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การเทียบเรยีงกลุมลําดับขอมูลทางชีวภาพเปนงานที่จําเปนสําหรับนักชีววิทยา ซ่ึงใน
ปจจุบันจํานวนของขอมูลทางดานชีวภาพไดเพิ่มขึ้นอยางรวดเร็ว ดังนัน้เครื่องมือสําหรับการเทียบ
เรียงกลุมลําดบัขอมูลทางชีวภาพจึงจําเปนตองมีความถูกตองในระดบัที่นักชีววิทยาพอใจ และใช
เวลาในการประมวลผลนอย งานวิจยันีจ้ึงนาํเสนอวิธีการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลทางชีวภาพที่
ใชเวลาในการทํางานนอยมาก โดยที่ความถูกตองเทียบเคียงไดกับเครื่องมือที่ใชในปจจุบัน โดยใช
วิธี  n-gram ตัดขอมูลเปนสวนยอย และพจิารณาจากความถี่ของสวนยอยของแตละคูลําดับขอมูล
เพื่อใชเปนแนวทางในการเทยีบเรียง  วัดความถูกตอง และเวลาการประมวลผลโดยใชชุดขอมูล
ทดสอบ BAliBASE และ PREFAB ผลลัพธที่ไดจากการเทียบเรียงชุดทดสอบ PREFAB สามารถ
เทียบเรียงไดเร็วกวา ClustalW 6.24 เทา โดยที่ความถูกตองอยูในระดบัเดียวกัน 
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