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บทคดัย่อ 

 สนิปส์เป็นความแตกต่างทางพนัธุกรรมพ้ืนฐานท่ีพบบ่อย

ท่ีสุด ใชเ้ป็นเคร่ืองหมายทางพนัธุกรรมในการวินิจฉยัโรค ช่วยให้การ

วินิจฉยัโรคมีประสิทธิภาพ ถูกตอ้งและรวดเร็วยิง่ข้ึน  เคร่ืองหมายทาง

พนัธุกรรมน้ีจะมีประสิทธิภาพเพ่ิมข้ึนเม่ือใชส้ายลาํดบัของสนิปส์ตลอด

ทั้งเส้นแทน ท่ีจะใชส้นิปส์เพียงตาํแหน่งเดียว  ในอดีตการศึกษาความ

แตกต่างทางพนัธุกรรมน้ีในส่ิงมีชีวิตท่ีมีลกัษณะก่ึงสปีชีส์ไม่สามารถทาํ

ไดด้ว้ยขอ้จาํกดัทางเทคนิค แต่ดว้ยเทคโนโลยกีารอ่านสายลาํดบั              

นิวคลีโอไทดแ์บบขนานจาํนวนมากท่ีพฒันาข้ึนในปัจจุบนัทาํให้

การศึกษาความหลากหลายน้ีทาํไดใ้นเวลาอนัสั้น งานวิจยัน้ีไดเ้สนอ

ขั้นตอนวิธีในการประกอบสายลาํดบัหลกัของสนิปส์ของไวรัสเด็งก่ีจาก

การจาํลองขอ้มูลท่ีไดจ้ากเคร่ืองอ่านสายลาํดบัเบสรุ่น Roche GS FLX ซ่ึง

เป็นเคร่ืองรุ่นล่าสุดของ 454 Life Sciences ผูพ้ฒันาเทคโนโลยน้ีีจน

วางตลาดสาํเร็จเป็นรายแรก จากขั้นตอนวิธีท่ีนาํเสนอสามารถประกอบ

สายลาํดบัหลกัของสนิปส์ไดท่ี้ความแม่นสูงสุดร้อยละ 98.60 และมีความ

แม่นของความถ่ีสูงสุดร้อยละ 99.09 

 

คาํสาํคญั : เด็งก่ี , เคร่ืองหมายทางพนัธุกรรม, สนิปส์, เทคโนโลยอ่ีาน    

สายลาํดบันิวคลีโอไทด ์

 

Abstract 

 Single nucleotide polymorphisms (SNPs) are the major 

source of genetic variation. These genomic markers are crucial for the 

analysis of genetic diseases and traits. However, when trying to 

associate genotypes with phenotypic traits, it is more effective to use 

complete sequences of markers than single SNP. In the past, there is no 

method to reconstruct SNPs sequences of quasispecies because of 

technical difficulties in the sequencing process. However, the massively 

parallel sequencing technology, recently developed sequencing 

technique, can be used for studying diversity of RNA virus genome. 

Thus, the goal of this study is to reconstruct major SNPs sequences of 

Dengue virus from simulated DNA fragments obtained from Roche GS 

FLX sequencer. The proposed method provides a maximum of 98.60% 

accuracy for a major sequence and 99.09% for an estimated frequency. 
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1. คาํนาํ 

 ไวรัสเด็งก่ีเป็นตน้เหตุของโรคไขเ้ลือดออก  ซ่ึง เป็นปัญหา

สาธารณสุขระดบัโลก เน่ืองจากโรคไดแ้พร่กระจายอยา่งกวา้งขวางและมี

จาํนวนผูป่้วยเพ่ิมข้ึนมากในช่วง 30 ปีท่ีผา่นมา จนกลายเป็นโรคประจาํ

ถ่ินในประเทศต่างๆ มากกวา่  100 ประเทศโดยเฉพาะประเทศในเขตร้อน

และเขตอบอุ่น องคก์ารอนามยัโลก  (WHO) ประมาณการวา่ประชากร

โลกมากกวา่ร้อยละ 40 (2,500 ลา้นคน) เส่ียงต่อการติดเช้ือไวรัสเด็งก่ี  [1] 

 การติดเช้ือไวรัสเด็งก่ีน้ีจาํแนกตามกลุ่มอาการได้ 3 กลุ่ม คือ 

ไขเ้ด็งก่ี (Dengue fever: DF), ไขเ้ลือดออก (Dengue haemorrhagic fever: 

DHF) และไขเ้ลือดออกช็อก (Dengue shock syndrome: DSS) อาการของ

ไขเ้ลือดออกและไขเ้ลือดออกช็อกท่ีสาํคญัคือ ระดบัเกลด็เลือดตํ่า มีการ

ร่ัวของพลาสมา อาจเกิดอาการช็อก  เป็นเหตุใหเ้สียชีวิตได ้ แตกต่างจาก

ไขเ้ด็งก่ี (DF)  ซ่ึงมีอาการไม่รุนแรง โดยทัว่ไปไม่ทาํใหเ้สียชีวิต  [2]       

การวินิจฉยัโรคในปัจจุบนัไม่สามารถจาํแนกไดว้า่เป็นไขเ้ด็งก่ีหรือ

ไขเ้ลือดออกไดใ้นระยะแรกของการติดโรค การทดสอบมกัจะเช่ือถือได้

ในผูป่้วยท่ีมีไขแ้ลว้หลายวนัซ่ึงส่วนใหญ่มีอาการของโรคชดัเจนแลว้ [3] 
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ดงันั้น ความแตกต่างทางพนัธุกรรมของเช้ือไวรัสเด็งก่ี จึงเป็นทางเลือกท่ี

อาจช่วยใหส้ามารถวินิจฉยัโรคไดร้วดเร็วและแม่นยาํยิง่ข้ึน 

 ความแตกต่างทางพนัธุกรรมพ้ืนฐานท่ีพบบ่อยท่ีสุดคือ สนิปส์ 

หรือ SNPs ( Single Nucleotide Polymorphisms) เป็นความแตกต่างทาง

พนัธุกรรมท่ีเกิดจากเบสบนสายนิวคลีโอไทด ์ณ ตาํแหน่งหน่ึงๆ แตกต่าง

กนั [4] ใชเ้ป็นเคร่ืองหมายทางพนัธุกรรม ( genetic marker) เพ่ือการ

วินิจฉยัโรค ทาํนายความเส่ียงต่อการเกิดโรค ใชใ้นการพฒันายาและ

วิธีการรักษาโรคท่ีเหมาะสมสาํหรับแต่ละบุคคล[5] โดยจะมี

ประสิทธิภาพมากยิง่ข้ึนเม่ือศึกษาสายลาํดบัของสนิปส์ทุกตาํแหน่งบน   

ดีเอน็เอแต่ละเส้นแทนท่ีจะดูจากสนิปท่ีตาํแหน่งใดๆ เพียงตาํแหน่งเดียว   

[6] มีรายงานวา่เช้ือไวรัสท่ีก่อใหเ้กิดโรคมีลกัษณะการทาํงานเป็นแบบ

กลุ่มประชากร สายลาํดบัของสนิปส์ (haplotype) และความถ่ีของสาย

ลาํดบัแต่ละเส้น (haplotype frequency) ในกลุ่มประชากรทั้งหมดมีผลต่อ

การเกิดโรค ไม่ไดอิ้งสายลาํดบัสนิปส์สายใดสายหน่ึงเพียงอยา่งเดียว 

 ในอดีตการศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของ

ไวรัสเด็งก่ีทาํไดย้ากและใชเ้วลานาน เน่ืองจากไวรัสเดง็ก่ี มีการกลายพนัธุ์

สูง มีความหลากหลายสูง  นอกจากจะมีการแยกออกเป็น 4 ซีโรไทป์  

(serotype) ไดแ้ก่ ซีโรไทป์ 1 – 4 แต่ละซีโรไทป์ยงัสามารถแยกยอ่ย

ออกไปไดอี้ก แมแ้ต่ไวรัสเด็งก่ีซีโรไทป์เดียวกนัท่ีตรวจพบในคนไขค้น

เดียวก็มีลาํดบันิวคลีโอไทดค์ลา้ยคลึงกนัแต่ไม่เหมือนกนัทั้งหมด กล่าว

ไดว้า่ ไวรัสเด็งก่ีมีลกัษณะก่ึงสปีชีส์ (quasispecies) [7]  

 ปัจจุบนั การศึกษาความหลากหลายของไวรัสก่ึงสปีชีส์น้ี

สามารถทาํไดด้ว้ยเทคโนโลยีอ่านลาํดบันิวคลีโอไทดแ์บบขนานจาํนวน

มาก เช่น เคร่ืองอ่านสายลาํดบัเบส Roche พฒันาโดย 454 Life Sciences, 

เทคโนโลย ี Solexa พฒันาโดย Illumina และระบบ ABI SoLiD ของ 

Applied Biosystems ซ่ึงสามารถอ่านสายลาํดบัเบสไดจ้าํนวนมากภายใน

ระยะเวลาอนัสั้น [8,9] และสามารถอ่านชุดของสายลาํดบัท่ีแตกต่างกนัท่ี

รวมกนัอยูใ่นการอ่านเพียงคร้ังเดียวได ้ [10] แมเ้ทคโนโลยอ่ีานสายลาํดบั

แบบขนานจาํนวนมากน้ีจะสามารถอ่านสายลาํดบัไดจ้าํนวนมาก แต่มี

ขอ้ดอ้ยท่ีสาํคญัคือ สายลาํดบัท่ีอ่านได้ค่อนขา้งสั้น โดยเคร่ืองอ่าน       

สายลาํดบัเบส Roche GS FLX อ่านสายลาํดบัไดม้ากถึง 400,000 เส้นต่อ

การอ่านหน่ึงคร้ัง แต่มีความยาวเฉล่ียเพียง 200 -300 bp ซ่ึงสั้นกวา่วิธีของ 

Sanger ท่ีอ่านไดย้าว 500-1000 bp [11] 

 ในงานวิจยัน้ี  มุ่งศึกษาการประกอบสายลาํดบัสนิปส์ของ

ไวรัสเด็งก่ีสายหลกัและความถ่ีของสายลาํดบั (major haplotype and its 

frequency) จากขอ้มลูท่ีไดจ้ากการจาํลองการอ่านสายลาํดบัของเคร่ือง 

Roche GS FLX Sequencer ซ่ึงเป็นรุ่นล่าสุดท่ีพฒันาโดย 454 Life 

Sciences 

2. งานวจิยัที่เกี่ยวข้อง 

 เน่ืองจากเทคโนโลยอ่ีานสายลาํดบัแบบขนานจาํนวนมาก

สามารถอ่านสายลาํดบัไดจ้าํนวนมากในระยะเวลาอนัสั้น จึงมีงานวิจยั

จาํนวนมากท่ีศึกษาและนาํเทคโนโลยน้ีีไปใช ้เช่น Margulies และคณะ 

นาํเสนอรายละเอียดเทคโนโลยี ของ 454 Life Sciences โปรโตคอลท่ีใช ้

รูปแบบผลลพัธ์ท่ีได ้รวมถึงการนาํไปใชง้าน โดยเสนอการประกอบ

จีโนมสาํหรับ Mycoplasma genitalium ซ่ึงครอบคลุม ( coverage) ถึง    

ร้อยละ  96 และมีความแม่น  (accuracy) สูงถึงร้อยละ  99.96 [8] ต่อมาใน

งานวิจยั [11] ไดใ้ชเ้ทคโนโลยี  picotiter plate pyrosequencing ท่ีปรับปรุง

ล่าสุด ทาํใหอ้่าน   สายลาํดบัไดย้าว 250 bp โดยเฉล่ีย จาํนวน 400,000 

เส้นต่อคร้ัง ในงานวิจยัไดก้ล่าวถึงประสิทธิภาพของเทคโนโลยใีหม่

ล่าสุด ความแตกต่าง ขอ้ดี ขอ้เสีย เม่ือเทียบกบัวิธี shotgun sequencing 

และเสนอ SHARP (Short Read Assembly Protocol) ซ่ึงเป็นโปรโตคอล

ของสายลาํดบัและระเบียบวิธีในการประกอบจีโนมเพ่ือให้สามารถใช้

ประโยชน์จากเทคโนโลยน้ีีได้ อยา่งมีประสิทธิภาพท่ีสุด และไดท้ดสอบ 

PHARP ดว้ยขอ้มูลจีโนมของ D. melanogaster และโครโมโซมมนุษยคู์่ท่ี 

1, 11 และ 21 ซ่ึงให้ผลลพัธ์ท่ีถูกตอ้ง 

 นอกจากน้ี Iman และคณะยงัไดน้าํเสนอความเป็นไปไดใ้น

การอ่านสายลาํดบัซํ้า ( resequencing) จากช้ินส่วนดีเอน็เอท่ีนาํมารวมกนั

แลว้ส่งไปอ่านดว้ยเทคโนโลยกีารอ่านลาํดบันิวคลีโอไทดแ์บบขนาน

จาํนวนมาก พร้อมทั้งเสนอวิธีท่ีเหมาะสมท่ีสุดในการรวมช้ินส่วนดีเอน็เอ

ท่ีตอ้งการหาสายลาํดบันิวคลีโอไทด ์[10] 

3. ขั้นตอนวธีิ 

 ขอ้มูลอินพทุท่ีไดส้าํหรับขั้นตอนวิธีท่ีนาํเสนอคือ สายลาํดบั 

นิวคลีโอไทดข์องช้ินส่วนดีเอน็เอ (sequence fragment) ท่ีมีความยาวเฉล่ีย 

250 bp และจีโนมตน้แบบ ( reference genome template) นาํมาเขา้สู่

กระบวนการประกอบสายลาํดบัหลกัของสนิปส์  (major haplotype) ดงัน้ี 

(รูปท่ี 1) 

1) จดัเรียง (align) ช้ินส่วนดีเอน็เอเทียบกบัจีโนมตน้แบบ 

2) เก็บสายลาํดบัสนิปส์ของแต่ละช้ินส่วนพร้อมทั้งตาํแหน่ง

ของสนิปตวัแรกในช้ินส่วนนั้นและจาํนวนท่ีพบสายลาํดบัสนิปส์ท่ี

เหมือนกนัคือ มีสายลาํดบัเบสเหมือนกนัและอยูใ่นตาํแหน่งเดียวกนั 

3) เรียงสายลาํดบัตามตาํแหน่งของสนิปส์ตวัแรก รวมสาย

ลาํดบัสั้นๆ ท่ีสามารถรวมเขา้กบัสายลาํดบัเส้นยาวไดเ้ขา้ดว้ยกนั นบั  
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รูปท่ี 1  แผนผงัขั้นตอนการประกอบสายลาํดบัหลกัและการประมาณ

ค่าความถ่ีของสายลาํดบัหลกั 

 

จาํนวนอลัลีลของแต่ละตาํแหน่ง เช่น ตาํแหน่งท่ี 0 มีสายลาํดบัของสนิปส์ 

3 ชุด คือ 

1. AAATTT   5 สาย 

2. AACTTG   3 สาย 

3. AAAT  1 สาย 

สามารถรวมไดเ้ป็น 

I. AAATTT  จาํนวนอลัลีล 6,6,6,6,5,5 

II. AACTT จาํนวนอลัลีล 3,3,3,3,3 

จากขอ้มูลสายลาํดบัสนิปส์น้ี รวมไดเ้ป็น 2 ชุด คือ AAATTT 

ซ่ึงมีจาํนวนของ A ทั้งสามตวั (ตาํแหน่ง 0-2) และ T ตวัแรกซ่ึงอยูท่ี่

ตาํแหน่ง 3 ของสายลาํดบัน้ี เป็น 6 จากการรวมกนัของสายลาํดบัท่ี 1 และ 

3 ส่วนอีกชุดคือ AACTT ซ่ึงไม่สามารถรวมกบัเส้นอ่ืนได ้มีจาํนวน      

แต่ละอลัลีลเป็น 3 

4) คาํนวณความถ่ีอลัลีล โดยนาํจาํนวนอลัลีลแต่ละตาํแหน่ง

ในแต่ละสายลาํดบัหารดว้ยจาํนวนอลัลีลทั้งหมดของตาํแหน่งนั้นๆ เช่น

จากตวัอยา่งดา้นบน ความถ่ีอลัลีลของ A ใน I. คือ 0.67 (จาก 6/(6+3)) 

และความถ่ีอลัลีลของ C ใน II. คือ 0.33 (จาก 3/(6+3)) 

5) เร่ิมประกอบสายโดยเร่ิมจากตาํแหน่งเร่ิมตน้ท่ีนอ้ยท่ีสุด 

เลือกสายลาํดบัท่ีมีความถ่ีอลัลีลเฉล่ียสูงสุดมาเป็นสายลาํดบัลพัธ์  จากนั้น

พิจารณาตาํแหน่งเร่ิมตน้ลาํดบัถดัไป เลือกสายลาํดบัท่ีมีความถ่ีเฉล่ีย

สูงสุดมาพิจารณาวา่สามารถต่อกบัสายลาํดบัลพัธที์่มีอยูไ่ดห้รือไม่ โดย

พิจารณาส่วนท่ีซอ้นทบักนั (overlap) ถา้ไดใ้หต่้อกบัสายลาํดบัท่ีมีอยู ่

พร้อมทั้งเก็บความถ่ีอลัลีลแต่ละตาํแหน่งของสายลาํดบัลพัธ์ แต่ถา้ไม่ได้

ใหเ้ลือกสายลาํดบัท่ีมีความถ่ีรองลงมามาพิจารณา ทาํเช่นน้ีไปเร่ือยๆ จน

สุดสาย 

6) ประมาณค่าความถ่ีของสายลาํดบั (haplotype frequency) 

ดว้ยค่าเฉล่ียเลขคณิต ค่ามธัยฐานและฐานนิยมของความถ่ีอลัลีลในแต่ละ

สายลาํดบัลพัธ์ท่ีได ้

4. การทดลอง 

 ทดสอบความถูกตอ้งของขั้นตอนวิธีประกอบสายลาํดบัและ

การประมาณความถ่ีโดยจาํลองขอ้มูลให้มีลกัษณะคลา้ยกบัสายลาํดบัของ

ไวรัสเด็งก่ีท่ีอ่านไดจ้ากเคร่ือง Roche GS FLX Sequencer โดยใชข้อ้มูล

จีโนมจากฐานขอ้มูลของ GenBank ดงัน้ี (รูปท่ี 2) 

4.1 จาํลองชุดจโีนมของไวรัสเดง็กี ่

 1) สุ่มเลือกจีโนมไวรัสเด็งก่ีจากฐานขอ้มูล GenBank มา 1 

เส้น 

อนิพุท : สายลาํดบัของชิน้ส่วนย่อย + เส้นต้นแบบ 

(sequence fragments & reference genome template) 

จัดเรียงสายลาํดบัของช้ินส่วนย่อยเทียบกบัเส้นต้นแบบ 

หาตําแหน่งที่มีสนิปส์ 

เกบ็สายลาํดบัสนิปส์และตําแหน่งสนิปตัวแรก 
 

0: ATC 1: CGT 3: GAA 4: CC 5: ACC 
0: CTG 1: TCG 3: TCC 4: CCC 5: CAC 
0:AT 1: TG 3: GA 4: AAA 

 

รวมสายลาํดบั 
 

0: ATC  (5,5,3) 1: CGT  (3,3,3) 3: GAA  (6,6,4) 
0: CTG  (2,2,2) 1: TCG  (2,2,2) 3: TCC   (1,1,1) 
 1: TG    (1,1)  

 

คาํนวณความถี่อลัลลี 
 

0: ATC  (0.7,0.4,0.3)  1: CGT  (0.2,0.3,0.25) 3: GAA  (0.5,0.9,0.8) 
0: CTG  (0.3,0.15,0.15) 1: TCG  (0.15,0.15,0.2) 3: TCC   (0.05,0.1,0.2) 
  1: TG    (0.1,0.1)  

 
ประกอบสายลาํดบัหลกั 

 

0: ATC  (0.7,0.4,0.3)  1: CGT  (0.2,0.3,0.25) 3: GAA  (0.5,0.9,0.8) 
0: CTG  (0.3,0.15,0.15) 1: TCG  (0.15,0.15,0.2) 3: TCC   (0.05,0.1,0.2) 
  1: TG    (0.1,0.1) 
 

สายลาํดบัหลกั :    ATCGAA (0.7, 0.55, 0.45, 0.7, 0.9, 0.8) 

 

ประมาณค่าความถีข่องสายลาํดบั 
 

สายลาํดบัหลกั :    ATCGAA 

ความถ่ี Mean = 0.68 Median = 0.7, Mode = 0.7 

 

เอาท์พุท: สายลาํดบัหลกัและความถ่ี 

(major haplotype and its frequency) 



 2) กาํหนดความถ่ีของสายลาํดบัหลกัอยา่งสุ่มตามช่วงท่ี

กาํหนด  โดยการทดลองน้ีแบ่งความถ่ีของสายลาํดบัหลกัเป็น 9 ช่วง คือ 

ร้อยละ 10-19, 20-29, 30-39, 40-49, 50-59, 60-69, 70-79, 80-89 และ   

90-99 

 3) จาํลองสายลาํดบัอ่ืนโดยสุ่มเลือกตาํแหน่งท่ีเกิดการกลาย

พนัธุ์ร้อยละ 2 ของความยาวจีโนมทั้งหมด  (ประมาณ 200 – 220 bp จาก 

10-11 Kbp) ตามร้อยละการแปรผนัของไวรัสเด็งก่ีท่ีมีการรายงานไว ้

 4) แต่ละตาํแหน่งเลือกอลัลีลแบบสุ่ม โดยการทดลองน้ี

กาํหนดให้แต่ละตาํแหน่งมีเพียง 2 อลัลีล ไดแ้ก่อลัลีลเดียวกบัสายลาํดบั

หลกัและอลัลีลทีไ่ดจ้ากการสุ่มเลือก ซ่ึงเป็นรูปแบบการแปรผนัท่ีพบบ่อย

ท่ีสุด 

 5) กาํหนดความถ่ีของสายลาํดบัท่ีจาํลองข้ึน 

 6) ทาํซํ้าขอ้ 3) – 5) จนความถ่ีของสายลาํดบัรวมครบ 100% 

จาํลองชุดจีโนมของไวรัสเดง็ก่ี 

จาํลองการอ่านสายลาํดบั 

ดว้ยเคร่ือง Roche GS FLX Sequencer 

 

ประกอบสายลาํดบัหลกั 

 

ประมาณความถ่ีสายลาํดบัหลกั 

 

รายงานความแม่นของขั้นตอนวธีิ 

 

รูปท่ี 2   ขั้นตอนการทดลอง 

 

4.2 จาํลองการอ่านข้อมูลด้วยเคร่ือง Roche GS FLX 

Sequencer  

 1) สุ่มเลือกสายลาํดบัโดยถ่วงนํ้าหนกัตามความถ่ีของแต่ละ

สายลาํดบั 

 2) สาํหรับสายลาํดบัท่ีเลือก สุ่มตาํแหน่งเร่ิมตน้และอ่านจน

ครบความยาวระหวา่ง 200-300 bp 

 3) ทาํซํ้าจนกวา่จะไดจ้าํนวนช้ินส่วนของสายลาํดบัครบ

จาํนวน ในท่ีน้ีอ่านทั้งหมด 10,000 เส้น 

4.3 ประกอบสายลาํดบัหลกั 

 1) นาํช้ินส่วนสายลาํดบัท่ีไดม้าประกอบดว้ยขั้นตอนวิธีท่ี

นาํเสนอ 

 2) รายงานสายลาํดบัหลกัท่ีประกอบไดแ้ละความถ่ี 

4.4 รายงานผลการทดลอง 

 1) ทาํซํ้าตั้งแต่หวัขอ้ 4.1 – 4.3 เพ่ือเก็บขอ้มูล ในการทดลองน้ี

ทาํซํ้าทั้งส้ิน 10 ชุด แต่ละชุดมีขอ้มูลความถ่ีของสายลาํดบัหลกัทั้ง 9 ช่วง 

โดยแต่ละช่วงมีชุดของสายลาํดบัดีเอน็เอท่ีแตกต่างกนั นัน่คือมีการสุ่ม

จาํลองชุดของสายลาํดบัดีเอน็เอทั้งส้ิน 90 ชุด  

 2) ในแต่ละชุด นาํสายลาํดบัหลกัท่ีไดไ้ปเปรียบเทียบกบัสาย

ลาํดบัหลกัท่ีจาํลองข้ึนซ่ึงเป็นเสมือนสายลาํดบัจริงท่ีคาดหวงัจากขั้นตอน

วิธี รายงานความแม่น  (accuracy) โดยวดัเป็นร้อยละของตาํแหน่งท่ี

ถูกตอ้ง 

 3) ในแต่ละชุด เปรียบเทียบความถ่ีโดยประมาณท่ีไดก้บั

ความถ่ีของสายลาํดบัหลกัท่ีกาํหนดในหวัขอ้ 4.1 ขอ้ 2 รายงานความแม่น

เป็นร้อยละเทียบกบัความถ่ีหลกัท่ีกาํหนด 

 4) นาํขอ้มลูความแม่นของสายลาํดบัไปสร้างกราฟแยกตาม

ช่วงของความถ่ีของสายลาํดบัหลกั 

 5) หาค่าเฉล่ียของความแม่นของความถ่ีโดยประมาณท่ีไดจ้าก

วิธีต่างๆ คือ ค่าเฉล่ียเลขคณิต มธัยฐานและฐานนิยมของแต่ละช่วงความถ่ี 

นาํไปสร้างกราฟ 

5. ผลการทดลอง 

 จากการทดลองประกอบสายลาํดบัหลกัจากชุดของสายลาํดบั

ท่ีมีความแตกต่างกนัประมาณร้อยละ 2 และมี 2 อลัลีล สาํหรับแต่ละ

ตาํแหน่ง ไดค้วามแม่นของสายลาํดบัท่ีประกอบไดด้งัรูปท่ี 3 

 

รูปท่ี 3  กราฟความแม่นของสายลาํดบัหลกัท่ีประกอบได ้โดยวดัความ

แม่นจากร้อยละของตาํแหน่งท่ีตรงกบัเส้นตน้แบบ 
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 จากรูป ความแม่นเพ่ิมข้ึนเม่ือความถ่ีสายลาํดบัหลกัมากข้ึน 

โดยความแม่นเฉล่ียของชุดขอ้มูลท่ีสายลาํดบัหลกัมีความถ่ี 90-99 % คือ

ร้อยละ 98.60 และความแม่นเฉล่ียทั้งหมดคือร้อยละ 86.91 

 ผลท่ีไดจ้ากการประมาณค่าความถ่ีของสายลาํดบัหลกัจาก

ความถ่ีอลัลีลแต่ละตาํแหน่งดว้ยค่ามธัยฐาน ไดค้วามแม่นดงัรูปท่ี 4 

 

รูปท่ี 4  กราฟความแม่นของความถ่ีสายลาํดบัหลกัท่ีประมาณได ้จาก

ค่ามธัยฐานของความถ่ีอลัลีลแต่ละตาํแหน่ง 

 

 จากรูป ความแม่นของความถ่ีสายลาํดบัเพ่ิมข้ึนเม่ือความถ่ีสาย

ลาํดบัหลกัเพ่ิมข้ึนเช่นเดียวกบัความแม่นของสายลาํดบั และจากชุดขอ้มูล

ท่ีทดลองน้ีค่ามธัยฐานให้ค่าประมาณท่ีใกลเ้คียงท่ีสุดโดยมีความแม่นร้อย

ละ 99.09 สาํหรับชุดขอ้มูลท่ีสายลาํดบัหลกัมีความถ่ี 90-99 % และมีความ

แม่นเฉล่ียร้อยละ 96.40 

6. สรุป 

 ขั้นตอนวิธีท่ีนาํเสนอสามารถประกอบสายลาํดบัหลกัไดท่ี้

ความแม่นสูงสุดร้อยละ 98.60 โดยมีความแม่นของความถ่ีสูงสุดร้อยละ 

99.09 ซ่ึงความแม่นอาจสูงข้ึนเม่ืออ่านช้ินส่วนของสายลาํดบัมากข้ึน  (ใน

งานวิจยัน้ีกาํหนดจาํนวนการอ่านท่ี 10,000 ช้ิน ซ่ึงต ํ่ากวา่ประสิทธิภาพ

ของเคร่ือง) 

 นอกจากน้ียงัสามารถออกแบบขั้นตอนวิธีให้มีประสิทธิภาพ

มากยิง่ข้ึนโดยอาศยัวิธีการเชิงสถิติท่ีซบัซอ้นยิง่ข้ึนในการประมาณ

ค่าความถ่ีของสายลาํดบัหลกั หรือ ปรับปรุงขั้นตอนการเลือกช้ินส่วนตั้ง

ตน้ในขั้นตอนประกอบสายลาํดบัหลกั จากท่ีเลือกตาํแหน่งแรกหรือส่วน

หวัก่อน อาจปรับเป็นเลือกช้ินส่วนตั้งตน้จากตาํแหน่งท่ีมีความถ่ีสูงสุด 

หรือสุ่มเลือกตาํแหน่งตั้งตน้ต่างๆ กนัหลายๆ คร้ังแลว้เลือกผลลพัธท่ี์พบ

บ่อยท่ีสุด เป็นตน้ 

 ขั้นตอนวิธีการประกอบสายลาํดบัหลกัน้ีอาจพฒันาไปใชก้บั

ขอ้มูลจากเทคโนโลยกีารอ่านสายลาํดบัแบบขนานจาํนวนมากเทคโนโลย ี

อ่ืน เช่น Solexa ซ่ึงสามารถอ่านไดส้ั้นกวา่ แต่อ่านไดจ้าํนวนมากกวา่ 
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