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Multiple sequence alignment has become a necessary task of biologists for sequence 

analysis. Because of fast increasing of biology data, biologists not only need accurate tools but 
fast tools are also required for multiple sequence alignment of biology data. In this paper, we 
propose a sub-segment’s frequency-based processing technique to improve speed of alignment 
process. This technique is pre-process a sub-segment’s frequency matrix between all pair of 
sequences with n-gram technique. This provides us with a distance matrix that can be used to 
guide the progressive alignment. Accuracy and computing time are measured using BAliBASE 
and PREFAB benchmark. The CPU time is drastically reduced as compared with ClustalW. On 
the PREFAB benchmark alignment databases, our result  is 6.24 times faster than ClustalW with 
comparable accuracy. 
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    21 คาคะแนน TC  ในการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ

โปรแกรม SSFA  กับชุดอางอิง: 1 ชุดทดสอบ 2 49 
    22 คาคะแนน SP  ในการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ

โปรแกรม SSFA  กับชุดอางอิง: 1 ชุดทดสอบ 3 50 
    23 คาคะแนน TC  ในการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ

โปรแกรม SSFA  กับชุดอางอิง: 1 ชุดทดสอบ 3 50 
    24 คาคะแนน SP  ในการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ

โปรแกรม SSFA  กับชุดอางอิง: 2 51 
    25 คาคะแนน TC  ในการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ

โปรแกรม SSFA  กับชุดอางอิง: 2 51 
    26 คาคะแนน SP  ในการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ

โปรแกรม SSFA  กับชุดอางอิง: 3 52 
    27 คาคะแนน TC  ในการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ

โปรแกรม SSFA  กับชุดอางอิง: 3 52 
    28 คาคะแนน SP  ในการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ

โปรแกรม SSFA  กับชุดอางอิง: 4 53 
    29 คาคะแนน TC  ในการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ

โปรแกรม SSFA  กับชุดอางอิง: 4 53 
    30 คาคะแนน SP  ในการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ

โปรแกรม SSFA  กับชุดอางอิง: 5 54 
    31 คาคะแนน TC  ในการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ

โปรแกรม SSFA  กับชุดอางอิง: 5 54 
 



 

(5) 

สารบัญภาพ (ตอ) 

 
ภาพที ่ หนา 
  
    32 คาคะแนน SP  เฉลี่ยในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  

และโปรแกรม SSFA  ของแตละชุดอางอิง 55 
    33 คาคะแนน TC  เฉลี่ยในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  

และโปรแกรม SSFA  ของแตละชุดอางอิง 55 
    34 เวลาที่โปรแกรม ClustalW  และโปรแกรม SSFA  ใชในการเทียบเรยีงฐานขอมูล 

PREFAB 56 
    35 คาคะแนน Q เฉลี่ยในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA 57 
    36 เวลาที่ใชในการเทียบเรียงของโปรแกรม ClustalW  และโปรแกรม SSFA ใน

จํานวนลําดับที่ตางกนั 58 
    37 เวลาที่ใชในขัน้ตอนที่ 1 ของการเทียบเรยีงของโปรแกรม ClustalW  และโปรแกรม 

SSFA ในจํานวนลําดับที่ตางกัน 59 
 
ภาพผนวกที ่
 
     1 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 1 66 
     2 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 2 66 
     3 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 3 67 
     4 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 4 67 
     5 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 5 68 
 



 

(6) 

สารบัญภาพ (ตอ) 

 
ภาพผนวกที ่ หนา 
  
     6 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 6 68 
     7 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 7 69 
     8 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 8 69 
     9 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 9 70 
     10 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 10 70 
     11 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 11 71 
     12 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 12 71 
     13 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 13 72 
     14 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 14 72 
     15 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 15 73 
     16 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 16 73 
     17 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 17 74 
     18 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 18 74 



 

(7) 

สารบัญภาพ (ตอ) 

 
ภาพผนวกที ่ หนา 
  
     19 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 19 75 
     20 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 20 75 
     21 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 21 76 
     22 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 22 76 
     23 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 23 77 
     24 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 24 77 
     25 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 25 78 
     26 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 26 78 
     27 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 27 79 
     28 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 28 79 
     29 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 29 80 
     30 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 30 80 
     31 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 31 81 



 

(8) 

สารบัญภาพ (ตอ) 

 
ภาพผนวกที ่ หนา 
  
     32 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 32 81 
     33 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 33 82 
     34 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 34 82 
     35 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 35 83 
     36 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 36 83 
     37 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 37 84 
     38 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 38 84 
     39 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 39 85 
     40 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 40 85 
     41 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 41 86 
     42 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 42 86 
     43 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 43 87 
     44 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 44 87 



 

(9) 

สารบัญภาพ (ตอ) 

 
ภาพผนวกที ่ หนา 
  
     45 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 45 88 
     46 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 46 88 
     47 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 47 89 
     48 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 48 89 
     49 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 49 90 
     50 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 50 90 
     51 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 51 91 
     52 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  

และโปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 52 91 
     53 คาคะแนน Q ในการเทยีบเรยีงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  
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ขั้นตอนวิธีการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลชีวภาพโดยพิจารณา 
ความถี่สวนยอยของลําดับ 

 

A Sub-Segment Frequency-Based Multiple Alignment Algorithm  
for Biological Sequences 

 

คํานํา 
 

ในปจจุบนัการนําศาสตรทางดานคอมพิวเตอรเขามาชวยงานทางดานชวีภาพนั้นแพรหลาย
มากขึ้นเนื่องจากมีการทํางานที่รวดเรว็  และถูกตอง  ซ่ึงประโยชนที่ไดกอใหเกดิความกาวหนา  
และการคนพบสิ่งใหมในทางดานชีววิทยาเปนอันมาก  การเทียบเรยีงกลุมลําดับขอมูลเปนงานวจิยั
ดานหนึ่งที่ไดรับความสนใจ  และมีความสาํคัญ  เนื่องจากเปนขั้นตอนที่จําเปนสําหรับการวิเคราะห
ลําดับขอมูลทางดานชีววิทยา  ซ่ึงมีจํานวนขอมูลมาก  และเพิ่มขึ้นอยางรวดเร็ว  ผลทีไ่ดจากการ
เทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลทางชีวภาพนั้นถูกใชประโยชนในหลายๆดาน ไดแก การวเิคราะห
วิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิต, การระบุสวนจําเพาะของลําดับขอมูล หรือแมกระทั่งใชในการทํานาย
โครงสรางของลําดับโปรตีนนั้นๆ   วิธีการและขั้นตอนวิธีทางดานการโปรแกรมคอมพิวเตอรตางๆ 
ถูกนํามาประยกุตใชในงานวจิัยเกีย่วกับการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลทางชีวภาพ  เพือ่พัฒนา 2  
ปจจัยหลัก  คอืความถูกตองของการเทียบเรียง  และความเร็วในการประมวลผล  
 

การเทียบเรยีงกลุมลําดับขอมูลทางชีวภาพนั้น มีความยากระดับ NP complete การเทียบ
เรียงนั้นเปนการเทียบเรียงลําดับที่มีความยาวสูง จํานวนมาก เปนผลใหการประมวลผลใชเวลานาน 
โดยที่ปกติคาความซับซอนของการประมวลผลคือ O(NL) เมื่อ L คือ ความยาวของแตละสาย
อักขระ และ N คือ จํานวนสายอักขระ ดงันัน้แนวทางการพัฒนาในปจจบุันจึงมุงเนนใหการเทียบ
เรียงใชมีความเร็วสูงขึ้น  ในขณะที่ความถูกตองอยูในระดับที่ยอมรับได 

 
วิทยานิพนธนีน้ําเสนอการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลชีวภาพในแบบวิธีฮิวริสติก โดย

พิจารณาความถี่ของลําดับยอยรวมของลําดบัขอมูล  เพื่อพัฒนาขั้นตอนวิธีการเทยีบเรียงกลุมลําดับ
ขอมูลทางชีวภาพใหมีประสิทธิภาพดีขึ้น  รองรับขอมูลจํานวนมากได  โดยเนนพฒันาดานความเร็ว
เปรียบเทียบกบัโปรแกรม ClustalW 
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วัตถุประสงค 

 
1.  ศึกษา  และเปรียบเทียบขัน้ตอนวิธีการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลชีวภาพเพื่อเพิ่ม

ประสิทธิภาพของการเทียบเรียง 
 
2.  พัฒนาขั้นตอนวิธีการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลชีวภาพ โดยใชเทคนิคการพิจารณา

ความถี่สวนยอยของลําดับเขาชวย  เพื่อใหการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลมีความเร็วเพิ่มขึ้น  และ
สามารถรองรับการเทียบเรยีงกลุมลําดับขอมูลขนาดใหญได  โดยคํานงึถึงความถูกตองของการ
เทียบเรียงดวย
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     การตรวจเอกสาร 
 

 ความรูเบื้องตนเกี่ยวกับขอมูลชีวภาพ 

 

ในสวนนี้กลาวถึงความรูพื้นฐานของขอมูลชีวภาพทีใ่ชในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูล  
ขอมูลชีวภาพที่ใชในการเทยีบเรียงแบงไดเปน 2 กลุม คือ ขอมูลกรดนิวคลีอิก ไดแก ดีเอ็นเอ และ
อารเอ็นเอ  และขอมูลโปรตีน 

 
1. กรดนิวคลีอิก   
 

กรดนวิคลีอิก(Nucleic acid) (ไพศาล, 2539; อมรา, 2540; พจน และคณะ, 2543) พบอยูใน
นิวเคลียส(Nucleus), ไซโทพลาซึม(Cytoplasm), และในออรแกเนลล(organelle) บางชนิดของเซลล 
สามารถแบงไดเปน 2 ชนดิดวยกันคือ ดีเอน็เอ(Deoxyribonucleic acid: DNA) และอารเอ็นเอ
(Ribonucleic acid: RNA)  กรดนิวคลีอิกแตละชนิดประกอบดวยเสนสายที่เกิดจากการเชื่อมตอของ
นิวคลีโอไทด(nucleotide) หลายชนิด  ในแตละนิวคลีโอไทดยังประกอบดวยเบสที่มีไนโตรเจน
(nitrogenous base) น้ําตาลที่มีคารบอน 5 อะตอม(pentose) และกรดฟอสฟอริก(phosphoric acid) 

 
สารประกอบเบสที่มีไนโตรเจนที่พบในนวิคลีโอไทด  เปนสารที่มีวงแหวนคารบอน-

ไนโตรเจนจํานวน 1 หรือ 2 วง  เบสในนิวคลีโอไทดแบงออกไดเปน 2 กลุมตามจํานวนของวง-
แหวน คือ เบสที่มีวงแหวนเดยีว หรือไพริมดิีน(Pyrimidine) มีอยู 3 ชนิด ไดแก ไธมีน(Thymine: T), 
ไซโทซีน(Cytosine: C), และยูราซิล(Uracil: U)  สวนเบสที่มี 2 วงแหวน หรือพัวรีน(Purine) มีอยู 2 
ชนิด ไดแก อะดินนี(Adenine: A) และกวันีน(Guanine: G)  เบสในนวิคลีโอไทดมีโครงสราง
โมเลกุลดังภาพที่ 1 
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ภาพที่ 1  โครงสรางโมเลกุลของเบสอันเปนองคประกอบของนิวคลีโอไทด 
 

1.1 ดีเอ็นเอ  เปนสารชีวโมเลกุลที่มีขนาดใหญมาก  เกิดจากการเรียงตอกันของนิวคลีโอ
ไทด  บางโมเลกุลของดีเอ็นเออาจมีความยาวถึง 200,000  นิวคลีโอไทด   ในเซลลของมนุษย
สามารถพบดีเอ็นเอไดทั้งในนิวเคลียส และในไมโทคอนเดรีย  สําหรับในพืชนอกจากจะพบดีเอ็นเอ
ในนวิเคลียสแลว  ยังพบดเีอน็เอไดอีกในคลอโรพลาสตอีกดวย  ดีเอน็เอทําหนาที่เปนสาร
พันธุกรรม(Genetic Material) โดยจดัเรียงตามขอกําหนดจําเพาะ  เปรียบเสมอืนเปนแบบพิมพชีวิต 

 
โมเลกุลของดีเอ็นเอประกอบดวยนิวคลีโอไทด 4 ชนิด ไดแก อะดินีน, กวันีน, ไธมีน, 

และไซโทซีน  โมเลกุลของดีเอ็นเอนั้นอยูในสภาพที่เปนเกลียวคูขนาน(double helix) คลายกับ
บันไดเวียนดังภาพที่ 2 โดยมีน้ําตาลและกรดฟอสฟอริกเปนราวบันไดทั้งสองขาง  พันธะไฮโดรเจน
ซ่ึงยึดระหวางพัวรีน และไพริมิดีนเปนขั้นบันได  โดยท่ีบันไดดังกลาวหมุนเปนเกลียวอยางมี
ระเบียบและลําดับการเรียงตวัของเบสมีความเฉพาะเจาะจง  ซ่ึงเปนหวัใจสําคัญในการควบคุม
ลักษณะทางพนัธุกรรมและจะถูกถายทอดตอไป 

 
ขอมูลของดีเอ็นเอถูกเก็บในรูปแบบของตัวอักษร 4 ตวัคือ A G C และ T แทนนิวคลีโอ

ไทดทั้ง 4 ชนดิ และตวัอักษร N แทนเบสที่ไมรูจัก โดยที่ตัวอักษรจะเรียงเปนสายอกัษรตามลําดับ
ของโครงสรางโมเลกุลของดีเอ็นเอ 
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ภาพที่ 2  โครงสรางของดีเอ็นเอ  เปนแบบเกลียวคูขนาน (double helix) 
 

1.2 อารเอ็นเอ  สามารถพบไดในนิวเคลียส, ไซโทพลาซึม และไมโทคอนเดรีย มีหนาที่
เกี่ยวของกับการสังเคราะหโปรตีน(protein synthesis)  โครงสรางโมเลกุลของอารเอ็นเอมีลักษณะ
คลายกับดีเอ็นเอ  คือเปนสายของนิวคลีโอไทด  แตแตกตางจากดีเอน็เอคอืเปนสายเดีย่ว  และ
โมเลกุลของอารเอ็นเอจะประกอบดวยนิคลีโอไทด 4 ชนิด คือ อะดนินี, กัวนีน, ไซโทซีน, และ  ยรูา
ซิล  การเก็บขอมลูของอารเอ็นเอมีรูปแบบเหมือนกับดีเอ็นเอ  คือเปนสายของตัวอักษร  สายอักษร
ของขอมูลอารเอ็นเอจะประกอบดวยตวัอักษร 4 ตัว คือ A G C และ U 
 
2. โปรตีน 
 

โปรตีน(ไพศาล, 2539; พจน และคณะ, 2543) จัดเปนสวนประกอบที่สําคัญของเซลล  และ
เปนสวนประกอบของเอนไซมทุกชนิด  โปรตีนและเอนไซมจัดวามีความสําคัญในการกอใหเกิด
ลักษณะตาง ๆ ในสิ่งมีชีวิต  โปรตีนจัดเปนโมเลกุลขนาดใหญ  โปรตีนแตละชนดิประกอบดวยเสน
โพลีเปปไทด(Polypeptide) จํานวน 1 เสน หรือมากกวา 1 เสน  โพลีเปปไทดประกอบดวยกรดอะมิ
โน(Amino acid) หลายชนดิมาเรียงตอกัน  กรดอะมิโนเปนกรดอินทรยีที่ประกอบดวยหมูคารบอก
ซิลิก(Carboxylic group, -COOH), หมูอะมโิน(Amino group, -NH¬2), อะตอมไฮโดรเจน, และหมู 
R (side chain) ตออยูกับอะตอมคารบอนในตําแหนงแอลฟา(α-carbon) ดังภาพที่ 3  เนื่องจากหมูทั้ง
ส่ีที่ตอกับอะตอมคารบอนนี้ไมเหมือนกัน คารบอนนี้จึงเปนคารบอนชนิดอสมมาตร(Asymmetric 
carbon)  ดังนั้นกรดอะมิโนทุกตัว(ยกเวนกรดอะมิโนไกลซีนซึ่งมีหมู R เปนอะตอมไฮโดรเจน) จะ
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มีสเตริโอไอโซเมอรได 2 ชนิด  คือ D- และ L-  กรดอะมโินที่พบในรางกายมนษุยเปนชนิด  L-  
กรดอะมิโนมอียูมากกวา 80 ชนิด  แตชนิดที่พบทั่วไปในโปรตีนชนิดตาง ๆ และถือวามีความสําคัญ
มีอยูเพียง 20 ชนิดเทานัน้ ซ่ึงมีโครงสรางโมเลกุล ช่ือ และชื่อยอดังภาพที่ 4 
 

ขอมูลของโปรตีนถูกเก็บอยูในรูปแบบตวัอักษร 20 ตัวคือ A R N D C Q E G H I L K M F 
P S T W Y และ V แทนกรดอะมิโนทั้ง 20 ชนิด  ตามชื่อยอแบบหนึ่งตวัอักษร  โดยตัวอักษรจะเรยีง
ตัวเปนสายอักษรตามการเรียงตัวของกรดอะมิโนภายในเสนของโพลีเปปไทด 
 

 
 

ภาพที่ 3  โครงสรางทั่วไปทางเคมีของกรดอะมิโน 
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ภาพที่ 4  โครงสรางโมเลกุล และชื่อของกรดอะมิโนทั้ง 20 ชนิด 
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 รูปแบบการจดัเก็บขอมูลชีวภาพ 

 

รูปแบบการจดัเก็บขอมูลชีวภาพแสดงในงานวิจยันีจ้ัดเกบ็อยูในรูปแบบ FASTA (David, 
2001;  วีรวุฒ,ิ 2545) ดังภาพที่ 5  โดยมี  3  สวน  คือสวนที่  1  มีเครื่องหมาย  >  ตามดวยช่ือและ
แหลงที่มาของขอมูลแตละสายอักษร สวนที่  2  เปนขอมูลลําดับนิวคลีโอไทดหรือกรออะมิโน ซ่ึง
ใชอักษรตวัเดยีวเปนสัญลักษณ  สวนที่  3  เปนเครื่องหมาย  *  แสดงถงึจุดสิ้นสุดของขอมูล โดย
สวนนี้จะมีหรือไมก็ได  เครือ่งหมาย  *  อาจจําเปนตองใชในบางโปรแกรม 

 

 
 

ภาพที่ 5  ตัวอยางการจดัเก็บขอมูลชีวภาพแบบ  FASTA 
 

 ลักษณะการเปลี่ยนแปลงของขอมูลชีวภาพ 
 

การเปลี่ยนแปลงในดีเอ็นเอ  หรือโปรตีน  จะมีลักษณะเหมือนกนัคือจะเกดิจากการแทรก 
การลบ หรือการเปลี่ยนของตัวอักษร  ดังตวัอยางภาพที่ 6   แสดงการเปลี่ยนของลําดับเบสในดีเอน็
เอ  การเปลี่ยนแปลงของขอมูลชีวภาพในลักษณะตาง ๆ เหลานี้สงผลใหลักษณะของสิ่งมีชีวิต
แตกตางไปจากเดิมดวย(ไพศาล, 2539; อมรา, 2540; วีรวุฒ,ิ 2545) 
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ภาพที่ 6  รูปแบบการเปลี่ยนแปลงของเบสในดีเอน็เอ โดย 1) คือลําดับเบสของดีเอ็นเอสายปกติ  2)  
 คือการเปลี่ยนจาก C ไป T เปนการเปลี่ยนของคนละคูเบสกัน(Transition)  3) คือการ

เปลี่ยนจาก G ไป C เปนการเปลี่ยนกับคูคอมพลีเมนกัน (Transversion)  4) คือการขาดไป
ของชวงลําดับเบส ACCTA  5) คือการเพิ่มเขามาของชวงลําดับเบส AAAGC   6) คือการ
อินเวอสชั่น  จาก 5-GCAAAC-3 เปลี่ยนเปน 5-GTTTGC-3 

 

การเทียบเรียงขอมูล 

 

การเทียบเรยีงขอมูล(Sequence Alignment) (Crochemore, 2003) เปนวิธีสําหรับการ
เปรียบเทียบขอมูล  เพื่อระบุสวนที่คลาย  และสวนที่แตกตาง  ของขอมูลที่ตองการเปรียบเทียบ  การ
เทียบเรียงจะพจิารณาจากความคลายกันของอักขระในแตละตําแหนงของลําดับขอมูล  ซ่ึงคาความ
คลายกันจะคํานวณจากรูปแบบการใหคะแนนที่เหมาะสม 

 
รูปแบบเบื้องตนในการเทียบเรียงขอมูลจํานวน 2 ลําดับเริม่จากเขียนลําดับแรกไวบรรทัด

บนของที่ 2  แลวพิจารณาสวนยอยที่มีความเหมอืนกนัระหวาง 2 ลําดบั  ในแตละลําดับสามารถแยก
สวนยอยออกจากกนัไดดวยชองวาง  ซ่ึงโดยปกตแิลวการแทรกชองวางจะไมแทรกในตําแหนงที่
ตรงกันของทั้งสองลําดับ  ผลลัพธสุดทายที่ไดหลังจากเทยีบเรียงแลวลําดับที่เทียบเรยีงจะมีความ
ยาวเทากัน  ตวัอยางการเทียบเรียงลําดับ A = “ACAAGACAGCGT” และลําดับ B = 
“AGAACAAGGCGT” เปนดังภาพที่ 7   
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ภาพที่ 7  ตวัอยางการเทยีบเรียงลําดับ  2  ลําดับ 
 
จากตัวอยางภาพที่ 7   จะเห็นไดวาผลการเทยีบเรียงมีอักขระที่เหมือนกนัในตําแหนง

เดียวกันทั้งหมด 9 ตัว  อยางไรก็ตามการเทียบเรียงใหอักขระที่ตางกันอยูในตําแหนงเดยีวกัน
สามารถเกิดขึ้นได  ดังเชนในตัวอยางตําแหนงที่ 2 อักขระ C ของลําดับ A ถูกจัดวางในตําแหนงที่
ตรงกับอักขระ G ของลําดับ B  และตาํแหนงที่ 4 อักขระ G ของลําดับ A ก็ถูกจัดวางในตําแหนงที่
ตรงกับอักขระ C ของลําดับ B เชนเดียวกนั  นอกจากการเทียบเรียงอักขระที่เหมือนและไมเหมือน
แลว  การแทรกชองวางภายในลําดับก็สามารถทําไดเชนเดยีวกัน  เชนในตําแหนงที่ 10 ของลําดับ A 
การแทรกชองวางทําใหไดการเทียบเรียงทีด่ีสําหรับอักขระ 3 ตัวสุดทาย 

 
หากมองในมมุมองของการเปลี่ยนแปลงของขอมูลแลว  ผลของการเทียบเรียงขอมูล

สามารถแสดงใหเห็นถึงรูปแบบการเปลี่ยนแปลงจากลําดบัหนึ่งไปเปนอีกลําดับหนึ่งได  โดยใน
ตําแหนงที่อักขระไมตรงกันถือวาเปนการแทนที่(substitution) ของอักขระ  ในตําแหนงที่เปน
ชองวางในลําดับแรกถือวาเปนการแทรก(insertion) อักขระที่ลําดับที่ 2  และในตําแหนงที่เปน
ชองวางในลําดับที่ 2 ถือวาเปนการลบ(deletion) อักขระที่ลําดับแรกออก  จากตวัอยางการเทียบเรยีง
ในภาพที่ 7   สามารถสรุปไดวาการเปลี่ยนแปลงจากลําดบั A ไปเปนลําดับ B มี 4 ข้ันตอน คือ 1) 
แทนที่อักขระ C ดวย G ในตาํแหนงที่ 2;  3) แทนที่อักขระ G ดวย C ในตําแหนงที่ 5;  4) ลบอักขระ 
C ในตําแหนงที่ 7;  และ 4)  แทรกอักขระ G ในตําแหนงที่ 10 

 
การเทียบเรยีงขอมูลนั้นสามารถมีผลการเทียบเรียงไดมากมายหลายรูปแบบ  แตผลการ

เทียบเรียงที่สนใจนัน้  คือผลที่เทียบเรียงขอมูลใหมีความคลายกันมากที่สุด  วิธีการวดัผลความ
คลายกันของการเทียบเรียงขอมูลสามารถคํานวณไดจากคาคะแนนความคลายของแตละคูอักขระซึ่ง
มีหลายรูปแบบ  โดยปกตแิลวคาคะแนนความคลายจะใหคะแนนที่ดสํีาหรับการเทียบเรียงอักขระ
เดียวกัน  และใหคะแนนที่ไมดี หรือหักคะแนนสําหรับการเทียบเรียงอักขระที่ตางกนัหรือชองวาง  
คะแนนรวมของการเทียบเรยีงจะคํานวณจากผลรวมคะแนนในแตละตาํแหนงของผลการเทียบเรยีง  
ตัวอยางเชนหากวิธีการใหคะแนนอยูในรปูแบบใหคะแนน +1 สําหรับการเทียบเรยีงอักขระเดยีวกัน 
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และใหคะแนน -1 สําหรับการเทียบเรียงอักขระตางกนัหรือชองวาง   จากตัวอยางการเทียบเรียงใน
ภาพที่ 7  มีการเทียบเรียงอักขระเดียวกนั 9 ตัว  และมกีารเทียบเรียงอักขระที่ตางกัน  หรือชองวาง 4 
ตัว  ดังนัน้คะแนนความคลายกันจะมีคาเทากับ 5 เปนตน 

 
เมื่อพิจารณาถงึจํานวนขอมูลที่ตองการเทียบเรียง การเทยีบเรียงขอมูลสามารถแบงไดเปน 2 

แบบ คือ การเทียบเรียงคูลําดับขอมูล(Pairwise Alignment) และการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูล
(Multiple Alignment)  

 
การเทียบเรยีงคูลําดับขอมูล คือ การเทียบเรียงลําดับขอมูลจํานวน 2 ลําดับ เพื่อหาความ

คลาย, ความแตกตาง หรือการเปลี่ยนแปลงระหวางขอมลู และนอกจากนั้นยังสามารถประยุกตไป
ใชกับการคนหากลุมลําดับที่ใกลเคียง(Homologous sequence) จากฐานขอมูล สําหรับลําดับที่
ตองการไดอีกดวย 

 
การเทียบเรยีงกลุมลําดบัขอมูล(Gusfield, 1999) คือการเทียบเรียงลําดบัขอมูลจํานวนตั้งแต 

3 ลําดับขึ้นไป  เพื่อหาความสัมพันธโดยรวมของขอมูลทั้งหมดที่เทยีบเรียง  โดยจุดประสงคหลักคือ
การหาสวนทีค่ลายกันจากทกุลําดับที่เทียบเรียง  ซ่ึงเปนวธีิการที่ขยายมาจากการเทยีบเรียงคูลําดับ
ขอมูล  

 
เมื่อพิจารณาถงึชวงของลําดบัที่ตองการเทยีบเรียงขอมูล  การเทียบเรยีงขอมูลสามารถแบง

ไดเปน 2 แบบ คือ การเทียบเรียงแบบโกลบอล(Global Alignment)  และการเทียบเรยีงแบบโลคอล
(Local Alignment)   

 
การเทียบเรยีงแบบโกลบอล(Gusfield, 1999:216-217) เปนการหาการเทียบเรียงทีด่ีทีสุ่ด

ของทั้งสายลําดับขอมูล  โดยการเทยีบเรียงแบบโกลบอลมีนิยาม คือ  การเทียบเรยีงแบบโกลบอล
ของลําดับขอมูล S1 และ S2 จํานวน 2 ลําดบั  ทําไดโดยแทรกชองวางภายในลําดับ  หรือที่จุดสิ้นสุด
ของลําดับ ของทั้งลําดับ S1 และ  S2  หลังจากนั้นจัดวางผลการเทียบเรียงของทั้ง 2 ลําดับ  โดยให
ลําดับหนึ่งอยูเหนืออีกลําดับหนึ่ง  ผลที่ไดจากการเทยีบเรียงคือทุกๆอักขระหรือชองวางในแตละ
ลําดับตองตรงขามกับอักขระ  หรือชองวางของอีกลําดับเพียงตัวเดยีวเทานั้น 
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จากนยิามของการเทียบเรยีงแบบโกลบอล  คือผลที่ไดจากการเทียบเรียง  ทุกลําดับจะมี
ความยาวเทากนั  และแสดงใหเห็นถึงการจดัเรียงอักขระของทั้งลําดับขอมูลใหมีความคลายกันมาก
ที่สุด  ซ่ึงผลที่ไดจะแตกตางกันไปขึ้นอยูกบัวิธีการ  และคาการใหคะแนนที่เลือกใช 

 
การเทียบเรยีงแบบโลคอล(Gusfield, 1999:230-232) เปนการหาสวนยอยของลําดับที่ใหผล

การเทียบเรยีงที่ดีที่สุด โดยการเทียบเรียงแบบโลคอลมีนิยาม  คือ  การเทียบเรียงแบบโลคอลของ
ลําดับขอมูล S1 และ S2  คือการหาสวนยอยของลําดับขอมูล S1 และ S2  ที่ใหผลการเทียบเรียงแบบ
โกลบอลระหวางสวนยอยสูงที่สุด  และดกีวาทุกคูของสวนยอยอ่ืนทีไ่ดจาก S1 และ S2  
 

 ประโยชนของการเทียบเรียงกลุมขอมูลชวีภาพ 

 

การเทียบเรยีงกลุมลําดับขอมูลทางชีวภาพเปนวิธีการที่ทาํใหทราบถึงความสัมพันธภายใน
โครงสรางของสายโปรตีน  ซ่ึงสามารถนําไปประยกุตใชกับงานทางดานชีววิทยาไดหลากหลาย  
งานทางดานชวีวิทยาที่นยิมใชวิธีการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลทางชีวภาพมีหลักๆ 3 แนว คือ  
วิเคราะหววิัฒนาการของสิ่งมีชีวิต(Phylogenetic analyses) ดังตัวอยางภาพที่ 8  ระบุสวนจําเพาะ
(Conserved motifs and domains) ของกลุมขอมูลดังตัวอยางภาพที่ 9   และทํานายโครงสรางทุติยภูม ิ 
และตติยภูมิ(Secondary and tertiary structure prediction) ของขอมูลโปรตีน(Notredame, 2002) 

 

 
 

ภาพที่ 8  ตัวอยางแผนภูมิตนไมแสดงความสัมพันธทางวิวัฒนาการที่วเิคราะหไดจากการเทียบเรยีง 
 กลุมลําดับขอมูลชีวภาพ 
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ภาพที่ 9  ตัวอยางผลของการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลเพื่อระบุสวนจาํเพาะของกลุมลําดับขอมูล  
  โดยสวนที่มเีครื่องหมาย * คือสวนจําเพาะของกลุมลําดบัขอมูล 
 

 ตารางคาคะแนน 

 

ตารางคาคะแนนในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูล(วีรวฒุิ, 2545)  เปนคาคะแนนที่บอก
ความเหมือนของแตละตัวอักษรของขอมูลชีวภาพ  สรางคาคะแนนนโดยการหาทางเคมีโดยแตละ
ตารางมีคาคะแนนที่ตางกัน  การเลือกใชตารางคาคะแนนก็มีผลตอความถูกตองของการเทียบเรยีง  
โดยงานวิจยันีใ้ชตารางคาคะแนน Gonnet250 ซ่ึงเปนตารางคาคะแนนทีป่กติโปรแกรม ClustalW 
(Thomson et al., 1994) ใช  นอกจากนี้ยังสามารถเลือกใชตารางคาคะแนนไดหลายแบบซึ่งเปลี่ยน
ไดโดยผูใช  ไดแก  BLOSUM  PAM  และ Gonnet  ซ่ึงเปนตารางคาคะแนนทีน่ิยมใช 

 
1. BLOSUM   
 

BLOSUM เปนตารางคาคะแนนที่คิดคนโดย  Henikoff  ในป  ค.ศ. 1992  ซ่ึงเหมาะกบัการ
คนหาความเหมือน  (similarity  searches)  เหมาะกับโปรแกรมในการคนหา  ไดแก  FASTA  และ  
BLAST  โดยที่ตารางคาคะแนน  BLOSUM มีหลายระดบั  แตละระดบัมีคาน้ําหนกัที่ตางกัน  เชน  
BLOSUM62 คํานวณจากชดุโปรตีนที่มีความเหมือนกันมากกวา 62% เปนตน 

 
2. PAM   
 

PAM  เปนตารางคาคะแนนโดย  Dayhoff  ซ่ึงเปนที่นิยมตั้งแตชวงป  ค.ศ.  1978  โดยมี
พื้นฐานจากรอยละของการยอมรับการเปลี่ยนรูปของสายอักษร  (mutation)  และการอางถึงการ
เปลี่ยนในโปรตีน  โดยการทดสอบความถูกตอง  Dayhoff  พบวาตารางคาคะแนน  PAM  เหมาะ
สําหรับการหาคาความหางของความสัมพันธ 
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3. Gonnet   
 

Gonnet  เปนตารางคาคะแนนโดย  Cohen  และ  Benner ในป  ค.ศ.  1992  ซ่ึงตารางคา
คะแนนนี้พัฒนามาจากตารางคาคะแนน PAM โดยตารางคาคะแนน  Gonnet  จะอิงชุดขอมูลที่มี
ขนาดใหญ 

 

 เทคนิคท่ีใชในการเทียบเรียงกลุมขอมูล 

 
ในสวนนี้จะกลาวถึงเทคนิคที่ใชในการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูล ซ่ึงจะกลาวถึง 2 เทคนิค

หลัก คือ การโปรแกรมแบบพลวัต  และฮวิริสติก 
 

1. การโปรแกรมแบบพลวัต(Dynamic Programming)     
 

การโปรแกรมแบบพลวัต (Dynamic Programming) (Gusfield,  1999; Notredame,  2002; 
วรวุฒ,ิ  2545) เปนวิธีการทีใ่หคาการเทียบเรียงที่ดีที่สุด  โดยการคํานวณอางอิงจากตารางคาคะแนน
ที่เลือกใช  ซ่ึงวิธีการหาเริ่มจากการเลือกตารางคาคะแนน และคาของชองวางที่ตองการใช  และ
สรางตารางการคํานวณ  โดยใหลําดับขอมลูแรกกํากับแนวสดมภ  และลําดับขอมูลที่สองกํากับแนว
แถวของตารางการคํานวณ  และมีเงื่อนไขพื้นฐานตามสมการที่  1 และ สมการที่  2 

 
F(i ,0) = d (1) 

 
F(0, j) = d (2) 

 
โดยที่  i  และ  j  คือตําแหนงของสดมภ  และแถวในตารางการคํานวณ  F( i , j) คือคาใน

ตารางที่ไดจากการคํานวณแบบพลวัต  และ d  คือคาของชองวางที่เลือกใช 
 
จากเงื่อนไขพืน้ฐานตามสมการที่ 1 และ สมการที่  2  การคํานวณตอมาเปนการเติมคาใน

ตารางการคํานวณใหครบ  โดยการเทยีบเรยีงแบบโกลบอลใชสมการที่  3  สวนการเทียบเรียง
แบบโลคอลจะเริ่มตนคาพืน้ฐานเปนศนูย  และใชสมการที่  4  หาคาเพือ่ใสในตารางการคํานวณ  
วิธีการคํานวณคาในตารางเปนดังภาพที่ 10  
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กําหนดให 
F( i , j ) เปนคาที่คํานวณไดในตารางการคํานวณ 
s( xi , yj ) เปนคาเปรียบเทียบตัวอักษรในตําแหนงนั้น  อางอิงจากตารางคาคะแนน 
d  เปนคาชองวางที่เลือกใช 
 

F( i , j )  =  max 

 

F( i – 1 , j-1) + s( xi , yj ) , 
F( i – 1 , j ) – d , 
F( i , j – 1 ) – d . 

(3) 

 

F( i , j )  =  max 

 

0 , 
F( i – 1 , j-1) + s( xi , yj ) , 
F( i – 1 , j ) – d , 
F( i , j – 1 ) – d . 

(4) 

 

 
 

ภาพที่ 10  การคํานวณคาในตารางการคํานวณ 
 

เมื่อคํานวณจนไดคาในตารางการคํานวณครบแลว  ผลลัพธของการเทียบเรียงขอมูลไดจาก
การหาเสนทางยอนกลับจากมุมลางขวาของตารางการคํานวณยอนทางคาที่คํานวณไดจนถึง
ตําแหนงบนซายของตารางกจ็ะไดการเทยีบเรียงขอมูลที่ใหคาคะแนนที่ดีที่สุด  โดยหากเสนทางการ
ยอนกลับเปน i – 1 และ j – 1 หมายถึงอักขระตําแหนง i และ j ถูกเทียบเรียงอยูในตําแหนงที่ตรงกนั  
หากการยอนกลับเปน i – 1 และ j หมายถึงอักขระในสดมภตําแหนง i ถูกเทียบเรียงคูกับชองวาง  
และหากการยอนกลับเปน  i  และ  j – 1 หมายถึงอักขระในแนวแถวตําแหนงที่ j ถูกเทียบเรียงคูกับ
ชองวาง  ซ่ึงตัวอยางการคํานวณแบบพลวตัเปนดังตวัอยางที่ 1 

 

F(i-1, j-1)  
+ s(xi , yj) 

F(i, j-1) - d 

F(i-1, j) - d F(i, j) 
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ตัวอยางที่  1  การเทียบเรยีงแบบโกลบอล  และการเทยีบเรียงแบบโลคอล  ของลําดับขอมูล  
HEAGAWGHEE  และ  PAWHEAE  โดยวิธีการโปรแกรมแบบพลวัต  และใชตารางคาคะแนน 
BLOSUM50  ดังตารางที่  1  และใชคาของชองวางคือ -8 

 
ตารางที่ 1  ตารางคาคะแนน BLOSUM50 
 

 A R N D C Q E G H I L K M F P S T W Y V 
A 5 -2 -1 -2 -1 -1 -1 0 -2 -1 -2 -1 -1 -3 -1 1 0 -3 -2 0 
R -2 7 -1 -2 -4 1 0 -3 0 -4 -3 3 -2 -3 -3 -1 -1 -3 -1 -3 
N -1 -1 7 2 -2 0 0 0 1 -3 -4 0 -2 -4 -2 1 0 -4 -2 -3 
D -2 -2 2 8 -4 0 2 -1 -1 -4 -4 -1 -4 -5 -1 0 -1 -5 -3 -4 
C -1 -4 -2 -4 13 -3 -3 -3 -3 -2 -2 -3 -2 -2 -4 -1 -1 -5 -3 -1 
Q -1 1 0 0 -3 7 2 -2 1 -3 -2 2 0 -4 -1 0 -1 -1 -1 -3 
E -1 0 0 2 -3 2 6 -3 0 -4 -3 1 -2 -3 -1 -1 -1 -3 -2 -3 
G 0 -3 0 -1 -3 -2 -3 8 -2 -4 -4 -2 -3 -4 -2 0 -2 -3 -3 -4 
H -2 0 1 -1 -3 1 0 -2 10 -4 -3 0 -1 -1 -2 -1 -2 -3 2 -4 
I -1 -4 -3 -4 -2 -3 -4 -4 -4 5 2 -3 2 0 -3 -3 -1 -3 -1 4 
L -2 -3 -4 -4 -2 -2 -3 -4 -3 2 5 -3 3 1 -4 -3 -1 -2 -1 1 
K -1 3 0 -1 -3 2 1 -2 0 -3 -3 6 -2 -4 -1 0 -1 -3 -2 -3 
M -1 -2 -2 -4 -2 0 -2 -3 -1 2 3 -2 7 0 -3 -2 -1 -1 0 1 
F -3 -3 -4 -5 -2 -4 -3 -4 -1 0 1 -4 0 8 -4 -3 -2 1 4 -1 
P -1 -3 -2 -1 -4 -1 -1 -2 -2 -3 -4 -1 -3 -4 10 -1 -1 -4 -3 -3 
S 1 -1 1 0 -1 0 -1 0 -1 -3 -3 0 -2 -3 -1 5 2 -4 -2 -2 
T 0 -1 0 -1 -1 -1 -1 -2 -2 -1 -1 -1 -1 -2 -1 2 5 -3 -2 0 
W -3 -3 -4 -5 -5 -1 -3 -3 -3 -3 -2 -3 -1 1 -4 -4 -4 15 2 -3 
Y -2 -1 -2 -3 -3 -1 -2 -3 2 -1 -1 -2 0 4 -3 -2 -2 2 8 -1 
V 0 -3 -3 -4 -1 -3 -3 -4 -4 4 1 -3 1 -1 -3 -2 0 -3 -1 5 

 
การเทียบเรยีงแบบโกลบอลเริ่มจากการสรางตารางการคํานวณจากเงื่อนไขพื้นฐานตาม

สมการ 1  และสมการที่  2  และคํานวณคาในแตละตําแหนงของตารางการคํานวณโดยใชสมการ 3  
เมื่อไดคํานวณคาในตารางจนครบจึงหาเสนทางยอนกลับจากมุมลางขวาของตาราง  ก็จะไดผลการ
เทียบเรียงดังภาพที่ 11 
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ภาพที่ 11  การเทียบเรียงแบบโกลบอลโดยใชการโปรแกรมพลวัต  และผลลัพธที่ได 
 

การเทียบเรยีงแบบโลคอลเริ่มจากการสรางตารางการคํานวณจากเงื่อนไขพื้นฐานเทากับ
ศูนย และคํานวณคาในแตละตําแหนงของตารางการคํานวณโดยใชสมการที่ 4  เมื่อคํานวณคาใน
ตารางจนครบแลว  ผลการเทียบเรียงแบบโลคอลหาไดจากการหาเสนทางยอนกลับจากจุดทีม่ีคา
คะแนนสูงที่สุดในตารางยอนกลับไปจนกระทั่งมีคาเปนศูนย  ดังภาพที่ 12  คาคะแนนสูงสุดใน
ตารางคือ 28 และหาเสนทางยอนกลับไปจนถึงคาศูนยกจ็ะไดผลการเทยีบเรียงแบบโลคอลของทั้ง 2 
ลําดับ 

 
 

ภาพที่ 12  การเทียบเรียงแบบโลคอลโดยใชการโปรแกรมพลวัต  และผลลัพธที่ได 
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วิธีการเทียบเรียงลําดับขอมูลโดยวิธีการโปรแกรมพลวัตเปนวิธีที่รับประกันผลลัพธที่ดี
ที่สุด  โดยมีคาความซับซอนของเวลา  (Time Complexity)  คือ  O(LN)  เมื่อ  L  คือความยาวเฉลี่ย
ของแตละลําดบั  และ  N  คือจํานวนลําดับที่เขาเทียบเรียง  ดังนั้นหากใชวิธีการโปรแกรมพลวัต
เทียบเรียงลําดบัขอมูลที่มีความยาวของลําดับมาก  หรือเทียบเรียงลําดบัจํานวนมากจะใชเวลาในการ
ประมวลผลมาก  วิธีการโปรแกรมพลวัตจึงไมเหมาะสมกบัการเทียบเรยีงกลุมลําดับขอมูลในระดับ
ปริมาณมากกวา 5 ลําดับที่มคีวามยาวของลําดับ 100 อักขระขึ้นไป  (Gusfield,  1999) 

 
2. ฮิวริสตคิ(Heuristic)   
 

การเทียบเรยีงลําดับขอมูลโดยวิธีการฮิวริสติค  เปนการเทียบเรียงลําดบัขอมูลแบบโดย
อางอิงหลักการประมาณ  พยายามใหผลการเทียบเรียงทีไ่ดมีคะแนนการเทียบเรียงใกลเคียงกับคา
คะแนนที่ดีที่สุด  วิธีในกลุมฮวิริสติคที่นิยมใชในการเทียบเรียงลําดับขอมูลคือ  การเทียบเรียงแบบ
กาวหนา(Progressive Alignment) (Notredame,  2002) ซ่ึงเปนวิธีที่เรียบงาย  และมีประสิทธิภาพ
สําหรับการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลโดยใชเวลา  และหนวยความจําในการประมวลผลไมมาก  ทํา
ใหวิธีนี้เปนทีน่ิยมในการใชงานในการเทียบเรียงปจจุบนั เนื่องจากใชเวลาในประมวลผลนอย และ
รองรับการเทียบเรียงขอมูลขนาดใหญ  หรือปริมาณมากได(Thomson  et  al.,  1999) โปรแกรมที่ใช
วิธีการในกลุมของฮิวริสติคและเปนที่นยิมไดแก Pileup, MultiAlign, ClustalW และ ClustalX  ซ่ึง
โปรแกรม ClustalX เปนโปรแกรม ClustalW ที่แสดงผลเปนแบบกราฟฟก 

 

 โครงสรางการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม ClustalW 
 

โปรแกรม ClustalW เปนโปรแกรมเทียบเรยีงกลุมลําดับขอมูลโดยใชวิธีการเทียบเรยีง
ขอมูลแบบกาวหนาทีไ่ดรับความนิยมเพราะเปนโปรแกรมไมคิดมูลคา  มีความถูกตองสูง  ใชกับ
ลําดับที่มากได  และใชไดกับหลายระบบปฏิบัติการ  ไดแก  SUN Solaris,  IRIX5.3 บนเครื่อง 
Silicon  Graphics,  Digital  UNIX  บน  DEC Stations,  Microsoft Windows(32 bit) สําหรับเครื่อง
คอมพิวเตอรสวนบุคคล, Linux สําหรับเครื่องคอมพิวเตอรสวนบุคคล  และ  Macintosh  PowerMac 
(วีรวุฒ,ิ 2545) 

 
โปรแกรม ClustalW สามารถเทียบเรียงไดทั้งดีเอ็นเอ  และโปรตีน  โดยทุกลําดับที่ตองการ

เทียบเรียงตองอยูในไฟลเดยีวกัน  โปรแกรม ClustalW รับไฟลได 7 รูปแบบ  คือ  NBRF/PIR,  
EMBL/SWISSPROT, Pearson  (Fasta),  Clustal  (*.aln),  GCG/MSF(Pileup), GCG9/RSF  และ 
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GDE  (Thomson et al., 1994)  การเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม ClustalW แบงเปน 3 
ขั้นตอนดังภาพที่ 13 

 

 
 

ภาพที่ 13  ขั้นตอนในการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม ClustalW 
 

ขั้นตอนแรกเปนการสรางตารางคาความแตกตางของแตละคูลําดับขอมูล  (Distance 
matrix) เพื่อใชเปนคาคะแนนสําหรับจัดลําดับการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลแบบกาวหนา  การหา
คาคะแนนความแตกตางนั้นใชวิธีเทียบเรยีงคูลําดับขอมูลแตละคู  โดยใชเทคนิคการโปรแกรม
พลวัตในการเทียบเรียงแตละคูลําดับขอมูล  เพื่อคํานวณหาคาความคลายกันของแตละคูขอมูล และ
การคํานวณคาคะแนนความแตกตางของแตละคูขอมูล (DClustalW(x , y)) จะเปนดังสมการที่ 5 

 
DClustalW(x , y) = 1-SClustalW(x , y) (5) 

 
โดยที่ DClustalW(x , y) คือคาคะแนนความแตกตางของคูลําดับขอมูล  x  และ  y  และ 

SClustalW(x , y)  คือคาคะแนนความคลายกันของคูลําดับขอมูล  x  และ  y 
 



 

20 

การทํางานในขั้นตอนแรกใชวิธีการโปรแกรมพลวัตทีละคูลําดับ ซ่ึงมีความซับซอนของ
เวลา O(L2) เมื่อ L คือความยาวของลําดับ และตองเทียบเรยีงคูลําดับใหครบทุกคูลําดับ ซ่ึงมีจํานวน
การคํานวณทั้งหมด N(N-1)/2 คร้ัง หรือประมาณ O(N2) เมื่อ N คือจํานวนของลําดับขอมูลที่ตองการ
เทียบเรียง ดังนั้นในขึน้ตอนนี้มีความซับซอนของเวลาทัง้หมด O(N2L2)  

 
ในขั้นตอนที่ 2 เปนการนําตารางคาความแตกตางของแตละคูลําดับขอมูลมาสรางเปน

แผนภูมิตนไมโดยใชวิธีเนเบอร- จอยนิ่ง (neighbor-joining) (Saitou, 1987) เพื่อจัดกลุม และ
จัดลําดับการเขาเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลแบบกาวหนาสําหรับแตละลําดับขอมูล 

 
ขั้นตอนสุดทายเปนการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลแบบกาวหนาโดยลําดับการเขาเทยีบเรียง

อางอิงจากแผนภูมิตนไมที่สรางในขั้นตอนที่ 2 การเทียบเรียงนั้นเริ่มจากคูลําดับขอมูลที่มีคาคะแนน
ความแตกตางกันนอยที่สุด หลังจากนัน้จึงนําลําดับขอมูลที่มีคาคะแนนความแตกตางมากกวาเขา
มารวมเทียบเรยีงกับกลุมลําดบัขอมูลที่เทียบเรียงไปกอนหนานี้ ทําจนครบทุกลําดับกจ็ะไดผลลัพธ
การเทียบเรยีงกลุมลําดับขอมูล 

 

 ปญหาของการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลชีวภาพ 

 

การเทียบเรยีงกลุมลําดับขอมูลทั้งวิธีการโปรแกรมแบบพลวัต  และวิธีในกลุมฮวิริสติกนั้น
ไดผลที่มีความถูกตองในระดับที่ยอมรับได  แตเมื่อนํามาเทียบเรียงกลุมลําดับที่มีความยาวของ
ขอมูลมาก  หรือมีจํานวนมากก็จะเกดิปญหาทางดานเวลาในการประมวลผลได 

 
วิธีการโปรแกรมพลวัตเมื่อนาํมาใชกับการเทียบเรียงคูลําดับจะมีความซับซอนของเวลา  

คือ O(L2)  และเมื่อใชกับการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลจะมีคาความซบัซอนของเวลา  คือ O(LN)  
เมื่อ  L  คือความยาวเฉลี่ยของแตละลําดับ  และ  N  คือจํานวนลําดับทีเ่ขาเทียบเรียง  ซ่ึงวิธีนี้ใชได
กับการเทียบเรียงกลุมลําดับที่มีจํานวนนอย  และมีความยาวไมมากนกั (วีรวุฒ,ิ 2545)วิธีการ
โปรแกรมพลวัตจึงไมเหมาะสมกับการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลในระดับปริมาณมากกวา 5 ลําดับ
ที่มีความยาวของลําดับ 100 อักขระขึ้นไป  (Gusfield,  1999) 

 
วิธีการในกลุมฮิวริสติกไดรับความนิยมมาก โดยเฉพาะโปรแกรม  ClustalW เนื่องจาก

สามารถเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลที่มีความยาว  และจํานวนมากกวาการโปรแกรมแบบพลวัต แต
หากเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลที่มีขนาดใหญมากก็จะใชเวลานานในการประมวลผลเชนเดียวกนั  
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ดังนั้นการพัฒนาเทคนิคที่มคีวามเร็วในการประมวลผลเพิ่มขึ้นจึงเปนสิ่งจําเปนสําหรับปจจุบันที่
ขอมูลทางชีวภาพเพิ่มขึ้นอยางรวดเร็ว 
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       อุปกรณและวิธีการ 
 

อุปกรณ 

 
1.  ซอฟทแวร   
 

1.1 ระบบปฏิบัติการลินุกส   
1.2 โปรแกรม ClustalW เวอรช่ัน 1.83  (สามารถหาไดจาก ftp://ftp-igbmc.u-

strasbg.fr/pub/ClustalX/)  
1.3 โปรแกรม Bali_score สําหรับใชวัดคาคะแนนชุดทดสอบ BAliBASE  (สามารถ

หาไดจาก  http://www-igbmc.u-strasbg.fr/BioInfo/BAliBASE2/) 
1.4 ฐานขอมูลชีวภาพ BAliBASE เวอรช่ัน 2  (สามารถหาไดจาก  http://www-

igbmc.u-strasbg.fr/BioInfo/BAliBASE2/) 
1.5 โปรแกรม qscore สําหรับใชวัดคาคะแนนชุดทดสอบ PREFAB  (สามารถหาได

จาก http://www.drive5.com/muscle/prefab.htm) 
1.6 ฐานขอมูลชีวภาพ PREFAB เวอรช่ัน 4.0 (สามารถหาไดจาก 

http://www.drive5.com/muscle/prefab.htm) 
1.7 ตัวแปลภาษา C 

 

2.  ฮารดแวร   
  

2.1 เครื่องคอมพิวเตอร Athlron XP 2000+ ที่มี CPU Clock rate 1.67 GHz   
2.2 หนวยความจําหลัก 512 MB 
2.3 ฮารดดิสกชนดิ IDE ขนาด 80 GB จํานวน 1 ตัว 
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วิธีการ 
 

ในวิทยานพินธนําเสนอขั้นตอนเทคนิคการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลโดยพิจารณาความถี่
สวนยอยของลําดับ (Sub-segment Frequency Alignment  :SSFA)  (คมสัน, 2548)  ซ่ึงไดแนวคิดมา
จากความรูเทคนิคการเทียบเรียงกลุมลําดบัขอมูลโดยใชโปรแกรม  ClustalW (Thompson et al., 
1999) 
 
1. ขั้นตอนวิธีการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูล   
 

ขั้นตอนการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลโดยใชความถี่แบบพิจารณาคาน้ําหนกัแบงเปน  3  
ขั้นตอนดังภาพที่ 14  
 

  
 

ภาพที่ 14  การเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลโดยพิจารณาความถี่สวนยอยของลําดับ 
 
ขั้นตอนแรกเปนการสรางตารางคาความแตกตางของแตละคูลําดับขอมูลโดยพิจารณา

ความถี่สวนยอยซ่ึงแตกตางจากวิธีของโปรแกรม ClustalW มีรายละเอยีดขั้นตอนการคํานวณดังนี ้
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ขั้นแรกเริ่มจากนําลําดับขอมูลแตละลําดบัมาแบงเปนสวนยอยโดยใชวิธี  n-gram  โดย
สวนยอยที่ใชในงานวจิัยนี้มคีวามยาว 3 ตวัอักษร  ดงัตัวอยางที่ 2 

 
ตัวอยางที่ 2  การแบงสวนยอยของแตละลําดับ 

สมมติใหขอมลูที่ตองการเทียบเรียงมีทั้งหมดจํานวน 3 ลําดับ ไดแก 
ลําดับ  a  =  ACATG 
ลําดับ  b  =  TACAG 
ลําดับ  c  =  AGCATG 

แบงเปนสวนยอยไดดังนี ้
สวนยอยลําดบั  a  คือ  a1={ACA},  a2={CAT},  a3={ATG} 
สวนยอยลําดบั  b  คือ  b1={TAC},  b2={ACA},  b3={CAG} 
สวนยอยลําดบั  c  คือ  c1={AGC},  c2={GCA},  c3={CAT},  c4={ATG} 
 
เมื่อไดสวนยอยของลําดับแลวจึงนําแตละสวนยอยของลําดับมาแปลงใหเปนคาตวัเลขโดย

แทนคาตัวอักษรในแตละหลักดวยเลข  0-20  ตามตารางที่  2  และนํามาผานสมการแฮช  ดังสมการ
ที่  6    

 
ตารางที่ 2  ตารางคาตัวเลขสําหรับแทนคาอักขระในสวนยอยของลําดบั 
 

- A R N D C Q E G H I L K M F P S T W Y V 
0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

 
H(x) = (x2 x 212 )+ (x1 x 21) + x0 (6) 

 
โดยที่ H(x) คือคาตัวเลขที่ไดจากการแปลงสวนยอยของลําดับ x สวน x2 คือคาตัวเลขที่แทน

คาอักขระตัวแรกของสวนยอย x   x1  คือคาตัวเลขที่แทนคาอักขระตัวที ่2 ของสวนยอย  x  และ x0 
คือคาตัวเลขที่แทนคาอักขระตัวที่ 3 ของสวนยอย x  ซ่ึงคา  H(x)  ที่คํานวณไดสําหรับแตละ
สวนยอยของลําดับนั้นจะไดคาเทากันก็ตอเมื่อสวนยอยทัง้ 2 มีอักขระเดียวกัน  และเรียงตัว
เหมือนกนัเทานั้น  ตัวอยางการแปลงสวนยอยของลําดับเปนดังตัวอยางที่  3  
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ตัวอยางที่  3  การแทนคาสวนยอยของลําดบัดวยตัวเลข  จากตัวอยางที่ 2 เมื่อแบงลําดบั
ออกเปนสวนยอยแลว  นําแตละสวนยอยมาผานสมการแฮชไดคาดังนี ้

สวนยอยของลําดับ  a  ไดแก 
H(a1) = H({ACA}) = (1 x 212) + (5 x 21) + 1 =  547 
H(a2) = H({CAT}) = (5 x 212) + (1 x 21) + 17 =  2243 
H(a3) = H({ATG}) = (1 x 212) + (17 x 21) + 8 =  806 
สวนยอยของลําดับ  b  ไดแก 
H(b1) = H({TAC}) = (17 x 212) + (1 x 21) + 5 =  7523 
H(b2) = H({ACA}) = (1 x 212) + (5 x 21) + 1 =  547 
H(b3) = H({CAG}) = (5 x 212) + (1 x 21) + 8 =  2234 
สวนยอยของลําดับ  c  ไดแก 
H(c1) = H({AGC}) = (1 x 212) + (8 x 21) + 5 =  614 
H(c2) = H({GCA}) = (8 x 212) + (5 x 21) + 1 =  3634 
H(c3) = H({CAT}) = (5 x 212) + (1 x 21) + 17 =  2243 
H(c4) = H({ATG}) = (1 x 212) + (17 x 21) + 8 =  806 
 
เมื่อแปลงสวนยอยของลําดับเปนตัวเลขโดยผานฟงกช่ันแฮชแลวจึงเกบ็ขอมูลลงในตาราง

แบบแฮช  สวนยอยทีเ่หมือนกันจะถูกเก็บอยูในตําแหนงของตารางแฮชเดียวกัน โดยขอมูลที่เก็บใน
ตารางแฮชจะมีการเก็บจํานวนของสวนยอยของแตละลําดับขอมูลไวดวย 

 
ในระหวางการเก็บขอมูลสวนยอยลงในตารางแฮชนั้น จะมีการเก็บขอมูลความถี่ของ

สวนยอยที่ซํ้ากันของแตละคูลําดับขอมูลเพื่อสรางตารางคาความคลายกันของแตละคูลําดับขอมูล 
ซ่ึงคาความคลายกันคํานวณจากอัตราสวนของความถี่ของสวนยอยที่ซํ้ากันของคูลําดบัขอมูลตอ
จํานวนสวนยอยทั้งหมดของคูลําดับขอมูล ดังสมการที่ 7 

 
∑£ (k(£)) SSSFA(x , y) = (nx + ny) 

 (7) 

 
โดยที่ SSSFA(x,y) คือคาคะแนนความคลายกนัพิจารณาจากความถี่ของสวนยอยที่ซํ้ากนัของ

ลําดับ x และ y, £  คือสวนยอย n-gram ที่ซํ้ากัน, nx และ ny คือจํานวนของสวนยอยแบบ 3-gram ของ
ลําดับ x และ y  และ k(£) คือความถี่ของสวนยอย £ ที่ปรากฏในลําดับ x และ y  
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คาความคลายกันของคูลําดบัขอมูลมีคาอยูระหวาง 0 ถึง 1 โดยคา 0 หมายถึงคูลําดบัขอมูล
ที่ไมมีความคลายกันเลย และ 1 คือคูลําดับขอมูลที่เหมือนกันทกุประการ ตัวอยางการคํานวณคา
ความคลายกันของคูลําดับขอมูลเปนดังตัวอยางที่ 4 

 
ตัวอยางที่  4  การคํานวณคาความคลายกันสําหรับแตละคุลําดับขอมูลจากตัวอยางที่ 3 

สามารถคํานวณไดโดยใชสมการที่ 7 ดังนี ้
คาความคลายกันของลําดับ a และลําดับ b คือ 

k({ACA}) 2 
SSSFA(a,b)  =   

na + nb 
= 

3+3 
=  0.333 

 

คาความคลายกันของลําดับ a และลําดับ c คือ 
k({CAT})+ k({ATG}) 2 + 2 

SSSFA(a,c)  =   
na + nc 

= 
3 + 4 

=  0.571 

 

คาความคลายกันของลําดับ b และลําดับ c คือ 
0 0 

SSSFA(b,c)  =   
nb + nc 

= 
3 + 4 

=  0 

 

เมื่อไดคาความคลายกันของแตละคูลําดับขอมูลแลว จึงสรางตารางคาความแตกตางโดย
คํานวณจากคาความคลายกันดังสมการที่ 8 และจากตัวอยางที่ 4 เมื่อคํานวณคาความแตกตางแลวจะ
ไดตารางคาความแตกตางของแตละคูลําดับขอมูลดังตารางที่ 3 

 
DSSFA (x,y) = 1- SSSFA (x,y) (8) 

 
เมื่อ DSSFA (x , y) คือคาความแตกตางของลาํดับ x  และลําดับ y 
  

ตารางที่ 3  ตารางคาความแตกตางของลําดับ a, b และ c  ที่เขาเทียบเรยีง 
 

 ลําดับ  a ลําดับ  b ลําดับ  c 

ลําดับ  a 0 0.667 0.429 
ลําดับ  b 0.667 0 1 
ลําดับ  c 0.429 1 0 
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การคํานวณคาความแตกตางสามารถคํานวณสะสมไดพรอมกับการเก็บขอมูลแตละ
สวนยอยในตารางแฮช  โดยใชสมการที่ 9 ซ่ึงเกิดจากการแทนคา SSSFA (x,y) ในสมการที ่8 ดวย
สมการที่ 7 ดังนั้นขั้นโปรแกรม SSFA จึงมีขั้นตอนการทาํงานดังภาพที่ 15  และมีตัวอยางการ
คํานวณดังภาพที่ 16 

 
∑£ (k(£)) DSSFA(x , y) = 1 - (nx + ny) 

 (9) 

 
เมื่อไดตารางคาความแตกตางของแตละคูลําดับขอมูลแลว  จึงทําขั้นตอนจัดกลุมและลําดับ

ที่เขาเทียบเรียง  และขั้นตอนเทียบเรยีงกลุมลําดับขอมูลแบบกาวหนาดังภาพที่ 14 โดยทั้ง 2 ขั้นตอน
นี้ใชวิธีการเดยีวกับโปรแกรม ClustalW  แตอางอิงจากตารางคาความแตกตางที่คํานวณจากความถี่
สวนยอยของขอมูลแทนการเทียบเรียงคูลําดับของโปรแกรม  ClustalW 

 
การแบงสวนยอยลําดับขอมูลจํานวน N ลําดับโดยวิธี n-gram นั้นมคีาความซับซอนของ

เวลา O(N(L-n+1)) หรือประมาณ O(NL) เมื่อ L คือความยาวของลําดับขอมูล และ n คือความยาว
สวนยอย n-gram ในสวนของการคํานวณคาความคลายกนันั้นใชวิธีคํานวณแบบสะสมจากการเกบ็
ขอมูลใน hash เดียว ทําใหการสรางตารางคาความแตกตางของคูลําดับขอมูลนั้นมีการประมวลผล
แตละลําดับขอมูลเพียงรอบเดียว  

 
การทํางานของโปรแกรม SSFA และการทํางานของโปรแกรม  ClustalW  นั้นใชเวลาใน

การประมวลผลแตกตางกนัในขั้นตอนการสรางตารางคาความแตกตางของคูลําดับขอมูล  โดย
โปรแกรม SSFA ใชวิธีการพิจารณาความถี่ของสวนยอย และ มีคาซับซอนของเวลา O(NL) ในขณะ
ที่โปรแกรม  ClustalW ใชวธีิเทียบเรียงแตละคูลําดับขอมูล และมีคาซับซอนของเวลา O(N2L2) ซ่ึง
ทําใหโปรแกรม SSFA ใชเวลาเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลนอยกวาโปรแกรม ClustalW มาก 
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ภาพที่ 15  ขั้นตอนการสรางตารางคาความแตกตางโดยพจิารณาความถีส่วนยอย 
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ภาพที่ 16  ขั้นตอนการสรางตารางคาความแตกตางโดยพจิารณาความถีส่วนยอย 
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2. การเตรียมขอมูล   
 

ฐานขอมูลที่ใชในงานวิจยันี ้ คือฐานขอมูล BAliBASE เวอรช่ัน 2.01 และฐานขอมลู 
PREFAB เวอรช่ัน 4.0  

 

ฐานขอมูล BAliBASE เวอรช่ัน 2.01 (Thompson  et al., 1999; วีรวุฒ,ิ 2545) เปน
ฐานขอมูลสําหรับวัดผลการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลโปรตีน  ประกอบดวยกลุมลําดับขอมูลที่
เทียบเรียงแลวสําหรับอางอิง 141 กลุม  แบงเปนกลุมอางอิง 8 ชุด  โดยในงานวิจยันี้ใชกลุมอางอิง
ทั้งหมด 5 กลุมที่สามารถวัดผลการเทียบเรียงได คือ ชุดอางอิงที่ 1 เปนชุดที่มีคาความหางเทากนั
และหลายระดบัสวน, ชุดอางอิงที่ 2  เปนการเทียบเรียงกับสายอักขระที่มกีารเปลี่ยนแปลงสูง, ชุด
อางอิงที่ 3 เปนกลุมยอยทีน่อยกวา  25% ของสวนที่เหลือระหวางกลุม, ชุดอางอิงที่ 4 แตละกลุม
ขอมูลประกอบดวยลําดับขอมูลที่เปนสวนขยายขนาดใหญ ที่จุดสิ้นสดุ N/C(N/C-terminal 
extensions) และชุดอางอิงที ่5 แตละกลุมขอมูลประกอบดวยลําดับขอมูลที่เกิดการแทรกภายในชวง
กลางลําดับ  โดยมีรายละเอียดแตละชดุอางอิงดังตารางที่ 4 – ตารางที่ 9   

 

ตารางที่ 4  ชุดอางอิง 1 เปนชุดที่มีคาความหางเทากนัและหลายระดับสวนสงวน (ขนาดสั้น) 
 

คุณลักษณะ ชื่อ(จํานวนสายอักขระ) 
ความเหมือนกัน(identity) 
นอยกวา 25% 

1aboA (5), 1idy (5), 1r69 (4), 1tvxA (4), 1ubi (4), 1wit (5), 2trx (4)   
รวม  31  สายอักขระ 

ความเหมือนกัน  20-40% 1aab (4), 1fjlA (6), 1hfh (5), 1hpi (4), 1csy (5), 1pfc (5), 1tgxA (4), 1ycc (4), 3cyr 
(4), 451c (5)  รวม  46  สายอักขระ 

ความเหมือนกันมากกวา 
35% 

1aho (5), 1csp (5), 1dox (4), 1fkj (5), 1fmb (4), 1krn (5), 1plc (5), 2fxb (5), 2mhr 
(5), 9rnt (5)  รวม  48  สายอักขระ 

 

ตารางที่ 5  ชุดอางอิง 1 เปนชุดที่คาความหางเทากนัและหลายระดับสวนสงวน(ขนาดกลาง) 
 

คุณลักษณะ ชื่อ(จํานวนสายอักขระ) 
ความเหมือนกัน(identity) 
นอยกวา 25% 

1bbt3 (5), 1sbp (5), 1havA (5), 1uky (4), 2hsdA (4), 2pia (4), 3grs (4), kinase (5) 
รวม  36  สายอักขระ 

ความเหมือนกัน  20-40% 1ad2(4),1aym3(4),1gdoA(4), 1ldg(4),1mrj(4),1pgtA(4), 1pii(4) รวม  38  สายอักขระ 
ความเหมือนกันมากกวา 
35% 

1amk (5), 1ar5A (4), 1ezm (5), 1led (4), 1ppn (5), 1pysA (4), 1thm (4), 1tis (5), 1zin 
(4), 5ptp (5)  รวม  45  สายอักขระ 
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ตารางที่ 6  ชุดอางอิง 1 เปนชุดที่คาความหางเทากนัและหลายระดับสวนสงวน (ขนาดยาว) 
  

คุณลักษณะ ชื่อ(จํานวนสายอักขระ) 
ความเหมือนกัน
(identity) นอยกวา 25% 

1ajsA (4), 1cpt (4), 1lvl (4), 1pamA (5), 1ped (3), 2myr (4), 4enl (3), gal4 (5)   
รวม  32  สายอักขระ 

ความเหมือนกัน  20-
40% 

1ac5 (4), 1adj (4), 1bgl (4), 1dlc (4), 1eft (4), 1fieA (4), 1gowA (4), 1pkm (4), 
1sesA (5), 2ack (5), arp (5), glg (5)   
รวม  52  สายอักขระ 

ความเหมือนกันมากกวา 
35% 

1ad3 (4), 1gpb (5), 1gtr (5), 1lcf (6), 1rthA (5), 1taq (5), 3pmg (4), actin (5)   
รวม  39  สายอักขระ 

 
ตารางที่ 7  ชุดอางอิง 2 เปนการเทียบเรียงกบัสายอักขระที่มีการเปลี่ยนแปลงสูง 
 

คุณลักษณะ ชื่อ(จํานวนสายอักขระ) 
ขนาดสั้น 1aboA (15), 1csy (19), 1idy (21), 1r69 (22), 1tgxA (20), 1tvxA (17), 1ubi (17), 1wit 

(22), 2trx (20)    
รวม 173 สายอักขระ 

ขนาดกลาง 1sbp (18), 1havA (18), 1uky (24), 2hsdA (22), 2pia (18), 3grs (16), kinase (18)   
รวม 134 สายอักขระ 

ขนาดยาว 1ajsA (20), 1cpt (15), 1lvl (24), 1pamA (19), 1ped (19), 2myr (19), 4enl (18)   
รวม 134 สายอักขระ 

 
ตารางที่ 8  ชุดอางอิง 3 เปนกลุมยอยที่นอยกวา  25% ของสวนที่เหลือระหวางกลุม 

 
คุณลักษณะ ชื่อ(จํานวนสายอักขระ) 

ขนาดสั้น 1idy (27), 1r69 (23), 1ubi (22), 1wit (19) 
รวม 91 สายอักขระ 

ขนาดกลาง 1uky (24), 2pia (20), kinase (23) 
รวม 67 สายอักขระ 

ขนาดยาว 1ajsA (28), 1pamA (19), 1ped (21), 2myr (21), 4enl (19) 
รวม 108 สายอักขระ 
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ตารางที่ 9  ชุดอางอิง 4  และชุดอางอิง 5 
 

ชุดอางอิง คุณลักษณะ ชื่อ(จํานวนสายอักขระ) 
4 สายอักขระ N/C 

(N/C-terminal 
extensions) 

1ckaA (10), 1csp (6), 1dynA (16), 1lkl (8), 1mfa (8), 1pfc (10), 
1pysA (4), 1vln (14), 1ycc (9), 2abk (7), kinase1 (7), kinase2 (18) 
รวม 107 สายอักขระ 

5 สายอักขระที่มีการ
แทรกภายใน 

1eft (8), 1ivy (7), 1pysA (10), 1qpg (5), 1thm1 (11), 1thm2 (7), 
2cba (8), s51 (15), s52 (5), kinase1 (5), kinase2 (12), kinase3 (19) 
รวม 112 สายอักขระ 

 
ขอมูลทดสอบมาจาก  http://www-igbmc.u-strasbg.fr/BioInfo/BAliBASE2/ 

BAliBASE2.01.tar.gz  มีขนาด 7.81 MB  และเมื่อทําการขยายไฟลจะเปนชุดทดสอบที่มีขนาด 82.4 
MB ประกอบดวย 8 กลุมยอยตามชุดอางองิ  โดยมีช่ือ ref1, ref2, ref3, ref4, ref5, ref6, ref7 และ 
ref8  ตามลําดับ  ในงานวิจยันี้ใชกลุมยอย ref1 – ref5  โดยใชชุดอางองิเทากับ ref เชน ชุดอางอิง: 1 
ตามโครงสรางคือ ref1  และชุดทดสอบเทากับ test เชน ชุดทดสอบ 1 ตามโครงสรางคือ test1 ช่ือชุด
ขอมูลแสดงไดดังตารางที่ 10  และตารางที่ 11 

 
ตารางที่ 10  ชุดอางอิง 1 
 
ชุดทดสอบ ชื่อชุดขอมูล 

1 1aab_ref1, 1aboA_ref1, 1aho_ref1, 1csp_ref1, 1csy_ref1, 1dox_ref1, 1fjlA_ref1, 
1fkj_ref1, 1fmb_ref1, 1hfh_ref1, 1hpi_ref1, 1idy_ref1, 1krn_ref1, 1pfc_ref1, 1plc_ref1, 
1r69_ref1, 1tgxA_ref1, 1tvxA_ref1, 1ubi_ref1, 1wit_ref1, 1ycc_ref1, 2fxb_ref1, 
2mhr_ref1, 2trx_ref1, 3cyr_ref1, 451c_ref1, 9rnt_ref1 

2 1ad2_ref1, 1amk_ref1, 1ar5A_ref1, 1aym3_ref1, 1bbt3_ref1, 1ezm_ref1, 1gdoA_ref1, 
1havA_ref1, 1ldg_ref1, 1led_ref1, 1mrj_ref1, 1pgt_ref1, 1pii_ref1, 1ppn_ref1, 
1pysA_ref1, 1sbp_ref1, 1thm_ref1, 1tis_ref1, 1ton_ref1, 1uky_ref1, 1zin_ref1, 2cba_ref1, 
2hsdA_ref1, 2pia_ref1, 3grs_ref1 

3 1ac5_ref1, 1ad3_ref1, 1adj_ref1, 1ajsA_ref1, 1bgl_ref1, 1cpt_ref1, 1dlc_ref1, 1eft_ref1, 
1fieA_ref1, 1gowA_ref1, 1gpb_ref1, 1gtr_ref1, 1lcf_ref1, 1lvl_ref1, 1pamA_ref1, 
1ped_ref1, 1pkm_ref1, 1rthA_ref1, 1sesA_ref1, 1taq_ref1, 2ack_ref1, 2myr_ref1, 
3pmg_ref1, 4enl_ref1, actin_ref1, arp_ref1, gal4_ref1,glg_ref1 
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 ตารางที่ 11  ชุดอางอิง 2 - 5 
 

ชุดอางอิง ชื่อชุดขอมูล 
2 1aboA_ref2, 1ajsA_ref2, 1cpt_ref2, 1csy_ref2, 1havA_ref2, 1idy, 1idy_ref2, 1lvl_ref2, 

1pamA_ref2, 1ped_ref2, 1r69_ref2, 1sbp_ref2, 1tgxA_ref2, 1tvxA_ref2, 1ubi_ref2, 
1uky_ref2, 1wit_ref2, 2hsdA_ref2, 2myr_ref2, 2pia_ref2, 2trx_ref2, 3grs_ref2, 4enl_ref2, 
kinase_ref2 

3 1ajsA_ref3, 1idy_ref3, 1pamA_ref3, 1ped_ref3, 1r69_ref3, 1ubi_ref3, 1uky_ref3, 
1wit_ref3, 2myr_ref3, 2pia_ref3, 4enl_ref3, kinase_ref3 

4 1ckaA_ref4, 1csp_ref4, 1dynA_ref4, 1lkl_ref4, 1mfa_ref4, 1pfc_ref4, 1pysA_ref4, 
1vln_ref4, 1ycc_ref4, 2abk_ref4, kinase1_ref4, kinase2_ref4 

5 1eft_ref5, 1ivy_ref5, 1pysA_ref5, 1qpg_ref5, 1thm1_ref5, 1thm2_ref5, 2cba_ref5, 
kinase1_ref5,  kinase2_ref5,  kinase3_ref5,  s51_ref5,  s52_ref5 

 
ฐานขอมูล PREFAB (Edgar, 2004) เวอรช่ัน 4.0 ประกอบดวยกลุมขอมูลสําหรับเทียบเรียง 

1682 ชุดขอมูล  โดยไมไดแบงเปนกลุมอางอิงเชนเดยีวกบั BAliBASE  แตละชุดขอมลู
ประกอบดวยคูลําดับขอมูลโปรตีนที่มาจากการคนหาลําดับขอมูลที่เทียบเคียงกันไดผานโปรแกรม 
PSI-BLAST  จากฐานขอมูลโปรตีน  NCBI  จํานวนลําดบัขอมูลในแตละชุดขอมูลโดยเฉลี่ยมี
จํานวน 45 ลําดับ   

 
ฐานขอมูล PREFAB เวอรช่ัน 4.0  มาจาก  http://www.drive5.com/muscle/ prefab.htm  

โดยมีขนาด 7.6 MB  เมื่อขยายไฟลออกมาจะเปนชดุทดสอบที่มีขนาด 31 MB  ประกอบดวยชุด
ขอมูล 1682 ชุด ในงานวิจยันี้จะแบงออกเปนกลุมขอมูลจํานวน 68 กลุมดังตารางที่ 12 – ตารางที่ 21 
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ตารางที่ 12  กลุมขอมูลที่ 1-7 
 

กลุมขอมูล ชื่อชุดขอมูล 
1 12asA_1atiA, 153l_1cnsA, 16pk_1qpg, 19hcA_1duwA, 1a02N_1a3qA, 1a04A_1dz3A, 

1a04A_1ibjA, 1a04A_3chy, 1a0cA_1a0dA, 1a0cA_1bxbD, 1a0cA_1ubpC, 1a0fA_1hqoA, 
1a0fA_1ljrA, 1a0fA_1pd21, 1a0hA_5hpgA, 1a0p_1a36A, 1a0p_1ae9A, 1a0tP_2mprA, 
1a12A_1jtdB, 1a1z_1d2zA, 1a28A_2prgA, 1a28A_3erdA, 1a2vA_1ksiB, 1a36A_1a41, 
1a3aA_1a6jA 

2 1a3c_1tc1A, 1a3k_1c1lA, 1a3k_1lcl, 1a3qA_1gof, 1a44_1qouB, 1a49A_1dxeA, 
1a49A_1pkyC, 1a49A_2tpsA, 1a4iA_1b0aA, 1a4iA_1ee9A, 1a53_1dvjA, 1a53_1hg3A, 
1a53_1nsj, 1a53_1qo2A, 1a62_1mjc, 1a65A_1aozA, 1a65A_1nif, 1a6cA_1bmv1, 1a6dA_1ass, 
1a6dA_1derA, 1a6jA_1hynP, 1a6l_2fdn, 1a6m_1ash, 1a6m_1cg5B, 1a6m_1ewaA 

3 1a6m_1flp, 1a6m_1h97A, 1a6m_1hlb, 1a6m_1ithA, 1a6m_2fal, 1a6m_2gdm, 1a6m_2hbg, 
1a6m_2vhbA, 1a6m_3sdhA, 1a6o_1buhA, 1a75A_1b8cB, 1a7s_1agjA, 1a7s_2cgaB, 
1a7tA_1e5dA, 1a7tA_1smlA, 1a7w_1aoiA, 1a7w_1aoiB, 1a7w_1b67B, 1a7w_1bh9B, 
1a7w_1tafA, 1a7w_1tafB, 1a8d_1wba, 1a8h_1qqtA, 1a8l_1hyuA, 1a8o_1qrjB 

4 1a8rA_1fb1D, 1a9nA_1dceA, 1aba_1h75A, 1aba_1kte, 1aba_1qfnA, 1aba_3grx, 
1abrB_1dqgA, 1abwA_1cqxA, 1ac5_1auoA, 1ac5_1cpy, 1ad3A_1bpwA, 1ad3A_1euhA, 
1adeA_1dj3A, 1adjA_1atiA, 1adjA_1httD, 1ae9A_1a36A, 1ae9A_1aihA, 1aerA_1aerB, 
1ag4_1amm, 1agdA_1bqsA, 1agdA_1iakA, 1agdB_1iakA, 1agjA_1cqqA, 1agqA_1vpfA, 
1ah1_1cid 

5 1ah1_1f97A, 1ah1_1kb5B, 1ah1_1qfoA, 1ah1_1tlk, 1ah1_1vcaA, 1ah1_2ncm, 1ah7_1ca1, 
1ah9_1bkb, 1aihA_1a0p, 1air_1pcl, 1aisB_1guxB, 1aj6_1b63A, 1aj8A_1csh, 1ajqA_1cp9A, 
1ajqB_1nedA, 1ajsA_1aam, 1ajsA_1ibjA, 1ak1_1hrkA, 1ako_1bix, 1alu_1bgc, 1alu_1cnt3, 
1alu_1i1rB, 1aly_1d4vB, 1aly_1dyoA, 1aly_2tnfA 

6 1am2_1at0, 1am7A_3lzt, 1amj_1zymA, 1amk_1hg3A, 1amoA_1ddgB, 1amoA_1ep2B, 
1amoA_1fnc, 1amoA_1qfjA, 1amoA_1rcf, 1amp_1b8oA, 1amp_1cg2A, 1amp_1cx8B, 
1amp_1xjo, 1amuA_1lci, 1an8_1aw7A, 1an8_1eu4A, 1an8_1f77B, 1an9A_1c0pA, 
1aoa_1bkrA, 1aocA_1bndA, 1aoeA_1d1gA, 1aoeA_1vdrA, 1aoeA_3dfr, 1aohA_1anu, 
1aohA_1g1kB 

7 1aoiA_1bh9B, 1aoiA_1tafA, 1aoiB_1a7w, 1aoiB_1aoiD, 1aoiB_1jfiB, 1aoiB_1tafA, 
1aoiC_1f66G, 1aoiD_1aoiB, 1aoiD_1jfiB, 1aoxA_1atzA, 1aoxA_1auq, 1aoxA_1ido, 
1aoy_1b4aA, 1ap0_1dz1A, 1ap8_1ejhA, 1apyA_1ayyC, 1apyB_2gawD, 1aq0A_1eokA, 
1aq0A_1ghsB,1aqb_1avgI,1aqb_1bebA,1aqb_1epaA,1aqb_1h91A,1aqt_1e79H,1aquA_1fmlB 
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ตารางที่ 13  กลุมขอมูลที่ 8-14 
 

กลุมขอมูล ชื่อชุดขอมูล 
8 1aqzA_1de3A, 1aqzA_9rnt, 1arb_2hrvA, 1ash_1a6m, 1ash_1flp, 1ash_1ithA, 1ash_2fal, 

1at3A_1fl1A, 1at3A_1lay, 1atg_1ixh, 1atg_1mrp, 1atg_1wod, 1atiA_1g5hA, 1atiA_1qf6A, 
1atlA_1bkcA, 1atzA_1auq, 1atzA_1ido, 1atzA_2scuB, 1au7A_2hddA, 1auiB_1dguA, 
1auk_1fsu, 1auoA_1brt, 1auoA_1fj2B, 1auoA_1i6wA, 1auoA_1jfrA 

9 1auq_1ido, 1auvA_1iow, 1auyA_1e57B, 1auyA_1qqp3, 1auz_1dciA, 1avaC_1wba, 
1avgI_1epaA, 1avmA_3mdsA, 1avpA_1euvA, 1aw0_1cc8A, 1aw8B_1cr5A, 1awcA_1bc8C, 
1awcA_2hts, 1awcA_2irfG, 1awd_1ayfA, 1awe_1btkA, 1awe_1dbhA, 1awe_1faoA, 
1awe_1pls, 1ax4A_2dkb, 1ax4A_2tplA, 1ax8_1f6fA, 1ax8_1rcb, 1axiB_1bp3B, 1axiB_1j7vR 

10 1axkA_2nlrA, 1aye_1qmuA, 1ayfA_1put, 1aym1_2hwf1, 1aym2_1hri2, 1aym2_1qqp2, 
1aym3_1b35A, 1aym3_1ihmA, 1aym3_1rud3, 1az9_1bn5, 1az9_1c24A, 1azpA_1bf4A, 
1azsA_1culB, 1azsA_1fx2A, 1b0nA_1r69, 1b0uA_1jj7A, 1b0uA_1skyE, 1b16A_1bdb, 
1b16A_1bsvA, 1b16A_1e6wA, 1b16A_1fds, 1b16A_1he2A, 1b16A_1xel, 1b16A_1ybvA, 
1b16A_3chy 

11 1b20A_1rgeA, 1b25A_1aorA, 1b2pA_1msaA, 1b34B_1d3bA, 1b34B_1d3bB, 1b34B_1i8fA, 
1b35A_1b35B, 1b35A_1ihmA, 1b35A_2mev1, 1b37B_1gpeA, 1b3aA_1hfgA, 1b3aA_1tvxA, 
1b3jA_1agdA, 1b3mA_1b8sA, 1b4kA_1qmlA, 1b5fB_1smrA, 1b5l_1rmi, 1b64_1fjfJ, 
1b6cB_1ia8A, 1b6e_1fm5A, 1b6e_1hyrB, 1b6g_1bn6A, 1b6g_1cqwA, 1b6rA_1gsoA, 
1b6tA_1f9aA 

12 1b7eA_1f3iA, 1b7fA_1b64, 1b7gO_1drw, 1b7gO_1gcuA, 1b7gO_1ofgA, 1b87A_1i21A, 
1b8aA_1aszA, 1b8aA_1lylA, 1b8gA_1bjwA, 1b8gA_1bw0A, 1b8gA_1iaxA, 1b8oA_1cb0A, 
1b8xA_1pd21, 1b8xA_1pgtA, 1b93A_1g8mA, 1b9hA_1ibjA, 1b9lA_1dhn, 1b9yC_1a0rP, 
1b9zA_1a49A, 1ba1_1dkgD, 1ba1_1glcG, 1bag_1smd, 1bak_1btkA, 1bak_1btn, 1bak_1dynA 

13 1bak_1faoA, 1bak_1mai, 1bb9_2semA, 1bbhA_1jafB, 1bbhA_2ccyA, 1bbzA_1ckaA, 
1bbzA_1gcpA, 1bcfA_1dpsA, 1bcfA_1eumA, 1bcfA_1qghA, 1bcfA_2fha, 1bcpA_1lt3A, 
1bcpD_1prtF, 1bcpD_1tiiD, 1bcpD_3chbD, 1bd3A_1dkuA, 1bd3A_1nulA, 1bdb_1cydA, 
1bdb_1e6wA, 1bdb_1e7wA, 1bdb_1hdcA, 1bdb_1oaa, 1bdb_1ybvA, 1bdo_1ghj, 1bdo_1iyu 

14 1bdyA_1rlw, 1be3A_1be3B, 1be3A_1ezvA, 1be3A_1ezvB, 1be3A_1hr6A, 1be3B_1bccB, 
1be3B_1ezvB, 1be3B_1hr6A, 1be3C_3bccC, 1bebA_1bj7, 1bebA_1epaA, 1bebA_1mup, 
1bec_1iakB, 1bec_1tvdA, 1bec_3mcg1, 1befA_1jxpA, 1befA_2hrvA, 1bf2_1ehaA, 
1bfd_1d4oA, 1bfg_1afcH, 1bfg_1jlyA, 1bg2_1f9tA, 1bglA_1bhgA, 1bh9B_1jfiB,1bh9B_1tafA 
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ตารางที่ 14  กลุมขอมูลที่ 15 – 21 
 

กลุมขอมูล ชื่อชุดขอมูล 

15 1bhe_1czfA, 1bhe_1rmg, 1bhgA_1qnoA, 1bhtA_5hpgA, 1bi0_1fx7B, 1bi0_1smtA, 
1bi5A_1dd8A, 1bi5A_1hn9A, 1bif_1qhfA, 1bj4A_1bjwA, 1bj7_1epaA, 1bj7_1obpA, 
1bjnA_1bt4A, 1bjwA_1bw0A, 1bjwA_1cl2A, 1bjwA_1d2fA, 1bjx_1qgvA, 1bk5A_1ialA, 
1bk7A_1bolA, 1bkjA_1f5vA, 1bkjA_1vfrA, 1bkpA_1tlcA, 1bkrA_1aoa, 1bkrA_1bhdA, 
1bli_1jdc 

16 1bm9A_1cf7B, 1bmdA_1b8pA, 1bmdA_1ceqA, 1bmdA_1hyhA, 1bmdA_2cmd, 
1bmfG_1mabG, 1bmlC_1qqrC, 1bn5_1c24A, 1bn6A_1cv2A, 1bndA_1aocA, 1bndA_1nt3A, 
1bo4A_1cjwA, 1bo4A_1i21A, 1bob_1qsmA, 1bob_1yghA, 1bolA_1bk7A, 1booA_1eg2A, 
1boy_1a21A, 1bp7A_1af5, 1bpi_1brcI, 1bpv_1bquA, 1bpv_2fnbA, 1bpwA_1euhA, 
1bpwA_1eyyA, 1bqcA_7a3hA 

17 1bqg_1ec7B, 1bqg_1mucA, 1bqg_1qumA, 1bqg_2mnr, 1bqk_2mtaA, 1bqsA_1cvsC, 
1bquA_1bj8, 1br9_1d2bA, 1br9_1jc7A, 1brmA_1drw, 1brmA_1gcuA, 1brmA_1qrrA, 
1brt_1i6wA, 1brt_1jfrA, 1brt_1qlwA, 1bs0A_1b8gA, 1bs0A_1elqA, 1bs9_1cex, 1bs9_1ei9A, 
1bsvA_1bwsA, 1bsvA_1bxkA, 1bsvA_1he2A, 1bsvA_1xel, 1bt3A_1lla, 1btkA_1btn 

18 1btkA_1dynA, 1btkA_1faoA, 1btkA_1pls, 1btkA_1rrpB, 1btl_1e25A, 1btl_1ei5A, 
1btl_1omeB, 1btl_1skf, 1btn_1dynA, 1btn_1mai, 1btn_1pls, 1btn_1qqgA, 1btn_1rrpB, 
1bu2A_1g3nC, 1bu2A_1vin, 1bu7A_1ea1A, 1burA_1rusB, 1bv1_1em2A, 1bv1_3pmgA, 
1bvwA_1dysA, 1bvwA_1tml, 1bvzA_1cxlA, 1bvzA_1ehaA, 1bvzA_1smaA, 1bvzA_7taa 

19 1bw0A_1d2fA, 1bw9A_1qorA, 1bw9A_1qp8A, 1bx4A_1dgyA, 1bx4A_1rkd, 1bxkA_1db3A, 
1bxkA_1eq2A, 1bxkA_1he2A, 1bxkA_1xel, 1byb_1fa2A, 1byfA_1esl, 1byfA_1fm5A, 
1byfA_1htn, 1byfA_1rtm1, 1byi_1eg7A, 1byi_1nksA, 1bykA_1gca, 1bykA_1qpzA, 
1bykA_1tlfA, 1bykA_2dri, 1bylA_1ecsA, 1bylA_1qipA, 1bylA_1qtoA, 1byuA_1ctqA, 
1bywA_1drmA 

20 1bywA_1g28D, 1bywA_3pyp, 1c05A_1dm9A, 1c0aA_1adjA, 1c0aA_1lylA, 1c0nA_1ecxA, 
1c0nA_1elqA, 1c20A_1ig6A, 1c24A_1chmA, 1c24A_1xgmA, 1c3cA_1f1oA, 1c3d_1qsjD, 
1c3oB_1qdlB, 1c3wA_1brd, 1c3wA_1jgjA, 1c4rA_1qu0A, 1c4rA_1sacA, 1c4xA_1jfrA, 
1c53_2dvh,1c8bA_1cfzA,1c8oA_1hleA,1c8oA_1ovaA,1c8oA_1sek,1c8pA_1cto,1c9kB_1cbuC 

21 1c9kB_1d2nA, 1c9kB_1esc, 1c9kB_1g5rA, 1c9kB_2dhqA, 1ca1_1ah7, 1caxB_1dgwA, 
1cb8A_1eguA, 1cczA_1fltX, 1cczA_1hngB, 1cczA_1qfoA, 1cczA_1tlk, 1cd31_1cd32, 
1cd8_1hxmD, 1cd8_1tvdA, 1cd8_1wit, 1cdkA_1apmE, 1cdkA_1csn, 1cdkA_1hcl, 
1cdkA_1ia8A,1ceo_1cz1A,1ceo_1edg,1ceqA_1hyhA,1ceqA_2cmd, 1ceqA_3ldh,1cewI_1eqkA 
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ตารางที่ 15  กลุมขอมูลที่ 22 - 28 
 
กลุมขอมูล ชื่อชุดขอมูล 

22 1cf7A_1cf7B, 1cf9A_1g2iA, 1cg2A_1cx8B, 1cg2A_1xjo, 1cg5B_1flp, 1cg5B_1gcwC, 
1cg5B_1hlb, 1cg5B_1ithA, 1cg5B_2fal, 1cg5B_2hbg, 1cg5B_3sdhA, 1chkA_1l92, 
1chmA_1ihoA,1cid_1kb5B,1cid_1qa9A,1cipA_1ctqA,1cipA_1hurA,1cjwA_1i21A, 
1cjxA_1qipA,1ckeA_1dekA,1ckuA_1eytA,1ckv_1g10A,1cl2A_1qgnH,1clc_1tf4A,1clqA_1nozB 

23 1cmbA_1mjoB, 1cmoA_1hjbC, 1cnt3_1bgc, 1cnt3_1cnt2, 1cnt3_1lki, 1cnv_1llo, 1cnzA_1iso, 
1cof_1cnuA, 1cozA_1ihoA, 1cozA_2ts1, 1cp2A_1eg7A, 1cp2A_2nipA, 1cpcA_1allA, 
1cpcA_2hbg, 1cpq_256bA, 1cpt_1f4tA, 1cqkA_1fc1B, 1cqkA_1hxmD, 1cqkA_1iakA, 
1cqqA_1havA, 1cqxA_1dlyA, 1cr1A_2reb, 1cr5A_1e32A, 1cr5A_1qcsA, 1cr6B_1ehyA 

24 1cs6A_1fltX, 1cs6A_1tit, 1cs8A_1cv8, 1cs8A_1qmyA, 1csh_4ctsA, 1csn_1ckiA, 1ct9A_1gdoA, 
1ctj_1e29A, 1ctj_2mtaC, 1ctn_1d2kA, 1cto_1bpv, 1ctqA_1am4D, 1ctqA_1d4aA, 1ctqA_1d5cA, 
1cv8_1dkiA, 1cviA_1rpt, 1cvjB_2u1a, 1cvl_1tca, 1cvsC_1ev2E, 1cvsC_1fltX, 1cvsC_1qfoA, 
1cvsC_1wit, 1cvsC_2ncm, 1cwpA_1f15B, 1cwvA_1qfhA 

25 1cwyA_1bag, 1cx8B_1xjo, 1cxlA_1cgu, 1cxlA_7taa, 1cxqA_1b9dA, 1cxqA_1c0mC, 
1cy5A_3ygsP, 1cydA_1e6wA, 1cydA_1e7wA, 1cydA_1enp, 1cydA_1eny, 1cydA_1fds, 
1cydA_1fjhB, 1cydA_1gegG, 1cydA_1h5qL, 1cydA_1he2A, 1cydA_1oaa, 1cydA_1ybvA, 
1cydA_2ae2B, 1cyo_1cxyA, 1cyx_1plc, 1cyx_2occB, 1czfA_1rmg, 1cztA_1eut, 1cztA_1ulo 

26 1d0nA_2vil, 1d1dA_1qrjB, 1d1gA_1vdrA, 1d1gA_3dfr, 1d1rA_2if1, 1d2fA_1c7nF, 
1d2fA_1c7oH, 1d2iA_1es8A, 1d2kA_1ctn, 1d2kA_1e9lA, 1d2mA_1pjr, 1d2nA_1g6oA, 
1d2sA_1dykA, 1d2sA_1sacA, 1d2tA_1eoiA, 1d2zA_1d2zB, 1d2zA_1fadA, 1d2zA_1ngr, 
1d2zB_1fadA, 1d2zB_1ngr, 1d3bA_1d3bB, 1d3bA_1i8fA, 1d3bB_1i8fA, 1d3gA_2dorA,  
1d4oA_1j8fA 

27 1d4tA_1csyA, 1d4tA_1jwoA, 1d4vA_1extA, 1d4vB_2tnfA, 1d5rA_1fpzA, 1d5rA_1vhrA, 
1d5yA_1bl0A, 1d6aB_1dm0A, 1d6jA_1f48A, 1d6jA_1nksA, 1d6jA_1nstA, 1d6jA_3tmkA, 
1d7yA_1nhp, 1d8jA_1d8kA, 1d9cA_1ekuB, 1d9eA_1dvjA, 1d9eA_1fx6B, 1d9eA_1qr7A, 
1daaA_1ekfA, 1daaA_1et0A, 1daaA_1i1mC, 1dapA_1dssG, 1dapA_1hyhA, 1dar_1efcA, 
1db1A_2lbd 

28 1db1A_3erdA, 1db3A_1bg6, 1db3A_1fds, 1db3A_1he2A, 1db3A_1qrrA, 1dbtA_1dvjA, 
1dbwA_1tmy, 1dbwA_3chy, 1dceB_1ft1B, 1dcfA_1dbwA, 1dcfA_3chy, 1dciA_1ef8A, 
1dciA_2dubF,1dcs_1bk0,1ddbA_2bidA,1ddzA_1i6pA,1debA_1fe6A,1dekA_1gky, 
1dekA_3tmkA,1deoA_1wab,1derA_1a6dA,1dfuP_1feuA,1dg9A_1d2aB,1dg9A_1jfvA, 
1dgnA_3crd 
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ตารางที่ 16  กลุมขอมูลที่ 29 - 35 
 
กลุมขอมูล ชื่อชุดขอมูล 

29 1dhn_1b9lA, 1dhpA_1nal3, 1dhpA_2tpsA, 1dhr_1ybvA, 1dhx_1ruxA, 1di0A_1rvv1, 
1di1A_1ps1A, 1di6A_1ihcA, 1din_1ei9A, 1djxB_1rlw, 1dk4A_1imbA, 1dk4A_1inp, 
1dk5A_1aow, 1dkiA_1cv8, 1dklA_1qfxA, 1dkuA_1qb7A, 1dl2A_1hcuA, 1dl5A_1dusA, 
1dl5A_1fbnA, 1dl5A_1g6q2, 1dl5A_1vid, 1dl5A_1xvaA, 1dleA_1qq4A, 1dleA_1svpA, 
1dlyA_1dlwA 

30 1dlyA_2gdm, 1dlyA_2vhbA, 1dmgA_1ffkC, 1dmhA_3pchA, 1dmhA_3pchM, 1dn1A_1dcfA, 
1do0A_1e32A, 1do0A_1g8pA, 1dokA_1tvxA, 1dosA_1zen, 1dpe_1jevA, 1dpsA_1qghA, 
1dptA_1ca7A, 1dptA_1otgA, 1dpuA_1hstA, 1dpuA_1qbjA, 1dpuA_1smtA, 1dqaA_1qaxA, 
1dqnA_1tc1A, 1dqrA_1iatA, 1dqrA_2pgi, 1dquA_1pymA, 1dqwA_1dvjA, 1dqyA_1ei9A, 
1dqyA_1ivyA 

31 1dr9A_1i85A, 1drmA_1ew0A, 1drmA_3pyp, 1drw_1gcuA, 1drw_1id1A, 1drw_1ofgA, 
1dssG_1ceqA, 1dssG_1he2A, 1dt4A_1vih, 1dt6A_1bu7A, 1dtyA_2dkb, 1dtyA_2gsaA, 
1dulA_1hq1A, 1dun_1dupA, 1dusA_1i4wA, 1dusA_2dpmA, 1dvjA_1fwrA, 1dvjA_1ho1A, 
1dvjA_2tpsA,1dvpA_1elkA,1dwnA_1msc,1dwnA_1qbeA,1dxy_1gdhA,1dxy_1psdA,1dxy_2dldA 

32 1dykA_1a3k, 1dynA_1mai, 1dynA_1pls, 1dyoA_1ulo, 1dz1A_1ap0, 1dz3A_1iow, 1dz3A_3chy, 
1e0cA_1rhs, 1e15A_1ctn, 1e15A_1e9lA, 1e20A_1g5qA, 1e2tA_1f13A, 1e2xA_1qbjA, 
1e32A_1e69B, 1e3jA_1pedA, 1e3jA_1qr6A, 1e4fT_1g99A, 1e54A_2omf, 1e54A_3prn, 
1e5dA_5nul, 1e69B_1f2tA, 1e69B_1f2tB, 1e69B_1gajA, 1e69B_1qhlA, 1e6bA_1aw9 

33 1e6bA_1eemA, 1e6bA_1gnwA, 1e6wA_1e7wA, 1e6wA_1enp, 1e6wA_1fds, 1e6wA_1fjhB, 
1e6wA_1oaa, 1e6wA_1ybvA, 1e70M_1qvbA, 1e70M_1tr1B, 1e7wA_1ybvA, 1e8xA_1e8zA, 
1ea1A_1bu7A, 1eaf_1c4tA, 1eaf_3cla, 1eagA_1smrA, 1eagA_2er7E, 1eagA_2rmpA, 
1eagA_3pep,1eaiC_1ate,1ebmA_1mun,1ebuA_1gcuA,1ecfB_1gdoA,1ecpA_1a2zA,1ecpA_1k3fA 

34 1ecxA_1elqA, 1ecxA_2gsaA, 1eduA_1dvpA, 1eduA_1hg5A, 1eemA_1gnwA, 1eemA_1hqoA, 
1eerA_1f6fA, 1eerB_1iarB, 1ef1A_1a5r, 1ef1A_1gg3C, 1efdN_1qguA, 1efuB_1tfe, 
1efvA_1efpA, 1efvA_1mjhA, 1eg7A_1hyqA, 1ehaA_1uok, 1ehyA_1qo7A, 1ehyA_2bce, 
1ei5A_3pte, 1ei9A_1cr6B, 1ei9A_1cvl, 1eia_1d1dA, 1eiwA_1egaA, 1ej0A_1dhr, 1ej0A_1fbnA 

35 1ejeA_1axj, 1ejeA_1i0rA, 1ejhA_1ap8, 1ekeA_2rn2, 1ekfA_1et0A, 1ekrA_1mla, 1elqA_2dkb, 
1ema_1ggxA, 1emsA_1erzA, 1enp_1ej0A, 1enp_1eny, 1enp_1qsgA, 1enp_1ybvA, 1eny_1ybvA, 
1eokA_1d2kA, 1ep2B_1fnc, 1epaA_1bj7, 1epaA_1mup, 1epaA_1np1A, 1eq2A_1xel, 
1eq3A_1pinA, 1eqkA_1cewI, 1eqkA_1molA, 1erv_1thx, 1erzA_1f89A 
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ตารางที่ 17  กลุมขอมูลที่ 36 - 42 
 
กลุมขอมูล ชื่อชุดขอมูล 

36 1esc_1eny, 1esl_1h8uA, 1esl_1qddA, 1esl_1qo3C, 1esl_1rtm1, 1etb1_1gkeC, 1eteA_1hmcB, 
1etpA_1fcdC, 1eu8A_4mbp, 1euhA_1eyyA, 1eumA_1qghA, 1eumA_2fha, 1eut_2sli, 1eut_3sil, 
1evhA_1i7aC, 1evhA_1qc6A, 1evsA_1lki, 1ew4A_1dlxA, 1ewaA_1flp, 1ewaA_1ithA, 
1ewaA_2fal, 1ewxA_1gp1A, 1ewxA_1jfuA, 1ex1A_3chy, 1exg_1xbd 

37 1extA_1d4vA, 1exzA_1hmcB, 1eyrA_1fwyA, 1eyrA_1ga8A, 1eyrA_1h7eA, 1eyyA_1ad3A, 
1ezvB_1be3B, 1f13A_1g0dA, 1f2dA_1oasA, 1f2nA_1smvA, 1f2nA_2tbvA, 1f37A_1b9yC, 
1f3yA_1g0sA, 1f4tA_1egyA, 1f4tA_1phd, 1f4tA_1rom, 1f53A_1g6eA, 1f5qB_1guxB, 
1f5wA_1neu, 1f5xA_1foeA, 1f7cA_1pbwA, 1f7cA_1tx4A, 1f94A_1cds, 1f94A_3ebx, 
1f97A_1qfoA 

38 1f9aA_1hybA, 1faoA_1dynA, 1faoA_1ef1A, 1faoA_1fhoA, 1faoA_1fhxA, 1faoA_1mai, 
1faoA_1rrpB, 1fc6A_1pdr, 1fcdC_1e29A, 1fchA_1hxiA, 1fdo_1dmr, 1fdr_1a8p, 1fdr_1fnc, 
1fdr_1qfjA, 1fds_1he2A, 1fepA_1by5A, 1ff9A_1gcuA, 1ff9A_1id1A, 1ff9A_2scuA, 
1ffkE_1e7kB, 1fftC_1ocrC, 1fggA_1fgxA, 1fggA_1fr9A, 1fggA_1ga8A, 1fgkA_1csn 

39 1fgkA_1fgiB, 1fgkA_1ia8A, 1fgxA_1foaA, 1fgxA_1g8oA, 1fgxA_1ga8A, 1fh6A_1fh6G, 
1fhoA_1pls, 1fhoA_1qqgA, 1fhuA_1mucA, 1fi2A_1caxB, 1fi2A_1dzrA, 1fit_1kpf, 
1fj7A_1cvjB, 1fjcA_1cvjB, 1fjfL_1fjfQ, 1fjhB_1eq2A, 1fjjA_1qouA, 1fknA_1hvc, 
1fknA_1lywA, 1fknA_1smrA, 1fknA_2rmpA, 1floA_1ae9A, 1floA_1aihA, 1flp_1h97A, 
1flp_1hlb 

40 1flp_1ithA, 1flp_2fal, 1flp_3sdhA, 1fltX_1qa9A, 1fltX_1tit, 1fltX_2ncm, 1fm5A_1htn, 
1fm5A_1qddA, 1fm5A_1qo3C, 1fmb_1b11A, 1fmb_2hpeA, 1fmb_2rmpA, 1fmk_1hcl, 
1fmtA_2gar, 1fnc_1fb3B, 1fnc_1fdr, 1fnc_1qfjA, 1fnc_2pia, 1fo5A_1hyuA, 1fofA_1e25A, 
1fpqA_1dusA, 1fpqA_1fp1D, 1fpzA_1pty, 1fpzA_1vhrA, 1fqtA_1rfs 

41 1fqtA_1rie, 1fqvD_1vcbB, 1fr9A_1fgxA, 1fr9A_1h7eA, 1fr9A_1i52A, 1frb_1qrqA, 
1frpA_1dk4A, 1fshA_1hstA, 1ft9A_1qbjA, 1ft9A_2cgpA, 1fukA_1qvaA, 1fvaA_1qd1A, 
1fvkA_1bed, 1fvzA_1bv1, 1fwkA_1fi4A, 1fxd_1vjw, 1fxkA_1fxkC, 1fxkC_1fxkA, 
1fzgD_2eboA,1g0rA_1qg8A,1g10A_1ckv,1g1eB_1e91A,1g24A_1qs1A,1g4uS_1ytw, 
1g4uS_2shpA 

42 1g55A_6mhtA, 1g5rA_1g6oA, 1g5rA_1g8yA, 1g5rA_2reb, 1g61A_1g62A, 1g6gA_1qu5A, 
1g6q2_1f3lA, 1g6q2_1vid, 1g6q2_2admA, 1g7eA_1prxA, 1g8fA_1cozA, 1g8fA_1f9aA, 
1g8jA_2napA, 1g8jB_1fqtA, 1g8jB_1rfs, 1g8jB_1rie, 1g8oA_1qg8A, 1g8qA_1g8qB, 
1g8yA_1g5rA,1ga3A_1rcb,1ga8A_1fgxA,1ga8A_1g8oA,1ga8A_1qg8A,1gakA_1lis,1gaxA_1ile 
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ตารางที่ 18  กลุมขอมูลที่ 43 - 49 
 
กลุมขอมูล ชื่อชุดขอมูล 

43 1gc1G_1g9nG, 1gca_1qpzA, 1gca_1tlfA, 1gca_2dri, 1gceA_3pte, 1gci_1sud, 1gdhA_1psdA, 
1gefA_1hh1A, 1gen_1hxn, 1gen_1pex, 1ggqA_1f1mC, 1ggxA_1h4uA, 1ghj_1iyu, 
1ghqB_1e5gA, 1gkxA_1id0A, 1gky_1nksA, 1gky_1qhsA, 1gky_3tmkA, 1gnwA_1ljrA, 
1gnwA_1pgtA, 1gp1A_1erv, 1gp1A_1jfuA, 1gpl_1bu8A, 1gpmA_1qdlB, 1gr2A_1ii5A 

44 1gsa_2hgsA, 1gtxA_2dkb, 1gtxA_2gsaA, 1h70A_1jdw, 1h75A_1kte, 1h7wA_2dorA, 
1h8cA_1c1yB, 1h8cA_1ubi, 1h8uA_1htn, 1h8uA_1qddA, 1h8uA_1rtm1, 1h97A_1ithA, 
1h97A_2fal, 1h97A_2hbg, 1h97A_3sdhA, 1h9jA_1g291, 1ha1_1f9fA, 1ha1_1hd0A, 
1ha1_1jmtA, 1ha1_2u2fA, 1han_1cjxA, 1han_1eirA, 1han_1jc4A, 1havA_1cqqA, 1hcl_1csn 

45 1hd2A_1qq2A, 1hdmB_1b3jA, 1he2A_1hyhA, 1he2A_1qrrA, 1hg3A_1nsj, 1hg3A_2tpsA, 
1hgeB_1flcB, 1hjp_1bvsA, 1hlb_1dlyA, 1hlb_2fal, 1hmcB_1jli, 1hmt_1lfo, 1hn9A_1bi5A, 
1hnoA_1nzyA, 1ho1A_1nsj, 1hp4A_1qba, 1hqoA_1g6wA, 1hqoA_1gnwA, 1hqoA_1ljrA, 
1hqoA_1pgtA, 1hs6A_1hyt, 1hssA_1bea, 1hssA_1hyp, 1htn_1ixxB, 1htn_1rdo1 

46 1htn_1rtm1, 1huuA_1hueA, 1huw_1a22A, 1hv8A_1c9kB, 1hwyA_1b26F, 1hwyA_1k89, 
1hx1B_2a3dA, 1hxmA_1tvdA, 1hxmD_1tvdA, 1hyhA_1hygB, 1hyhA_1ldnF, 1hyhA_2cmd, 
1hyhA_3ldh, 1hyt_1ezm, 1hyt_1hs6A, 1hyuA_1tde, 1i1jA_1ckaA, 1i21A_1i12D, 
1i21A_1nmtA, 1i21A_1yghA, 1i4wA_1vid, 1i4wA_2dpmA, 1i5nA_1qspA, 1i69A_1pda, 
1i6wA_1jfrA 

47 1i6wA_1tca, 1iae_1kuh, 1iakA_1hdmA, 1iakA_1tlk, 1iarB_1cto, 1ibjA_1bs0A, 
1ibjA_1cs1A, 1ibzA_1kcw, 1ibzA_1plc, 1ibzA_1rcy, 1iciA_1nbaA, 1id1A_1eq2A, 
1id1A_1ofgA, 1ifa_1huw, 1ifa_1rmi, 1ig0A_1ig3A, 1igtB_1fe8J, 1ihmA_1a6cA, 1ihp_1bif, 
1ihp_1qfxA, 1ii5A_1lst, 1ijqA_1qlgA, 1im3D_1tvdA, 1imbA_1jp4A, 1imbA_1qgxA 

48 1iow_1ehiB, 1iow_1gpmA, 1iq3A_2cblA, 1irp_2irtA, 1iso_1cnzA, 1itbB_1kb5B, 1itbB_1tit, 
1itbB_1tlk, 1itbB_1wit, 1itbB_2ncm, 1ithA_1cg5B, 1ithA_2fal, 1ithA_3sdhA, 1ixh_1pot, 
1ixxB_1eggA, 1iyu_1dczA, 1iyu_1ghj, 1j9yA_1oyc, 1jdc_1amy, 1jfiB_1tafA, 1jfiB_1tafB, 
1jfuA_1prxA, 1jhjA_1xnaA, 1jhnA_1led, 1jk0A_1xikA 

49 1jkmA_1evqA, 1jmtA_2u2fA, 1jn5A_1ounA, 1jn5B_1opy, 1jotA_1c3nA, 1jotA_1vmoA, 
1jp4A_1qgxA, 1jxpA_1svpA, 1k89_1bw9A, 1kb5B_1fo0B, 1kb5B_1nkr, 1kb5B_1qa9A, 
1kb5B_1qfoA, 1kb5B_1tlk, 1kb5B_1vcaA, 1kb5B_2ncm, 1kit_2sli, 1kjs_1c5a, 1krs_1b8aA, 
1krs_1lylA, 1ksiB_1spuB, 1kuh_1hfc, 1kuh_1iae, 1kum_1cxlA, 1kwaA_1kwaB 
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ตารางที่ 19  กลุมขอมูลที่ 50 - 56 
 
กลุมขอมูล ชื่อชุดขอมูล 

50 1kwaA_1pdr, 1kwaA_1qauA, 1lam_1ecpA, 1larA_1d5rA, 1larA_2shpA, 1lay_1at3A, 1lbd_2lbd, 
1lckA_1griA, 1lcl_1sacA, 1lea_1qbjA, 1lfb_2hddA, 1lfdA_2rgf, 1lis_1gakA, 1ljrA_1pd21, 
1lki_1exzA, 1lla_1hc2, 1lpbA_1pcn, 1lst_1nnt, 1lt3A_1bcpA, 1lt3A_1xtcA, 1lvk_1br2F, 
1lvl_1geuB, 1lxa_1qreA, 1lxa_2xat, 1mai_1pls 

51 1maz_1f16A, 1maz_1g5jA, 1maz_2bidA, 1mfa_1neu, 1mfmA_1xsoB, 1mfmA_2apsB, 
1mgtA_1sfe, 1mh1_2cmd, 1mnmA_1c7uB, 1moq_1bvyF, 1mpgA_1mun, 1mpgA_2abk, 
1mrj_1qcjB, 1mroA_1mroB, 1mroB_1e6vE, 1mrp_1d9yA, 1msc_1qbeA, 1mspA_1qpxA, 
1mtyB_1mhyB, 1mtyB_1qq8A, 1mucA_2mnr, 1mugA_1bjt, 1mugA_3eugA, 1mun_1ebmA, 
1mup_1bj7 

52 1mup_1qftA, 1nar_1d2kA, 1nbaA_1yacA, 1nbcA_1g43A, 1nbcA_1tf4A, 1ndoA_1rie, 
1nedA_1g3iJ,1nedA_1pmaP, 1neu_1kacB, 1neu_1tvdA, 1nf1A_1wer, 1ng1_1j8yF, 
1nksA_1nstA,1nksA_1qhiA,1nksA_1shkA,1nmtA_1qsmA,1nnt_1dsn,1nox_1bkjA,1npk_1nueD,
1nseA_1qomB, 1nsgB_256bA,1nukA_1ulo,1nwpA_1qhqA,1nzyA_1dubE,1oaa_1ybvA 

53 1oasA_1tdj, 1obpA_1mup, 1ocrC_1qleC, 1opc_1qqiA, 1opy_3stdA, 1orc_4croE, 1otcB_1quqA, 
1ovaA_1sek, 1ovaA_2achA, 1oyc_2tmdA, 1p35A_1i4eA, 1pauB_1qduL, 1pcl_1czfA, 
1pcl_1qcxA, 1pd21_1pgtA, 1pdgA_1vpfA, 1pdr_1kwaA, 1pdr_2pdzA, 1pedA_1bxzD, 
1pedA_2ohxA, 1pgtA_1gsdB, 1pgtA_1gumH, 1pii_1a53, 1pjr_1hv8A, 1pjr_1qvaA 

54 1pjr_1uaaA, 1plc_1rcy, 1plc_2occB, 1plq_1axcE, 1plq_1ge8A, 1plq_2polA, 1pls_1foeA, 
1pls_1rrpB, 1pmaA_1nedA, 1pmaA_1pmaP, 1pne_3nul, 1pot_1lst, 1poxA_1bfd, 1preA_1bcpB, 
1prs_1g6eA, 1prtF_2bosA, 1prtF_3chbD, 1pscA_1b5tA, 1psrA_1cll, 1psrA_1qlsA, 1psrA_4icb, 
1ptf_2hid, 1pty_1ytw, 1pty_2shpA, 1pvc4_1ar94 

55 1pvl_7ahlA, 1qa9A_1qfoA, 1qa9A_1tcrA, 1qa9A_1tit, 1qa9A_1tlk, 1qa9A_1wit, 1qa9A_2ncm, 
1qazA_1cem, 1qbhA_1g73D, 1qbjA_2cgpA, 1qbzC_2ezoA, 1qdlB_1i7qB, 1qdlB_1tmy, 
1qfjA_1fnc, 1qfoA_1tit, 1qfoA_1tvdA, 1qfoA_1vcaA, 1qfoA_1wit, 1qfoA_2fcbA, 
1qfoA_2ncm, 1qghA_1bcfA, 1qghA_2fha, 1qguB_3csuA, 1qgvA_1b9yC, 1qgvA_1bjx 

56 1qgwA_1qgwB, 1qgwC_1allA, 1qgwC_1cpcL, 1qhaA_1g99A, 1qhiA_1qhsA, 1qhqA_1bqk, 
1qhsA_3tmkA, 1qhuA_1ck7A, 1qhvA_1nobE, 1qipA_1cjxA, 1qipA_1fa5B, 1qj2A_1ffvA, 
1qj2B_1ffvE, 1qj2C_1ffuF, 1qj4A_1ei9A, 1qjdA_1qo8D, 1qk3A_1gca, 1qk3A_1nulA, 
1qksA_1n50A,1qlaA_1fumA,1qlaB_1c1yB,1qndA_1c44A,1qniA_1ibzA,1qnoA_1eceA, 
1qnxA_1cfe 
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ตารางที่ 20  กลุมขอมูลที่ 57 - 63 
 
กลุมขอมูล ชื่อชุดขอมูล 

57 1qo0D_1ybvA, 1qo2A_1thfD, 1qo3C_1rtm1, 1qorA_2ohxA, 1qoxN_1e70M, 1qpxA_1bf8, 
1qpzA_1tlfA, 1qpzA_2dri, 1qq4A_1arb, 1qq4A_1svpA, 1qq4A_2hrvA, 1qq8A_1j77A, 
1qqp1_2mev1, 1qqp2_1pov1, 1qqp3_1mec3, 1qqp3_1pov1, 1qqp3_2mev1, 1qr4B_1f97A, 
1qrjB_1ak4C, 1qs1A_1g24A, 1qsmA_1yghA, 1qtrA_1hlgA, 1qtrA_1qfmA, 1qu5A_1ygs, 
1qu9A_1qd9C 

58 1qupA_1yaiA, 1quqA_1quqB, 1r2fA_1xikA, 1r2fA_1xsm, 1r69_1b0nA, 1rcb_1lki, 1rcb_3inkC, 
1rcf_1d04A, 1rcf_5nul, 1rcy_1qhqA, 1rcy_2cuaA, 1rec_1bjfB, 1rfs_1rie, 1rhoA_1ft3A, 
1rhs_1e0cA, 1rie_1ezvE, 1rom_1jipA, 1rpxA_2dorA, 1rsy_1a25B, 1rthA_2rn2, 1rtm1_1qo3C, 
1rzl_1fk3A, 1sacA_1b09C, 1sat_1hfc, 1sayA_1hzzB 

59 1sbp_1wod, 1scjB_1b64, 1seiA_1qd7G, 1sek_1dvmD, 1sek_1psi, 1sfe_1eh7A, 1shcA_1x11A, 
1shkA_1ng1, 1shkA_3tmkA, 1shsA_1ejfA, 1skyB_1a5t, 1skyE_1e32A, 1skyE_1skyB, 
1sluA_1fi8E, 1smrA_2rmpA, 1smvA_1c8nC, 1smvA_2tbvA, 1smvA_4sbvC, 1sro_1mjc, 
1stfI_1cewI, 1sur_2nsyA, 1svpA_5ptp, 1svy_1svq, 1svy_2vil, 1swuA_2aviA 

60 1t1dA_1buoA, 1taq_5ktqA, 1taxA_1xas, 1tbgE_1tbgF, 1tc1A_1qk3A, 1tcrA_1ah1, 
1tcrA_1qsfD, 1tfb_1c9bA, 1tfe_1efuB, 1tgxA_1cdtA, 1theB_1ef7A, 1theB_1qmyA, 1tig_2ifeA, 
1tit_1wit, 1tit_2ncm, 1tlfA_2dri, 1tlk_1wit, 1tlk_1wwcA, 1trb_1f6mF, 1tul_1dun, 
1tvdA_1bzqN, 1tvdA_1ivlB, 1tvdA_1qfwL, 1tvxA_1a15A, 1tx4A_1f7cA 

61 1tyfA_1nzyA, 1u2fA_1fjcA, 1u9aA_1c4zD, 1u9aA_1i7kB, 1ubpC_1a4mA, 1uch_1cmxA, 
1ulo_1cx1A, 1uok_1bvzA, 1urnA_1u2fA, 1urnA_2u1a, 1uteA_1qhwA, 1uteA_4kbpA, 
1vcaA_2fcbA, 1vdrA_3dfr, 1vfrA_1icuB, 1vfrA_1nox, 1vfyA_1hyiA, 1vid_2admA, 
1vid_2dpmA, 1vid_3mag, 1vpfA_1pdgA, 1vpsA_1dzlA, 1vsgA_2vsgA, 1wab_1deoA, 
1wdcC_1br4B 

62 1wer_1nf1A, 1wgjA_2prd, 1wit_2ncm, 1wwcA_1he7A, 1x11A_2nmbA, 1xbd_1ayoA, 
1xel_1i3nA, 1xikA_1qghA, 1xikA_1xsm, 1xvaA_2dpmA, 1xvaA_2ercA, 1xwl_1t7pA, 
1xwl_2kfzA, 1xxaA_1b4aA, 1ybvA_1g6q2, 1ybvA_2ae2B, 1yer_1b63A, 1yge_1byt, 
1yghA_1bob,1yghA_1i21A,1yghA_1qsrA,1ygs_1devA,1ytbA_1qnaB,1zin_5ukdA, 
1zpdA_1qpbB 

63 1zxq_1ic1A, 2a3dA_1fpoA, 2abk_1ebmA, 2admA_3mag, 2afpA_1ixxB, 2bbkH_1qfmA, 
2bbvA_1f2nA, 2bce_1acl, 2bce_1qonA, 2bopA_1ris, 2btvA_2btvB, 2cba_1koqB, 2cblA_1psrA, 
2cbp_1f56C, 2ccyA_256bA, 2cmd_1mldD, 2cmd_3ldh, 2cpl_1c5fC, 2cpl_2nul, 2dhqA_1c9kB, 
2dkb_2gsaA, 2dkb_2oatC, 2dorA_1ep3A, 2dri_8abp, 2eboA_1mof 
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ตารางที่ 21  กลุมขอมูลที่ 64 - 68 
 
กลุมขอมูล ชื่อชุดขอมูล 

64 2er7E_2rmpA, 2ercA_3mag, 2fal_1ebt, 2fal_3sdhA, 2fcbA_1iisC, 2fcbA_2ncm, 
2fnbA_1bpv, 2gar_1bxkA, 2gdm_1a6m, 2gdm_2vhbA, 2gmfA_1f6fA, 2hbg_2vhbA, 
2hbg_3sdhA, 2hddA_1b8iA, 2hdhA_3hdhB, 2hrvA_1agjA, 2hrvA_5ptp, 2hts_2irfG, 
2i1b_1iltA, 2i1b_1iraX, 2i1b_2ila, 2if1_1d1rA, 2ila_1abrB, 2ila_1hce, 2ilk_1vlk 

65 2lbd_2prgA, 2masA_1ezrA, 2mbr_1qltA, 2mev1_1tmf1, 2nlrA_1h8vF, 2nmbA_1shcA, 
2nsyA_1sur, 2occB_1qleB, 2ohxA_3hudA, 2omf_1osmC, 2omf_2por, 2pgd_1pgjA, 
2pii_1cc8A, 2pkaA_1a7s, 2pkaA_1aksA, 2por_3prn, 2prgA_3erdA, 2pth_1c8bA, 
2qwc_1b9vA, 2qwc_1nsdB, 2reb_1cr1A, 2reb_1g19A, 2rmpA_1avfA, 2rn2_1ekeA, 
2scuA_1drw 

66 2scuA_1eudA, 2scuB_1eucB, 2shpA_1i9sA, 2tbvA_1pov1, 2tct_1a6i, 2tgi_1es7C, 
2thiA_1eu8A, 2tnfA_1d4vB, 2tpsA_1qpoA, 2tysA_1pii, 2tysB_1tdj, 2u2fA_1u2fA, 
2xat_3tdt, 3bct_1g3jC, 3chbD_1prtF, 3chy_1b00B, 3chy_1tmy, 3chy_4tmyB, 3cla_1nocB, 
3crd_3ygsP, 3erdA_1dkfA, 3erdA_1ereB, 3eugA_1lauE, 3inkC_1irl, 3ldh_1hlpA 

67 3lzt_1gbzA, 3nul_1acf, 3nul_1fil, 3nul_1ifqA, 3pchM_3pchA, 3pte_1pmd, 3pte_1skf, 
3pyp_1drmA, 3sdhA_1sctF, 3seb_1enfA, 3stdA_2std, 3tgl_1dt5A, 3ullA_1kawB, 
3ullA_1prtF, 3vub_2vubH, 4aahA_1flgB, 4bcl_1ksaA, 4crxA_1floA, 4icb_1mho, 
4mbp_1eljA, 4mbp_1eu8A, 4mbp_1ezpA, 4mbp_1gggB, 4pgaA_1ho3A, 4uagA_1eehA 

68 5hpgA_2pk4, 5nul_1akt, 5nul_1j9gA, 5tmpA_3tmkG, 6prcL_6prcM, 7taa_2taaA, 
8fabA_1tetH 

 
รวมทั้งหมด 68 กลุมขอมูลมี 1682 ชุดขอมูลที่ใชในการทดลอง 
 
เนื่องจากการชุดฐานขอมูล BAliBASE และ PREFAB ในแตละชุดที่เทยีบเรียงมีจํานวน

และความยาวของลําดับขอมูลไมมากซึ่งทําใหผลความแตกดางทางดานเวลาที่ใชในการประมวลผล
ในแตละชุดขอมูลไมเดนชัด ดังนั้นจึงไดมกีารวัดผลทดลองการเทียบเรยีงกลุมลําดับขอมูลโปรตีน
จากฐานขอมูล NCBI  ที่มีจํานวนขอมูลตั้งแต 10 – 500 ลําดับ และมีความยาวของลําดับเฉลี่ย
ประมาณ 280 ตัวอักษร เพื่อศึกษาแนวโนม และเปรียบเทียบเวลาทีใ่ชในการเทยีบเรยีงของทั้ง 2 
โปรแกรมเมื่อจํานวนของลําดับที่เทียบเรยีงเพิ่มขึ้นอีกดวย 
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3. การวัดความถกูตองของการเทียบเรียง   
 

ความถูกตองของผลการเทียบเรียงในงานวจิัยนีว้ัดผลโดยพิจารณาจากคาคะแนนความ
ถูกตอง  ซ่ึงสําหรับฐานขอมลู BAliBASE วัดผลจากคาคะแนน SP  และคาคะแนน TC  และสําหรับ
ฐานขอมูล PREFAB วัดผลจากคาคะแนน  Q  โดยคาคะแนนแตละแบบมีความหมายดงันี้ 

 
3.1 คาคะแนน SP ( Sum of Pair score) คํานวณโดยโปรแกรมของคณะวิจัยผูสราง

ฐานขอมูล BAliBASE  เปนคาคะแนนที่ไดจากการหาอตัราสวนระหวางจํานวนอักขระของสวน
จําเพาะที่มตีําแหนงถูกตองของผลการเทียบเรียงของโปรแกรมเปรียบเทียบกับจํานวนอักขระสวน
จําเพาะทั้งหมดของผลการเทียบเรียงอางองิ  คาคะแนน SP ใชวดัความถูกตองของผลการเทียบเรยีง
ฐานขอมูล BAliBASE  บงบอกถึงความถูกตองของผลการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลเมื่อ
เปรียบเทียบกบัผลเทียบเรียงอางอิงซึ่งเทียบเรียงโดยผูเชีย่วชาญ  ซ่ึงคาคะแนน SP จะมีคาระหวาง 
0.0-1.0 โดยทีค่าคะแนนจะเพิ่มขึ้นตามความถูกตองของผลการเทียบเรียง 
 

3.2 คาคะแนน TC  (Total Column score)  คํานวณโดยโปรแกรมของคณะวจิัยผูสราง
ฐานขอมูล BAliBASE  เปนคาคะแนนที่ไดจากการหาอตัราสวนระหวางจํานวนของสดมภในสวน
จําเพาะที่ถูกตองของผลการเทียบเรียงของโปรแกรมเปรีบเทียบกับจํานวนสดมภในสวนจําเพาะ
ทั้งหมดของผลการเทียบเรียงอางอิง คาคะแนน TC ใชวดัความถูกตองของผลการเทียบเรียง
ฐานขอมูล BAliBASE  บงบอกถึงความถูกตองของผลการเทียบเรียงในแนวสดมภเมือ่เปรียบเทียบ
กับผลเทียบเรยีงอางอิงซึ่งเทียบเรียงโดยผูเชี่ยวชาญเชนกนั  คาคะแนน TC จะมีคาระหวาง 0.0-1.0 
โดยที่คาคะแนนจะเพิ่มขึ้นตามความถูกตองของผลการเทียบเรียงเชนเดยีวกับคาคะแนน SP 
 

3.3 คาคะแนน Q คํานวณโดยโปรแกรมของคณะวิจยัสรางฐานขอมูล PREFAB เวอรช่ัน 
4.0  ไวสําหรับวัดผลการเทียบเรียงฐานขอมูล PREFAB  คาคะแนน Q คํานวณโดยเริม่จากนําผลการ
เทียบเรียงของโปรแกรมไปหาตําแหนงทีต่รงกันทีละคูลําดับ และทําเชนเดียวกนันีก้ับผลการเทียบ
เรียงอางอิง  หลังจากนั้นจงึเอาขอมูลตําแหนงตรงกันทีห่าไดของแตละคูจากผลการเทียบเรียงของ
โปรแกรม และผลการเทียบเรียงอางอิงมาเทียบกัน  โดยคํานวณเปนคาเฉลี่ยของอัตราสวนระหวาง
จํานวนของตําแหนงที่ถูกตองของผลการเทียบเรียงของโปรแกรม กับจํานวนตําแหนงที่ตรงกันของ
แตละคูของการเทียบเรียงอางอิง โดยคาคะแนน Q จะมีคาระหวาง 0 ถึง 1 เชนเดยีวกับคาคะแนน SP 
และ TC  ของฐานขอมูล BAliBASE 
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โปรแกรมสําหรับการคํานวณคาคะแนน SP และคาคะแนน TC  ช่ือโปรแกรม Bali_score.c  
สามารถหาไดจาก http://bips.u-strasbg.fr/fr/Products/Databases/BAliBASE/bali_score.c  และ
โปรแกรมสําหรับการคํานวณคาคะแนน Q สามารถหาไดจาก  http://www.drive5.com/qscore/ 
qscore_src.tar.gz  
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ผลและวิจารณ 
 

ระบบที่ใชในงานวิจยันี้  เราใชเครื่องคอมพิวเตอร  Athlron XP 2000+ ที่มี CPU Clock rate 
1.67 GHz  หนวยความจําหลัก  512  MB  ในสวนของการทดลอง  เราใชโปรแกรม ClustalW และ
โปรแกรม SSFA เทียบเรียงชุดลําดับขอมูลของฐานขอมูล BAliBASE  และ PREFAB  เพื่อ
เปรียบเทียบประสิทธิภาพทางดานเวลาที่ใชประมวลผล  และคาความถกูตองของผลลัพธที่เทียบ
เรียงได  โดยท่ี  ClustalW  คือผลที่ไดจากโปรแกรม ClustalW  และ SSFA  คือผลที่ไดจาก
โปรแกรม  SSFA 
 
1. ผลการเทียบเรียงชดุขอมูลของฐานขอมูล BAliBASE      
 

การเทียบเรยีงชุดขอมูลของฐานขอมูล  BAliBASE วัดผลประสิทธิภาพทางดานเวลาดวย
เวลารวมในการเทียบเรียงทกุชุดของฐานขอมูล  เนื่องจากแตละชุดขอมลูของฐานขอมูล  BAliBASE  
มีจํานวนขอมลูไมมากสงผลใหเวลาในการประมวลผลของแตละชุดใชเวลานอย  และวดั
ประสิทธิภาพไดยาก  สวนในดานความถูกตองพิจารณาจากคาคะแนน SP  และคาคะแนน  TC  ทั้ง
ของแตละชุดขอมูล  และคาคะแนนเฉลี่ยของแตละชุดอางอิง 
 

ภาพที่ 17  แสดงเวลาที่ใชในการเทียบเรียงลําดับขอมูลชุดอางอิงทั้ง 5 ชุด  แสดงใหเห็นวา
ที่โปรแกรม ClustalW ใชเวลารวมในการประมวลผลมากกวาโปรแกรม SSFA อยางเห็นไดชัด
เนื่องจากเวลาที่ใชในขั้นตอนที่ 1 ของการเทียบเรียงลดลง  ซ่ึงเวลาที่โปรแกรม ClustalW ใชนั้น
มากกวาโปรแกรม SSFA  ถึง  2.72 เทา 
 

ภาพที่ 18 - ภาพที่ 31 แสดงการเปรียบเทียบคาคะแนน SP  และคาคะแนน TC  ของผลลัพธ
ที่ไดจากการเทียบเรียงดวยโปรแกรม ClustalW  และโปรแกรม SSFA สําหรับแตละชุดขอมูล  และ
ภาพที่ 32  และภาพที่ 33  แสดงการเปรียบเทียบคาคะแนน SP และคาคะแนน TC เฉลี่ยของแตละ
ชุดอางอิงเมื่อเทยีบเรียงดวยโปรแกรม ClustalW  และโปรแกรม SSFA 
 

เมื่อพิจารณาคาคะแนน SP  ในภาพคู (ภาพที่ 18 – ภาพที่ 32) แสดงใหเห็นวาโปรแกรม 
SSFA  และโปรแกรม ClustalW ใหคาคะแนน SP มีแนวโนมไปในทิศทางเดียวกนั  และมีคา
คะแนนใกลเคยีงกันอยูในระดับที่ยอมรับได  โดยเฉพาะชุดอางอิง:  5  ซ่ึงเปนชุดขอมูลที่มีการแทรก



 

47 

ภายในโปรแกรม SSFA ไดคาคะแนน SP ที่ดีกวาโปรแกรม  ClustalW ในหลายๆชุดขอมูล และ
โปรแกรม  SSFA มีคาคะแนน SP เฉลี่ยของชุดอางอิง: 5 มากกวาโปรแกรม ClustalW เล็กนอย 
 

เมื่อพิจารณาคาคะแนน TC  ซ่ึงเปนคาคะแนนความถูกตองของสดมภเมื่อเปรียบเทียบกับ
ผลลัพธอางอิง  ในภาพคู (ภาพท่ี 19 – ภาพที่ 33)  แสดงใหเห็นวาโปรแกรม SSFA  และโปรแกรม 
ClustalW  ใหคาคะแนน TC ที่ใกลเคียงกันอยูในระดับทีย่อมรับไดเชนเดียวกัน  ยกเวนชุดอางอิง: 4  
ซ่ึงโปรแกรม SSFA ใหคาคะแนน TC  นอยกวาโปรแกรม ClustalW มากพอสมควร  เกิดจากการ
คํานวณคาคะแนน TC สนใจเฉพาะความถูกตองในสวนจําเพาะ  และชุดขอมูลที่ 4 มีลักษณะการมี
ขอมูลขนาดใหญเพิ่มเติมทีต่อนตนหรือตอนทายของขอมูล  ซ่ึงลักษณะขอมูลแบบชดุขอมูลที่ 4 นี้
ทําใหผลการเทียบเรียงของโปรแกรม  SSFA  ไดสวนจําเพาะที่กระจายไปในขอมูลขนาดใหญที่
เพิ่มเติมเขามา  ทําใหผลการเทียบเรียงแตกตางจากผลการเทียบเรียงอางอิงมากกวาโปรแกรม 
ClustalW  แตหากพิจารณาคาคะแนน SP ของชุดอางอิง: 4 ที่มีคาใกลเคยีงกัน  สามารถสรุปไดวา
โปรแกรม SSFA  สามารถเทียบเรียงชุดอางอิง: 4 ใหผลลัพธที่มีความถูกตองในระดบัที่ยอมรับได  
แตผลลัพธมีความแตกตางจากผลลัพธอางอิงมากกวาโปรแกรม ClustalW   
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ภาพที่ 17  เวลาที่โปรแกรม ClustalW  และโปรแกรม SSFA  ใชในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูล 
    ของชุดอางอิงทั้ง  5  ชุด 
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ภาพที่ 18  คาคะแนน SP  ในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ 
         โปรแกรม SSFA  กับชดุอางอิง: 1 ชุดทดสอบ 1 
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ภาพที่ 19  คาคะแนน TC  ในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ 
         โปรแกรม SSFA  กับชดุอางอิง: 1 ชุดทดสอบ 1 
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ภาพที่ 20  คาคะแนน SP  ในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ 
         โปรแกรม SSFA  กับชดุอางอิง: 1 ชุดทดสอบ 2 
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ภาพที่ 21  คาคะแนน TC  ในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ 
         โปรแกรม SSFA  กับชดุอางอิง: 1 ชุดทดสอบ 2 
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ภาพที่ 22  คาคะแนน SP  ในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ 
         โปรแกรม SSFA  กับชดุอางอิง: 1 ชุดทดสอบ 3 
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ภาพที่ 23  คาคะแนน TC  ในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ 
         โปรแกรม SSFA  กับชดุอางอิง: 1 ชุดทดสอบ 3 
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ภาพที่ 24  คาคะแนน SP  ในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ 
         โปรแกรม SSFA  กับชดุอางอิง: 2 
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ภาพที่ 25  คาคะแนน TC  ในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ 
         โปรแกรม SSFA  กับชดุอางอิง: 2 
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ภาพที่ 26  คาคะแนน SP  ในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ 
         โปรแกรม SSFA  กับชดุอางอิง: 3 
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ภาพที่ 27  คาคะแนน TC  ในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ 
         โปรแกรม SSFA  กับชดุอางอิง: 3 
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ภาพที่ 28  คาคะแนน SP  ในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ 
         โปรแกรม SSFA  กับชดุอางอิง: 4 
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ภาพที่ 29  คาคะแนน TC  ในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ 
         โปรแกรม SSFA  กับชดุอางอิง: 4 
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ภาพที่ 30  คาคะแนน SP  ในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ 
         โปรแกรม SSFA  กับชดุอางอิง: 5 
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ภาพที่ 31  คาคะแนน TC  ในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ 
         โปรแกรม SSFA  กับชดุอางอิง: 5 
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ภาพที่ 32  คาคะแนน SP  เฉลี่ยในการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ 
     โปรแกรม SSFA  ของแตละชุดอางอิง 
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ภาพที่ 33  คาคะแนน TC  เฉลี่ยในการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลของโปรแกรม  ClustalW  และ 
     โปรแกรม SSFA  ของแตละชุดอางอิง 
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2. ผลการเทียบเรียงชดุขอมุลของฐานขอมูล PREFAB   
 

การเทียบเรยีงชุดขอมูลของฐานขอมูล PREFAB เปรียบเทียบประสิทธิภาพทางดานเวลา
ดวยเวลารวมในการเทียบเรียงทุกชุดของฐานขอมูลเชนเดยีวกับฐานขอมูล BAliBASE  สวนการ
เปรียบเทียบดานความถูกตองพิจารณาจากคาคะแนน  Q  ทั้งจากการเทยีบเรียงแตละชุดขอมูล  และ
คาคะแนนเฉลี่ยของทุกชุดขอมูล 

 
ภาพที่ 34 แสดงใหเห็นถึงความแตกตางของเวลาที่โปรแกรม ClustalW และ โปรแกรม 

SSFA  ใชในการเทียบเรียงชดุขอมูลทั้ง  1682 ชุดของฐานขอมูล  PREFAB  จะเหน็ไดวาโปรแกรม  
ClustalW  ใชเวลาในการเทียบเรียงมากกวาโปรแกรม SSFA  มากถึง  6.24  เทา  ซ่ึงความแตกตาง
ของเวลาที่ใชในการเทียบเรียงฐานขอมูล PREFAB เห็นไดชัดกวาฐานขอมูล BAliBASE  เนื่องจาก
ฐานขอมูล PREFAB มีจํานวนชุดขอมูลมากกวา  และในแตละชุดขอมลูมีจํานวนลําดบัขอมูล
มากกวาฐานขอมูล BAliBASE 
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ภาพที่ 34  เวลาที่โปรแกรม ClustalW  และโปรแกรม SSFA  ใชในการเทียบเรียงฐานขอมูล  
         PREFAB 
  

ในดานความถกูตองเมื่อพิจารณาจากคาคะแนน Q  เฉลี่ยของผลลัพธที่ไดจากโปรแกรม 
ClustalW  และโปรแกรม SSFA  ดังภาพที่ 35 ซ่ึงมีความใกลเคียงกัน  โดยที่โปรแกรม SSFA  ไดคา
คะแนน Q  เฉลี่ย 0.60 โดยมคีาความเบี่ยงเบนมาตรฐานอยูที่ 0.34  สวนโปรแกรม ClustalW ไดคา
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คะแนน Q เฉลี่ย 0.57 โดยมคีาความเบี่ยงเบนมาตรฐานอยูที่ 0.33  ซ่ึงถือวามีความใกลเคียง และมี
แนวโนมของคาคะแนนที่คลายกัน  แสดงใหเห็นวาโปรแกรม SSFA  ใหความถูกตองในการเทยีบ
เรียงกลุมลําดบัขอมูลในระดับเดียวกบัโปรแกรม ClustalW 
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ภาพที่ 35  คาคะแนน Q เฉลี่ยในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
   โปรแกรม SSFA 
 
3. แนวโนมทางดานเวลาในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลขนาดตาง ๆ   
 

ปจจัยหลักที่ทาํใหเวลาในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลแตกตางกัน  คอืจํานวนขอมูลที่เขา
เทียบเรียง  เมือ่จํานวนขอมูลในกลุมลําดบัขอมูลมากขึ้นเวลาที่ใชในการเทียบเรยีงจะมากขึน้อยาง
เห็นไดชัด  ในงานวิจยันี้ไดใชตัวอยางขอมลูโปรตีนจากฐานขอมูล NCBI จัดกลุมลําดับที่เขาเทียบ
เรียงใหมจีํานวนลําดับตั้งแต 10 – 500 ลําดับ  โดยมีความยาวของลําดับเฉลี่ย  280  ตัวอักษร เมื่อ
นํามาเทียบเรยีงดวยโปรแกรม ClustalW  และโปรแกรม SSFA  เวลาทีใ่ชในการเทียบเรียงเปนดัง
ภาพที่ 36 และเวลาที่ใชในการทํางานขั้นตอนที่  1  ของการเทียบเรียงขอมูลเปนดังภาพที่ 37  ซ่ึง
แสดงใหเห็นวาเมื่อจํานวนขอมูลที่เขาเทียบเรียงมากขึ้นโปรแกรม ClustalW ใชเวลาเพิ่มมากขึ้นมาก
เมื่อจํานวนลําดับที่เทียบเรยีงเพิ่มมากขึ้น เนื่องจากในขั้นตอนการสรางตารางคาความแตกตางใชวิธี
เทียบเรียงแตละคูลําดับขอมูลซ่ึงมีความซับซอนของเวลา O(N2L2) เมื่อ N คือจํานวนลําดับที่เทียบ
เรียง และ L คือความยาวของลําดับที่เทียบเรียง ซ่ึงแตกตางกับโปรแกรม SSFA ที่ใชการพิจารณา
ความถี่สวนยอยของขอมูลในการสรางตารางคาความแตกตางซึ่งมีความซับซอนของเวลา O(NL) ทํา
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ใหอัตราการเพิ่มขึ้นของเวลาที่ใชตอจํานวนของลําดับนัน้นอย และเวลาที่ใชในการประมวลผลนอย
กวาโปรแกรม ClustalW มาก โดยในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลจํานวน 500 ลําดบัที่มีความยาว
เฉลี่ย 280 ตัวอักษร  โปรแกรม SSFA สามารถสรางตารางคาความแตกตางไดเร็วกวาโปรแกรม 
CluatalW  198.75 เทา และเทียบเรียงไดเร็วกวาโปรแกรม ClustalW  13.14 เทาซึ่งแสดงใหเห็นวา
โปรแกรม SSFA สามารถรองรับการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลที่มีจํานวนมากไดแมทํางานบน
เครื่องคอมพิวเตอรทั่วไป 
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ภาพที่ 36  เวลาที่ใชในการเทียบเรียงของโปรแกรม ClustalW  และโปรแกรม SSFA ในจํานวน 
      ลําดับที่ตางกัน 
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ภาพที่ 37  เวลาที่ใชในขั้นตอนที่ 1 ของการเทียบเรียงของโปรแกรม ClustalW  และโปรแกรม  
       SSFA ในจํานวนลําดับที่ตางกัน 
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         สรุปและขอเสนอแนะ 
 

 สรุป 

 
การเทียบเรยีงกลุมลําดับขอมูลทางชีวภาพในปจจุบนันอกจากคํานึงถึงความถูกตองของการ

เทียบเรียงแลว ยังตองคํานึงถึงเวลาในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลซ่ึงแปรผันตรงกบัจํานวนขอมลู
ที่เพิ่มขึ้นอยางรวดเร็วในปจจุบัน งานวิจยันี้จึงนําเสนอวธีิการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลแบบ
กาวหนาโดยพจิารณาความถีส่วนยอยของลําดับขอมูล ซ่ึงงานวิจยันีใ้ชเวลาในการประมวลผลนอย
มากโดยที่ความถูกตองสามารถเทียบเคียงไดกับวิธีการเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลที่นิยมในปจจุบัน 
งานวิจยันีใ้ชเทคนิค n-gram แบงสวนยอยของขอมูลเพื่อหาความถี่ของแตละสวนยอยของคูลําดับ
ขอมูล สําหรับนําไปสรางตารางคาความแตกตาง เพื่อใชอางอิงในการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูล
แบบกาวหนา ซ่ึงเทคนิคนี้ใชเวลาในการทํางานนอย ทําใหสามารถรองรับการเทียบเรยีงกลุมลําดับ
ขอมลูจํานวนมาก และลําดบัขอมูลที่มีขนาดยาวได 
 

ผลลัพธการเทียบเรียงของงานวิจยันี้เปรยีบเทียบกับโปรแกรม ClustalW ซ่ึงเปนโปรแกรม
ในกลุมวิธีเทยีบเรียงกลุมลําดับขอมูลแบบกาวหนาที่เปนที่นิยมที่สุดในปจจุบัน  ผลของการเทียบ
เรียงฐานขอมลู BAliBASE โปรแกรม SSFA สามารถเทียบเรียงไดเร็วกวาโปรแกรม ClustalW  
2.72  เทา โดยที่ความถูกตองของการเทียบเรียงใกลเคียงกนัอยูในระดับที่ยอมรับได  โปรแกรม 
SSFA ไดเปรียบโปรแกรม ClustalW  ในขอมูลชุดที่ 5 ที่เปนกลุมขอมูลที่มีลักษณะการแทรกภายใน  
และโปรแกรม SSFA จะเสียเปรียบโปรแกรม ClustalW ในขอมูลชุดที่ 4 ซ่ึงมีขอมูลขนาดใหญเพิ่ม
เดิมที่ตอนตนหรือตอนทายของขอมูล ซ่ึงขอมูลลักษณะนี้มีผลทําใหสวนจําเพาะที่โปรแกรม SSFA 
หาไดกระจายไปในสวนขอมูลที่เพิ่มเติมขึ้นมาทําใหผลที่ไดแตกตางจากผลเทียบเรียงอางอิง 
 

สําหรับผลการเทียบเรียงเมื่อเทียบเรียงฐานขอมูล PREFAB โปรแกรม SSFA สามารถเทียบ
เรียงไดเร็วกวาโปรแกรม ClustalW  6.24 เทา  ซ่ึงมากกวาการเทียบเรยีงฐานขอมูล BAliBASE 
เนื่องจากฐานขอมูล  PREFAB มีชุดขอมูลที่มากกวา  และในแตละชดุขอมูลมีจํานวนลําดับและ
ความยาวของสายลําดับมากกวาฐานขอมูล  BAliBASE  ซ่ึงแสดงใหเหน็วาเมื่อกลุมขอมูลที่เขาเทียบ
เรียงมีขนาดใหญขึ้นประสทิธิภาพทางดานเวลาของโปรแกรม SSFA  จะดกีวาโปรแกรม ClustalW 
เพิ่มขึ้นดวย  ในสวนความถูกตองของผลการเทียบเรียงนัน้โปรแกรม SSFA  ใหคาความถูกตอง
เฉลี่ยและคาเบีย่งเบนมาตรฐานใกลเคยีงกบั โปรแกรม ClustalW  แสดงใหเห็นวาความถูกตองของ
โปรแกรม SSFA  นั้นอยูในระดับเดยีวกับโปรแกรม  ClustalW 
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เมื่อพิจารณาประสิทธิภาพทางดานเวลาเมือ่เทียบเรียงกลุมขอมูลขนาดตางๆ แสดงใหเห็น
วาเมื่อกลุมขอมูลที่เขาเทียบเรียงมีขนาดใหญขึ้นจะยิง่เหน็ความแตกตางของเวลาที่ใชเทียบเรียงมาก
ขึ้น  โดยเมื่อเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลจํานวน 500 ลําดับ  โปรแกรม SSFA สามารถเทียบเรียงได
เร็วกวาโปรแกรม ClustalW ถึง 13.14 เทา  ซ่ึงแสดงใหเหน็วาเทคนิคการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูล
โดยพิจารณาความถี่สวนยอยของลําดับสามารถรองรับการเทียบเรียงกลุมขอมูลขนาดใหญไดดีกวา
โปรแกรม ClustalW 

 

ขอเสนอแนะ 

 

วิทยานิพนธฉบับนี้นําเสนอวิธีการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลโดยพิจารณาความถี่สวนยอย
ของลําดับ  ซ่ึงเปนวิธีที่ใชเวลาในการประมวลผลนอย  และรองรับการเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูล
ขนาดใหญ  โดยที่มีความถกูตองในระดับที่ยอมรับได  อยางไรก็ตามการเทียบเรยีงกลุมลําดับขอมูล
ยังคงตองการความถูกตองแมนยําที่สูงกวาปจจุบัน  ซ่ึงแนวทางการพฒันาในอนาคตควรเปนการ
พัฒนาในขัน้ตอนที่เหลือเพื่อเพิ่มความถูกตองแมนยําในการเทียบเรยีงใหสูงขึ้น  โดยที่ยังใชเวลา
ประมวลผลนอย  และรองรบัการเทียบเรยีงขอมูลขนาดใหญเชนกนั 
 



 

62 

      เอกสารและสิ่งอางอิง 

 
คมสัน  จันมา และ พันธุปติ  เปยมสงา.  2548.  การเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลทางชีวภาพโดย

พิจารณาความถี่สวนยอยของลําดับ, น. 231-240.   ใน National Computer Science and 
Engineering Conference คร้ังท่ี 9.  มหาวทิยาลัยหอการคาไทย, กรุงเทพฯ. 

 
จิติมนต  เขยีนดวงจนัทร.  2544.  ขั้นตอนวธีิในการจับคูลําดับเบสดีเอ็นเอ.  วิทยานพินธปริญญาโท,  

มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร.   
 
พจน  ศรีบุญลือ, โสพิศ  วงศดํา และ พัชรี  บุญศิริ.  2543.  ตําราชีวเคมี.  ภาควิชาชวีเคมี คณะแพทย

ศาสตร มหาวทิยาลัยขอนแกน, ขอนแกน. 
 
ไพศาล  เหลาสุวรรณ.  2539.  พันธุศาสตร.  ไทยวัฒนาพานิช, กรุงเทพฯ. 
 
มุกดา  ณัฏฐสมบูรณ.  2526.  พันธุศาสตรพื้นฐาน.  ภาควิชาพฤกษศาสตร คณะวิทยาศาสตร 

จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย, กรุงเทพฯ. 
 
วีรวุฒิ  คงบุญเกียรติ.  2545.  การเทียบเรียงกลุมลําดับขอมูลชีวภาพโดยใชความถี่แบบพิจารณาคา

น้ําหนัก.  วิทยานิพนธปริญญาโท,  มหาวทิยาลัยเกษตรศาสตร.   
 
อมรา  คัมภิรานนท.  2540.  พันธุศาสตรของเซลล.  มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร, กรุงเทพฯ. 
 
Baldi, P. and S. Brunak.  1999.  Bioinformatics : the machine learning approch.  3 ed. The 

MIT press, London, England. 
 
Crochemore, M., G.M. Landau and M. Ziv-Ukelson.  2003.  A Subquadratic Sequence Alignment 

Algorithm for Unrestricted Scoring Matrices.  SIAM Journal on Computing  32 (6): 
1654-1673.   

 



 

63 

Edgar, R.C.  2004.  MUSCLE: multiple sequence alignment with high accuracy and high 
troughput.  Nucleic Acids Research  32 (5): 1792-1797.   

 
Gusfield, D.  1999.  Algorithms on strings, trees, and sequences : computer science and 

computation biology..  2 ed. The press syndicate of The University of Cambridge, New 
York, USA. 

 
Notredame, C.  2002.  Recent progress in multiple sequence alignment: a survey.  

Pharmacogenomics  3 (1): 131-144.   
 
Saitou, N. and M. Nei.  1987.  The neighbor-joining method: a new method for reconstructing 

phylogenetic trees..  Molecular Biology and Evolution  4 (4): 406-425.   
 
Thompson, J.D., D.G. Higgins and T.J. Gibson.  1994.  CLUSTAL W: improving the sensitivity 

of progressive multiple sequence alignment through sequence weighting, position-
specific gap penalties and weight matrix choice..  Nucleic Acids Research  22 (22): 
4673-4680.   

 
_______, _______, _______, F. Plewniak and F. Jeanmougin.  1997.  The CLUSTAL_X 

windows interface: flexible strategies for multiple sequence alignment aided by quality 
analysis tools.  Nucleic Acids Research 25 (24): 4876-4882 

 
_______, _______ and O. Poch.  1999.  A comprehensive comparison of multiple sequence 

alignment programs.  Nucleic Acids Research  27 (13): 2682-2690.   
 
 
 



 

64 

ภาคผนวก 



 

65 

ผลการเทียบเรียงชุดขอมูลของฐานขอมูล PREFAB แยกตามกลุมขอมูล  
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ภาพผนวกที่ 1  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
           โปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 1 
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ภาพผนวกที่ 2  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
           โปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 2 
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ภาพผนวกที่ 3  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
           โปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 3 
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ภาพผนวกที่ 4  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
           โปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 4 
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ภาพผนวกที่ 5  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
           โปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 5 
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ภาพผนวกที่ 6  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
           โปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 6 
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ภาพผนวกที่ 7  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
           โปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 7 
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ภาพผนวกที่ 8  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
           โปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 8 
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ภาพผนวกที่ 9  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
           โปรแกรม SSFA กับกลุมขอมูลที่ 9 
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ภาพผนวกที่ 10  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 10 
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ภาพผนวกที่ 11  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 11 
 

0

0.2

0.4

0.6

0.8

1

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25
ชุดขอมูล

ค
าค
ะแ
น
น

 Q

ClustalW SSFA

 
 

ภาพผนวกที่ 12  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 12 
 



 

72 

0

0.2

0.4

0.6

0.8

1

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25
ชุดขอมูล

ค
าค
ะแ
น
น

 Q
ClustalW SSFA

 
 

ภาพผนวกที่ 13  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 13 
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ภาพผนวกที่ 14  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 14 
 



 

73 

0

0.2

0.4

0.6

0.8

1

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25
ชุดขอมูล

ค
าค
ะแ
น
น

 Q
ClustalW SSFA

 
 

ภาพผนวกที่ 15  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 15 
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ภาพผนวกที่ 16  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 16 
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ภาพผนวกที่ 17  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 17 
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ภาพผนวกที่ 18  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 18 
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ภาพผนวกที่ 19  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 19 
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ภาพผนวกที่ 20  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 20 
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ภาพผนวกที่ 21  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 21 
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ภาพผนวกที่ 22  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 22 
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ภาพผนวกที่ 23  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 23 
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ภาพผนวกที่ 24  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 24 
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ภาพผนวกที่ 25  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 25 
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ภาพผนวกที่ 26  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 26 
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ภาพผนวกที่ 27  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 27 
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ภาพผนวกที่ 28  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 28 
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ภาพผนวกที่ 29  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 29 
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ภาพผนวกที่ 30  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 30 
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ภาพผนวกที่ 31  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 31 
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ภาพผนวกที่ 32  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 32 
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ภาพผนวกที่ 33  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 33 
 

0

0.2

0.4

0.6

0.8

1

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25
ชุดขอมูล

ค
าค
ะแ
น
น

 Q

ClustalW SSFA

 
 

ภาพผนวกที่ 34  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 34 
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ภาพผนวกที่ 35  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 35 
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ภาพผนวกที่ 36  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 36 
 



 

84 

0

0.2

0.4

0.6

0.8

1

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25
ชุดขอมูล

ค
าค
ะแ
น
น

 Q
ClustalW SSFA

 
 

ภาพผนวกที่ 37  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 37 
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ภาพผนวกที่ 38  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 38 
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ภาพผนวกที่ 39  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 39 
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ภาพผนวกที่ 40  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 40 
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ภาพผนวกที่ 41  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 41 
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ภาพผนวกที่ 42  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 42 
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ภาพผนวกที่ 43  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 43 
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ภาพผนวกที่ 44  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 44 
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ภาพผนวกที่ 45  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
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ภาพผนวกที่ 46  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 46 
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ภาพผนวกที่ 47  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
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ภาพผนวกที่ 48  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 48 
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ภาพผนวกที่ 49  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
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ภาพผนวกที่ 50  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 50 
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ภาพผนวกที่ 52  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
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ภาพผนวกที่ 53  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
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ภาพผนวกที่ 54  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 54 
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ภาพผนวกที่ 55  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
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ภาพผนวกที่ 56  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 56 
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ภาพผนวกที่ 57  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
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ภาพผนวกที่ 58  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 58 
 



 

95 

0

0.2

0.4

0.6

0.8

1

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25
ชุดขอมูล

ค
าค
ะแ
น
น

 Q
ClustalW SSFA

 
 

ภาพผนวกที่ 59  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 59 
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ภาพผนวกที่ 60  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 60 
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ภาพผนวกที่ 61  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
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ภาพผนวกที่ 62  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 62 
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ภาพผนวกที่ 63  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 63 
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ภาพผนวกที่ 64  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 64 
 



 

98 

0

0.2

0.4

0.6

0.8

1

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25
ชุดขอมูล

ค
าค
ะแ
น
น

 Q
ClustalW SSFA

 
 

ภาพผนวกที่ 65  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
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ภาพผนวกที่ 66  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 66 
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ภาพผนวกที่ 67  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 67 
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ภาพผนวกที่ 68  คาคะแนน Q ในการเทยีบเรียงฐานขอมูล PREFAB ของโปรแกรม ClustalW  และ 
             โปรแกรม SSFA กบักลุมขอมูลที่ 68 
 

 
 
 



 

100 

ประวัติการศึกษา และการทํางาน 

 
ช่ือ –นามสกุล นายคมสัน  จนัมา 
วัน เดือน ป ที่เกิด 14  พฤศจิกายน  2523 
สถานที่เกิด  จังหวดักรุงเทพมหานคร 
ประวัติการศึกษา ปริญญาวิศวกรรมศาสตรบัณฑิต (วิศวกรรมคอมพิวเตอร) 
ตําแหนงหนาที่การงานปจจบุัน วิศวกรระบบ 
สถานที่ทํางานปจจุบัน บริษัท ที.เอ็น. อินฟอรเมชั่น ซิสเท็มส จํากัด 
ผลงานดีเดนและรางวัลทางวิชาการ  - 
ทุนการศึกษาที่ไดรับ - 

 


