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บทคัดย่อ 
 

การตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสถือเป็นปัญหาที่ส าคัญส าหรับงานวิจัยด้านชีวสารสนเทศ
ศาสตร์ (Bioinformatics) เนื่องจากรูปแบบอักขระที่คล้ายกันของกลุ่มสายโมทีฟ ท าให้มีการพัฒนา
ขั้นตอนวิธีด้านคอมพิวเตอร์ในการตรวจหาเพื่อลดทรัพยากรที่ใช้ในห้องปฏิบัติการลง โดยการตรวจหา
มีสองแบบ ได้แก่ การตรวจหาแบบหนึ่งสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า และการตรวจหาแบบหลาย
สายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า ซึ่งหนึ่งในแนวคิดที่นิยมน ามาประยุกต์ใช้เพ่ือการตรวจหาส่วนที่ยึด
จับปัจจัยการถอดรหัสคือ แนวคิดความฉลาดแบบกลุ่ม (Swarm Intelligence) อย่างไรก็ตามความ
ผิดพลาดในการตรวจหายังคงเกิดขึ้นได้ เนื่องจากรูปแบบอักขระระหว่างสายโมทีฟที่เป็นส่วนที่ยึดจับ
ปัจจัยการถอดรหัส มีรูปแบบของอักขระที่แตกต่างกัน ดังนั้นเพ่ือเป็นการแก้ไขข้อผิดพลาดในการ
ตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส  งานวิจัยนี้ได้น าเสนอ 2แนวคิด แนวคิดแรกคือการพัฒนา
ความแม่นย าในการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหนึ่งสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า 
โดยประยุกต์ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาค (PSO) กับขั้นตอนสานสัมพันธ์ 
(Nexus) ซึ่งเป็นขั้นตอนที่คิดขึ้นใหม่ เรียกว่าขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบสานสัมพันธ์ใน
กลุ่มอนุภาค (NexusPSO) โดยความแม่นย าของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอวัดได้จากการเปรียบเทียบค่าอิน
ฟอร์เมชั่นคอนเทนท์กับขั้นตอนวิธีที่เกี่ยวข้อง ซึ่งทดสอบกับข้อมูลดีเอ็นเอของอีโคไล (Escherichia 
Coli: E.Coli) จากผลการทดลองแสดงให้เห็นว่าขั้นตอนวิธีที่น าเสนอมีความถูกต้องสูงสุด ส าหรับ
แนวคิดที่สอง เป็นการน าเสนอขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาคร่วมกับระยะทาง
แฮมมิง (PSO_HD) ซึ่งเป็นการประยุกต์ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาค ร่วมกับ
หลักการระยะทางแฮมมิง (Hamming Distance) เพ่ือการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส
แบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า ซึ่งจากผลการทดลองแสดงให้เห็นว่าขั้นตอนวิธีที่น าเสนอ 
สามารถพัฒนาการตรวจหาที่แม่นย าและถูกต้องครอบคลุมมากข้ึน 
 
ค าส าคัญ : ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาค ส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสใน
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Abstract 
 

The detection of Transcription Factor Binding Sites (TFBSs) is an important problem 
for bioinformatics research. According to similar patterns of motif sequences, 
computational algorithms for detection have been improved to reduce resources 
used in laboratory. There are 2 types of the detection: to detect one motif sequence 
per one input sequence and to detect multiple sequences per one input sequence. 
One of the well-known methods commonly used for TFBSs detection is Swarm 
Intelligence. However, errors in TFBSs detection can be caused by different binding 
sites in the same genome sequence. Therefore, to fix the error in TFBSs detection, 
this research presents two concepts: The first purpose of this research is to improve 
the effectiveness and accuracy in the detection of TFBSs with one motif sequence 
per one input sequence by applying Particle Swarm Optimization algorithm (PSO) and 
the newly developed Nexus procedure, called NexusPSO. The accuracy of the 
proposed algorithm was measured and compared with related algorithms, using 
information content (IC) as an indicator and test with DNA data of Escherichia coli. 
The experimental result indicated that the proposed algorithm is the most accurate. 
The second purpose of this research is to propose PSO_HD by applying PSO and 
Hamming distance to improve the efficiency of TFBSs detection in multiple motif 
sequences per one input sequence. The experiments indicate that the proposed 
algorithm can improve the efficiency of detecting TFBSs with more precision and 
recall. 
 
Keywords : Particle Swarm Optimization (PSO), Transcription Factor Binding Sites 
(TFBSs), Hamming Distances (HD), Motif Detection, Matrix Similarity Score 
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บทท่ี 1  
บทน า  

 
1.1 ความเป็นมาและความส าคัญของปัญหา  

 

 สายดีเอ็นเอ (Deoxyribonucleic Acid: DNA) มีส่วนประกอบที่ส าคัญส่วนหนึ่งที่เป็นล าดับ
เบสสั้นๆ เรียกว่า ส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส (Transcription Factor Binding Sites: TFBSs) 
ซึ่งเป็นส่วนที่ท าให้เกิดกระบวนการถอดรหัสยีน (Transcription Process) ส่งผลให้เกิดการ
สังเคราะห์โปรตีน (Protein Synthesis) ส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสประกอบด้วยสายข้อมูลย่อย 
(Subsequences) หรือเรียกว่าสายโมทีฟ (Motif Sequences) ซึ่งมีคุณลักษณะ (รูปแบบอักขระ) ที่
ใกล้เคียงกัน ข้อมูลส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสคือข้อมูลที่ช่วยให้นักวิจัยด้านชีววิทยาสามารถ
ทราบบริเวณที่ท าให้เกิดการสังเคราะห์โปรตีนของสายดีเอ็นเอ ซึ่งเป็นประโยชน์ต่อการศึกษาและ
พัฒนางานวิจัยที่เกี่ยวข้องอ่ืนๆ  การตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสสามารถด าเนินการได้โดย
การใช้อุปกรณ์ในห้องทดลอง [1] แต่เนื่องจากต้นทุนในการด าเนินการสูง จึงได้มีการพัฒนา        
แอปพลิเคชันทางด้านคอมพิวเตอร์เพื่อลดต้นทุนการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยถอดรหัสแบบหนึ่งสาย
โมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า โดยประยุกต์ขั้นตอนวิธีการสุ่มตัวอย่างแบบกิบส์ (Gibb Sampling) [2] 
คิดค้นโดย C. E. Lawrence และคณะในปี ค.ศ. 1993 และขั้นตอนวิธีอ่ืนๆ อาทิ ขั้นตอนวิธีค่า
คาดหมายสูงสุด (Multiple Expectation-maximization for Motif Elicitation: MEME) [3] 
คิดค้นโดยโดย T.L. Bailey และ C. Elkan ในปี ค.ศ. 1994 ขั้นตอนวิธีคอนเซนซัส (Consensus) [4] 
คิดค้นโดย G.Z. Hertz และ G.D. Stormo ในปี ค.ศ. 1999 ขั้นตอนวิธีอไลเอซีอี (AlignACE) [5] 
คิดค้นโดย J.D. Hughes และคณะในปี ค.ศ. 2000 ขั้นตอนวิธีไบโอโพรสเปคเตอร์ (BioProspector) 
[6] คิดค้นโดย X. Liu และคณะในปี ค.ศ. 2001 และขั้นตอนวิธีเอ็มดีสแกน (MDScan) [7] คิดค้นโดย 
X.S. Liu และคณะในปี ค.ศ. 2002 เป็นต้น เมื่อวิเคราะห์รูปแบบการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการ
ถอดรหัส สามารถระบุได้ว่าเป็นปัญหาที่ไม่สามารถแก้ได้ในขอบเขตของเวลา (NP-hard Problems) 
เช่นเดียวกับปัญหาการเดินทางของพนักงานขาย (Travelling Salesman Problem: TSP) [8] 
ปัญหาของการจัดตารางการผลิตแบบตามสั่ง (Job Shop Scheduling Problem: JSP) [9] ปัญหา
การผลิตแบบไหลลื่น (Flow Shop Scheduling Problem: FSP) [10]  ปัญหาการเชื่อมต่อระหว่าง
ล าดับย่อยร่วมยาวสุด (Longest Common Subsequence Problem: LCS) [11] และปัญหาอ่ืนๆ 
อีกจ านวนมาก [12] จึงมีการพัฒนาขั้นตอนวิธีทางคอมพิวเตอร์เพ่ือแก้ไขปัญหาเหล่านี้ อาทิ ขั้นตอน
วิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาค (Particle Swarm Optimization: PSO) [13] คิดค้น
โดย J.Kennedy และ R.Eberhart ในปี ค.ศ. 1995 และขั้นตอนวิธีการหาค่าที่เหมาะสมที่สุดด้วย
ระบบอาณาจักรมด (Ant Colony Optimization: ACO) [14] คิดค้นโดย M. Dorigo และคณะในปี 
ค.ศ. 1996 เป็นต้น แต่ความจ ากัดของขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาคและ
ขั้นตอนวิธีการหาค่าที่เหมาะสมที่สุดด้วยระบบอาณาจักรมด  คือการติดอยู่ในค่าที่ดีที่สุดเฉพาะที่ 
(Local Optimums) อย่างไรก็ตามยังมีการประยุกต์ใช้ขั้นตอนวิธีเหล่านี้ผสมผสานแนวคิดอ่ืนๆ เพ่ือ
ลดการติดอยู่ในค่าที่ดีที่สุดเฉพาะที่ ในปัญหาการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส อาทิ 
ขั้นตอนวิธีเอซีอาร์ไอ (ACRI) [15] คิดค้นโดย W. Liu และคณะในปี ค.ศ. 2013 ขั้นตอนวิธี           
ไอพีเอสโอ (IPSO) [16] คิดค้นโดย W. Zhou และคณะในปี ค.ศ. 2005 ซึ่งทั้งสองขั้นตอนวิธี        
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ให้ผลลัพธ์ที่ดีขึ้นแต่ยังมีข้อจ ากัดเรื่องความแม่นย าในการตรวจหาสายโมทีฟที่มี รูปแบบของนิวคลีโอ
ไทด์ที่แตกต่าง  
 ส าหรับการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสอีกประเภทหนึ่งคือ คือการตรวจหาแบบ
หลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า ซึ่งมีการประยุกต์ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่ม
อนุภาคร่วมกับหลักสถิติแบบเบย์เพ่ือการตรวจหา (A Bayesian Scoring Scheme based Particle 
Swarm Optimization algorithm to identify transcription factor binding sites: PSO-
variants) [17] คิดค้นโดย M. Karabulut และ T. Ibrikci ในปี ค.ศ. 2012 ในขณะที่ขั้นตอนวิธี    
เชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm: GA) ถูกน ามาประยุกต์เพ่ือแก้ปัญหาการตรวจหาเช่นกัน อาทิ 
ขั้นตอนวิธีจีเอเอ็มอี (GAME) [18] คิดค้นโดย Z. Wei และ S.T. Jensen ในปี ค.ศ. 2006 ซึ่งเป็นการ
ประยุกต์ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมร่วมกับหลักสถิติแบบเบย์ เพ่ือการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการ
ถอดรหัสให้มีความครบถ้วน หลังจากนั้นขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมถูกน ามาประยุกต์ร่วมกับแนวคิดอ่ืนๆ 
เพ่ือพัฒนาการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสทีม่ีความแม่นย าและครอบคลุมยิ่งขึ้น อาทิ จีเอ
แอลเอฟพี (GALF_P) [19] คิดค้นโดย T.M. Chan และคณะในปี 2008 จีเอพีเค (GAPK) [20] คิดค้น
โดย D.H. Wang และX. Li ในปี 2009 ไอจีเอพีเค (iGAPK) [21] คิดค้นโดย D.H. Wang และ X. Li 
ในปี 2010 อย่างไรก็ตามขั้นตอนวิธีเหล่านี้ยังมีข้อจ ากัดในการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส
แบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้าที่ครอบคลุมและแม่นย า ในกลุ่มสายดีเอ็นเอที่มีคุณลักษณะ
ที่หลากหลาย 
 ดังนั้น งานวิจัยนี้น าเสนอขั้นตอนวิธี เพ่ือการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสที่มีความ
แม่นย าและถูกต้องครอบคลุมมากขึ้น ประกอบด้วย 2 ขั้นตอนวิธี ขั้นตอนวิธีแรกออกแบบและพัฒนา
เพ่ือการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหนึ่งสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า  โดยพัฒนา
ขั้นตอนสานสัมพันธ์ (Nexus) ขึ้นมาใหม่ น ามาเป็นขั้นตอนก่อนการด าเนินการ (Pre-process) เพ่ือ
ท าให้สายโมทีฟที่เป็นไปได้ทั้งหมดมีความสัมพันธ์กันอย่างมีนัยส าคัญ พร้อมกับลดขนาดพ้ืนที่ของ
ปัญหาในการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสลง และน ามาประยุกต์ร่วมกับขั้นตอนวิธีการหา
ค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาค [13] เรียกว่าขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบสานสัมพันธ์
ในกลุ่มอนุภาค (NexusPSO) และขั้นตอนวิธีที่สองออกแบบและพัฒนาเพ่ือการตรวจหาส่วนที่ยึดจับ
ปัจจัยการถอดรหัสแบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า โดยประยุกต์ขั้นตอนวิธีการหาค่า
เหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาค [13] ร่วมกับแนวคิดระยะทางแฮมมิง [27] เรียกว่าขั้นตอนวิธีการหา
ค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาคร่วมกับระยะทางแฮมมิง ซึ่งในขั้นตอนก่อนการด าเนินการ เป็นการ
น าแนวคิดระยะทางแฮมมิงมาค านวณหาค่าความต่างของสายโมทีฟที่เป็นไปได้ทั้งหมดระหว่าง
สายข้อมูลที่น าเข้า โดยอาศัยหลักความสัมพันธ์ทางเคมีมาประกอบการค านวณ [34] เพ่ือให้พ้ืนที่ของ
ปัญหามีความสัมพันธ์กันโดยมีค่าความต่างระหว่างสายโมทีฟประกอบอยู่ และน าแนวคิดเกณฑ์ขั้นต่ า
ผลติดลบที่ผิดพลาด (Cut-off Minimizing False Negative Rate: minFN) [35] เพ่ือตรวจหา   
สายโมทีฟให้ครบถ้วน 
 
1.2  วัตถุประสงค์ของงานวิจัย  

 

1) สามารถระบุส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสในกลุ่มข้อมูลสายดีเอ็นเอ แบบหนึ่งสายโมทีฟต่อ
สายดีเอ็นเออย่างแม่นย า โดยประยุกต์ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาค 
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ร่วมกับขั้นตอนก่อนการด าเนินการที่คิดขึ้นใหม่คือขั้นตอนสานสัมพันธ์ (Nexus) เรียกว่า 
ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบสานสัมพันธ์ในกลุ่มอนุภาค (NexusPSO) 

2) สามารถระบุส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสในกลุ่มข้อมูลสายดีเอ็นเอ แบบหลายสายโมทีฟต่อ
สายดีเอ็นเออย่างครอบคลุมและแม่นย า โดยประยุกต์ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบ
กลุ่มอนุภาคร่วมกับแนวคิดระยะทางแฮมมิง (Hamming Distances: HD) เรียกว่า ขั้นตอน
วิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาคร่วมกับระยะทางแฮมมิง (PSO_HD) 

3) ลดปัญหาการติดอยู่ในค่าที่ดีที่สุดเฉพาะที่ (Local Optimums) ของขั้นตอนวิธีการหาค่า
เหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาคในการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสในสายดีเอ็นเอ 
โดยประยุกต์และออกแบบขั้นตอนก่อนการด าเนินการอย่างเหมาะสมและมีประสิทธิภาพ 

 
1.3 ขอบเขตของงานวิจัย  

 

1) พัฒนาขั้นตอนวิธีโดยใช้ภาษา C# ร่วมกับฐานข้อมูลเชิงสัมพันธ์เพ่ือแก้ปัญหาการตรวจหาส่วน
ที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสในสายดีเอ็นเอ 

2) ทดสอบขั้นตอนวิธีกับกลุ่มข้อมูลสายจีโนม 8 กลุ่ม ซึ่งกลุ่มข้อมูลเหล่านี้คือกลุ่มข้อมูลอักขระ 
‘A’, ‘C’, ‘G’ และ ‘T’ พร้อมทั้งมีส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสในสายดีเอ็นเอที่หลากหลาย 

3) ผลลัพธ์ที่ได้จากขั้นตอนวิธีคือสายโมทีฟที่เป็นส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสพร้อมกับล าดับ
เบสของสายโมทีฟนั้นๆ 

 
1.4 ประโยชน์ที่คาดว่าจะได้รับ  

 

1) สามารถระบุส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสในสายดีเอ็นเอที่หลากหลาย ได้อย่างแม่นย าและ
ครอบคลุมด้วยขั้นตอนวิธีทางคอมพิวเตอร์ 

2) เพ่ิมประสิทธิภาพการแก้ปัญหาของขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาค ด้วย
การจัดเตรียมข้อมูลโดยขั้นตอนก่อนการด าเนินการ (Pre-process) 

3) สร้างแนวทางในการใช้ขั้นตอนวิธีแบบสุ่มในปัญหาการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส
ในสายดีเอ็นเอและปัญหาอ่ืนๆ ที่เก่ียวข้อง 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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บทท่ี 2  

ทฤษฎีและงานวิจัยที่เกี่ยวข้อง  
 

 ขั้นตอนวิธีการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบใช้สถิติประกอบด้วย ขั้นตอนวิธีสถิติ
แบบพ้ืนฐาน อาทิ ขั้นตอนวิธีค่าคาดหมายสูงสุด (Expectation-maximization: EM) ขั้นตอนวิธีการ
สุ่มตัวอย่างแบบกิบส์ (Gibbs Sampling) และขั้นตอนวิธีแบบเมตาฮิวริสติก (Metaheuristic) อาทิ 
ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาค (Particle Swarm Optimization: PSO) 
ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดด้วยระบบอาณาจักรมด (Ant Colony Optimization: ACO) และ
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm: GA) เป็นต้น  
 โดยขั้นตอนวิธีสถิติแบบพ้ืนฐานคือ การน าสายข้อมูลที่น าเข้ามาค านวณจ านวนอักขระใน
ต าแหน่งใดๆ หลังจากนั้นเป็นการค านวณค่าความน่าจะเป็น ซึ่งน าเสนอในรูปแบบค่าน้ าหนักต าแหน่ง
แบบเมทริกซ์ (Position Weight Matrix: PWM) และใช้ค่าน้ าหนักต าแหน่งแบบเมทริกซ์
ประกอบการค านวณหาสายโมทีฟที่เป็นส่วนยึดจับปัจจัยการถอดรหัส ในขณะที่ขั้นตอนวิธีแบบ      
เมตาฮิวริสติกเป็นการหาค าตอบที่อาศัยการสุ่ม โดยก าหนดให้มีอนุภาค (Particles) ที่สามารถ
เคลื่อนที่ในพ้ืนที่ของปัญหา (Problem Space) เพ่ือค้นหาวิธีแก้ปัญหา (Solutions) ซ่ึงในแต่รอบการ
ท างานก าหนดให้มีการใช้ข้อมูลที่จ าเป็นร่วมกันระหว่างอนุภาค พร้อมกับการใช้ ฟิตเนสฟังก์ชัน 
(Fitness Function) มาค านวณผลลัพธ์ของแต่ละอนุภาคเพ่ือระบุค่าฟิตเนสให้กับแต่ละอนุภาค แล้ว
น าค่าฟิตเนสทั้งหมดมาเป็นข้อมูลประกอบการเลือกอนุภาคท่ีดีที่สุด เมื่อมีการใช้ข้อมูลร่วมกันระหว่าง
อนุภาคที่ดีที่สุดกับอนุภาคอ่ืนๆ ส่งผลให้อนุภาคทั้งหมดเคลื่อนที่ไปสู่ผลลัพธ์หรือวิธีการแก้ปัญหาที่ดี
ขึ้นเรื่อยๆ ในการท างานแต่ละรอบ 
 

2.1  นิยามของปัญหา 
 

 ส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสประกอบด้วยสายโมทีฟใดๆ mij จ านวน k สาย ( i และ j คือ
ล าดับสายข้อมูลที่น าเข้าและล าดับของสายย่อยใดๆ ตามล าดับ) ซึ่งกรณีผลลัพธ์ที่มีหนึ่งสายโมทีฟต่อ
สายข้อมูลที่น าเข้าแสดงดังรูปที่ 2.1 ก าหนดให้ 

- Si  คือสายข้อมูลที่น าเข้าใดๆ จ านวน n สายและ n > 0  
- w  คือความยาวของสายโมทีฟที่เป็นไปได้ท้ังหมด 
- l  คือความยาวของสายข้อมูลที่น าเข้าคือ 
- pksi  คือจ านวนสายโมทีฟที่เป็นไปได้ท้ังหมดในหนึ่งสายข้อมูลที่น าเข้า (pksi = l - w + 1) 
- ksi  คือจ านวนสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า เงื่อนไขคือ ksi = 1  

 
 โดยขั้นตอนวิธีที่เกี่ยวข้อง ได้แก่ ขั้นตอนวิธีค่าคาดหมายสูงสุดกล่าวโดยละเอียดในหัวข้อ 2.2 
ขัน้ตอนวิธีการสุ่มตัวอย่างแบบกิบส์กล่าวโดยละเอียดในหัวข้อ 2.3 ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมกล่าวโดย
ละเอียดในหัวข้อ 2.4 ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดด้วยระบบอาณาจักรมดกล่าวโดยละเอียดใน
หัวข้อ 2.5 และขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาคกล่าวโดยละเอียดในหัวข้อ 2.6  

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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ในกรณีส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า มีเงื่อนไขแสดง   
ดังรูปที่ 2.2 ก าหนดให้  

- ksi  คือจ านวนสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า เงื่อนไขคือ 1 <= ksi < pksi  
- pksi  คือจ านวนสายโมทีฟที่เป็นไปได้ท้ังหมดในหนึ่งสายข้อมูลที่น าเข้า เงื่อนไขคือ  

 pksi = l - w + 1 
 

ซึ่งมีขั้นตอนวิธีที่เกี่ยวข้องได้แก่ ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาคแบบประยุกต์
กล่าวโดยละเอียดในหัวข้อ 2.7 และขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบประยุกต์กล่าวโดยละเอียด          
ในหัวข้อ 2.8 
 

L
w

S1 Motif instance Background
w

S2 Background Motif instance Background
w

S3 Background Motif instance Background
w

S4 Background Motif instance Background

w

Sn Background Motif instance

 

รูปที่ 2.1 ส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหนึ่งสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า 
 

L
w w

S1 Motif instance Background Motif instance
w

S2 Background Motif instance Background
w

S3 Background Motif instance Background
w w

S4 Motif instance Background Motif instance Background

w w

Sn Motif instance Background Motif instance

 

รูปที่ 2.2 ส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า 
เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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2.2  ขั้นตอนวิธีค่าคาดหมายสูงสุด 
 

 ขั้นตอนวิธีค่าคาดหมายสูงสุด ประกอบด้วยสองขั้นตอนหลักประกอบด้วย ขั้นตอนการ
คาดหมาย (Expectation) และขั้นตอนหาค่าสูงสุด (Maximization) โดยขั้นตอนวิธีค่าคาดหมาย
สูงสุดถูกน ามาประยุกต์ใช้ในการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส [3] มีล าดับการท างาน
ดังต่อไปนี้  

1) สร้างเมทริกซ์ค่าน้ าหนักของสายย่อยที่เป็นไปได้ทั้งหมด โดยค านวณค่าน้ าหนักของอักขระ ‘A’, 
‘C’, ‘G’ และ ‘T’ ของทุกสายย่อยซึ่งมีความยาวเท่ากับ l ในรูปแบบเมทริกซ ์l x 4 

2) ด าเนินการในขั้นตอนการคาดหมาย โดยค านวณค่าความถี่ของสายย่อยใดๆ xi จากเมทริกซ์ค่า
น้ าหนักของสายย่อยที่เป็นไปได้ทั้งหมด 

3) ด าเนินการในขั้นตอนหาค่าสูงสุด โดยน าค่าความถี่ของสายย่อยใดๆ xi ทั้งหมดมาท าการ
ปรับปรุงเมทริกซ์ค่าน้ าหนัก ก าหนดให้ค่าความถ่ีของสายย่อยเป็นค่าน้ าหนัก (wi) ซึ่งค่าน้ าหนัก
ของต าแหน่งใดๆ PosiNj

 ในเมทริกซ์ค านวณดังสมการที่ (2.1) และ Nj = {‘A’, ‘C’, ‘G’, ‘T’} 
ในกรณีที่ค่าน้ าหนักของเมทริกซ์ไม่เปลี่ยนแปลง ก าหนดให้ mijbest คือผลลัพธ์ 

 

PosiNj
 = (w1x1 + w2x2 + … + wnxn) / (w1 + w2 + … + wn) 

 

ตัวอย่างเช่น ก าหนดให้มีสายข้อมูลที่น าเข้า 2 สาย n = 2 ได้แก่ GATTACA และ ACATTAG โดย
ความยาวของสายย่อย l = 4 ดังนั้นสายย่อยที่เป็นไปได้ทั้งหมดจึงประกอบด้วยสายย่อย 8 สายดังนี้ 
{m11(GATT), m12(ATTA), m13(TTAC), m14(TACA), m21(ACAT), m22(CATT), m23(ATTA), 
m24(TTAG)} มีล าดับการท างานดังต่อไปนี้ 

1) สร้างเมทริกซ์ค่าน้ าหนักของสายย่อยที่เป็นไปได้ทั้งหมด โดยต าแหน่งแรกของอักขระ A มี 3 
สาย อักขระ C มี 1 สาย อักขระ G มี 1 สายและอักขระ T มี 3 สายในสายย่อยทั้งหมด 8 สาย 
ดังนั้นค่าน้ าหนักต าแหน่งแรกของสายย่อยใดๆ จึงมีรายละเอียดการค านวณดังต่อไปนี้     
Pos1A=3/8=0.375, Pos1C=1/8=0.125, Pos1G=1/8=0.125, Pos1T=3/8=0.375 เมื่อ
ค านวณค่าน้ าหนักทุกต าแหน่งของทุกอักขระจึงสามารถแสดงเป็นเมทริกซ์ได้ดังนี้ 

Pos. A C G T
1 0.375 0.125 0.125 0.375
2 0.375 0.125 0 0.500
3 0.375 0.125 0 0.500
4 0.375 0.125 0.125 0.375

 

 

2) ด าเนินการในขั้นตอนการคาดหมาย โดยการค านวณค่าความถี่ของอักขระในสายย่อยที่เป็นไป
ได้ทั้งหมด mij คิดจากสัดส่วนระหว่างความน่าจะเป็นสายโมทีฟ Pmij ต่อความไม่น่าจะเป็นสาย

โมทีฟ Pmij
de ซึ่งค่าความไม่น่าจะเป็นของอักขระใดๆ {‘A’, ‘C’, ‘G’, ‘T’} คือ 0.25 [3]     

(2.1) 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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ดังนั้น ค่าความถี่ของอักขระในสายย่อย Pm11(GATT) = (0.125 x 0.375 x 0.5 x 0.375) /    
(0.25 x 0.25 x 0.25 x 0.25) = 2.25 และค่าความถี่ของสายย่อยอ่ืนๆ ที่อยู่ในสายข้อมูลที่
น าเข้าสายแรกประกอบด้วย Pm12 = 9.00, Pm13 = 2.25, Pm14 = 1.69 และค่าความถี่ของสาย
ย่อยท่ีอยู่ในสายข้อมูลที่น าเข้าสายที่สองได้แก่ Pm21 = 1.69, Pm22 = 2.25, Pm23 = 9.00, Pm24 
= 2.25 

3) ด าเนินการในขั้นตอนหาค่าสูงสุด โดยน าค่าความถี่ของสายย่อย mij ทั้งหมดมาท าการปรับปรุง
เมทริกซ์ค่าน้ าหนัก อาทิ การปรับปรุงเมทริกซ์ค่าน้ าหนักของอักขระ ‘A’ ต าแหน่งแรกของสาย
ย่อยใดๆ จากสายข้อมูลที่น าเข้าทั้งหมด ค านวณได้ดังนี้ Pos1A = (Pm12+ Pm21+ Pm23) / 
(Pm11+ Pm12+ Pm13+ Pm14+ Pm21+ Pm22+ Pm23+ Pm24) = (9.00+ 1.69+ 9) / 
(2.25+9.00+2.25+1.69+1.69+2.25+9.00+2.25) = 0.648 เมื่อค านวณต าแหน่งและอักขระ
อ่ืนๆ สามารถแสดงเป็นเมทริกซ์ได้ดังนี้ 

Pos. A C G T
1 0.648 0.074 0.074 0.204
2 0.204 0.056 0 0.741
3 0.204 0.056 0 0.741
4 0.648 0.074 0.074 0.204

 

 
2.3  ขั้นตอนวิธีการสุ่มตวัอย่างแบบกิบส ์
 

 ขั้นตอนวิธีแบบกิบส์ใช้วิธีการสร้างกลุ่มตัวอย่างจากการสุ่มประชากรทั้งหมด แล้วค านวณ
ความถี่ของกลุ่มตัวอย่างซึ่งน าเสนอในรูปแบบเมทริกซ์ค่าน้ าหนัก เพ่ือเป็นข้อมูลประกอบการคัดเลือก
ผลลัพธ์ในแต่ละรอบการท างาน [2] โดยสามารถประยุกต์ขั้นตอนวิธีนี้ในการตรวจหาส่วนที่ยึดจับ
ปัจจัยการถอดรหัส [22][23] ตามข้ันตอนการท างานดังต่อไปนี้ 

1) ท าการสุ่มสายย่อยใดๆ mij ที่มีความยาวเท่าๆ กัน w จากสายข้อมูลที่น าเข้า Si 

2) น าสายย่อยที่ได้จากการสุ่มมาค านวณความถี่อักขระ ‘A’, ‘C’, ‘G’ และ ‘T’ และน าเสนอในรูป
เมทริกซ์ค่าน้ าหนัก w x 4 

3) ค านวณหาสายย่อยที่มีความถี่สูงสุด mijbest จากเมทริกซ์ในข้อ 2) (ด าเนินการในเฉพาะ
สายข้อมูลที่น าเข้า i) ในกรณีที่เมทริกซ์ค่าน้ าหนักไม่มีการเปลี่ยนแปลงก าหนดให้ mijbest คือ
ผลลัพธ์ 

4) น า mij ที่มีความถ่ีสูงสุดมาปรับปรุงเมทริกซ์ค่าน้ าหนัก 

5) เพ่ิมค่า i+1 โดย i+1 <= n ในกรณีที่ i+1 > n ก าหนดให้ i = 1 แล้วด าเนินการในขั้นตอนที่ 3) 
จนกระท่ังเมทริกซ์ค่าน้ าหนักไม่มีการเปลี่ยนแปลง 
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ตัวอย่างเช่น ก าหนดให้มีสายข้อมูลที่น าเข้า 4 สาย n = 4 ได้แก่ GATTACA, GATTACA, ACATTAG 
และ ACATTAG โดยความยาวของสายโมทีฟ w เท่ากับ 4 มีล าดับการท างานดังต่อไปนี้ 

1) ท าการสุ่มสายย่อยใดๆ mij จากสายข้อมูลที่น าเข้าแต่ละสาย ประกอบด้วย m11 = GATT, m24 

= TACA, m33 = ATTA และ m42 = CATT และก าหนดค่า i=1 

2) สร้างเมทริกซ์ค่าน้ าหนักของสายย่อยจากสายข้อมูลที่น าเข้า i สายที่ 2, 3 และ 4 (ไม่ค านวณ
สายย่อย i ปัจจุบัน) ประกอบด้วย TACA(m24), ATTA(m33) และ CATT(m42) โดยค่าน้ าหนักของ
อักขระ ‘A’ ต าแหน่งแรกของสายย่อยใดๆ ค านวณได้ดังนี้ Pos1A = (1/3) = 0.333, Pos1C = 
(1/3) =0.333, Pos1G = (0/3) = 0.000 และ Pos1T = (1/3) = 0.333 เมื่อค านวณทุกต าแหน่ง
สามารถแสดงผลลัพธ์ได้ดังนี้ 

Pos. A C G T
1 0.333 0.333 0 0.333
2 0.667 0 0 0.333
3 0 0.333 0 0.667
4 0.667 0 0 0.333

 
3) ค านวณหาสายย่อยที่ m1j ที่มีความถี่สูงสุดในสายข้อมูลที่น าเข้าสายแรก ‛GATTACA“ อาทิ 

m12 = (0.333 x 0.333 x 0.667 x 0.667) / (0.25 x 0.25 x 0.25 x 0.25) = 12.642 ดังนั้น
ความถี่ของสายย่อย mi=1j = (0.000, 12.642, 0.000, 12.642) 

4) แทนที่สายย่อย GATT ในสายย่อยที่ได้จากการสุ่มล าดับที่ i ด้วยสายย่อยที่มีความถี่สูงสุด 
mijbest , m12 = ATTA หรือ m14 = TACA 

5) ด าเนินการในขั้นตอนที่ 2 อีกครั้ง โดย i = i+1 ถ้า i >= n ก าหนดให้ i = 0 ด าเนินการ
จนกระท่ังเมทริกซ์ค่าน้ าหนักไม่มีการเปลี่ยนแปลง 

 
2.4  ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 
 

 ส าหรับการท างานของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม คิดค้นโดย J.H. Holland ในปี 1975 [24] 
เริ่มต้นด้วยการสุ่มตัวอย่าง คล้ายกับขั้นตอนวิธีการสุ่มตัวอย่างแบบกิบส์ แต่มีขั้นตอนการด าเนินงานที่
แตกต่างกัน โดยขั้นตอนวิธีนี้ใช้การสร้างกลุ่มประชากร (ประชากรเปรียบเหมือนกับวิธีการแก้ปัญหา) 
ในพื้นที่ของปัญหา ซึ่งการสร้างกลุ่มประชากรแต่ละรุ่น (Generation) ก าหนดให้มีการเลือกประชากร
ชุดเดิมซึ่งการคัดเลือกใช้วิธีการสุ่มเลือกโดยประเมินจากค่า ฟิตเนส ต่อไปเป็นการจับคู่ระหว่าง
ประชากรที่ถูกเลือกเพ่ือท าการผสมยีน (Crossover) ซึ่งเป็นการน าเอาโครโมโซมมาผสมกันเพ่ือให้เกิด
ลักษณะของประชากรที่แตกต่างในรุ่นถัดมา โดยการผสมยีนมีทั้งแบบจุดเดียว  (One Point 
Crossover) และแบบหลายจุด (Muti-point Crossover) ดังรูปที่ 2.3 หลังจากนั้นเป็นขั้นตอนการ
กลายพันธุ์ (Mutation) ดังรูปที่ 2.4 ซึ่งเป็นการเลียนแบบกระบวนการวิวัฒนาการตามธรรมชาติ โดย
วัตถุประสงค์หลักของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมคือ การสร้างวิธีการแก้ปัญหาที่ดียิ่งขึ้นในแต่ละรอบการ
ท างาน ซึ่งเกิดจากการเลือกวิธีการแก้ปัญหาที่ดีที่สุดมาผสมรายละเอียดวิธีการแก้ปัญหา เพ่ือให้เกิด
วิธีการแก้ปัญหาใหม่ที่ดียิ่งขึ้น    
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One Point Crossover
Before Crossover After Crossover

String 1

Crossover

String 2

Multi Point Crossover
Before Crossover After Crossover

String 1

Crossover

String 2
 

รูปที่ 2.3 การผสมยีนแบบจุดเดียวและแบบสองจุด 
 
 

Before Mutation After Mutation

String 1

Mutate

String 2
 

รูปที่ 2.4 การกลายพันธุ์แบบจุดเดียวและแบบสองจุด 
 
 เมื่อน าขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมมาประยุกต์เพ่ือการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแล้ว 
[25] สามารถก าหนดตัวแปรได้ดังต่อไปนี้  

- mij คือกลุ่มของข้อมูลสายย่อยที่เป็นได้ทั้งหมดจากแต่ละสายข้อมูลที่น าเข้า  
- Pi   คือประชากรใดๆ ก าหนดให้ Pi = {M1j, M2j,… Mn-1j, Mnj}  
- w  คือความกว้างของสายโมทีฟ 
- G  คือจ านวนรุ่นหรือจ านวนรอบการท างานของขั้นตอนวิธี 
- S  คือค่าการขยับต าแหน่ง (Shift Range)  
- x  คือจ านวนประชากรทั้งหมดในการท างานรอบท่ีแล้ว 

 เนื่องจากประชากรที่ถูกสร้างขึ้นในแต่ระรอบมีจ านวน 2*x ด้วยเหตุนี้จึงจ าเป็นต้องมีขบวนการ
ที่ช่วยควบคุมจ านวนประชากรทั้งหมด ซึ่งขั้นตอนนี้เรียกว่าขั้นตอนการน าประชากรรุ่นใหม่แทนที่
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ประชากรกลุ่มเดิม (Replace Worst Individuals) โดยท าการตัดประชากรกลุ่มเดิมที่มีคุณภาพต่ า 
(ค่าฟิตเนสต่ า) ออกจากกลุ่ม โดยจ านวนประชากรที่ตัดออกในแต่ละรอบการท างาน คิดเป็นหนึ่งใน
สามของประชากรทั้งหมด โดยล าดับการด าเนินงานของขั้นตอนวิธีมีดังต่อไปนี้ 
 
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

1. Initialize parameters; //ก าหนดค่าพารามิเตอร์เริ่มต้น 

2. Initialize population; //สร้างประชากรจากการสุ่ม  

3. EVALUATE each candidate //วิเคราะห์ประชากรแต่ละตัว 

while (-S <=i<= S) 

  SET all start positions; //ระบุต าแหน่งเริ่มต้นของสายย่อยที่ได้จากการสุ่ม 

  OBTAIN aligned motifs based on start positions; //สร้างต าแหน่ง 

  SET fitness value; //ค านวณค่าฟิตเนส 

  if (Maximum fitness < current fitness) //เงื่อนไขเปรียบเทียบค่าฟิตเนส 

  Maximum fitness = current fitness; //ก าหนดค่าฟิตเนสปัจจุบันให้เป็นค่าฟิตเนสสูงสุด 

  end if 

end while 

  RETURN Maximum fitness; //ส่งต าแหน่งของสายย่อยที่มีค่าฟิตเนสสูงสุดกลับ 

 end evaluate 

4. while (iteration number = G) 

  Select parents by roulette wheel selection; //สุ่มเลือกประชากร 

  Crossover; //ท าการผสมยีน 

  Mutate; //กลายพันธุ์ยีน 

  Evaluate new candidates; //วิเคราะห์ประชากรที่ถูกสร้างใหม่ด้วยฟิตเนสฟังก์ชัน 

  Replace worst individuals; //น าประชากรรุ่นใหม่แทนที่ประชากรเดิม 

end while 

5. Output predicted motifs; //ส่งออกผลลัพธ์ส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส 

 
2.5  ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดด้วยระบบอาณาจักรมด 
 

 ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดด้วยระบบอาณาจักรมด เป็นขั้นตอนวิธีแบบฮิวริสติกที่มีการ
แลกเปลี่ยนข้อมูลระหว่างอนุภาคย่อยเพ่ือสร้างเส้นทางชุดค าตอบหรือวิธีแก้ปัญหา ที่ส่งผลให้ทุก
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อนุภาคสามารถตรวจหาวิธีแก้ปัญหาได้ดีมากขึ้นในแต่ละรอบ พ้ืนฐานการท างานของขั้นตอนวิธีนี้
พัฒนามาจากการค้นหาอาหารในอาณาจักรของมด และสร้างเส้นทางเพ่ือน าอาหารกลับไปที่รัง โดย
ฝูงมดใช้การทิ้งฟีโรโมน (Pheromone) ตามเส้นทางการเดิน ซึ่งฟีโรโมนบนเส้นทางการเดินสามารถมี
ความเข้มข้นขึ้นเรื่อยๆ ตามปริมาณและคุณภาพอาหารที่ถูกขนส่งผ่านเส้นทางนั้นๆ ในทางกลับกัน
ความเข้มข้นของฟีโรโมนสามารถลดลงได้ในกรณีที่ปริมาณและคุณภาพอาหารลดลง สามารถ
วิเคราะห์ได้ดังสมการที่ (2.2) [26] โดยค่าฟีโรโมนสามารถส่งผลต่อการเลือกเส้นทางเดินของอนุภาค
ใดๆ ได้โดยใช้การค านวณตามสมการที่ (2.4) [26] ประกอบการพิจารณา 
 

 
 
เงื่อนไขคือ ρ ϵ (0,1) ซึ่งท าให้ค่าฟีโรโมน τij  ลดลงและ t คือรอบการท างานแต่ละรอบ โดยการเพ่ิมข้ึน
ของค่าฟีโรโมน Δτij ค านวณตามสมการที่ (2.3) 
 

 
 
ก าหนดให้ Δτij

k คือค่าข้อมูลเส้นทางการเดินของแต่ละอนุภาค k ในจ านวนอนุภาคทั้งหมด m ซึ่ง i 
และ j คือเส้นทางการเดิน โดยเงื่อนไขในการก าหนดค่าเส้นทางการเดินคือ เมื่อเส้นทาง i, j ใดถูก
เลือกโดยอนุภาค k  ก าหนดให้เส้นทางนั้นเท่ากับอัตราส่วนของค่าคงทีก่ับระยะทางการเดินของมดแต่
ละตัว ในขณะที่เส้นทางที่ไม่ถูกเลือกก าหนดให้มีค่าเป็น 0  
 

 
 
ส าหรับสมการค านวณค่าความน่าจะเป็นของเส้นทางการเดิน Pij(t) ก าหนดให้ nij(t) คือฟังก์ชัน      
ฮิวริสติก ซึ่งสามารถออกแบบได้ตามลักษณะของการแก้ปัญหา α, β คือค่าที่ก าหนดขึ้นมาเพ่ือส่งผล
ต่อข้อมูลเส้นทางการเดิน τij  และค่าที่ได้จากฟังก์ชันฮิวริสติก nij เมื่อน ามาประยุกต์กับการตรวจหา
ส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส ก าหนดให้ xi คือโหนดที่ถูกเชื่อมต่อโดยเส้นเชื่อม Cij (Cij เปรียบเทียบ
ได้กับต าแหน่งเริ่มต้นของสายย่อยใดๆ mij) ดังรูปที่ 2.5  
 

C 11 C 21 C n1

C 12 C 22 C n2
… … … …

X 1 X 2 X 3 X n X n+1

C 1 .L 1 C 2 .L 2 C n .L n

 
รูปที่ 2.5 การเชื่อมต่อระหว่างโหนด 

(2.2) 

(2.3) 

(2.4) 
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ซึ่งจ านวนโหนดทั้งหมดคือ n+1 และก าหนดให้จ านวนเส้นเชื่อมระหว่างโหนด Cn = li-w+1 (li, w คือ
ความยาวของสายข้อมูลที่น าเข้าและความยาวของสายย่อยตามล าดับ ) เมื่อขั้นตอนวิธีได้ผลลัพธ์
เส้นทางการเดินของอนุภาคใดๆ Cij แล้ว หลังจากนั้นเป็นการตรวจหากลุ่มของสายโมทีฟ M(J) ซึ่งเป็น
ส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส โดยน า Cij ใดๆ มาเป็นข้อมูลในการตรวจหา โดยล าดับการท างาน
ของขั้นตอนวิธีเมื่อน ามาประยุกต์กับการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสมีดงัต่อไปนี้ 
 
ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดด้วยระบบอาณาจักรมด 

1. Initialize parameters; //ก าหนดค่าพารามิเตอร์เริ่มต้น 

    Xs,X2,…, Xn; คือกลุ่มของสายข้อมูลที่น าเข้า 

    maxnum; คือจ านวนรอบการท างานทั้งหมด 

    m; จ านวนของมดที่ใช้ 

2. Begin  

for t=1 to maxnum do 
for k=1 to m do 

for i=1 to n do 
    ant k selects the edge Cij; //มดเลือกเส้นเชื่อม 
end for i 
get the solution J={j1,j2,…,jn}; //ดึงข้อมูลสายโมทีฟ 
IC(M(J)); //ค านวณค่าฟิตเนสโดยสมการ IC กลุ่มสายโมทีฟ 
if IC(M(J)) > IC(Mbest) then 

Mbest=M(J); 
Jbest=J; 

end if 
end for k 
Update the pheromone; 

end for t 
3. Output predicted motifs; //ส่งออกผลลัพธ์ส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส 

 
2.6  ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุม่อนุภาค 
 

 ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาค (Particle Swarm Optimization: PSO) 
คือขั้นตอนวิธีแบบเมตาฮิวริสติก ซึ่งประยุกต์จากรูปแบบการเคลื่อนที่ของฝูงนกเพ่ือแก้ปัญหาที่ไม่
สามารถจัดการได้ในเวลาที่จ ากัด [13] โดยขั้นตอนการท างาน เริ่มต้นจากการสร้างอนุภาค แล้ว
ก าหนดความเร็วให้กับอนุภาคและใช้ฟิตเนสฟังก์ชัน (Fitness Function) เพ่ือค านวณหาอนุภาคที่ดี
ที่สุด โดยอนุภาคที่ดีที่สุดมีสองประเภทได้แก่ อนุภาคที่ดีที่สุดในการท างานแต่ละรอบ (Local Best: 
xi

lb) และอนุภาคที่ดีที่สุดแบบภาพรวม (Global Best: xi
nb) โดยความเร็วของแต่ละอนุภาค vi

(t+1) 
เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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แปรตามระยะห่างจาก xi
lb และ xi

nb ตามสมการที่ (2.5) ทีม่ีค่าพารามิเตอร์ปัจจัยความเฉื่อย (Inertia 
Parameter) α ที่ควบคุมความเร็วของอนุภาคในรอบการท างานที่ผ่านมา vi

(t) ค่าพารามิเตอร์ความ
แปรปรวน (Cognitive Parameter) β ที่ควบคุมผลกระทบจาก xi

lb และค่าพารามิเตอร์สังคม 
(Social Parameter) ที่ควบคุมผลกระทบจาก xi

nb พร้อมกับค่า r1 และ r2 ที่เป็นค่าที่ได้จากการสุ่ม
ระหว่าง 0 ถึง 1 โดยต าแหน่งของแต่ละอนุภาคมีการปรับเปลี่ยนไปเรื่อยๆ ในแต่ละรอบของการ
ท างาน t ค านวณตามสมการที่ (2.6) 
 

vi
(t+1) = αvi

(t)
 + r1β(xi

lb
 – xi

(t)
) + r2γ(xi

nb
 – xi

(t)
) 

 
xi

(t+1) 
= xi

(t)
 + vi

(t+1)
 

 
 การเคลื่อนที่ของฝูงแบบไบนารี (Binary Particle Swarm Optimization: BPSO) ถูก
พัฒนาขึ้นมาเพ่ือเป็นหลักการส าหรับการเคลื่อนที่ของอนุภาคได้อย่างมีประสิทธิภาพ [27][28][29] ซึ่ง 
มีล าดับการท างานดังต่อไปนี้ 

1) ค านวณหาความเร็ว vij ของอนุภาค Pi ดังสมการที่ (2.5) 

2) ค านวณค่า S(vij(t + 1)) ตามสมการ (2.7) เพ่ือเปรียบเทียบกับ r3 (r3 คือค่าที่ได้จากการ
สุ่มระหว่าง 0 ถึง 1)   

 

 ...............................................................                (2.7) 

 

3) เปรียบเทียบ r3 กับ S(vij(t + 1)) ถ้า r3 > S(vij(t + 1)) ให้มีการแทนที่ต าแหน่ง xij ด้วย 
xbestij ในกรณีที่ r3 <= S(vij(t + 1)) ก าหนดไม่ให้มีการเปลี่ยนแปลงต าแหน่ง xij 

 

 ส าหรับวัตถุประสงค์ของการสร้างเครือข่ายในขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่ม
อนุภาคคือ การใช้ข้อมูลร่วมกันระหว่างอนุภาคตามรูปแบบโครงสร้างเครือข่ายของฝูง (Topology) 
เพ่ือให้แต่ละอนุภาคเคลื่อนที่ไปสู่ต าแหน่งที่ดีขึ้น ซึ่งเป็นการใช้ข้อมูลร่วมกันระหว่างอนุภาคที่ดีที่สุด 
ณ เวลาใดๆ Pbest กับอนุภาคเพ่ือนบ้าน (Neighborhood Particles) Pi โดยรูปแบบเครือข่ายของฝูง 
[30] มีดังต่อไปนี้ 

1) GBest: เป็นเครือข่ายแบบอนุภาคเชื่อมโยงหากันทั้งหมด ดังนั้นในแต่ละอนุภาคจึงมีจ านวน
อนุภาคเพ่ือนบ้าน (Particle’s Neighbor) คือ CP -1 โดย CP คือจ านวนอนุภาคทั้งหมดในฝูง 
ดังรูปที่ 2.6(a) 

2) Bidirectional Ring: เป็นเครือข่ายแบบวงแหวนโดยอนุภาคเชื่อมโยงกันคล้ายรูปวงแหวนมี
อนุภาคเพ่ือนบ้าน 2 อนุภาคคืออนุภาค Pi - 1 และ Pi + 1 เมื่อ i คืออนุภาคปัจจุบัน ดังรูปที่ 
2.6(b) 

(2.5) 

(2.6) 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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3) Random: เป็นเครือข่ายแบบสุ่มโดยอนุภาคเชื่อมโยงแบบไม่เป็นโครงสร้าง เนื่องจากแต่ละ
อนุภาคเลือกเพ่ือนบ้านด้วยการสุ่ม ซึ่งเงื่อนไขของจ านวนเพ่ือนบ้านคือ 0 < Cn <=   Cp -1 
เมื่อ Cn คือจ านวนเพื่อนบ้าน ดังรูปที่ 2.6(c) 

4) Von Neumann: เป็นเครือข่ายแบบสี่เหลี่ยมโดยอนุภาคเชื่อมโยงเป็นรูปสี่เหลี่ยม (Lattice 
Structure) มีอนุภาคเพ่ือนบ้าน 4 อนุภาคประกอบด้วย อนุภาค Pi-1 ด้านซ้าย อนุภาค Pi+1 
ด้านขวา อนุภาค Psi-1 ด้านบน และอนุภาค Psi+1 ด้านล่าง ดังรูปที่ 2.6(d) 

 

(a) (b) (c) (d)
 

รูปที่ 2.6 เครือข่ายของฝูง (a) ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาค 
                (b) เครือข่ายแบบวงแหวน (c) เครือข่ายแบบสุ่ม (d) เครือข่ายแบบสี่เหลี่ยม 

 
 เมื่อน าขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาคมาใช้เพ่ือการตรวจหาส่วนที่ยึดจับ
ปัจจัยการถอดรหัส [16] โดยก าหนดให้แต่ละอนุภาค Pi ประกอบด้วยเวกเตอร์ของต าแหน่ง xi และ
ความเร็ว vi พร้อมทั้งก าหนดให้เวกเตอร์ xi = {x1, x2,…, xn} และเวกเตอร์ vi = {v1, v2,…, vn} 
ก าหนดให้ n คือจ านวนสายข้อมูลที่น าเข้าในแต่ละรอบการท างานของอนุภาค Pi มีการเปลี่ยนแปลง
ต าแหน่งของสายย่อย xi ในพ้ืนที่ของปัญหา ซึ่งมีข้ันตอนการท างานดังต่อไปนี้ 
 
ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาค 

k = 0; 

Begin 

while (k < numMotifs) //ด าเนินการทีละสายย่อย  

  Initialize parameters; 

  Initialize connections; 

  while (l < numIteration) //ด าเนินการจนครบจ านวนรอบการท างานที่ก าหนด 

    Update Vi; //ปรับความเร็วของแต่ละอนุภาค 

    Update Xi; //ปรับต าแหน่งของอนุภาค 

       Update Particle’s fitness; //ปรับค่าฟิตเนสของอนุภาค 

    Select best particle (Local best, Global best); //เลือกอนุภาคท่ีดีที่สุด 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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        l = l +1; 

  end while 

        k =  k+1; 

    end while k 
 
Output predicted motifs; //ส่งออกผลลัพธ์ส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส 
 
2.7  ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุม่อนุภาคแบบประยุกต์ 
 

 ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาคถูกน ามาประยุกต์ร่วมกับขั้นตอนก่อนการ
ด าเนินการ (Pre-process) และหลังการด าเนินการ (Post-process) [17] เพ่ือการตรวจหาส่วนที่ยึด
จับปัจจัยการถอดรหัสแบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า  
 ส าหรับความไม่ต่อเนื่องในสายข้อมูลที่น าเข้า ส่งผลให้การเคลื่อนที่ของอนุภาคขาดความ
ต่อเนื่องด้วย อาทิ สายข้อมูลที่น าเข้า Si = ACGACCATCGATGG และความยาวสายโมทีฟ w = 4 
โดยจ านวนสายย่อยที่เป็นไปได้ทั้งหมดคือ 11 สาย ในกรณีที่ต าแหน่งปัจจุบันของอนุภาคอยู่ในล าดับ
ที่ 7 (mij=7 สายย่อยคือ ATCG) ต้องการปรับต าแหน่งให้ไปอยู่ในล าดับที่ 8 (mij=8 สายย่อยคือ TCGA) 
นั้นสามารถสังเกตได้ว่าสายย่อยทั้งสองสายนี้ไม่มีคุณลักษณะที่ใกล้เคียงกัน (Common Pattern) 
ดังนั้น จึงได้มีการพัฒนาขั้นตอนก่อนการด าเนินการ เป็นการจัดการพ้ืนที่ของปัญหาในสายข้อมูลที่
น าเข้าเพ่ือให้มีความต่อเนื่อง โดยการปรับคุณลักษณะสายข้อมูลที่น าเข้า Si ให้กลายเป็นพ้ืนที่ของ
ปัญหาที่มีความลาดชันอย่างต่อเนื่อง (Gradient Distribution) ด้วยวิธีการเรียงล าดับ (Sorting) 
ตัวอักษรของสายย่อยที่เป็นไปได้ทั้งหมด ดังรูปที่ 2.7  
 

S i A C G A C C A T C G A T G G
i 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 1 A C C A

w  = 4 2 A C G A
0<=X i <=11 3 A T C G

4 A T G G
5 C A T C
6 C C A T S i

A C G A C C A T C G A T G G 7 C G A C
A C G A C C A T C G A T G G 8 C G A T
A C G A C C A T C G A T G G Sort 9 G A C C

… 10 G A T G
11 T C G A

 

รูปที่ 2.7 การปรับคุณลักษณะสายข้อมูลที่น าเข้า 
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ดังนั้นอนุภาค Pi จึงประกอบด้วย 
- l-mers คือสายย่อยใหม่แสดงดังรูปที่ 2.8 ซึ่งเกิดจากการสุ่มข้อมูลจากสายข้อมูลที่น าเข้า Si 
- Pi ประกอบด้วยเวกเตอร์ xi และ vi เพ่ือควบคุมต าแหน่งและความเร็วของอนุภาค 
- xi คือเวกเตอร์ของต าแหน่งของอนุภาค 
- vi คือเวกเตอร์ของความเร็วของอนุภาค 

 
l-mers

S i x i 0 1 2 3 4 5
A C G A C G A T G G A T G G 2 G A C G A T
A C G A T G A T G C G A T G 1 C G A T G A
T C G A T G A T C G A T G G 0 T C G A T G
G C G A C C A T C C G A C G 5 C A T C C G

… …
 

รูปที่ 2.8 การสร้างสายย่อยใหม่ 
 
เมื่อด าเนินการไปเรื่อยๆ จนกระทั่งต าแหน่งของทุกอนุภาคอยู่ในต าแหน่งเดียวกัน สามารถระบุได้ว่า
ต าแหน่งนั้นคือผลลัพธ์ ในกรณีที่ครบรอบการท างานที่ก าหนดแล้ว แต่ทุกอนุภาคไม่อยู่ในต าแหน่ง
เดียวกัน ขั้นตอนวิธีก าหนดให้ต าแหน่งของอนุภาคที่มีค่าฟิสเนตสูงสุดเป็นต าแหน่งผลลัพธ์ พร้อมกับ
อีกหนึ่งขบวนการที่ส าคัญคือ กรณีที่อนุภาคที่ดีที่สุดเป็นอนุภาคเดิมเกิน 10 รอบ ขั้นตอนวิธีนี้
ก าหนดให้มีการเปลี่ยนรูปแบบสายย่อยในแต่ละอนุภาค (Perturb Particles) 
 อย่างไรก็ตาม ปัญหาการติดอยู่ในค่าที่ดีที่สุดเฉพาะที่ยังคงเกิดขึ้น ขั้นตอนวิธีนี้จึงออกแบบ
ขั้นตอนหลังการด าเนินการเพ่ือพัฒนาผลลัพธ์ให้มีความแม่นย ามากขึ้น  ซึ่งในขั้นตอนหลังการ
ด าเนินการประกอบด้วยสองขั้นตอนหลัก คือ ขั้นตอนจัดท าใหม่ (Re-alignment) และขั้นตอนปรับ
ต าแหน่งทั้งหมด (Simultaneous) ส าหรับขั้นตอนจัดท าใหม่คือการปรับต าแหน่งของสายโมทีฟไป
ด้านซ้ายหรือขวา j ต าแหน่ง โดยที่ 0 <= j <= Li-w+1 (Li, w คือความยาวสายข้อมูลที่เข้าและความ
ยาวของสายโมทีฟตามล าดับ) ดังตัวอย่างในรูปที่ 2.9 โดยท าการคัดเลือกสายโมทีฟที่ให้ค่าฟิตเนสของ
อนุภาคสูงสุดเป็นผลลัพธ์สุดท้าย ในขณะที่ขั้นตอนปรับต าแหน่งทั้งหมดคือการปรับสายโมทีฟทั้งหมด
ไปด้านซ้ายหรือขวาดังตัวอย่างในรูปที่ 2.10  
 

x i S i x' i S i

2 A C G A C G A T G G A T G G 2 A C G A C G A T G G A T G G
1 A C G A T G A T G C G A T G 1 A C G A T G A T G C G T T G
0 T C G A T G A T C G A T G G 1 T C G A T G A T C G A T G G
5 G C G A C C A T C C G A C G 5 G C G A C C A T C C G A C G
… … … …

 
รูปที่ 2.9 การปรับผลลัพธ์ในขั้นตอนจัดท าใหม่ซึ่งเป็นขั้นตอนการหลังด าเนินการ 
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x i S i x' i S i

2 A C G A C G A T G G A T G G 3 A C G A C G A T G G A T G G
1 A C G A T G A T G C G A T G 2 A C G A T G A T G C G T T G
0 T C G A T G A T C G A T G G 2 T C G A T G A T C G A T G G
5 G C G A C C A T C C G A C G 6 G C G A C C A T C C G A C G
… … … …

 
รูปที่ 2.10 ปรับผลลัพธ์ในขั้นตอนปรับทั้งหมดซึ่งเป็นขั้นตอนการหลังด าเนินการ 

 
โดยเงื่อนไขในการปรับต าแหน่งมีดังต่อไปนี้ 

- ในกรณีที่ Xbest ตัวปัจจุบันมีค่ามากกว่า Xbest
right หรือ Xbest

left ก าหนด Xbest เป็นผลลัพธ์ของ
ขั้นตอนวิธี   

- กรณีที่ Xbest
right หรือ Xbest

left มีค่ามากกว่า Xbest ปัจจุบัน ก าหนดให้แทนที่ Xbest
right หรือ 

Xbest
left ที่มีค่าสูงสุดเป็น Xbest และด าเนินการไปเรื่อยๆ จนกระทั่งค่าฟิตเนสของอนุภาคไม่

สูงขึ้น 
- Xbest

right = {x1+1, x2+1, x3+1,… xn-1+1, xn+1}  
- xbest

left = {x1-1, x2-1, x3-1,… xn-1-1, xn-1}  
 

ซึ่ งขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุ ดแบบกลุ่มอนุภาค แบบประยุกต์มีล าดับการท างาน 
(Pseudocode) ดังต่อไปนี้ 
 
ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาคแบบประยุกต์ 

Initialize parameters //ก าหนดค่าพารามิเตอร์ 

Load data and transform data Si into Si
c; //แปลงข้อมูลให้ต่อเนื่อง 

k = 0; 

while (k < numMotifs) 

       Initialize particles; //สร้างหน่วยย่อย 

       Initialize connections; //สร้างความสัมพันธ์ระหว่างหน่วยย่อย 

       i = 0; 

       while (i < maxIterations OR not converged) 

           Update particles’ velocities; //ปรับความเร็วของอนุภาค 

           Update particles’ positions; //ปรับต าแหน่งของอนุภาค 

           Update particles’ fitnesses; //ปรับค่าฟิตเนสให้กับอนุภาค 

           Select local best particle; // เลือกหน่วยย่อยที่ดทีี่สุด 

      If (best fitness stagnate for 10 itertions) 
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            Perturb particles; //การเปลี่ยนรูปแบบสายย่อยในแต่ละอนุภาค 

            Initialize connections; //สร้างความสัมพันธ์ระหว่างหน่วยย่อยอีกครั้ง 

      end if 

      i = i+1; 

       end while i 

        Post-process; //ขั้นตอนหลังด าเนินการ 

     Add best particle to the output list; //จัดเก็บผลลัพธ์ที่ดีที่สุดไว้ในรายการเอาท์พุต 

        k = k + 1; 

    end while k 
 
Output predicted motifs; //ส่งออกผลลัพธ์ส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส 
 
 
2.8  ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบประยุกต ์
 

 ส าหรับการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า 
ได้มีการพยายามพัฒนาความแม่นย าและครอบคลุมในการตรวจหา โดยประยุกต์ขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมเพ่ือช่วยในการตรวจหา [18] โดย Z. Wei และ S.T. Jensen ในปี 2006 ซึ่งมีขั้นตอน
ส าคัญหลักๆ อยู่สองขั้นตอนประกอบด้วย ขั้นตอนการผสมยีน (Crossover) และขั้นตอนการกลาย
พันธุ์ (Mutation) แสดงดังรูปที่ 2.11 
  

A(a 1 , …, a 5 ) B(b 1 , …, b 5 )
G A T T A T G A C G A T
C G A T G A C G A T G A
T C G A T G C G A T G A
C A T C C G C A T A C G
C A T C T G C A T C G G

Crossover Move

G A T T A T G A C G A T
C G A T G A C G A T G A
T C G A T G C G A T G A
C A T A C G C A T C C G
C A T C G G C A T C T G
A(a 1 ,a 2 ,a 3 ,b 4 ,b 5 ) B(b 1 ,b 2 ,b 3 ,a 4 ,a 5 )

 
รูปที่ 2.11 การผสมยีน 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบประยุกต์ก าหนดให้หน่วยย่อยใดๆ A ประกอบด้วยเวกเตอร์ A(a1, a2, …, 
am-1, am) เมื่อท าการผสมยีนระหว่าง A(a1, a2, …, am-1, am) และ B(b1, b2, …, bm-1, bm) โดย
ผลลัพธ์ก าหนดให้มีการสุ่มตัวเลขตัวแหน่งที่ต้องการสลับที่ c ซึ่ง 0< c <= m โดยผลลัพธ์ที่ได้จาก
ขั้นตอนการผสมยีนคือ A’(a1, a2, …, ac, bc-1,…, bm-1, bm) และ B’(b1, b2,… , bc, ac-1,…, am-1, am) 
ส าหรับขั้นตอนการกลายพันธุ์คือการเปลี่ยนแปลงบางต าแหน่งในสายโมทีฟ ที่เป็นผลลัพธ์ดังตัวอย่าง
ในรูปที่ 2.12 โดยขั้นตอนวิธีด าเนินการไปเรื่อยๆ จนกระทั่งครบจ านวนรอบที่ก าหนดหรือค่าฟิตเนส 
ของหน่วยย่อยมีค่าคงที่ 
 

A(a 1 ,a 2 ,a 3 ,b 4 ,b 5 ) A(a 1 ,a 2 ,a 3 ,b 4 ,b 5 )
G A T T A C A G A T T A C A
G A T T A C G G A T T A C A
G A T T A C A G A T T A C A
G A T T A C A Mutation Move G A T T A C A
G A T T A C A G A T T A C A

 
รูปที่ 2.12 การกลายพันธุ์ 

 
ส าหรับรายละเอียดการท างานของขั้นตอนวิธีมีดังต่อไปนี้ 
 
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมแบบประยุกต์ 

Initialization: i = 0 

Setting parameters: //ก าหนดค่าพารามิเตอร์ 

 population size N = 500; 

 mutation rate r = 0.001; 

 maximum generation G = 3000; 

 Generating initial population P0; 

Repeat: i = i + 1; 

 Mutate individuals; //ด าเนินการขั้นตอนกลายพันธุ์ 

 Crossover individuals; //ด าเนินการขั้นตอนการผสมยีน 

 Selection of individuals; //เลือกอนุภาคท่ีดีที่สุด 

Until (i >= G or convergence) 

Choose best individual Aopt; //เลือกผลลัพธ์ที่ดีที่สุด 

Output predicted motifs; //ส่งออกผลลัพธ์ส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส 
*หมายเหตุ: ก าหนดให้ Aopt กลายเป็นผลเมื่อผลลัพธ์ไม่ดีขึ้นใน 50 รอบการท างาน 
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 ขั้นตอนก่อนการด าเนินการ (Pre-process) ถูกน ามาประยุกต์ในขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม อาทิ
แนวคิดการกรองข้อมูล (Filtering) [19] และแนวคิดการประยุกต์น าข้อมูลองค์ความรู้เบื้องต้นของ
สายดีเอ็นเอมาประยุกต์ใช้ (Prior Knowledge) [20] ส าหรับแนวคิดการกรองข้อมูลมีวัตถุประสงค์
เพ่ือการตัดข้อมูลผลบวกที่ผิดพลาดออก (False Positive) โดยอาศัยการค านวณค่าความเหมือน 
(Scoresim) เพ่ือเป็นข้อมูลประกอบการพิจารณาตัดผลบวกที่ผิดพลาด อันดับแรกคือการสร้างอนุภาค
ใดๆ (Individual: I) ที่ประกอบด้วยสายย่อยใดๆ pi ที่ได้จากการสุ่ม I = {p1, p2,…, pN} โดยที่ N คือ
จ านวนสายย่อยทั้งหมดที่ได้จากการสุ่ม น ามาสร้างค่าน้ าหนักแบบเมทริกซ์ แล้วน าค่าน้ าหนักใน   
เมทรกิซ์มาค านวณค่าความเหมือนแสดงดังรูปที่ 2.13  
 

Position Score sim

individual (l )
62 A G T A G G 4.00
387 T C T A G C 3.60
60 A G T A C C 3.80
272 G A T C G A 2.60
366 A G T A G C 4.40

PWM
1 2 3 4 5 6

A 0.60 0.20 0.00 0.80 0.00 0.20
T 0.20 0.00 1.00 0.00 0.00 0.00
C 0.00 0.20 0.00 0.20 0.20 0.60
G 0.20 0.30 0.00 0.00 0.80 0.20

 
รูปที่ 2.13 การสร้างค่าน้ าหนักแบบเมทริกซ์และค านวณค่าความเหมือน 

 
หลังจากนั้นท าการตรวจหาสายย่อยใหม่ท่ีท าให้ค่าความเหมือนของสายย่อยในอนุภาค I สูงขึ้น pRnk(k) 
(ก าหนดให้สามารถตรวจหาสายย่อยใหม่ได้ในเฉพาะสายข้อมูลที่น าเข้าเดียวกับ Si เท่านั้น) ซึ่งล าดับ
การท างานอย่างละเอียดของแนวคิดการกรองข้อมูลมีดังต่อไปนี้  
 
การกรองข้อมูล 
Input: Individual I = {p1, p2, …, pN} //สร้างหน่วยย่อยจากการสุ่มสายย่อย 
Filtering (I) 
 Sort all the instances of I by Scoresim; //ค านวณค่าความเหมือน 
 Rnk(1), Rnk(2), …, Rnk(N); //น าสายย่อยมาเรียงล าดับตามค่าความเหมือนจากมากไปน้อย 
 For (k = N; k<=2; I--) 

Scan sequence Rnk(k) to get qRnk(k) with best Score’sim; //ตรวจหาสายย่อยที่ท าให้ 
 .......................................................          ค่าความเหมือนสูงขึ้น 
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   pRnk(k) = qRnk(k); 
   If (ScoreSim(pRnk(k)) <= Scoresim(pRnk(k-1))) //เงื่อนไขในการหยุดท างาน 
      Return the new I; 
Output: new I; 
 
 ส าหรับขั้นตอนก่อนการด าเนินการอีกประเภทหนึ่งคือ การน าข้อมูลองค์ความรู้เบื้องต้นของ
สายดีเอ็นเอที่ต้องการทดลอง มาประยุกต์ใช้เพ่ือการลดข้อมูลที่รบกวน (Background Noise) ให้
น้อยลง โดยเอาข้อมูลเบื้องต้นที่ถูกเตรียมไว้แล้ว ซึ่งน าเสนอในรูปแบบเมทริกซ์ความถี่ (Position 
Frequency Matrix: PFM) ที่สามารถบอกความถี่ของอักขระต่างๆ อย่างมีนัยส าคัญ [31][32][33] 
โดยแนวคิดท่ีเกี่ยวข้องกับการใช้ข้อมูลองค์ความรู้เบื้องต้นประกอบด้วย การสร้าง k-mer (k-mer คือ
สายย่อยที่มีขนาดความยาว k) อาทิ T1, T2, …, Tk เงื่อนไขคือ Tj   ∑ = {A, C, G, T} และ j = 1, 2, 
…, k โดยน าเสนอในรูปแบบเมทริกซ์ที่เข้ารหัสแล้ว e(k-mer) = [aij]4xk, aij = 1 ถ้า Tj = Vi นอกนั้น
ก าหนดให้เป็น 0 เงื่อนไขคือ (V1, V2, V3, V4) = (A, C, G, T) อาทิเช่น 7-mer ของสายข้อมูล 
AGCGTGT สามารถเข้ารหัสได้ดังต่อไปนี้ 

1 0 0 0 0 0 0
0 0 1 0 0 0 0
0 1 0 1 0 1 0
0 0 0 0 1 0 1

 
 

และการสร้างเมทริกซ์ความถี่ ใช้รูปแบบในการสร้างดังสมการที่ (2.8) 
 

 
 

ก าหนดให้ |S| คือค่าที่ถูกก าหนดไว้ในกลุ่มข้อมูล เป็นค่าที่มีความสัมพันธ์กับส่วนที่ยึดจับปัจจัยการ
ถอดรหัส Kp คือกลุ่มข้อมูลสายย่อย ส าหรับกระบวนการจัดการข้อมูลที่รบกวนประกอบด้วยสอง
ขั้นตอน ขั้นตอนแรกคือการหาค่ารัศมี (Maximum Radius) ซึ่งค านวณจากสมการระยะทางแฮมมิง 
(d) ดังสมการที่ (2.9) 
 

 

 
และข้ันตอนที่สองคือการตัดข้อมูลที่รบกวน (Rule-based Filter) โดยเงื่อนไขมีดังสมการที่ (2.10) 
 

 
ถ้าเป็นจริงตามเงื่อนไขนี้ก าหนดให้ไม่ต้องพิจารณาสายย่อย K (ตัดสายย่อย K ออก) 

(2.8) 

(2.9) 

(2.10) 
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 ขั้นตอนหลังด าเนินการ (Post-process) เป็นขั้นตอนที่ส าคัญส าหรับการพัฒนาผลลัพธ์ของ
ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมให้มีความแม่นย าและครอบคลุมมากขึ้น โดยเฉพาะอย่างยิ่ งในการตรวจหา
ส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสในสายดีเอ็นเอที่มีความหลากหลายของคุณลักษณะ ซึ่งมีการประยุกต์
ปรับปรุงขั้นตอนหลังด าเนินการในหลายรูปแบบ อาทิ การปรับล าดับสายโมทีฟในผลลัพธ์ (Adjust) 
และการเลื่อนต าแหน่ง (Shift) ที่ประยุกต์ในขั้นตอนวิธีจีเอเอ็มอี (GAME) [18]  การลบและเพ่ิม
ผลลัพธ์ (Ibest) ที่ประยุกต์ในขั้นตอนวิธีจีเอแอลเอฟพี (GALF-P) [19] ส าหรับการปรับล าดับสายโมทีฟ
ในผลลัพธ์คือการเลื่อนต าแหน่งสายย่อย ai ในสายข้อมูลที่น าเข้า Si เงื่อนไขการเลื่อนต าแหน่งของ
สายย่อยคือ 1 <= ai <= li – w + 1 โดยล าดับการท างานของการปรับล าดับสายโมทีฟในผลลัพธ์มี
รายละเอียดการท างานดังต่อไปนี้ 
 

การปรับล าดับสายโมทีฟในผลลัพธ์ 
Adjust: A(a1,…,ai,…,am); // กลุ่มข้อมูลสายย่อยที่ต้องการปรับต าแหน่ง 

i = 1; 

DO 

a'i = argmax f(a1,…,ai,…,am), 1 <= ai <= li-w+1 //ขยับสายย่อยทีละสายเพื่อหาผลลัพธ์สูงสุด 

ai = a’i; // เก็บสายย่อยที่ให้ค่าฟิตเนสสูงสุดเป็นผลลัพธ์ปัจจุบัน 

i = i+1; 

if i > m then i = 1 

UNTIL no further improvements obtained //ด าเนินการจนกระท่ังผลลัพธ์ไม่มีการเปลี่ยนแปลง 
 

 

ในขณะที่การเลื่อนต าแหน่งของผลลัพธ์เป็นการเลื่อนต าแหน่งของสายย่อย ai ทั้งหมด ซึ่งมี
รายละเอียดการท างานดังต่อไปนี้ 
 
การเลื่อนต าแหน่ง 
Shift: (A(a1,…,ai,…,am)) 

k’= argmax f(a1 + k‚…‚am + k)‚  -w <=k<= w; //ขยับสายย่อยทั้งหมดเพ่ือหาผลลัพธ์สูงสุด 

A = A (a + k’,…‚am + k’); //เก็บผลลัพธ์ที่ให้ค่าฟิตเนสสูงสุดเป็นผลลัพธ์ปัจจุบัน 

Note 1: if ai = 0 then ai + k = 0 for all k (no added sites) //ถ้าสายย่อย ai =0 ก าหนดให้                         

                                                                                  ไม่มีการเคลื่อนที่ 

Note 2: If ai + k < 0 or ai + k > li - w + 1, then set ai + k = 0 //ถ้าสายย่อย ai + k < 0  
  ..........................................................       หรือมากกว่า li – w + 1  
  ..........................................................       ก าหนดให้ ai = 0 
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 ส าหรับการเพ่ิมผลลัพธ์และตัดจากผลลัพธ์ของขั้นตอนวิธี Ibest = {m1, m2,…, mN} เป็นการ
ตรวจหาสายโมทีฟที่เป็นผลบวกที่ผิดพลาด (False Positive) เพ่ิมเติมพร้อมกับตัดสายโมทีฟที่ไม่มี
นัยส าคัญออกไป การเพ่ิมผลลัพธ์เป็นการตรวจหาสายโมทีฟ M’ ใดๆ โดยเงื่อนไขคือ สายโมทีฟ M’ 
นั้นๆ ต้องท าผลลัพธ์ให้มีค่าฟิตเนสสูงขึ้นตามที่ก าหนด ในขณะที่การตัดสายย่อยคือการลบสายย่อย 
mi ออกเพ่ือท าให้ผลลัพธ์มีค่าฟิตเนสสูงขึ้นตามที่ก าหนด โดยล าดับการท างานอย่างละเอียดมี
ดังต่อไปนี้ 
 
การเพิ่ม/การตัดผลลัพธ์ 
//Adding: ขั้นตอนการตรวจหาสายย่อยเพ่ิม 
 Ibest = {m1, m2, …, mN}; //ผลลัพธ์จากข้ันตอนวิธี 
 Calculate IC’Ibest with peudo-counts; //ค านวนค่าฟิตเนส 
 ϵ0 = β * w; 
 δ = -ϵ0; //ก าหนดค่ามาตรฐาน 

DIF = maxmi,k (IC’mi,k– IC’Ibest); //ค านวณหาค่าความต่างสูงสุดระหว่างค่าฟิตเนสของ 
                                          สายย่อยอ่ืนๆ mi,k และค่าฟิตเนสของผลลัพธ์ Ibest 

 If (DIF <= ϵ0)  
    r = 0; 
    Return Ibest+ = Ibest; //ก าหนดให้ไม่จ าเป็นต้องเพ่ิมสายย่อยใดๆ เพ่ือเป็นผลลัพธ์ 
 end if  
 while (δ < ϵ0) 
    M’ = {mi,k | mi,k != mi, IC’mi,k > IC’Ibest+ δ}; //ค านวณหา mi,k ที่ให้ค่าความต่างระหว่าง   
  ..........................................................          ค่าฟิตเนสของผลลัพธ์ Ibest กับค่าฟิตเนส 
  ..........................................................          ของผลลัพธ์ที่รวมสายย่อยอ่ืนๆ แล้ว    

 δ = avgmi,k ϵ M’ (IC’mi,k – IC’Ibest); //ค านวณความต่างระหว่างฟิตเนสของ mi,k ϵ M’ 
  ......................................  และ Ibest 

 end while 
 r = |M’|; 
 Return Ibest+ = Ibest U M’; //สร้างผลลัพธ์โดยน า Ibest ยูเนียนกับ M’ 
 
//Removing Stage: ขั้นตอนการตัดสายย่อยออกจากผลลัพธ์ 
 Ibest- = Ibest+; //น าผลลัพธ์จากข้ันตอนการตรวจหาสายย่อยเพ่ิม Ibest+ เก็บในตัวแปร Ibest- 
 ϵ’0 = max(δ, β *w*r, β *w); //หาค่ามาตรฐานสูงสุด 
 δ’ = ϵ’0; //ก าหนดค่ามาตรฐานสูงสุดไว้ที่ตัวแปร δ’ 
 while (not converged) //ด าเนินการจนกระท่ังผลลัพธ์ไม่มีการเปลี่ยนแปลง 
    Calculate IC’Ibest- of Ibest- with peudo - counts; //ค านวณค่าฟิตเนสของ Ibest- 
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    M’ = {mi,j| mi,j ϵ Ibest-, IC’-mi,j > IC’Ibest- + δ’}; //ตรวจหาสายย่อย –mi,j ที่ถูกตัดออก 
  ..........................................................    แล้วท าให้ค่าฟิตเนสของ Ibest- เพ่ิมข้ึน 
    If (M’ = null)  
       Return Ibest-; //ก าหนดให้ Ibest- เป็นผลลัพธ์ในกรณีที่ M’ เป็นค่าว่าง 
    end if 
    DIF’ = maxmi,j ϵ M’ (IC’-mi,j – IC’Ibest-); //ค านวณหาความต่างท่ีมากที่สุดระหว่างค่าฟิตเนส 
     ......................................................         ของ –mi,j และ Ibest  
    Ibest- = Ibest- – {the instance corresponding to DIF’}; //ก าหนดให้ผลลัพธ์คือ Ibest-  

 .......................................................       ลบสายย่อย mi,j ที่ท าให้เกิด 
 .......................................................      ค่า DIF’ 

    δ’ = (ϵ’0 + DIF’)/2; //ปรับค่ามาตรฐานสูงสุด 
 end while 
 
2.9  ระยะทางแฮมมิง 
 

 ระยะทางแฮมมิง (Hamming Distance: HD) คือระยะห่างระหว่างสองไบนารีเวกเตอร์ 
(Vectors of Binary) ซึ่งมีการน ามาประยุกต์เพ่ือการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส คิดค้น
โดย M. Stine และคณะในปี 2003 [27] เป็นการค านวณด้วยการเปรียบเทียบไบนารีที่อยู่ในต าแหน่ง
เดียวกันระหว่างสองเวกเตอร์ แล้วท าการนับจ านวนไบนารีที่แตกต่างกัน หลักการของระยะทาง   
แฮมมิงคือการน าเวกเตอร์ X และ เวกเตอร์ Y มาหาผลต่าง ∑|Xi - Yi| ก าหนดให้ Xi, Yi คือไบนารีใดๆ 
ของเวกเตอร์ X และ Y ตามล าดับ และความกว้างของเวกเตอร์ X และ Y มีขนาดเท่ากันคือ L ดังนั้น 
HD(X, Y) > 0 ในกรณี X ไม่เท่ากับ Y และ HD(X, Y) = 0 ในกรณี X เท่ากับ Y  

ตัวอย่างเช่น ถ้าต้องการหาระยะทางแฮมมิงที่สั้นที่สุด (Minimum Distance) ระหว่างเวกเตอร์     
{a, b, c, d}  

ก าหนดให้แต่ละเวกเตอร์มีค่าดังต่อไปนี้ 

a = (11111)  

b = (01001)  

c = (10100)  

d = (00010)  

HD(a, b) =3, HD(a, c) =3, HD(a, d) =4, HD(b, c) =4, HD(b, d) =3, HD(c, d) =3  

ดังนั้นระยะทางแฮมมิงที่สั้นที่สุดของเวกเตอร์ {a, b, c, d} คือ HD = 3 

 
 ส าหรับการประยุกต์ระยะทางแฮมมิงกับปัญหาการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส 
ก าหนดให้ความยาวของสายย่อย w คือความกว้างของเวกเตอร์ L โดยแต่ละนิวคลีโอไทด์ 
(Nucleotides) A, C, G และ T ถูกแปลงให้มีขนาดสองบิต A = 00, T = 01, G = 10, T = 11 ตาม
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เงื่อนไขความสัมพันธ์ทางเคมี (Chemical Relationship) [34] ซึ่งระยะทางแฮมมิงระหว่างอักขระ
แสดงในตารางที่ 2.1 ส าหรับตัวอย่างการแปลงไบนารีเวกเตอร์ V = <1110010010> ให้กลายเป็น
อักขระโดยพิจารณาจากตารางที่ 2.1 ผลลัพธ์การแปลงไบนารีของเวกเตอร์ V คือ <CGTAG> 
 

ตารางท่ี 2.1 การแปลงรหัสให้เป็นสองบิตเพ่ือค านวณระยะทางแฮมมิง 

A T G C
00 01 10 11

A 00 0 1 1 2
T 01 1 0 2 1
G 10 1 2 0 1
C 11 2 1 1 0

Rows Columns

 
 
2.10  คะแนนความคล้ายแบบเมทริกซ์ 
 

 คะแนนความคล้ายแบบเมทริกซ์ (Matrix Similarity Score: mSS) คือคะแนนที่วัดความ
เหมือนระหว่างสายย่อยที่อยู่ในเมทริกซ์ [35] ซึ่งเป็นการค านวณทุกหลักที่อยู่ในเมทริกซ์ โดยมีวิธีการ
ค านวณดังสมการที่ (2.11)  

  ............................................................        
     (2.11) 

 
 ก าหนดให้ 

- Current คือค่าเมทริกซ์ปัจจุบัน  

- Min     คือค่าความถ่ีต่ าสุดของอักขระในต าแหน่ง i  

- Max     คือค่าความถ่ีสูงสุดของอักขระในต าแหน่ง i 

ส าหรับค่าเมทริกซ์ปัจจุบัน (Current) เกิดจากการน าอไลเมนที่เป็นผลลัพธ์จากกลุ่มสายโมทีฟน ามา
สร้างเมทริกซ์ แล้วท าการค านวณดังสมการที่ (2.12)  

  .....................................................................              (2.12)  
 
 ก าหนดให้ 

- L     คือความยาวของสายโมทีฟ 

- fi,bi
  คือจ านวนอักขระ bi ที่ปรากฏในต าแหน่ง i โดยที่ b  {‘A’, ‘C’, ‘G’, ‘T’}  

- I(i) คือค่าข้อมูลเวกเตอร์ซึ่งค านวณดังสมการที่ (2.15)  
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ค่าความถ่ีต่ าสุด (Min) เกิดจากการค านวณความถี่ของอักขระที่มีจ านวนน้อยที่สุดในแต่ละต าแหน่ง i 
ในสายโมทีฟ มีวิธีการค านวณดังสมการที่ (2.13)  

                   (2.13) 

 ก าหนดให้ 

- fi
min คือจ านวนที่น้อยท่ีสุดของอักขระในต าแหน่ง i 

ค่าความถ่ีสูงสุด (Max) เกิดจากการค านวณความถี่ของอักขระที่มีจ านวนมากที่สุดในแต่ละต าแหน่ง i 
ในสายโมทีฟ มีวิธีการค านวณดังสมการที่ (2.14)  

 

                   (2.14) 

 ก าหนดให้ 

- fi
max คือจ านวนที่มากที่สุดของอักขระในต าแหน่ง i 

ค่าข้อมูลเวกเตอร์ (I(i)) เกิดจากการค านวณความถี่ของทุกอักขระที่ไม่อยู่ในเมทริกซ์ปัจจุบันมีวิธีการ
ค านวณดังสมการที่ (2.14) 

 

            (2.15) 

 ก าหนดให้ 

- fi,B   คือจ านวนของอักขระ ‘A’, ‘C’,‘G’, ‘T’ ที่ไม่อยู่ในเมทริกซ์หรืออไลเมนปัจจุบัน 

 

2.11  ฟิตเนสฟังก์ชัน (Fitness Function) 
 

 ขั้นตอนวิธีในการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส มีกระบวนการหนึ่งที่ส าคัญคือการ
เลือกอนุภาคท่ีดีทีสุ่ดหรือเหมาะสมที่สุด ซึ่งใช้การวิเคราะห์จากค่าฟิตเนส (Fitness Value) ที่ค านวณ
จากฟิตเนสฟังก์ชัน (Fitness Function) ส าหรับขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม [25] ใช้ฟิตเนสฟังก์ชัน
ค านวณหาค่าความน่าจะเป็นของผลลัพธ์ แล้วน าค่าความน่าจะเป็นเหล่านั้นมาเป็นข้อมูลในวงล้อรูเล็ต 
(Roulette Wheel) เพ่ือการสุ่มเลือกพาเรนต์ (Parents) และมีการประยุกต์ใช้ฟิตเนสฟังก์ชันส าหรับ
ค านวณหาเส้นทางที่สั้นที่สุด ซึ่งฟิตเนสฟังก์ชันที่น ามาประยุกต์ใช้กับปัญหาการตรวจหาส่วนที่ยึดจับ
ปัจจัยการถอดรหัสแบบใช้สถิติ นิยมค านวณในรูปแบบอไลเมน อาทิ 

1) อไลเมนเมทริกซ์ (Alignment Matrix) คือการค านวณค่าน้ าหนักแบบเมทริกซ์ (Weight 
Matrix) ของอักขระในอไลนเมนแต่ละต าแหน่งด้วยสมการที่ (2.16) แล้วท าการเลือกค่า
อักขระท่ีมีน้ าหนักสูงที่สุดในหลักเดียวกันเป็นผลลัพธ์ดังรูปที่ 2.14  
 

                   (2.16) 
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ก าหนดให้ 
-  N   คือจ านวนของสายข้อมูลที่น าเข้าทั้งหมด 
-  ni,j  คือจ านวนอักขระในต าแหน่ง i, j  
-  pi   คือค่าความน่าจะเป็นก่อนการทดลอง (Priori Probability) 

 

G A T T A A
C C T G G A
T G A G G A
G T C G G A

1 2 3 4 5 6 1 2 3 4 5 6
A 0 1 1 0 1 4 A -2 0 0 -2 0 1.2
C 1 1 1 0 0 0 C 0 0 0 -2 -2 -2
G 2 1 0 3 3 0 G 0.6 0 -2 1 1 -2
T 1 1 2 1 0 0 T 0 0 0.6 0 -2 -2

G C T G G A

Alignment Matrix

Weight Matrix

Result
 

รูปที่ 2.14 อไลเมนและการค านวณค่าน้ าหนักแบบเมทริกซ์ 
 

2) คอนเซนซัส (Consensus Scoring: CS) คือการค านวณเพ่ือวัดระดับความเหมือนระหว่าง
สายย่อยในอไลเมนดังสมการที่ (2.17) [4]  
 

        (2.17) 
 

ก าหนดให้ 
-  b   คืออักขระที่เป็นไปได้ทั้งหมดประกอบด้วย ‘A’, ‘C’, ‘G’ และ ‘T’ 
-  w   คือความยาวของสายย่อย 
-  pbi  คือความถ่ีของตัวอักขระ b ในอไลเมน 

3) อินฟอร์เมชั่นคอนเทนท์ (Information Content: IC) คือการค านวณความเหมือนของ
รูปแบบอักขระในอไลเมน โดยพิจารณาข้อมูลอักขระที่ไม่ได้อยู่ในอไลเมน (Background) 
[36] ดังสมการที่ (2.18) ซึ่งอไลเมนที่มีค่าอินฟอร์เมชั่นคอนเทนท์สูง แสดงให้เห็นได้ว่า
รูปแบบของโมทีฟที่อยู่ในอไลเมนมีความคล้ายคลึงกันมาก กล่าวคือโมทีฟที่อยู่ในอไลเมนมี
โอกาสเป็นส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสสูง 
 

        (2.18) 
ก าหนดให้ 
-  fb   คือความถี่ของอักขระท่ีอยู่ในอไลเมนค านวณได้จากสมการที่ (2.19) 
-  pb  คือความถี่ของอักขระท่ีไม่ได้อยู่ในอไลเมนค านวณได้จากสมการที่ (2.20) 
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^ 

^ 

^ 

 
        (2.19) 

 
        (2.20) 
 

         ก าหนดให้  
-  cb   คือจ านวนอักขระที่ปรากฏในอไลเมน 
-  c0b  คือจ านวนอักขระที่ไม่ปรากฏในอไลเมน 
-  N    คือจ านวนสายข้อมูลที่น าเข้าท้ังหมด 
-  S    คือผลรวมของอักขระท้ังหมดที่ไม่ได้อยู่ในอไลเมน 
-  db   คือค่าจ าลองเพ่ือป้องกันผลลัพธ์ที่เป็น 0 (Pseudo Counts) [2] 
-  D    คือผลรวมของค่าจ าลอง (Sum of Pseudo Counts) 

4) เกณฑ์การให้คะแนนแบบเบย์ (Bayesian Scoring) ถูกน ามาประยุกต์เพ่ือการค านวณหา
ค่าความถี่ของโมทีฟในอไลเมน ดังสมการที่ (2.21) [37] ซึ่งเป็นฟังก์ชันในการค านวณความถี่
ของอักขระในอไลเมนที่ไม่จ ากัดจ านวนสายโมทีฟในอไลเมน 
 

 
ก าหนดให้ 
-  |A|   คือจ านวนของโมทีฟที่อยู่ในอไลเมน 
-  p0   คือค่าอัตราส่วนระหว่างข้อมูลในอไลเมนกับข้อมูลในสายข้อมูลที่น าเข้าทั้งหมด 
-  ϴjk   คือค่าความถ่ีของอักขระ k ในคอลัมน์ j  
-  ϴ0k  คือค่าความถ่ีของอักขระ k ทีไ่ม่อยู่ในอไลเมน (Background Frequency) 

5) ค่าเอฟสกอร์ (F-score) ถูกน ามาประยุกต์เพ่ือการวัดประสิทธิภาพความแม่นย าและความ
ถูกต้องครอบคลุม [18] ของผลลัพธ์ในการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหลาย
สายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า ค านวณตามสมการ (2.22) ซึ่งค่าเอฟสกอร์เป็นค่าที่พิจารณา
ทั้งความแม่นย า (Precision) และความถูกต้องครอบคลุม (Recall) โดยค่าความแม่นย าและ
ค่าความถูกต้องครอบคลุมค านวณตามสมการ (2.23) และ (2.24) ตามล าดับ  

 
                       (2.22) 

 
 

                                                       (2.23) 
 
 

                        (2.24) 
 

 

 

(2.21) 
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ก าหนดให้ 
-  #c    คือผลลัพธ์สายโมทีฟที่ถูกต้อง (True Positive) ซ่ึงใช้การเปรียบเทียบผลลัพธ์ที่ได้จาก  
        ขั้นตอนวิธีกับผลเฉลย เงื่อนไขของผลลัพธ์ที่ถูกต้องคือ ต าแหน่งของผลลัพธ์สายโมทีฟ 
       ต้องอยู่ห่างจากผลเฉลยไม่เกิน 0.25*w [20] เมื่อ w คือความยาวของสายโมทีฟ 

-  #p  คือจ านวนผลลัพธ์ทั้งหมด 
-  #t   คือจ านวนผลลัพธ์ที่ถูกต้องทั้งหมด  
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บทท่ี 3  

วิธีการด าเนินงานวิจัย  
 

 แนวคิดที่น าเสนอคือการประยุกต์และพัฒนาขั้นตอนวิธี ในการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการ
ถอดรหัสแบบหนึ่งสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า และแบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า 
พร้อมทั้งพัฒนาขั้นตอนก่อนการด าเนินการส าหรับเตรียมข้อมูล (เตรียมพ้ืนที่ปัญหา) เพ่ือให้การ
ด าเนินการตรวจหาของขั้นตอนวิธีเป็นไปอย่างมีประสิทธิภาพ 
 

3.1  นิยามของปัญหาการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส 
 

 ส าหรับงานวิจัยนี้ก าหนดให้สายข้อมูลที่น าเข้าทั้งหมดคือ S = {S1, S2, …, Sn} และ n คือ
จ านวนสายข้อมูลที่น าเข้า โดยแต่ละสายข้อมูล Si มีขนาดความยาว L ที่เท่าๆ กัน ซึ่งสายย่อย 
(Subsequences) Mij ในสายข้อมูลที่น าเข้า S มีขนาดความยาวที่เท่ากันคือ w โดยก าหนดให้ล าดับ
สายข้อมูลที่น าเข้าและล าดับสายย่อยคือ i และ j ตามล าดับ โดยข้อมูลสายย่อยที่เป็นไปได้ทั้งหมดใน
แต่ละสายข้อมูลที่น าเข้า Si = {Mi1, Mi2, Mi3,…, MiL-w, MiL-w+1} และข้อมูลอักขระหรือนิวคลีโอไทด์ 
(Nucleotides) Ns = {‘A’, ‘C’, ‘G’, ‘T’} ดังนั้นสายโมทีฟที่เป็นส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบ
หนึ่งสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า M = {( MS1, MS2,…, MSn-1, MSn)} แสดงดังรูปที่ 3.1 โดยจ านวน
สายโมทีฟของ M = n และสายโมทีฟที่เป็นส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหลายสายโมทีฟต่อ
สายข้อมูลที่น าเข้า MulM  {(M11, M12, …, M1L-w, M1L-w+1), (M21, M22, …, M2L-w, M2L-w+1), …, 
(Mn1, Mn2, …, MnL-w, MnL-w+1)} แสดงดังรูปที่ 3.2 โดยจ านวนสายโมทีฟของ MulM <= n*(L-w+1)   

 

C A A A T C C G G G C C C C G G C G C T T T T C A A A T C C C G G G C C C T A C
G G G C C T A T A T A C C C G G G T A T A T C T T C G G T G C C C A T G A A T A
C G G T G C T C T T T A T A G A G T C A C A G A G C A G A T A A T C A G G G G T
G A G T C A C A G A G C A A G G C T C G G T G C C C A C A A A A A A A C A A G A

TFBSs

 
รูปที่ 3.1 ส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหนึ่งสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า 

 

C G G C G C G G G G C C C C G G C G C T T T T C A A A T C C C G G G C C C T A C
G G G C C T A T A T A C C C G G G T A T A T C T T C G G T G C C C A T G A A T A
C G G T G C T C T T T A T A G A G T C A C A G A G C A G A T A A T C A G G G G T
G A G T C A C A G A G C A A G G C T C G G T G C C C A C A A A A C G G T G G C A

TFBSs

 
รูปที่ 3.2 ส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า 
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3.2  การตรวจหาแบบหนึ่งสายโมทีฟต่อสายข้อมลูที่น าเข้า 
 

 ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบสานสัมพันธ์ในกลุ่มอนุภาค (Nexus Particle Swarm 
Optimization: NexusPSO) คือแนวคิดท่ีน าเสนอเพ่ือตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสในสาย
จีโนมแบบหนึ่งสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า ซึ่งเป็นการประยุกต์ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุด
แบบกลุ่มอนุภาค [13] คิดค้นโดย J. Kennedy และ R. Eberhart ในปี 1995 ร่วมกับขั้นตอน     
สานสัมพันธ์ (Nexus) ซึ่งเป็นขั้นตอนก่อนการด าเนินการที่คิดขึ้นใหม่ โดยขั้นตอนสานสัมพันธ์ถูก
ออกแบบเพ่ือช่วยจัดการพ้ืนที่ของปัญหาส าหรับการตรวจหาโดยการสุ่มของขั้นตอนวิธี ให้ มี
ประสิทธิภาพมากขึ้น ขั้นตอนสานสัมพันธ์คือขั้นตอนก่อนการด าเนินการ (Pre-process) ที่
ประกอบด้วยขั้นตอนย่อยที่ส าคัญได้แก่ การจัดกลุ่ม (Grouping) กล่าวโดยละเอียดในส่วนที่ 3.2.1 
การสร้างเครือข่ายระหว่างอนุภาค (Connection) อธิบายโดยละเอียดในส่วนที่ 3.2.2 และการเลือก
สายความสัมพันธ์ (Selection) กล่าวโดยละเอียดในส่วนที่ 3.2.3 โดยวัตถุประสงค์หลักของขั้นตอน
สานสัมพันธ์ คือลดขนาดพ้ืนที่ของปัญหา (Problem Space) ลง ด้วยการลดจ านวนของผลลัพธ์ที่
เป็นไปได้ทั้งหมดแต่ยังคงรักษาผลลัพธ์ที่ถูกต้องไว้  (Pruning) พร้อมกับจัดการพ้ืนที่ของปัญหาเพ่ือท า
ให้อนุภาคสามารถเคลื่อนที่ในพ้ืนที่ของปัญหาได้อย่างครอบคลุม  ซึ่งท าให้โอกาสการติดอยู่ในค่าที่ดี
ที่สุดเฉพาะที ่(Local Optimums) น้อยลง   
 
 3.2.1  การจัดกลุ่ม (Grouping) 

 ......... การจัดกลุ่มคือการจัดสายย่อยใดๆ ที่มีรูปแบบที่คล้ายกันให้อยู่ในกลุ่มเดียว ก าหนดให้มี
จ านวนกลุ่มทั้งหมด 4 กลุ่มตามจ านวนสมาชิกของ Ns ประกอบด้วยกลุ่ม ‘A’ กลุ่ม ‘C’ กลุ่ม 
‘G’ และกลุ่ม ‘T’ โดยวิธีการวัดความคล้ายกันระหว่างสายย่อยคือ การค านวณความถี่ของ
อักขระในแต่ละสายย่อยที่เป็นไปได้ทั้งหมด MSij โดยใช้การนับ ก าหนดให้ i และ j คือล าดับ
สายข้อมูลที่น าเข้าและล าดับสายย่อยตามล าดับ 
ตัวอย่างเช่น เมื่อ MSij = “CGGTAAA” ความถี่ของแต่ละอักขระจึงมีรายละเอียดดังนี้  
‘A’ = 3, ‘C’ = 1, ‘G’ = 2 และ ‘T’ = 1 เป็นต้น 
 
เมื่อ MSij มีความถี่ของอักขระ b สูงสุด MAX(b) โดย b = {‘A’, ‘C’, ‘G’, ‘T’} ดังนั้น MSij จึงถูก
จัดให้อยู่ในกลุ่ม Group(b) ในกรณีที่สายย่อย MSij ใดๆ มีความถี่ของอักขระ b สูงสุด > 1 
สามารถก าหนดให้สายย่อย MSij นั้นอยู่ได้มากกว่าหนึ่งกลุ่มตามจ านวนของอักขระ b สูงสุด  
ดังตัวอย่างในตารางที่ 3.1 ซึ่งเป็นการจัดกลุ่มสายย่อยในสายข้อมูลที่น าเข้าทั้งหมด 4 สาย 
(Sn=4) โดยมีจ านวนสายย่อย MSij ที่เป็นไปได้ทั้งหมดต่อสายข้อมูลน าเข้า 8 สาย สังเกตได้ว่า
ในสายที่ 1 (S1)  มีสายย่อยที่ถูกก าหนดให้อยู่มากกว่าหนึ่งกลุ่ม เนื่องจากมีความถี่ของอักขระ
สูงสุดมากกว่าหนึ่ง อาทิ สายย่อย MS11= “CAAATCC” จัดอยู่ในกลุ่ม A และกลุ่ม C  สายย่อย
ล าดับที่ MS13= “AATCCGG” จัดอยู่ในกลุ่ม A กลุ่ม C และกลุ่ม G ในขณะที่สายย่อยล าดับที่ 
MS25 = “CTATATA” จัดอยู่ในกลุ่ม A และกลุ่ม T เป็นต้น 
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ตารางท่ี 3.1 ตัวอย่างกลุ่มสายย่อยในสายข้อมูลที่น าเข้า 4 สาย 
Ms ij Max(b) Group Max(b) Group

j=1 C A A A T C C A,C=3 AC G G G C C T A G=3 G
j=2 A A A T C C G A=3 A G G C C T A T C,G,T=2 CGT
j=3 A A T C C G G A,C,G=2 ACG G C C T A T A A,C,T=2 ACT
j=4 A T C C G G G G=3 G C C T A T A T T=3 T
j=5 T C C G G G C C,G=3 CG C T A T A T A A,T=3 AT
j=6 C C G G G C C C=4 C T A T A T A C A,T=3 AT
j=7 C G G G C C C C=4 C A T A T A C C A=3 A
j=8 G G G C C C C C=4 C T A T A C C C C=3 C

j=1 C G G T G C T G=3 G G A G T C A C A,C,G=2 ACG
j=2 G G T G C T C G=3 G A G T C A C A A=3 A
j=3 G T G C T C T T=3 T G T C A C A G A,C,G=2 ACG
j=4 T G C T C T T T=4 T T C A C A G A A=3 A
j=5 G C T C T T T T=4 T C A C A G A G A=3 A
j=6 C T C T T T A T=4 T A C A G A G C A=3 A
j=7 T C T T T A T T=5 T C A G A G C A A=3 A
j=8 C T T T A T A T=4 T A G A G C A A A=4 A

Sequence Sequence
S i=1 S i=2

S i=3 S i=4

 
 

 3.2.2  การสร้างเครือข่าย (Connection) 
 เครือข่ายแบบอนุภาคเชื่อมโยงหากันทั้งหมด (Gbest) ถูกน ามาใช้ในการเชื่อมโยง
อนุภาคย่อยเพ่ือสร้างสายความสัมพันธ์ ซึ่งเป็นการใช้ข้อมูลร่วมกันระหว่างอนุภาคทุกอนุภาค
ดังรูปที่ 3.3 การสร้างเครือข่ายถือเป็นขั้นตอนที่ส าคัญเนื่องจากเป็นการเชื่อมโยงสายย่อยที่
เป็นไปได้ทั้งหมดให้เป็นเครือข่าย ซึ่งส่งผลต่อการเลือกสายความสัมพันธ์ (กล่าวโดยละเอียดใน 
3.2.3) 

 

 
รูปที่ 3.3 เครือข่ายแบบอนุภาคเชื่อมโยงหากันทั้งหมด (Gbest) 
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 การสร้างสายสัมพันธ์เริ่มจากน าสายย่อยที่เป็นไปได้ทั้งหมดในสายข้อมูลที่น าเข้า i สร้าง
ความสัมพันธ์กับสายย่อยที่เป็นไปได้ทั้งหมดในสายข้อมูลที่น าเข้า i+1 ซึ่งก าหนดให้พิจารณา
เฉพาะสายย่อยที่อยู่ในกลุ่มเดียวกันเท่านั้น (1 <= i <= n-1 เมื่อ n คือจ านวนเส้นยีนทั้งหมด) 
ดังนั้นรูปแบบความสัมพันธ์ที่เกิดข้ึนระหว่างเส้นยีนที่ i และเส้นยีนที่ i+1 มีดังนี้ 

 

 ([M(A)ij⋈ M(A)i+1j], [M(C)ij⋈ M(C)i+1j], [M(G)ij⋈ M(G)i+1j], [M(T)ij⋈ M(T)i+1j])  

 

ก าหนดให้ ⋈ คือสายความสัมพันธ์ (Related Pairs) ของสายย่อยที่อยู่ในสายข้อมูลที่น าเข้า 
Si และสายข้อมูลที่น าเข้า Si+1 ซึ่งสายความสัมพันธ์ระหว่างหน่วยย่อยแต่ละเส้นถูกก าหนด   
ค่าคอนเซนซัสดังตัวอย่างในตารางที่ 3.2  
 
ตารางท่ี 3.2 ตัวอย่างค่าสายความสัมพันธ์ระหว่างสายย่อยจากสายข้อมูลทีน่ าเข้า Si และ Si+1 

Si+1 CS Si+1 CS Si+1 CS
3 0.25 3 0.8 3 0.25
5 0.4 5 0.4 5 0.4
6 0.4 6 0.2 6 0.4
7 0.3 7 0.3 7 0.3
32 0.6 32 0.6 32 0.6
33 0.7 33 0.7 33 0.8
34 0.7 34 0.7 34 0.8

Si = 1 Si = 2 Si = 3

 

 
 3.2.3  การเลือกสายความสัมพันธ์ (Selection) 

 การเลือกสายความสัมพันธ์เป็นกระบวนการสุดท้ายของขั้นตอนสานสัมพันธ์ ซึ่งผลลัพธ์ที่
ได้จากขั้นตอนนี้ คือกลุ่มข้อมูลสายย่อยที่มีการเชื่อมโยงกันระหว่างสายข้อมูลที่น าเข้าทั้งหมด  
โดยก าหนดให้เลือกสายความสัมพันธ์ระหว่างสายข้อมูลที่น าเข้าที่มีค่าคอนเซนซัสสูงสุดสอง
อันดับแรกในเครือข่าย (Connection) เท่านั้น  
 

[Top2{M(A)ij⋈M(A)i+1j}, Top2{M(C)ij⋈M(C)i+1j}, 

Top2{M(G)ij⋈ M(G)i+1j}, Top2{M(T)ij⋈ M(T)i+1j}] 

 

ตัวอย่างในตารางที่ 3.3 คือสายความสัมพันธ์ที่ถูกเลือกจากสายข้อมูลที่น าเข้า Si และ Si+1 ที่
อยู่ในกลุ่มเดียวกันซึ่งมีค่าคอนเซนซัสสูงสุดสองอันดับแรก โดยข้อมูลในตารางนี้เลือกมาจาก
ข้อมูลในตารางที่ 3.2 และคาดการณ์ว่าผลลัพธ์จากขั้นตอนนี้สามารถช่วยลดปัญหาการติดอยู่
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ในค่าที่ดีที่สุดเฉพาะที่ (Local Optimums) ของการสุ่มในขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุด
แบบกลุ่มอนุภาคได้ 
 

ตารางท่ี 3.3 ตัวอย่างสายความสัมพันธ์ที่ถูกเลือกจากสายข้อมูลทีน่ าเข้า Si และ Si+1 

Si+1 CS Si+1 CS Si+1 CS
32 0.6 3 0.8 32 0.6
33 0.7 33 0.7 33 0.8
34 0.7 34 0.7 34 0.8

Si = 1 Si = 2 Si = 3

 

 
 3.2.4  อนุภาคตั้งต้น (Particles Initialization) 

 การก าหนดอนุภาคของขั้นตอนวิธีเพ่ือใช้ในการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส 
คือการสร้างอนุภาคใดๆ Pi ในฝูง (Swarm) ซึ่งก าหนดให้แต่ละอนุภาค  Pi ประกอบด้วย    
สายย่อย Mij  (ก าหนดให้ i และ j คือสายข้อมูลที่น าเข้าใดๆ และสายย่อยใดๆ ตามล าดับ) ซึ่ง
แต่ละสายข้อมูลที่น าเข้า Si มีสายย่อย Mij เพียงหนึ่งสาย งานวิจัยนี้ก าหนดให้สายข้อมูลที่
น าเข้าสายแรก S1 เป็นสายข้อมูลส าหรับโมทีฟแรกของแต่ละอนุภาค โดย S1 = {M11, M12, …, 
M1L-w-1, M1L-w, M1L-w+1} และสายย่อยสายแรกของอนุภาคใดๆ Pi(M1) = M1j ก าหนดให้ i = j 
ดังนั้นจ านวนอนุภาคทั้งหมดในฝูงจึงเท่ากับ L-w+1 โดยแต่ละอนุภาคใดๆ Pi ท าการเลือก  
สายย่อยจากสายข้อมูลที่น าเข้าสายที่สองเป็นต้นไปจนถึงสายข้อมูลสายสุดท้ายตามล าดับ ซึ่ง
เลือกสายย่อยจากสายความสัมพันธ์ที่มีค่าคอนเซนซัสสูงสุด ส่งผลให้อนุภาค Pi = (Pi(M1), 
Pi(M2), …, Pi(Mn-1), Pi(Mn)) โดย n คือจ านวนสายข้อมูลที่น าเข้าทั้งหมด ดังนั้นรูปแบบของ
อนุภาค Pi ใน แต่ละกลุ่มมีรูปแบบการสร้างสายสัมพันธ์กันดังต่อไปนี้  

 

P(A) i  อนุภาคใดๆ ในกลุ่ม ‘A’ 

[Top1{ M(A)1j   ⋈ (M(A)2jTop1, M(A)2jTop2) }  

⋈ Top1{ M(A)2jOp ⋈ (M(A) 3jTop1, M(A) 3jTop2 ) } 

 
⋈ Top1{ M(A)n-1jOp ⋈ (M(A) njTop1, M(A) njTop2) }] 

 

P(C) i  อนุภาคใดๆ ในกลุ่ม ‘C’ 

[Top1{ M(C)1j   ⋈ (M(C)2jTop1, M(C)2jTop2) }  

⋈ Top1{ M(C)2jOp ⋈ (M(C) 3jTop1, M(C) 3jTop2 ) } 
เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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⋈ Top1{ M(C)n-1jOp ⋈ (M(C) njTop1, M(C) njTop2) }] 

 

P(G) i  อนุภาคใดๆ ในกลุ่ม ‘G’ 

[Top1{ M(G)1j   ⋈ (M(G)2jTop1, M(G)2jTop2) }  

⋈ Top1{ M(G)2jOp ⋈ (M(G) 3jTop1, M(G) 3jTop2 ) } 

 
⋈ Top1{ M(G)n-1jOp ⋈ (M(G) njTop1, M(G) njTop2) }] 

 

P(T) i  อนุภาคใดๆ ในกลุ่ม ‘T’ 

[Top1{ M(T)1j   ⋈ (M(T)2jTop1, M(T)2jTop2) }  

⋈ Top1{ M(T)2jOp ⋈ (M(T) 3jTop1, M(T) 3jTop2 ) } 

 
⋈ Top1{ M(T)n-1jOp ⋈ (M(T) njTop1, M(T) njTop2) }] 

 

โดยความหมายของสัญลักษณ์และตัวแปรมีดังต่อไปนี้  

-  ⋈  คือสายความสัมพันธ์ของสายย่อยที่อยู่ระหว่างสายข้อมูลทีน่ าเข้า Si และ Si+1  
-  M(b)ij  คือสายย่อยใดๆ ในสายจีโนม ก าหนดให้ i และ j คือล าดับสายข้อมูลที่น าเข้าใดๆ 

และสายย่อยใดๆ ตามล าดับ โดยสมาชิกของ b คือ {‘A’,‘C’,‘G’,‘T’}  
-  M(b)ijTop1 คือสายย่อยใดๆ ที่เชื่อมโยงอยู่กับสายย่อย M(b)i-1j โดยมีค่าสายความสัมพันธ์

สูงสุดอันดับหนึ่ง 
-  M(b)ijTop2คือสายย่อยใดๆ ที่เชื่อมโยงอยู่กับสายย่อย M(b)i-1j โดยมีค่าสายความสัมพันธ์

สูงสุดอันดับสอง 
-  n  คือจ านวนสายข้อมูลที่น าเข้าท้ังหมด 
-  M(b)ijop  คือผลลัพธ์สายย่อยที่เหมาะสมที่สุด  
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 3.2.5  การปรับต าแหน่งอนุภาค (Particle’s Movement) 
 ในรอบแรกของการท างาน ก าหนดให้ความเร็วเริ่มต้นของทุกอนุภาคเป็น 0 และใช้    
ฟิตเนสฟังก์ชันจากสมการที่ (2.18) ซึ่งกล่าวโดยละเอียดในหัวข้อ 2.11  มาค านวณค่าฟิตเนส 
ของแต่ละอนุภาค หลังจากนั้นท าการเปรียบเทียบค่าฟิตเนสของแต่ละอนุภาคเพ่ือระบุอนุภาค
ที่เหมาะสมที่สุด (Pbest) ดังตัวอย่างในรูปที่ 3.4(a) แล้วท าการปรับต าแหน่งอนุภาคเพ่ือนบ้าน 
(Particle’s Neighbors) โดยการน าเอาข้อมูลสายย่อย Mij ของอนุภาคที่เหมาะสมที่สุด Pbest 
แทนที่สายย่อยของอนุภาคเพ่ือนบ้าน Pi  ด้วยการสุ่มดังรูปที่ 3.4(b) การปรับต าแหน่งอนุภาค
ในแต่ละรอบการท างานส่งผลให้อนุภาคในฝูงเกิดการเคลื่อนที่ไปเรื่อยๆ จนกระทั่งสิ้นสุดการ
ท างาน เงื่อนไขส าหรับจบการท างานของขั้นตอนวิธีมีสองกรณปีระกอบด้วย 

1) กรณีทุกอนุภาคอยู่ในต าแหน่งสายย่อยเดียวกันภายในจ านวนรอบการท างานที่ก าหนดไว้ 
โดยถือว่าต าแหน่งเหล่านั้นคือผลลัพธ์ของขั้นตอนวิธี  

2) กรณีที่ครบจ านวนรอบการท างานที่ก าหนดไว้แต่อนุภาคยังไม่อยู่ในต าแหน่งเดียวกันซึ่ง
ขั้นตอนวิธีใช้การพิจารณาเลือกอนุภาคท่ีมีค่าฟิตเนสสูงสุดเป็นผลลัพธ์ 

 

Seq Pbest P1 P2 P3 P4 Seq Pbest P1 P2 P3 P4

1 M 17 M 14 M 18 M 19 M 13 1 M 17 M 17 M 18 M 19 M 13

2 M 23 M 21 M 24 M 26 M 28 2 M 23 M 21 M 23 M 23 M 28

3 M 34 M 31 M 31 M 38 M 37 3 M 34 M 31 M 31 M 38 M 37

3 M 42 Share M 46 M 43 M 47 M 45 3 M 42 Share M 46 M 43 M 47 M 45

3 M 56 M 53 M 57 M 54 M 51 3 M 56 M 53 M 57 M 54 M 51

6 M 69 M 64 M 68 M 67 M 62 6 M 69 M 64 M 68 M 67 M 69

7 M 71 M 72 M 74 M 76 M 71 7 M 71 M 72 M 74 M 76 M 71

(a) (b)
 

รูปที่ 3.4 ตัวอย่างการปรับต าแหน่งของอนุภาค (a) แสดงอนุภาค 5 อนุภาคใน                
        สายข้อมูลที่น าเข้า 7 เส้น  (b) แสดงการแทนที่ระหว่างหน่วยย่อย 

 

 3.2.6  การระบุค่าฟิตเนสให้กับอนุภาค (Fitness Function) 
 มาตรวัดส าหรับวัดอนุภาคที่เหมาะสมที่สุด Pbest ณ เวลาใดๆ ti คือฟิตเนสฟังก์ชัน โดย
ขั้นตอนวิธีที่น าเสนอน าสมการที่ (2.18) มาใช้เป็นฟิตเนสฟังก์ชัน ซึ่งเป็นสมการส าหรับ
ค านวณหาค่าอินฟอร์เมชั่นคอนเทนท์ กล่าวโดยละเอียดในหัวข้อ 2.11 ของส่วนที่ยึดจับปัจจัย
การถอดรหัส ก าหนดให้ความยาวของสายย่อยคือ W เงื่อนไขคือ 0 < W <= L-1 และ L คือ
ความยาวของสายข้อมูลที่น าเข้า ส าหรับอักขระที่เป็นไปได้ทั้งหมดคือ b = {‘A’, ‘C’, ‘G’, 
‘T’} ค่าความถ่ีของอักขระ b ที่ปรากฏอยู่ในผลลัพธ์ของอนุภาคคือ f'b ค านวณได้จากสมการที่ 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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(2.19) และค่าความถี่อักขระ b ที่ไม่อยู่ในผลลัพธ์ของอนุภาคคือ p'b ค านวณได้จากสมการที่ 
(2.20) ซึ่งกล่าวโดยละเอียดในหัวข้อ 2.11  

 
 3.2.7  การจัดเก็บข้อมูลท่ีน าเข้าและข้ันตอนวิธีของแนวคิดที่น าเสนอ 

 งานวิจัยนี้ออกแบบฐานข้อมูลเพ่ือรองรับการท างานของขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสม
ที่สุดแบบสานสัมพันธ์ในกลุ่มอนุภาค ซึ่งประกอบด้วยตารางความสัมพันธ์ดังต่อไปนี้ 
ตารางข้อมูลสายข้อมูลที่น าเข้า ตารางสายสัมพันธ์ระหว่างสายย่อยที่เป็นไปได้ทั้งหมดและ
ตารางข้อมูลอนุภาค ส าหรับขั้นตอนหลักในการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส
ประกอบด้วยขั้นตอนการเตรียมข้อมูล (เตรียมพ้ืนที่ของปัญหา) ซึ่งเป็นขั้นตอนก่อนการ
ด า เนินการ และขั้นตอนการตรวจหาผลลัพธ์  โดยล าดับการท างานหรือซู โด โค้ด 
(Pseudocode) ของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอมีดังต่อไปนี้ 

 

ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบสานสัมพันธ์ในกลุ่มอนุภาค 

Input:     w = the length of subsequence;  

Maximum = number of iterations;  

N = number of input sequences;  

L = length of input sequences, b = {‘A’, ‘C’, ‘G’, ‘T’}; 

 

 1. Nexus Process (Pre-process)  

    for i = 1 to N do    

        for j = 1 to Li-w+1 do  

           grouping M[i][j]; 

           connection: M[i][j] and M[i+1][j]; 

          end for j  

       end for i  

 

2. PSO Process  

  Initialize particles from best connection pair, start from first of sequences; 

            for k = 1 to Maximum OR not converged do 

               select local best particle; 

               update velocity of particles; 
เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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               update position of particles;  

               if k = 1 or local best > global best then 

                   update global best from local best; 

               end if 

          end for k 

 Output:  The set of subsequences M; 

 

3.3  การการตรวจหาแบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า 
 

 ส าหรับปัญหาการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่
น าเข้า งานวิจัยนี้น าเสนอขั้นตอนวิธีในการแก้ปัญหา โดยประยุกต์ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุด
แบบกลุ่มอนุภาค [13] ร่วมกับระยะทางแฮมมิงแบบประยุกต์กับนิวคลีโอไทด์ในสายดีเอ็นเอ [27] ซึ่ง
คิดค้นโดย M. Stine และคณะในปี 2003 เรียกขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาค
ร่วมกับระยะทางแฮมมิง (PSO_HD) เพ่ือเพ่ิมประสิทธิภาพการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการ
ถอดรหัสอย่างแม่นย า พร้อมกับประยุกต์แนวคิดเกณฑ์ขั้นต่ าผลลบที่ผิดพลาด (Cut-off Minimizing 
False Negative Rate: minFN) [35] เพ่ือการตรวจหาสายโมทีฟคงเหลือส าหรับน ามาสร้างผลลัพธ์
ปัจจัยการถอดรหัสแบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า 
 

 3.3.1  ขั้นตอนก่อนการด าเนินการ (Pre-process) 
 เพ่ือการเตรียมพ้ืนที่ของปัญหาที่มีความต่อเนื่องและมีนัยส าคัญ แนวคิดที่น าเสนอท าการ
สร้างสายความสัมพันธ์ ระหว่างสายย่อยจากสายข้อมูลที่น าเข้า i และ i+1 (1< i+1 <= n) ดัง
รูปที่ 3.5 เพ่ือให้พ้ืนที่ของปัญหามีความต่อเนื่อง  
 

M i1 M i2 M i3 M i4

M i+11 M i+12 M i+13 M i+14

M i+21 M i+22 M i+23 M i+24

 
รูปที่ 3.5 การเชื่อมต่อระหว่างสายย่อยในสายข้อมูลที่น าเข้า i และ i+1 

 
โดยแต่ละสายความสัมพันธ์มีค่าน้ าหนัก ซึ่งค านวณด้วยระยะทางแฮมมิงที่ใช้หลักการจับคู่ของ
สายดีเอ็นเอและคลาสของนิวคลีโอไทด์เพ่ือแปลงเป็นสองบิตดังรูปที่ 3.6  

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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M i1       M i2
HD(M i1 ,M i+11 ) HD(M i1 ,M i+12 ) HD(M i2 ,M i+12 )

HD(M i2 ,M i+11 )
M i+11 M i+12

HD(M i+11 ,M i+22 )
HD(M i+11 ,M i+21 ) HD(M i+12 ,M i+22 )

HD(M i+12 ,M i+21 )
M i+21 M i+22

 
รูปที่ 3.6 การเชื่อมต่อระหว่างสายย่อย 

 
ผลที่เกิดขึ้นหลังจากด าเนินการในขั้นตอนก่อนการด าเนินการคือ กลุ่มของสายย่อย Mij จาก
สายข้อมูลที่น าเข้า Si ซึ่งเป็นการเชื่อมต่อแบบทั้งหมด (Cross Join) ที่มีค่าน้ าหนัก (⋈ (HD)) 
ก ากับแต่ละสายความสัมพันธ์ {(Mij ⋈(HD) Mi+1j), (Mi+1j ⋈(HD) Mi+2j), (Mi+2j ⋈(HD) Mi+3j) 
…,(Mn-2j ⋈(HD) Mn-1j), (Mn-1j ⋈(HD) Mnj) }  มีรายละเอียดดังนี้ 
 
{(Mij ⋈(HD) Mi+1j, Mij ⋈(HD) Mi+1j+1, Mij ⋈(HD) Mi+1j+2, …, Mij ⋈(HD) MiL-w, Mij ⋈(HD) MiL- 

w+1),  
(Mi+1j ⋈(HD) Mi+2j, Mi+1j ⋈(HD) Mi+2j+1, Mi+1j ⋈(HD) Mi+2j+2, …, Mi+1j ⋈(HD) Mi+2L-w, Mi+1j 

⋈(HD) Mi+2L-w+1),  
(Mi+2j ⋈(HD) Mi+3j, Mi+2j ⋈(HD) Mi+3j+1, Mi+2j ⋈(HD) Mi+3j+2, …, Mi+2j ⋈(HD) Mi+3L-w, Mi+2j 

⋈(HD) Mi+3L-w+1), 
..., 
(Mn-2j ⋈(HD) M n-1j, M n-2j ⋈(HD) Mn-1j+1, Mn-2j ⋈(HD) Mn-1j+2, …, Mn-2j ⋈(HD) Mn-1L-w, Mn-2j 

⋈(HD) Mn-1L-w+1), 
(Mn-1j ⋈(HD) M nj, M n-1j ⋈(HD) Mnj+1, Mn-1j ⋈(HD) Mnj+2, …, Mn-1j ⋈(HD) MnL-w, Mn-1j 

⋈(HD) MnL-w+1)} 
 

 3.3.2  อนุภาคตั้งต้น (Particles Initialization) 
 อนุภาคใดๆ Pi ส าหรับการตรวจหาล าดับเบสจ าเพาะและอนุรักษ์จ านวน k อนุภาคมี
ข้อมูลสายย่อย Mij จ านวน n สาย ซึ่งจ านวนอนุภาค k <= L-w+1 ในแต่ละอนุภาค Pi 
ก าหนดให้ท าการเลือกสายย่อย M1j จากสายข้อมูลที่น าเข้าสายแรก S1 ด้วยการสุ่ม จาก
ตัวอย่างในรูปที่ 3.7 ซึ่งเป็นการสุ่มเลือกสายย่อยจากสายข้อมูลที่น าเข้าสายแรก (Seq 1) จาก 
2 อนุภาค (P1 คือเส้นทึบ P2 คือเส้นประ) โดยความยาวของสายข้อมูลที่น าเข้า L และความ
ยาวของสายย่อย W ก าหนดให้เป็น 9 และ 7 ตามล าดับ ในจ านวนสายข้อมูลที่น าเข้าทั้งหมด 
3 สาย จากนั้นท าการเลือกสายย่อยในสายข้อมูลที่น าเข้าถัดไปที่มีระยะทางแฮมมิงที่สั้นที่สุดใน
รูปที่ 3.7  

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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Seq 1 2 3 4 5 6 7 8 9
1 C A A A T C C G G W  = 7 P1

2 G G G C C T A T A n  = 3 P2

3 C G G T G C T C T
Hamming distances Hamming distances

Seq 1 Seq 2 Seq 3
Mi1 C A A A T C C G G G C C T A C G G T G C T
Mi2 A A A T C C G G G C C T A T G G T G C T C
Mi3 A A T C C G G G C C T A T A G T G C T C T

 
รูปที่ 3.7 การสร้างความสัมพันธ์ระหว่างสายย่อย 

 
ในกรณีที่จ านวนสายย่อยมีระยะทางแฮมมิงสั้นที่สุดมากกว่าหนึ่งสาย HDbest(Mij, Mi+1j) > 1 
ก าหนดให้ท าการสุ่มเลือกสายย่อยใน Mi+1j ที่มีระยะทางแฮมมิงสั้นที่สุดและอยู่ใน            
สายความสัมพันธ์ Mij โดยก าหนดให้สุ่มเลือกเพียงหนึ่งสาย ดังนั้นข้อมูลสายย่อยในอนุภาคใดๆ    
Pi = {M1j, M2j, …, Mn-1j, Mnj} ท าให้สมาชิกของแต่ละอนุภาคกระจายในพ้ืนที่ของปัญหาอย่าง
มีนัยส าคัญ โดยผลลัพธ์จากการสร้างอนุภาคตั้งต้นแสดงดังรูปที่ 3.8 
 

Hamming distances Hamming distances
Seq 1 Seq 2 Seq 3

Mi1 C A A A T C C G G G C C T A C G G T G C T
Mi2 A A A T C C G G G C C T A T G G T G C T C
Mi3 A A T C C G G G C C T A T A G T G C T C T

Random Select shortest HD Select shortest HD

P1 P2

M11 C A A A T C C M13 A A T C C G G
M22 G G C C T A T M21 G G G C C T A ...
M33 G T G C T C T M31 C G G T G C T

 
รูปที่ 3.8 การสร้างอนุภาคตั้งต้น 

 
 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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 3.3.3  การเคลื่อนที่ของอนุภาค (Particle’s Movement) 
 วิธีการเคลื่อนที่ของฝูงของขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาคร่วมกับ
ระยะทางแฮมมิง คือการน าอนุภาคมาสร้างเครือข่ายเพ่ือใช้ข้อมูลร่วมกัน ภายใต้รูปแบบ
เชื่อมโยงทุกอนุภาค (GBest) แล้วท าการหาอนุภาคที่ดีที่สุด ณ เวลาใดๆ (Pbest) โดยการ
คัดเลือกอนุภาคที่มีค่าฟิตเนสสูงสุด ซึ่งแต่ละอนุภาคคืออไลเมนในรูปแบบเมทริกซ์ที่มีขนาด n 
แถว w หลัก โดยที่ n คือจ านวนสายข้อมูลที่น าเข้าและ w คือความยาวของสายย่อย หลังจาก
นั้นท าการเคลื่อนที่อนุภาคเพ่ือนบ้านตามอนุภาคที่ดีที่สุดด้วยการแทนที่ต าแหน่ง Mij ด้วย 
Mbestij ดังรูปที่ 3.9  
 

Seq P best P 1 P 2 P 3 P 4 Seq P best P 1 P 2 P 3 P 4
1 M 17 M 14 M 18 M 19 M 13 1 M 17 M 17 M 18 M 19 M 13
2 M 23 M 21 M 24 M 26 M 28 2 M 23 M 21 M 23 M 23 M 28
3 M 34 M 31 M 31 M 38 M 37 3 M 34 M 31 M 31 M 38 M 37
3 M 42 M 46 M 43 M 47 M 45 3 M 42 Share M 42 M 43 M 47 M 45
3 M 56 M 53 M 57 M 54 M 51 3 M 56 M 53 M 57 M 54 M 51
6 M 69 M 64 M 68 M 67 M 62 6 M 69 M 64 M 68 M 67 M 69
7 M 71 M 72 M 74 M 76 M 71 7 M 71 M 72 M 74 M 76 M 71

 
รูปที่ 3.9 การแทนที่ต าแหน่งสายย่อยของอนุภาคด้วยสายย่อยของอนุภาคท่ีดีที่สุด 

 
โดยประยุกต์แนวคิดการเคลื่อนที่ของฝูงแบบไบนารี เพ่ือเป็นเงื่อนไขในการเคลื่อนที่ของอนุภาค
ในฝูง [27]-[29] ซึ่งมีหลักการท างานดังนี้ ก าหนดให้แต่ละอนุภาค Pi ประกอบด้วยสายย่อยที่ได้
จากการสุ่มจากสายข้อมูลที่น าเข้า  โดยเวกเตอร์ X และ V  คือเวกเตอร์ของต าแหน่งและ
ความเร็วของอนุภาค Pi ตามล าดับ โดยสมาชิกเวกเตอร์ X = {x1j, x2j, …, xn-1j, xnj} และสมาชิก
ของเวกเตอร์ V = {v1j, v2j, …, vn-1j, vnj} โดย xij คือต าแหน่งแต่ละสายย่อยและ vij คือ
ความเร็วของแต่ละสายย่อย ส าหรับความเร็วที่เปลี่ยนแปลงไปในแต่ละรอบการท างานขึ้นอยู่
กับระยะห่างระหว่างอนุภาค Pi และอนุภาคที่ดีที่สุด ณ เวลาใดๆ Pbest  ส าหรับการเคลื่อนที่
ของอนุภาคขั้นตอนวิธีที่น าเสนอใช้การเคลื่อนที่ของฝูงแบบไบนารี ซึ่งเป็นการแทนที่ต าแหน่ง 
xij ของอนุภาค Pi ด้วยต าแหน่ง xbestij ของอนุภาค Pbest ในแต่ละรอบการท างานดังรายละเอียด
ในหัวข้อ 2.6 ก าหนดให้ด าเนินการจนกระทั่งทุกอนุภาคอยู่ในต าแหน่งที่เป็นผลลัพธ์เดียวกัน
หรือด าเนินการครบจ านวนรอบตามที่ก าหนดแล้วท าการเลือกอนุภาคที่มีค่าฟิตเนสสูงสุดเป็น
ผลลัพธ์ โดยผลลัพธ์จากข้ันตอนนี้คือ อไลเมน (Alignment: A) 
  

 3.3.4  การตรวจหาสายโมทีฟคงเหลือ (Detection of Remaining Motifs) 
 ส าหรับการตรวจหาสายโมทีฟคงเหลือจ านวน d สาย เพ่ือน ามาสร้างผลลัพธ์ของปัจจัย
การถอดรหัสแบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้าดังรูปที่ 3.10 ใช้วิธีการน าผลลัพธ์   
อไลเมน A  (อไลเมน A มีจ านวนโมทีฟ n สาย) มาท าการค านวณค่าความเหมือนแบบเมทริกซ์  
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S1 C G G C T T T C A C G G T n
S1 A C G G T T C A G T T T A
S1 A A C C C G G T T C A A G d
S1 C G G T A A G G T C G G C
S5 C C G G C A T A G A G T C

 

รูปที่ 3.10 อไลเมนการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสและสายโมทีฟคงเหลือ 
 

กับสายย่อยคงเหลือทั้งหมด [35]  คิดค้นโดย A.E. Kel และคณะในปี 2003 มีวิธีการค านวณ
ดังสมการที่ (2.11) โดยน าข้อมูลจากอไลเมน A มาสร้างเป็นเมทริกซ์ปัจจุบันแล้วค านวณ     
ดังสมการที่ (2.12) แล้วน าสายย่อยใดๆ RMij มายูเนียนกับ อไลเมน A ทีละสาย (สายย่อย RM 
คือสายย่อยที่ไม่ได้อยู่ในอไลเมน A) เพ่ือค านวณหาค่าความถี่ต่ าสุดของอักขระดังสมการที่ 
(2.13) และค านวณหาค่าความถี่สูงสุดของอักขระดังสมการที่ (2.14) ก าหนดให้ fi

min คือ
จ านวนที่น้อยที่สุดของอักขระในต าแหน่ง i และ fi

max คือจ านวนที่มากที่สุดของอักขระใน
ต าแหน่ง i กล่าวโดยละเอียดในหัวข้อ 2.10 หลังจากนั้นเป็นการคัดเลือกโมทีฟคงเหลือโดยตัด
ผลลัพธ์ที่ต่ ากว่าเกณฑ์ที่ตั้งไว้ออก [35] แล้วน าผลลัพธ์ที่สูงกว่าอัตราที่ตั้งไว้มายูเนียนกับ
ผลลัพธ์อไลเมนจากขั้นตอน 3.3.3 แสดงดังรูปที่ 3.11 เพ่ือเป็นผลลัพธ์ปัจจัยการถอดรหัส  
แบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า 
 

S 1
C G G C T T T C A C G G T S 1 S 2 S 3 S 4

S 2 A C G G T T C A G T T T A G G C T A C G G A A C C G G T A
S 3 A A C C C G G T T C A A G G C T T G G T T A C C C G T A A
S 4 C G G T A A G G T C G G C RM = C T T T G T T C C C C G T A A G

T T T C T T C A C C G G A A G G
A … … … …

A Cut-offs A   mSS RM ij TFBSsU
 

รูปที่ 3.11 ตรวจหาสายโมทีฟคงเหลือเพ่ือสร้างผลลัพธ์ปัจจัยการถอดรหัส 
              แบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า 

 
 3.3.5  การด าเนินการของขั้นตอนวิธี 

 การด าเนินการเพ่ือการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหลายสายโมทีฟต่อ
สายข้อมูลที่น าเข้าของขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาคร่วมกับระยะทาง
แฮมมิง มี 4 ส่วนหลักประกอบด้วย 

1) การก าหนดพารามิเตอร์  

2) การสร้างสายความสัมพันธ์  

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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3) การเคลื่อนที่ของฝูง  

4) การตัดสายย่อยที่ต่ ากว่าเกณฑ์  

โดยผลลัพธ์ของของขั้นตอนวิธีคือปัจจัยการถอดรหัสแบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า 
ซึ่งล าดับการท างานหรือซูโดโค้ด (Pseudocode) ของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอมีดังต่อไปนี้ 

  

ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาคร่วมกับระยะทางแฮมมิง 
Input:  
w = length of subsequence; 
Maximum = number of iterations; 
N = number of input sequences; 
L = length of input sequences;  
b = {‘A’, ‘C’, ‘G’, ‘T’}; 
 
Begin: 
Set:   
HD[ ][ ][ ] = Null; 
EM = null; 
remainM[ ][ ] = null; 
Plb[ ] = null; 
Pnb[ ] = null; 
TFBSs as DataTable = null; 
 
//Hamming distance 
for i=1 to N 
  for j=1 to w-l+1  
      EM  = Encrypt (M[i][j]); 
      for k=1 to w-l+1 // Motif in second row 

HD[i][j][k] = Hamming distance (EM, Encrypt(M[i+1][k]));  
      end for k 
    end for j  
end for i 
 
//Swarm movement 
Initialize particle; 
for i  = 1 to Maximum OR not converged do 
      select local best particle; 
      update velocity of particles; 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆท้ังสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกคร้ังที่มีการนำไปใช้



44 
 

 

      update position of particles; 
      if i = 1 or local best > global best then 
          update global best from local best; 
      end if 
end for i 
 
//Cut-offs minimising false negative (minFN) 
for i=1 to N 
  for j=1 to w-l+1 //Motif in first row 
        if M[i][j] not exist(global best) then 
            calculate Mij  by mSS; 
            if error rate mss(Mij ) then 
            remainM[i][j] = minSS(Mij); 
            end if  
        end if 
  end for j  
end for i 
 
Output:  
TFBSs = concatenate (remainM[i][j], global best); 

 
3.4  การด าเนินการ 
 

 ส าหรับการด าเนินการในขั้นตอนวิธีที่น าเสนอ ประกอบด้วยส่วนของฮาร์ดแวร์ ซึ่งหน่วย
ประมวลผลกลาง (CPU) ความเร็วอยู่ที่ 2.70 กิกะเฮริตซ์ (GHz) และหน่วยความจ าหลัก (RAM) อยู่ที่ 
8 กิกะไบต์ (GB) ในขณะที่ส่วนของโปรแกรมพัฒนาโดยภาษา C# เวอร์ชั่น 5.0  และส่วนฐานข้อมูล
เชิงสัมพันธ์ (Relational Database) ใช้ SQL Server 2012 เป็นซอฟต์แวร์ในการจัดการ ส าหรับ
ตารางข้อมูลในฐานข้อมูลเชิงสัมพันธ์ประกอบด้วย ตารางข้อมูลอนุภาค ตารางสายความสัมพันธ์ และ
ตารางสายข้อมูลที่น าเข้าท้ังหมด  
 

 3.4.1  กลุ่มข้อมูลที่น ามาทดลองและการตั้งค่าพารามิเตอร์ 
 ส าหรับการทดสอบประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอ ในการตรวจหาส่วนที่ยึดจับ
ปัจจัยการถอดรหัสแบบหนึ่งสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า และแบบหลายสายโมทีฟต่อ
สายข้อมูลที่น าเข้า โดยแบบหนึ่งสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้าทดสอบกับฐานข้อมูล SCPD 
[39] 5 กลุ่ม ซึ่งเป็นกลุ่มข้อมูลของยีสต์ (Saccaromyces Cerevisiae) ได้แก่ กลุ่มข้อมูล 
GAL4, RAP1, REB1, MCB และ PDR3 ดังตารางที่ 3.4 และจากฐานข้อมูล Genbank [40] 5 
กลุ่ม ซึ่งเป็นกลุ่มข้อมูลของมนุษย์ (Homo Sapiens) ได้แก่กลุ่มข้อมูล ELK4, E2F1, FOXD1, 
USF1 และ RELA ดังตารางที่ 3.5 ส าหรับแบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้าทดสอบ
กับกลุ่มข้อมูล 7 กลุ่มประกอบด้วย กลุ่มข้อมูล CREB, E2F, MEF2 และ SRF จากฐานข้อมูล 
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JASPAR [40] แสดงดังตารางที่ 3.6 และกลุ่มข้อมูล ERE, MYOD และ TBP จากฐานข้อมูล 
TRANSFAC [41] แสดงดังตารางที่ 3.7 โดยกลุ่มข้อมูลเหล่านี้เป็นกลุ่มข้อมูลที่มีส่วนที่ยึดจับ
ปัจจัยการถอดรหัสที่มีความหลากหลาย ซึ่งนิยมน ามาทดสอบประสิทธิภาพของหลายขั้นตอน
วิธี [17-20]  
 

ตารางท่ี 3.4 คุณสมบัติของกลุ่มข้อมูลจากฐานข้อมูล SPCD 
Datasets Size Motif Width

GAL4 6 17
RAP1 16 7
REB1 14 7
MCB 6 6
PDR3 7 8 TCCGYGGA

Consensus Sequence
CGGNNNNNNNNNNNCCG

RMACCCA
YYACCCG
WCGCGW

 

 
ตารางท่ี 3.5 คุณสมบัติของกลุ่มข้อมูลจากฐานข้อมูล Genbank 

Datasets Size Motif Width
ELK4 20 9
E2F1 10 8

FOXD1 20 8
USF1 30 7
RELA 18 10

Consensus Sequence
ACCGGAAGT
TTTGGCGC
GTAAACAT
CACGTGG

GGGAATTTCC  
 

ตารางท่ี 3.6 คุณสมบัติของกลุ่มข้อมูลจากฐานข้อมูล JASPAR 
Datasets Size Motif Width TFBSs Embedded Length

CREB 17 8 19 200
E2F 25 11 27 200

MEF2 17 7 17 200
SRF 20 10 36 200  

 
ตารางที่ 3.7 คุณสมบัติของกลุ่มข้อมูลจากฐานข้อมูล TRANSFAC 

Datasets Size Motif Width TFBSs Embedded Length
ERE 25 13 25 200

MYOD 17 6 21 200
TBP 95 6 95 200  
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โดยคุณสมบัติของกลุ่มข้อมูลที่น ามาทดลองในตารางที่ 3.4 ถึงตารางท่ี 3.7 ประกอบด้วยข้อมูล  
- Size คือจ านวนของสายข้อมูลที่น าเข้า 
- Motif Width คือ ความยาวของสายโมทีฟ  
- Consensus Sequence คือสายคอนเซนชัสเป็นผลเฉลย  
- TFBSs Embedded  คือจ านวนสายโมทีฟที่เป็นส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส  
- Length คือความยาวของสายข้อมูลที่น าเข้า  
 
 ส าหรับกลุ่มข้อมูล CRP จากฐานข้อมูล RegulonDB [42] คือกลุ่มข้อมูลสายจีโนมของ  
อีโคไล (Escherichia Coli: E.Coli) โดยกลุ่มข้อมูลนี้ใช้เพ่ือทดสอบประสิทธิภาพของขั้นตอนวิธี
ในการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส ทั้งแบบหนึ่งสายและแบบหลายสายโมทีฟต่อ
สายข้อมูลที่น าเข้า เนื่องจากสายจีโนมนี้มีสายโมทีฟอย่างน้อยหนึ่งเส้นในแต่ละสายดีเอ็นเอ
พร้อมกับรูปแบบข้อมูลนิวคลีโอไทด์ที่หลากหลาย จึงนิยมน ามาทดสอบประสิทธิภาพของ
ขั้นตอนวิธีต่างๆ [3][4][15][17][22][25]  ส าหรับข้อมูลคุณสมบัติในตารางที่ 3.8 คือกลุ่มข้อมูล 
CRP ซึ่งสายข้อมูลที่น าเข้าแต่ละสายมีความยาว 105 นิวคลีโอไทด์ (105 อักขระ) สายโมทีฟมี
ความยาว 22 นิวคลีโอไทด์ [43] และจ านวนสายโมทีฟที่เป็นส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัส
ทั้งหมด 23 สาย 
 

ตารางท่ี 3.8 คุณสมบัติของกลุ่มข้อมูลอีโคไล (Escherichia Coli: E.Coli) 
No. Motif 1 Motif 2
1 17 61
2 17 55
3 76 -
4 63 -
5 50 -
6 7 60
7 42 -
8 39 -
9 9 80
10 14 -
11 61 -
12 41 -
13 48 -
14 71 -
15 17 -
16 53 -
17 1 84
18 78 -TDC

ECOMALT
ECOOMPA
ECOTNAA
ECOXUL
PBR-P4

TRN9CAT

ECOMALBA2

Names
CE1CG

ECOARABOP
ECOBGLR1
ECOCRP
ECOYA

ECODEOP2
ECOGALE

ECOILVBPR
ECOLAC

ECOMALBA
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 การก าหนดค่าพารามิเตอร์เพื่อการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหนึ่งสาย
โมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้าและแบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า ของขั้นตอนวิธีที่
น าเสนอประกอบด้วยค่าพารามิเตอร์ปัจจัยความเฉื่อย (Inertia Weight) ค่าพารามิเตอร์ความ
แปรปรวน (Cognitive) ค่าพารามิเตอร์สังคม (Social) และจ านวนรอบเพ่ือหยุดการท างาน 
(Number of Iterations) ดังรายละเอียดในตารางที่ 3.9 ซึ่งก าหนดตามคุณสมบัติของกลุ่ม
ข้อมูลที่น ามาทดลองอย่างเหมาะสม [17] โดยจ านวนอนุภาคส าหรับขั้นตอนวิธีการหาค่า
เหมาะสมที่สุดแบบสานสัมพันธ์ในกลุ่มอนุภาคและขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่ม
อนุภาคร่วมกับระยะทางแฮมมิง มีรายละเอียดดังตารางที่ 3.10 

 
ตารางท่ี 3.9 ค่าพารามิเตอร์ส าหรับอนุภาค 

Description Parameters Size

Inertia Weight α 0.4

Cognitive β 0.8

Social γ 0.8

Number of Iterations Maximum 3000
 

 
ตารางท่ี 3.10 จ านวนอนุภาคท่ีก าหนดส าหรับขั้นตอนวิธีที่น าเสนอ 

Algorithms Number of Particles Description

NexusPSO l -w +1
l = length of an input seqeunce
w = width of a motif seqeunce

PSO_HD 100
The number of particles are properly 

defined with typical attributes for testing 
datasets.  

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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บทท่ี 4  

ผลการวิจัยและการอภิปรายผล  
 

 ส าหรับผลการวิจัยนี้ เป็นการน าเสนอผลลัพธ์ที่ได้จากการทดลองมาวัดประสิทธิภาพ        
การตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสเพ่ือการอภิปราย ซึ่งแบ่งการทดลองออกเป็น 2 กลุ่ม โดย
กลุ่มแรกเป็นการทดลองตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหนึ่งสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่
น าเข้า ซึ่งงานวิจัยนี้น าเสนอขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบสานสัมพันธ์ในกลุ่มอนุภาค
(NexusPSO) โดยกระบวนการทีน่ ามาใช้ในการประเมินผลประกอบด้วย 

- กระบวนการสร้างสายคอนเซนซัสจากผลลัพธ์ (Consensus Sequence) [44] แล้วน าไป
เปรียบเทียบกับสายคอนเซนซัสที่เป็นผลเฉลยจากกลุ่มข้อมูล 

- กระบวนการน าผลลัพธ์ที่ได้เปรียบเทียบกับผลลัพธ์ดีเอ็นเอฟุตพรินติ้ง (DNA Footprinting) 
[36] ซึ่งเป็นต าแหน่งผลเฉลยจากกระบวนการทางชีววิทยา 

- กระบวนการค านวณหาค่าอินฟอร์เมชั่นคอนเทนท์ (Information Content) ของผลลัพธ์ [33] 
เพ่ือการวัดประสิทธิภาพความแม่นย าของผลลัพธ์จากขั้นตอนวิธี 

- กระบวนการใช้ค่าสถิติทดสอบที (T-values) เพ่ือวัดการกระจายของข้อมูลผลลัพธ์จากการ
ทดลองในแต่ละรอบ [45] 

และกลุ่มที่สองเป็นการทดลองตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหลายสายโมทีฟต่อ
สายข้อมูลที่น าเข้า ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบอนุภาคร่วมกับระยะทางแฮมมิง 
(PSO_HD) โดยกระบวนการที่น ามาใช้ในการประเมินผลประกอบด้วย 

- กระบวนการหาค่าความแม่นย า (Precision) ของผลลัพธ์โดยสมการค่าความแม่นย า [46] 
- กระบวนการหาค่าความถูกต้อง (Recall) ของผลลัพธ์โดยสมการค่าความถูกต้อง [46] 
- กระบวนการวัดประสิทธิภาพของผลลัพธ์เรื่องความแม่นย าและถูกต้องครอบคลุม โดยหาค่า

เอฟสกอร์ (F-score) ของผลลัพธ์ [46] 
งานวิจัยนี้ได้ท าการตรวจสอบเวลาที่ใช้ในการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสของขั้นตอนวิธีที่
น าเสนอ ทั้งขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบสานสัมพันธ์ในกลุ่มอนุภาคและขั้นตอนวิธีการหา
ค่าเหมาะสมที่สุดแบบอนุภาคร่วมกับระยะทางแฮมมิง 
 
4.1  การประเมินผลลัพธ์แบบหนึ่งสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า 
 

 สายคอนเซนซัสจากผลลัพธ์ของขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบสานสัมพันธ์ในกลุ่ม
อนุภาคเป็นผลลัพธ์จากการตรวจหาสายโมทีฟในสายจีโนมของกลุ่มข้อมูลสายจีโนมของยีสต์ 
(Saccharomyces Cerevisiae) ได้แก่ สายดีเอ็นเอ GAL4, RAP1, REB1, MCB และ PDR3 แสดงใน
รูปที่ 4.1 ถึงรูปที่ 4.5 ซึ่งวิเคราะห์แล้วพบว่าสายคอนเซนซัสจากผลลัพธ์ของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอมี
ความใกล้เคียงกับสายคอนเซนซัสที่เป็นผลเฉลยของกลุ่มข้อมูล ดังตารางที่ 3.4 กล่าวโดยละเอียดใน
หัวข้อ 3.4.1 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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1 CGGAGCACTGTTGAGCG 3 CGGAAGACTCTCCTCCG 5 CGGCGCACTCTCGCCCG
2 CGGAGCAGTGCGGCGCG 4 CGGGGCGGATCACTCCG 6 CGGGGCAGACTATTCCG

NexusPSO result

 
รูปที่ 4.1 ผลลัพธ์สายคอนเซนซัสจากผลลัพธ์ในกลุ่มสายดีเอ็นเอ GAL4 

 

1 ACACCCA 7 ACCCAGT 13 AAACCCA
2 GAACCCA 8 GAACCCA 14 CCGTGCA
3 ACACCCA 9 GCACCCA 15 GCACCCA
4 ACCCATG 10 TGCACCA 16 ACACCCA
5 GACACGC 11 CACCCAA
6 CTGGACA 12 ACACCCA

NexusPSO result

 
รูปที่ 4.2 ผลลัพธ์สายคอนเซนซัสจากผลลัพธ์ในกลุ่มสายดีเอ็นเอ RAP1 

 

1 TTACCCT 6 CCGGGCA 11 CTACCCG
2 TAACCCG 7 GGGTAGC 12 GTACGGG
3 TTACCCG 8 TCACCCG 13 CGGGTAA
4 TCACCCG 9 TTACCCG 14 TTACCCG
5 TTACCCG 10 CGGGTTA

NexusPSO result

 
รูปที่ 4.3 ผลลัพธ์สายคอนเซนซัสจากผลลัพธ์ในกลุ่มสายดีเอ็นเอ REB1 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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1 ACGCGT 3 ACGCGT 5 ACGCGT

2 ACGCGA 4 TCGCGA 6 ACGCGT

NexusPSO result

 
รูปที่ 4.4 ผลลัพธ์สายคอนเซนซัสจากผลลัพธ์ในกลุ่มสายดีเอ็นเอ MCB 

 

1 TCCGCGGA 4 TCCGTGGA 6 TCCGTGGA
2 TCCGCGGA 5 TCCGTGGA 7 TCCGCGGA
3 TCCGCGGA

NexusPSO result

 
รูปที่ 4.5 ผลลัพธ์สายคอนเซนซัสจากผลลัพธ์ในกลุ่มสายดีเอ็นเอ PDR3 

 
และกลุ่มข้อมูลสายจีโนมของมนุษย์ (Homo Sapiens) ได้แก่สายดีเอ็นเอ ELK4, E2F1, FOXD1, 
USF1 และ RELA แสดงในรูปที่ 4.6 ถึงรูปที่ 4.10 ซึ่งวิเคราะห์แล้วพบว่าสายคอนเซนซัสจากผลลัพธ์
ของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอมีความใกล้เคียงกับสายคอนเซนซัสที่เป็นผลเฉลยของกลุ่มข้อมูล ดังตารางที่ 
3.5 กล่าวโดยละเอียดในหัวข้อ 3.4.1 

1 ACCGGAAGT 6 ACCGGAAGT 11 ACCGGAAGC 16 GGATATAGC
2 ACCGGAAGT 7 ACCGGATGT 12 ACAACCGGA 17 ACCGGAAAC
3 ACCGGAAGT 8 ACCGGATGT 13 GCCGGAAGT 18 TCCGGAAGC
4 ACCGGAAGT 9 acACCGGAA 14 CCCGGAAGT 19 GCCGGAAAT
5 ACCGGAAGT 10 ACCGGAAGC 15 ACCGGATGC 20 ACCGGAACA

NexusPSO result

 
รูปที่ 4.6 ผลลัพธ์สายคอนเซนซัสจากผลลัพธ์ในกลุ่มสายดีเอ็นเอ ELK4 
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1 6
2 7
3 8
4 9
5 10

TTTGGCGC TTTGCCGC
TTTGGCGC TTTCCCGC
TTTCGCGC TTTGGCGG

NexusPSO  result
TTTGGCGC TTTCGCGC
TTTGGCGC TTTCGCGC

 
รูปที่ 4.7 ผลลัพธ์สายคอนเซนซัสจากผลลัพธ์ในกลุ่มสายดีเอ็นเอ E2F1 

1 GTAAACAT 6 GTAAACAT 11 TAAACAAT 16 ATAAACAA
2 GTAAACAT 7 GTAAACAT 12 GTAAACAA 17 CTAAACAG
3 GTAAACAT 8 GTAAACAA 13 AAACACGT 18 GTCAACAG
4 GTAAACAT 9 AAACAATG 14 GTAAACAC 19 GTAACAAT
5 GTAAACAT 10 GTAAACAA 15 TAAACAGA 20 gTTAAGTA

NexusPSO result

 
รูปที่ 4.8 ผลลัพธ์สายคอนเซนซัสจากผลลัพธ์ในกลุ่มสายดีเอ็นเอ FOXD1 

1 CACGTGG 9 CACGTGG 17 CACGTGA 25 CACGTGC
2 CACGTGG 10 CACGTGG 18 CACGTGA 26 TGTGGGA
3 CACGTGG 11 CACGTGG 19 CGTGTAA 27 CATGTGA
4 CACGTGG 12 CACGTGG 20 CACGTGT 28 CACATGA
5 CACGTGG 13 CACGTGA 21 CACGTGT 29 CACGCGG
6 CACGTGG 14 CACGTGA 22 CACGTGT 30 CACGGGA
7 CACGTGG 15 CACGTGA 23 CACGTGT
8 CACGTGG 16 CACGTGA 24 CACGTGC

NexusPSO result

 
รูปที่ 4.9 ผลลัพธ์สายคอนเซนซัสจากผลลัพธ์ในกลุ่มสายดีเอ็นเอ USF1 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆท้ังสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกคร้ังที่มีการนำไปใช้
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1 GGGAATTTCC 6 GGAATTTCCG 11 CGGACTTTCC 16 TGGGGTTTTC
2 GGGAATTTCC 7 GGGGATTTCC 12 CGGACTTTCC 17 GGGGGATTCC
3 GGGAATTTCC 8 GGGACTTTCC 13 GGGGAATTCC 18 TGGGTTTCCc
4 TGGAATTTCC 9 CGGAGTTTCC 14 TGGGGTTTCC
5 TGGAATTTCC 10 GGGAATTCCC 15 GTGGGGATTC

NexusPSO result

 
รูปที่ 4.10 ผลลัพธ์สายคอนเซนซัสจากผลลัพธ์ในกลุ่มสายดีเอ็นเอ RELA 

 
ตารางที่ 4.1  การเปรียบเทียบผลลัพธ์ขั้นตอนวิธีแบบเดิม ขั้นตอนวิธีที่เกี่ยวข้องและขั้นตอนวิธีการ
หาค่าเหมาะสมที่สุดแบบสานสัมพันธ์ในกลุ่มอนุภาค 
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1 17,61 CE1CG 59 2 63 2 61 0 62 1 61 0 63 2 61 0
2 17,55 ECOARABOP 53 2 57 2 55 0 56 1 55 0 57 2 55 0
3 76 ECOBGLR1 74 2 48 28 76 0 77 1 76 0 78 2 76 0
4 63 ECOCRP 59 4 65 2 63 0 64 1 63 0 65 2 63 0
5 50 ECOYA 11 39 52 2 13 37 51 1 50 0 52 2 50 0
6 7,60 ECODEOP2 5 2 9 2 7 0 8 1 7 0 9 2 7 0
7 42 ECOGALE 40 2 26 16 42 0 43 1 24 18 44 2 42 0
8 39 ECOILVBPR 37 2 41 2 39 0 40 1 39 0 41 2 39 0
9 9,80 ECOLAC 7 2 11 2 9 0 10 1 9 0 11 2 9 0
10 14 ECOMALBA 12 2 16 2 14 0 15 1 14 0 16 2 14 0
11 61 ECOMALBA2 59 2 63 2 35 26 62 1 61 0 63 2 61 0
12 41 ECOMALT 47 6 43 2 34 7 42 1 41 0 43 2 41 0
13 48 ECOOMPA 46 2 50 2 48 0 49 1 48 0 50 2 48 0
14 71 ECOTNAA 69 2 73 2 71 0 72 1 71 0 73 2 71 0
15 17 ECOXUL 15 2 19 2 75 58 18 1 17 0 19 2 17 0
16 53 PBR-P4 49 4 55 2 6 47 54 1 53 0 55 2 53 0
17 1,84 TRN9CAT 25 24 68 16 27 26 56 28 5 4 95 11 5 4
18 78 TDC 74 4 80 2 16 62 77 1 76 2 78 0 76 2
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เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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 เมื่อท าการทดสอบขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบสานสัมพันธ์ในกลุ่มอนุภาคกับกลุ่ม
ข้อมูลอีโคไล (Escherichia Coli: E.Coli) [42] ทั้งหมด 18 ครั้งแล้วน าผลลัพธ์ที่อยู่ในระดับค่าเฉลี่ย
ไปเปรียบเทียบกับผลลัพธ์ขั้นตอนวิธีแบบดั้งเดิม (Traditional Algorithms) ได้แก่ขั้นตอนวิธีการสุ่ม
ตัวอย่างแบบกิบส์  (Gibbs Sampler) [22] ขั้นตอนวิธีอไลเอซีอี (AlignACE) [5] และขั้นตอนวิธี    
ค่าคาดหมายสูงสุด (MEME) [3] โดยน าต าแหน่งเริ่มต้นของโมทีฟจากแต่ละขั้นตอนวิธี มา
เปรียบเทียบกับต าแหน่งของผลเฉลย (ผลเฉลยได้จากวิธีการดีเอ็นเอฟุตพรินติ้ง) ท าให้ได้ผลการ
ทดลองดังตารางที่ 4.1 โดยที่ข้อมูล BS คือต าแหน่งสายโมทีฟที่เป็นผลเฉลย และ diff คือความ
แตกต่างระหว่างต าแหน่งที่เป็นผลลัพธ์ของขั้นตอนวิธีกับต าแหน่งของผลเฉลย  ซึ่งขั้นตอนวิธีการสุ่ม
ตัวอย่างแบบกิบส์มีผลลัพธ์ที่ไกลจากผลเฉลยถึง 39 ต าแหน่งในสายดีเอ็นเอล าดับที่ 5 (ECOYA) และ
ไกลจากผลเฉลย 24 ต าแหน่งในสายดีเอ็นเอล าดับที่ 17 (TRN9CAT) ส่วนขั้นตอนวิธีอไลเอซีอีมี
ผลลัพธ์ที่ไกลจากผลเฉลย 16 ต าแหน่งในสายดีเอ็นเอล าดับที่ 7 (ECOGALE) และสายดีเอ็นเอล าดับที่ 
17 (TRN9CAT) ซึ่งทั้งขั้นตอนวิธีการสุ่มตัวอย่างแบบกิบส์และขั้นตอนวิธีอไลเอซีอี ไม่มีผลลัพธ์     
สายโมทีฟใดที่ตรงกับผลเฉลย ในขณะที่ขั้นตอนวิธีค่าคาดหมายสูงสุดมีผลลัพธ์ที่ไกลจากผลเฉลย 37 
ต าแหน่งในสายดีเอ็นเอล าดับที่ 5 (ECOYA) ไกลจากผลเฉลย 26 ต าแหน่งในสายดีเอ็นเอล าดับที่ 11 
(ECOMALBA2) และห่างจากผลเฉลย 58, 47, 26 และ 62 ต าแหน่ง ในสายดีเอ็นเอล าดับที่ 15 
(ECOXUL) ล าดับที่ 16 (PBR-P4) ล าดับที่ 17 (TRN9CAT) และล าดับที่ 18 (TDC) ตามล าดับ 
ในขณะที่มีสายโมทีฟถึง 11 สายที่ตรงผลเฉลย 

 ส าหรับผลลัพธ์สายโมทีฟของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (GA) ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสม
ที่สุดแบบกลุ่มอนุภาค (PSO) และขั้นตอนวิธีเอซีอาร์ไอ (ACRI) ในตารางที่ 4.1 ของสายดีเอ็นเอ 
ล าดับที่ 17 (TRN9CAT) ยังคงห่างจากผลเฉลย 28, 4 และ 11 ต าแหน่งตามล าดับ ในขณะที่ผลลัพธ์
ต าแหน่งสายโมทีฟในสายดีเอ็นเออ่ืนๆ ใกล้เคียงกับผลเฉลย จึงระบุได้ว่าขั้นตอนวิธีเหล่านี้ยังไม่
สามารถตรวจหาสายโมทีฟในสายดีเอ็นเอล าดับที่ 17 (TRN9CAT) ได้อย่างแม่นย านัก 
 ส าหรับขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบสานสัมพันธ์ในกลุ่มอนุภาคซึ่งเป็นขั้นตอนวิธีที่
น าเสนอ สามารถตรวจหาสายโมทีฟในสายดีเอ็นเอล าดับที่ 17 (TRN9CAT) ได้ใกล้เคียงที่สุด โดย
ผิดพลาดจากผลเฉลยไปเพียง 4 ต าแหน่ง และสามารถตรวจหาสายโมทีฟที่ตรงกับผลเฉลยได้ทั้งหมด 
16 สายจากสายข้อมูลที่น าเข้าทั้งหมด 18 สาย ส่งผลให้ค่าอินฟอร์เมชั่นคอนเทนท์ของผลลัพธ์จาก
ขั้นตอนวิธีที่น าเสนอมีค่าสูงสุดตามรูปที่ 4.11  
 

 
รูปที่ 4.11 กราฟเปรียบเทียบค่าอินฟอร์เมชั่นคอนเทนท์ 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆท้ังสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกคร้ังที่มีการนำไปใช้



54 
 

 
โดยข้อมูลในตารางที่ 4.2 แสดงค่าอินฟอร์เมชั่นคอนเทนท์ในการทดลอง 18 ครั้ง ระหว่างขั้นตอนวิธี
ค่าคาดหมายสูงสุด (MEME) ขั้นตอนวิธีอไลเอซีอี (AlignACE) ขั้นตอนวิธีเอซีอาร์ไอ (ACRI) และ
ขั้นตอนวิธีที่น าเสนอ (NexusPSO) พร้อมกับค่าเฉลี่ย (Average) ของแต่ละขั้นตอนวิธีในการทดลอง 
18 ครั้ง ซึ่งขอบเขตเวลาการด าเนินการของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอในการทดลอง 18 ครั้งอยู่ระหว่าง 
980 ถึง 1650 มิลลิวินาที  
 
ตารางท่ี 4.2 เปรียบเทียบค่าอินฟอร์เมชั่นคอนเทนท์ในการทดลอง 18 ครั้ง 

No.  MEME  AlignACE  ACRI NexusPSO
1 10.032 9.651 10.01 11.045
2 9.075 9.887 10.28 11.804
3 10.02 9.576 9.987 11.018
4 10.05 9.624 10.403 10.946
5 9.117 10.235 10.457 10.354
6 9.892 9.71 10.184 11.934
7 9.554 9.01 9.895 11.005
8 10.124 9.934 10.258 11.112
9 9.646 9.807 10.354 10.124
10 9.439 9.853 10.421 11.053
11 9.121 10.12 10.53 10.984
12 9.16 9.399 10.415 10.852
13 9.684 9.976 10.38 11.074
14 9.773 9.825 10.286 11.04
15 9.024 9.769 10.179 11.206
16 9.008 10.314 10.3 11.704
17 9.105 9.011 10.14 11.029
18 9.32 9.835 10.431 10.254  

 
ส าหรับการตรวจสอบการกระจายของข้อมูลผลลัพธ์จากการทดลองในแต่ละรอบของขั้นตอนวิธีที่
น าเสนอ งานวิจัยนี้ใช้ค่าสถิติทดสอบท ี(T-values) ซึ่งเป็นการเปรียบเทียบการกระจายตัวของผลลัพธ์
จากการทดลองหลายๆ ครั้ง ระหว่างขั้นตอนวิธีที่น าเสนอและขั้นตอนวิธีอ่ืนๆ ในกรณีที่ค่าสถิติ
ทดสอบทีสูงแสดงให้เห็นว่าผลลัพธ์จากการทดลองหลายๆ ครั้ง ระหว่างขั้นตอนวิธีมีนัยส าคัญต่อกัน 
ซึ่งผลลัพธ์ค่าสถิติทดสอบทีแสดงในตารางที่ 4.3 ก าหนดให้ค่าสถิติทดสอบทีจากการทดลอง 18 ครั้ง 
(18 Samples) มีค่าความอิสระ(The Degree of Freedom) อยู่ที่ 18+18-2 = 34 (n+n-2 เป็น
สมการมาตรฐานในการค านวณค่าอิสระ ) และก าหนดค่าระดับความมีนัยส าคัญ (Significance 
Level: α) เป็น α = 0.05 (α = 0.05 หมายถึงการกระจายตัวของข้อมูลอยู่ในระดับความน่าเชื่อถือที่ 
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95 เปอร์เซ็น) ซึ่งผลลัพธ์ t0.95(34) = 1.691 จากวิเคราะห์ค่าสถิติทดสอบทีในตารางที่ 4.3 พบว่า
ค่าสถิติทดสอบทีของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอมีค่ามากกว่าขั้นตอนวิธีที่เกี่ยวข้อง ที่ t0.95(34) แสดงให้
เห็นว่าค่าเฉลี่ยของผลลัพธ์ของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอ มีการกระจายตัวอย่างมีนัยส าคัญกับขั้นตอนวิธีที่
เกี่ยวข้อง 
 
ตารางท่ี 4.3 ค่าสถิติทดสอบทีระหว่างขั้นตอนวิธีที่น าเสนอกับข้ันตอนวิธีที่เก่ียวข้อง 

t -value  MEME  AlignACE  ACRI

compared with NexusPSO 10.354 9.181 6.34  
 
4.2  การประเมินผลลัพธ์แบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้า 
 

งานวิจัยนี้ใช้ค่าเอฟสกอร์ ซ่ึงนิยมน ามาใช้วัดประสิทธิภาพความแม่นย าและความถูกต้อง
ครอบคลุมของผลลัพธ์ ในการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหลายสายโมทีฟต่อ
สายข้อมูลที่น าเข้า [18][19][20][21][27] ค านวณตามสมการ (2.22) ซึ่งค่าเอฟสกอร์เป็นค่าที่
พิจารณาทั้งความแม่นย า (Precision) และความถูกต้องครอบคลุม (Recall) กล่าวโดยละเอียดใน
หัวข้อ 2.11 และผลการวิจัยน าค่าเหล่านี้มาใช้ในการวัดประสิทธิภาพระหว่าง ผลลัพธ์ของขั้นตอนวิธีที่
น าเสนอและข้ันตอนวิธีที่เก่ียวข้อง 

งานวิจัยนี้ท าการทดลองขั้นตอนวิธีทั้งหมด 20 ครั้ง  ตามรูปแบบการทดลองของงานที่
เกี่ยวข้อง [18][19][20][21] แล้วน าค่าเอฟสกอร์สูงสุดจากการทดลอง 20 ครั้งของขั้นตอนวิธีที่
น าเสนอ มาเปรียบเทียบค่าที่ดีที่สุดของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (GA) ทดสอบโดย D. Wang และ X. 
Li [20] และค่าที่ดีที่สุดของขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาคแบบประยุกต์ 
(PSOVa) ทดสอบโดย M. Karabulut และ T. Ibrikci [17] พบว่าขั้นตอนวิธีที่น าเสนอมีค่าเอฟสกอร์
สูงสุดในกลุ่มข้อมูล 6 กลุ่มจาก 8 กลุ่ม ในขณะที่กลุ่มข้อมูลอีก 2 กลุ่ม ได้แก่ ERE และ MEF มีค่าเอฟ
สกอร์อยู่ที่ 0.85 และ 0.98 ตามล าดับซึ่งสูงสุดเป็นอันดับที่สองดังรายละเอียดในตารางที่ 4.4 อย่างไร
ก็ตามเมื่อน าค่าเอฟสกอร์สูงสุดในทุกกลุ่มข้อมูลมาหาค่าเฉลี่ย พบว่าขั้นตอนวิธีที่น าเสนอมีค่าเฉลี่ย
สูงสุดดังรูปที่ 4.12 

 
ตารางท่ี 4.4 ค่าเอฟสกอร์ของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอเปรียบเทียบกับข้ันตอนวิธีที่เก่ียวข้อง 

Algorithm CREB CRP ERE E2F MEF MYOD SRF TBP Average

PSO_HD 0.90 0.92 0.85 0.92 0.98 0.91 0.91 0.89 0.91

PSOVa(best) 0.72 0.86 0.82 0.67 0.91 0.43 0.79 0.84 0.76

GAPK 0.73 0.91 0.92 0.82 1.00 0.83 0.74 0.88 0.86

GALF_P 0.73 0.91 0.79 0.85 0.97 0.71 0.85 0.84 0.84

GAME 0.71 0.88 0.76 0.79 0.97 0.44 0.83 0.77 0.78
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รูปที่ 4.12 กราฟแท่งเปรียบเทียบค่าเอฟสกอร์เฉลี่ยในกลุ่มข้อมูลทั้ง 8 กลุ่ม 

 
เมื่อน ารายละเอียดการทดลองทั้ง 20 ครั้งในกลุ่มข้อมูล 8 กลุ่ม มาเปรียบเทียบค่าความ

แม่นย า ค่าความถูกต้องครอบคลุมและค่าเอฟสกอร์ ระหว่างขั้นตอนวิธีที่น าเสนอและขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมที่ทดสอบโดย D. Wang และ X. Li [21] ปรากฏว่าผลลัพธ์ของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอ       
ให้ค่าเอฟสกอร์เฉลี่ยสูงสุดอยู่ที่ 0.89 ดังตารางที่ 4.5 ซึ่งมี 7 กลุ่มข้อมูลที่ขั้นตอนวิธีที่น าเสนอมี           
ค่าเอฟสกอร์สูงสุด ในขณะที่กลุ่มข้อมูล CRP ค่าเอฟสกอร์อยู่ในล าดับที่สองรองจากขั้นตอนวิธี  
GALF-P [19] และค่าเบี่ยงเบนมาตรฐานของค่าเอฟสกอร์ของขั้นตอนวิธีที่น าเสนออยู่ที่ 0.02 ถึง 0.08  

 
ตารางท่ี 4.5 เปรียบเทียบค่าเอฟสกอร์ (F-score) และค่าเบี่ยงเบนมาตรฐาน 

CREB CRP ERE E2F MEF MYOD SRF TBP Average
F -score 0.90 0.89 0.79 0.89 0.97 0.88 0.91 0.89

± 0.05 0.03 0.07 0.08 0.02 0.06 0.02 0.02
F -score 0.66 0.87 0.79 0.75 0.89 0.87 0.78 0.77

± 0.06 0.02 0.11 0.03 0.06 0.05 0.03 0.06
F -score 0.66 0.86 0.78 0.77 0.87 0.74 0.67 0.83

± 0.04 0.04 0.10 0.02 0.03 0.09 0.04 0.06
F -score 0.53 0.91 0.72 0.78 0.89 0.36 0.76 0.80

± 0.26 0.04 0.10 0.07 0.11 0.32 0.09 0.09
F -score 0.43 0.88 0.72 0.72 0.93 0.24 0.78 0.62

± 0.32 0.03 0.06 0.06 0.04 0.16 0.06 0.25
GAME

0.89

0.80

0.77

0.72

0.67

Algorithm

PSO_HD

iGAPK

GAPK

GALF-P

 

 
โดยข้อมูลตารางที่ 4.6 แสดงค่าความแม่นย าของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอสูงสุด 6 กลุ่ม ประกอบด้วย 
CREB, ERE, E2F, MYOD, SRF และ TBP แต่ข้อมูลตารางที่ 4.7 แสดงค่าความถูกต้องครอบคลุมของ
แนวคิดที่น าเสนอสูงสุดเพียง 3 กลุ่มประกอบด้วย CREB, MEF และ TBP อย่างไรก็ตามเมื่อ

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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เปรียบเทียบค่าเฉลี่ยของค่าความแม่นย าและค่าความถูกต้องจากกลุ่มข้อมูลทั้ง 8 กลุ่ม พบว่าขั้นตอน
วิธีที่น าเสนอให้ค่าเฉลี่ยของค่าความแม่นย าและค่าความถูกต้องครอบคลุมสูงสุด อยู่ที่ 0.90 และ 
0.88 ตามล าดับ พร้อมกับแสดงค่าเบี่ยงเบนมาตรฐานของค่าความแม่นย าอยู่ที่ 0.03 ถึง 0.08 และค่า
เบี่ยงเบนมาตรฐานของค่าความถูกต้องครอบคลุมอยู่ที่ 0.02 ถึง 0.09 ตามล าดับ ดังตารางที่ 4.6 และ 
4.7 
 

ตารางท่ี 4.6 เปรียบเทียบค่าความแม่นย า (Precision) และค่าเบี่ยงเบนมาตรฐาน 
CREB CRP ERE E2F MEF MYOD SRF TBP Average

Precision 0.87 0.94 0.79 0.90 0.95 0.92 0.96 0.88
± 0.04 0.05 0.08 0.08 0.03 0.06 0.04 0.03

Precision 0.68 0.90 0.73 0.69 0.87 0.83 0.75 0.73
± 0.06 0.05 0.15 0.02 0.10 0.06 0.04 0.10

Precision 0.65 0.96 0.71 0.66 1.00 0.68 0.63 0.83
± 0.04 0.06 0.15 0.02 0.00 0.14 0.05 0.06

Precision 0.47 0.95 0.65 0.67 0.85 0.28 0.68 0.74
± 0.24 0.02 0.15 0.08 0.16 0.24 0.12 0.12

Precision 0.44 0.93 0.63 0.62 0.90 0.24 0.67 0.67
± 0.31 0.05 0.07 0.05 0.05 0.17 0.06 0.28

0.64

Algorithm
0.90

0.77

0.77

0.66

PSO_HD

iGAPK

GAPK

GALF-P

GAME
 

 
ตารางท่ี 4.7 เปรียบเทียบค่าความถูกต้องครอบคลุม (Recall) และค่าเบี่ยงเบนมาตรฐาน 

CREB CRP ERE E2F MEF MYOD SRF TBP Average
Recall 0.94 0.85 0.80 0.87 0.99 0.86 0.86 0.90

± 0.06 0.04 0.07 0.09 0.02 0.08 0.02 0.02
Recall 0.65 0.84 0.88 0.83 0.92 0.92 0.81 0.83

± 0.06 0.03 0.03 0.06 0.04 0.08 0.05 0.04
Recall 0.68 0.80 0.89 0.92 0.77 0.82 0.74 0.83

± 0.07 0.04 0.06 0.05 0.05 0.06 0.05 0.06
Recall 0.60 0.88 0.84 0.93 0.94 0.51 0.88 0.86

± 0.29 0.05 0.04 0.05 0.06 0.45 0.06 0.02
Recall 0.43 0.84 0.84 0.86 0.96 0.24 0.92 0.58

± 0.30 0.03 0.06 0.09 0.06 0.16 0.06 0.24

0.88

GAME
0.71

0.81

0.81

0.84

Algorithm

PSO_HD

iGAPK

GAPK

GALF-P

 

 
เมื่อพิจารณาการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่

น าเข้าของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอ จากการทดลอง 20 ครั้งในกลุ่มข้อมูล 8 กลุ่ม พบว่าเวลาในการ
ด าเนินการของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอใช้เวลาในกลุ่มข้อมูล MEF2 940 ถึง 1023 มิลลิวินาที ใช้เวลาใน
กลุ่มข้อมูล MYOD 1000 ถึง 1110 มิลลิวินาที ใช้เวลาในกลุ่มข้อมูล E2F 1150 ถึง 1297 มิลลิวินาที 
ใช้เวลาในกลุ่มข้อมูล ERE 1180 ถึง 1378 มิลลิวินาที ใช้เวลาในกลุ่มข้อมูล CREB 1250 ถึง 1462 
มิลลิวินาที ใช้เวลาในกลุ่มข้อมูล SRF 1300 ถึง 1400 มิลลิวินาที ใช้เวลาในกลุ่มข้อมูล TBP 1500 ถึง 
1698 มิลลิวินาที และใช้เวลาในกลุ่มข้อมูล CRP 1650 ถึง 2000 มิลลิวินาที ดังตารางที่ 4.8 ซึ่ง

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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สังเกตได้ว่าเวลาที่ใช้ในการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสในกลุ่มข้อมูล CRP มากที่สุด
เนื่องจากรูปแบบข้อมูลมีความหลากหลายและสายโมทีฟมีขนาดยาว 
 

ตารางท่ี 4.8 เปรียบเทียบเวลาในการทดลอง 20 ครั้งในกลุ่มข้อมูลทั้ง 8 กลุ่ม 
Time MEF2 MYOD E2F ERE CREB SRF TBP CRP

Mininum Time (Millisecond) 940 1000 1150 1180 1250 1300 1500 1650
Maximum Time (Millisecond) 1023 1110 1297 1378 1462 1400 1698 2000  

 
4.3  อภิปรายผลการทดลองของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอ 
 

ส าหรับผลลัพธ์สายคอนเซนซัสของขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบสานสัมพันธ์ใน
กลุ่มอนุภาคในกลุ่มข้อมูลทั้ง 10 กลุ่ม  สังเกตได้ว่าให้ผลลัพธ์ของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอตรงกับสาย 
คอนเซนซัสที่เป็นผลเฉลยดังรูปที่ 4.1 ถึง 4.10 พร้อมกับความแม่นย าของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอที่สูง
กว่าขั้นตอนวิธีที่เกี่ยวข้อง โดยเฉพาะอย่างยิ่งสายดีเอ็นเอล าดับที่ 17 ในกลุ่มข้อมูลอีโคไล แนวคิดที่
น าเสนอสามารถหาผลลัพธ์ได้ใกล้เคียงกับต าแหน่งผลเฉลยมากที่สุดดังตารางที่ 4.1 และค่าสถิติ
ทดสอบที เพ่ือวัดการกระจายของผลลัพธ์จากการทดลองทั้งหมด 18 ครั้ง ระหว่างขั้นตอนวิธีที่
น าเสนอกับขั้นวิธีที่เกี่ยวข้อง จากผลการเปรียบเทียบแสดงให้เห็นว่าขั้นตอนวิธีที่น าเสนอมีการ
กระจายของข้อมูลที่มีนัยส าคัญต่อขั้นตอนวิธีที่เกี่ยวข้อง 

ส าหรับการเปรียบเทียบค่าเอฟสกอร์ของขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบอนุภาค
ร่วมกับระยะทางแฮมมิงและขั้นตอนวิธีที่เก่ียวข้องในกลุ่มข้อมูลทั้ง 8 กลุ่ม พบว่าขั้นตอนวิธีที่น าเสนอ
มีค่าเอฟสกอร์ต่ ากว่าขั้นตอนวิธี GALF-P ในกลุ่มข้อมูล CRP เพียงกลุ่มเดียว แต่มีค่าเอฟสกอร์สูงสุด
ในกลุ่มข้อมูลอีก 7 กลุ่มที่เหลือได้แก่ CREB, ERE, E2F, MEF, MYOD, SRF และ TBP อย่างไรก็ตาม
ขั้นตอนวิธีที่น าเสนอยังคงมีค่าเฉลี่ยเอฟสกอร์สูงสุดดังตารางที่ 4.5 แสดงให้เห็นว่าขั้นตอนวิธีที่
น าเสนอสามารถพัฒนาการตราวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสได้แม่นย าและครอบคลุมมากข้ึน 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆท้ังสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกคร้ังที่มีการนำไปใช้



บทท่ี 5  

สรุปผลการวิจัยและข้อเสนอแนะ  
 

5.1  สรุปผลการวิจัย  
 

 งานวิจัยนี้ได้เสนอขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบสานสัมพันธ์ ในกลุ่มอนุภาค 
(NexusPSO) ซึ่งเป็นการน าขั้นตอนสานสัมพันธ์ที่คิดขึ้นใหม่มาประยุกต์เข้ากับขั้นตอนวิธีการหา 
หน่วยย่อยที่เหมาะสมแบบกลุ่มอนุภาค (Particle Swarm Optimization: PSO) เพ่ือตรวจหาส่วนที่
ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหนึ่งสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้าอย่างมีประสิทธิภาพและแม่นย าขึ้น 
โดยขั้นตอนสานสัมพันธ์สามารถจัดการพ้ืนที่ของปัญหา (Problem Space) ให้เล็กลงแต่ยังคงข้อมูลที่
ถูกต้องไว้ จงึช่วยให้ขั้นตอนการสุ่มของขั้นตอนวิธีสามารถหลีกเลี่ยงผลลัพธ์ที่ดีแต่ไม่ถูกต้องได้ (Local 
Optimums) ซ่ึงจากผลการทดลองแสดงให้เห็นว่าขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบสานสัมพันธ์
ในกลุ่มอนุภาค มีความแม่นย าในการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสสูงกว่าขั้นตอนวิธีอ่ืนๆ ที่
เกี่ยวข้อง พิจารณาจากค่าอินฟอร์เมชั่นคอนเทนท์ (Information Content : IC) ของขั้นตอนวิธีที่
น าเสนออยู่ที่ 11.029 ที่สูงกว่าขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาค [17] ขั้นตอนวิธี
เชิงพันธุกรรม [25] และขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดด้วยระบบอาณาจักรมด [15] ซึ่งมี          
ค่าอินฟอร์เมชั่นคอนเทนท์ 10.95, 10.876 และ 10.548 ตามล าดับ เมื่อพิจารณาค่าสถิติทดสอบที 
(T-test) พบว่าขั้นตอนวิธีที่น าเสนอมีค่าที (T-value) จากการทดสอบ 18 ครั้ง สูงกว่าขั้นตอนวิธีที่
เกี่ยวข้องอย่างมีนัยส าคัญ โดยมีค่านัยส าคัญอยู่ที่ 95 เปอร์เซ็น และมีการน าสายคอนเซนซัสที่เป็น
ผลลัพธ์จากขั้นตอนวิธีที่น าเสนอไปเปรียบเทียบกับสายคอนเซนซัสที่เป็นผลลัพธ์จากวิธีการดีเอ็นเอ
ฟุตพรินติ้ง (DNA Footprinting) ซึ่งเป็นวิธีการทางด้านชีววิทยาที่เชื่อถือได้ จากการเปรียบเทียบ
พบว่าผลลัพธ์สายคอนเซนซัสของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอตรงกลับสายคอนเซนซัสที่เป็นผลลัพธ์จาก
วิธีการดีเอ็นเอฟุตพรินติ้ง ซึ่งแสดงให้เห็นว่าผลลัพธ์จากข้ันตอนวิธีที่น าเสนอมีประสิทธิภาพดี  
 ส าหรับการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหลายสายโมทีฟต่อสายข้อมูลที่
น าเข้า งานวิจัยนี้ได้น าเสนอขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบอนุภาคร่วมกับระยะทางแฮมมิง  
(PSO_HD) โดยประยุกต์ขั้นตอนวิธีการหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาคร่วมกับแนวคิดระยะทาง
แฮมมิง ซึ่งมีวัตถุประสงค์หลักคือ พัฒนาการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสแบบหลายสายโม
ทีฟต่อสายข้อมูลที่น าเข้าที่มีความแม่นย าและครอบคลุมในกลุ่มข้อมูลที่หลากหลาย ซึ่งจากการใช้ค่า
ความแม่นย า (Precision) ค่าความถูกต้องครอบคลุม (Recall) และค่าเอฟสกอร์ (F-score) เพ่ือวัด
ประสิทธิภาพของผลลัพธ์จากตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการถอดรหัสของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอ ในกลุ่ม
ข้อมูล 8 กลุ่ม พบว่าขั้นตอนวิธีที่น าเสนอให้ค่าเอฟสกอร์สูงสุด 7 กลุ่มข้อมูล ยกเว้นผลลัพธ์ในกลุ่ม
ข้อมูล CRP อย่างไรก็ตามค่าเอฟสกอร์เฉลี่ยในทุกกลุ่มข้อมูลของขั้นตอนวิธีที่น าเสนอยังคงมีค่าสูงสุด  
จึงสามารถสรุปได้ว่าขั้นตอนวิธีที่น าเสนอสามารถพัฒนาประสิทธิภาพการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัย
การถอดรหัสทีแ่ม่นย าและถูกต้องครอบคลุมมากขึ้น  
 
 
 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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5.2  ข้อเสนอแนะ  
 

 ภายใต้ทรัพยากรเครื่องคอมพิวเตอร์ที่ก าหนดไว้ ขั้นตอนวิธีที่น าเสนอใช้เวลาด าเนินการได้ไม่
ดีนักเมื่อเทียบกับขั้นตอนวิธีอ่ืนๆ ดังนั้นการเพ่ิมความรวดเร็วในการตรวจหาส่วนที่ยึดจับปัจจัยการ
ถอดรหัสของขั้นตอนวิธียังคงจ าเป็นต่อการศึกษาและพัฒนาต่อไป โดยเฉพาะอย่างยิ่งในกลุ่มของ
สิ่งมีชีวิตที่มีสายจีโนมขนาดยาว ซึ่งงานวิจัยในอนาคตคือการประยุกต์การประมวลผลแบบคู่ขนานเพ่ือ
เพ่ิมความรวดเร็วในการด าเนินการมากข้ึน 
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 

Abstract—The detection of transcription factor binding sites 

is a major problem in research in Biology. Methods and 

computer algorithms can be applied to reduce time complexity 

and cost of detecting transcription factor binding sites in 

laboratory experiments. One of the well-known methods 

commonly used is swarm intelligence. However, errors in 

detection of transcription factor binding sites can be caused by 

different binding sites in the same genome sequence. The 

purpose of this research is to improve the effectiveness and 

accuracy in the detection of transcription factor binding sites 

by applying the newly developed pre-processing procedure, 

Nexus, to Particle Swarm Optimization algorithm (NexusPSO). 
The accuracy of the NexusPSO algorithm was measured in 

comparison with other algorithms, using information content 

(IC) as an indicator, with Escherichia coli data. This study 

found that NexusPSO is the most accurate method being 

tested. NexusPSO was then tested using consensus sequences 

on Saccharomyces cerevisiae and Homo sapiens. NexusPSO 

showed nearly identical results when compared to DNA 

footprinting methods. 

 
Index Terms—Particle swarm optimization, Transcription 

factor binding site (TFBSs), Motif detection.  

 

I. INTRODUCTION 

MONG major DNA sequences component, there is 

conserved sequences fragment called Transcription 

factor binding sites (TFBSs). TFBSs are an integral part of 

the gene transcription process leading to protein synthesis. 

The TFBSs consist of subsequences known as motif 

sequences consisting of the same nucleotides: A, T, C and 

G. TFBSs assist the biological researchers in knowing the 

location of gene transcription which leads to protein 

synthesis. This information benefits researchers by reducing 

the cost, time and resources used in detecting TFBSs in the 

laboratory setting. TFBSs can be detected by employing 

rigorous labor using expensive laboratory equipment [1] 

resulting in high cost of experiments. Therefore, a computer 

application was developed to reduce the cost of detection by 

applying the Gibb Sampling algorithm, developed by  
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Charles E. Lawrence et al [2]. Later, the Gibb Sampling 

algorithm was developed to detect TFBSs via online 

computing programs, including: AlignACE [3] and 

BioProspector [4]. Gibb Sampling algorithm consists of two 

main processes. The first process is the sampling step where 

random DNA sequences are sampled an analyzed for 

possible TFBSs. The data is input into a Position Weight 

Matrix (PWM). The PWM showed the probability of each 

alphabet („A‟, „C‟, „G‟, „T‟) in every position of the motif 

sequence. The second process is the predictive update step, 

where the full sequence of DNA is sampled, and the PWM 

is optimized and selects the most suitable motifs. 

Gibb Sampling was further developed to detect TFBSs 

more effectively using software such as MEME [5], Weeder 

[6] and MDScan [7]. The Gibb sampling algorithm was then 

applied with the Bayesian probability model by Gibbs 

sampler [8]. Gibb Sampling is an algorithm classified as a 

type of searching or detecting method using statistical 

optimization. This was the most suitable technique of 

stochastic optimization suitable for searching in long 

sequences. However, the Gibb Sampling algorithm had 

limitation in terms of efficiency of time and accuracy.  

The Genetic Algorithm (GA) was applied by Falcon F.M 

Liu et al. [9] to increase the efficiency of detecting motifs 

through a program called FMGA. This method can be 

applied to TFBSs. GA used a crossover technique to 

randomly process  motif sequences for speed, and the 

mutation technique to generate quality PWM indicators in 

detection using  SAGA [10], MDGA [11] algorithms. 

When analyzing detection patterns of TFBSs, it can be 

considered a NP-Hard problem similar to the Traveling 

Salesman Problem (TSP) [12], Job-shop Scheduling 

Problem (JSP) [13], Flow Shop Scheduling Problem (FSP) 

[14], Longest Common Subsequence problem (LCS) [15], 

etc. [16]. Researchers have developed algorithms to solve 

NP-Hard problems such as Particle Swarm Optimization 

(PSO) algorithm [17] by J.Kennedy and R.Eberhart in 1995, 

the Ant Colony Optimization (ACO) algorithm by Dorigo et 

al. in 1996 [18], and Memetic algorithm by J. Yan and M. Li 

in 2015 [19]. However, such algorithms are still need to be 

improved as the problem of local optimums. These 

algorithms can be applied to detect TFBSs using hybrid 

concepts to avoid the problem of local optimums and/or to 

reduce time consumption of the algorithm process. 

Therefore, the algorithms were developed and applied for 
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exceeding these limitations such as time improvement in 

solving LCS problem using Simple Polynomial Time 

Algorithm [20] and improvement in both time and quality in 

detecting TFBSs using Ant Colony Regulatory 

Identification (ACRI) by Wei Liu et al. [21] and Particle 

Swarm Optimization Variants (PSO Variants) by Mustafa 

Karabulut and Turkay Ibrikci [22]. Both algorithms 

achieved admirable results, while ACRI can improve the 

speed of result, PSO can increase the accuracy. However, 

detection accuracy of TFBSs is still limited when detecting 

motif sequences containing different characteristics. 

 This paper proposes applying the PSO algorithm [17] and 

the newly developed Nexus procedure, called NexusPSO 

algorithm to yield more accurate results and avoid the 

problem of local optimums in detection of TFBSs. Nexus 

functions by creating custom subsequences in the genome 

sequence. Following the characterization of each 

subsequence, relationships are created within the 

subsequences. The quality of each relationship between 

subsequences is evaluated, and weak relationships pruned.   

The remaining parts of this research are presented as 

follows: Section II discusses the problem domain and 

related work; Section III describes the proposed approach; 

the data set and experiments are explained in Section IV; 

and Section V is the conclusions. 

II. BACKGROUND AND RELATED THEORIES 

A. Background and Signification of the Research Problem 

Detection of TFBSs can be considered a NP-Hard 

Problem. The variables of the problem can be defined as 

follows: The DNA sequences can be defined from the input 

sequence which is Si where i is the sequence of any input 

sequence. While n is the total number of input sequences. 

The length of input sequence Si is LS
i
 and the length of motif 

sequences is w. The number of total motif sequences 

(number of  Ms
i
) in the input sequence Si is number of MS

i
 = 

LS
i
- w + 1 where w < LS

i
. The total number of input 

sequences are defined as S = {S1, S2,…,Sn}and the group of 

motif sequences in each input sequence is Si = {M1, M2,…, 

ML-w-1, ML-w, ML-w+1}. The group of total alphabet data 

possible in the genome sequences is b = {„A‟, „C‟, „G‟, „T‟}.  

If the detection of TFBSs independently allowed motif 

abundance, each sequence will be varied and the complexity 

would be O((2
l
i
-w

)
n

 [23],[24]. Therefore, restricting the 

number of motif in each particular sequence is preferred in 

this experiment. 

 

B. Definition of Particle Swarm Optimization (PSO)    

Particle Swarm Optimization (PSO) has been developed 

from the principles of swarm intelligence initiated from the 

research on the behaviors in movement in schools of birds 

or fish. While traveling, these groups vary group leaders to 

have the most effective leader at each iteration. Therefore, 

swarm intelligence has been developed by J.Kennedy and 

R.Eberhart in 1995 [17] as an algorithm for solving the NP-

hard problems. This algorithm requires each bird or fish to 

be the considered a particle, with each particle selecting a 

different solution for each problem. Leaders are selected by 

running a fitness function and selecting the particle or 

particles with the highest calculated score.  

One of the main principles of PSO is the definition of the 

particles. Then, topology is set, selecting the best particle at 

each iteration, including adjustments for speed and positions 

of each particle. The operation is repeated until each particle 

obtains the most optimal solution or the operation has 

reached the maximum iteration. There is also a research [25] 

which approaches the adjustment of particle speeds using 
Swap Sequence (SS) to achieve the better solutions.   

The topology and connection among the particles within 

the PSO algorithm allow particles to share data according to 

the topography pattern. This causes each particle to move to 

a more suitable position by employing the data together 

among the best particles at each iteration within the 

neighborhood particles. The topologies [26] are as follows: 

1. GBest: is the topology of total relative particles. 

Therefore, each particle has the number neighbors 

each particle has which is CP -1, having CP as the 

total number of particles as shown in Fig. 1(a). 

2.  Bidirectional Ring: is the topology of a ring with 

each particle having two neighboring particles: Pi-1
 

and Pi+1 when i is the current particle as shown in Fig. 

1(b). 

3. Random: is the random topology of non-structured 

relative particles as each particle chooses the 

neighbors by random and defines the number of 

neighbors Cn and 0 < Cn<= CP -1; particle as shown 

in Fig. 1(c). 

4. Von Neumann: is the squared topology having the 

relative particles in a lattice structure. Each particle 

has four neighboring particles, consisting of: left Pi-1 

particle, right Pi+1 particle, above Ps
i-1 

particle, and 

below Ps
i+1 

particle, as shown in Fig 1(d). 

 

C. Fitness Function for Accuracy Measurement 

The fitness function is run to consider and find the 

appropriate subsequences (appropriate motif sequences) that 

have the strongest solution. The factors used to calculate the 

fitness score of the particles or results of the motif consist 

of: equation (1) Consensus scoring (CS) [21] and equation 

(2) Information content (IC) [27]. CS is used to  calculate 

the frequency of alphabetic patterns „A‟, „C‟, „G‟ and „T‟ in 

the results. This variable will not consider the frequency of 

other alphabets not involved in the motif sequences 

(background) as shown in Fig. 2. It is possible that high 

scores from CS can be attributed to background levels that 

are not accounted for in the score. 

 

          

   (1) 

 

 

 b refers to all possible alphabets. 

 w is the length of motif sequence. 

𝐶𝑆 = 2 − (1/𝑊)  𝑝𝑏𝑖𝑙𝑜𝑔2
𝑏=*𝐴,𝐶,𝐺,𝑇+

(𝑝𝑏𝑖)

𝑊

𝑖=1
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 pbi is the frequency of alphabet b. 

 

Equation (2) Information Content (IC) is the variable 

used in calculating the similarity value of the alphabetic 

patterns between the results of each motif sequence. This 

variable will consider the frequency of other alphabets not 

involved in the results of motif sequences (background) as 

well. 

 

              

   (2) 

 

 

 b refers to all possible alphabets.  

 fb
 
is the frequency of alphabet b in any motif 

sequence. 

 pb is the frequency of alphabet b which is not in the 

results of motif sequences (background).  

 

The best particle from all iterations is pbest and gbest is the 

best particle in the neighborhood from each iteration. pbest 

and gbest are the center in which the particle‟s neighborhood 

are required to move along, at different speeds depending on 

the distance of each particle relative to pbest and gbest. 

Considering equation (3), as the positions of particle pi 

which is distance from particle pbest and particle gbest 

increase, particle speed will increase. On the contrary,  pi 

speed decreases the more near it draws to particles pbest and 

gbest. 

 

vi+1= wi.vi + c1 yi (xPbest 
i
- xPi)+ c2 zi (xGbest

 i
- xi)     (3) 

 

xi+1= xi +vi+1                   (4) 

 

The variables in the equations (3), (4) are as follows: 

 wi is the internal factor influencing the speed of 

particle pi in the next generation vi+1. 

 c1 ,c2 is the value gained at random being from 0 to 

1. 

 xPbest
i
 is the best position from the previous 

functional round. 

 xGbest
i
 is the best position from the group at each 

iteration with the definition as follows: 

 

 xGbest
i
 = arg min f (x∗) = {x∗ ∈ P : f (x∗) <= f 

(x),∀x∈I} 

 

 yi and zi is the parameter influencing the speed of 

particle pi. 

 vi is the velocity at each iteration. 

 xPi is the position of particle pi at each iteration. 

 

III. PROPOSED PRINCIPLES AND CONCEPTS  

The Nexus algorithm, which is a pre-process newly 

invented, can be applied to the PSO algorithm to increase 

the effectiveness in detecting TFBSs by reducing the chance 

of adhering to local optimums. The Nexus algorithm is able 

to reduce the problem space, which reduces the number of 

all possible subsequences, while still maintaining accurate 

results. 

The Nexus algorithm consists of: grouping which will be 

stated descriptively in Section B; connection between the 

particles which will be stated descriptively in Section C; and 

the selection which will be stated descriptively in Section D.  

 

A. Indication of Variables 

In this research, all input sequences are defined as S = {S1, 

S2, …, Sn} and n is the number of input sequences. Each 

sequence of Si has the equal length L. Each subsequence in 

the input sequences S has equal length w. Any non-selected 

area is called background as shown in Fig. 2. The members 

of motif sequences, which are TFBSs CoM = {MS
1
, MS

2
 ,…, 

MS
n-1

, MS
n
}. The members of alphabet or nucleotides b = 

{„A‟, „C‟, „G‟, „T‟}. All subsequences in each input 

sequence Si = {M1, M2,…, ML-w-1, ML-w, ML-w+1}. Therefore, 

the total number of subsequences in the genome sequence is 

(L-w+1)*S 

 

B. Grouping  

This method uses a grouping procedure, which is the 

arrangement of subsequence into 4 groups following the 

number of members of Ns consisting of Group A, Group C, 

Group G, and Group T. Measuring counts the number of 

alphabets in each subsequence MS
ij
 from the total number of 

subsequences when any MS
ij
 has the maximum frequency of 

alphabet b MAX(b) having b   Ns. Therefore MS
ij

 is classified 

into Group(b). In the case that any MS
ij
 subsequence has the 

maximum frequency of alphabet b > 1, the subsequence 

MS
ij
can be grouped into more than one group according to 

the maximum number of alphabet b as shown Table I. Table 

I shows grouping of subsequences with a total of 4 input 

 
Fig. 1. Network pattern of Particle Swarm Optimization (PSO), Fig. (a) GBest. 

(b) Bidirectional Ring (c) Random and (d) Von Neumann. 
   

Fig. 2. Motif and background. 

 

𝐼𝐶 =   𝑓𝑏𝑙𝑜𝑔2 (𝑓𝑏/𝑝𝑏) 
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sequences (Sn=4) having a total of possible MS
ij
 subsequences 

in the 8 input sequences. It can be noted the 1
st
 sequence (S1) 

is defined for more than one group because the maximum 

frequency of that subsequence matches more than one 

alphabet. Other examples include: the 1
st
 subsequence 

(MS
11

), the 3
rd

 subsequence (MS
13

), and the 5
th

 subsequence 

(MS
15

), etc. 

 

C. Connection 

The creation of relations starts by taking all possible 

subsequences Mij in the input sequence i to create relations 

with possible subsequences in the input sequence i+1 

considering only subsequences in the same group (1< = i <= 

n-1 where n is the total number of input sequences). 

Therefore, the occurring pattern of relations between input 

sequence i and input sequence i+1 is as follows: 

 

([M(A)ij⋈M(A)i+1j],[M(C)ij⋈M(C)i+1j],[M(G)ij⋈M(G)i+1j],[M

(T)ij⋈ M(T)i+1j])  

 

⋈ is defined to be the related pairs of the subsequences in 

the input sequence Si and Si+1. The related pairs of the 

subsequences in the input sequence Si and each input 

sequence Si+1 will define the CS value. The data in Table II 

shows an example of related pairs calculated as equation of 

CS as shown in equation (1). 

 

D. Selection 

The selection of related pairs is the last process of the 

Nexus algorithm, where the best related pairs created in the 

connection process are selected. To select related pairs, the 

two input sequences with the highest CS value are selected. 

 

[Top2{M(A)ij⋈M(A)i+1j},Top2{M(C)ij⋈M(C)i+1j}, 

Top2{M(G)ij⋈ M(G)i+1j},Top2{M(T)ij⋈ M(T)i+1j}] 

 

The example in Table III shows the related pairs being 

selected from the subsequence Mij and subsequence Mi+1j 

being in the same group. The data in this table is selected 

from the data in Table II.  This process is intended to reduce 

the problem of local optimums from the random PSO 

process.  

 

E. Particles Initialization 

The process of defining particles in the NexusPSO is 

through the creation of particle Pi in the swarm. Each 

particle Pi consists of subsequence Mij  (defining i and j as 

any input sequence and subsequence, respectively) from 

each input sequence Si. The condition allows one 

subsequence per input sequence. This research defines the 

first input sequence S1 to be the data sequence defining the 

first motif of each particle having S1 ={ M11, M12,…,M1L-w-1, 

M1L-w, M1L-w+1} where particle Pi(M
1
) = M1j. Pi(M

1
) is the first 

subsequence of the particle (initial subsequence) defining 

each particle Pi to select the subsequence from the next 

input sequence until the last data sequence is determined. 

Subsequences with the highest CS score are selected from 

the related pairs resulting in Pi= (Pi(M
1
) , Pi(M

2
).., Pi(M

n-1
) , 

Pi(M
n
)), where n is the total number of input data. The 

patterns of particle Pi in each group have created the related 

pairs as follows: 

P(A) i  any particle in group „A‟ 

[Top1{M(A)1j        ⋈(M(A) 2j
Top1

,M(A) 2j
Top2

 ) }  

⋈ Top1{ M(A) 2j
Op
⋈(M(A) 3j

Top1
,M(A) 3j

Top2
 ) } 

 
⋈ Top1{ M(A) n-1j

Op
 ⋈(M(A) nj

Top1
,M(A)nj

Top2
) }] 

 

P(C) i  any particle in group „C‟ 

[Top1{M(C)1j        ⋈(M(C) 2j
Top1

,M(C) 2j
Top2

 ) }  

⋈ Top1{ M(C) 2j
Op
⋈(M(C) 3j

Top1
,M(C) 3j

Top2
 ) } 

 
⋈ Top1{ M(C) n-1j

Op
 ⋈(M(C) nj

Top1
,M(C)nj

Top2
) }] 

 

TABLE I 

EXAMPLE OF INPUT SEQUENCE RESULTS FROM GROUPING   

 

TABLE II  

EXAMPLE OF RELATED PAIRS BETWEEN SUBSEQUENCES IN THE INPUT 

SEQUENCE SI AND SI+1 

 
TABLE III  

EXAMPLE OF RELATED PAIRS SELECTED FROM THE INPUT SEQUENCE SI  

AND SI+1  
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P(G) i  any particle in group „G‟ 

[Top1{M(G)1j        ⋈(M(G) 2j
Top1

,M(G) 2j
Top2

 ) }  

⋈ Top1{ M(G) 2j
Op
⋈(M(G) 3j

Top1
,M(G) 3j

Top2
 ) } 

 
⋈ Top1{ M(G) n-1j

Op
 ⋈(M(G) nj

Top1
,M(G)nj

Top2
) }] 

 

P(T) i  any particle in group „T‟ 

[Top1{M(T)1j        ⋈(M(T) 2j
Top1

,M(T) 2j
Top2

 ) }  

⋈ Top1{ M(T) 2j
Op
⋈(M(T) 3j

Top1
,M(T) 3j

Top2
 ) } 

 
⋈ Top1{ M(T) n-1j

Op
 ⋈(M(T) nj

Top1
,M(T)nj

Top2
) }] 

 

The meanings of symbols and variables are as follows:  

 ⋈ is the relation of pairs in the sequences between 

the input sequence Si with the input sequence Si+1.   

 M(b)ij is a subsequence in the genome defining i 

and j to be any input sequence and any 

subsequence, respectively. The set of b is 

{„A‟,„C‟,„G‟,„T‟}.  

 M(b)ij
Top1

 is a subsequence with the highest CS 

value in relation to subsequence M(b)i-1j.  

 M(b)ij
Top2

 is the subsequence with the second 

highest CS value in relation to subsequence M(b)i-

1j. 

 n is the total number of input sequences. 

 M(b)ij
op 

is the optimal result of subsequences. 

 

The particles of NexusPSO algorithm are defined to have 

the number of particles equal to the total possible 

subsequences of each input sequence Li-w+1 with a size of 

w < Li. 

 

F. Particle’s Movement 

The initial position of the particles is defined in the 

process of initializing particles, as described in Section E. 

The NexusPSO defines the initial velocity of all particles as 

0 and uses the fitness value from equation (5), which is 

discussed in Section G. This is used to calculate the fitness 

value of each particle. The fitness values from every particle 

are then compared to indicate the most suitable particle Pbest 

as shown in Fig. 3(a). The comparison will be conducted by 

Gbest topology, with the topology using data shared among 

all particles, as shown in Fig. 1(a).  

After, the position of each particle within the 

neighborhood is adjusted by applying the data of 

subsequence Mij from the best particle Pbest to replace the 

subsequences of particle‟s neighborhood Pi, as shown in 

Fig. 3(b). Adjusting the position of particles in each 

iteration, results in the particles having continuous 

movement, until each particle obtains the most optimal 

solution or the operation has reached the maximum 

iteration. If the process ceases because the total number of 

iterations was reached, the algorithm will select the particle 

with the highest fitness score from the last iteration. The 

results of the NexusPSO algorithm indicate the position of 

TFBSs in the genome sequences. 

 

G. Fitness Function 

The scale measuring the particles optimal Pbest at each 

iteration ti is the fitness function. The NexusPSO algorithm 

uses equation (5) as the fitness function. Equation (5) 

calculates the Information Content (IC) of the TFBSs as 

shown in Equation (2).   

Equation (5) defines the length of subsequence W. The 

condition is 0 < W <= L-1 and L is the length of the input 

sequence. The possible alphabets are b = {„A‟, „C‟, „G‟, 

„T‟}. The frequency of alphabet b appearing in the result of 

the particle is f 'b calculated from equation (6) and the 

frequency of alphabet b not being in the results of particles 

is p'b calculated from equation (7).  

 

                     

                     (5) 

 

 

 

                        (6) 

 

 

  

                    (7) 

 

 

The symbols and variables are described below:  

 cb is the number of times any alphabet b appears in 

the subsequences within each column.  

 c0b is the number of times any alphabet b appears 

outside the selected subsequences (background). 

 N is the total number of input sequences.  

 S is the total number of alphabets not selected 

within the chosen subsequences.  

 db is the pseudo counts [2]. 

 D is the sum of pseudo counts. 

 

H. Input data Collection and NexusPSO Algorithm 

The Nexus algorithm is the pre-process consisting of: the 

grouping of subsequences (grouping), creation of 

connections between the subsequences (initializing), and the 

process of selecting the most suitable related pairs in the 

first two ranks (selection). This research collects relation 

tables, which consist of: table of input sequences, table of 

 
Fig. 3. Example of adjusting the particle position. (a) represents the 5 
particles in the input sequences. (b) shows the replacements within the 

subsequences. 

𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠 = 𝐼𝐶

𝑊

𝑖=1

 

𝑓′𝑏 
=

𝑐𝑏 + 𝑑𝑏
𝑁 − 1 + 𝐷

 

𝑝′𝑏 
=
𝑐0𝑏 + 𝑑𝑏

𝑆 + 𝐷
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total possible subsequences, and table of particle data. PSO 

randomly selects subsequences from the Nexus procedure. 

The Pseudocode of the NexusPSO algorithm is as follow: 

 

Algorithm NexusPSO 

Input: w = the length of subsequence, Maximum = number 

of iterations, N = number of input sequences, L = length of 

input sequences, b = {‘A’, ‘C’, ‘G’, ‘T’}. 

Output: the set of subsequences CoM 

1: Nexus process (pre-process)  

1.1: for i = 1 to N do    

1.2:        for j = 1 to Li-w+1 do  

1.3:         grouping M[i][j]; 

1.4:          connection: M[i][j] and M[i+1][j]; 

  end for i  

   end for i  

 

2. PSO process  

2.1. Initialize particles from best connection pair, start from 

first of sequences. 

2.2. Particle movement 

2.3       for k = 1 to Maximum OR not converged do 

2.4            select local best particle; 

2.5            update velocity of particles; 

2.6            update position of particles;  

2.7          if k = 1 or local best > global best then 

                   update global best from local best; 

           end if 
end for k  

 

IV. EXPERIMENT 

A. Dataset and Parameter Settings 

The dataset of genome sequences to be tested for 

efficiency and accuracy of NexusPSO algorithm consists of 

3 groups as follows: 

 Saccharomyces Cerevisiae [28] from the database 

SCPD. The length of input DNA sequences is 550 
nucleotide pairs (550 alphabets) with other 

properties as shown in Table IV. 

 Homo sapiens [29] from the database JASPAR. 

The length of input DNA sequences is 600 
nucleotide pairs (600 alphabets) with other 

properties as shown in Table V. 

 Escherichia coli: E.Coli [27] from the dataset of 

cyclic-AMP receptor protein (CRP) with 

properties as shown in Table VI. The length of 

each input DNA sequence is 105 nucleotide pairs 

(105 alphabets). The length of motif is defined to 

be 22 nucleotides [27]. This genome sequence has 

at least one TFBS sequence in each input DNA 

sequence. Also, these sequences have varied 

nucleotide patterns, which make them a popular 

data set to test the efficiency of detection 

algorithms [3, 5, 8, 11, 18, 22]. 

 

The parameter settings of particles in Nexus PSO algorithm 

are shown in Table VII which are proper data for the tested 

dataset [22].  

 

B. Operation 

This research developed the NexusPSO algorithm using 

the C# language, version 5.0 in the Windows operating 

system. This research also used the SQL Server 2012 

database management system as the design-related database 

in order to store the data of: DNA sequences, data of 

relations between all possible motifs, and the particle data. 

This research employs Weblogo (https:// 

weblogo.berkeley.edu/logo.cgi) to generate consensus 

sequences, which were used to analyze the efficiency of 

results gained from the NexusPSO algorithm. 

 

TABLE VI 

DATA OF TFBSS OF THE DATASET OF ESCHERICHIA COLI

 
 

TABLE VII 
PROPERTIES OF THE PARAMETERS FOR PARTICLES 

 
 

TABLE IV 
PROPERTIES OF THE GENOME SEQUENCES OF SACCHAROMYCES CEREVISIAE  

 

TABLE V 
PROPERTIES OF THE GENOME SEQUENCES OF HOMO SAPIENS 
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C. Experimental Results for Anal yzing the Efficiency 

 The results from consensus sequences using the 

NexusPSO algorithm to detect the motif sequences in the 

genome sequences of Saccharomyces cerevisiae dataset are 

shown in Figures 4 to 8. The consensus sequences results 

for Homo sapiens are shown in Figures 9 to 13. Table IV 

and Table V show the consensus sequences of NexusPSO 

algorithm are identical to the consensus sequences from 

DNA footprinting methods. 

Table VIII shows the representative sequences result of 

NexusPSO, selected by average IC value from all 18 runs, 

compared to the results from the traditional algorithms 

consisting of AlignACE [3], MEME [5], and Gibbs sampler 

[8] to detect the motifs in the genome sequences of 

Escherichia coli. Also, Table VIII compares the positions of 

motif sequences obtained from each algorithm with the 

positions of TFBSs. The Gibb Sampler results reveal 2 motif 

sequences with results more than 20 positions from TFBSs, 

the 5
th

 DNA sequences (ECOYA) and the 17
th

 DNA 

sequences (TRN9CAT). The AlignACE results show there 

 
Fig. 4. Results of CS from the group of DNA sequences GAL4 
 

  

 
Fig. 5. Results of CS from the group of DNA sequences RAP1 

  

 
Fig. 7. Results of CS from the group of DNA sequences MCB 

  

 
Fig. 10. Results of CS from the group of DNA sequences E2F1 
  

 
Fig. 6. Results of CS from the group of DNA sequences REB1 

 

  

 
Fig. 11. Results of CS from the group of DNA sequences FOXD1 

 

 
Fig. 13. Results of CS from the group of DNA sequences RELA 

  

 
Fig. 12. Results of CS from the group of DNA sequences USF1 

  

 
Fig. 9. Results of CS from the group of DNA sequences ELK4 
  

 

 
Fig. 8. Results of CS from the group of DNA sequences PDR3 
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are 2 motif sequences more than 15 positions from the 

TFBSs, the 7
th

 DNA sequence (ECOGALE) and the 17
th

 

DNA sequence (TRN9CAT). Both algorithms do not have 

any resulting motif sequences match TFBSs. Results from 

the MEME algorithm show there are 4 motif sequences 

more than 20 positions from TFBSs and 1 motif sequence 

16 positions from the TFBS, the 5
th

 DNA sequences 

(ECOCYA), the 15
th

 (ECOXUL), the 16
th

 (PBR-P4), the 

17
th

 (TRN9CAT), and the 11
th

 (ECOMALBA2), 

respectively, while 11 motif sequences match the TFBSs. 

According to the data in Table VIII, the motif sequence 

results of the GA [11] and ACRI [21] algorithms for the 17
th

 

DNA sequence (TRN9CAT) are shifted from the TFBS by 

28 and 11 positions respectively. The result of the PSO [30] 

algorithm for the 7
th

 sequence is also shifted from TFBS by 

18 positions. This shows these algorithms cannot detect the 

motif sequences of the 17
th

 and 7th
 DNA sequence 

(TRN9CAT, ECOGALE) accurately. The NexusPSO 

algorithm had the most accurate detection of the motif 

sequence in the 17
th

 DNA sequence (TRN9CAT) with a 

deviation from the TFBS of only 4 positions. Also, 

NexusPSO detected the motif sequences by completely TABLE VIII 

COMPARISON ON THE RESULTS OF TRADITIONAL ALGORITHMS, RELEVANT 

ALGORITHMS, AND NEXUSPSO ALGORITHM 

 

 
 

Fig. 14. Comparison results of IC value among AlignACE, GA, PSO, 

ACRI, and NexusPSO 

 

TABLE IX 
AVERAGE IC VALUES FROM 18 RUNS AMONG THE DIFFERENT ALGORITHMS 

    

TABLE X 
IC VALUES FROM 18 RUNS AMONG THE DIFFERENT ALGORITHMS 

 

 
Fig. 15. The process times of NexusPSO for 18 runs  
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matching the TFBSs for 16 sequences, resulting in the 

NexusPSO algorithm having the highest IC value, as shown 

in Fig. 14.  Table IX shows the average IC values from 18 

runs among the different algorithms including MEME, 

AlignACE, ACRI and NexusPSO. Table X shows the IC 

values of each run. The computational times are between 

980 and 1650 milliseconds as shown in Fig. 15. The 

comparison of t-values among the relevant algorithms 

including NexusPSO is shown in Table XI. Considering t-

test from 18 samples, the degree of freedom is 18+18-2 = 34 

and let the significance level is α = 0.05 (confidence level is 

95%), so that t0.95(34) = 1.691. Comparing to t-value of 

NexusPSO from Table XI, we found that t-value of 

NexusPSO is higher than t0.95(34). 
 

V. CONCLUSIONS 

There are many algorithms available for detecting TFBSs, 

many of which were tested in this study. The Nexus 

procedure is designed to manage the problem space to 

become smaller, helping the random process of the 

algorithm avoid local optimums results.  

The data from this study shows that NexusPSO can detect 

TFBSs more efficiently and accurately than other available 

methods. According to the samples in this study, NexusPSO 

have the highest IC at 11.029 scoring better than previously 

recorded results for PSO [30], GA [11] and ACRI [21] 

which had IC values of 10.95, 10.876, and 10.548, 

respectively. Considering t-test, it indicates that there are 

different significances between the information content by 

NexusPSO and other algorithms. Furthermore, the results of 

consensus sequences of NexusPSO show efficient results 

when compared to the results from DNA footprinting 

method. 

However, the NexusPSO algorithm still needs to develop 

the competence to detect TFBSs with multiple motifs in 

each input sequence. 
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Enhancing of Particle Swarm Optimization 
Based Method for Multiple Motifs Detection in 

DNA Sequences Collections 
Sarawoot Som-in and Warangkhana Kimpan, Member, IEEE 

Abstract—Genome sequence data consists of DNA sequences or input sequences. Each one includes nucleotides with 

chemical structures presented as characters: ‘A’, ‘C’, ‘G’, and ‘T’, and groups of motif sequences, called Transcription Factor 

Binding Sites (TFBSs), which are subsequences of DNA that lead to protein-synthesis. The detection of TFBSs is an important 

problem for bioinformatics research. With the similar patterns of motif sequences in TFBSs, computational algorithms for TFBSs 

detection have been improved to reduce resources used in laboratory setting. The metaheuristic algorithm is the important issue 

that has been continually improved to detect TFBSs with greater precision and recall. This paper proposes PSO_HD by 

applying Particle Swarm Optimization (PSO) as a pre-process and using Hamming distance to improve the efficiency of 

detecting TFBSs with more precision and recall. In order to measure its efficiency, the paper compares the TFBSs detection 

using PSO_HD algorithm with relevant algorithms in 8 datasets. F-score is used as a measurement unit and compared to the 

related algorithms. The experimental results show that PSO_HD algorithm gives the highest average F-score, which can be 

indicated that the PSO_HD algorithm can improve the efficiency of detecting TFBSs with more precision and recall. 

Index Terms—particle swarm optimization, transcription factor binding sites, hamming distance, matrix similarity score 

——————————      —————————— 

1 INTRODUCTION

OTIF Discovery Problem (MDP) is an important 
problem for bioinformatics, defined as a NP-Hard 

problem by Maier in 1978 [1], and Riviere et al. in 2008 
[2]. One of the problems is the detection of Transcription 
Factor Binding Sites (TFBSs), the data that specify regions 
of DNA leading to protein synthesis. Generally, the tested 
genome sequence from various DNA sequences has a 
maximal identity in sequence content [3]. Due to the high 
cost of TFBSs detection in laboratory settings, many com-
puter algorithms have been developed to help reduce 
costs [4]-[8]. Developments have been made in the detec-
tion of TFBSs using metaheuristic algorithms, for exam-
ple: Genetic algorithm [9]-[11] and swarm intelligence (SI) 
improve detection efficiency. Ant Colony Optimization 
[12] is an algorithm that can be used to improve the effi-
ciency in detection time, and Bacterial Foraging Optimi-
zation (BFO) can be applied with Tabu Search (TS) [13] to 
detect TFBSs with more precision. 

The numbers of motif sequence results from many al-
gorithms attempting to detect TFBSs are defined by the 
number of input sequences, however in general, the 
number of motif sequences which are TFBSs are not equal 
to the number of input sequences (DNA sequences). 
Therefore, detecting TFBSs with precision and recall are 
still a major problem in bioinformatics.  

Genetic Algorithm was developed as a method to detect 
TFBSs without pre-determining the number of TFBS motif 
sequences. One notable example is the GAME [14] algo-
rithm by Wei and Jensen (2008), which applies Genetic Al-

gorithm (GA) and Bayesian-based statistics. There are sev-
eral other algorithms that use GA to improve detection 
with more precision, including: GALF_P [15], GAPK [16], 
and iGAPK [17]. 

Research in recent years has developed processes 
which support and improve the detection of TFBSs, for 
example, Planted (l, d) Motif Discovery Problem, where l 
is the length of motif sequences and d is a number of 
mismatched characters in motif sequences. MCES [18] is 
the algorithm which applies suffix array (SA) and longest 
common prefix array (LCP) to determine motif length. 
Also, AMDILM [19] is the algorithm which determines 
the optimal motif length to detect TFBSs by applying GA, 
including Mutation, Addition and Deletion. Also, the de-
termination of initial l-mers has been recently improved 
by algorithms such as: kmerGA [20], which uses Position 
Frequency Matrix (PFM) to detect TFBSs from Protein 
Binding Microarray data; and MOTOMATA [21], which 
can quickly detect TFBSs by using parallel processing, a 
non-deterministic finite automata (NFA) designed to 
work in micron automata processor (AP). 

Particle Swarm Optimization (PSO) is an optimization 
procedure that allows the processing of different candi-
date solutions to communicate and respond to one anoth-
er as a means of reaching the optimum result. However, 
the PSO algorithm can still be limited in effectiveness by 
becoming trapped in local optimums, where the algo-
rithm converges on the local optimums rather than the 
global optimum. M. Karabulut and T. Ibrikci created a 
Particle Swarm Optimization Variant (PSOVa) [22] with a 
pre-process adjusting the pattern of input sequences into 
gradient distribution, so the search space could be con-
tinuously searched reducing the percentage of results 
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trapped in local optimums. However, there are precision 
limitations in the results of PSOVa in detecting some mo-
tif sequences which have different characteristics from 
others.  

The purpose of this research is to improve the efficien-
cy of TFBSs detection with more precision and recall, by 
applying PSO with Hamming Distance (HD) [23] as a pre-
process, called PSO_HD. HD was applied to calculate the 
weight of the related pairs between subsequences in the 
pre-process. The calculation of Hamming distance is to 
count the differences between subsequences, for each 
subsequence was converted from character into binary by 
using Genetic Analysis [24] to continually and significant-
ly relate subsequences between input sequences. The par-
ticles are created in the algorithm by randomly selecting 
subsequences from the first input sequence. Next, each 
particle chooses its next subsequence according to its re-
lated pairs with the least Hamming distance, until it 
reaches the last input sequence. This happens in the 
movement of particles so the search space could be con-
tinuously and heuristically searched, thus the results 
trapped in local optimums are reduced. Particles continue 
to move until they reach alignment with one motif se-
quence per input sequence. The algorithm is defined to 
detect the remaining motif sequences by using cut-offs 
minimizing false negative rate [25]. Then, to create the 
TFBSs result, merge the result that satisfies the criteria 
with alignment which is the result of particle movement 
process. F-score is used to measure precision and recall, 
where the True Positive (TP) result as an overlapping 
threshold at 25% measured with the footprint experi-
ments. 

The remaining parts of this paper are presented as fol-
lows: Section II background and related theories; Section 
III describes the proposed approach; the data set and ex-
periments and discussions are explained in Section IV; 
and Section V is the conclusion. 

2 BACKGROUND AND RELATED THEORIES 

2.1 Definition and Background 

The TFBSs consist of k number of motif sequences (mi) 
located in input sequence Si. This is the criteria of number 
of motif sequences ksi per input sequence, 0< ksi <= pksi. pksi 
is the number of all possible subsequences in each input 

sequence. Suppose the width of a motif sequence is w and 
l is the length of an input sequence, therefore pksi = l-w+l. 
By comparing between the total possible subsequences 
from each input sequence, the detection takes time com-
plexity of O((2Li-w)n) [14],[15]. Generally, each genome has 
many input sequences with long lengths, making the 
problem of detecting TFBSs a NP-Hard problem. 

2.2 Hamming Distance 
Hamming distance HD is the distance between two vec-
tors of binary which is calculated by comparing binaries 
in the same position between two vectors, followed by 
counting the distinguished binaries [23]. Assume the 
Hamming distance of vector X and vector Y is ∑|Xi - Yi|, 
where Xi, Yi are a binary of vectors X and Y, respectively. 
Define the width of vector X and Y as the same length 
which is L. Therefore, HD(X,Y) > 0 when X ≠ Y and 
HD(X,Y) = 0 when X = Y; for finding the minimum dis-
tance of Hamming distance between vectors {a, b, c, d} 
where a = (11111), b = (01001), c = (10100), d = (00010), 
HD(a, b) =3,  HD(a, c) =3, HD(a, d) =4, HD(b, c) =4, HD(b, 
d) =3,  HD(c, d) =3; therefore, the minimum Hamming 
distance of the vector {a, b, c, d} is HD = 3. 

In order to apply the Hamming distance to detect 
TFBSs, the length of sub sequence w is defined as the 
length of vector L. Each nucleotide ‗A‘, ‗C‘, ‗G‘, and ‗T‘ are 
converted into binaries, such as A = 00, T = 01, G = 10, T = 
11, by the condition of chemical relationship [24]. The 
pattern of binary conversion is due to the relationship of 
the nucleotides. A (Adenine) and G (Guanine) are classi-
fied as purine nucleotides, while, T (Thymine) and C (Cy-
tosine) are in pyrimidine class. Also, the base pairing rule 
is that A pairs with T and C pairs with G. The Hamming 
distance between the characters converted into binaries 
are shown in Table 1. For example, the Hamming distance 
between subsequence ATCCGA <000111111000> and 
AAGGCC <000010101111> is equal to 6. 

2.3 Particle Swarm Optimization 

Particle Swarm Optimization (PSO) is a metaheuristic 
algorithm, classified as a stochastic search, which is ap-
plied from the movement of a swarm, becoming an algo-
rithm to solve a NP-hard problem [26]. The process of 
PSO begins with creating particles. Then PSO sets their 
velocities, using a fitness function to determine the best 
particle in each iteration. There are two types of best par-
ticles; a local best particle (xi

lb) and a global best particle 
(xi

nb). The velocity of each particle vi
(t) is varied by its dis-

tances to xi
lb and xi

nb as shown in equation (1). Where α is 
the inertia parameter which controls the last iteration ve-
locity vi

(t+1), β is the cognitive parameter which controls 
the effects from xi

lb, γ is the social parameter which con-
trols the effects from xi

nb ,and r1, r2 are the random values 
between 0 and 1. The position of each particle is adjusted 
continually at each iteration t, calculated in the equation 
(2). 

 
vi+1 = αvi

(t) + r1β(xi
lb- x(t))+ r2γ(xi

nb- xi
(t))                (1) 

 
xi+1= xi +vi+1                   (2) 

TABLE 1 
THE ENCODING INTO BINARIES FOR COMPUTING THE HAMMING 

DISTANCES 

 

A T G C

00 01 10 11

A 00 0 1 1 2

T 01 1 0 2 1

G 10 1 2 0 1

C 11 2 1 1 0

Rows Columns
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The informants among particles depend on the pat-

tern of the topology consisting of many patterns of 

topology [27]. For example, Gbest is the topology of 

total relative particles; Bidirectional Ring is the topol-

ogy of a ring with each particle having two neighbor-

ing particles: Pi-1 and Pi+1 when i is the current parti-

cle; and Random is the random topology of non-

structured relative particles as each particle chooses 

the neighbors by random and defines the number of 

neighbors as Cn, and the number of total particles as 

CP, where 0<Cn<=CP-1. As the process of PSOVa [22] in 

detecting TFBSs is to randomly choose a subsequence 

from each input sequence, the positions of particles 

could not be heuristically distributed among the prob-

lem space. As a result, the detection of TFBSs needs to 

be improved in precision and recall. 

2.4 Fitness Function 

Algorithms for detecting TFBSs provide an important 
process to select the best or the most fit particle where 
fitness values of each particle is calculated by the fitness 
function. When detecting TFBSs with genetic algorithm 
(GA) [11], the fitness function is used to calculate the 
probability of individual particles becoming parent parti-
cles in the next iteration, in other words, individual can 
become a parent by fitness proportionate selection. The 
fitness function is applied to calculate the shortest dis-
tance of data for selecting the optimal solutions of Ant 
Colony Optimization (ACRI) algorithm [28] and it is used 
to calculate the fitness value of particles in Particle Swarm 
Optimization (PSOVa) algorithm [22]. When applied to 
detect TFBSs, the fitness function is usually calculated as 
an alignment as follows: 

1. Alignment matrix is used to calculate the weight 
matrix of each character in alignment with equa-
tion (3) and select the character using the highest 
weight as a result shown in Fig. 1. 
 

                     
               

  
                             (3) 

 
where 

 N is the number of total input sequences. 

 ni,j  is the number of characters in position  
(i,j). 

 pi  is priori probability. 
 

2. Consensus scoring (CS) is the calculation which 
measures a similarity between subsequences in an 
alignment as shown in equation (4) [24]. 
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where 

 b  is the total possible characters consisting  
of ‗A‘, ‗C‘, ‗G‘ and ‗T‘. 

 w  is the length of the subsequence. 
 pbi  is priori probability of the character b in  

alignment. 
  

3. Information Content (IC) is the calculation of simi-
larity in character patterns for alignment by con-
sidering the character data which is not in the 
alignment [29], called background, as shown in the 
equation (5). The alignment with a high IC value 
shows the patterns of motifs in the alignment with 
more similarity. Therefore, the motifs in alignment 
are likely to be TFBSs. 
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where 

 f’b  is the frequency of characters in an  
alignment, calculated by the equation  
(6). 

 p’b  is the frequency of characters in the  
background, calculated by the equation  
(7). 

 
 

       
  

     
     

                                                                            

 

         
      
   

                                                                              

 
where 

 cb is the number of characters which  
appear in an alignment. 

 c0b  is the number of characters in the back 
ground. 

 N  is the number of total input sequences. 
 S  is the summation of the total characters  

in the background. 
 db  is the pseudo counts [30]. 
 D  is the summation of pseudo counts. 

 
4. Bayesian scoring is applied to calculate the motifs 

frequency in an alignment by Jensen et al. [31], 
shown in the equation (8). Equation (8) is the func-

 

Fig. 1. Example of alignments and weight matrix 

G A T T A A

C C T G G A

T G A G G A

G T C G G A

1 2 3 4 5 6 1 2 3 4 5 6

A 0 1 1 0 1 4 A -1.6 0 0 -1.6 0 1.2

C 1 1 1 0 0 0 C 0 0 0 -1.6 -1.6 -1.6

G 2 1 0 3 3 0 G 0.59 0 -1.6 0.96 0.96 -1.6

T 1 1 2 1 0 0 T 0 0 0.59 0 -1.6 -1.6

G C T G G A

Alignment Matrix

Weight Matrix

Result
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П
j=1 k=1

tion used to calculate the frequency of characters 
in the alignment with no motif sequence number 
limitation in an alignment. 

 
 
Ѱ(A) = |A|  log(p0/(1-p0))-1 +           qjk log(qjk/qok)         (8) 
 
 
where 

 |A|  is the number of motifs in an alignment. 
 p0  is the ratio of the data in an alignment  

and the data in the total input sequence. 
 qjk  is the frequency of character k in column  

j. 
 q0k is the background frequency of character  

k. 
 

3 PROPOSED PRINCIPLES AND CONCEPTS 

The detection of TFBSs with multiple motif sequences 
per an input sequence (MultiM) using PSO_HD algorithm 
is the application of Hamming distance and PSO, includ-
ing applying the cut-off minimizing false negative rate 
(minFN) to select the remaining motifs. 

3.1 The Definition of TFBSs Detection Problem 

Each genome sequence consists of DNA sequences or 
input sequences of n number, having character data in the 
genome sequence of N = {‗A‘, ‗C‘, ‗G‘, ‗T‘}. Suppose each 
input sequence Si has a length L and a length of each sub-
sequence Mij is w. i and j are any input sequence and sub-
sequence, respectively. Therefore, the data of all possible 
subsequences in each input sequence Si = {Mi1, Mi2, Mi3,…, 
MiL-w, MiL-w+1}. The number of all motif of MultiM TFBSs in 

an input sequence Si is m and the members of MultiM ϵ 
{(M11, M12,…, M1L-w, M1L-w+1), (M21, M22,…, M2L-w, M2L-

w+1),…, (Mn1, Mn2,…, MnL-w, MnL-w+1)}, where m <= n*(L-
w+1) 

3.2 Pre-Processing 

To prepare a problem space which has continuation and 
signification, the proposed approach created related pairs 
between subsequences from an input sequence Si and the 
next input sequence Si+1, as shown in Fig. 2. The related 
pairs are order-connected according to the cross product, 
to continuously connect within the problem space. Each 
pair has a weight computed by Hamming distance, using 
base-pairing rules to convert characters into binaries, as 
shown in Fig. 3. The result of the pre-process is a group of 
subsequences Mij from an input sequence Si which are 
Cross joined. A weight between each input sequence is 
equal to HD (×HD). {(Mij ×HD Mi+1j), (Mi+1j ×HD Mi+2j), (Mi+2j 
×HD Mi+3j) …,(Mn-2j ×HD Mn-1j), (Mn-1j ×HD Mnj) } 
 
The details are shown as follows: 
{(Mij join Mi+1j, Mij join Mi+1j+1, Mij join Mi+1j+2, …, Mij join 
Mi+1L-w, Mij join Mi+1L-w+1),  

 
(Mi+1j join Mi+2j, Mi+1j join Mi+2j+1, Mi+1j join Mi+2j+2, …, Mi+1j 
join Mi+2L-w, Mi+1j join Mi+2L-w+1),  

 
(Mi+2j join Mi+3j, Mi+2j join Mi+3j+1, Mi+2j join Mi+3j+2, …, Mi+2j 
join Mi+3L-w, Mi+2j join Mi+3L-w+1), 
..., 
(Mn-2j join Mn-1j, Mn-2j join Mn-1j+1, Mn-2j join Mn-1j+2, …, Mn-2j 
join Mn-1L-w, Mn-2j join Mn-1L-w+1), 

 
 (Mn-1j join Mnj, Mn-1j join Mnj+1, Mn-1j join Mnj+2, …, Mn-1j join 
MnL-w, Mn-1j join MnL-w+1)} 
 

3.3 The Creation of Particles in the Swarm 

The purpose of the pre-process is to create relations be-
tween subsequences in input sequences Si and Si+1 which 
are all connected as shown in Fig. 4, defining i+1 <= n and 
using Hamming distance as weighted values of relations 
Any particles Pi, in TFBSs detection for k number, provide 
n number of subsequences data Mij, where the number of 
particles k <= L-w+1. In each particle Pi, suppose a subse-
quence M1j from the first input sequence S1 has been cho-
sen by randomization. Then, select a subsequence from 
the next input sequences which has the shortest Ham-

 

Fig. 3. The Hamming distance between subsequences 

 

Fig. 2. The connection between subsequences in form of Cross 
product 

 

Fig. 4. Creation of the particles 

M i1       M i2

HD(M i1 ,M i+11 ) HD(M i1 ,M i+12 ) HD(M i2 ,M i+12 )

HD(M i2 ,M i+11 )

M i+11 M i+12

HD(M i+11 ,M i+22 )

HD(M i+11 ,M i+21 ) HD(M i+12 ,M i+22 )

HD(M i+12 ,M i+21 )

M i+21 M i+22

M i1 M i2 M i3 M i4

M i+11 M i+12 M i+13 M i+14

M i+21 M i+22 M i+23 M i+24

Seq 1 2 3 4 5 6 7 8 9

1 C A A A T C C G G W  = 7 P1

2 G G G C C T A T A n  = 3 P2

3 C G G T G C T C T

Haming distances Haming distances

Seq 1 Seq 2 Seq 3

Mi1 C A A A T C C G G G C C T A C G G T G C T

Mi2 A A A T C C G G G C C T A T G G T G C T C

Mi3 A A T C C G G G C C T A T A G T G C T C T
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ming distance as shown in Fig. 5. In case of more than one 
sequence share the shortest Hamming distance, one se-
quence will be randomly chosen. Therefore, the subse-
quence data in any particle is Pi = {M1j, M2j, …, Mn-1j, Mnj} 

3.4 The Movement of Particles in PSO_HD 
Algorithm 

The movement pattern of PSO_HD is controlled by Gbest 
topology. The best particle at each iteration (Pbest) is se-
lected by the highest fitness value, calculated from equa-
tion IC (5). Each particle is an alignment in a matrix pat-
tern of n rows and w columns. Where n is the number of 
input sequences and w is the length of subsequence. 

Next, neighbor particles move towards the best parti-
cle by replacing position Mij with Mbestij as shown in Fig. 6. 
This application of the swarm movement principle with 
binaries (Binary Particle Swarm Optimization: BPSO) is to 
create a condition of swarm movement with the particles 
[32], [33], [34]. Suppose that each particle Pi has an initial 
velocity of 0, where vector X and V is the vector of posi-
tion and velocity of particle Pi, respectively. The members 
of vector X = {x1j, x2j, …, xn-1j, xnj} and the members of vec-
tor V = {v1j, v2j, …, vn-1j, vnj}, where xij is a position of each 
subsequence and vij is a velocity of each subsequence. As 
for the movement of particles, the position xij of the parti-
cle Pi has to be replaced with the position xijbest of Pbest, the 
procedure and criteria are as follows: 

 
Step 1: Calculate the velocity vij of particle Pi using 
equation (1). 
Step 2: Calculate S(vij

(t+1)) using equation (9) to com-
pare with r3 (r3 is a random value between 0 to 1). 
 
S(vij

(t+1)) = 1/(1+evij(t+1))                  (9) 
 
Step 3: Compare r3 with S(vij

(t+1)). If r3>S(vij
(t+1)), replace 

xij with xijbest. If r3 <= S(vij
(t+1)), there is no xij replace-

ment. 
 
PSO_HD algorithm uses these 3 steps as the criteria of 

movement of the swarm at each iteration until every par-
ticle is at the same position, or the algorithm has complet-
ed the maximum number of iterations. In cases of the 
maximum iteration limit is reached, the particle with the 
highest fitness value is chosen as the result, which is an 
alignment A. 

3.5 Detection of Remaining Motifs 

In the detection of d number of remaining motifs as 
shown in Fig. 7, used for creating MultiM TFBSs, we cal-
culate the Matrix Similarity Score (mSS) [25] between n 
number of alignment results A from the procedure of 
movement of particles (the movement of particles in 
PSO_HD algorithm) and the remaining motif (RM), as 
follows: 

 

          
             

       
                                                          

 

             ∑         

 

   

                                                                 

 
Define fi,bi as the number of character B appeared at a po-
sition i, B ϵ {‗A‘, ‗C‘, ‗G‘, ‗T‘}, fi

min is the minimum number 
of the characters at a position i according to equation  
(12), fi

max is the maximum number of the characters at a 
position i according to equation (13) and I(i) is the infor-
mation vector accourding to equation (14). 
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        ∑               
 

   

                                                               

 
 
 
 
 
The next procedure is to select the remaining motifs using 
cut-offs minimizing false negative rate (10%) [25]. The 
TFBSs result of PSO_HD algorithm is to merge the results 
from this procedure with the alignment A as shown in 
Fig. 8. 

3.6 The Algorithm of PSO_HD 

The process of TFBS detection with the PSO_HD algo-
rithm consists of 4 main parts: parameters setting, related 
pairs creation, the swarm movement, and cut-offs mini-
mizing false negative rate. The results of this process are 
TFBSs. As mentioned above, the pseudo-code is as fol-
lows: 

 

Fig. 5. Creation of the particles 

 

Fig. 6. The subsequence position replacement of particles with 
the best particle 

Haming distances Haming distances

Seq 1 Seq 2 Seq 3

Mi1 C A A A T C C G G G C C T A C G G T G C T

Mi2 A A A T C C G G G C C T A T G G T G C T C

Mi3 A A T C C G G G C C T A T A G T G C T C T

Random Select shortest HD Select shortest HD

P1 P2

M11 C A A A T C C M13 A A T C C G G
M22 G G C C T A T M21 G G G C C T A ...
M33 G T G C T C T M31 C G G T G C T

Seq P best P 1 P 2 P 3 P 4 Seq P best P 1 P 2 P 3 P 4

1 M 17 M 14 M 18 M 19 M 13 1 M 17 M 17 M 18 M 19 M 13

2 M 23 M 21 M 24 M 26 M 28 2 M 23 M 21 M 23 M 23 M 28

3 M 34 M 31 M 31 M 38 M 37 3 M 34 M 31 M 31 M 38 M 37

3 M 42 M 46 M 43 M 47 M 45 3 M 42 Share M 46 M 43 M 47 M 45

3 M 56 M 53 M 57 M 54 M 51 3 M 56 M 53 M 57 M 54 M 51

6 M 69 M 64 M 68 M 67 M 62 6 M 69 M 64 M 68 M 67 M 69

7 M 71 M 72 M 74 M 76 M 71 7 M 71 M 72 M 74 M 76 M 71

     ∑                                                     

  {       }
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Algorithm PSO_HD 

Input:  
w = the length of subsequence;  
Maximum = maximum number of iterations;  
N = number of input sequences; 
l = length of input sequences;  
b = {‗A‘, ‗C‘, ‗G‘, ‗T‘}; 
 
Set:   
HD[][][] = Null; 
EM = null; 
RM[][] = null; 
Plb[] = null; 
Pnb[] = null; 
TFBSs as DataTable = null; 
//Hamming distance 
for i=1 to N 
  for j=1 to w-l+1  
      EM  = Encrypt (M[i][j]); 
      for k=1 to w-l+1  

HD[i][j][k] = Cal HD (EM, Encrypt(M[i+1][k]));  
      end for k 
    end for j  
end for i 
//Swarm movement 
Initialize particle; 
for i  = 1 to Maximum OR not converged do 
      select local best particle; 
      update velocity of particles; 
      update position of particles; 
      if i = 1 or local best > global best then 
          update global best from local best; 
      end if 
end for i 
//Cut-offs minimizing false negative (minFN) 
for i=1 to N 
  for j=1 to w-l+1 
        if M[i][j] not exist(global best) then 

if error rate of mSS(M[i][j]) > 10% then 
             RM[i][j] = mSS(M[i][j]); 
            end if  
        end if 
  end for j 
end for i 
 
Output: 

TFBSs = concatenate(RM[i][j],global best); 

4 EXPERIMENTAL RESULTS AND DISCUSSIONS  

4.1 Operation 

The procedure of PSO_HD is to cooperate among other 
programs, developed with C# language 5.0. For the rela-
tional database, SQL Server 2012 was used for software 
management. The data tables in the relational database 
include the particle data table, the related pair table, and 
the total input sequences table. 

4.2 Data sets and Parameters Setting 

This proposed approach tests the efficiency of algorithms 
in detecting TFBSs for 8 genome datasets including CRP 
from RegulonDB database [35], ERE, MYOD and TBP 
from TRANSFAC database [36], CREB, E2F, MEF2 and 
SRF from JASPAR database [37]. These datasets have 
non-redundant known binding sites and are often used in 
efficiency testing of several algorithms [14]-[16], [22]. The 
details of the testing datasets are shown in Table 2, in-
cluding: size, the number of input sequences, TFBSs em-
bedded, the number of motif sequences in TFBSs, motif 
length and width, the length of input sequences, and the 
length of motif sequences. 

The details of the parameters setting and the number 
of particles of PSO_HD algorithm for detecting TFBSs are 
shown in Table 3. The datasets are properly defined with 
typical attributes for testing datasets [22]. 

4.3 Discussions 

The efficiency testing of relevant algorithms in detecting 
TFBSs uses F-score [14], [22], [38] as shown in equation 
(15). The F-score is the value that considers both precision 
and recall, which are calculated from equation (16) and 
(17), respectively. Npc is defined as the number of the cor-
rect motif sequence result (True Positive), Npt as the num-
ber of total results, and Nt as the number of total correct 
result. Npc can be counted by comparing the results of 
algorithms with the results from DNA footprinting meth-
od under the rational condition of overlapping at 0.25*w 
[16], as w is the length of the motif sequence result.  

 
F-score =  2*PS*RC / PS+RC        (15)  
 
PS = Npc/ Npt          (16) 
 
RC = Npc/Nt           (17) 
 
According to the 20-run experiment of PSO_HD algo-

rithm, F-scores were compared with the best results of 

 

Fig. 7. An alignment and the remaining motif 
 

Fig. 8. The detection of remaining motifs for creating TFBSs results 

S 1 C G G C T T T C A C G G T n

S 1 A C G G T T C A G T T T A

S 1 A A C C C G G T T C A A G d

S 1 C G G T A A G G T C G G C

S 5 C C G G C A T A G A G T C

S 1
C G G C T T T C A C G G T S 1 S 2 S 3 S 4

S 2 A C G G T T C A G T T T A GGC T AC GG AAC C GGT A

S 3 A A C C C G G T T C A A G GC T T GGT T AC C C GT AA

S 4 C G G T A A G G T C G G C RM = C T T T GT T C C C C G T AAG

T T T C T T C A C C GG AAGG

A … … … …

A Cut-offs A   mSS RM ij TFBSsU
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GA algorithm, tested by D. Wang and X. Li [16] and the 
best result of PSOVa algorithm, tested by M. Karabulut 
and T. Ibrikci [22]. Results show PSO_HD gives the high-
est F-scores in 6 of the 8 datasets which show in Table 4. 
In another 2 datasets, ERE and MEF, PSO_HD gives F-
scores at 0.85 and 0.98 respectively. Overall, the proposed 
PSO_HD algorithm yields the highest average F-score as 
shown in Fig. 9. 

By comparing F-score, precision and recall between 
each result from the 20-run experiment from 8 datasets 
and the results from experiments using GA by D.Wang 
and X.Li [17], it shows that PSO_HD gives the highest 
average F-score of 0.89 shown in Table 5, with 7 datasets 
of highest F-score and the 2nd highest after GALF_P [15] 
in the CRP dataset. PSO_HD gives the highest precision 
from 6 datasets including CREB, ERE, E2F, MYOD, SRF, 
and TBP, while the highest recalls appear only from 3 
datasets of CREB, MEF, and TBP. However, the total av-
erage precision and recall of PSO_HD are the highest 
among the relevant algorithms at 0.90 and 0.88, respec-
tively. Meanwhile, the average precision of GAME, 
GALF-P, GAPK, and iGAPK algorithm are at 0.64, 0.66, 
0.77 and 0.77, respectively. The average recall of GAME, 
GALF-P, GAPK, and iGAPK algorithm are at 0.71, 0.81, 
0.81 and 0.84, respectively. It also shows from PSO_HD 
the standard deviations of precision are between 0.03 and 
0.08, the standard deviations of recall are between 0.02 

and 0.09, and the standard deviations of the F-score are 
between 0.02 and 0.08. 

 In addition to the main purpose of this approach, us-
ing PSO_HD to improve F-score, precision and recall in 
the TFBSs detection, the algorithm can perform in a rea-
sonable amount of time under the computational envi-
ronment. The processing time of PSO_HD algorithm from 
20-run experiment with 8 datasets, as shown in Table 6, 
are 940-1110 milliseconds in MEF2 and MYOD dataset, 
1200-1462 milliseconds in CREB, ERE, E2F, and SRF da-
taset while spend 1560-2000 milliseconds in CRP and TBP 
dataset. The longest time spent in detecting TFBSs is at 
CRP dataset, which has diverse data patterns and has a 
long motif length. 

5 CONCLUSION  

Applying the metaheuristic algorithm to detect TFBSs is 

an important issue and has been continually improved in 

various studies. However, there are some limitations in 

detecting TFBSs from various datasets. This approach 

proposed to use PSO_HD algorithm applied with Particle 

Swarm Optimization (PSO) and Hamming distance (HD) 

to improve the quality of results. From the efficiency test 

TABLE 3 
THE PARAMETERS FOR THE PARTICLES 

 

TABLE 4 
THE DETAILS OF F-SCORE OF ALGORITHMS 

 

TABLE 2 
THE ATRIBUTES OF THE TESTING DATASETS 

 

 

Fig. 9. Average of PSO_HD and relevant algorithm on the 8 datasets 
in term of F-scores 

Parameters Description Size

α inertia weight 0.4

β cognitive 0.8

γ social 0.8

Maximum number of iterations 3000

Number of particles 100

Algorithm CREB CRP ERE E2F MEF MYOD SRF TBP Average

PSO_HD 0.90 0.92 0.85 0.92 0.98 0.91 0.91 0.89 0.91

PSOVa(best) 0.72 0.86 0.82 0.67 0.91 0.43 0.79 0.84 0.76

GAPK 0.73 0.91 0.92 0.82 1.00 0.83 0.74 0.88 0.86

GALF_P 0.73 0.91 0.79 0.85 0.97 0.71 0.85 0.84 0.84

GAME 0.71 0.88 0.76 0.79 0.97 0.44 0.83 0.77 0.78

Data sets Size TFBSs embedded Length (bp) Motif width

CREB 17 19 200 8

CRP 18 23 105 22

ERE 25 25 200 13

E2F 25 27 200 11

MEF2 17 17 200 7

MYOD 17 21 200 6

SRF 20 36 200 10

TBP 95 95 200 6

0.78 

0.84 
0.86 

0.76 

0.91 

0.65

0.7

0.75

0.8

0.85

0.9

0.95

F-scores 
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in precision and recall with 8 datasets, it shows that the 

result of PSO_HD algorithm outperforms the other tested 

methods. While, the results of using PSO_HD algorithm 

with ERE and MEF dataset give the second highest F-

scores, their values are still higher than the other 5 algo-

rithms. Furthermore, when we compare the average F-

score of the experiments for 20 runs to GA, it shows that 

PSO_HD algorithm gives the highest Fscore in all 7 da-

tasets, except for CRP dataset. However, PSO_HD algo-

rithm still has the best average F-score of all 8 datasets. 

Therefore, results indicate PSO_HD algorithm can im-

prove the efficiency in detecting TFBSs with higher preci-

sion and recall. The algorithm can perform in a reasona-

ble amount of time under the computational environ-

ment. The computation time of TFBSs can be improved in 

the future study, by applying parallel processing [39], 

especially, in livings which have long genome sequences. 
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