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การศึกษาประสิทธิภาพกระบวนการสร้างโพรไฟล์ด้วยการวิเคราะห์ค่าความคล้ายคลึง 
The Efficiency of profiling process of sequence by similarity rate analysis 

 
ณลักขณา  คิดเหมาะ 

คณะเศรษฐศาสตร์และบริหารธุรกิจ มหาวิทยาลัยทักษิณ วิทยาเขตสงขลา 
 

บทคัดย่อ 
 งานวิจัยนี้มีวัตถุประสงค์เพ่ือวิเคราะห์ผลกระทบของการก าหนดค่าความคล้ายคลึง (Similarity rate) 
ของสายล าดับ เพ่ือน าไปใช้ในกระบวนการสร้างโพรไฟล์ให้แก่สายล าดับอินพุตและสายล าดับในฐานข้อมูล โดย
การศึกษาครั้งนี้ได้น าข้อมูลจากฐานข้อมูล Greengenes ประกอบด้วย รหัสสายล าดับ ชื่อสายล าดับและล าดับ
ดีเอ็นเอ โดยที่ความยาวของสายล าดับอินพุตจะต้องไม่เกินความยาวสายล าดับในฐานข้อมูล  การประเมินผล 
จะวัดประสิทธิภาพจากจ านวนที่ลดลงของสายล าดับในฐานข้อมูล ความไว (Sensitivity) ของแต่ละเงื่อนไข 
และค่าเฉลี่ยเวลาที่ใช้ในการระบุชื่อสายล าดับ ซึ่งจะท าการเปรียบเทียบการระบุชื่อสายล าดับด้วยวิธีการแบบ
ดั้งเดิม (Original Search) และการระบุชื่อสายล าดับด้วยโปรแกรม BLAST ร่วมกับเทคนิคที่น าเสนอ ผล
การศึกษาพบว่า การก าหนดอัตราค่าความคล้ายคลึงที่ >80% ให้ผลลัพธ์ดีที่สุด สามารถลดเวลาค้นหาโดย
เฉลี่ย 51.96% (1.59 วินาทีต่อสายล าดับจาก 3.31 วินาทีต่อสายล าดับ) และค่าความไวอยู่ที่ 1.00 จากผลการ
เปรียบเทียบประสิทธิภาพนี้สามารถน าค่าความคล้ายคลึงที่ >80% มาใช้ในกระบวนการสร้างโพรไฟล์ให้แก่
สายล าดับอินพุตและสายล าดับในฐานข้อมูล 
 
ค าส าคัญ : โปรแกรม BLAST, การระบุชื่อสายล าดับ, ค่าความคล้ายคลึง 
 
Abstract 
 The purpose of this study is to analyze the effects of the similarity rates of the 
sequences for generating the profiles of the input sequences and the sequences in the 
database. In this study, the data from Greengenes database included the sequence ids, 
sequence names and DNA sequences. The lengths of the input sequences must not exceed 
the lengths of the sequences in the database. For the evaluation, the efficiency was measured 
from the reduction of the sequences in the database, sensitivity of each condition and average 
time for identifying the sequence names. The sequence names were compared with the 
original search method, and the sequence names were identified with BLAST program with 
the presented technique(s). According to the findings, it was found that the similarity rate of 
>80% resulted in the best result since the average search time could be reduced for 51.96% 
(1.59 seconds per sequence from 3.31 seconds per sequence). The sensitivity was 1.00. By 
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comparing the efficiency results, the similarity rate of >80% can be used for generating the 
profiles of the input sequences and the sequences in the database. 
 
Keywords The BLAST, Sequence search, Similarity rate 
 
บทน า 

การเชื่อมโยงข้อมูลทางชีววิทยากับเทคนิคการจัดเก็บข้อมูลหรือการค้นคืนข้อมูล เพ่ือช่วยในการตอบ
ค าถามทางชีววิทยา เป็นแนวคิดทางวิทยาศาสตร์ที่เรียกว่า ชีวสารสนเทศศาสตร์ (Bioinformatics) เป็นการ
น าข้อมูลที่สร้างขึ้นจากการทดลองในห้องปฏิบัติการมาประยุกต์ใช้กับเทคโนโลยีคอมพิวเตอร์ ( Pareek, 
Smoczynski, & Tretyn, 2011) ซึ่งข้อมูลดังกล่าวสามารถน าไปสู่การค้นพบทางวิทยาศาสตร์ โดยเฉพาะด้าน
การแพทย์ อาทิ การระบุความสัมพันธ์ระหว่างล าดับของยีนกับโรคที่สามารถใช้ท านายโครงสร้างโปรตีนจาก
ล าดับกรดอะมิโน การออกแบบยารักษาโรค รวมถึงการปรับแต่งการรักษาให้กับผู้ป่วยโดยใช้ล าดับดีเอ็นเอของ
ตัวเอง (Ng & Kirkness, 2010) 
 ปัญหาด้านชีววิทยาที่ส าคัญส าหรับโรคที่เกิดขึ้นในมนุษย์มีมากมาย ซึ่งสามารถใช้ชีวสารเทศในการ
ตอบปัญหาเหล่านี้ได้ อาทิ การท าความเข้าใจจีโนไทป์ – ฟีโนไทป์ และการท าความเข้าใจโครงสร้างโปรตีน 
เป็นต้น จากการศึกษาจ านวนของล าดับข้อมูลชีวภาพโดย GenBank ได้ท าการบันทึกไว้ตั้งแต่ปี ค.ศ. 1982 – 
เมษายน 2021 พบอัตราการเจริญเติบโตของล าดับข้อมูลทางชีวภาพจ านวน 227,123,201 สายล าดับ (NCBI, 
1988) ดังภาพที่ 1 สะท้อนให้เห็นว่าการค้นพบสายล าดับนั้นเพ่ิมขึ้นอย่างรวดเร็ว เนื่องจากความก้าวหน้าของ
เทคโนโลยี ซึ่งการเพ่ิมข้ึนของขนาดฐานข้อมูลสายล าดับชีวภาพ เกิดเป็นความท้าทายในการค านวณเพ่ือค้นคืน
สายล าดับ ท าให้มีการพัฒนาอัลกอริทึมในการค้นคืนสายล าดับเพ่ือลดระยะเวลาในการระบุชื่อสายล าดับ มี
หลากหลายโปรแกรมที่ใช้ เ พ่ือค้นคืนสายล าดับ อาทิ  FASTA (William R. Pearson, 2014) SSEARCH 
(William R. Pearson, 1991) CAFÉ (Williams & Zobel, 2002) Genoogle (Albrecht, 2015) เป็นต้น แต่
โปรแกรมที่ได้รับความนิยมมากที่สุดในการค้นคืนสายล าดับ คือ โปรแกรม BLAST โดย BLAST เป็นเครื่องมือ
ที่ใช้ค้นหาส่วนของดีเอ็นเอหรือโปรตีนที่มีความคล้ายคลึงกันของสายล าดับ ซึ่งมีการเปรียบเทียบสายล าดับที่
ต้องการระบุชื่อกับฐานข้อมูล และมีการค านวณค่านัยส าคัญทางสถิติของความเหมือนของสายล าดับ โดย
สามารถระบุชนิดของยีนหรือจ าแนกสายพันธุ์ของสิ่งมีชีวิตได้ กลไกการท างานของ BLAST อนุญาตให้มีการ
กลายพันธุ์เกิดข้ึน ดังนั้น BLAST จึงไม่สามารถค้นคืนสายล าดับได้ 100% แต่สามารถท าการเปรียบเทียบความ
คล้ายคลึงกับสายล าดับที่ต้องการระบุชื่อได้ และ BLAST ยังมีข้อจ ากัดในเรื่องของเวลาในการระบุชื่อค่อนข้าง
นาน เนื่องจากข้อมูลมีขนาดใหญ่ขึ้น (Altschul, Gish, Miller, Myers, & Lipman, 1990) ด้วยเหตุผลดังกล่าว
ข้างต้น จึงน าไปสู่การพัฒนาเทคนิคการค้นคืนข้อมูลล าดับเบสในฐานข้อมูลจีโนมด้วยโปรแกรม BLAST เพ่ือ
เพ่ิมความเร็วในการค้นคืนสายล าดับ 
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ภาพที่ 1 สถิติการเติบโตของข้อมูลล าดับชีวภาพ 
 

 ดังนั้นงานวิจัยนี้มีวัตถุประสงค์เพ่ือวิเคราะห์ผลกระทบการก าหนดค่าความคล้ายคลึง เพ่ือน าไปใช้ใน
กระบวนการสร้างโพรไฟล์ ซึ่งท าการทดลองกับข้อมูลสายล าดับอินพุตที่มีความยาวประมาณ 400 ตัวอักษร 
จ านวน 100 สายล าดับ และฐานข้อมูล Greengenes จ านวน 1,075,170 สายล าดับ โดยก าหนดการทดลอง 3 
เงื่อนไข คือ 1) ค่าความคล้ายคลึงที่ >60% 2) ค่าความคล้ายคลึงที่ >70% และ 3) ค่าความคล้ายคลึงที่ 
>80% ทั้งนี้ในการทดลองแต่ละเงื่อนไขจะใช้ข้อมูลชุดเดียวกันทั้งหมด จากนั้นเปรียบเทียบประสิทธิภาพใน
การระบุชื่อสายล าดับด้วยวิธีการแบบดั้งเดิม (Original Search) และการระบุชื่อสายล าดับด้วยโปรแกรม 
BLAST ร่วมกับเทคนคิท่ีน าเสนอ 
 
วัตถุประสงคข์องการวิจัย 
 เพ่ือวิเคราะห์ผลกระทบการก าหนดค่าความคล้ายคลึง ที่จะน าไปใช้ในกระบวนการสร้างโพรไฟล์ของ
สายล าดับอินพุตและสายล าดับในฐานข้อมูล  
 
ขอบเขตการวิจัย 
 การศึกษาอัตราค่าความคล้ายคลึงเพ่ือใช้ในกระบวนการสร้างโพรไฟล์ให้กับสายล าดับในครั้งนี้ ผู้วิจัย
ใช้ข้อมูลสายล าดับอินพุตจากที่ได้จากห้องทดลอง และฐานข้อมูล Greengenes ประกอบด้วย รหัสสายล าดับ 
ชื่อสายล าดับ และล าดับดีเอ็นเอ โดยที่ความยาวของสายล าดับที่ต้องการระบุชื่อ จะต้องมีความยาวไม่เกิน
ความยาวสายล าดับในฐานข้อมูล โดยพัฒนาเทคนิคการพรุนนิ่งด้วยภาษาไพทอน (Python) และใช้โปรแกรม 
BLAST ระบุชื่อสายล าดับ 
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วิธีด าเนินการวิจัย 
 ในการค านวณหาค่าความเหมาะสมของความคล้ายคลึงของสายล าดับจะต้องทดสอบโดยมี 5 ขั้นตอน
หลัก ได้แก่ การสุ่มเลือกสายล าดับอินพุต การสร้างโพรไฟล์ให้แก่สายล าดับอินพุตและสายล าดับในฐานข้อมูล 
การพรุนนิ่ง การระบุชื่อสายล าดับด้วยโปรแกรม BLAST และการประเมินผล โดยมีขั้นตอนดังภาพที่ 2 
 

 
ภาพที่ 2 กรอบแนวคิดงานวิจัย 

 
 1. การสุ่มเลือกสายล าดับอินพุต  

ข้อมูลสายล าดับที่น ามาใช้ในการวิจัยครั้งนี้ เป็นข้อมูลที่ได้รับความอนุเคราะห์จากศูนย์พันธุวิศวกรรม
และเทคโนโลยีชีวภาพแห่งชาติ ซึ่งได้จัดเก็บในรูปแบบ FASTA จ านวน 410,551 สายล าดับ สายล าดับที่สั้น
ที่สุดมี 365 ตัวอักษร สายล าดับที่ยาวที่สุดมี 456 ตัวอักษร ค่าเฉลี่ยของความยาวอยู่ที่ 412 ตัวอักษรและเป็น
สายล าดับที่ยังไม่ได้รับการระบุชื่อ (Unknown Sequence) ตัวอย่างดังภาพที่ 2 โดยผู้วิจัยท าการสุ่มเลือก
จ านวน 100 สายล าดับ แต่ละสายล าดับจะมีความยาวประมาณ 400 ตัวอักษร (ในการใช้งานจริง นักวิจัยจะใช้
สายล าดับอินพุตที่มีความยาวของสายล าดับประมาณ 400 ตัวอักษร) ส่วนฐานข้อมูล ผู้วิจัยเลือกใช้ฐานข้อมูล 
Greengenes ที่ประกอบด้วยสายล าดับจ านวน 1,075,173 สายล าดับ สายล าดับที่สั้นที่สุดมี 1,253 ตัวอักษร 
สายล าดับที่ยาวที่สุดมี 2,368 ตัวอักษร ค่าเฉลี่ยของความยาวอยู่ที่ 1,396 ตัวอักษร 
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ภาพที่ 2 ตัวอย่างล าดับที่ยังไม่ได้รับการระบุชื่อ (Input Sequence) 

 
2. การสร้างโพรไฟล์ให้แก่สายล าดับอินพุตและสายล าดับในฐานข้อมูล  
เป็นขั้นตอนการสร้างโพรไฟล์ให้แก่สายล าดับด้วยอัลกอริทึม Growing Stretch Window เพ่ือค้นหา

ช่วงตัวอักษรที่เหมือนกันตามอัตราค่าความคล้ายคลึงที่ได้ก าหนด ซึ่งผู้วิจัยได้ก าหนดเงื่อนไขในการทดสอบไว้ 
3 เงื่อนไข คือ ก าหนดอัตราค่าความคล้ายคลึงที่ >60% >70% และ >80% ตามล าดับ เช่น กรณีก าหนดค่า
ความคล้ายคลึงที่ >80% จะต้องท าการสร้างโพรไฟล์ให้แก่สายล าดับอินพุตและสายล าดับในฐานข้อมูลที่มีค่า
ความคลึงที่ >80% เหมือนกัน จะท าให้ได้สายล าดับอินพุตและฐานข้อมูลที่มีโพรไฟล์เดียวกัน โดยมีขั้นตอน
การท างานที่สามารถแสดงภาพรวมกระบวนการสร้างโพรไฟล์ได้ดังภาพที่ 3 



 

 การประชมุวิชาการน าเสนอผลงานวิจัยระดับชาติและนานาชาติ ครั้งที่ 14  
"Global Goals, Local Actions: Looking Back and Moving Forward 2021"  

 วันพุธที่ 18 สิงหาคม 2564  
 

 

    644 

 
ภาพที่ 3 ขั้นตอนการสร้างโพรไฟล์ให้แก่สายล าดับอินพุตและสายล าดับในฐานข้อมูล 

 
3. การพรุนนิ่ง  
ขั้นตอนนี้เป็นการน าโพรไฟล์ของสายล าดับอินพุตที่ได้จากการก าหนดค่าความคล้ายคลึงที่ >60% 

>70% และ >80% เทียบกับโพรไฟล์ของฐานข้อมูลที่สร้างจากเงื่อนไขเดียวกัน เพ่ือคัดกรองสายล าดับที่ไม่
เกี่ยวข้องออก ขั้นตอนนี้จะท าให้ได้ฐานข้อมูลที่ประกอบด้วยสายล าดับที่มีความเกี่ยวข้องกับสายล าดับอินพุต 
(Pruned Database)  

4. การระบุชื่อสายล าดับด้วยโปรแกรม BLAST  
หลังจากที่ได้ฐานข้อมูลที่ประกอบด้วยสายล าดับที่มีความเกี่ยวข้องกับสายล าดับอินพุตแล้วนั้น ใน

ขั้นตอนนี้เป็นการระบุชื่อให้แก่สายล าดับอินพุตด้วยโปรแกรม BLAST ซึ่งเป็นโปรแกรมที่ได้รับความนิยมและมี
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มาตรฐาน โดยใช้ข้อมูลสายล าดับอินพุตจ านวน 100 สายล าดับและฐานข้อมูลที่ได้ผ่านการคัดกรองแล้วเพ่ือท า
การระบุชื่อ และผลลัพธ์ที่ได้จะอยู่ในรูปแบบ .txt ดังภาพที่ 4 

 

 
ภาพที่ 4 ผลลัพธ์ที่ได้จากการระบุชื่อสายล าดับ 

 
5. การประเมินผล  
การวิจัยนี้ผู้วิจัยได้วัดประสิทธิภาพจากจ านวนที่ลดลงของสายล าดับในฐานข้อมูลที่ผ่านการคัดกรอง 

ความไว (Sensitivity) ของแต่ละเงื่อนไข (>60% >70% และ >80%) โดยจะพิจารณาสายล าดับ 5 อันดับแรก
ที่ปรากฏในไฟล์ผลลัพธ์ และค่าเฉลี่ยเวลาที่ใช้ในการระบุชื่อสายล าดับ ซึ่งจะท าการเปรียบเทียบการระบุชื่อ
สายล าดับด้วยวิธีการแบบดั้งเดิม และการระบุชื่อสายล าดับด้วยโปรแกรม BLAST ร่วมกับเทคนิคที่น าเสนอ 
  
ผลการวิจัย 
 จากการเปรียบเทียบการระบุชื่อสายล าดับด้วยวิธีการแบบดั้งเดิม และการระบุชื่อสายล าดับด้วย
โปรแกรม BLAST ร่วมกับเทคนิคท่ีน าเสนอ โดยวัดประสิทธิภาพจากจ านวนที่ลดลงของสายล าดับในฐานข้อมูล 
ความไวของแต่ละเงื่อนไข ซึ่งจะพิจารณาสายล าดับ 5 อันดับแรก และค่าเฉลี่ยเวลาที่ใช้ในการระบุชื่อสาย
ล าดับ เพ่ือวิเคราะห์ผลกระทบของอัตราค่าความคล้ายคลึงของสายล าดับ ที่จะน าไปใช้ในกระบวนการสร้าง
โพรไฟล์ ซึ่งท าการทดลองกับข้อมูลสายล าดับอินพุตที่มีความยาวประมาณ 400 ตัวอักษร จ านวน 100 สาย
ล าดับ และฐานข้อมูล Greengenes โดยก าหนดการทดลอง 3 เงื่อนไข คือ 1) ค่าความคล้ายคลึงที่ >60% 2) 
ค่าความคล้ายคลึงที่ >70% และ 3) ค่าความคล้ายคลึงที่ >80% โดยใช้ข้อมูลชุดเดียวกันทุกเงื่อนไข สามารถ
แสดงผลการวิจัยได้ดังตารางท่ี 1 
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ตารางท่ี 1 ค่าความเหมาะสมของการก าหนดค่าความคล้ายคลึงที่ >60% >70% และ >80% 

ค่าความ
คล้ายคลึง 

ฐานนิยม
ของสาย
ล าดับ
อินพุต 

(A,G,C,T) 

ฐานนิยม 
ของ

ฐานข้อมูล 
(A,G,C,T) 

ค่าความไว 
(Sensitivity) 

สายล าดับ
เฉลี่ยใน

ฐานข้อมูล 
(Pruned 

Database) 

เวลาเฉลี่ยท่ีใช้ใน 
การระบุชื่อ  

(วินาที/สายล าดับ) 

Original Pruned 
เวลา
ลดลง 
(%) 

>60% (8,12,9,8) (11,12,11,9) 0.97 599,017 3.31 1.91 42.30 
>70% (6,11,7,4) (7,8,7,7) 1.00 297,017 3.31 0.98 70.39 
>80% (5,8,5,4) (6,7,7,6) 1.00 459,327 3.31 1.59 51.96 

 

 
ภาพที่ 5 การเปรียบเทียบเวลาที่ลดลงในการระบุชื่อที่ค่าความคล้ายคลึง >60% >70% และ >80% 

 
ผลการทดลองในตารางที่ 1 จะเห็นได้ว่าการก าหนดค่าความคล้ายคลึงที่ >60% โดยการระบุชื่อสาย

ล าดับที่น าเสนอ (Pruned Search) ใช้เวลา 1.91 วินาทีต่อสายล าดับ ในขณะที่การระบุชื่อด้วยวิธีการดั้งเดิม
ใช้เวลา 3.31 วินาทีต่อสายล าดับ เนื่องจากการลดจ านวนของสายล าดับในฐานข้อมูลที่ผ่านการคัดกรอง (เหลือ 
599,017 สายล าดับจากทั้งหมด 1,075,170 สายล าดับ) และค่าความไวอยู่ที่ 0.97 โดยการก าหนดความ
คล้ายคลึงที่ >60% ช่วยให้โพรไฟล์สายล าดับอินพุตมีความยาวตามท่ีระบุจากค่าฐานนิยม (8, 12, 9, 8)  

การก าหนดค่าความคล้ายคลึงที่ >70% ซึ่งการระบุชื่อสายล าดับที่น าเสนอใช้เวลาค้นหา 0.98 วินาที
ต่อสายล าดับ ในขณะที่การระบุชื่อด้วยวิธีการดั้งเดิมใช้เวลา 3.31 วินาทีต่อสายล าดับ เนื่องจากการลดจ านวน
ของสายล าดับในฐานข้อมูลที่ผ่านการคัดกรอง (เหลือ 297,017 สายล าดับจากทั้งหมด 1,075,170 สายล าดับ) 

0
10
20
30
40
50
60
70
80

>60% >70% >80%

เว
ลา

ลด
ลง

ค่าความคล้ายคลึง
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และค่าความไวอยู่ที่ 1.00 โดยการก าหนดความคล้ายคลึงที่ >70% ท าให้โพรไฟล์สายล าดับอินพุตมีความยาว
ลดลงสังเกตได้จากค่าฐานนิยม (6, 11, 7, 4) 

การก าหนดค่าความคล้ายคลึงที่ >80% ซึ่งการระบุชื่อสายล าดับที่น าเสนอใช้เวลาค้นหา 1.59 วินาที
ต่อสายล าดับ ในขณะที่การระบุชื่อด้วยวิธีการดั้งเดิมใช้เวลา 3.31 วินาทีต่อสายล าดับ เนื่องจากการลดจ านวน
ของสายล าดับในฐานข้อมูลที่ผ่านการคัดกรอง (เหลือ 459,327 สายล าดับจากทั้งหมด 1,075,170 สายล าดับ) 
และค่าความไวอยู่ที่ 1.00 โดยการก าหนดความคล้ายคลึงที่ >80% ท าให้โพรไฟล์สายล าดับอินพุตมีความยาว
ลดลงสังเกตได้จากค่าฐานนิยม (5, 8, 5, 4) 

ส าหรับการเปรียบเทียบประสิทธิภาพด้านเวลาที่ใช้ในการระบุชื่อด้วยวิธีการแบบดั้งเดิม และการระบุ
ชื่อสายล าดับด้วยโปรแกรม BLAST ร่วมกับเทคนิคที่น าเสนอนั้นพบว่า การก าหนดค่าความคล้ายคลึงที่ >60% 
โดยการระบุชื่อสายล าดับที่น าเสนอจะลดเวลาค้นหาโดยเฉลี่ย 42.30% (1.91 วินาทีต่อสายล า ดับจาก 3.31 
วินาทีต่อสายล าดับ) การก าหนดค่าความคล้ายคลึงที่ >70% นั้นการระบุชื่อสายล าดับที่น าเสนอจะลดเวลา
ค้นหาโดยเฉลี่ย 70.39% (0.98 วินาทีต่อสายล าดับจาก 3.31 วินาทีต่อสายล าดับ)  และการก าหนดค่าความ
คล้ายคลึงที่ >80% การระบุชื่อสายล าดับที่น าเสนอจะลดเวลาค้นหาโดยเฉลี่ย 51.96% (1.59 วินาทีต่อสาย
ล าดับจาก 3.31 วินาทีต่อสายล าดับ) ดังภาพที่ 5 
 
อภิปรายผลการวิจัย 
 งานวิจัยนี้ ผู้วิจัยได้ท าการทดลองเพ่ือศึกษาผลกระทบการก าหนดค่าความคล้ายคลึงที่น าไปใช้ใน
กระบวนการสร้างโพรไฟล์ โดยข้อมูลที่ใช้มีสายล าดับอินพุตที่มีความยาวประมาณ 400 ตัวอักษร จ านวน 100 
สายล าดับ และฐานข้อมูล Greengenes จ านวน 1,075,170 สายล าดับ แบ่งการทดลองออกเป็น 3 เงื่อนไข 
คือ 1) อัตราค่าความคล้ายคลึงที่ >60% 2) อัตราค่าความคล้ายคลึงที่ >70% และ 3) อัตราค่าความคล้ายคลึง
ที่ >80% เปรียบเทียบการระบุชื่อสายล าดับด้วยวิธีการแบบดั้งเดิม และการระบุชื่อสายล าดับด้วยโปรแกรม 
BLAST ร่วมกับเทคนิคที่น าเสนอ จากผลการทดลองพบว่า การก าหนดอัตราค่าความคล้ายคลึงของสายล าดับที่ 
>80% ให้ผลลัพธ์ที่ดีกว่าก าหนดค่าความคล้ายคลึงของสายล าดับที่ >60% และ >70% ทั้งนี้เนื่องจาก
ฐานข้อมูลที่ได้มีความครอบคลุมและเกี่ยวข้องกับสายล าดับอินพุต ซึ่งจะเห็นได้ว่าค่าความไวในการระบุชื่อสาย
ล าดับมีค่าสูงถึง 1.00 และการลดลงของจ านวนสายล าดับในฐานข้อมูล จึงส่งผลให้ลดเวลาค้นหาโดยเฉลี่ย 
51.96% (1.59 วินาทีต่อสายล าดับจาก 3.31 วินาทีต่อสายล าดับ)  ดังนั้นเมื่อก าหนดค่าความคล้ายคลึงของ
สายล าดับที่ >80% จะให้ผลลัพธ์ที่เหมาะสมที่สุด อาจเป็นไปได้ว่าปัจจัยที่ได้จากการก าหนดอัตราค่าความ
คล้ายคลึง และการลดลงของสายล าดับในฐานข้อมูลช่วยส่งเสริมความไวในการระบุชื่อสายล าดับให้ดีขึ้น 
นอกจากนี้ยังช่วยเพ่ิมประสิทธิภาพด้านความเร็วในการค้นคืนสายล าดับให้แก่โปรแกรม BLAST อีกด้วย 
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