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บทคัดย่อ 
 

การปฏิสัมพันธ์ระหว่าง SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms) มีส่วนเกี่ยวข้องต่อการ
เกิดโรค เช่น โรคไข้หวัดใหญ่ เป็นต้น โรคไข้หวัดใหญ่เกิดจากเชื้อไวรัสไข้หวัดใหญ่ ซึ่งเป็นโรคที่ร้ายแรงและ
คร่าชีวิตผู้คนไปมากมาย เนื่องจากเชื้อไวรัสไข้หวัดใหญ่มีการปรับเปลี่ยนพันธุกรรมของตัวเองเพ่ือสามารถ
ต้านวัคซีนได้ ดังนั้นจึงมีจ าเป็นต้องเข้าใจการปฏิสัมพันธ์ระหว่าง SNPs ของเชื้อไวรัสไข้หวัดใหญ่ในระหว่าง
การเกิดวิวัฒนาการของพันธุกรรม เพ่ือใช้ส าหรับพัฒนาวัคซีนที่ป้องกันเชื้อดังกล่าวได้ในอนาคต ในการท า
ความเข้าใจการปฏิสัมพันธ์ของ SNPs ในช่วงวิวัฒนาการของพันธุกรรมของเชื้อไวรัสไข้หวัดใหญ่ จะต้องจัด
กลุ่มพันธุกรรมที่เหมือนกันหรือต่างกันของเชื้อไวรัสที่ระบาดในแต่ละช่วง ซึ่งในการจัดกลุ่มดังกล่าวถ้ าจัด
กลุ่มด้วยตามนุษย์จะใช้เวลานาน อีกทั้งมีความผิดพลาดเกิดขึ้นตามมา ในงานวิจัยนี้จึงได้ท าการพัฒนา
ซอฟต์แวร์ที่มีประสิทธิภาพส าหรับการวิเคราะห์ปฏิสัมพันธ์ระหว่าง SNPs ที่มีชื่อว่า SNPer เพ่ือช่วยในการ
ลดระยะเวลาในการวิเคราะห์ และก าจัดความผิดพลาดดังกล่าว จากการทดลองจัดกลุ่ม SNPs ในกลุ่ม
ประชากรตัวอย่างไวรัสไข้หวัดใหญ่ 3 ตัวอย่างได้ SNPs ออกมา 3 กลุ่มคือ 1) SNPs ที่เหมือนกันทั้ง 3 
ตัวอย่าง 2) SNPs ที่เหมือนกันในบางตัวอย่าง 3) SNPs ที่ไม่ซ้ ากันเลยใน 3 ตัวอย่าง จากการทดลอง 
SNPer ใช้เวลาในการจัดกลุ่ม SNPs ชุดนี้เพียงแค่ 3 วินาที โดยไม่เกิดข้อผิดพลาดใดๆ ซึ่งจะเห็นได้ว่าลด
ระยะเวลาในการท างานเป็นอย่างมาก เมื่อเทียบกับการจัดกลุ่มด้วยตามนุษย์ที่ใช้ ระยะเวลาประมาณ 40 
ชั่วโมง พร้อมกับมีข้อผิดพลาดเกิดขึ้น ทั้งนี้ SNPer สามารถถูกน ามาใช้ในการจัดกลุ่มของสิ่งมีชีวิตอ่ืนได้อีก
ด้วย 

 
Abstract 

SNP-SNP interactions associate diseases such as influenza. Influenza is an 
infectious disease caused by the influenza virus (IFV) and outbreaks each year. The 
vaccine resistance can be appeared if the genetics shifts or drifts of IFV are occurred. 
Close monitoring of genetics evolution of IFV is essential information for emerging 
seasonal influenza vaccine design and composition to protect people from the IFV. The 
SNP-SNP interactions of IFV of each influenza epidemic are classified for understanding 
the genetics evolution of IFV. However, classifying SNPs by manual visualization is time 
consuming and produces some error. Therefore, SNPer program was developed to speed 
up the capacity and eliminate errors of grouping the SNPs. The SNPs of IFV populations 
were grouped the into (1) universal SNPs, (2) likely common SNPs, and (3) unique SNPs. 
SNPer executed only three seconds with no error of SNP classification events analyzed 
with 40 hours with errors using manual visualization. SNPer can perform not only on SNPs 
of IFV but also on SNPs of other organisms. 
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บทสรุปผู้บริหาร (Executive Summary)   
1. บทน า (เขียนสั้น ๆ ถึงปัญหาและที่มาของการท าวิจัยเรื่องนี้ เหมือนการเขียน Introduction 

ของ Manuscript)  
ในปัจจุบันได้มีการคิดค้นวัคซีนที่เพ่ือป้องกันมนุษย์จากเชื้อโรคมากมาย เช่น  เชื้อไวรัส

ไข้หวัดใหญ่ เพ่ือป้องกันโรคไข้หวัดใหญ่ ซึ่งโรคไข้หวัดใหญ่เป็นโรคที่อันตราย  คนที่เป็นโรคนี้มีโอกาส
เสียชีวิตได้ ถ้าไม่ได้รับการรักษาอย่างทันท่วงที อย่างไรก็ตามถึงแม้ว่าจะมีวัคซีนป้องกันเชื้อโรคไวรัสไข้หวัด
ใหญ่ แต่เชื้อไวรัสไข้หวัดใหญ่มีการเปลี่ยนแปลงพันธุกรรมของตัวเองตลอดเวลาเพ่ือต้านวัคซีน ดังนั้นจึง
จ าเป็นต้องท าความเข้าใจการเปลี่ยนแปลงพันธุกรรมในช่วงวิวัฒนาการของไวรัสไข้หวัดใหญ่ เพ่ือน ามาเป็น
ข้อมูลในการพัฒนาวัคซีนส าหรับต้านเชื้อไวรัสที่พันธุกรรมได้เปลี่ยนแปลงต่อไป การเปลี่ยนแปลงพันธุกรรม
ของไวรัสท าให้เกิดการปฏิสัมพันธ์ระหว่าง SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms) เช่น บาง SNPs 
เกิดขึ้นเฉพาะในกลุ่มประชากรไวรัสที่ต้านวัคซีน แต่ไม่เกิดขึ้นในกลุ่มประชากรไวรัสที่ไม่ต้านวัคซีน เป็นต้น 
อย่างไรก็ตามในการวิเคราะห์หาการปฏิสัมพันธ์ระหว่าง SNPs ด้วยตามนุษย์จะใช้ระยะเวลาในการ
เปรียบเทียบ SNPs นานมาก ท าให้สายตาเมื่อยล้า ส่งผลให้เกิดข้อผิดพลาดตามมา ในงานวิจัยนี้จึงได้
เล็งเห็นถึงความส าคัญของการพัฒนาซอฟต์แวร์ที่ช่วยลดระยะเวลา และก าจัดความผิดพลาดในการ
วิเคราะห์การปฏิสัมพันธ์ระหว่าง SNPs 
 

2. วัตถุประสงค์  
เพ่ือพัฒนาซอฟต์แวร์ที่มีประสิทธิภาพในการหาการปฏิสัมพันธ์ระหว่าง SNPs 

 
3. สรุป (สรุปผลการทดลองท้ังหมดของงานวิจัยทั้งชุดโครงการ/โครงการ ทั้งตีพิมพ์แล้วและยัง

ไม่ได้พิมพ์)  
ในงานวิจัยนี้ได้พัฒนาซอฟต์แวร์ที่มีชื่อว่า SNPer เพ่ือลดระยะเวลาและขจัดความ

ผิดพลาด ในการวิเคราะห์ปฏิสัมพันธ์ระหว่าง SNPs ของกลุ่มประชากรไวรัสไข้หวัดใหญ่ ได้ท าการทดลอง
วิเคราะห์หาปฏิสัมพันธ์ระหว่าง SNPs ของกลุ่มประชากรไวรัสโรคไข้หวัดใหญ่ 3 กลุ่มตัวอย่าง ได้ลักษณะ
การปฏิสัมพันธ์ของ SNPs 3 ลักษณะคือ 1) SNPs ที่เหมือนกันทั้ง 3 กลุ่มตัวอย่าง 2) SNPs ที่เหมือนกันใน
บางกลุ่มตัวอย่าง 3) SNPs ที่ไม่ซ้ ากันเลยใน 3 กลุ่มตัวอย่าง ผลการทดลองที่ได้ สามารถน ามาใช้ในการ
พัฒนาวัคซีนได้ ยกตัวอย่างเช่น ถ้าก าหนดให้กลุ่มตัวอย่างที่ 1 และกลุ่มตัวอย่างที่ 2 เป็นเชื้อที่ไม่ต้านวัคซีน 
ส่วนกลุ่มตัวอย่างที่ 3 เป็นเชื้อที่ต้านวัคซีน จะได้ว่า SNPs ที่อยู่ในเฉพาะกลุ่มตัวอย่างที่ 3 เป็น SNPs ที่
อันตรายและน ามาเป็นข้อมูลส าคัญในการพัฒนาวัคซีน เพ่ือป้องกันเชื้อไวรัสในกลุ่มตัวอย่างที่ 3 ต่อไป 
SNPer ท างานได้อย่างมีประสิทธิภาพมาก เพราะจากการทดลอง SNPer ใช้เวลาในการจัดกลุ่ม SNPs ของ
กลุ่มประชากรไวรัสไข้หวัดใหญ่ชุดนี้เพียงแค่ 3 วินาที โดยไม่เกิดข้อผิดพลาดใดๆ ซึ่งเป็นการจัดกลุ่มข้อมูล 
SNPs ได้รวดเร็วมาก เมื่อเปรียบเทียบกับการจัดกลุ่มด้วยตาของผู้เชี่ยวชาญที่ใช้ระยะเวลาประมาณ 40 
ชั่วโมง และมีข้อผิดพลาดเกิดขึ้น นอกจาก SNPer จะวิเคราะห์ SNPs ได้อย่างรวดเร็วแล้ว SNPer สามารถ
ถูกน ามาใช้วิเคราะห์การปฏิสัมพันธ์ระหว่าง SNPs ของสิ่งมีชีวิตอ่ืนได้อีกด้วย 
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การด าเนินงานโครงการวิจัย 
 

 

 

รายละเอียดของแผนงาน 

ความก้าวหนา้ผลงานวิจยั 

ปีที่ 1 ปีที่ 2 ปีที่ 3 

เดือนที่ 1-6 เดือนที่ 7-12 เดือนที่ 1-6 เดือนที่ 7-12 เดือนที่ 1-6 เดือนที่ 7-12 

1.  Study about analyses of SNP-SNP 

2. Testing of present SNP-SNP interactions 

program 

3. Novel SNP-SNP interactions software 

design  

4. Programming of novel SNP-SNP 

interactions software 

5. Testing of novel SNP-SNP interactions 

software 

6. Manuscript writing and manuscript 

submitting  

7. Manuscript editing 

      

      

            แผนงานวิจัยทั้งโครงการที่วางไว้ 

                                                               ผลงานวิจัยที่ด าเนินจนถึงปัจจุบัน 
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ภาคผนวก  
1. แนบส าเนาบทความท่ีได้รับการตีพิมพ์แล้ว (Reprint) 

  ตามเอกสารท้ายเล่ม 

2. ผลการวิจัยส่วนที่ยังไม่ได้ตีพิมพ์ 
 ได้ เขี ยน  manuscript ส าหรับการตี พิ ม พ์ ในหั วข้อเรื่ อง “Analyses of SNP-SNP 

Interactions Applying Parallel Computing” ดังเอกสารท้ายเล่ม  โดยได้เปลี่ยนชื่อซอฟต์แวร์จากเดิม 
ParallLogicReg เป็น SNPInt และก าลังอยู่ในขั้นตอนการทดลองใช้ซอฟต์แวร์ SNPInt มาวิเคราะห์ข้อมูล
ใหม่ (โรคไขข้ออักเสบ) ซึ่งใช้เวลานานกว่าที่คาดการณ์เอาไว้เนื่องจากต้องแปลงข้อมูลให้อยู่ในรูปแบบที่ 
SNPInt ต้องการ 

 
3. ข้อคิดเห็นและข้อเสนอแนะส าหรับการวิจัยต่อไป  

เพ่ือท าให้ซอฟต์แวร์ SNPer ใช้งานได้สะดวกกว่าเดิม อาจจะปรับปรุงซอฟต์แวร์ SNPer 
ให้สามารถบริการในรูปแบบเว็บเซอร์วิสหรือเว็บไซต์ โดยที่ผู้ท าการวิจัยได้เขียนเอกสารส าหรับเจ้าหน้าที่
เทคนิคและเอกสารส าหรับผู้ใช้ดังเอกสารท้ายเล่ม เพ่ือเป็นความรู้พื้นฐานในการต่อยอด 
 
 


