดบรรจุช้ินสวนคูแขง (Candidate Fragment) ที่เปนไปไดที่สามารถตอ
เขากับลําดับการจัดเรียงชิ้นสวนที่มีอยูในระหวางการใชกฎการเปลี่ยนสถานะในขั้นตอนวิธีเอซีเอส 
สวนกรณีของทีเอสพีบัญชีคูแขงจะมีเพียงเมืองตางๆ แตในการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอบัญชีคูแขง
จําเปนตองมีขอมูลเพิ่มเติมเกี่ยวกับแบบของการอานเบสของชิ้นสวนสุดทายในลําดับการจัดเรียง
ช้ินสวนปจจุบัน และขอมูลเกี่ยวกับรูปแบบการจัดวางตัวที่เปนไปได สมมติวามีช้ินสวนในบัญชี
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คูแขงเปนจํานวน cl ช้ิน สําหรับปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอที่มี n ช้ินสวนจะตองใชอารเรย 

(Array) ขนาด 2 × 2n × cl ในการเก็บขอมูลบัญชีคูแขง โดยเซลลขนาด 2n × cl ชุดแรกใชเก็บ
บัญชีคูแขงของชื่อช้ินสวน (Fragment Names) สําหรับชิ้นสวนทั้งหมด n ช้ินโดยเก็บลําดับการอาน

เบส (Base Calling Sequence) ทั้งในแบบซายไปขวาและขวาไปซาย สวนเซลลขนาด 2n × cl ชุดที่

สองใชเก็บรูปแบบการจัดวางตัวที่สอดคลองกับชิ้นสวนที่อยูในเซลลขนาด 2n × cl ชุดแรก แผนผัง

ของอารเรยสําหรับเก็บขอมูลบัญชีคูแขงสามารถแสดงไดดังภาพที่ 2-4 เซลลขนาด 2n × cl ชุดแรก
จะแบงออกเปนสองสวน โดยสวนบนจะใชเก็บรายการชื่อช้ินสวน (List of Fragment Names) 
สําหรับกรณีที่ช้ินสวนสุดทายของลําดับการจัดเรียงชิ้นสวนที่มีอยูมีลําดับการอานเบสแบบซายไป
ขวา ในขณะที่สวนลางของเซลลจะใชเก็บรายการชื่อช้ินสวน (List of Fragment Names) สําหรับ
กรณีที่ช้ินสวนสุดทายของลําดับการจัดเรียงชิ้นสวนที่มีอยูมีลําดับการอานเบสแบบขวาไปซาย ใน

เซลลขนาด 2n × cl ชุดที่สองก็สามารถแบงไดเปนสองสวนเชนเดียวกัน จากตารางที่ 2-1 รูปแบบ

การวางตัวที่เปนไปไดที่จะถูกเก็บไวในสวนบนของเซลลขนาด2n × cl  ชุดที่สอง สวนรูปแบบการ

วางตัวที่เปนไปไดที่จะถูกเก็บไวในสวนลางของเซลลขนาด 2n × cl  ชุดที่สอง 
 

 
ภาพที่ 2-4  อารเรยขนาด 2 × 2n × cl ที่ใชเก็บขอมูลบัญชีคูแขง 

 

2.5.5  กฎฮิวริสติกเพื่อนบานใกลที่สุด จากกฎการปรับฟโรโมนเฉพาะที่ในขั้นตอนเอซีเอส 
ที่ไดอธิบายไวในหัวขอยอย 2.2 แสดงใหเห็นวา แฟคเตอรการปรับฟโรโมนคือสวนกลับของความ
ยาวของการเดินทางในทีเอสพีซ่ึงหาไดจากกฎฮิวริสติกเพื่อนบานใกลที่สุดการใชกฎฮิวริสติกใน
การหาผลเฉลยของปญหาการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอมีขั้นตอนดังนี้ ขั้นแรกทําการสุมเลือก
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ช้ินสวนหนึ่งชิ้นซึ่งเรียกวาชิ้นสวน r จากเซตของชิ้นสวน โดยรูปแบบการอานเบส (ซายไปขวาหรอื
ขวาไปซาย) ของชิ้นสวน r จะถูกสุมเลือกดวยเชนกัน ช้ินสวนคูแขง s ที่สามารถจัดวางเขากับ
ช้ินสวน r ไดดีที่สุดจะถูกคนหาจากชิ้นสวนที่เหลืออยู ซ่ึงคาซอนเหลื่อมและรูปแบบการวางตัวทีไ่ด
จะเปนแบบการอานเบสที่เหมาะสมที่สุดสําหรับชิ้นสวน s จากนั้นกระบวนการหาชิ้นสวนคูแขง
ของการจัดวางกับชิ้นสวน s จะถูกดําเนินตอไปในลักษณะเดียวกันนี้ จนกระทั่งชิ้นสวนทั้งหมดถูก
จัดวางเขาดวยกัน จนเปนลําดับการจัดเรียงชิ้นสวน ช้ินสวนที่ถูกใชในลําดับการจัดเรียงชิ้นสวนแลว
จะถูกลบออกจากรายการชิ้นสวนที่เหลือ (Remaining Fragment List) ขั้นตอนสุดทายของการ
ประกอบ คาซอนเหลื่อมระหวางชิ้นสวนสุดทายกับชิ้นสวนแรกในลําดับการจัดเรียงตัวจะเปนคาที่
ไดจากการจัดวางตัวที่กําหนดจากรูปแบบของลําดับการอานเบสของชิ้นสวนทั้งสอง เนื่องจากลําดับ
สอดคลองจะไมมีลักษณะเปนวงกลม ดังนั้นลําดับการจัดเรียงชิ้นสวนที่ไดเปนวงกลมนั้น จะถูก
แบงที่ตําแหนงที่ใหคาซอนเหลื่อมระหวางสองชิ้นสวนในลําดับการจัดเรียงที่นอยที่สุด จากขั้นตอน
ขางตนการเลือกชิ้นสวนแรกในลําดับการจัดเรียงจะเปนตัวกําหนดวาลําดับสอดคลองจะเปน
อยางไร ในปญหาการประกอบชิ้นสวน n ช้ิน ลําดับสอดคลองทั้งหมด n ลําดับจะถูกสรางขึ้นโดย
ใชกฎเอ็นเอ็นเอช จะสังเกตไดวารูปแบบของลําดับการอานเบสของชิ้นสวนชิ้นแรกจะไมสงผลตอ
จํานวนผลเฉลยที่เปนไปไดสูงสุดที่สามารถสรางขึ้นมาได ทั้งนี้เนื่องจากการเปลี่ยนรูปแบบของ
ลําดับการอานเบสของชิ้นสวนชิ้นแรกจะเปนแคการกลับทิศทางสัมพัทธของทุกชิ้นสวนในลําดับ
การจัดเรียง หรือกลาวอีกนัยหนึ่งวา ลําดับสอดคลองที่สรางขึ้นจะมีลําดับการอานเบสที่กลับทิศกับ
ลําดับสอดคลองที่ไดจากการใชรูปแบบเดิมในการอานลําดับเบสของชิ้นสวนแรก 

2.5.6  กฎการเปลี่ยนสถานะและกฎการปรับฟโรโมนในขั้นตอนวิธีเอซีเอส ในการใชขั้นตอน
วิธีเอซีเอสในการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ จําเปนตองปรับเปลี่ยนพจนบางพจนที่ใชในขั้นตอนวิธี
เอซีเอส ไดแก พจนสวนกลับของระยะทางและแฟคเตอรการปรับฟโรโมน ในกฎการปรับสถานะ
ของขั้นตอนวิธีเอซีเอส การเลือกเปลี่ยนสถานะจะอาศัยผลคูณระหวางฟโรโมนกับความใกล ซ่ึง

พจนสวนกลับของระยะทาง (η = 1/δ) ในสมการที่ (1) และ (2) จะถูกแทนดวยคาซอนเหลื่อม
ระหวางชิ้นสวนสองชิ้น เชนเดียวกับในกฎการปรับฟโรโมนความยาวของเสนทางที่ใชในแฟคเตอร

การปรับฟโรโมน (Δτ) จะถูกแทนดวยผลรวมของสวนกลับของคาซอนเหลื่อมที่ไดจากลําดับการ
จัดเรียงชิ้นสวนที่ถูกสรางขึ้น ในกฎการปรับฟโรโมนเฉพาะที่ซ่ึงถูกแสดงไวในสมการที่ (3) พจน 

Δτ(r, s) = τ0 = (n⋅Lnn)
-1 จะถูกเปลี่ยนเปน Δτ(r, s) = τ0 = (n⋅ISnn)

-1 โดยที่ ISnn  เปนผลรวมของ

สวนกลับของคาซอนเหลื่อมที่ไดจากกฎเอ็นเอ็นเอช และพจน Δτ(r, s) = (Lgb)
-1 โดย (r, s) ∈ 

เสนทางการเดินทางที่ดีที่สุดจากทั้งหมดในกฎการปรับฟโรโมนวงกวางที่แสดงในสมการที่ (5) จะ

เปลี่ยนเปน Δτ(r, s) = (ISgb)
-1 ซ่ึง (r, s) ∈ ผลเฉลยที่ดีที่สุดจากทั้งหมด โดยที่ ISgb เปนผลรวมของ
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สวนกลับคาซอนเหลื่อมที่ไดจากผลเฉลยที่ดีที่สุดจากทั้งหมด ผลเฉลยที่ดีที่สุดจากทั้งหมดสามารถ
ระบุไดตามฟงกชันจุดประสงคชนิดใดชนิดหนึ่งตามที่ไดกลาวไวทั้งนี้ลําดับสอดคลองสุดทายที่ได
จากขั้นตอนวิธีเอซีเอสจะไดจากการแบงลําดับการจัดเรียงชิ้นสวนที่เปนวงกลม ณ ตําแหนงที่ใหคา
ซอนเหลื่อมระหวางชิ้นสวนสองชิ้นนอยที่สุด ดังที่ไดอธิบายไวในหัวขอการใชกฎเอ็นเอ็นเอช
สําหรับการคนหา 



บทที่ 3 
วิธีดําเนินการวิจัย 

 
3.1  ขั้นตอนการเตรียมและปรับปรงุขอมูล 

ขอมูลที่ใชในการวิเคราะหนํามาจากชดุขอมูลของฐานขอมูลเจนแบงค (Genbank Database) 
ที่ไดจากศนูยขอมูลเทคโนโลยีชีวภาพแหงชาติ (The National Center for Biotechnology 
Information) หรือ NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) โดยสายดีเอน็เอตนแบบในกรณีนี้มาจาก
แบคทีเรีย บาซิลลัส แอนทราซิส (Bacillus Anthracis) ที่มีรายละเอียดดังตารางที่ 3-1 

 
ตารางที่ 3-1  รายละเอียดชุดขอมูล 

Contig ID  
(หมายเลขคอนทิก) 

Accession no. 
(เลขทะเบยีนขอมูล) 

Size (bp) 
(ความยาว - คูเบส) 

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

 
  ในชุดฐานขอมูลนี้จะมีไฟลฟาสเอ (FASTA), ขอมูลเชิงคุณภาพ (Quality score), และ ไฟล        
โครมาโตแกรม (Chromatogram File) ที่มีนามสกุล .scf  โดยไฟลฟาสเอนี้จะประกอบไปดวยคูเบส 
A G C T และชองวาง (Gap) และไมมีเบสN ซ่ึงเปนเบสที่ไมสามารถระบุไดชัดเจนวาเปนเบสใด อยู
ในขอมูลไฟลฟาสเอ 
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ภาพที่ 3-1  ลักษณะไฟลโครมาโตแกรม 
 

 หลังจากไดขอมูลมาครบทั้ งหมดแลว  จะใชโปรแกรมพรีแกป  (Pregap)  เปดไฟล 
โครมาโตแกรมทั้งหมดของแตละชุดเพื่อทําการตัดชิ้นสวนดีเอ็นเอที่มีความผิดพลาด และไฟล
ผลลัพธที่ไดจากโปรแกรมจะเปนไฟลนามสกุล EXP ภายในจะแสดงตําแหนงเริ่มตน และตําแหนง
ส้ินสุดของคูเบสที่ใชไดในแตละชิ้นสวนดีเอ็นเอ  และใชโปรแกรมที่เขียนขึ้นมา ทําการสรางขอมูล
ไฟลฟาสเอ (Fasta) และคาขอมูลเชิงคุณภาพ(Quality Score)ขึ้นมาใหม ขอมูลใหมนี้จะมีทั้งสาย
ปกติและสายประกอบแบบอานจากหลังมาหนา (Reverse Complementary Strand) โดยการเปลี่ยน
ขอมูลจากชิ้นสวนสายปกติ เปนชิ้นสวนสายประกอบแบบอานจากหลังมาหนานี้ จะทําการสลับ
ตัวอักษรคูเบส A <=> G และ C <=> T และเริ่มอานไฟลจากคูเบสหลังสุดมาดานหนา และทําการ
เก็บไฟลฟาสเอแบบสายปกติในชื่อแฟมขอมูล data_normal และเก็บไฟลฟาสเอในแบบสาย
ประกอบแบบอานจากหลังมาหนาลงในชื่อแฟมขอมูล data_recomp 

 
ช้ินสวนสายปกต ิ    ช้ินสวนสายประกอบแบบอานจากหลังมาหนา 
AGTCGTCCAT      CGTTCATCAG 

ภาพที่ 3-2  แสดงชิ้นสวนสายปกติ และชิน้สวนสายประกอบแบบอานจากหลังมาหนา 
 
3.2  คํานวณคาซอนเหลื่อมของแตะละขอมูล 
 จากหัวขอบทที่ 2 กอนหนานี้แสดงใหเห็นวาการหาคาซอนเหลื่อมในการจัดวางสองชิ้นสวน
นี้คํานวณไดมาจากโปรแกรม SIM.EXE ซ่ึงใชขั้นตอน วิธีสมิธ-วอเตอรแมน (Smith and 
Waterman, 1981) ในขั้นตอนวิธีสมิธ-วอเตอรแมนตองมีการกําหนดพารามิเตอรคือ เมตริกซคา
ความเหมือน (Similarity Score Matrix) และคาการทําโทษเมื่อเกิดชองวาง (Gap Penalty) ในการ
ทดลองนี้เมตริกซคาความเหมือนและคาการทําโทษเมื่อเกิดชองวางจะกําหนดขึ้นมาโดยอางอิงจาก
คาที่กําหนดไวอยูแลว (Default) ในโปรแกรมสําหรับการประกอบ พีเอชอาเอพี (PHRAP) ตาม
ตารางที่ 3-2 
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ตารางที่ 3-2  การกําหนดคาพารามิเตอรสําหรับการคํานวณหาคาซอนเหลื่อมในไฟล           
               ประกอบพีเอชอาเอพี (PHRAP) 

พารามิเตอร (Parameter) คา (Value) 

คูเบสตรงกัน (match) +1 
คูเบสไมตรงกัน(mismatch) -9 
มีชองวางเกดิขึ้นครั้งแรก -11 
มีชองวางเพิ่มขึ้นมาอีก -10 

 
 การหาคาซอนเหลื่อมนี้จะคํานวณหาทั้งสองแบบจากไฟลฟาสเอในแตละชุด คือช้ินสวนปกต ิ
กับชิ้นสวนปกติ และชิ้นสวนปกติ กับ ช้ินสวนประกอบที่อานจากหลังมาหนา ผลลัพธที่ไดจะเปน
ลักษณะของเมทริกสมมาตรอยางละ 2 ไฟลตอขอมูล 1 ชุด 
 
3.3  การหาคาลําดับสอดคลองจากกฎฮิวริสติกเพื่อนบาน และขั้นตอนวิธีอาณานิคมมด 
 หลังจากที่ไดคาซอนเหลื่อมมาแลว ขั้นตอนตอไปจะทําการหาคาผลเฉลยที่เปนไปไดโดยใช
กฎฮิวริสติกเพื่อนบานใกลที่สุด ในที่นี้เปนโปรแกรม NNH2.EXE  ซ่ึงผลลัพธที่ไดจะเปนจํานวนผล
เฉลยที่เปนไปไดทั้งหมด n ผลเฉลย โดย n เปนจํานวนชิ้นสวน ผลเฉลยถูกสรางขึ้นดวยจุดประสงค
ที่จะใหผลรวมของคาซอนเหลื่อมสูงที่สุด ผลเฉลยที่ดีที่สุด10อันดับแรกจะถูกเลือกมา ซ่ึงจะได
อันดับเริ่มแรกของชิ้นสวนดีเอ็นเอ 10 ช้ินสวนเชนเดียวกัน เมื่อไดช้ินสวนดีเอ็นเอ 10 ช้ินสวนนี้แลว 
ก็จะเขาขั้นตอนตอไป เพื่อหาคาผลเฉลยที่เปนไปได โดยใชกฎฮิวริสติกเพื่อนบานที่ใกลที่สุด โดย
ในขั้นตอนนี้จะเปนโปรแกรมNNH ซ่ึงผลลัพธที่ได จะมีทั้งลําดับขั้นของการจัดเรียงชิ้นสวน          
ดีเอ็นเอ (Order) และทิศทางของชิ้นสวนแตละลําดับขั้น (Orientation) และคาซอนเหลื่อมของ       
แตละลําดับขั้น (Score) โดยการพิจารณาผลลัพธในสวนนี้ จะพิจารณาวา ชุดคําตอบใดที่มีผลรวม
ของคาซอนเหลื่อมมากที่สุด (Maximum Score) ก็จะใชชุดคําตอบนั้น เปนคาเริ่มตนเพื่อเขาสู
ขั้นตอนวิธีอาณานิคมมดตอไป  
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ตารางที่ 3-3  การกําหนดคาพารามิเตอรสําหรับกฎฮิวริสติกเพื่อนบานที่ใกลที่สุด 
พารามิเตอร (Parameter) คา (Value) 
กฎฮิวริสติกเพือ่นบานใกลที่สุด (Nearest Neighbour Heuristic Rule)  
คาขีดเริ่มเปลี่ยนของคาซอนเหลื่อมที่ต่ําที่สุดสําหรับนํามาใชแบงลําดับการ
จัดเรียงออกเปนหลายคอนทกี 
 
(Minimum Overlap Score Threshold for Grouping an Ordering Sequence 
into Contigs) 

95 

 
สําหรับขั้นตอนวิธีอาณานิคมมด จะใชเพื่อหาอันดับ(Order) ทิศทาง (Orientation)และคา

ซอนเหลื่อมของ แตละลําดับ (Score) โดยการนําผลลัพธที่ไดจากโปรแกรม เอ็นเอ็นเอช มาเปนคา
เร่ิมตนของโปรแกรมเอซีเอส เมื่อไดผลลัพธจากโปรแกรมเอซีเอส ก็จะเริ่มนํามาใชในโปรแกรมที่
เขียนขึ้นมา 
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ตารางที่ 3-4  การกําหนดคาพารามิเตอรสําหรับขั้นตอนวธีิระบบอาณานิคมมด 

พารามิเตอร (Parameter) คา (Value) 

ขั้นตอนวิธีระบบอาณานิคมมด (Ant Colony System Algorithm)  

กฎการเปลี่ยนสถานะ (State Transition Rule)  

จํานวนมด (Number of Ants), m 10 

จํานวนชิ้นสวนในบัญชีคูแขง (Number of Fragments in a Candidate List), cl 15 

ความนาจะเปนในการเลือกใชความรูเดิม (Exploitation Probability), q0 0.9 

เลขยกกําลังสําหรับการคํานวณผลคูณระหวางฟโรโมนกับความใกล  
(Exponent Coefficient for the Calculation of a Pheromone-closeness Product), 

β 

2 

กฎการปรับฟโรโมนเฉพาะที่ (Local Pheromone-Updating Rule)  

อัตราการปรับฟโรโมน (Pheromone-updating Rate Parameter), ρ 0.1 

แฟคเตอรการปรับฟโรโมน  (Pheromone-updating Factor) , Δτ(r, s) หรือ τ0 (n⋅ISnn)-1 

กฎการปรับฟโรโมนวงกวาง (Global Pheromone-Updating Rule)  

อัตราการปรับฟโรโมน  (Pheromone-updating Rate Parameter), α 0.1 

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

100 

คาขีดเริ่มเปลี่ยนของคาซอนเหลื่อมที่ต่ําที่สุดสําหรับนํามาใชแบงลําดับการ
จัดเรียงออกเปนหลายคอนทกี 

95 
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3.4  ขั้นตอนการประกอบชิน้สวนดีเอ็นเอ 
 ขั้นตอนนี้จะทําการอานชื่อไฟลขอมูลฟาสเอทั้งหมด (Data_list.txt), คะแนนคาซอนเหลื่อม
ของลําดับชิ้นสวนดีเอ็นเอ (Score_seq.txt), ลําดับการจัดเรียงของชิ้นสวนดีเอ็นเอ (Frag_seq) และ
ทิศทางการจัดเรียงของชิ้นสวนดีเอ็นเอ (Orient_seq.txt) ซ่ึงผลเหลานี้ไดมาจากขั้นตอนวิธีระบบ
อาณานิคมมด ขั้นตอนการจัดเรียงนี้ จะทําการจัดเรียงทีละคอนทีก โดยเร่ิมพิจารณาจากคะแนนคา        
ซอนเหลื่อมในไฟล Score_seq.txt  ในภาพที่ 3-3 โดยคะแนนของลําดับแรก จะไมนํามาคิด เพราะ
เปนคะแนนของชิ้นสวนแรกกับชิ้นสวนสุดทาย 
       
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 3-3  แสดงลักษณะไฟล Score_seq.txt และ Frag_seq.txt 
 
3.4.1 กรณีที่คะแนนคาซอนเหลื่อมของชิ้นสวนดีเอ็นเอมีคะแนนมากกวา 95 (Threshold 

Score) จากภาพที่ 3-3 จะพบวาคะแนนของลําดับที่ 2 จากไฟล Score_seq.txt มีคะแนน 155 และ  
ไปพิจารณาลําดับที่ 1 และ 2 จากไฟล Frag_seq.txt จะพบวาเปนตัวเลข 21 และ 168  หมายความวา
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ลําดับไฟลฟาสเอที่ 22 และ169 (i+1) เทียบกับลําดับที่และพิจารณาลําดับที่ 1และ 2 ของไฟล 
orient_seq.txt จะพบวาเปนอักษร R ทั้งคู หมายความวาใชไฟลฟาสเอลําดับที่ 22 และ 169 ใน
แฟมขอมูล data_recomp และนําไฟลฟาสเอลําดับที่ 22 และ 169 มาผานโปรแกรม SIM.EXE เพื่อ
หาวาชิ้นสวน 2 ช้ินนี้ มีการซอนเหลื่อมกันที่ตําแหนงคูเบสใหน และทําการเก็บคาที่ไดลงในอารเรย 

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 จะเปนตัวเลข 1 และลําดับเดียวกันของไฟล Orient_seq.txt เปนR 
หมายความวา ลําดับไฟลฟาสเอที่ 1 จากแฟมขอมูล data_recomp และลําดับไฟลฟาสเอที่ 50 จาก
แฟมขอมูล data_recomp ไมซอนเหลื่อมกัน และถือวาใหเร่ิมเปนคอนทีกใหม 
 3.4.3  การจัดเรียงชิ้นสวนดีเอ็นเอจากผลของโปรแกรม SIM.EXE ที่เราจะนําไปใชคือสวนที่
แสดงถึงจุดเริ่มตนคูเบสของการซอนเหลื่อม จากไฟลฟาสเอแตละคู และทําการจัดเรียงชิ้นสวน      
ดีเอ็นเอโดยผลของการซอนเหลื่อมนี้ โดยจะยกตัวอยางจากลําดับไฟลฟาสเอ ตามภาพที่ 3-3 
 
Upper Sequence:ลําดับที่ 22          AGTCTACGTTCAAGTGCTT 
Lower Sequence:ลําดับที่ 169         ACGACGTT-AAGTGCTACGC 

ภาพที่ 3-4  การจัดเรียงชิ้นสวนดเีอ็นเอคูแรก 
 

ไฟลฟาสเอลําดับที่ 22 และ ลําดับที่ 169 เมื่อทําการหาคาซอนเหลื่อมและทําการจัดเรียง
ช้ินสวนใหตรงตามผล จะไดตามภาพที่ 8 และจัดเก็บลงอารเรยผลลัพธ และนําไฟลลําดับถัดไป    
มาหาคาซอนเหลื่อมตอ ก็คือไฟลลําดับที่ 169 และลําดับที่ 86 

 
Upper Sequence:ลําดับที่ 169 ACGACGTT-AAGTGCTACGC 

 Lower Sequence: ลําดับที่  86    ACGTTCAAGTGCT-CGCTAC  

ภาพที่ 3-5  การจัดเรียงชิ้นสวนดเีอ็นเอคู 2 
 

ช้ินสวนลําดับที่ 22          AGTCTACGTTCAAGTGCTT 

ช้ินสวนลําดับที่ 169   ACGACGTT-AAGTGCTTTAGC 

ช้ินสวนลําดับที่ 86               ACGTTCAAGTGCT-CGCTAC 

ภาพที่ 3-6  การจัดเรียงชิ้นสวนดเีอ็นเอภายในอารเรยผลลัพธ 
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จากภาพที่ 3-5 จะเปนการจัดเรียงชิ้นสวนดีเอ็นเอคูที่ 2 โดยสิ่งที่ตองพิจารณาก็คือลําดับดานบน 
(Upper Sequence) ของคู 2 นี้ จะเปนไฟลเดียวกันกับลําดับสุดทาย ภายในอารเรยผลลัพธ ซ่ึงหาก
ลําดับดานบนของภาพที่ 3-5 มีการเปลี่ยนแปลงไปจากลําดับสุดทายภายในอารเรยผลลัพธของภาพ
ที่ 3-4 คือมีชองวางเพิ่มขึ้น จะทําใหการจัดเรียงไฟลในอารเรยผลลัพธ มีการเปลี่ยนแปลง แตใน
กรณีภาพท่ี 3-5 นี้ไฟลฟาสเอลําดับดานบนไมมีการเปลี่ยนแปลงเมื่อเทียบกับภายในอารเรยผลลัพธ 
ก็ใหทําการใสผลลัพธและจัดเรียงกันตามปกติภายในอารเรยผลลัพธ และเริ่มทําการหาคาซอน
เหล่ือมตอไป  

 
   Upper Sequence: ลําดับที่  86  ACGTTCAAG-TGCT-TAGCTAC 

   Lower Sequence: ลําดับที่ 23    CTTCAAGATGCTTTAG-TACCG 

ภาพที่ 3-7  การจัดเรียงชิ้นสวนดเีอ็นเอคู 3 

 

จากภาพที่ 3-7 จะพบวาลําดับดานบนของภาพนี้ มีการเปลี่ยนแปลงเมื่อเทียบกับชิ้นสวน
สุดทาย ภายในอารเรยผลลัพธจากภาพที่ 3-6 คือมีการเปดชองวางเพิ่มขึ้นจากเดิม ทําใหเมื่อประกอบ
ช้ินสวนลงภายในอารเรยผลลัพธ จะตองมีการเปดชองวาง ณ ตําแหนงที่เพิ่มเขามาใหมในแตละ
หลัก (Column) ของเบสในทุกลําดับกอนนี้ จะไดดังภาพที่ 3-8 

 
 

ช้ินสวนลําดับที่ 22          AGTCTACGTTCAAG-TGCTT 

ช้ินสวนลําดับที่ 169   ACGACGTT-AAG-TGCTTTAGC 

ช้ินสวนลําดับที่ 86               ACGTTCAAG-TGCT-CGCTAC 

ช้ินสวนลําดับที่ 23     CTTCAAGATGCTTTAG-TACCG 

ภาพที่ 3-8  การจัดเรียงชิ้นสวนดเีอ็นเอในอารเรยผลลัพธ 
 

ใหทําการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ จนหมดชุดคอนทีก ตามคะแนนคาซอนเหลื่อมจากไฟล 
score_seq.txt แลวผลลัพธทั้งหมดจะอยูในอารเรยผลลัพธ ดังภาพที่ 3-9 หลังจากนั้นจะมาหา        
คอนทีกจากอารเรยผลลัพธใชกฎการเลือกตามเสียงขางมาก (Majority Vote Rule) โดยใหพิจารณา
ในแตละหลัก (Column) ของเบสในชิ้นสวนที่นํามาจัดเรียง วามีอักษรใหนมากที่สุด (A,G,T,C, - ) 
และหากหลักใดมีอักษรที่เทากัน จะใชการสุมเลือกอักษรที่มีจํานวนเทากันออกมา และจากภาพที่  
3-9 เมื่อใชกฎการเลือกตามเสียงขางมาก จะไดดังภาพที่ 3-10  
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ช้ินสวนลําดับที่ 22          AGTCTACGTTCAAG-TGCTT 

ช้ินสวนลําดับที่ 169   ACGACGTT-AAG-TGCTTTAGC 

ช้ินสวนลําดับที่ 86               ACGTTCAAG-TGCT-CGCTAC 

ช้ินสวนลําดับที่ 23     CTTCAAGATGCTTTAG-TACCG 

ช้ินสวนลําดับที่  1       ACAAGATGCTTTAGCTACATT 

ช้ินสวนลําดับที่ 158         AAGATGCTTTAGCTACATAG 

ช้ินสวนลําดับที่ 139       GCAAGATGCTTTAGCTACATAG  

ภาพที่ 3-9  การจัดเรียงชิ้นสวนดเีอ็นเอที่เหลือในอารเรยผลลัพธ 
 

 
AGTCTACGTTCAAGATGCTTTAGCTACCTAG 

ภาพที่ 3-10  แสดงคอนทีกทีไ่ดจากการใชกฎการเลือกตามเสียงขางมาก 
 

เมื่อไดผลลัพธของคอนทีกนี้แลวใหทําตามขั้นตอนที่ 3.4  ตอไปจนหมดลําดับไฟลตาม   
ภาพที่ 3-3 ซ่ึงจะไดจํานวนคอนทีกมาจํานวนหนึ่ง แตในการทดลองนี้สามารถนําคาคอนทีกที่ได 
กลับไปทดลองซ้ําตามขั้นตอนที่ 3.2 โดยจะพิจารณาคอนทีกแตละเสน เปนเสนดีเอ็นเอยอย 
(Fragment) เพื่อทําการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเออีกครั้งดังภาพที่ 3-11 เพื่อใหไดคาที่ใกลเคียงกับ
เสนดีเอ็นเอตนแบบไดมากที่สุด 

 
ภาพที่ 3-11 การนําผลลัพธคอนทีกที่ไดกลับมาคํานวณซ้ําอีกครั้ง 

 
 

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 ขั้นตอนการเปรียบเทียบผลคอนทีกกับสายตนแบบดีเอ็นเอ 
ในแตละรอบของการคํานวณเมื่อไดผลลัพธคอนทีกตามขั้นตอนที่ 3.4 จะนําผลลัพธ          

แตละคอนทีกมาคํานวณเทียบกับสายตนแบบเพื่อพิจารณาถึงคุณภาพของคอนทีกที่ได เมื่อเทียบกับ
สายตนแบบ โดยในการทดลองนี้จะใชโปรแกรม SIM.EXE คํานวณแบบเดียวกับการหาคา       
ซอนเหลื่อม ซ่ึงผลลัพธที่ไดในไฟลคําตอบ จะแสดงคาถึงจํานวนคูเบสที่ตรงกัน และไมตรงกัน 
และจํานวนชองวางที่เกิดขึ้นโดยในการทําขั้นตอนการเปรียบเทียบนี้ จะทําทุกจํานวนรอบที่มีการ
ทดลองซ้ํา จากขั้นตอนที่ 3.2 เพื่อพิจารณาวาเมื่อเพิ่มจํานวนการทดลองมากขึ้น ผลลัพธที่ไดจะมี
แนวโนมเปนอยางไร 

ขั้นตอนการเปรียบเทียบผลลัพธกับสายตนแบบนี้ จะพิจารณาถึงจํานวนที่ไมตรงกันรวมกับ
จํานวนชองวางที่เกิดขึ้น มาเก็บไวเปนคาความผิดพลาดของการแทนที่กับการใสเพิ่มและดึงออก
หรือที่เรียกวา (Substitution & Indel Error) ซ่ึงคาความผิดพลาดนี้ จะคิดเปนจํานวนรอยละ โดย
เทียบจากจํานวนที่คูเบสที่ไมตรงกันจากผลคอนทีกที่ไดในแตละรอบ เทียบกับจํานวนคูเบสจากสาย
ดีเอ็นเอตนฉบับ ยิ่งคาความผิดพลาดนี้มีมาก ยิ่งแสดงวาไฟลผลลัพธที่ไดมีความคลาดเคลื่อนไม
ตรงกันกับตนฉบับซึ่งอาจจะเกิดมาจากการผิดพลาดในการคํานวณ โดยทั่วไปแลวคาความผิดพลาด
นี้ ยิ่งมีจํานวนนอยยิ่งดี เพราะเปนการแสดงวาผลลัพธที่ไดจากการทดลองดีและใกลเคียงกับสาย
ตนแบบ 
 
L1  CATACAAGCATCCAGTTGCTCTTGTAGTGTTTGCTTTTTC GTTGTAATT 
    ||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||-||||||||| 
L2  CATACAAGCATCCAGTTGCTCCTGTAGTGTTTGCTTTTTCCGTTGTAATT 

ภาพที่ 3-12 ตัวอยางความผิดพลาดของการแทนที่กับการใสเพิ่มและดงึออก 
 

จากภาพที่ 3-12 แสดงใหเห็นตัวอยางของผลลัพธในการเปรียบเทียบจากการคํานวณและสาย
ตนฉบับโดย L1 แสดงถึงสายตนฉบับ สวน L2 เปนผลลัพธที่ได และในภาพนี้จะมีจํานวนคูเบสที่
ไมตรงกัน 2 คูเบส โดยมีทั้งคูเบสที่ไมตรงกัน (miss match) และคูเบสที่มีชองวาง (Gap) และทําการ
เปรียบเทียบคาความผิดพลาดนี้ทุกจํานวนคอนทีกที่ได และทุกจํานวนรอบที่ทําการทดลองเพื่อ
นํามาวิเคราะหในบทตอไป 

สําหรับคาความผิดพลาดในการครอบคลุมหรือ (Coverage Error) คือการเปรียบคูเบสของ  
คอนทีกจากไฟลที่ไดจากการทดลองในแตละรอบมีการครอบคลุมกับเสนดีเอ็นเอเสนหลัก 
(Consensus Sequence) กันกี่ตําแหนง แลวเก็บคาเปนจํานวนรอยละ เมื่อเทียบกับความยาวของเสน 
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ดีเอ็นเอเสนหลัก (Coverage) โดยการหาคาความผิดพลาดนี้จะทําการหาทุกจํานวนรอบที่มีการ
ทดลองซ้ําเชนกัน  

 
      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 ตัวอยางจากไฟลผลลัพธที่ไดจากโปรแกรม SIM.EXE 
 
จากภาพที่ 3-13 ในตําแหนงบรรทัดสุดทายหมายความวาคอนทีกที่ไดจาการทดลองนี้ มีการ
ครอบคลุมตั้งแตตําแหนงที่ 4825 ถึง 4948 ของสายดีเอ็นเอหลัก โดยตัวมันเองครอบคลุมตั้งแต
ตําแหนงที่ 1 ถึง 125 และใหทําการเก็บคาความผิดพลาดนี้ทุกคอนทีกที่มี และทุกจํานวนที่ทําการ
ทดลอง เพื่อนํามาวิเคราะหและสรุปหาสาเหตุของผลที่ไดในบทตอไป 
 



บทที่ 4 
ผลการทดลอง 

 
ขั้นตอนการหาประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ ส่ิงที่ตองรูเปนอันดับแรก ก็คือลําดับของชิ้นสวน ซ่ึง

การทดลองนี้ ไดใชกฎฮิวริสติกเพื่อนบานใกลที่สุด และวิธีระบบอาณานิคมมด (เอซีเอส)มาใชหา
ลําดับชิ้นสวนรวมกัน และนํามาประกอบเขาดวยกัน เพื่อนํามาเปรียบเทียบกับสายตนแบบ กับ
โปรแกรมแคปทรี ในกรณีของกฎฮิวริสติกเพื่อนบานใกลที่สุดนั้น ไดพยายามทําการประกอบ      
คอนทีกของดีเอ็นเอโดยคาซอนเหลื่อมระหวางคอนทีกแตละคอนทีกสามารถหาไดจากขั้นตอนวิธี
สมิท-วอเตอรแมน จํานวนผลเฉลยที่เปนไปไดทั้งหมด n ผลเฉลยจะถูกสรางขึ้น โดย n เปนจํานวน
ช้ินสวน ผลเฉลยถูกสรางขึ้นดวยจุดประสงคที่จะใหผลรวมของคาซอนเหล่ือมสูงที่สุด ผลเฉลยที่ดี
ที่สุดจะถูกเลือกมา จากนั้นจะใชกฎเอ็นเอ็นเอชในขั้นตอนตอไป เฉกเชนเดียวกับกระบวนการ
ประกอบกอนหนานี้ ผลเฉลยที่เปนไปไดทั้งหมด m ผลเฉลยจะถูกสรางขึ้นโดย m เปนจํานวนของ
คอนทีกที่ไดจากการประกอบในขั้นแรก และผลเฉลยที่ดีที่สุดจะถูกเลือกใหเปนผลเฉลยสุดทาย 
ภายหลังจากการทดลองซ้ําในเอซีเอสสิ้นสุดลง ผลเฉลยที่ดีที่สุดจะถูกเลือกและคอนทีกจะไดจาก
การประกอบชิ้นสวนเขาดวยกัน จากนั้นการประกอบคอนทีกจะเริ่มตนขึ้นโดยใชโปรแกรมและ
วิธีการตามหัวขอยอยบทที่ 3.4 

จากผลการประกอบเราไดทําการวิเคราะหใน 2 เร่ือง ซ่ึงไดแก การเปรียบเทียบประสิทธิภาพ
ระหวางการใชกฎเอ็นเอ็นเอชรวมกับขั้นตอนวิธีเอซีเอสในขั้นตอนแรกของการประกอบจํานวน  
คอนทีกในผลเฉลยการประกอบสุดทาย คุณภาพของผลเฉลยสุดทาย 

 
4.1  จํานวนคอนทีกจากวิธีเอ็นเอ็นเอชกับวิธีเอซีเอส เทียบกับโปรแกรมแคปทรี 

จากตารางที่ 7 จะพบวาการใชวิธีวิธีเอ็นเอ็นเอชกับวิธีเอซีเอสรวมกัน จํานวนคอนทีกที่หาได 
จะมีจํานวนที่สูง ผลลัพธยังไดแสดงใหเห็นวาเมื่อขนาดของปญหาใหญขึ้น จํานวนคอนทีกที่ไดจาก
วิธีเอซีเอสกับเอ็นเอ็นเอชจะเพิ่มขึ้นดวย แตเมื่อนําผลคอนทีกที่ไดจากรอบแรกเขาสูกระบวนการ
และทําการทดลองซ้ําอีกครั้ง จํานวน คอนทีกที่ไดจะลดลงไป ทั้งนี้เพราะช้ินสวนคอนทีกบาง
ช้ินสวน สามารถแทรกหรือซอนเขาไปในคอนทีกชิ้นที่มีขนาดใหญกวาได นอกจากนี้จะเห็นวา
ขนาดของปญหาไมไดสัมพันธกับจํานวนคอนทีกสําหรับกรณีที่ใชโปรแกรมแคปทรีจาก
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การสังเกตขางตนสามารถกลาวไดวาประสิทธิภาพโดยรวมของวิธีเอซีเอสกับเอ็นเอ็นเอชจะ
ใกลเคียงกับโปรแกรมแคปทรี เมื่อทําการทดลองซ้ํามากกวา 1 คร้ัง 
 
   ตารางที่ 4-1  จํานวนคอนทกีจากผลเฉลยที่ไดจากวิธีเอน็เอ็นเอชกับวธีิเอซีเอส และจากโปรแกรม    
                         แคปทรี 

จํานวนคอนทีก (Number of Contigs) 

CONTIC ID 
(เลขทะเบียนขอมูล) 

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 แสดงใหเห็นวาจํานวนคอนทีกที่ไดจากเอ็นเอ็นเอชและเอซีเอสในรอบแรก

ของขอมูลที่ AAEP01000012 จะไดเทากับผลที่ไดจากแคปทรีและขอมูลที่ AAEP01000043 เมื่อดู
ผลคอนทีกในรอบที่3 จะพบวามีคาเทากับผลที่ไดจากแคปทรีเชนกัน และในสวนของผลลัพธ      
คอนทีกของขอมูลชุดอื่นๆ จะพบวายิ่งทําการคํานวณหลายรอบจํานวนคอนทีกจะลดลงมากตาม
จํานวนรอบ ซ่ึงเปนการพิสูจนวาการทดลองนี้สามารถนําผลคอนทีกกลับไปคํานวณอีกครั้งได และ
แนวโนมของการลดลงของจํานวนคอนทีกตามจํานวนรอบ พิจารณาไดตามภาพที่ 4-1 
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ภาพที่ 4-1  แสดงจํานวนคอนทีกของแตละขอมูลตามจํานวนรอบของการทดลอง 

 
4.2  คุณภาพของผลเฉลยจากการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ 

หัวขอนี้จะไดศึกษาคุณภาพของคอนทีกเหลานี้ คุณภาพของคอนทีกจะถูกวัดจากความ
แตกตางของเบสระหวางลําดับดี เอ็นเอตนแบบและคอนทีกที่สนใจโดยอาศัยขั้นตอนวิธี           
สมิธ-วอเตอรแมนพรอมการกําหนดคาดังที่ไดอธิบายในหัวขอ 2.2 ความแตกตางนี้สามารถอธิบาย
ดวยความผิดพลาดในการประกอบ ซ่ึงสามารถแบงออกเปนสามสวนดวยกันคือ ความผิดพลาดจาก
การแทนที่ (Substitution Error) ความผิดพลาดจากการใสเพิ่มและดึงออก (Insertion/Deletion 
(Indel) Error) และความผิดพลาดของการครอบคลุม (Coverage Error) โดยที่ความผิดพลาดจากการ
แทนที่จะเกิดขึ้นเมื่อเบสของหนึ่งในสองลําดับที่นํามาจัดเรียง กลาวคือเปนลําดับดีเอ็นเอตนแบบ
หรือคอนทีกที่สนใจ ไมตรงกับเบสที่ตําแหนงเดียวกันของอีกลําดับหนึ่ง เมื่อเบสในลําดับที่นํามา
จัดเรียงเสมือนวามีเบสถูกลบออกไปเมื่อเปรียบเทียบกับเบสของอีกลําดับที่นํามาเรียงเขากัน การ
หายไปในลําดับนั้นจะเรียกวาเกิดความผิดพลาดจากการดึงออก อีกนัยหนึ่ง เมื่อเบสเสมือนวาถูกใส
เพิ่มเขาไปจนเปนลําดับที่ยาวขึ้น ลําดับที่ถูกเสริมเขาไปนั้นจะมีความผิดพลาดจากการใสเพิ่มเกิดขึ้น 
การดึงออกจากลําดับหนึ่งสามารถที่จะพิจารณาใหเปนการใสเพิ่มในอีกลําดับหนึ่ง ดวยเหตุนี้ความ
ผิดพลาดทั้งสองกรณีโดยทั่วไปจะสามารถพิจารณาเปนคูควบกัน โดยจะเรียกเปนความผิดพลาด
จากการใสเพิ่มและดึงออกหรือความผิดพลาดแบบอินเดล และสําหรับความผิดพลาดของการ
ครอบคลุมจะเกิดขึ้นเมื่อมีเบสในลําดับดีเอ็นเอตนแบบที่อยูภายนอกคอนทีกที่ใหความสอดคลอง
กับลําดับดีเอ็นเอตนแบบนั้นที่สุดและไมไดถูกครอบคลุมดวยคอนทีกใด 
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   ตารางที่ 4-2  คาความผิดพลาดของการแทนที่กับการใสเพิ่มและดึงออกเทียบกับชดุขอมูลกับ 
   จํานวนรอบในการทดลองและโปรแกรมแคปทรี 

ความผิดพลาดของการแทนที่กับการใสเพิ่ม 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 จะพบวาคาความผิดพลาดของการแทนที่กับการใสเพิ่มและดึงออกของผล

เฉลยที่ไดจากการหาลําดับดวยวิธีการเอ็นเอ็นเอช และ เอซีเอส มีจํานวนสูงกวาผลที่ไดจาก
โปรแกรมแคปทรี โดยยิ่งขอมูลมีความยาวของคูเบสที่มาก ก็ยิ่งมีความผิดพลาดมากขึ้นตามไป แต
ในทางกลับกันกับโปรแกรมแคปทรี ที่คาความผิดพลาดแทบไมแตกตางกัน แมวาความยาวของ     
คูเบสจะมีมากขึ้นก็ตาม 

 

 
ภาพที่ 4-2  ตารางเปรียบเทียบคาความผิดพลาดของการแทนที่กับการใสเพิ่มและดึงออกตอ 

  จํานวนรอบ 
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จากภาพที่ 4-2 แสดงใหเห็นวาคาความผิดพลาดของการแทนที่กับการใสเพิ่มและดึงออกจะมี
แนวโนมมากขึ้นตามจํานวนรอบที่ทําการทดลอง สาเหตุสวนหนึ่งเปนเพราะวิธีการคัดเลือกคูเบส
ในขั้นตอนประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ ในการทดลองนี้ใชวิธีคัดเลือกตามสวนมาก (Majority Vote 
Rule) และทําการสุมอักษรหากมีจํานวนอักษรที่เทากัน ทําใหมีคูเบสที่ผิดไปตั้งแตรอบแรก และยิ่ง
ทําการทดลองซ้ําในรอบตอๆไป โอกาสที่จะผิดก็มีมากขึ้น 
ตารางที่ 4-3  คาความผิดพลาดในการครอบคลุมเทียบกับชุดขอมูลกับจํานวนรอบในการทดลอง 
ตารางที่ 4-3  และโปรแกรมแคปทรี 

คาความผิดพลาดในการครอบคลุม  (%) 
(Coverage Error (%)) 

 
 
ความยาว
คูเบส 

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 

 
สําหรับคาความผิดพลาดในการครอบคลุม ขอมูลที่ 10K เบสเมื่อทําการทดลองรอบเดียวก็

พบวาครอบคลุมไดหมดเมื่อเทียบกับเสนดีเอ็นเอตนแบบ และเมื่อเทียบกับแคปทรีจะพบวา ผลที่ได
จากโปรแกรมเอ็นเอ็นเอชและเอซีเอสใหคาไดดีกวาและสําหรับขอมูลที่มีขนาดความยาวคูเบส20K 
ที่ไมมีการครอบคลุมครบหมด แตเมื่อพิจารณารูปแบบตามเวบไซทตนฉบับ จะพบวาขอมูลตนฉบับ
ก็มีการครอบคลุมที่ไมครบเชนกัน สวนขอมูลชุดอื่นๆนั้น ผลลัพธที่ไดจากหาลําดับดวยวิธีการเอ็น
เอ็นเอชและเอซีเอส จะดีกวาผลลัพธจากโปรแกรมแคปทรี แมวาขนาดความยาวของคูเบสจะเพิม่ขึน้
ดวยก็ตาม โดยขอมูลที่มีขนาดความยาวคูเบส 10K ถึง 30K จะมีการครอบคลุมกับเสนดีเอ็นเอ
ตนแบบที่ดีกวาโปรแกรมแคปทรี สวนขอมูลที่มีความยาวคูเบส 40K ถึง 50K จะพบวาคาครอบคลุม
ที่ไดมีคามาก ถาเทียบกับคาจากโปรแกรมแคปทรี แตมีแนวโนมลดลงมากเมื่อทําการทดลองในรอบ
ที่มากขึ้น  
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ภาพที่ 4-3  กราฟเปรียบเทยีบคาความผิดพลาดในการครอบคลุมตอจํานวนรอบ 

 
 จากภาพที่ 4-3 แสดงใหเห็นความสัมพันธของจํานวนรอบและคาความผิดพลาดในการ

ครอบคลุม โดยผลลัพธจากกราฟบอกไดวาจํานวนรอบยิ่งมากขึ้น คาความผิดพลาดของการ
ครอบคลุมก็ยิ่งนอยลงเรื่อยๆ เมื่อพิจารณารอบแรกและรอบที่ 2 จะพบวาคาที่ไดนั้น มีการลดลงเกิน
คร่ึงหนึ่งจากคาเดิม สาเหตุสวนหนึ่งที่ทําใหคาความผิดพลาดในการครอบคลุมดีขึ้น เมื่อทําการ
ทดลองซ้ํา มาจากการใชกฎเอ็นเอ็นเอชและกฎเอซีเอส เขามาชวย ทําใหมีการจัดเรียงลําดับและ
ทิศทางไดดีกวาคาที่ไดจากโปรแกรมแคปทรี 
 
4.3 วิเคราะหและสรุปผลการทดลอง 

จากผลการทดลองในวิทยานิพนธนี้ ผลลัพธที่สนใจคือจํานวนคอนทีกที่ไดจากการหาลําดับ 
และการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ มาเปรียบเทียบกับโปรแกรมแคปทรี โดยผลลัพธที่ไดจะพบวา 
สําหรับขอมูลชุดที่มีความยาวไมเกิน 30K จะใหจํานวนที่เทากันกับโปรแกรมแคปทรี โดยทําการ
ทดลองซ้ําไมเกิน 3 รอบ แตสําหรับขอมูลชุดที่มีความยาวเกิน 40K จะพบวามีความแตกตางกันมาก
กับผลลัพธที่ไดจากโปรแกรมแคปทรี แตก็สามารถปรับปรุงคุณภาพของจํานวนคอนทีกได ดวยการ
นําคอนทีกที่ไดมาทําการหาคาซอนเหลื่อม และหาลําดับ และทําการประกอบชิ้นสวนเขาดวยกันอีก
คร้ัง ซ่ึงจากตารางที่ 4-1 จะพบวา เมื่อทําซ้ํารอบที่สอง จํานวนของคอนทีกจะลดลงเปนอยางมาก 
เมื่อเทียบกับผลรอบแรก และหากทําซ้ําอีกหลายรอบ อาจจะมีแนวโนมลดลงเรื่อยๆจนใกลเคียงกับ
ผลที่ไดจากการคํานวณดวยโปรแกรมแคปทรี 
  ผลลัพธอีกสวนที่สนใจก็คือ คุณภาพของคอนทีกที่ได โดยในการทดลองนี้ จะพิจารณาจาก
คาความผิดพลาดจากการใสเพิ่มและดึงออก และความผิดพลาดของการครอบคลุม ซ่ึงผลลัพธที่ได
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จากการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอจะพบวายิ่งขอมูลมีความยาวมากเทาไร ก็ยิ่งมีความผิดพลาดทั้งจาก
การแทนที่ และการดึงออก มากขึ้นตามกัน สาเหตุสวนหนึ่งเปนเพราะวิธีการคัดเลือกคูเบสใน
ขั้นตอนประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ ในการทดลองนี้ใชวิธีคัดเลือกตามสวนมาก (Majority Vote Rule) 
และทําการสุมอักษรหากมีจํานวนอักษรที่เทากัน ซ่ึงทําใหผลลัพธที่ไดมีคาสูงขึ้นเมื่อทําการทดลอง
ซํ้าหลายรอบ การปรับปรุงคุณภาพของผลเฉลยในสวนนี้ อาจจะกระทําไดดวยการเปลี่ยนวิธี
คัดเลือกคูเบสในขั้นตอนประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ จากวิธีคัดเลือกตามสวนมาก เปนการนําไฟล
คะแนนคุณภาพ (Quality Score) มาใชเพื่อทําการคัดเลือกตัวอักษรคูเบส  

สําหรับคาความผิดพลาดในการครอบคลุมจะพบวา เมื่อเทียบกับโปรแกรมแคปทรีแลว ใน
ชุดขอมูลที่มีความยาวไมเกิน 30K จะใหคาความผิดพลาดในการครอบคลุมที่ดีกวาผลลัพธที่ไดจาก
โปรแกรมแคปทรี สวนชุดขอมูลที่มีความยาว 40K-50K จะพบวาคาความผิดพลาดในการ
ครอบคลุมมีคามากกวาคาจากโปรแกรมแคปทรี แตเมื่อพิจารณาจากภาพที่ 4-3 พบวาคาความ
ผิดพลาดไดลดลงมาก เมื่อทําการทดลองซ้ํา ซ่ึงเปนผลมาจากการหาลําดับและทิศทางจากขั้นตอน
เอ็นเอ็นเอช และขั้นตอนเอซีเอส  

นอกจากการนํ าผลลัพธคอนทีกมาทําซ้ํ าหลายๆรอบเพื่อลดจํ านวนคอนทีกแลว 
การปรับปรุงโปรแกรมเอ็นเอ็นเอชและเอซีเอส ใหสามารถรองรับการคํานวนไฟลที่มีขนาดความ
ยาวมากๆ รวมทั้งการนําไฟลคะแนนคุณภาพ (Quality Score) มาใชในการคัดเลือกคูเบสในชวง
ขั้นตอนการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ ก็ควรจะถูกนํามาศึกษาในโอกาสตอไป 



บทที่ 5 
สรุปผลการวิจัย 

 
วิทยานิพนธนี้นําเสนอวิธีการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอแบบอัตโนมัติ ซ่ึงปญหาของการ

ประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ จะเกิดขึ้นเนื่องจากในขั้นตอนการหาลําดับเบสของสายดีเอ็นเอที่มีความ
ยาวมากกวา 600 คูเบส สายดีเอ็นเอจะถูกจําลองแลวแบงออกเปนชิ้นสวนเล็กๆที่ส้ันพอที่จะสามารถ
หาลําดับเบสไดโดยเครื่องมืออัตโนมัติ ทั้งนี้สายดีเอ็นเอจะถูกแบงแบบสุมทําใหไมทราบวาชิ้นสวน
นั้นเปนอันดับใดในสายตนแบบและไมทราบวาชิ้นสวนนั้นมาจากสายใด โดยการหาลําดับของ
ช้ินสวนนี้ จะใชวิธีสมิธ-วอเตอรแมน (Smith-Waterman algorithm) เพื่อหาคาซอนเหลื่อม จากนั้น
จะใชขั้นตอนกฎฮิวริสติกเพื่อนบานใกลที่สุด (NNH) รวมกับวิธีเอซีเอส (ACS) ในการหาลําดับ    
สวนการจัดเรียงชิ้นสวนดีเอ็นเอใหกลายเปนคอนทีก และจะใชโปรแกรมที่เขียนขึ้นเปนตัวจัดเรียง
ช้ินสวนดีเอ็นเอเหลานี้ใหโดยอัตโนมัติ โดยผลลัพธที่ไดจะถูกนําไปเปรียบเทียบกับโปรแกรม
แคปทรีซ่ึงเปนโปรแกรมมาตรฐานที่มีอยูในปจจุบันสําหรับใชในการประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ และ
ผลลัพธคอนทีกที่ไดนี้ ยังสามารถพิจารณาเปนเสมือนชิ้นสวนดีเอ็นเอแลวนํามาทดลองซ้ํา จาก
ผลลัพธที่ไดแสดงใหเห็นวา จํานวนคอนทีกที่ไดแมจะมีจํานวนมากกวาผลลัพธที่ไดจากโปรแกรม
แคปทรี แตเมื่อทําการวนทดลองซ้ําดวยขอมูลคอนทีกที่ไดมาในรอบแรก  พบวาจํานวนคอนทีกลด
ลงและเทียบเคียงกันกับผลของโปรแกรมแคปทรี ในสวนคุณภาพของผลเฉลยที่ไดจากโปรแกรม
แคปทรีจะดีกวาที่ไดจากเทคนิคที่นําเสนอในแงของความผิดพลาดในการแทนที่และความผิดพลาด
ของการใสเพิ่มและดึงออก  แตในสวนของความผิดพลาดในการครอบคลุม ผลลัพธที่ไดจากการ
ทดลอง มีผลที่ดีกวาที่ไดจากโปรแกรมแคปทรี ในชุดขอมูลที่ความยาวของคูเบสไมเกิน 30 K แสดง
ไดวาการนําขั้นตอนกฎฮิวริสติกเพื่อนบานใกลที่สุดรวมกับวิธีเอซีเอส สามารถหาลําดับและทิศทาง 
เพื่อนํามาประกอบชิ้นสวนดีเอ็นเอ และไดผลลัพธที่เทียบเคียงไดตามโปรแกรมสําเร็จรูป เชน
โปรแกรมแคปทรี 
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