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บทคัดย่อ 

 

การรวมชุดข้อมูลแอมพลิคอนซีเควนส์แวเรียนต์ (เอเอสวี) จากหลายการทดลองเพื่อการวิเคราะห์ชุดข้อมูล
ไมโครไบโอม มักประสบปัญหาความซ  าซ้อนของข้อมูล น าไปสู่การประมวลผลช้า การระบุอนุกรมวิธานไม่ถูกต้อง 
และเพิ่มภาระงานในการจัดการข้อมูลด้วยตนเอง งานวิจัยนี มีวัตถุประสงค์เพื่อพัฒนาและประเมินประสิทธิภาพ
โปรแกรมภาษาไพทอนส าหรับการรวมและก าจัดความซ  าซ้อนของเอเอสวี โปรแกรมพัฒนาภายใต้กรอบแนวคิดวงจร
ชีวิตการพัฒนาระบบ (เอสดีแอลซี) ใช้วิธีการจับคู่ตรงกันทุกต าแหน่ง (เอ็กแซกต์แมตช์) เพื่อรักษาความละเอียด
ล าดับเอเอสว ีรองรับการท างานที่ยืดหยุ่นผ่านส่วนติดต่อผู้ใช้แบบกราฟฟิก จูปิเตอร์ และคอมมานด์ไลน์  

ผลการประเมินประสิทธิภาพเชิงเทคนิคด้วยชุดข้อมูล 2 ถึง 10 ชุด จ านวนเอเอสวี 33,445 ถึง 117,678 
สาย พบว่า โปรแกรมมีความถูกต้องในการก าจัดความซ  าซ้อน 100% และใช้เวลาประมวลผลเฉลี่ยเพียง 4.29 ถึง 
35.58 วินาที ตามล าดับ ด้านผลการประเมินความพึงพอใจผู้ใช้งานอยู่ในระดับดี ค่าเฉลี่ย 4.29 โดยผู้ใช้พึงพอใจด้าน
ความถูกต้องของผลลัพธ์สูงสุด โปรแกรมนี ช่วยลดความซ  าซ้อนของเอเอสวีและเพิ่มความถูกต้องในการเตรียมชุด
ข้อมูลไมโครไบโอมส าหรับการวิเคราะห์ปลายทางด้านชีวสารสนเทศ 
 

ค าส าคัญ : ไมโครไบโอม, เอเอสว,ี จับคู่ตรงกันทุกต าแหน่ง, ความพึงพอใจ 
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ABSTRACT 
 

Integrating amplicon sequence variant (ASV) datasets from multiple experiments for 
microbiome analysis often leads to data redundancy, resulting in slow processing, inaccurate 
taxonomic classification, and an increased burden of manual data management. This study aimed 
to develop and evaluate the performance of a Python-based program for ASV integration and 
deduplication. The program was developed under the System Development Life Cycle (SDLC) 
framework and employs an exact-match method to preserve ASV sequence resolution. It supports 
flexible operation through a graphical user interface (GUI), Jupyter environment, and command-
line interface (CLI). 

Technical performance was evaluated using 2 to 10 datasets, comprising 33,445 to 117,678 
ASV sequences. The program achieved 100% deduplication accuracy, with average processing times 
ranging from 4.29 to 35.58 seconds, respectively. User satisfaction with the program was at a good 
level (mean score = 4.29), with the highest satisfaction reported for the accuracy of the results. 
Overall, the program effectively reduces ASV redundancy and enhances the reliability of 
microbiome dataset preparation for downstream bioinformatics analyses. 

 

Keywords : Microbiome, ASVs, Exact match, Satisfaction 
  

บทน า 
 

ความก้าวหน้าของเทคโนโลยีส าหรับการหาล าดับสารพันธุกรรมด้วยความเร็วสูง High-Throughput 
Sequencing (HTS) [1] ท าให้การพัฒนาการวิจัยด้านไมโครไบโอม (Microbiome) มีการสร้างชุดข้อมูลขนาดใหญ่
อย่างต่อเนื่อง ความเข้าใจเกี่ยวกับไมโครไบโอมเปลี่ยนแปลงไปมากจากการค้นพบข้างต้น หลายประเทศได้ริเริ่ม
โครงการวิจัยไมโครไบโอมระดับนานาชาติ ซึ่งประสบความส าเร็จ และช่วยผลักดันให้การวิจัยไมโครไบโอมเข้าสู่ยุค
ทอง [2] การสร้างโปรไฟล์ของชุมชนจุลินทรีย์ (Microbial Community Profiling) โดยการวิเคราะห์ล าดับเอเอสวี 
(ASVs) ของยีน 16 เอสอาร์อาร์เอ็นเอ (16S rRNA) เป็นวิธีการที่นิยม [3] และมีความแม่นย าสูงในการระบุ
อนุกรมวิธาน (Taxonomy Assignment) [4] นอกจากนั น เอเอสวเีป็นล าดับที่ตรงกันแบบสมบูรณ์ หรือเป็นล าดับที่
เหมือนกันทุกต าแหน่งแบบไม่มีความคลาดเคลื่อน (Exact Sequence) สามารถน าผลจากงานวิจัยหนึ่งไปเทียบกับ
อีกงานวิจัยหนึ่ง ช่วยยกระดับความแม่นย าในการเปรียบเทียบ [5] และน าไปสู่การวิเคราะห์เชิงเปรียบเทียบ หรือ    
เมตาอะแนลิสิซ (Meta-Analysis) [6, 7]  

ทั งนี หลังจากรวบรวมเอเอสวีจากหลายเงื่อนไขการทดลอง หรือระหว่างงานวิจัยพบปัญหาการจัดการชุด
ข้อมูลจ านวนมากที่มีความซ  าซ้อน ซึ่งปัจจุบันมีโปรแกรมที่นิยม เช่น ไคม์ทู (Quantitative Insights Into Microbial 
Ecology 2: QIIME2) แพลตฟอร์มชีวสารสนเทศแบบโอเพนซอร์ส (Open Source) [8] เน้นกระบวนการวิเคราะห์
ต้นทางเพื่อการสร้างเอเอสวีจากข้อมูลดิบ มีไพป์ไลน์ (Pipeline) สามารถรวมและก าจัดความซ  าซ้อนของเอเอสวีได้ 
แต่ไม่สามารถสรุปความซ  าซ้อนและเก็บล าดับเอเอสวีซ  าเพื่อศึกษาเปรียบเทียบ ซึ่งต้องท างานในสภาพแวดล้อมไคม์
ทูบนระบบปฎิบัติการลินุกซ์ (Linux Operating System) หรือการใช้โปรแกรมประเภทตารางการค านวณ เช่น 
ไมโครซอฟท์เอ็กซ์เซล (Microsoft Excel) แม้ว่าเป็นโปรแกรมใช้งานง่ายและคุ้นเคย แต่ยังขาดฟังก์ชัน (Function) 
ในการค านวณ และการประมวลผลท่ีซับซ้อนเฉพาะทาง จากปัญหาการใช้โปรแกรมข้างต้น ท าให้นักวิจัยต้องใช้เวลา
จัดการข้อมูลด้วยตนเอง ซึ่งเส่ียงต่อความผิดพลาด ส่งผลให้การประมวลผลซ  าซ้อน ใช้เวลานาน และเกิดผลลัพธ์การ
ระบุอนุกรมวิธานลวง [9]  

จากการส ารวจสภาพปัญหาข้างต้น ท าให้เกิดการการพัฒนาโปรแกรมให้ใช้งานง่ายและยืดหยุ่นบน
สภาพแวดล้อมไพทอน แก้ปัญหาการรวมและก าจัดความซ  าซ้อนของชุดข้อมูลท่ีผ่านกระบวนการต้นทางมาแล้วอย่าง
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เป็นระบบ โดยข้อมูลต้องไม่สูญหายในระหว่างการก าจัดความซ  าซ้อน นักวิจัยสามารถน าผลไปใช้ในกระบวนการ
วิเคราะห์ปลายทางได้ถูกต้องและรวดเร็ว  
 
1. วัตถุประสงค์การวิจัย 

1.1 เพื่อพัฒนาโปรแกรมส าหรับการรวมและก าจัดความซ  าซ้อน 
1.2 เพื่อศึกษาความพึงพอใจของผู้ใช้งานที่มีต่อโปรแกรม 
1.3 เพื่อประเมินประสิทธิภาพเชิงเทคนิคของโปรแกรม 
 

2. เอกสารและงานวิจัยที่เกี่ยวข้อง 
2.1 แนวคิดการพัฒนา 

การพัฒนาโปรแกรมประกอบด้วยขั นตอนในการปฏิบัติงานหลายขั นตอน เพื่อให้การปฏิบัติงานมี
ประสิทธิภาพและส าเร็จตามระยะเวลาท่ีก าหนด จึงมีการก าหนดขั นตอนการปฏิบัติงานเป็นล าดับ ตั งแต่เร่ิมโครงการ
จนสิ นสุดโครงการ เรียกว่า วงจรการพัฒนาระบบ (System Development life Cycle: SDLC) อรยา ปรีชาพานิช [10] 
ได้อธิบายว่า การสร้างระบบสารสนเทศใหม่ หรือการปรับปรุงระบบสารสนเทศเดิมให้มีประสิทธิภาพมากย่ิงขึ น 
วงจรการพัฒนาระบบประกอบด้วย 6 ขั นตอนหลักคือ 1) เริ่มต้นจากการวางแผน เพื่อส ารวจข้อเท็จจริงที่เกี่ยวข้อง
กับประเด็นปัญหาโดยประยุกต์ใช้ระบบคอมพิวเตอร์เป็นเครื่องมือหลัก 2) วิเคราะห์ระบบเป็นการรวบรวมความ
ต้องการใช้งานของผู้ใช้ และน ามาวิเคราะห์เป็นความต้องการของระบบที่จะพัฒนาขึ นเพื่อใช้งาน 3) ออกแบบระบบ
เชิงตรรกะเป็นการก าหนดรายละเอียดขององค์ประกอบให้ระบบ กิจกรรมย่อยแบ่งเป็น 4 ส่วน คือการออกแบบใน
ส่วนของรูปแบบผลลัพธ์ที่ได้จากระบบ (Output) การออกแบบในส่วนของรูปแบบการน าเข้าข้อมูล (Input) การ
ออกแบบในส่วนของกระบวนการท างาน (Process) และการออกแบบในส่วนของส่วนติดต่อผู้ใช้ (User Interface) 
4) ออกแบบระบบเชิงกายภาพประกอบด้วย การก าหนดคุณลักษณะเฉพาะของฮาร์ดแวร์และซอฟต์แวร์ การ
ออกแบบฐานข้อมูลของระบบ การออกแบบลักษณะเฉพาะของโปรแกรม เช่น ซูโดโค้ด (Pseudocode) ผังงาน
โปรแกรม (Program Flowchart) และผังงานระบบ (System Flowchart) 5) การพัฒนาระบบเป็นการท าให้ระบบ
เกิดผลลัพธ์ที่ใช้ได้จริง ประกอบด้วยการเขียนโปรแกรม การทดสอบ การติดตั ง การถ่ายโอนข้อมูลจากระบบเดิมสู่
ระบบใหม่ การจัดท าเอกสารของระบบ การฝึกอบรม และการประเมินผลระบบ 6) การบ ารุงรักษาระบบเป็นการ
ติดตามผลการใช้งานระบบ และให้ความช่วยเหลือแก่ผู้ใช้ระบบเพื่อให้สามารถใช้งานระบบได้อย่างต่อเนื่อง และมี
ประสิทธิภาพตามท่ีก าหนดไว้ 

2.2 เครื่องมือในการพัฒนา 
เครื่องมือที่ใช้พัฒนาโปรแกรมและสร้างเอเอสวีเพื่อทดสอบโปรแกรม แบ่งออกเป็น 3 ส่วนหลัก ดังนี   

1) ภาษาที่ใช้ในการพัฒนาโปรแกรม ใช้ภาษาไพทอน (Python) เป็นภาษาโปรแกรมระดับสูง 
(High level) แปล และประมวลผลทีละค าสั่งทันที (Interpreted) มีลักษณะเชิงวัตถุ (Object Oriented) เหมาะ
ส าหรับการพัฒนาแอปพลิเคชันแบบรวดเร็ว (Rapid Application Development) ไวยากรณ์ของภาษาถูก
ออกแบบให้เรียนรู้ง่าย ช่วยลดต้นทุนในการดูแลรักษาโปรแกรม แพ็คเกจช่วยให้เกิดการออกแบบโปรแกรมแบบ
โมดูล เอื อให้สามารถน าโค้ดกลับมาใช้ใหม่ได้ [11] มีการเขียนโปรแกรมด้วยไพทอนอย่างแพร่หลายในวิทยาศาสตร์
ข้อมูล (Data Science) แมชชีนเลิร์นนิง (Machine learning) และสามารถใช้ได้ฟรี [12]  

2) สภาพแว้ดลอมและไลบรารี (Library) ประกอบด้วย 1) คอนด้า (Conda) เป็นเครื่องมือ
จัดการแพ็คเกจและสภาพแวดล้อมแบบโอเพนซอร์ส (Open Source) ถูกพัฒนาขึ นเพื่อแก้ไขปัญหาที่ซับซ้อนในการ
จัดการงานค านวณทางวิทยาศาสตร์ ให้สามารถใช้งานได้ข้ามระบบปฏิบัติการ ไม่ต้องใช้สิทธิ์ผู้ดูแลระบบ และรองรับ
การใช้งานในสภาพแวดล้อมเสมือนแบบแยกส่วน ท าให้เหมาะส าหรับการใช้งานบนระบบคอมพิวเตอร์ประสิทธิภาพ
สูง  หรือเอชพีซี  (High-Performance Computing: HPC) โครงสร้างพื นฐานบนคลาวด์  โดยการควบคุม
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สภาพแวดล้อมท าได้อย่างแม่นย า ไม่พึ่งพาการตั งค่าของระบบหลัก [13] 2) พิพ (Pip Installs Packages: Pip) เริ่ม
โครงการเมื่อปี 2008 พัฒนาโดยไพธอนแพ็คเกจจิ่งออธอริที หรือไพพีเอ (Python Packaging Authority: PyPA) 
เป็นเครื่องมือมาตรฐานเพื่อจัดการแพ็คเกจของไพทอน เช่นการติดตั ง ปรับปรุง ถอนการติดตั งแพ็คเกจด้วยไพพีไอ 
(Python Package Index: PyPI) ที่เป็นมาตรฐานตามพีอีพี 503ศูนย์สาม (PEP 503) [14] 3) แพนด้า (Pandas) 
เป็นแพ็คเกจภาษาไพทอนส าหรับจัดการข้อมูลที่รวดเร็ว ยืดหยุ่น และชัดเจน ออกแบบการท างานกับข้อมูลที่มี
โครงสร้างเชิงสัมพันธ์ (Relational) เป็นเครื่องมือจัดการ และวิเคราะห์ข้อมูลแบบโอเพนซอร์สที่ใช้งานได้จริง [15] 
4) โครงสร้างข้อมูลของแพนด้า ได้แก่ ซีรีส์ (Series) 1 มิติ และ เดตาเฟรม (DataFrame) 2 มิติ รองรับการใช้งานได้
หลายศาสตร์ เช่น สาขาวิทยาศาสตร์ การเงิน สถิติ สังคมศาสตร์ วิทยาศาสตร์ข้อมูลและวิศวกรรม  เป็นต้น [16] 5) 
นัมไพ (Numerical Python: Numpy) เป็นแพ็คเกจที่ส าคัญส าหรับการค านวณเชิงวิทยาศาสตร์ มีโครงสร้างข้อมูล
พื นฐานแบบเอ็นดีอาร์เรย์ (ndarray) เก็บข้อมูลชนิดเดียวกันทั งหมด [17] 6) แมตพลอตลิบ (MATLAB และ 
plotting library: Matplotlib) เป็นไลบรารีส าหรับการสร้างภาพกราฟฟิก (Visualizations) ประกอบด้วยการ
แสดงผลภาพกราฟฟิกทางสถิติที่สามารถเคลื่อนไหวและมีปฏิสัมพันธ์กับผู้ใช้ ซึ่งมีจุดเด่นคล้ายแมตแลบ (Matrix 
Laboratory: MATLAB) [18] 7) ไบโอไพทอน (Biopython) เป็นความร่วมมือระดับนานาชาติจากความสมัครใจ
ของนักพัฒนาที่มีประสบการณ์สูง จัดท าไลบรารีด้วยภาษาไพทอนให้อยู่ในรูปแบบโอเพนซอร์ส เพื่อแก้ปัญหาด้านชี
วสารสนเทศ (Bioinformatics) โดยมุ่งให้เกิดไลบรารีคุณภาพสูง ส าหรับการประมวลผลข้อมูลชีวภาพอย่างมี
ประสิทธิภาพ และลดการเขียนโปรแกรมที่ซ  าซ้อน [19] 8) ทีเคอินเทอร์เฟซ (Tk interface) เป็นอินเทอร์เฟซ
มาตรฐานของภาษาไพทอน ส าหรับใช้งานกับเครื่องมือสร้างส่วนติดต่อผู้ใช้แบบกราฟฟิก (Tcl/Tk GUI toolkit) [20] 
9) อัพเซต (UpSet) เป็นการแสดงภาพชุดข้อมูลที่มีการตัดกันในรูปแบบเมทริกซ์ (Metric) ซึ่งเป็นเครื่องมือที่เหมาะ
ส าหรับการวิเคราะห์เชิงปริมาณของข้อมูลที่มีชุดข้อมูลมากกว่าสามชุด ต่างจากแผนภาพเวนน์ (Venn) ที่ไม่สามารถ
ขยายขนาดได้เมื่อมีชุดข้อมูลเกินสามหรือสี่ชุด [21] 

3) การเตรียมข้อมูลเอเอสวี ตารางข้อมูลอะบันเดินซ์  (Abundance) และแทกซอโนมี  
(Taxonomy) เพื่อทดสอบโปรแกรมนี  ใช้ไพป์ไลน์ของไคม์ทูเป็นแพลตฟอร์ม (Platform) ชีวสารสนเทศแบบโอเพน
ซอร์ส สามารถวิเคราะห์ข้อมูลไมโครไบโอมและสร้างเอเอสวีท่ีมีคุณภาพด้วยดาดาทู (DADA2) [8, 22] 

2.3 งานวิจัยที่เกี่ยวข้อง 
 บทบาทส าคัญของเอเอสวขีองยีน 16 เอสอาร์อาร์เอ็นเอ มาใชเ้ป็นล าดับตัวแทนส าหรับการวิเคราะห์
ไมโครไบโอม คือการช่วยลดความซ  าซ้อนของข้อมูล สอดคล้องกับ Wang และคณะ [22] อธิบายว่าดาดาทูใช้โมเดล
การเรียนรู้ข้อผิดพลาดจากข้อมูลการจัดล าดับ (Denoising Algorithm) เพื่อแยกล าดับที่เหมือนกันทุกต าแหน่งเอ
เอสวี ออกจากข้อผิดพลาดในการจัดล าดับอย่างแม่นย า โดยไม่อนุญาตให้มีมิสแมตช์ (Mismatch) แม้แต่เพียง
ต าแหน่งเดียว 1 เบส ถือว่าเป็นเอเอสวีคนละตัว ท าให้เอเอสวีมีความเฉพาะตัว (Unique Sequences) ความ
ละเอียดสูง อย่างไรก็ตามแม้ว่าล าดับเอเอสวีจะมีความแม่นย าสูง แต่อาจเกิดความซ  าซ้อนได้ระหว่างชุดข้อมูลที่มา
จากหลายการศึกษา ซึ่งความแตกต่างเพียงเล็กน้อยสามารถน าไปสู่การแปลผลที่ผิดพลาดและประมวลผลช้า ดังนั น
ต้องปรับปรุงข้อมูลก่อนการวิเคราะห์ปลายทาง Özkurt และคณะ [23] ได้พัฒนาโลตัสทู (LotuS2) เป็นไพป์ไลน์
ส าหรับการวิเคราะห์ข้อมูลแอมพลิคอนซีเควนส์ (Amplicon Sequence) ที่มีประสิทธิภาพด้านความเร็ว ความ
แม่นย า และความสามารถในการท าซ  าผลลัพธ์ได้ (Reproducibility) จุดเด่นของโลตัสทู คือ การรวมขั นตอนการ
กรองล าดับ (Filtering) การจัดกลุ่ม (Clustering) การขยายล าดับตัวแทน (Seed Extension) การจัดกลุ่มซ  าซ้อน 
การกรองโฮสดีเอ็นเอ (Host DNA) และการจ าแนกสายพันธุ์อย่างครอบคลุม เมื่อเปรียบเทียบกับเครื่องมือชั นน า 
เช่น ไคม์ท ูดาดาทู และมอเธอร์ (Mothur) พบว่าโลตัสทูสามารถจัดการข้อมูลได้เร็วกว่าโดยเฉล่ียถึง 29 เท่า และให้
ผลลัพธ์ที่แม่นย ากว่า นอกจากนั นการพัฒนาเครื่องมือส าหรับจัดการและวิเคราะห์ข้อมูลไมโครไบโอมของ Lu และ
คณะ [24] ได้พัฒนาไมโครไบโอมอะนาลิสต์สองจุดศูนย์ (MicrobiomeAnalyst 2.0) เครื่องมือออนไลด์ที่ครบวงจร 
(Web Application) ถูกพัฒนาขึ นเพื่อใช้กับข้อมูลมัลติโอมิก (Multi-Omics) และการวิเคราะห์ข้อมูลที่ซับซ้อน
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ส าหรับนักวิจัยที่ไม่ได้เชี่ยวชาญด้านสถิติหรือการเขียนโปรแกรม รองรับการวิเคราะห์จากข้อมูลดิบ ( Raw 
Sequencing data) ที่ใช้เวิร์กโฟลว์ของดาดาทูเพื่อสร้างเอเอสว ี

ส าหรับงานวิจยันี ได้เลือกภาษาไพทอนมาเป็นเครื่องมือในการพัฒนาโปรแกรม สอดคล้องกับทีมพัฒนาไคม์
ทูได้พัฒนาเครื่องมือเรียกว่าไคม์ทูอาร์ติแฟกต์เอพีไอ (QIIME 2 Artifact API) เป็นอินเทอร์เฟซภาษาไพทอน ซึ่งถูก
ออกแบบมาส าหรับนักวิจัย ชีวสารสนเทศ หรือผู้เชี่ยวชาญด้านไมโครไบโอม ที่ต้องการท าการวิเคราะห์ข้อมูลอย่าง
เป็นระบบและท าซ  าได้ภายในสภาพแวดล้อมของจูพิเทอะโน้ตบุ๊ค (Jupyter Notebook) ไม่จ าเป็นต้องใช้
อินเทอร์เฟซแบบคอมมานด์ไลน์ทั งหมด [25] จากโปรแกรมและงานวิจัยที่เก่ียวข้องข้างต้น แสดงให้เห็นว่าปัจจุบันมี
โปรแกรมหลากหลาย แต่ถูกออกแบบมาเพื่อวัตถุประสงค์ที่แตกต่างกัน ซึ่งยังคงมีช่องว่างของงานวิจัยส าหรับ
โปรแกรมที่ต้องการความยืดหยุ่นและสามารถท างานเฉพาะ เพื่อเปรียบเทียบฟังก์ชันของโปรแกรมที่มีในปัจจุบันกับ
ฟังก์ชันของโปรแกรมที่พัฒนา แสดงรายละเอียดดังตารางที่ 1 
 
ตารางที่ 1 เปรียบเทียบฟังก์ชันของโปรแกรมที่มีในปัจจุบันกับฟังก์ชันของโปรแกรมที่พัฒนา 
 

ฟังก์ชันของโปรแกรมที่มีอยู่ในปัจจุบัน ฟังก์ชันของโปรแกรมที่พัฒนา 
ดาดาทู ใช้สร้างเอเอสวีจากข้อมูลดิบ จัดการข้อมูลเอเอสวีหลังจากที่สร้างเสร็จแล้ว 
โลตัสทู ไพป์ไลน์ครบวงจรส าหรับการวิเคราะห์ข้อมูลแอมพลิ
คอน 

เป็นไพทอนสคริปต์ (Script) ที่เบาและยืดหยุ่น เน้นเฉพาะการ
รวมข้อมูล ไม่ใช่ไพป์ไลน์ทั งหมด 

ไมโครไบโอมอะนาลิสต์สอง เครื่องมือออนไลน์ส าหรับสร้างเอ
เอสวีด้วยดาดาทูและการวิเคราะห์ปลายทาง 

ใช้เตรียมข้อมูลน าเข้าเพื่อใช้กับการวิเคราะห์ปลายทาง 
 

ไคม์ทูอาร์ติแฟกต์เอพีไอ ไพทอนอินเทอร์เฟซส าหรับท างานกับ
ข้อมูลเฉพาะ เช่น คิวซีเอไฟล์ (qza file) ภายในสภาพแวดล้อม
ของไคม์ทู 

โปรแกรมนี ท างานโดยตรงกับไฟล์มาตรฐาน เช่น ฟาสต้าไฟล์ 
(fasta file) และเท็กซ์ไฟล์ (text file) ท าให้มีความยืดหยุ่นและ
ใช้งานภายนอกสภาพแวดล้อมของไคม์ทูได ้

 
2.4 กรอบแนวคิดการวิจัย 

      การวิจัยนี เป็นการพัฒนาโปรแกรมส าหรับการรวมและก าจัดความซ  าซ้อนของชุดข้อมูลไมโครไบโอ
มด้วยภาษาไพทอน สามารถค้นหาเอเอสวีที่ซ  าด้วยวิธีการจับคู่แบบตรงกันทุกต าแหน่ง ผู้ใช้สามารถใช้งานได้ผ่าน
มุมมองกราฟฟิก จูปิเตอร์ และคอมมานด์ไลน์ มีกระบวนการท างานเพื่อน าเข้าข้อมูล ประมวลผล และแสดงผล 
ส าหรับน าไปวิเคราะห์ต่อ โปรแกรมถูกประเมินประสิทธิภาพด้านความถูกต้องและความเร็ว ประเมินความพึงพอใจ
การใช้งานจากผู้ใช้ หรือนักชีวสารสนเทศ เพื่อน าไปตีความและผลสรุปทางชีววิทยาต่อไป 

 

 
 

ภาพที่ 1 กรอบแนวคิดการวิจัย 
 

 



            วารสารวิชาการการประยุกต์ใช้เทคโนโลยีสารสนเทศ 
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วิธีด าเนินการวิจัย 
 

1. เครื่องมือการวิจัย 
1.1 การวิจัยครั งนี ได้ใช้แบบสอบถามความพึงพอใจโปรแกรมโดยแบบสอบถามเป็นการประเมินความ     

พึงพอใจแบบมาตราส่วน 5 ระดับ ประกอบด้วย 2 ตอน คือ ตอนที่ 1 ข้อมูลท่ัวไปของผู้ตอบแบบสอบถาม และตอน
ที่ 2 ความพึงพอใจของผู้ใช้ระบบ โดยข้อค าถามแบ่งเป็น 5 ด้าน จ านวน 10 ข้อ ซึ่งค าถามทั ง 5 ด้าน ได้แก่ 1) ความ
สะดวกในการใช้งาน 2) ความถูกต้องของผลลัพธ์ที่ได้ 3) ความรวดเร็วในการประมวลผล 4) ความเหมาะสมของ
อินเทอร์เฟซ และ 5) ความพึงพอใจโดยรวม โดยผ่านการหาค่าความสอดคล้องระหว่างข้อค าถามและวัตถุประสงค์
จากนักชีวสารสนเทศจ านวน 2 ท่าน มีค่าความสอดคล้องเท่ากับ 1.00 

1.2 งานวิจัยนี มีการประเมินประสิทธิภาพเชิงเทคนิคด้านความถูกต้องและความเร็ว ใช้ชุดข้อมูลจ านวน 4 
ชุด จากทีมวิจัยไมโครอะเรย์แบบครบวงจร ศูนย์พันธุวิศวกรรมและเทคโนโลยีชีวภาพแห่งชาติ (ไบโอเทค) ส านักงาน
พัฒนาวิทยาศาสตร์และเทคโนโลยีแห่งชาติ (สวทช.) วิจัยเกี่ยวกับจุลินทรีย์ในล าไส้ของกุ้งกุลาด า Penaeus 
monodon โดยน าข้อมูล 16 เอสอาร์อาร์เอ็นเอ จากฐานข้อมูลเอ็นซีบีไอ (NCBI) การเข้าถึงข้อมูลอ้างอิงจากรหัส
โครงการดังนี  PRJNA673004 [26], PRJNA689097 [27], PRJNA553862 [28] และ PRJNA553862 [29] 

1.3 เครื่องมือในการพัฒนาโปรแกรม ได้แก่ จูพิเทอะโน้ตบุ๊ค จูปิเตอร์แล็บ วิชวลสตูดิโอโค้ด (Visual 
Studio Code) คอมมานด์พรอมท์ (Command prompt) และภาษาไพทอน ภายใต้สภาพแวดล้อมการท างานและ
ไลบรารี่ ประกอบด้วยคอนด้า พิพ แพนด้า นัมไพ แมตพลอตลิบ ไบโอไพทอน ไคม์ท ูติกอินเทอร์ และอัพเซต 

 
2. กลุ่มเป้าหมาย 

กลุ่มเป้าหมายจ านวน 4 คนเท่านั น ส าหรับประเมินความพึงพอใจโปรแกรมนี  ใช้การคัดเลือกแบบเจาะจง 
ตามคุณสมบัติดังนี  1) เป็นผู้ปฏิบัติงานวิจัยด้านไมโครไบโอมโดยตรง 2) มีความจ าเป็นต้องรวมชุดข้อมูลเอเอสวีจาก
หลายการทดลอง 3) เป็นผู้ใช้งานที่ใชโ้ปรแกรมเฉพาะด้านชีววิทยา จุลชีววิทยา และชีวสารสนเทศ 

 
3. ขั นตอนการด าเนินการวิจัย 

3.1 กระบวนการพัฒนาโปรแกรมเริ่มอย่างเป็นขั นตอนตั งแต่การวางแผน วิเคราะห์ ออกแบบ พัฒนา 
ทดสอบ และน าไปใช้งานจริง เพื่อพัฒนาโปรแกรมให้ตอบสนองความต้องการของผู้ใช้งานมากที่สุด ทั งนี การใช้เอสดี
แอลซีช่วยให้การพัฒนาโปรแกรมมีทิศทางชัดเจนตามกรอบการด าเนินงาน [10] 

3.2 การออกแบบขั นตอนการรวมและก าจัดความซ  าซ้อน มีรายละเอียดดังนี  1) ใช้ไลบรารีไบโอไพทอน
อ่านฟาสต้าไฟลข์องเอเอสวีทั งหมด 2) แปลงล าดับเอเอสวีเป็นซีรีส์ก่อน (Serie) และแปลงเป็นโครงสร้างข้อมูลแบบ
ดาต้าเฟรมด้วยไลบรารีแพนด้า (Pandas DataFrame) 3) ค้นหาล าดับเอเอสวีท่ีเหมือนกันทุกต าแหน่ง Sequence1 
== Sequence2 เรียกว่าวิธีการจับคู่แบบตรงกันทุกต าแหน่งของเอเอสวี (100% Exact Match Method) 4) 
จากนั นแบ่งข้อมูลออกเป็น 2 กลุ่ม กลุ่มแรกรวมชุดล าดับเอเอสวทีั งหมดเข้าด้วยกัน (มีล าดับเอเอสวทีี่ซ  ารวมอยู่ด้วย) 
และระบุแหล่งข้อมูล กลุ่มที่ 2 ท าการลบล าดับเอเอสวีซ  าซ้อน (Remove Duplicates) เพื่อให้ได้ชุดข้อมูลเอเอสวีที่
ไม่ซ  ากันเลย จากนั นน าชุดข้อมูลทั ง 2 มาเชื่อมกันแบบใช้ข้อมูลด้านซ้ายเป็นหลัก (Left Join) หรือชุดล าดับเอเอสวี
กลุ่มแรกเป็นหลัก ซึ่งวิธีการนี ท าให้สามารถระบุได้ว่าล าดับเอเอสวีใดตรงกัน หรือไม่ตรงกันแล้วนับจ านวนเอเอสวี 
รวมทั งความยาวของล าดับเอเอสวี 5) จากนั นรวมล าดับเอเอสวีที่ไม่ซ  ากันเลย มาก าหนดรหัสใหม่ เช่น จากรหัสเดิม 
b692df4926b5a7e01493ac39cffbc3f7 เป็น ASV_0001 เป็นต้น และ 6) ใช้รหัสใหม่เป็นคีย์หลัก (Primary Key) 
ในการเชื่อมโยงกับตารางข้อมูลอะบันเดินซ์และแทกซอโนมี จากนั นน าแต่ละชุดข้อมูลมารวมกัน 7) สรุปข้อมูลเอ
เอสวี สร้างไฟล์และแผนภาพแบบกราฟฟิกอัพเซต กรณีชุดข้อมูลมากกว่าสามชุด หรือ แสดงเป็นแผนภาพเวนน์เมื่อ
มีชุดข้อมูลไมเ่กินสามชุด แสดงดังภาพที่ 2 
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ภาพที่ 2 แผนภาพขั นตอนการรวมและก าจัดความซ  าซ้อน 
 

4. สถิติที่ใช้ในการวิจัย ได้แก่ ค่าเฉล่ีย และส่วนเบี่ยงเบนมาตรฐาน สามารถแปลความหมายของค่าคะแนน [30] 
ดังนี   

ค่าเฉลี่ยเท่ากับ 4.51 – 5.00 หมายความว่า ระดับดีมาก    
  ค่าเฉลี่ยเท่ากับ 3.51 – 4.50 หมายความว่า ระดับดี    
  ค่าเฉลี่ยเท่ากับ 2.51 – 3.50 หมายความว่า ระดับปานกลาง    
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  ค่าเฉลี่ยเท่ากับ 1.51 – 2.50 หมายความว่า ระดับน้อย    
  ค่าเฉลี่ยเท่ากับ 1.00 – 1.50 หมายความว่า ระดับน้อยมาก  
  

ผลการวิจัย 
 

1. ผลการพัฒนาโปรแกรมส าหรับการรวมและก าจัดความซับซ้อน 
1.1. ผู้ใช้งานหลักของโปรแกรมนี คือนักวิจัยด้านชีววิทยาและชีวสารสนเทศ (Actor) มีสิทธิ์ในการเข้าถึง

ฟังก์ชันทั งหมดของโปรแกรม ผู้ ใช้งานมีปฏิสัมพันธ์กับฟังก์ชันดังนี  1)  ก าหนดไฟล์ตั งค่าน าเข้าข้อมูล  
2) อ่านล าดับของเอเอสวี 3) รวมและลบล าดับของเอเอสวีที่ซ  ากัน 4) สร้างรหัสหลักใหม่ให้กับเอเอสวีที่รวมกัน 5) 
สร้างฟาสต้าไฟล์ของเอเอสวีที่รวมแล้ว 6) อ่านข้อมูลอะบันเดินซ์ 7) รวมและเชื่อมข้อมูลอะบันเดินซ์กับรหัสเอเอสวี
ใหม่ 8) สร้างเท็กซ์ไฟล์ของข้อมูลอะบันเดินซ์ที่รวมแล้ว 9) อ่านข้อมูลแทกซอโนมี 10) รวมและเชื่อมข้อมูลแทกซอ
โนมีกับรหัสเอเอสวีใหม่ 11) สร้างเท็กซ์ไฟล์ของข้อมูลแทกซอโนมีที่รวมแล้ว 12) สร้างไฟล์รายงานสรุปจ านวนเอ
เอสวีท่ีซ  าและไม่ซ  ากัน และ 13) สร้างภาพกราฟฟิกจากจ านวนเอเอสวีที่ซ  าและไม่ซ  ากัน  แสดงดังภาพที่ 3 

 

 
 

ภาพที่ 3 แบบจ าลองความสัมพันธ์ระหว่างผู้ใช้ที่มีสิทธิ์ในการเข้าถึงฟังก์ชันทั งหมดของโปรแกรม 
 
1.2 การเตรียมไฟล์น าเข้า ก่อนพิมพ์ค าสั่งผ่านคอมแมนด์พรอมพ์เพื่อเรียกใช้โปรแกรม ต้องเตรียมเท็กซ์

ไฟลส์ าหรับข้อมูลน าเข้าก่อน การตั งค่าไฟล์ประกอบด้วย 3 ส่วน 1) การก าหนดอักขระน าหน้า (Prefix_id) ของรหัส
เอเอสวี เช่น “ASV_” 2) การระบุเส้นทางแฟ้มที่ต้องการเก็บผลจากโปรแกรม (output_path) เช่น C:\output 3) 
การระบุชุดข้อมูลหัวตารางหรือคอลัมน์ต้องคั่นด้วยแท็บ (Tab) ประกอบด้วย ชื่อชุดข้อมูล (dataset_name) 
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เส้นทางไปยังฟาสต้าไฟล์ (sequence_file) เส้นทางไปยังอะบันเดินซ์ไฟล์ (abundance_file) และเส้นทางไปแท
กซอโนมีไฟล์ (taxonomy_file) ต้องคั่นด้วยแท็บเช่นกัน  แสดงดังภาพที่ 4 

 

 
 

ภาพที่ 4 การเตรียมไฟลน์ าเข้า 
 

ตัวอย่างไฟล์ข้อมูลเอเอสวีที่ผ่านกระบวนการวิเคราะต้นทางด้วยไคม์ทู โครงสร้างของไฟล์มี 2 ส่วน 1) 
บรรทัดส่วนหัวขึ นต้นด้วยเครื่องหมาย > ตามด้วยเป็นชื่อหรือรหัสของล าดับเอเอสวี เช่น >ASV_1 หรือ 
>53a62e500286ce516ed6bcd9a363299b 2) บรรทัดถัดมาต่อบรรทัดส่วนหัวใช้เก็บล าดับเอเอสวีของยีน 16 
เอสอาร์อาร์เอ็นเอ ประกอบด้วยอักษร A, G, C และ T  แสดงดังภาพที่ 5 

 

 
 

ภาพที่ 5 ตัวอย่างล าดับเอเอสวีที่ผ่านกระบวนการวิเคราะต้นทางด้วยไคม์ทู 
 

การแสดงผลส าหรับส่วนติดต่อผู้ใช้แบบกราฟฟิก หลังจากเตรียมไฟล์น าเข้าแล้ว ต้องพิมพ์ค าสั่งผ่านคอม
แมนด์พรอมพ์เพื่อเรียกใช้โปรแกรมด้วยค าสั่ง “python gui_merge_app.py” ขั นตอนการใช้งานดังนี  1) กดปุ่ม 
“Browse” เลือกไฟล์น าเข้า 2) ก่อนกดปุ่ม “Run Merge Process” ส่วนแสดงผลประกอบด้วย 3 แท็บคือ  
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3) แท็บแผนภาพกราฟฟิก “Visualization” เพื่อแสดงความสัมพันธ์ระหว่างชุดข้อมูล 4) แท็บรายงานสรุป 
“Summary Table” เพื่อแสดงความยาวของเอเอสวี จ านวนเอเอสวีแต่ละชุดข้อมูล  จ านวนเอเอสวีที่ซ  าและไม่ซ  า
ระหว่างชุดข้อมูล 5) สุดท้ายแท็บเชื่อมโยงยังไฟล์ผลต่าง ๆ “Output Files” ประกอบด้วยไฟล์รวบรวมของเอเอสวี
ที่ซ  าและไม่ซ  า (ASVs_overlapping.txt) ฟาสต้าไฟล์ของเอเอสวีที่ก าหนดรหัสใหม่และก าจัดความซ  าซ้อนแล้ว 
(ASVs_sequences.fasta) ไฟล์ตารางสรุปจ านวนเอเอสวีและความยาวของเอเอสวี (summary_ASVs.txt) ไฟล์อะ
บันเดินซ์ที่รวมและเชื่อมกับรหัสเอเอสวีใหม่แล้ว (merge_abundances.txt) ไฟล์แทกซอโนมีที่รวมและเชื่อมกับ
รหัสเอเอสวีไอดีใหม่แล้ว (merge_taxonomy.txt)  แสดงดังภาพที่ 6 
 

 
 

ภาพที่ 6 การใช้งานและการแสดงผลส าหรับส่วนติดต่อผู้ใช้แบบกราฟฟิก 
 

             โปรแกรมที่พัฒนานอกจากสามารถท างานได้บนส่วนติดต่อผู้ใช้แบบกราฟฟิกที่ท างานบนระบบปฎิบัติ
วินโดวส์ (Windows) ผู้ใช้ยังสามารถใช้งานได้บนคอมมานด์ไลน์ เพื่อให้สามารถท างานได้บนระบบปฏิบัติการลินุกซ์ 
เช่น อูบันตู (Ubuntu) โดยผลลัพธ์ที่ได้เหมือนกันกับส่วนติดต่อผู้ใช้แบบกราฟฟิก แสดงดังภาพที่ 7 
 

 
 

ภาพที่ 7 การใช้งานส่วนติดต่อผู้ใชแ้บบคอมมานด์ไลน์ 
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2. ผลการศึกษาความพึงพอใจของผู้ใช้งานที่มีต่อโปรแกรม 
ผลการประเมินความพึงพอใจ ได้จากแบบศึกษาความพึงพอใจของผู้ใช้ จ านวน 4 คน ในการทดลองใช้

โปรแกรม โดยความพึงพอใจเฉล่ีย 4.29 ระดับดี โดยมีรายละเอียดดังตารางท่ี 2 
 
ตารางที่ 2 ความความพึงพอใจของผู้ใช้งานที่มีต่อโปรแกรม 
 

รายการประเมิน x̅ S.D. แปลผล 
1. ความสะดวกในการใช้งาน 3.75 0.99 ด ี
2. ความถูกต้องของผลลัพธ์ที่ได้ 5.00 0.00 ดีมาก 
3. ความรวดเร็วในการประมวลผล 4.25 0.46 ด ี
4. ความเหมาะสมของอินเทอร์เฟซ 3.94 0.84 ด ี
5. ความพึงพอใจโดยรวม 4.50 0.58 ด ี

รวมเฉลี่ย 4.29 0.69 ด ี

 
จากตารางที่ 2 พบว่าโปรแกรมให้ผลลัพธ์ที่มีความถูกต้อง ได้คะแนนความพึงพอใจ 5.00 ระดับดีมาก 

รองลงมาเป็นความพึงพอใจโดยรวมต่อการใช้งาน ได้คะแนนความพึงพอใจ 4.50 ระดับดี รองลงมาเป็นความรวดเร็ว
ในการประมวลผล ได้คะแนนความพึงพอใจ 4.25 ระดับดี ส่วนความเหมาะสมของอินเทอร์เฟซต่อผู้ใช้ ได้คะแนน
ความพึงพอใจ 3.94 ระดับดี และความสะดวกในการใช้งาน ได้คะแนนความพึงพอใจ 3.75 ระดับดี 

 
3. ผลการประเมินประสิทธิภาพเชิงเทคนิคของโปรแกรม 
 การทดสอบประสิทธิภาพด้านความถูกต้องและความเร็ว ใช้ชุดข้อมูลจากทีมวิจัยไมโครอะเรย์แบบครบ
วงจร ศูนย์พันธุวิศวกรรมและเทคโนโลยีชีวภาพแห่งชาติ (ไบโอเทค) ส านักงานพัฒนาวิทยาศาสตร์และเทคโนโลยี
แห่งชาติ (สวทช.) วิจัยเกี่ยวกับจุลินทรีย์ในล าไส้ของกุ้งกุลาด า Penaeus monodon โดยน าข้อมูล 16 เอสอาร์อาร์
เอ็นเอจากฐานข้อมูลเอ็นซีบีไอ ศูนย์ข้อมูลเทคโนโลยีชีวภาพแห่งชาติ ประเทศสหรัฐอเมริกา ส าหรับการค้นหาข้อมูล
ดิบดังกล่าว อ้างอิงจากรหัสโครงการ (Bioproject number) จากนั นข้อมูลดิบมาวิเคราะห์ต้นทางด้วยไพป์ไลน์ของ
โปรแกรมไคม์ทูโดยผ่านกระบวนการกรองคุณภาพข้อมูลเอเอสวีก่อน (Denoise > 50%) ได้ล าดับเอเอสวีจ านวน
รวม 44,102 สาย เพื่อน ามาทดสอบประสิทธิภาพเชิงเทคนิคในโปรแกรมนี  มีรายละเอียดดังตารางที่ 3 
 
ตารางที่ 3 แสดงรายการชุดข้อมูลเอเอสวีที่น ามาทดสอบประสิทธิภาพเชิงเทคนิค 
 

ชุดที ่ รหัสโครงการ รายละเอียดงานวิจัย จ านวน 
เอเอสวี 

1 PRJNA673004 การน ากุ้งกุลาด าวัยอ่อนมาปรับตัวเข้ากับระดับความเค็มที่แตกต่าง เพื่อศึกษา
จุลินทรีย์ในล าไส้และการแสดงออกของยีนของกุ้งที่ตอบสนองต่อการ
เปลี่ยนแปลงความเค็ม [27] 

21,134 

2 PRJNA689097 การวิเคราะห์เพื่อท าความเข้าใจปฏิสัมพันธ์ระหว่างกุ้งกับจุลินทรีย์ในล าไส้เมื่อ
สัมผัสกับเชื อแบคทีเรียก่อโรค Vibrio harveyi [28] 

12,311 

3 PRJNA553862 การวิเคราะห์หลายมิติในการตรวจสอบจุลินทรีย์ในล าไส้ เมแทบอลิซึม 
ทรานสคริปโตมิกส์ของกุ้งและความสัมพันธ์ที่มีต่อการเติบโตของกุ้ง [29] 

3,343 

4 PRJNA553862 การวิเคราะห์แบคทีเรียในระยะการพัฒนาช่วงต้นของกุ้งกุลาด า [30] 7,314 
รวมจ านวนเอเอสวีทั งหมด 44,102 
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 การทดสอบประสิทธิภาพใช้วิธีการเพิ่มชุดข้อมูลตั งแต่ 2 ชุด จนถึง 10 ชุด โดยด าเนินการทดสอบซ  า 3 
ครั ง เพื่อหาความเร็วเฉลี่ยด้วยเครื่องคอมพิวเตอร์โน๊ตบุ๊คบนระบบปฏิบัติการวินโดวส์ 11 (AMD Ryzen 5 5600H) 
หน่วยความจ าขนาด 16 กิกะไบต์ (RAM 16 GB) และทดสอบการเพิ่มชุดข้อมูลซ  า เพื่อประเมินการจ ากัดความ
ซ  าซ้อนระหว่างชุดข้อมูล ผลการทดสอบแสดงดังตารางท่ี 4 
 
ตารางที่ 4 แสดงผลการทดสอบเพื่อประเมินความถูกต้องการจ ากัดความซ  าซ้อนและความเร็ว 
 

ล าดับที่ ชุดข้อมูลที่ใช ้
ทดสอบ 

เอเอสวี
ทั งหมด 

เอเอสวี 
ไม่ซ  า 

เวลาประมวลผล (วินาที) 
ครั งที่ 1 ครั งที่ 2 ครั งที่ 3 เฉลี่ย 

1. 1, 2 33,445 30,963 4.37 4.25 4.26 4.29 
2. 1, 2, 3 36,788 33,563 5.42 5.42 5.30 5.38 
3. 1, 2, 3, 4 44,102 40,022 7.36 6.52 6.43 6.77 
4. 1, 2, 3, 1, 2, 3 73,576 33,563 9.92 9.43 10.02 9.79 
5. 1, 2, 3, 1, 2, 3, 1, 2 107,021 33,563 15.98 15.68 15.89 15.85 
6. 1, 2, 3, 1, 2, 3, 1, 2, 3, 4 117,678 40,022 35.04 36.04 35.68 35.58 

 
 จากตารางที่ 4 พบว่า การทดสอบล าดับที่ 4 และ 5 เมื่อท าการเพิ่มชุดข้อมูลเดิม ได้แก่ ชุดที่ 1, 2 และ 3 
สังเกตได้ว่า จ านวนเอเอสวีทั งหมดเพิ่มขึ น แต่จ านวนเอเอสวีที่ไม่ซ  ายังคงเท่าเดิมที่จ านวน 33,563 สาย เท่ากับการ
ทดสอบล าดับที่ 2 เป็นการพิสูจน์ว่าการก าจัดความซ  าซ้อนถูกต้อง 100% โดยสามารถลบเอเอสวีที่ซ  ากันออกไปได้ 
แม้ว่าจะน าเข้าข้อมูลชุดเดิมซ  ากี่ครั งก็ตาม ในทางกลับกันเมื่อเพิ่มข้อมูลใหม่ชุดที่ 4 เข้าไปในการทดสอบในล าดับที่ 
6 จ านวนเอเอสวีที่ไม่ซ  าได้เพิ่มขึ นเป็น 40,022 สาย เท่ากับการทดสอบล าดับที่ 3 ซึ่งแสดงให้เห็นว่าโปรแกรม
สามารถแยกแยะระหว่างข้อมูลซ  าหรือที่ต้องลบ และข้อมูลใหม่หรือที่ต้องเก็บได้ถูกต้อง ส าหรับผลการทดสอบ
ความเร็วเมื่อเพิ่มชุดข้อมูล พบว่า เวลาในการประมวลผลเฉลี่ยของโปรแกรมไม่ช้าลงแบบก้าวกระโดด โดยโปรแกรม
สามารถประมวลผลข้อมูลจ านวน 10 ชุด ซึ่งมีจ านวนเอเอสวีทั งหมดมากกว่า 117,678 สาย ได้ภายในเวลาเฉลี่ย 
35.58 วินาที 
 

อภิปรายผลการวิจัย 
 

บทความวิจัยนี ได้น าเสนอการพัฒนาโปรแกรมเพื่อการรวมและก าจัดเอเอสวีที่ซ  าซ้อน จากการประเมิน
ความพึงพอใจโดยผู้ใช้ โปรแกรมได้รับความพึงพอใจเฉลี่ย 4.29 ระดับดี เนื่องจากโปรแกรมถูกพัฒนาด้วยภาษา    
ไพทอน ไม่สามารถใชง้านได้ทันที ต้องติดตั งไลบรารีและสภาพแวดล้อมให้เหมาะสมก่อน อย่างไรก็ตามเมื่อผู้ใช้ติดตั ง
โปรแกรมนี ส าเร็จ ผู้ใช้ไม่จ าเป็นต้องมีทักษะการเขียนโปรแกรม ไม่ต้องใช้โปรแกรมผ่านส่วนติดต่อผู้ใช้แบบคอม
มานด์ไลน์ทั งหมด สอดคล้องกับทีมพัฒนาของไคม์ทู [25] ได้พัฒนาเครื่องมือเรียกว่าไคม์ทูอาร์ติแฟกต์เอพีไอ       
เป็นอินเทอร์เฟซภาษาไพทอน ถูกออกแบบมาส าหรับนักวิจัย ชีวสารสนเทศ หรือผู้เชี่ยวชาญด้านไมโครไบโอม ที่
ต้องการท าการวิเคราะห์ข้อมูลอย่างเป็นระบบด้วยจูพิเทอะโน้ตบุ๊ค โดยไม่จ าเป็นต้องใช้ งานแบบคอมมานด์ไลน์
ทั งหมด นอกจากนั น Lu และคณะ [24] ได้พัฒนาได้พัฒนาไมโครไบโอมอะนาลิสต์สองจุดศูนย์ โปรแกรมครบวงจร
รองรับทั งการวิเคราะห์ความหลากหลายของชุมชนจุลชีพ เครื่องมือนี ช่วยให้นักวิจัยสามารถท าการวิเคราะห์ข้อมูลที่
ซับซ้อนโดยไม่ต้องเขียนโปรแกรม 

ผลการประเมินผลด้านความถูกต้อง โปรแกรมสามารถการก าจัดความซ  าซ้อนของเอเอสวีระหว่างชุดข้อมูล
ได้ถูกต้อง 100% ซึ่งเกิดจากการเลือกใช้วิธีการจับคู่แบบตรงกันทุกต าแหน่ง ทั งนี เพื่อรักษาความละเอียดของข้อมูล 
และรักษาจ านวนเอเอสวีไม่ให้สูญหาย ตามแนวคิดของ Wang และคณะ [22] อธิบายว่าข้อมูลเอเอสวีแม้แต่เพียง
ต าแหน่งเดียว (1 เบส) จะถือว่าเป็นเอเอสวีคนละตัว (เอเอสวี 1 ตัว คือตัวแทนของจุลินทรีย์ 1 สายพันธุ์) ท าให้เอ
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เอสวีมีข้อดีคือ สามารถเปรียบเทียบข้ามงานวิจัยได้ อย่างไรก็ตาม ข้อเสียของวิธีการนี คือ เมื่อเปรียบเทียบระหว่าง
งานวิจัย อาจจะไม่ได้ผลข้อมูลใด ๆ เลย เนื่องจากวิธีการนี ไม่สามารถจัดกลุ่มเอเอสวีท่ีมีความคล้ายกันได้ 

ผลการประเมินผลด้านความเร็ว เมื่อทดสอบโปรแกรมด้วยวิธีการเพิ่มชุดข้อมูลจ านวน 10 ชุด จ านวนเอ
เอสวีมากกว่า 117,678 สาย โปรแกรมสามารถประมวลผลภายในเวลาเฉลี่ย 35.58 วินาที แสดงให้เห็นว่าการ
ประมวลผลไม่ช้าลงแบบก้าวกระโดด และเวลาในการประมวลผลเฉลี่ยเพิ่มขึ นในลักษณะเกือบเป็นเชิงเส้นเมื่อเทียบ
กับเอเอสวีทั งหมดที่น าเข้า อย่างไรก็ตามเมื่อชุดข้อมูลที่มากขึ นจนกระทั งข้อมูลมีขนาดใหญ่มาก (Big data) 
ความเร็วในการประมวลผลของโปรแกรมจะขึ นอยู่กับทรัพยากรคอมพิวเตอร์และหน่วยความจ าที่ใช้ ซึ่งอาจต้อง
พิจารณาใช้เทคโนโลยีอื่นในอนาคต เช่น ระบบคอมพิวเตอร์สมรรถนะสูงที่ใช้คอมพิวเตอร์หลายเครื่องท างานร่วมกัน
เพื่อประมวลผลข้อมูล [13] 

 
ข้อเสนอแนะ 

 

จากผลการวิจัย น าไปสู่ข้อเสนอแนะทั่วไปและข้อเสนอแนะในการวิจัยครั งต่อไป ดังนี  
1. ข้อเสนอแนะทั่วไป 

1) จัดท าคู่มือการใช้งานและเอกสารประกอบการติดตั งอย่างละเอียด รองรับผู้ใช้งานที่ไม่เชี่ยวชาญ
ภาษาไพทอน 

2) พัฒนาโปรแกรมให้อยู่ในรูปแบบเว็บแอปพลิเคชัน 
3) เพิ่มฟังก์ชันวิเคราะห์ปลายทางภายในโปรแกรม เช่น การจ าแนกประเภททางอนุกรมวิธานหรือการ

จ าแนกสายพันธุ์จุลินทรีย์แบบวีเสิร์ช (VSEARCH) 
 

2. ข้อเสนอแนะในการวิจัยในครั งต่อไป  
 เป็นการรวมรวมชุดข้อมูลเอเอสวีจากบทความวิจัยเก่ียวสัตว์น  าเศรฐกิจมากกว่า 20 บทความ เพื่อรวม
และก าจัดความซ  าซ้อนด้วยโปรแกรมนี  จากนั นน าข้อมูลไปจ าแนกสายพันธุ์ จุลินทรีย์และน าผลสรุปทั งหมดไป
วิเคราะห์และออกแบบฐานข้อมูลเชิงสัมพันธ์ สร้างรายงานสรุปเป็นกราฟฟิกบนแดชบอร์ด (Dashboard) ส าหรับ
นักวิจัยด้านชีววิทยาและชีวสารสนเทศ 
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