
 
 
 

 
 

แบบจาํลองการวิเคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธกุรรม 
DNA Sequence Analysis Model and Pattern Recognition 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ธเนศ  ปานรตัน์ 
 Tanate  Panrat 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

วิทยานิพนธน้ี์เป็นส่วนหน่ึงของการศึกษาตามหลกัสตูรปริญญา 
วิทยาศาสตรมหาบณัฑิต  สาขาวิชาวิทยาการคอมพิวเตอร ์

มหาวิทยาลยัสงขลานครินทร ์
A Thesis Submitted in Partial Fulfillment of the Requirements 

for the Degree of Master of Science in Computer Science 
Prince of Songkla University 

2551 
ลิขสิทธ์ิของมหาวิทยาลยัสงขลานครินทร ์

(1) 



ช่ือวิทยานิพนธ ์ แบบจาํลองการวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 
ผูเ้ขียน นายธเนศ  ปานรตัน์ 
สาขาวิชา วทิยาการคอมพวิเตอร ์
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

บณัฑติวทิยาลยั มหาวทิยาลยัสงขลานครนิทร ์อนุมตัใิหน้บัวทิยานิพนธฉ์บบัน้ี      
เป็นสว่นหน่ึงของการศกึษา ตามหลกัสตูรปรญิญาวทิยาศาสตรมหาบณัฑติ สาขาวชิาวทิยาการ
คอมพวิเตอร ์
 
 
      ............................................................. 
      (รองศาสตราจารย ์ดร.เกรกิชยั  ทองหนู) 
     คณบดบีณัฑติวทิยาลยั 

 

อาจารยท่ี์ปรึกษาวิทยานิพนธห์ลกั 
 
.......................................................... 
(ดร.วภิาดา  เวทยป์ระสทิธิ)์ 

คณะกรรมการสอบ 
 
.....................................ประธานกรรมการ 
(ผูช้ว่ยศาสตราจารย ์ดร.กฤษณะ  ชนิสาร) 
 
..................................................กรรมการ 
(รองศาสตราจารย ์ดร.อมรรตัน์  พงศด์ารา) 
 
..................................................กรรมการ 
(ดร.ลดัดา  ปรชีาวรีกุล) 
 
..................................................กรรมการ 
(ดร.วภิาดา  เวทยป์ระสทิธิ)์ 

อาจารยท่ี์ปรึกษาวิทยานิพนธร่์วม 

 
.......................................................... 
(ดร.ลดัดา  ปรชีาวรีกุล) 

(2) 



 

ช่ือวิทยานิพนธ ์ แบบจาํลองการวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 
ผูเ้ขียน นายธเนศ  ปานรตัน์ 
สาขาวิชา วทิยาการคอมพวิเตอร ์
ปีการศึกษา 2550 
 

บทคดัย่อ 
 

  การศึกษารูปแบบและการมีปฏิสมัพนัธ์ระหว่างโปรตีนกบัโปรตีน (Protein-
Protein Interaction) บนสายพนัธุกรรม ช่วยใหท้ราบลกัษณะเด่นของโรคแต่ละชนิด ซึง่ปรากฏ
บนสายพนัธุกรรม งานวจิยัน้ีได้นําเสนอต้นแบบการวเิคราะห์และรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรมโดยใช้
เทคนิคการสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายโปรตนี (Feature Extraction of Protein Sequence 
Analysis: FEPSA) ดว้ยขอ้มลูแบบ 2-Grams ทีม่กีารปรบัค่าน้ําหนัก (Weight Balance 
Frequency: WBL) ร่วมกบัการเลอืกลกัษณะเฉพาะแบบทัง้ชุดขอ้มลู (Global Sequences 
Analyze) เพื่อการหาลกัษณะเด่นของสายพนัธุกรรมสาํหรบัการจดักลุ่มโรค เทคนิคทีนํ่าเสนอ 
ประกอบด้วย 3 ขัน้ตอนหลัก คือ 1) การเตรียมข้อมูลแบบปรับค่าน้ําหนัก 2) การสกัด
ลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธุกรรม และ 3) การจําแนกสายพนัธุกรรม ทดสอบโดยใชข้อ้มูลสาย
พนัธุกรรมของผูป้ว่ยโรคธาลสัซเีมยี เบาหวาน และดาวน์ซนิโดรม พบว่าเทคนิคการเรยีนรูข้อง
โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ Multilayer Perceptron (MLP) ใหผ้ลการจาํแนกขอ้มลูทีม่คี่าความ
ถูกตอ้งสงู สาํหรบัเวลาทีใ่ชใ้นการจาํแนกขอ้มลูพบว่าขัน้ตอนวธิ ี RandomTree ใชเ้วลาน้อย
ทีส่ดุ  
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ABSTRACT 
 

The study of pattern and protein-protein interaction on genetic 
sequences will be beneficial to understand the dominant feature of each disease that 
occurs on those genetic sequences. This study proposes the prototype of DNA 
Sequence Analysis Model and Pattern Recognition by the technique of Feature 
Extraction of Protein Sequence Analysis (FEPSA) using 2-Grams data type with 
adjusting Weight Balance Frequency (WBL) and global sequences analyze. Finding 
dominant feature of genetic sequence for disease composes of 3 main steps; step 1) 
preparing of weight balance frequency data, step 2) extracting dominant feature on 
genetic sequence, and step 3) using dominant feature to classify genetic sequence.  
The data used for this experiment were patients’ protein sequences of Thalassemia, 
Diabetes, and Downsyndrome. The study found that the technique of Multilayer 
Perceptron Neural Networks gave the highest accuracy while Random Tree used the 
least time. 
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  1   

บทท่ี 1 
 

บทนํา 
     

ชวีสารสนเทศศาสตร ์ (Bioinformatics) เป็นการประยุกต์ใชเ้ทคนิคการเกบ็
ขอ้มูลทีเ่ป็นระบบ การประมวลผลและการประเมนิผลทางดา้นคอมพวิเตอร ์สําหรบัหาคําตอบ
ทางดา้น  วทิยาศาสตรช์วีภาพ ผลจากการศกึษาในระดบัหอ้งปฏบิตักิาร (Wet Lab) ส่งผลให้
ทราบถงึขอ้มูลจโีนม (Genome) ของสิง่มชีวีติ เช่น การสรา้งบญัชรีายชื่อยนีและโปรตนีของ
มนุษย ์(Wiemann et al., 2001) การศกึษาลกัษณะจโีนมของกุง้ซึง่ส่งผลต่อการอยู่รอดใน
สภาพแวดลอ้มของกุง้ (อมรรตัน์ พงศด์ารา, 2550) เป็นตน้ ขอ้มลูทีไ่ดส้ว่นใหญ่จะอยูใ่นรปูของ
สายพนัธุกรรม ซึง่เป็นการเรยีงลําดบัของนิวคลโีอไทด ์(Nucleotide Sequence) และสามารถ
แปลรหสัพนัธุกรรม (Translation) ใหอ้ยูใ่นรปูของกรดอะมโิน (Amino Acid) ได ้(สุนทร โสตถิ
พนัธุ ์และคณะ. 2548) สงัเกตุไดว้่าขอ้มลูทีไ่ดจ้ากหอ้งปฏบิตักิารอาจมรีปูแบบการจดัเกบ็ขอ้มลู 
ความยาว มาตรฐานของสายพนัธุกรรมซึง่มคีวามแตกต่างกนั และมคีวามหลากหลายทัง้ดา้น
ขอ้มลูและมจีาํนวนมากทัง้ลกัษณะของขอ้มลูทีใ่ช ้(วสนัต ์จนัทราทติย ์และคณะ, 2544) 

ปญัหาหลกัอย่างหน่ึงทีพ่บในการศกึษาเกี่ยวกบัจโีนมในระดบัโมเลกุล คอื ใช้
เวลาในหอ้งปฏบิตักิารนาน อกีทัง้มขี ัน้ตอนในการศกึษาทีซ่บัซอ้นและตอ้งการความชาํนาญของ
ผู้เชี่ยวชาญเฉพาะด้านเพื่อให้ได้ข้อมูลจีโนมหรอืผลการศึกษาที่ต้องการ การนําเทคโนโลยี
ทางดา้นคอมพวิเตอรเ์ขา้มาชว่ยในขัน้ตอนการดาํเนินงานในหอ้งปฏบิตักิาร โดยการแปลงขอ้มลู
ใหอ้ยูใ่นรปูแบบทีส่ามารถนํามาคาํนวณ หรอืประมวลผลดว้ยคอมพวิเตอรไ์ด ้สามารถช่วยใหไ้ด้
ผลลัพธ์จากห้องปฏิบัติการที่มีความแม่นยํามากขึ้น และช่วยลดเวลาการดําเนินการลงได ้
(Cohen, 2004) 

การประยุกต์ใชข้ ัน้ตอนวธิ ี(Algorithm) ทางดา้นคอมพวิเตอรส์าํหรบัวเิคราะห ์
และแก้ปญัหาเกี่ยวกบัการศกึษาความสมัพนัธ์ของขอ้มูลในระดบัโมเลกุล การหาลกัษณะของ
ตําแหน่งซึง่บ่งบอกถงึลกัษณะเด่นของสายพนัธุกรรม หรอืการแสดงออกของโรคซึ่งปรากฏบน
สายพนัธุกรรมแต่ละสาย โดยขอ้มูลเหล่าน้ีสามารถนําไปวเิคราะหห์าลกัษณะเด่นของกลุ่มสาย
พนัธุกรรมแต่ละกลุ่ม สอดคล้องกบัการเกิดโรคแต่ละชนิดได้ เช่น การศึกษาและการทํานาย
รปูแบบของการเกดิปฏสิมัพนัธร์ะหว่างโปรตนีกบัโปรตนี (Protein-Protein Interaction) โดยใช้
เทคนิคแอน็แกรม (n-Grams) แปลงขอ้มลูสายพนัธุกรรม และจาํแนกเพื่อเปรยีบเทยีบความ
คลา้ยคลงึกนัของสายพนัธุกรรม (Nanni, 2005) 
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เทคนิค Support Vector Machine (SVM) เป็นเทคนิคการจดักลุ่มขอ้มลูทีนิ่ยม
นํามาใชใ้นการวเิคราะหล์ําดบัโปรตนีบนสายพนัธุกรรม เช่น มกีารประยุกตใ์ช ้SVM เพื่อสรา้ง          
ตวัจําแนกกลุ่มของข้อมูล (Classifier) สําหรบัการเรยีนรู้ลกัษณะของโปรตีนกลุ่มต่าง ๆ ที่มี
ความคลา้ยคลงึกนับนสายพนัธุกรรม (Natalia and Cathy, 2006) และพบว่าเทคนิค SVM      
ยงัเหมาะสําหรบัปญัหาการวเิคราะห์ขอ้มูลซึ่งมจีํานวนมากได้ด ีเช่น การศึกษารูปแบบของ
ลําดบัสายพนัธุกรรมทีม่สีายพนัธุกรรมจาํนวนมากดว้ยขัน้ตอนวธิ ีCSVM (Clustering Support 
Vector Machine) (Zhong et al., 2007)  

วิทยานิพนธ์น้ีได้นําเสนอแบบจําลองการวิเคราะห์รูปแบบและรู้จําลําดับ
พนัธุกรรม สาํหรบัสกดัหาลกัษณะเฉพาะ (Feature) ซึง่แสดงคุณสมบตัขิองขอ้มลูสายพนัธุกรรม 
ดว้ยขอ้มลูแบบเอน็แกรม (n-Grams) ในขอ้มลูผูป้ว่ยโรคธาลสัซเีมยี (Thalassemia Disease) 
เบาหวาน (Diabetes Disease) และดาวน์ซนิโดรม (Downsyndrome Disease) ซึง่รวบรวมได้
จาก The National Center for Biotechnology Information (National Center for 
Biotechnology Information, 2007) และใชข้ ัน้ตอนวธิแีบบโครงข่ายประสาทเทยีม (Neural 
Networks) และตน้ไมก้ารตดัสนิใจ (Decision Trees) สาํหรบัจาํแนกขอ้มลู (Classification) สาย
พนัธุกรรมดว้ยลกัษณะเฉพาะ 
 
1.1 การตรวจสอบเอกสาร 
 1.1.1 ชีวสารสนเทศศาสตร ์(Bioinformatics) 
        1.1.1.1 จโีนม (Genome) คอื หน่วยพนัธุกรรมหรอืยนีทัง้หมดทีค่วบคุมการแสดง
ลกัษณะทางพนัธุกรรมของสิ่งมีชีวิต ข้อมูลทางพนัธุกรรมจะถูกบรรจุอยู่ภายในโครโมโซม 
(Chromosomes) โดยโครโมโซมจะประกอบอยู่ภายในนิวเคลยีส (Nucleus) ของเซลล ์ (Cell) 
ขอ้มลูทางพนัธุกรรมของสิง่มชีวีติ เกดิจากการผสมผสานจากลกัษณะพนัธุกรรมของสิง่มชีวีติรุน่
บรรพบุรุษ เช่น ปู่และย่า ตาและยาย หรอืพ่อและแม่ และถ่ายทอดคุณลกัษณะของสิง่มชีวีตินัน้
ไปยงัรุน่ถดัไป (วสิุทธิ ์ ใบไม,้ 2536; มนตร ีจุฬาวฒันทล และคณะ, 2543) และมคีาํศพัทท์ี่
เกีย่วขอ้ง คอื 

      1) ดเีอน็เอ (DNA)  
            ดเีอน็เอ คอื ชื่อย่อของสารพนัธุกรรมทีม่ชีื่อวทิยาศาสตรว์่า “กรดดอีอก   

ซไีรโบนิวคลอีกิ” (Deoxyribonucleic Acid: DNA) โดยภายในลําดบัของสายดเีอน็เอจะ
ประกอบดว้ยเบสพืน้ฐาน 4 ชนิด ไดแ้ก่ เบสอะดนีีน (Adenine: A) เบสไทมนี (Thymine: T) 
เบสไซโตซนี (Cytosine: C) และเบสกวันีน (Guanine: G) ตามลาํดบั 
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     2) กรดอะมโิน (Amino Acid) และโปรตนี (Proteins)  
             กรดอะมโิน คอื โมเลกุลซึ่งเกดิจากการจบัตวักนัของเบสพืน้ฐานครัง้ละ    
3 ชนิด หรอืเรยีกว่า “โคดอน” (Codon) และสามารถผลติเป็นกรดอะมโินมาตรฐาน (Standard 
Amino Acids) ทัง้สิน้ 20 ชนิด คอื อะลานีน (Alanine) ซสิเทอนี (Cysteine) กรดแอสปารต์กิ 
(Aspartic Acid) กรดกลูตามกิ (Glutamic Acid) ฟีนิลอะลานีน (Phenylalanine) ไกลซนี 
(Glycine) ฮสีตดินี (Histidine) ไอโซลูซนี (Isoleucine) ไลซนี (Lysine) ลูซนี (Leucine) เมตไท
โอนีน (Methionine) แอสปาราจนี (Asparagine) โปรลนี (Proline) กลูตามนี (Glutamine)     
อารจ์นีิน (Arginine) เซอรนี (Serine) ทรโีอนีน (Threonine) วาลนี (Valine) ทรปิโตแฟน 
(Tryptophan) และไทโรซนี (Tyrosine) ตามลาํดบั  
            โปรตีน คือ โมเลกุลซึ่งมีขนาดใหญ่เกิดขึ้นจากการเชื่อมต่อกันของ
กรดอะมโินดว้ยพนัธะเปปไตด ์ 

1.1.1.2 เทคนิคและเครือ่งมอืสาํหรบัการคาํนวณทางดา้นชวีสารสนเทศ 
          เทคนิคและเครื่องมือที่นิยมทางด้านชีวสารสนเทศศาสตร์ สําหรับ

ประยกุตก์บังานในหอ้งปฏบิตักิาร ไดแ้ก่ 
         1.1.1.2.1 เทคนิคการเทยีบเรยีงขอ้มูลสายพนัธุกรรม (Sequence 

Alignment) สําหรบัหาความเหมอืน (Identity) และความคล้ายคลึง (Similarity) ของสาย
พนัธุกรรม ม ี2 ลกัษณะ คอื 

                      1) การเทียบเรยีงแบบสองสายพนัธุกรรม (Pair-Wise 
Sequence Alignment) ขัน้ตอนวิธีที่นิยม คือ Needleman-Wunsch (Needleman and 
Wunsch, 1970), Smith-Waterman (Smith and Waterman, 1981), Basic Local Alignment 
Search Tool (BLAST) (Altschul et al., 1990) และ Position-Specific Iterated Basic Local 
Alignment Search Tool (PSI-BLAST) (Friedman, 2004; Kesmir, 2007)  

      2) การเทียบเรียงแบบหลายสายพันธุกรรม  (Multiple 
Sequence Alignment) ขัน้ตอนวธิทีีนิ่ยม คอื Progressive Alignment (Thompson et al., 
1994)  

1.1.1.2.2 เครื่องมอืเทยีบเรยีงขอ้มูลสายพนัธุกรรม ทีนิ่ยมใชไ้ดแ้ก่ 
โปรแกรม ClustalV และ ClustalW สาํหรบัทํางานบนระบบปฏบิตักิาร DOS หรอื โปรแกรม 
ClustalX สาํหรบัทาํงานบนระบบปฏบิตักิาร Windows (Altschul et al., 1990) และโปรแกรม 
Phylip สําหรบัสรา้งต้นไมส้ายสมัพนัธ์ทางววิฒันาการของสิง่มชีวีติ (Phylogenetic Trees) 
(Claverie and Notredame, 2003; Golding and Morton, 2006)  
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1.1.2 การเตรียมข้อมลู (Data Preprocessing) 
        การเตรียมข้อมูลนับเป็นสิ่งคําคัญอย่างยิ่งต่อการประมวลผลข้อมูล (Data 
Processing) โดยเฉพาะการศกึษาทางดา้นชวีสารสนเทศจาํเป็นตอ้งมกีารเตรยีมขอ้มลู เพื่อเป็น
การแปลงรูปแบบของข้อมูลทางด้านชีวภาพให้อยู่ในรูปแบบที่เหมาะสมและสามารถนํามา
ประมวลผลดว้ยคอมพวิเตอรไ์ด ้(Mitra and Acharaya, 2003) เน่ืองจากในบางครัง้ขอ้มลูสาย
พนัธุกรรมอาจมคี่ามากหรอืน้อยกว่าที่ควรจะเป็น ทําใหข้อ้มูลที่นํามาประมวลผลไม่สมํ่าเสมอ 
(Inconsistent) ขอ้มูลอาจมลีกัษณะทีแ่ตกต่างกนั (Heterogeneous) หรอืไม่ไดอ้ยู่ในรูปแบบ
เดียวกนั ส่งผลให้การประมวลผลข้อมูลมคีวามผดิพลาดหรือไม่มคีวามน่าเชื่อถือ เทคนิคที่
นํามาใช้สําหรบัการเตรียมข้อมูลมี 2 ขัน้ตอน คือ ขัน้ตอนการทําความสะอาดข้อมูล (Data 
Cleaning) และขัน้ตอนการเปลีย่นรปูแบบขอ้มลู (Data Transformation) (Kimball and Margy, 
2002; Roiger and Greatz, 2003) อธบิายไดด้งัน้ี 
 

1.1.2.1 ขัน้ตอนการทาํความสะอาดขอ้มลู (Data Cleaning) 
          สายพันธุกรรมที่ใช้ในการประมวลผลข้อมูล อาจมีความยาวสายที่

แตกต่างกนัของขอ้มลู การสุม่เลอืกตวัอยา่ง (Sampling) เพื่อเลอืกสายพนัธุกรรมซึง่มคีวามยาว
ที่ใกล้เคียงกนัจึงเป็นสิง่ที่จําเป็น การหาตวัแทนของกลุ่มข้อมูลด้วยการวดัค่าแนวโน้มเข้าสู่
ส่วนกลางเป็นหลกัการทางด้านสถิติ สําหรบัการหาศูนย์กลางหรือกึ่งกลางของข้อมูล โดย
ค่าสถติทิีนิ่ยมใช ้ไดแ้ก่ ค่าเฉลีย่เลขคณิต (Mean Value) ค่าเฉลีย่ถ่วงน้ําหนกั (Weight Mean) 
มธัยฐาน (Median) ฐานนิยม (Mode) และเทคนิคการวดัการกระจายของขอ้มลูสาํหรบัศกึษา
ลกัษณะการกระจายของข้อมูล ได้แก่ พิสยั (Range) พิสยัระหว่างควอร์ไทล์ (Interquartile 
Range) ค่าเบีย่งเบนเฉลีย่ (Mean Deviation หรอื Average Deviation) ความแปรปรวน 
(Variance) และค่าเบีย่งเบนมาตรฐาน (Standard Deviation) (ชชัวาลย ์เรอืงประพนัธ,์ 2541; 
กลัยา วานิชยบ์ญัชา, 2546) 

 
1.1.2.2 ขัน้ตอนการเปลีย่นรปูแบบขอ้มลู (Data Transformation) 
          เน่ืองจากขอ้มลูดา้นชวีสารสนเทศสว่นใหญ่อยูใ่นรปูของสายอกัขระ (Text 

Sequence) เช่น สายลําดบันิวคลโีอไทด ์(Nucleotide Sequence หรอื DNA Sequence) สาย
ลําดบักรดอะมโิน (Amino Acid Sequence) หรอืสายโปรตนี (Protein Sequence) เป็นต้น    
บางครัง้อาจไม่สามารถนํามาใชใ้นการวเิคราะห ์(Data Analysis) หรอืการประมวลขอ้มลูดว้ย
ขัน้ตอนวิธีทางคอมพิวเตอร์บางขัน้ตอนวิธีได้ เน่ืองจากจําเป็นต้องใช้ข้อมูลซึ่งเป็นค่าสถิต ิ
(Statically Value)  
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           เทคนิคการแปลงข้อมูลแบบเอ็นแกรม (n-Grams) เป็นเทคนิคที่ได้รบั
ความนิยม เป็นเทคนิคทีเ่ปลีย่นรปูแบบจากขอ้มลูสายอกัขระใหอ้ยู่ในรปูของค่าสถติดิว้ยทฤษฎี
ความน่าจะเป็น (Probability Theorem) ดว้ยสมมตฐิานของมารค์อฟ (Markov Assumption) 
ทีว่า่ “การปรากฏของตวัอกัษรตวัหน่ึงขึน้กบัตวัอกัษรก่อนหน้าเพยีง n-1 ตวั”  
           การประยุกต์ใชง้านเทคนิคเอน็แกรมกบังานทางดา้นชวีสารสนเทศ เช่น 
การประยุกตใ์ชร้ว่มกบัเทคนิคการเทยีบอกัขระ (String Matching) บนสายพนัธุกรรม (Kim and 
Shawe-taylor, 1994) การคน้หาเครื่องหมายทีบ่่งชีล้กัษณะของจโีนม (Genome Signatures) 
บนสายโปรตนีจากรปูแบบการพบัตวัของโปรตนี (Protein Folding) (Ganapathiraju et al., 
2002) และใชส้าํหรบัการรูจ้าํรปูแบบและการจาํแนกสายพนัธุกรรมทีม่สี่วนของ Binding Sites, 
Immune Epitopes, Primers ซึง่มคีวามเกีย่วขอ้งกนับนฐานขอ้มลูขนาดใหญ่ (Wren et al., 
2005) ประยุกตใ์ชข้อ้มลูแบบเอน็แกรมสาํหรบัการจาํแนกสายพนัธุกรรมแบบลําดบัชัน้ (Andrija 
et al., 2005) การเทยีบเรยีงลาํดบัขอ้มลูชวีภาพโดยการพจิราณาความถีส่ว่นยอ่ยของลําดบัโดย
ใชเ้ทคนิคเอน็แกรม (คมสนั จนัมา และพนัธุปิต ิเป่ียมสงา่, 2005) การทาํนายลกัษณะโครงสรา้ง
ของสายพนัธุกรรมดว้ยค่าความถี่ของขอ้มลูแบบเอน็แกรม (Nanni, 2005; Mhamdi et al., 
2006a) การทาํนายรปูแบบของสายพนัธุกรรม (Jiampojamarn et al., 2005; Mhamdi et al., 
2006b) การเปรยีบเทยีบรปูแบบ (Pattern Matching) ของสายพนัธุกรรมทีม่คีวามคลา้ยคลงึกนั
ดว้ยเทคนิคเอน็แกรมร่วมกบัเทคนิคแอลจบิรา (Algebraic Signatures) สาํหรบัการคน้คนืสาย
พนัธุกรรมบนฐานขอ้มลู (Litwin and Mokadem, 2007) นอกจากน้ียงันําเทคนิคเอน็แกรมมา
ประยุกต์ใชส้าํหรบัคน้หารปูแบบและวเิคราะหล์กัษณะของยนีบนฐานขอ้มลูจโีนม (Poddar et 
al., 2007) 
   จากประยุกต์ใช้ข ัน้ตอนการเตรยีมขอ้มูลขา้งต้น นอกจากปญัหาของ
การมีข้อมูลจํานวนมากแล้วปญัหาที่พบอีกประการ คือ การมีจํานวนคุณสมบัติของข้อมูล 
(Attributes) ทีม่าก และขอ้มลูมจีาํนวนมติขิองขอ้มลูทีซ่บัซอ้น ซึง่สง่ผลต่อประสทิธภิาพของการ
ประมวลผล เน่ืองจากตอ้งใชพ้ืน้ทีห่น่วยความจาํหลกั (Main Memory) จาํนวนมาก และใชเ้วลา
ในการประมวลผลนาน 
 

1.1.3 การสกดัลกัษณะเฉพาะ (Feature Extraction) 
        การสกัดลักษณะเฉพาะของข้อมูล  เ ป็นการค้นหารูปแบบของข้อมูล 
(Characteristics) ซึง่เป็นลกัษณะเด่นของขอ้มลูนัน้ ทาํใหง้า่ยต่อการทาํความเขา้ใจ และงา่ยต่อ
การจาํแนกขอ้มลูจาํนวนมากได ้นอกจากน้ีการสกดัลกัษณะเฉพาะดว้ยหลกัการลดขนาดและมติิ
ของขอ้มลู (Dimensional Reduction) ช่วยใหก้ารประมวลผลสามารถทํางานไดร้วดเรว็ และมี
ความแมน่ยาํทีส่งูขึน้ (Doda et al., 2001; Burges, 2004) เทคนิคการสกดัลกัษณะเฉพาะทีนิ่ยม
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ใช ้เช่น ความน่าจะเป็น (Probabilistic) สําหรบัการศกึษารูปแบบและการเลอืกลกัษณะเฉพาะ
ของขอ้มลู (Feature Selection) (Devroye et al., 1996; Kohavi and John, 1997) เทคนิคการ
วเิคราะหอ์งคป์ระกอบหลกั (Principal Component Analysis: PCA) เทคนิคการวเิคราะห์
แบบต่อเน่ืองของฟิชเชอร ์(Fisher’s Linear Discriminant Analysis) เทคนิคการกระจายเมท
รกิซด์ว้ยวธิกีารแยกคา่แบบเดีย่ว (Singular Value Decomposition: SVD) เทคนิคการวเิคราะห์
ความเป็นอสิระขององคป์ระกอบ (Independent Component Analysis: ICA) (Cios et al., 
2007) และเทคนิคการวเิคราะหร์ูปแบบขอ้มูลทางดา้นชวีสารสนเทศแบบ Polynomial Time 
(Nilsson et al., 2007) เป็นตน้ 
        การประยุกต์ใชห้ลกัการสกดัลกัษณะเฉพาะกบังานทางดา้นชวีสารสนเทศ เช่น  
การหาลกัษณะเฉพาะเพื่อหาค่าความสอดคล้องของลําดบัเบสสําหรบัการวเิคราะหแ์ละคน้คนื
สายพนัธุกรรม (Pereira et al., 2000) การหาลกัษณะเฉพาะจากสายพนัธุกรรมดว้ยวธิกีาร
วเิคราะหแ์บบ Multifractal Analysis (Zhang and Kinsner, 2001) การสกดัลกัษณะเดน่เพือ่ระบุ
ตําแหน่งของการสงัเคราะหย์นี (Genes Coding) บนสายโปรโมเตอร ์(Promoter Sequences) 
(Fukui et al., 2003) การจาํแนกตระกูล (Superfamily) ของสายลําดบักรดอะมโินดว้ยเทคนิค
การสกดัลกัษณะเฉพาะ (Bandyopadhyay, 2003; Bandyopadhyay, 2005) การศกึษาชนิด 
คุณสมบตัแิละหน้าทีข่องโปรตนีทีอ่ยู่ภายในเซลล์ (Akay, 2004) การหาลกัษณะเฉพาะของ
ลําดบัเบสโดยใชเ้ทคนิค Non-Negative Least Squares (NNLS) (Andrade-Cetto and 
Manolakos, 2005) การสกดัหารูปแบบการแสดงออกของยนีร่วมกบัโครงข่ายประสาทเทยีม 
(Tan and Pan, 2005)  การหาลกัษณะเด่นสาํหรบัทาํนายตําแหน่งการเกดิ HIV-1 protease 
Cleavage Site ในสายพนัธุกรรมผูป้ว่ยเอสด ์(Nanni, 2006a; Nanni and Alessandra, 2006) 
การศกึษารปูแบบการพบัตวัของโปรตนี (Protein Fold Recognition) (Nanni, 2006b) การระบุ
ตําแหน่ง Splice-Junction บนสายพนัธุกรรมดว้ยหลกัการจําแนกแบบลําดบัขัน้ (Hierarchical 
Multiclassifier) (Alessandra and Nanni, 2006) การหารปูแบบความสมัพนัธบ์นสายพนัธุกรรม
สาํหรบัการสรา้งขา่ยงานพนัธุศาสตร ์(Phylogenetic Network) (M.A.H. Zahid et al., 2005a; 
M.A.H. Zahid et al., 2005b; M.A.H. Zahid et al., 2006) และนอกจากน้ียงัมกีารพฒันาเวบ็
เซอรว์สิ (Web Service) สาํหรบัการวเิคราะหห์าลกัษณะเฉพาะของสายพนัธุกรรมดว้ยขัน้ตอน
วธิแีบบเบยเ์ซยีน (Nikolajewa et al., 2007) เป็นตน้ 
        จะสงัเกตุได้ว่า การประยุกต์ใช้งานเทคนิคการสกดัลกัษณะขา้งต้นสามารถลด
จํานวนคุณสมบตัแิละความซบัซอ้นของมติขิองขอ้มูลสําหรบัใชง้านลงได ้ทัง้น้ียงัมขีอ้จํากดัคอื   
มขีัน้ตอนการคาํนวณทีซ่บัซอ้น และยุง่ยากในการออกแบบ 
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1.1.4 การประยกุตใ์ช้งานโครงข่ายประสาทเทียม 
        โครงขา่ยประสาทเทยีม (Artificial Neural Networks: ANN) เป็นการประมวลผล
สารสนเทศ (Information) ซึ่งมคีวามคลา้ยคลงึกบัการทํางานของเครอืข่ายประสาทในสมอง
มนุษย ์โดยลกัษณะเด่นของการทํางานโครงข่ายประสาทเทยีม คอื สามารถเรยีนรูไ้ดท้ ัง้แบบมี
ผูส้อน (Supervised Learning) และแบบไมม่ผีูส้อน (Unsupervised Learning) เหมาะสาํหรบั
การแก้ไขปญัหาซึ่งมคีวามซบัซ้อน และสามารถใชไ้ดก้บัขอ้มูลแบบต่อเน่ืองและไม่ต่อเน่ืองได ้   
(Rich and Knight, 1991; Hagan et al., 1996; Eliasmith and Anderson, 2003)  
   ตวัอย่างการใชง้านโครงข่ายประสาทเทยีมสําหรบังานทางดา้นชวีสารสนเทศ
ด้วยโครงข่ายประสาทเทียม เช่น การประมวลผลด้วยโครงข่ายประสาทเทียม (Neural 
Networks) สาํหรบัเรยีนรูร้ปูแบบของโปรตนีในสายพนัธุกรรมสาํหรบัการจาํแนกกลุ่มของโปรตนี 
(Protein Classification) บนฐานขอ้มลูโปรตนี (Wu et al, 1991; Wu et al., 1992a; Wu et al., 
1992b) การออกแบบโครงขา่ยประสาทเทยีมสาํหรบัการระบุกลุ่มของโปรตนีขนาดใหญ่ (Wu et 
al., 1997; Wu and McLarty, 2000) การจําแนกลําดบัโปรตนีบนฐานขอ้มลูชวีภาพดว้ย
โครงขา่ยประสาทเทยีม (Wang et al., 2000) การวเิคราะหร์ปูแบบการแสดงออกของยนีโดยใช้
โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบลําดบัขัน้ (Hierarchical Neural Networks) (Herrero et al., 2001) 
การใชข้ ัน้ตอนวธิ ีExpectation Maximization (EM) รว่มกบัเทคนิคโครงขา่ยประสาทเทยีมเพื่อ
วเิคราะหล์าํดบัโปรโมเตอร ์(Promoter Sequences) (Ma et al., 2001) การวเิคราะหส์ายโปรตนี 
ดว้ยโครงขา่ยประสาทเทยีมแบบเรเดยีลเบสสิฟงักช์นั (Wang et al., 2002) และนําหลกัการ
เรยีนรูข้องโครงขา่ยประสาทเทยีมแบบเรเดยีลเบสสิฟงักช์นัมาสรา้งโมเดล Bio-Basis Function 
Neural Network (BBFNN) สาํหรบัการวเิคราะหส์ายโปรตนี (Berry et al., 2003) การศกึษา
ลกัษณะของยนีสาํหรบัทาํนายโอกาสการเป็นโรคมะเรง็ลําไสใ้หญ่ (Colon Cancer) จากขอ้มลูดี
เอน็เอไมโครแอเรยโ์ดยใชเ้ทคนิคโครงขา่ยประสาทเทยีมแบบววิฒันาการ (Evolutionary Neural 
Networks) (Kim and Cho, 2004) และใชโ้ครงข่ายประสาทเทยีมสรา้งโมเดล Mixed 
Environment-Specific Substitution Mapping (MESSM) สาํหรบัการสรา้งแผนทีเ่พื่อการ
ทาํนายรปูแบบการพบัของโปรตนี (Protein Fold) บนสายลาํดบักรดอะมโิน (Jiang et al., 2005) 
การวเิคราะหโ์รคมะเรง็ต่อมลูกหมากจากขอ้มลูดเีอน็เอไมโครแอเรย ์(Peterson et al., 2005) 
การใชโ้ครงขา่ยประสาทเทยีมแบบจดักลุ่มเอง (Self-Organizing Neural Networks) สาํหรบั
คน้หาความสมัพนัธข์อง DNA-Binding Motif บนสายพนัธุกรรม (Mahony et al., 2006) การ
ทาํนายกระบวนการเกดิปฏสิมัพนัธร์ะหว่างโปรตนีกบัโปรตนี (Protein-Protein Interactions 
Method) ดว้ยโครงขา่ยประสาทเทยีมแบบยอ้นกลบั (Back Propagation Neural Networks) 
(Ma et al., 2007) 
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          เทคนิคการเรยีนรูข้องโครงข่ายประสาทเทยีม นับว่าเป็นเทคนิคที่ได้รบัความ
นิยมและเหมาะสมกบัการแกไ้ขปญัหาซึง่มคีวามซบัซอ้นของขอ้มูลไดด้ ีและมคีวามทนทานต่อ
ขอ้มลูซึง่มสีิง่รบกวน (Noise) ไดด้ ีและในการแกป้ญัหาไม่จําเป็นตอ้งเขา้ใจว่าปญัหาทีก่ําลงั
ดําเนินการมขี ัน้ตอนอย่างไร อย่างไรก็ตามข้อจํากดัของเทคนิคโครงข่ายประสาทเทยีม คือ      
ใชเ้วลาในการประมวลผลเป็นเวลานาน 
 

1.1.5 การประยกุตใ์ช้งานต้นไม้การตดัสินใจ 
        ต้นไม้การตดัสนิใจเป็นขัน้ตอนวิธีการเรยีนรู้ที่มกีารอนุมานความรู้ (Inference 
Engine) ทีไ่ดใ้นรปูของกฏ “ถ้า...แลว้...” ซึ่งเขา้ใจไดง้่าย และมคีวามเหมาะสมสําหรบัการ
แก้ปญัหาซึ่งมีข้อมูล 2 กลุ่ม และมีข้อมูลที่ไม่มคีวามต่อเน่ือง ในการแก้ปญัหาทําโดยเลือก
คุณสมบตัขิองขอ้มลู (Attributes) ทีม่คีุณภาพด ีสาํหรบัสรา้งเป็นโหนดราก (Root Node) และ
เลอืกคุณสมบตัขิองขอ้มูลทีม่คีุณภาพรองลงมา สําหรบัสรา้งโหนดลูกของโหนดรากในชัน้ต่อๆ 
ไป และสิน้สุดทีโ่หนดใบ (Leaf Node) ซึง่ทีโ่หนดใบจะเป็นจุดสิน้สุดของการแบ่งแยกขอ้มลูและ
ใชส้าํหรบัแสดงคาํตอบของปญัหา (Rich and Knight, 1991; Duda et al., 2000; Mitra and 
Acharaya, 2003; Roiger and Greatz, 2003)  

      ในงานทางดา้นชวีสารสนเทศนัน้มกีารนําต้นไมก้ารตดัสนิใจมาประยุกต์ใชส้ําหรบั
การทาํนายตําแหน่งเริม่ตน้การแปลรหสัโปรตนี (Protein Coding Regions) บนสายพนัธุกรรม
ของมนุษย์ (Salzberg, 1995) การสรา้งระบบตดัสนิใจสําหรบัค้นหายนีบนสายพนัธุกรรม 
(Salzberg et al., 1998) การแกป้ญัหาทางดา้นจโีนมดว้ยตน้ไมก้ารตดัสนิใจ (Browne et al., 
2003) การทาํนายคูล่าํดบัโปรตนีแบบ Co-Complex (Co-Complexed Protein Pairs) จากการมี
ปฏสิมัพนัธก์นัระหว่างโปรตนีกบัโปรตนีเพื่อศกึษาชนิด คุณสมบตั ิและหน้าทีข่องโปรตนีทีม่อียู่
ในเซลล ์ (Zhang et al., 2004) เทคนิคการรวบรวมขอ้มลูแบบอตัโนมตัดิว้ยตน้ไมก้ารตดัสนิใจ 
สาํหรบัการแบ่งกลุ่มขอ้มลูสายพนัธุกรรมในระดบั Family, Superfamily และ Fold (Camoglu et 
al., 2005) การศกึษาลกัษณะของ Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs) ซึง่บ่งชีล้กัษณะ
การก่อโรคในผูป้ว่ยมะเรง็หลอดอาหาร (Esophageal Cancer) (Xie et al., 2005) การทาํนาย
ตําแหน่งของการเกดิโรคบนสายโปรตนีดว้ยตน้ไมก้ารตดัสนิใจรว่มกบัเทคนิคการลดรปูแบบของ
กรดอะมโิน (Han et al., 2006) การประยุกตใ์ชต้น้ไมก้ารตดัสนิใจสาํหรบัศกึษาโครงสรา้งของ 
DNA-Binding ทีม่คีวามสมัพนัธต่์อการจาํแนกกลุ่มขอ้มลู จากการเกดิปฏกิรยิา Basic Helix–
Loop–Helix ของโปรตนี (Atchley and Zhao, 2007) และใชต้น้ไมก้ารตดัสนิใจแบบอตัโนมตัิ
สาํหรบัทาํนายรปูแบบการมปีฏสิมัพนัธร์ะหว่างโปรตนีกบัโปรตนี (Darnell et al., 2007) การ
ประยุกตใ์ชต้น้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ Co-evolving สาํหรบัหาตําแหน่งเริม่ตน้การแปลรหสัโปรตนี 
(Protein Coding Regions) บนสายพนัธุกรรมของมนุษย ์(Aitkenhead, 2008) เป็นตน้ 
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  จะเหน็ไดว้่า ลกัษณะเด่นของตน้ไมก้ารตดัสนิใจ คอื ใชเ้วลาในการประมวลผล
น้อยกว่าการใชโ้ครงข่ายประสาทเทยีม และความรูท้ี่ไดจ้ากต้นไมก้ารตดัสนิใจจะเกดิจากการ
อนุมานความรูด้ว้ยค่าคุณสมบตัขิองขอ้มลู (Attributes) แต่ละตวั ขอ้จาํกดัของการใชต้น้ไมก้าร
ตดัสนิใจ คอื หากมจีาํนวนคุณสมบตัขิองขอ้มลูน้อยเกนิไปประสทิธภิาพของการทาํงานจะลดลง 
และหากมจีาํนวนมากตน้ไมก้ารตดัสนิใจทีไ่ดจ้ะมขีนาดใหญ่และมจีาํนวนกฎ (Rules) สาํหรบัใช้
งานจาํนวนมาก 
 

1.2 วตัถปุระสงคข์องวิทยานิพนธ ์
1.2.1 ออกแบบแบบจาํลองการวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 
1.2.2 พฒันาโปรแกรมจากแบบจาํลองการวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 
 

1.3 ขอบเขตของวิทยานิพนธ ์
1.3.1 พัฒนาขัน้ตอนวิธีและสร้างแบบจําลองการวิเคราะห์รูปแบบและรู้จําลําดับ

พนัธุกรรม 
1.3.2 พฒันาโปรแกรมวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 
1.3.3 ขอ้มูลทีนํ่ามาใชส้ําหรบัการวเิคราะหร์ูปแบบและรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรม เป็นขอ้มูล

สายโปรตีนของผู้ป่วยธาลัสซีเมีย เบาหวาน และดาวน์ซินโดรม รวบรวมได้จาก National 
Center for Biotechnology Information (NCBI) 
 

1.4 ขัน้ตอนและระยะเวลาการดาํเนินงาน 
1.4.1 ขัน้ตอนการดาํเนินการ 
       1.4.1.1 ศกึษางานวจิยัและเอกสารทีเ่กีย่วขอ้ง 
       1.4.1.2 ศกึษาเทคนิคการวเิคราะหส์ายพนัธุกรรมและเทคนิคอื่นๆ ทีใ่ชใ้นงานวจิยั 
       1.4.1.3 ศกึษาเครือ่งมอืและซอฟตแ์วรท์ีใ่ชส้าํหรบังานวจิยั 
       1.4.1.4 วเิคราะหแ์ละออกแบบโปรแกรมวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 
       1.4.1.5 พฒันาโปรแกรมวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 
       1.4.1.6 ทดสอบและตดิตัง้โปรแกรมวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 
       1.4.1.7 จดัทาํเอกสารประกอบโปรแกรมวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 
       1.4.1.8 เขยีนผลงานวจิยัและนําเสนอผลงานวจิยั 
       1.4.1.9 จดัทาํเอกสารวทิยานิพนธแ์ละสอบวทิยานิพนธ ์
 

1.4.2 ระยะเวลาดาํเนินการวิจยั 
        พฤศจกิายน 2549 – เมษายน 2551  



  10 

  

1.4.3 แผนการดาํเนินการวิจยั 
 

ตารางที ่1.1 ระยะเวลาการดาํเนินการวจิยั 

กิจกรรม / ขัน้ตอน
การดาํเนินงาน 

ช่วงเวลาดาํเนินการ 

2549 2550 2551 

11 12 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 1 2 3 4 
1. ศกึษางานวจิยัและ
เอกสารทีเ่กีย่วขอ้ง 

                  

2. ศกึษาเทคนิคการ
วเิคราะหส์ายพนัธกุรรม 
และเทคนิคอื่นๆ ทีใ่ชใ้น
งานวจิยั 

                  

3. ศกึษาเครือ่งมอืและ
ซอฟตแ์วรท์ีใ่ชส้าํหรบั
งานวจิยั 

                  

4. วเิคราะหแ์ละออกแบบ
โปรแกรมวเิคราะหร์ปูแบบ
และรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 

                  

5. พฒันาโปรแกรม
วเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํ
ลาํดบัพนัธุกรรม 

                  

6. ทดสอบและตดิตัง้
โปรแกรมวเิคราะหร์ปูแบบ
และรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 

                  

7. จดัทาํเอกสารประกอบ
โปรแกรมวเิคราะหร์ปูแบบ
และรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 

                  

8. เขยีนผลงานวจิยัและ
นําเสนอผลงานวจิยั 

                  

9. จดัทาํเอกสาร
วทิยานิพนธแ์ละสอบ
วทิยานิพนธ ์

                  

 

1.5 สถานท่ีและเครื่องมือท่ีใช้ 
1.5.1 สถานท่ีทาํการวิจยั 
        ห้องปฏิบัติการวิจัยปญัญาประดิษฐ์ CS207 อาคารภาควิชาวิทยาการ

คอมพวิเตอร ์คณะวทิยาศาสตร ์มหาวทิยาลยัสงขลานครนิทร ์วทิยาเขตหาดใหญ่ 
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1.5.2 เครื่องมือท่ีใช้ 
       1.5.2.1 ดา้นเครือ่งมอืและอุปกรณ์ 
        1.5.2.1.1 ฮารด์แวร ์ 
                             เครื่องคอมพวิเตอร์ส่วนบุคคล หน่วยความจํา 1 กิกะไบต ์

ฮารด์ดสิก ์80 กกิะไบต ์หน่วยประมวลผลกลางรุน่ Intel Pentium 4 ความเรว็ในการประมวลผล 
3.0 กกิะเฮริต์ สําหรบัพฒันาโปรแกรมและทดสอบแบบจําลองการวเิคราะหร์ูปแบบและรูจ้ํา
ลาํดบัพนัธุกรรม จาํนวน 1 เครือ่ง 

 
       1.5.2.1.2 ซอฟตแ์วร ์ 

                              1) Microsoft Windows XP เป็นระบบปฏบิตักิาร 
                              2) MATLAB 2007a สาํหรบัพฒันาโปรแกรมจากแบบจาํลอง

การวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรมและทดสอบแบบจาํลอง 
                                        3) Adobe Photo Shop CS สาํหรบัตกแตกหน้าจอโปรแกม 

                              4) WEKA เวอรช์นั 3.4.10 สาํหรบัเปรยีบเทยีบผลการทดลอง 
                              5) Microsoft Office 2007 สาํหรบัจดัทาํเอกสารวทิยานิพนธ ์

 

1.6 ประโยชน์ท่ีคาดว่าจะได้รบั 
     1.6.1 ไดแ้บบจาํลองการวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 
     1.6.2 ไดโ้ปรแกรมวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 



  12   

บทท่ี 2 
 

ทฤษฎีท่ีเก่ียวข้องกบัการวิเคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธกุรรม 
 

ทฤษฎีที่นํามาใช้ในการสร้างแบบจําลองการวเิคราะห์รูปแบบและรู้จําลําดบั
พนัธุกรรม ประกอบดว้ย จโีนม  ฟาสท์-เอ เอน็แกรม โครงขา่ยประสาทเทยีม ตน้ไมก้ารตดัสนิใจ 
การทดสอบประสทิธภิาพแบบ k-Fold Cross Validation และการวเิคราะหป์ระสทิธภิาพ        
ซึง่แสดงรายละเอยีดไดด้งัน้ี 
 
2.1 จีโนม 
  จโีนม (Genome) หมายถงึ หน่วยพนัธุกรรมหรอืยนีทัง้หมดทีค่วบคุมการแสดง
ลักษณะทางพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิต ข้อมูลทางพันธุกรรมถูกบรรจุอยู่ภายในโครโมโซม 
(Chromosomes) โดยโครโมโซมจะประกอบอยูภ่ายในนิวเคลยีส (Nucleus) ของเซลล ์(Cell) ซึง่
เซลล์นับเป็นหน่วยย่อยที่เล็กที่สุดภายในระบบของสิง่มชีวีิต โดยเมื่อเซลล์หลายๆ เซลล์มา
รวมตวักนั จะมทีําหน้าที่หรอืลกัษณะเฉพาะอย่าง เช่น เป็นเน้ือเยื่อ ระบบกล้ามเน้ือ เป็นต้น 
สามารถแสดงโครงสรา้งของหน่วยพนัธุกรรมไดด้งัภาพประกอบ 2.1  

 

 
ภาพประกอบ 2.1 โครงสรา้งสารพนัธุกรรม (DNA) ของมนุษย ์

(ทีม่า: Human Genome Program in U.S. Department of Energy, 1992) 
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การศกึษาขอ้มูลทางดา้นชวีภาพในระดบัโมเลกุลนัน้ จะศกึษาในองค์ประกอบ
สว่นต่างๆ ดงัต่อไปน้ี 

 
 2.1.1 ดีเอน็เอ (DNA) และอารเ์อน็เอ (RNA) 
                 ดเีอน็เอ (DNA) เป็นชื่อยอ่ของสารพนัธุกรรม ทีม่ชีื่อวทิยาศาสตรว์่า “กรด

ดอีอกซไีรโบนิวคลอีกิ” (Deoxyribonucleic Acid: DNA) ซึง่เป็นกรดนิวคลอีกิทีพ่บในใจกลาง
ของเซลลท์ุกชนิด เช่น มนุษย ์ สตัว ์พชื เชือ้รา แบคทเีรยี ไวรสั เป็นตน้ ผูค้น้พบ ดเีอน็เอ คอื 
ฟรดีชิ มสีเชอร ์ในปี พ.ศ. 2412 (ค.ศ. 1869) แต่ไมท่ราบวา่มโีครงสรา้งอยา่งไร   จนกระทัง้ในปี 
พ.ศ. 2496 (ค.ศ. 1953) เจมส ์ด.ี วตัสนั และ ฟรานซสิ ครกิ เป็นผูค้น้พบโครงสรา้งของดเีอน็เอ 
และนับเป็นจุดเริม่ต้นของยุคเทคโนโลยทีางดเีอน็เอ ดเีอน็เอจะบรรจุขอ้มูลทางพนัธุกรรมของ
สิง่มชีวีติชนิดนัน้ไว ้ซึง่มลีกัษณะทีเ่กดิจากการผสมผสานมาจากลกัษณะพนัธุกรรมของสิง่มชีวีติ
รุน่บรรพบุรุษ เช่น ปู่และยา่ ตาและยาย หรอืพอ่และแม ่และถ่ายทอดลกัษณะทางพนัธุกรรมซึง่
เกดิการผสมผสานไปยงัสิง่มชีวีติรุน่ถดัไป คอื ลกูและหลาน  

         จากภาพประกอบ 2.1 ลกัษณะโครงสร้างของดเีอ็นเอมรีูปร่างเป็นสาย
เกลยีวคู่ (Double Helix) แต่ละขา้งเป็นการเรยีงตวัของลําดบันิวคลโีอไทด ์(Nucleotide) โดย    
นิวคลโีอไทดเ์ป็นโมเลกุลซึ่งประกอบดว้ยน้ําตาล ฟอสเฟต และเบส (หรอืด่าง) ภายในลําดบั     
นิวคลโีอไทดม์เีบสพืน้ฐาน 4 ชนิด ไดแ้ก่ อะดนีีน (A) ไทมนี (T) ไซโตซนี (C) และกวันีน (G) 
ตามลําดบั นิวคลโีอไทดท์ัง้สองขา้งจะถูกเชื่อมดว้ยเบส โดยทีเ่บส A จะเชื่อมกบัเบส T หรอื    
{A-T, T-A} และเบส C จะเชื่อมกบั เบส G หรอื {C-G, G-C} เทา่นัน้ (ในกรณขีองดเีอน็เอ)   

       ภายในระบบการทาํงานของระบบเซลลภ์ายในสิง่มชีวีติ จะมกีารถอดรหสั
พนัธุกรรม  เพื่อนําขอ้มลูจากดเีอน็เอไปสงัเคราะห ์ผลลพัธจ์ากการสงัเคราะห ์คอื โปรตนีชนิด
ต่างๆ ซึ่งเกดิจากการเรยีงตวัของโมเลกุลกรดอะมโินชนิดต่างๆ (จะกล่าวในหวัขอ้ถดัไป) โดย
เมื่อการถอดรหสัเริม่ขึน้ เอนไซม ์(โปรตนีซึ่งทําหน้าทีเ่ป็นตวัเร่งปฏกิริยิา) จะเปิดสายโมเลกุล
เกลยีวคูใ่หแ้ยกจากกนัตามจุดทีต่อ้งการ และใชเ้อนไซมอ์กีชนิดหน่ึงสรา้งสาย “เมสเซนเจอรอ์าร์
เอน็เอ” (Messenger RNA: mRNA) เขา้ไปประกบคู่กบัสายดเีอน็เอขา้งหน่ึงโดยการเชื่อมเบส
นิวโตรจเีนียสเขา้ดว้ยกนั แต่เบสใน RNA มเีพยีง A, C และ G โดยจะไมม่ ีT (ไทมนี) แต่ม ีU 
หรอืยรูาซลิ (Urasil) แทน (วสิุทธ ์ใบไม,้ 2536; มนตร ีจุฬาวฒันทล และคณะ, 2543; อุไรวรรณ 
วจิารณกุลม, 2545; สนุทร โสตถพินัธุ ์และคณะ. 2548) 
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2.1.2 กรดอะมิโน (Amino Acid) และโปรตีน (Proteins) 
        2.1.2.1 กรดอะมโิน (Amino Acid)  
                  กรดอะมิโน คือ โมเลกุลที่เกิดจากการจบัตัวกนัของเบสทัง้ 4 

ชนิด (A, T, G และ C) ซึง่มหีมูท่ีเ่ป็นทัง้หมูฟ่งักช์นัอะมโินและคารบ์อกซลิเป็นส่วนประกอบ    
ติดอยู่กบัคาร์บอนอะตอมเดยีวกนั เรยีกว่า “แอลฟา-คาร์บอน” กรดอะมโินเป็นองค์ประกอบ
สาํคญัของการสงัเคราะหโ์ปรตนีภายในสิง่มชีวีติ กรดอะมโินมกัหมายความถงึ กรดอะมโินแบบ
แอลฟา (Alpha Amino Acid) โดยกรดอะมโินมาตรฐาน (Standard Amino Acid) มทีัง้สิน้ 20 
ชนิด และสามารถแสดงรายชื่อไดด้งัภาพประกอบ 2.2   

 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ 2.2 รายชื่อกรดอะมโินมาตรฐาน 20 ชนิด 
(ดดัแปลงจาก: สนุทร โสตถพินัธุ ์และคณะ. 2548) 

 
     จากรายชื่อกรดอะมโินมาตรฐานทัง้ 20 ชนิด ในภาพประกอบ 2.2 และการ

แปลรหสัพนัธุกรรม (Genetic Code) ซึง่เป็นการเรยีงตวัของเบสทัง้ 4 ชนิด เกดิการจบัตวัของ
เบสครัง้ละ 3 ชนิดหรอืเรยีกว่า “โคดอน” (Codon) ในภาพประกอบ 2.3 แสดงรายละเอยีดของ
การเรยีงตวัและรปูแบบการแปลรหสัทางดา้นพนัธุกรรมในระดบันิวคลโีอไทด ์ 
 
 

ท่ี ช่ือเตม็ ช่ือย่อ  ท่ี ช่ือเตม็ ช่ือย่อ 

1 อะลานีน (Alanine) Ala A  11 เมตไทโอนีน (Methionine) Met M 

2 ซสิเทอนี (Cysteine) Cys C  12 แอสปาราจนี (Asparagine) Asn N 
3 กรดแอสปารต์กิ (Aspartic acid) Asp D  13 โปรลนี (Proline) Pro P 
4 กรดกลตูามกิ (Glutamic acid) Glu E  14 กลตูามนี (Glutamine) Gln Q 
5 ฟีนิลอะลานีน (Phenylalanine) Phe F  15 อารจ์นีิน (Arginine) Arg R 
6 ไกลซนี (Glycine) Gly G  16 เซอรนี (Serine) Ser S 
7 ฮสีตดินี (Histidine) His H  17 ทรโีอนีน (Threonine) Thr T 
8 ไอโซลซูนี (Isoleucine) Ile I  18 วาลนี (Valine) Val V 
9 ไลซนี (Lysine) Lys K  19 ทรปิโตแฟน (Tryptophan) Trp W 
10 ลซูนี (Leucine) Leu L  20 ไทโรซนี (Tyrosine) Tyr Y 
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ภาพประกอบ 2.3 รหสัพนัธุกรรม (Genetic Code) 
(ดดัแปลงจาก: สนุทร โสตถพินัธุ ์และคณะ. 2548) 

       
               จากภาพประกอบ 2.3 จะเหน็ว่า ในการแปลรหสัพนัธุกรรมเบสไทมนี (T) 

จะถูกแทนดว้ยสญัลกัษณ์ U หรอืยรูาซลิ (Urasil) และการอ่านรหสัพนัธุกรรมจะอ่านเรยีงจาก
ซ้าย (ตําแหน่งที่ 1) ไปทางขวา (สิ้นสุด ณ ตําแหน่งที่ 3) เช่น ถ้าสญัลกัษณ์ตัวแรก คือ U 
(Urasil) สญัลกัษณ์ตวัทีส่อง คอื U และตวัสุดทา้ย คอื U จะไดร้หสัพนัธุกรรม คอื UUU ซึง่เป็น
รหสัพนัธุกรรมของกรดอะมโินชื่อฟีนิลอะลานีน (Phenylalanine: F) 

     2.1.2.2 โปรตนี (Proteins)  
       โปรตนี คอื โมเลกุลซึง่มขีนาดใหญ่เกดิขึน้จากการเชื่อมต่อกนัของ

กรดอะมโินตัง้แต่ 2 หน่วยขึน้ไปดว้ยพนัธะเปปไตด์ (Peptide Bond) และสามารถจําแนก
ประเภทตามลกัษณะการเชื่อมต่อกนัของกรดอะมโินในลกัษณะต่างๆ ดงัน้ี 

               1) ไดเปปไตด์ (Dipeptide) เกดิจากการเชื่อมต่อระหว่างกรด     
อะมโิน 2 ตวัมาเชื่อมกนั โดยมหีมู่อะมโิน (Amino: –NH2) ซึง่มคีุณสมบตัเิป็นเบสของกรด     
อะมโินตวัหน่ึงไปเกดิพนัธะกบัหมูค่ารบ์อกซลิ (Carboxyl: –COOH) ซึง่มคีุณสมบตัเิป็นกรดของ
กรดอะมโินอกีตวัหน่ึง 

      2) ไตรเปปไตด ์(Tripeptide) เกดิจากการเชื่อมต่อระหว่างกรด    
อะมโินดว้ยพนัธะเปปไตด ์2 พนัธะ 
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       3) โพลเีปปไตด ์ (Polypeptide) เกดิจากการเชื่อมต่อระหว่าง
กรดอะมโินดว้ยพนัธะเปปไตดเ์ป็นโซ่ยาว (Long Chain) แต่มจีาํนวนน้อยกวา่ 50 หน่วย 

       4) โปรตนี (Proteins) เป็นโพลเีปปไตด์โซ่ยาวที่มจีํานวนของ
หน่วยกรดอะมโินทีเ่ชื่อมต่อดว้ยพนัธะเปปไตดม์ากกวา่ 50 หน่วยขึน้ไป 

 
   จากที่กล่าวมาในขา้งต้น สามารถสรุปกระบวนการของการถอดรหสั
พนัธุกรรม (Transcription) และการแปลรหสัพนัธุกรรม (Translation) ของกรดอะมโินและ
โปรตนี ไดด้งัภาพประกอบ 2.4  

 

 
 

ภาพประกอบ 2.4 กระบวนการถอดรหสัพนัธุกรรมของกรดอะมโินและโปรตนี 
   (ทีม่า: Addison Wesley Longman, 1999) 
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2.2 ฟาสท-์เอ 
  ฟาสท-์เอ (FASTA) ยอ่มาจากคาํวา่ FAST-All  โดยคาํวา่ “All” หมายถงึ การ

รวมทัง้ในการจดัเรยีง FAST-P (โปรตนี) และ FAST-N (นิวคลโีอไทด)์ โดย FASTA Format จะ
จดัเกบ็ขอ้มลูแบบไฟลข์อ้ความ (TEXT File) นามสกุลของ FASTA Format คอื *.fasta ซึง่เกบ็
ขอ้มลูทีเ่ป็นลาํดบันิวคลโีอไทด ์ (Nucleotide) หรอื ลาํดบัโปรตนี (Proteins Sequences) 
โครงสรา้งการเกบ็ขอ้มลูจะประกอบดว้ย 2 สว่นหลกั คอืสว่นหวัของสายพนัธุกรรม (Header of 
Sequences) โดยจะขึน้ตน้ดว้ยสญัลกัษณ์ “>” ตามดว้ยชื่อสายพนัธุกรรม (Sequence Name) 
และสว่นของขอ้มลูหรอืลกัษณะของขอ้มลูสายพนัธุกรรม (Sequence Detail) จะอยูใ่นบรรทดั
ใหม ่ (Claveric and Notredame, 2003; Golding and Morton, 2006) สามารถแสดงไดด้งั
ภาพประกอบ 2.5 

 

 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ 2.5 ลกัษณะโครงสรา้งการจดัเกบ็ขอ้มลูแบบ FASTA 
 

 จากภาพประกอบ 2.5 แสดงตวัอย่างการเกบ็ขอ้มูลแบบ FASTA ของสาย
พนัธุกรรม gi|157786740|ref|NP_001099227.1|[157786740] ซึ่งประกอบดว้ย ส่วนหวัของ
สายพนัธุกรรมจะระบุหมายเลขสายพนัธุกรรม (Sequence ID) คอื “gi|157786740” รหสัอา้งองิ 
(Accession Number) คอื “NP_001099227.1” และคาํอธบิายสายพนัธุกรรม (Description) คอื 
“alpha thalassemia/mental retardation syndrome X-linked homolog [Rattus norvegicus]” 
และสามารถดาวน์โหลดรายละเอยีดของขอ้มลูไดจ้ากฐานขอ้มลู NCBI ดงัภาพประกอบที ่2.6  
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ภาพประกอบ 2.6 ตวัอยา่งรายละเอยีดของสายพนัธุกรรม 
(ดดัแปลงจาก: National Center for Biotechnology Information, 2007) 
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ภาพประกอบ 2.6 ตวัอยา่งรายละเอยีดของสายพนัธุกรรม (ต่อ) 
(ดดัแปลงจาก: National Center for Biotechnology Information, 2007) 
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2.3 การทาํความสะอาดข้อมลู 
การประมวลผลขอ้มลูทางดา้นชวีสารสนเทศ อาจมสีายพนัธุกรรมทีใ่ชม้คีวามยาว

สายอยูใ่นช่วงตัง้แต่ 2 ตวัอกัษรขึน้ไปจนถงึลา้นตวัอกัษร ทาํใหเ้กดิความแตกต่างกนัของขอ้มลู
ใชน้ัน้ การเลอืกตวัอย่าง (Sampling) ทีม่คีวามยาวใกลเ้คยีงกนันัน้ จําเป็นตอ้งหาตวัแทนของ
กลุ่มขอ้มลู ค่าทางสถติทิีนิ่ยมใช ้คอื ค่าเฉลีย่เลขคณิต (Mean Value) สาํหรบัหาศูนยก์ลางของ
ขอ้มลู กาํหนดให ้X  คอื คา่เฉลีย่ของขอ้มลูทีใ่ช ้สามารถคาํนวณดงัสมการ (2.1) 

 

 
                                                                       (2.1) 

 
 

เมือ่ ตวัแปร fx คอื คา่ขอ้มลู และตวัแปร N คอื จาํนวนของขอ้มลูทัง้หมดทีใ่ช ้
 
  จากสมการ (2.1) สามารถอธบิายลกัษณะของกราฟดงัภาพประกอบ 2.7 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ 2.7 กราฟแนวโน้มของคา่เฉลีย่ 

 

 

fx
X=

N
∑
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  จากภาพประกอบ 2.7 สามารถอธบิายกราฟได ้ดงัน้ี 
  1) กราฟโคง้ปกต ิ(Normal Curved)  
      ภาพประกอบ 2.7 (ก) ลักษณะของกราฟที่ได้ตําแหน่งของค่าเฉลี่ยอยู่

กึ่งกลางของกลุ่มข้อมูล ซึ่งมคีวามหมายว่า ค่าขอ้มูลที่ใช้มคีวามแตกต่างกนัน้อยหรอืมคี่าที่
ใกลเ้คยีงกนั 

  2) กราฟเบไ้ปทางลบ (Negative Curved)  
      ภาพประกอบ 2.7 (ข) ตําแหน่งของค่าเฉลี่ยอยู่เอยีงไปทางลบหรอืมคีวาม 

หมายวา่ ขอ้มลูทีใ่ชโ้ดยรวมมคีา่คอ่นขา้งตํ่า 
  3) กราฟเบไ้ปทางบวก (Positive Curved)  
      ภาพประกอบ 2.7(ค) ตําแหน่งของค่าเฉลี่ยอยู่เอยีงไปทางบวกหรอืมคีวาม 

หมายวา่ ขอ้มลูทีใ่ชโ้ดยรวมมคีา่คอ่นขา้งสงู  
 
   ในการสุม่เลอืกกลุ่มตวัอยา่ง อาจมกีารกาํหนดเงือ่นไขสาํหรบัเลอืก เชน่ 

เงือ่นไขที ่ 1   เลอืกตวัอยา่งทีม่คีา่ของขอ้มลูน้อยหรอืเทา่กบัคา่เฉลีย่  
เงือ่นไขที ่ 2   เลอืกตวัอยา่งทีม่คีา่ของขอ้มลูมากกวา่หรอืเทา่กบัคา่เฉลีย่  
เป็นตน้ 
 
ทัง้น้ีอาจมกีารปรบัเปลีย่นเงื่อนไข หรอือาจมเีงื่อนไขในการเลอืกกลุ่มตวัอย่าง

ไดม้ากกว่า 1 เงื่อนไข เพื่อใหไ้ดข้อ้มลูทีม่คีุณลกัษณะทีเ่หมาะสมและสามารถเทยีบเคยีงกนัได ้
ทัง้น้ีสิง่ทีต่้องคํานึงถงึคอื ขอ้มูลกลุ่มตวัอย่างที่ไดจ้ะต้องมคีวามสอดคล้องกบัปญัหาทีต่้องการ
แกไ้ข ซึ่งจะช่วยใหผ้ลลพัธ์หรอืคําตอบทีไ่ดม้คีวามแม่นยํามากยิง่ขึน้ (ชชัวาลย ์เรอืงประพนัธ์, 
2541; กลัยา วานิชยบ์ญัชา, 2546) 
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2.4 เอน็แกรม 
การคํานวณหากลุ่มย่อยดว้ยเทคนิคเอน็แกรม (n-Grams Technique) เป็น

เทคนิคที่ได้รบัความนิยมเน่ืองจากเป็นวธิีที่เรยีบง่าย มปีระสทิธภิาพสูง นิยมนํามาใช้ในการ
แกไ้ขทางดา้นการประมวลผลขอ้ความ (Text Processing) ซึ่งนําหลกัการประมาณค่าความ
น่าจะเป็น (Probability) บางครัง้เรยีกแบบจาํลองมารค์อฟ (Markov Model) 

หลกัการคํานวณกลุ่มย่อยที่เป็นไปไดข้องขอ้มูลดว้ยเทคนิค n-Grams คอื    
การแบ่งขอ้มลูทีต่อ้งการศกึษาออกเป็นส่วนย่อยๆ ทีม่ขีนาดเท่ากบั n ตวั โดยที ่n คอื ความ
กวา้งของขอ้มูลทีต่อ้งการแบ่ง ซึง่สามารถเลอืกใชข้นาดของแกรมตัง้แต่ n=2 ตวั เรยีก “ไบ-แก
รม” (Bi-Grams), n=3 ตวั เรยีก “ไตร-แกรม” (Tri-Grams), และ n=4 ตวั เรยีก “ควอด-ิแกรม” 
(Quadi-Grams) เป็นตน้ เมื่อกําหนดให ้P แทน ค่าความน่าจะเป็น สามารถเขยีนรปูแบบของ
เอน็แกรมได ้ดงัน้ี 

 
กรณ ี2-Grams คาํนวณดงัสมการ (2.2) 

 

P(c1c2c3…cn) = P(c1) P(c2|c1) P(c3|c2) …P(cn|cn-1)                     (2.2)   
 

กรณ ี3-Grams คาํนวณดงัสมการ (2.3) 
 

P(c1c2c3…cn) = P(c1) P(c2|c1) P(c3|c1c2)…P(cn|cn-2cn-1)                    (2.3)   
 
กรณ ี4-Grams คาํนวณดงัสมการ (2.4) 

 

 P(c1c2c3…cn) = P(c1) P(c2|c1) P(c3|c1c2) P(c4|c1c2c3)…P(cn|cn-3cn-2cn-1)         (2.4) 
 

เมื่อ ตวัแปร c แทน อกัขระหรอืตวัอกัษร และ (c1c2c3…cn) แทน ชุดอกัขระทีป่ระกอบดว้ย
อกัขระตัง้แต่ 3 ตวัขึน้ไป จนถงึ n ตวั 

 
  การประมาณคา่ความน่าจะเป็นของกลุ่มขอ้มลูยอ่ย เกดิจากความน่าจะเป็นของ

ชุดอกัขระทีร่วมกนัเป็นกลุ่มขอ้มลูยอ่ย w1w2w3….wn โดยใชส้มมตฐิานของมารค์อฟ (Markov 
Assumption) ที่ว่า “การปรากฎของตวัอกัษรตวัหน่ึงขึน้กบัตวัอกัษรก่อนหน้าเพยีง n-1 ตวั”   
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กําหนดให ้w แทน ค่าความน่าจะเป็นทีจ่ะเกดิกลุ่มขอ้มลูย่อย โดยสามารถ
คาํนวณคา่ w ไดด้งัสมการ (2.5) 

 
        คา่ความน่าจะเป็นทีจ่ะเกดิกลุ่มขอ้มลูยอ่ย w = P(w|h)                 (2.5) 

 
เมื่อ P(w|h) คอื ค่าความน่าจะเป็นของกลุ่มขอ้มลูยอ่ย w บนสายอกัขระ ตวัแปร h แทน ขอ้มลู
ทัง้หมดหรอืสายอกัขระทัง้หมดทีใ่ช ้ สามารถเขยีนสมการแทนการประมาณค่าความน่าจะเป็น
ของเอน็แกรมแต่ละขนาดได ้ดงัน้ี  
 

กรณ ี2-Grams คาํนวณดงัสมการ (2.6) 
P(w1w2w3…wn) = P(w1)P(w2|w1)P(w3|w2) …P(wn|wn-1)                               (2.6) 

 
กรณ ี3-Grams คาํนวณดงัสมการ (2.7) 

P(w1w2w3…wn) = P(w1)P(w2|w1)P(w3|w1w2)…P(wn|wn-2wn-1)                        (2.7) 
 
กรณ ี4-Grams คาํนวณดงัสมการ (2.8) 

P(w1w2w3…wn) = P(w1)P(w2|w1)P(w3|w1w2)P(w4|w1w2w3)…P(wn|wn-3wn-2wn-1) (2.8) 
  

  สาํหรบัขอ้มลูสายอกัขระซึง่มขีนาด N ตวั จะไดว้่า w1…wn หรอื w1
n
 และเขยีน

รปูทัว่ไปของการประมาณคา่ความน่าจะเป็นของขอ้มลู คอื P(w1
n
)  คาํนวณดงัสมการ (2.9) 

                     

    
n n-1

1 1 2 1 n 1

n n-1
n 1

k-1

P (w ) =  P (w )P (w |w )P (w |w )

          = P (w |w )∏

                       (2.9) 
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2.5 โครงข่ายประสาทเทียม 
  โครงข่ายประสาทเทยีม (Artificial Neural Networks) คอื โมเดลทาง

คณิตศาสตร์ สําหรับประมวลผลสารสนเทศด้วยการคํานวณแบบคอนเนคชันนิสต ์
(Connectionist) เพือ่จาํลองการทาํงานของเครอืขา่ยประสาทในสมองมนุษย ์ดว้ยวตัถุประสงคท์ี่
จะสรา้งเครื่องมอืซึง่มคีวามสามารถในการเรยีนรูก้ารจดจาํรปูแบบ (Pattern Recognition) และ
การอุปมานความรู ้(Knowledge Deduction) เช่นเดยีวกบัความสามารถทีม่ใีนสมองมนุษย ์
แนวคดิเริม่ตน้ของเทคนิคน้ีไดม้าจากการศกึษาขา่ยงานไฟฟ้าชวีภาพ (Bioelectric Networks) 
ในสมองซึ่งประกอบดว้ย เซลล์ประสาทหรอืนิวรอน (Neurons) และจุดประสานประสาท 
(Synapses) แต่ละเซลล์ประสาทประกอบด้วยปลายในการรบักระแสประสาท เรยีกว่า         
"เดนไดรท”์ (Dendrite) ซึง่เป็นขอ้มลูเขา้ (Input) และปลายในการส่งกระแสประสาทเรยีกว่า      
"แอคซอน" (Axon) ซึง่เป็นเหมอืนขอ้มลูผลลพัธ ์(Output) ของเซลลซ์ึง่เซลลเ์หล่าน้ีทาํงานดว้ย
ปฏกิริยิาไฟฟ้าเคม ีเมื่อมกีารกระตุ้นดว้ยสิง่เรา้ภายนอกหรอืกระตุ้นดว้ยเซลล์ดว้ยกนั กระแส
ประสาทจะวิง่ผ่านเดนไดรท์เข้าสู่นิวเคลียสซึ่งจะเป็นตวัตดัสนิว่าต้องกระตุ้นเซลล์อื่น ๆ ต่อ
หรอืไม่ ถ้ากระแสประสาทแรงพอนิวเคลียสก็จะกระตุ้นเซลล์อื่น ๆ ต่อไป ผ่านทางแอคซอน   
จากรปูแบบการทาํงานของเครอืขา่ยประสาท และเกดิการเชื่อมต่อระหว่างเซลลป์ระสาทจนเป็น
เครือข่ายที่สามารถทํางานร่วมกัน แสดงลักษณะของเครือข่ายประสาทในสมองมนุษย์ได ้       
ดงัภาพประกอบ 2.8 (Rich and Knight, 1991; Hagan et al., 1996) 

 

 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

ภาพประกอบ 2.8 เครอืขา่ยประสาทในสมองมนุษย ์
(ทีม่า: Wikipedia, 2007) 

 

เทคนิคโครงข่ายประสาทเทยีมเป็นเทคนิคที่นิยมใช้ในสาขาปญัญาประดษิฐ ์
(Artificial Intelligent) ซึ่งมคีวามสามารถในการเรยีนรูท้ีค่ลา้ยคลงึกบัระบบสมองของมนุษย์
ดงักล่าวขา้งต้น ขัน้ตอนของการนําเครอืข่ายประสาทมาใชส้ําหรบัการพยากรณ์กม็ลีกัษณะ
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เช่นเดยีวกบัวธิกีารพยากรณ์อื่น ๆ โดยอาศยัขอ้มลูนําเขา้เพื่อสรา้งแบบจําลองในการพยากรณ์
ข้อมูลในอนาคตและมีความสามารถในการรวมการวิเคราะห์พื้นฐานและเทคนิคเพื่อสร้าง
แบบจําลอง โดยทีโ่ครงขา่ยประสาทจะพยายามลดจํานวนของการทํานายทีผ่ดิพลาดใหต้ํ่าทีสุ่ด
และเป็นเทคนิคทีนิ่ยมใชใ้นการแกป้ญัหาดา้นปญัญาประดษิฐ ์(Artificial Intelligence) (Mitchell, 
1997)  

2.5.1 พืน้ฐานของโครงข่ายประสาทเทียม (Basic of Neural Network) 
          พื้นฐานของโครงข่ายประสาทเทียม ประกอบด้วย 3 ส่วนหลัก คือ       
ชัน้ขอ้มลูเขา้ (Input Layer) ชัน้ซ่อน (Hidden Layer) และชัน้ผลลพัธ ์(Output Layer) แสดงได้
ดงัภาพประกอบ 2.9 (Hagan et al., 1996) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

ภาพประกอบ 2.9 พืน้ฐานของโครงขา่ยประสาทเทยีม 
(ดดัแปลงจาก: Hagan et al., 1996) 

 
       จากภาพประกอบ 2.9 จะเหน็ว่าในชัน้ซ่อน จะบรรจุนิวรอนตัง้แต่หน่ึงตวั

ขึน้ไป โดยนิวรอนจะทําหน้าทีใ่นการประมวลผลลพัธแ์ละส่งผลลพัธท์ีอ่อกทางชัน้ผลลพัธ ์ทัง้น้ี
นิวรอน 1 ตวั สามารถอ่านขอ้มลูเขา้ไดม้ากกว่า 1 ค่าขอ้มลู โดยหากมขีอ้มลูเขา้เพยีงแค่ 1 ค่า 

 

   

ชัน้ขอ้มลูเขา้ ชัน้ซ่อน ชัน้ผลลพัธ์
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(ก) เพอรเ์ซฟตรอนแบบ Single Input

(ข) เพอรเ์ซฟตรอนแบบ Multiple Input  
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เรยีกวา่ “เพอรเ์ซฟตรอนแบบ Single Input” และกรณทีีม่คีา่ขอ้มลูเขา้มากกว่าตัง้แต่ 2 ค่าขึน้ไป
เรยีกวา่ “เพอรเ์ซฟตรอนแบบ Multiple Input”  

          องคป์ระกอบซึง่ถูกบรรจุอยูใ่นนิวรอนแต่ละตวั ประกอบดว้ย 2 ฟงักช์นั
ยอ่ย คอื ฟงักช์นัผลรวม (Summation Function) และ ฟงักช์นักระตุน้ (Activation Function) 
และมรีายละเอยีดการทาํงานของนิวรอน ดงัภาพประกอบ 2.10 (Hagan et al., 1996) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ 2.10 องคป์ระกอบของนิวรอน (Neuron) 
(ดดัแปลงจาก: Hagan et al., 1996) 

 
2.5.1.1 ฟงักช์นัผลรวม  
 ฟงัก์ชนัผลรวม (Summation Function) ทําหน้าที่ในการ

คาํนวณผลรวมของขอ้มลูทีไ่ดจ้ากชัน้ขอ้มลูนําเขา้ (Input Layer) ซึง่คาํนวณไดด้งัสมการ (2.10) 
(Hagan et al., 1996) 

กาํหนดให ้ ตวัแปร x คอื คา่ขอ้มลูนําเขา้ตวัที ่i 
ตวัแปร w คอื คา่น้ําหนกัของขอ้มลูนําเขา้ตวัที ่i 

  ตวัแปร g  คอื ผลลพัธจ์ากฟงักช์นัผลรวม 
  ตวัแปร z  คอื จาํนวนนิวรอนของขอ้มลูเขา้ 
  ตวัแปร β  คอื คา่ความเอนเอยีง (Bias) 
  ตวัแปร i มคีา่ตัง้แต่  1 จนถงึ z 
 
                 

           (2.10) 
 
 

 

 

z
i i

i=1
g= x ×w +β∑
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2.5.1.2 ฟงักช์นักระตุน้ 
 ฟงัก์ชนักระตุ้น (Activation Function) ทําหน้าทีป่รบัค่าของ

ขอ้มลูทีไ่ดจ้ากฟงักช์นัผลรวมใหอ้ยู่ในช่วงทีต่อ้งการ ฟงักช์นักระตุน้ทีนิ่ยม ไดแ้ก่ ฟงักช์นัสเตป 
(Step Function) ฟงักช์นัซกิมอยด ์(Sigmoid Function) ฟงักช์นัลเินียร ์(Linear Function) และ
ฟงักช์นัเกาเซยีน (Gaussian Function) โดยกําหนดให ้y คอื ผลลพัธท์ีไ่ดจ้ากฟงักช์นักระตุน้ 
(Hagan et al., 1996) แสดงรายละเอยีดดงัน้ี 

2.4.1.2.1 ฟงักช์นัสเตป (Step Function)  
     ผลลพัธท์ีไ่ดจ้ากฟงักช์นัจะมคี่าเป็น 0 และ 1 ซึง่

คาํนวณไดด้งัสมการ (2.11) แสดงไดด้งัภาพประกอบ 2.11 
 

 
                                                       (2.11) 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ 2.11 ลกัษณะของฟงักช์นัสเตป (Step Function) 
(ดดัแปลงจาก: Hagan et al., 1996) 

 
2.5.1.2.2 ฟงักช์นัซกิมอยด ์(Sigmoid Function)  
    ผลลพัธ์ที่ไดจ้ากฟงัก์ชนัจะมคี่าอยู่ในช่วงระหว่าง 0 

ถงึ 1 ซึง่คาํนวณไดด้งัสมการ (2.12) แสดงไดด้งัภาพประกอบ 2.12 
 

                                (2.12) 
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ภาพประกอบ 2.12 ลกัษณะของฟงักช์นัซกิมอยด ์(Sigmoid Function) 
(ดดัแปลงจาก: Hagan et al., 1996) 

 
2.5.1.2.3 ฟงักช์นัเชงิเสน้ (Linear Function) 
     ผลลัพธ์ที่ได้จากฟงัก์ชันจะมีค่าที่การลู่ เข้าใน

ลกัษณะเชงิเสน้ คาํนวณไดด้งัสมการ (2.13) แสดงไดด้งัภาพประกอบ 2.14 
 

                                (2.13) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ 2.13 ลกัษณะของฟงักช์นัเชงิเสน้ (Linear Function) 
(ดดัแปลงจาก: Hagan et al., 1996) 

 
   ในการออกแบบโครงขา่ยประสาทเทยีม ทีม่กีารนําฟงักช์นักระตุน้แบบ
ฟงักช์นัสเตป (Step Function) ฟงักช์นัซกิมอยด ์(Sigmoid Function) ฟงักช์นัลเินียร ์(Linear 
Function) เป็นองคป์ระกอบภายในนิวรอน จะเรยีกว่า “โครงข่ายประสาทเทยีมแบบหลายชัน้” 
(Multilayer Perceptron: MLP) 
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2.5.1.2.4 ฟงักช์นัเกาเซยีน (Gaussian Function) 
    ผลลพัธ์ที่ไดจ้ากฟงัก์ชนัจะมคี่าอยู่ในช่วงระหว่าง 0 

ถงึ 1 ซึง่คาํนวณไดด้งัสมการ (2.14) แสดงไดด้งัภาพประกอบ 2.14 
 

                                (2.14) 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ 2.14 ลกัษณะของฟงักช์นัเกาเซยีน (Gaussian Function) 
(ดดัแปลงจาก: Hagan et al., 1996) 

 
    ในการออกแบบโครงข่ายประสาทเทยีม ทีม่กีารนําฟงักช์นักระตุน้แบบฟงักช์นั
เกาเซยีน (Gaussian Function) มาเป็นองค์ประกอบภายในนิวรอน จะเรยีกว่า “โครงข่าย
ประสาทเทยีมแบบเรเดยีลเบสสิฟงักช์นั” (Radial Basis Function: RBF) 
 

2.5.2 การคาํนวณภายในโครงข่ายประสาท 
        กระบวนการทํางานของโครงข่ายประสาทเทียม เมื่อมีข้อมูลนําเข้า 

(Input Data) ในชัน้ขอ้มลูนําเขา้ (Input Layer) ของโครงขา่ยประสาท จะนําค่าขอ้มลูเขา้มาคณู
กบัค่าน้ําหนกั (Weight) ของแต่ละขาของขอ้มลูนําเขา้ ผลทีไ่ดจ้ากโหนดในชัน้ขอ้มลูนําเขา้ทุก 
ๆ ขา จากนัน้ค่าทีไ่ดจ้ะถูกนําเขา้สูนิ่วรอนสาํหรบัรวมค่าขอ้มลูดว้ยฟงักช์นัผลรวม (Summation 
Function) จากนัน้นําผลลพัธ์จากฟงัก์ชนัผลรวมมาปรบัค่าใหอ้ยู่ในช่วงที่ต้องการดว้ยฟงัก์ชนั
กระตุ้น การกระตุ้นจากฟงัก์ชนัทําใหเ้กดิการตอบสนอง (Threshold) ตามทีก่ําหนดไวแ้ต่ละ
ฟงักช์นั โดยถา้ผลรวมมคีา่มากกวา่ Threshold แลว้นิวรอนกจ็ะสง่ผลลพัธอ์อกไปเพื่อเป็นขอ้มลู
นําเขา้ของนิวรอนทีเ่ชื่อมกนัในชัน้ถดัไปของโครงขา่ยประสาท แต่หากคา่น้อยกว่า Threshold ที่
กําหนดไว ้นิวรอนกจ็ะไมเ่กดิผลลพัธ ์โดยจะสง่ค่าออกมาเป็นค่าซึง่เป็นค่าตํ่าสุดของฟงักช์นันัน้
ออกมาโดยสว่นใหญ่จะเป็นคา่ศนูย ์(Hagan et al., 1996) 

y

g
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2.5.3 นิวรอนเพอรเ์ซฟตรอน 
        เน่ืองจากการแกไ้ขปญัหา (Problem Solving) บางปญัหามคีวามยากใน

การทาํความเขา้ใจจาํนวนเพอรเ์ซฟตรอนนัน้สามารถช่วยในกระบวนแกป้ญัหาได ้การออกแบบ
ลกัษณะของเพอรเ์ซฟตอนสามารถแบ่งเป็น 2 แบบ คอื แบบหน่ึงเพอรเ์ซฟตรอน (Single-
Perceptron) และแบบหลายเพอรเ์ซฟตรอน (Multi-Perceptron) (Hagan et al., 1996) แสดงได้
ดงัภาพประกอบ 2.15  
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ 2.15 การออกแบบเพอรเ์ซฟตรอน 
(ดดัแปลงจาก: Hagan et al., 1996) 

 
จากภาพประกอบ 2.15 จะเหน็ไดว้่า ในชัน้ซ่อนจะมกีารปรบัเพิม่จํานวนของ

นิวรอนไดม้ากกว่า 1 ตวั ขึน้อยู่กบัลกัษณะของปญัหาทีต่อ้งการใชโ้ครงข่ายประสาทเทยีมใน
การแกป้ญัหา โดยสามารถกาํหนดจาํนวนนิวรอนไดต้ามตอ้งการ 
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2.5.4 ประเภทของโครงข่ายประสาท (Architecture of Neural Network) 
          ประเภทของโครงขา่ยประสาทเทยีมทีนิ่ยมม ี2 ลกัษณะ คอื 

2.5.4.1 โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบไปขา้งหน้า (Feedforward Neural 
Network) 

การออกแบบโครงข่ายประสาทเทียมแบบไปข้างหน้า จะมทีิศ
ทางการไหลของขอ้มูลไปทางเดยีวกนั ซึ่งโดยทัว่ไปจะเป็นการสร้างโครงข่ายประสาทเทยีม
เช่นเดยีวกบัในลกัษณะของเพอร์เซฟตรอนแบบชัน้เดยีวหรอืแบบเพอร์เซฟตรอนแบบหลาย
หลายชัน้ โดยในแต่ละชัน้จะมีนิวรอนได้ไม่จํากัดจํานวน และไม่จํากัดจํานวนชัน้ซ่อน 
ภาพประกอบ 2.16 แสดงลกัษณะของโครงขา่ยประสาทเทยีมแบบไปขา้งหน้าทีป่ระกอบดว้ย 
ชัน้ขอ้มลูเขา้ 1 ชัน้ ชัน้ซ่อน 3 ชัน้ และชัน้ผลลพัธ ์1 ชัน้ โดยที ่ในชัน้ขอ้มลูนําเขา้ มโีหนด
นําเขา้เท่ากบั 3 โหนด จํานวนนิวรอนแต่ละชัน้ซ่อนมจีํานวน 3 นิวรอน และมโีหนดแสดง
ผลลพัธจ์าํนวน 2 โหนด 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ 2.16 โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบไปขา้งหน้า (Feedforward Neural Network) 
(ดดัแปลงจาก: Hagan et al., 1996) 

 
        จากภาพประกอบ 2.16 ฟงัก์ชนักระตุ้นในการชัน้ซ่อนแต่ละชัน้ 

สามารถเลอืกใชฟ้งัก์ชนัทีแ่ตกต่างกนั โดยไม่จําเป็นต้องเป็นฟงัก์ชนัชนิดเดยีวกนั แต่ฟงัก์ชนั
กระตุน้ในชัน้เดยีวกนัจาํเป็นตอ้งเป็นชนิดเดยีวกนั 
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2.5.4.2 โครงขา่ยประสาทแบบยอ้นกลบั (Recurrent Neural Network) 
 ลกัษณะการออกแบบโครงขา่ยประสาทเทยีมแบบยอ้นกลบัจะ

มลีกัษณะคล้ายกบัโครงข่ายประสาทเทยีมแบบไปขา้งหน้า โดยมคีวามแตกต่างกนัในกรณีที่
ผลลพัธ์ที่ไดจ้ากชัน้ซ่อนสามารถนําไปเป็นขอ้มูลนําเขา้ของชัน้ซ่อนเดยีวกนัได ้ภาพประกอบ 
2.17 แสดงการออกแบบโครงขา่ยประสาทเทยีมแบบยอ้นกลบั ประกอบดว้ย ชัน้ขอ้มลูเขา้ 1 ชัน้ 
ชัน้ซ่อนจาํนวน 2 ชัน้ และ 1 ชัน้ผลลพัธ ์โดยในชัน้ขอ้มลูนําเขา้ มโีหนดนําเขา้เท่ากบั 3 โหนด 
จาํนวนนิวรอนแต่ละชัน้ซ่อนมจีาํนวน 3 นิวรอน และมโีหนดแสดงผลลพัธจ์าํนวน 2 โหนด 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ 2.17 โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบยอ้นกลบั (Recurrent Neural Network) 
(ดดัแปลงจาก: Hagan et al., 1996) 

 
   จากภาพประกอบ 2.17 การส่งขอ้มูลแบบย้อนกลบันัน้มกีาร

กําหนดเงือ่นไข การยอ้นกลบัจาํนวนกีร่อบหรอืกําหนดค่า Threshold  สาํหรบัเป็นเงือ่นไขการ
หยดุการสง่คา่ยอ้นกลบัของแต่ละชัน้ (Rich and Knight, 1991; Hagan et al., 1996)  
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2.6 ต้นไม้การตดัสินใจ  
ต้นไมก้ารตดัสนิใจ (Decision Trees) นับเป็นวธิกีารเรยีนรูท้ีนิ่ยมใชจ้ําแนก 

(Classification) กลุ่มขอ้มูลมากทีสุ่ด เน่ืองจากมขี ัน้ตอนการทํางานที่ง่าย ไม่ซบัซ้อน และมี
ความรวดเรว็ การทํางานของตน้ไมก้ารตดัสนิใจเป็นวธิกีารเรยีนรูท้ีอ่าศยัการพสิจูน์ดว้ยเหตุผล 
โดยการอนุมานความรู ้(Inference Engine) ทีไ่ดใ้นรปูของกฏ “ถา้...แลว้...” (Rich and Knight, 
1991; Duda et al., 2000; Mitra and Acharaya, 2003; Roiger and Greatz, 2003) 

 
2.6.1 การแทนข้อมลูในต้นไม้การตดัสินใจ 
       วธิกีารแทนคา่ขอ้มลูผลลพัธจ์ากการเรยีนรูข้องตน้ไม ้ประกอบดว้ย 
       1) โหนดภายใน (Internal Node) คอื คุณสมบตัต่ิางๆ ของขอ้มลู เมื่อ

ขอ้มลูใดตกลงมาทีโ่หนด จะใชคุ้ณสมบตัขิอ้มลูน้ีเป็นตวัตดัสนิใจว่าขอ้มลูจะไปในทศิทางใด โดย
โหนดภายในทีเ่ป็นจุดเริม่ตน้ของตน้ไมเ้รยีกวา่ “โหนดราก” (Root Node)  

       2) กิง่ (Branch หรอื Link) คอื ค่าคุณสมบตั ิ(Value of Attribute) ของ
คุณสมบตัขิอ้มูลของโหนดภายในทีแ่ตกกิง่น้ีออกมา โหนดภายในจะแตกกิง่เป็นจํานวนเท่ากบั
จาํนวนคา่คุณสมบตัขิองโหนดภายในนัน้ 

       3) โหนดใบ (Leaf Node) คอื กลุ่มต่าง ๆ ซึง่เป็นผลลพัธส์าํหรบัการ
จาํแนกขอ้มลูหรอืการแบ่งกลุ่มขอ้มลู 
         สามารถแสดงตัวอย่างการแทนข้อมูลในต้นไม้การตัดสินใจ  ดัง
ภาพประกอบ 2.18 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ 2.18 แสดงตวัอยา่งการแทนขอ้มลูในตน้ไมก้ารตดัสนิใจ 
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2.6.2 กฏจากต้นไม้การตดัสินใจ  
       การแทนกฎจากต้นไม้การตัดสินใจในรูปของกฎ “ถ้า...แล้ว...” หรือ 

“IF…THEN…” จะเริม่จากโหนดรากไปยงัโหนดใบ ซึ่งทีโ่หนดใบจะเป็นคําตอบของปญัหาหรอื
กลุ่มของปญัหานัน้  

       กําหนดให ้D = {t1,…,tn} เป็นฐานขอ้มูล ประกอบดว้ย เรคอรด์ 
(Records) ตัง้แต่ t1,t2,…,tn เรคอรด์ ซึง่ในแต่ละเรคอรด์ ประกอบดว้ย คุณสมบตัขิองขอ้มูล 
(Attributes) ตัง้แต่ A1,A2,…,An ตามลําดบั และ D = {C1,C2,…,Cn} เป็นเซตของกลุ่ม (Class) ที่
ตอ้งการแบ่งกลุ่มขอ้มลูดว้ยตน้ไมก้ารตดัสนิใจ โหนดภายในจะถูกกํากบั (Label) ดว้ยคุณสมบตัิ

ขอ้มลู Ai และแต่ละกิง่จะกาํกบัดว้ยเงือ่นไขการตดัสนิใจทีข่ ึน้ต่อคุณสมบตัขิอ้มลู Ai และโหนดใบ
จะถูกกาํกบัดว้ยกลุ่มขอ้มลู Cj แสดงดงัภาพประกอบ 2.19 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
ภาพประกอบ 2.19 การสรา้งกฏจากตน้ไมก้ารตดัสนิใจ 

   
         จากภาพประกอบ 2.19 สามารถสร้างกฎตัวอย่างที่ได้จากต้นไม้การ
ตดัสนิใจ เชน่ IF A1 < 10 AND A2 ≥ 5 THEN Class = C2 ซึง่หมายถงึ ถา้ A1 มคีา่น้อยกวา่ 10 
และ A2 มคีา่มากกวา่หรอืเทา่กบั 5 แลว้ อยูใ่นกลุ่ม C2 
 
 
 

 

A1

≥ 10<10

C1 C2

C3
A2

≥ 5<5

 



  35 

  

 
2.6.3 ขัน้ตอนวิธีของต้นไม้การตดัสินใจ 
        ขัน้ตอนวิธีในการสร้างต้นไม้การตัดสินใจมีความแตกต่างกันไปและ

เหมาะสมกบัการแกป้ญัหาซึง่แตกต่างกนั (Witten and Frank, 2005) เชน่  
        1) ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ Alternating Decision Tree (ADTree) 
            สรา้งตน้ไมต้ดัสนิใจโดยใชค้า่ Boosting Score เป็นวธิกีารทีเ่หมาะสม

กบัปญัหาทีม่กีารจดักลุ่มแบบ 2 กลุ่ม 
        2) ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ Pruned C4.5 Decision Tree (J48) 
            สร้างต้นไม้โดยใช้หลกัการพื้นฐานของขัน้ตอนวิธีแบบ C4.5 โดย

ปรบัปรุงในส่วนการตดัโหนด (Pruning) ทีไ่ม่จําเป็นออก ทําใหไ้ดโ้หนดมคีุณสมบตัทิีด่แีละมี
ขนาดทีเ่หมาะสม  

        3) ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ K Random Features Decision Tree 
(RandomTree) 

              สร้างต้นไม้โดยอาศัยการสุ่มแอททริบิวต์สร้างโหนดราก (Root 
Node) จนไดโ้หนดทีม่คีุณสมบตัทิีต่อ้งการและจะทาํเชน่เดยีวกนัในโหนดชัน้ถดัไป 
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2.7 การทดสอบประสิทธิภาพแบบ k-Fold Cross Validation  
 การทดสอบประสทิธภิาพแบบ k-Fold Cross Validation คอื การแบ่งขอ้มลูเป็น

สว่นสาํหรบัสอน (Training Set) และสาํหรบัทดสอบ (Testing Set) ออกเป็น k สว่นเท่า ๆ กนั 
ซึง่ค่า k ทีเ่หมาะสม คอื 10 (k = 10) หรอื 10-Fold Cross Validation (Roiger and Geatz, 
2003; Written and Frank, 2005) ดงัแสดงในภาพประกอบ 2.20 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ 2.20 การแบ่งขอ้มลูสาํหรบัทดสอบแบบ k-Fold Cross Validation 
 

  จากภาพประกอบ 2.20 สมมตมิขีอ้มลูทัง้สิน้ 100 เรคอรด์ และกาํหนดคา่        
k = 10 สามารถแบ่งขอ้มลูออกเป็น 10 สว่นเทา่ๆ กนั แต่ละสว่นประกอบดว้ยขอ้มลูจาํนวน 10 
เรคอรด์ และมจีาํนวนรอบการทดสอบประสทิธภิาพทัง้สิน้ 10 รอบ โดยในการทาํงานรอบที ่ 1 
จะสุม่เลอืกขอ้มลู 1 สว่นสาํหรบัเป็นขอ้มลูชุดทดสอบ และ 9 สว่นทีเ่หลอืจะใชเ้ป็นขอ้มลูชุดสอน 
การทาํงานรอบที ่ 2 จะใชห้ลกัการเดยีวกนัโดยจะสุม่เลอืกจากขอ้มลู 9 สว่นทีเ่หลอืสาํหรบัสรา้ง
เป็นขอ้มลูทดสอบ และจะทาํเชน่น้ีจนกระทัง้ขอ้มลูทกุสว่นถูกนํามาเป็นชุดทดสอบ และนําคา่
ความถูกตอ้ง (Accuracy) ทีไ่ดใ้นแต่ละรอบมาหาคา่เฉลีย่เพือ่เป็นคา่ความถูกตอ้งโดยรวมของ
การจาํแนกขอ้มลูของแบบจาํลอง

Testing Set

Training Set

1: 10 เรคอรด์

2: 10 เรคอรด์

3: 10 เรคอรด์

4: 10 เรคอรด์

5: 10 เรคอรด์

6: 10 เรคอรด์

7: 10 เรคอรด์

8: 10 เรคอรด์

9: 10 เรคอรด์

10: 10 เรคอรด์

k=10
(10 ส่วน)

1: 10 เรคอรด์

2: 10 เรคอรด์

3: 10 เรคอรด์

4: 10 เรคอรด์

5: 10 เรคอรด์

6: 10 เรคอรด์

7: 10 เรคอรด์

8: 10 เรคอรด์

9: 10 เรคอรด์

10: 10 เรคอรด์

รอบท่ี 1

Testing Set

Training Set

2: 10 เรคอรด์

1: 10 เรคอรด์

3: 10 เรคอรด์

4: 10 เรคอรด์

5: 10 เรคอรด์

6: 10 เรคอรด์

7: 10 เรคอรด์

8: 10 เรคอรด์

9: 10 เรคอรด์

10: 10 เรคอรด์

รอบท่ี 2

Testing Set

Training Set

3: 10 เรคอรด์

1: 10 เรคอรด์

2: 10 เรคอรด์

4: 10 เรคอรด์

5: 10 เรคอรด์

6: 10 เรคอรด์

7: 10 เรคอรด์

8: 10 เรคอรด์

9: 10 เรคอรด์

10: 10 เรคอรด์

รอบท่ี 3

Testing Set

Training Set

10: 10 เรคอรด์

1: 10 เรคอรด์

2: 10 เรคอรด์

3: 10 เรคอรด์

4: 10 เรคอรด์

5: 10 เรคอรด์

6: 10 เรคอรด์

7: 10 เรคอรด์

8: 10 เรคอรด์

9: 10 เรคอรด์

รอบท่ี 10

...

...
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2.8 การวิเคราะหป์ระสิทธิภาพ 
  ประสทิธภิาพ (Performance) การทํางานของขัน้ตอนวธิแีต่ละวธิ ีสามารถวดั
จากผลลพัธ์จดักลุ่มขอ้มูล (Classification) ค่าของผลลพัธท์ีไ่ดจ้ากการจดักลุ่ม คอื ค่า True 
Positive (TP) คา่ True Negative (TN) ค่า False Positive (FP) และ ค่า False Negative (FN) 
ตามลาํดบั สามารถแสดงดงัตารางที ่2.1 (Written and Frank, 2005) 
 

ตารางที ่2.1 คา่ของคอนฟิวชนัเมทรกิซ ์(Confusion Matrix) แบบ 2 กลุ่ม 
ค่าท่ีแท้จริง 

(Actual Class) 
ค่าท่ีทาํนายได้ (Predicted Class) 

Class YES Class NO 
Class YES True Positive : TP False Negative : FN 
Class NO False Positive: FP True Negative : TN 

 

  คา่ทีไ่ดจ้ากการทาํนาย (Prediction) ในตารางที ่2.1 อธบิายรายละเอยีดไดด้งัน้ี 
  1) ค่า True Positive (TP) คอื ค่าทีบ่อกความถูกตอ้งในการจาํแนกขอ้มลูซึง่มี

คา่ทีแ่ทจ้รงิอยูใ่น Class YES และมกีารทาํนายวา่อยูใ่น Class YES (ทาํนายถูกตอ้ง) 
  2) ค่า False Negative (FN) คอื ค่าทีบ่อกความถูกตอ้งในการจาํแนกขอ้มลูซึง่

มคีา่ทีแ่ทจ้รงิอยูใ่น Class YES และมกีารทาํนายวา่อยูใ่น Class NO (ทาํนายผดิ) 
  3) ค่า False Positive (FP) คอื ค่าทีบ่อกความถูกตอ้งในการจาํแนกขอ้มลูซึง่มี

คา่ทีแ่ทจ้รงิอยูใ่น Class NO และมกีารทาํนายวา่อยูใ่น Class YES (ทาํนายผดิ) 
  4) คา่ True Negative (TN) คอื ค่าทีบ่อกความถูกตอ้งในการจาํแนกขอ้มลูซึง่มี

คา่ทีแ่ทจ้รงิอยูใ่น Class NO และมกีารทาํนายวา่อยูใ่น Class NO (ทาํนายถูกตอ้ง) 
 
  จากค่าผลลพัธท์ีไ่ดท้ ัง้ 4 ค่า สามารถนิยามการวดัประสทิธภิาพ คอื ค่าความ

แมน่ยาํ (Precision) คา่ความระลกึ (Recall) และคา่ถ่วงดุล (Tradeoff) แสดงรายละเอยีดไดด้งัน้ี 
 

2.8.1 ค่าความแม่นยาํ (Precision: p) 
                คอื ค่าของการทํานายค่าทีจ่รงิในกลุ่มทีพ่บและถูกต้อง ซึง่พจิารณาจาก

จาํนวนกลุ่มขอ้มลูทัง้หมด คาํนวณดงัสมการ (2.15) 
 

FNTP
TPPrecision
+

=              (2.15) 

 
 

เมือ่ TP + FN มคีา่เทา่กบั 0 ใหต้วัหาร (TP + FN) มคีา่เป็น 1 
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2.8.2 ค่าระลึกได้ (Recall: r) 
                คอื คา่จาํนวนกลุ่มขอ้มลูทีพ่บ ซึง่พจิารณาจากจาํนวนกลุ่มขอ้มลูทัง้หมด 

คาํนวณดงัสมการ (2.16) 
 

 
TNTP

TPRecall
+

=              (2.16) 

 
เมือ่ TP + TN มคีา่เทา่กบั 0 ใหต้วัหาร (TP + TN) มคีา่เป็น 1 
 

2.8.3 ค่าถ่วงดลุ (Tradeoff) 
                คอื ค่าถ่วงดุลระหว่างค่าความแม่นยาํและค่าความระลกึได ้หรอืเรยีกว่า    

“F-Measure” โดยการนําคา่ทัง้ 2 มาหาคา่เฉลีย่ คาํนวณดงัสมการ (2.18) 
 

 
rp

rp2p)F(r,
+
××

=                      (2.18) 
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บทท่ี 3 
 

แบบจาํลองการวิเคราะหร์ปูแบบและรู้จาํลาํดบัพนัธกุรรม 
 

วทิยานิพนธน้ี์นําเสนอแบบจาํลองการวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลําดบัพนัธุกรรม 
ดว้ยขัน้ตอนวธิกีารสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายโปรตนี (FEPSA) ประกอบดว้ย 3 ขัน้ตอนหลกั 
คอื ขัน้ตอนการเตรยีมขอ้มลูค่าความถีแ่บบปรบัน้ําหนกั ขัน้ตอนการสกดัลกัษณะเฉพาะบนสาย
พันธุกรรม และขัน้ตอนการจําแนกสายพันธุกรรมด้วยลักษณะเฉพาะ สามารถอธิบาย
รายละเอยีดตามลาํดบัดงัน้ี 

 
3.1 แบบจาํลองการวิเคราะหร์ปูแบบและรู้จาํลาํดบัพนัธกุรรม 
  แบบจําลองการวเิคราะห์รูปแบบและรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรม ดว้ยขัน้ตอนวธิกีาร
สกดัลกัษณะเฉพาะบนสายโปรตนี (Feature Extraction of Protein Sequence Analysis: 
FEPSA)  ประกอบดว้ย 3 ขัน้ตอนหลกั คอื ขัน้ตอนหลกัที ่1 การเตรยีมขอ้มลูค่าความถี่แบบ
ปรบัน้ําหนัก (Weight Balance Frequency Data Process) เป็นขัน้ตอนแปลงขอ้มลูลําดบั
พนัธุกรรมจากสายโปรตนี (Protein Sequences) ใหอ้ยู่ในเมทรกิซค์่าความถี่ทีม่กีารปรบัค่า
น้ําหนกั (Weight Balance Frequency) ดว้ยเทคนิคเอน็แกรม (n-Grams) ขัน้ตอนหลกัที ่2 การ
สกดัลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธุกรรม (Feature Extraction Process) เป็นขัน้ตอนการสกดั
ลกัษณะเฉพาะซึ่งปรากฏบนสายพนัธุกรรมแต่ละสายดว้ยเทคนิคการวเิคราะหร์ะดบัชุดขอ้มูล 
(Global Sequences Analyze) และขัน้ตอนหลกัที ่3 การจําแนกสายพนัธุกรรมดว้ย
ลกัษณะเฉพาะ (Feature Classification Process) ทีส่กดัไดจ้ากสายพนัธุกรรม และจาํแนกดว้ย
ขัน้ตอนวธิแีบบโครงขา่ยประสาทเทยีม ไดแ้ก่ โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบหลายชัน้ (Multilayer 
Perceptron: MLP) และแบบเรเดยีลเบสสิฟงักช์นั (Radial Basis Function: RBF) ขัน้ตอนวธิี
แบบตน้ไมก้ารตดัสนิใจ ไดแ้ก่ แบบ Alternating Decision Tree (ADTree) แบบ Pruned C4.5 
Decision Tree (J48) และแบบ K Random Features Decision Tree (RandomTree) 
ตามลําดบั สามารถแสดงรายละเอียดการทํางานของแบบจําลองการวิเคราะห์รูปแบบและ      
รูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม ดงัภาพประกอบ 3.1 
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ภาพประกอบ 3.1 ขัน้ตอนการทาํงานแบบจาํลองการวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 
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ขัน้ตอนหลกัท่ี  1 การเตรียมข้อมลูค่าความถ่ีแบบปรบัน้ําหนัก 
 (Weight Balance Frequency Data Process) 

1.1  คาํนวณเซตคูล่าํดบักรดอะมโินทีเ่ป็นได ้(Feature Vecter) 
1.2  อ่านขอ้มลูสายพนัธุกรรมบนชุดขอ้มลูนําเขา้ 
1.3  คาํนวณคา่ความถีคู่ล่าํดบักรดอะมโินบนสายพนัธุกรรม (Frequency Feature Vector: FV)  
1.4  ปรบัคา่น้ําหนกัของคูล่าํดบักรดอะมโิน (Weight Balance Frequency: WBL)  
1.5  เกบ็คา่น้ําหนกัคูล่าํดบักรดอะมโินของทุกสายพนัธุกรรม 

 

ภาพประกอบ 3.2 รายละเอยีดขัน้ตอนการเตรยีมขอ้มลูคา่ความถีแ่บบปรบัน้ําหนกั 
 

3.1.1 ขัน้ตอนหลกัท่ี 1 การเตรียมข้อมลูค่าความถ่ีแบบปรบัน้ําหนัก  
      จากภาพประกอบ 3.2 แสดงขัน้ตอนการเตรยีมขอ้มลูค่าความถี่แบบปรบัน้ําหนัก 

(Weight Balance Frequency Data Process) ของคู่ลําดบักรดอะมโิน โดยการแปลงรปูแบบ
ของขอ้มลูลําดบัพนัธุกรรมใหอ้ยูใ่นรปูของค่าสถติ ิ(Statistic Value) ดว้ยการหาค่าความถีข่อง
คู่ลําดบักรดอะมโิน (Frequency Feature Vector: FV) บนสายพนัธุกรรมทุกสายนําเขา้ดว้ย
เทคนิคเอน็แกรม โดยกาํหนดคา่ n = 2 ตวัอกัษร (2-Grams) ดงัรายละเอยีดต่อไปน้ี 

3.1.1.1 คาํนวณเซตของคูล่าํดบัทีเ่ป็นไปได ้(Feature Vector) 
          การคํานวณคู่ลําดบักรดอะมิโนที่เป็นไปได้สําหรบัสร้างเป็น

คุณสมบตัขิองขอ้มลู (Attributes) ดว้ยเทคนิคเอน็แกรม โดยใชส้ญัลกัษณ์ย่อของกรดอะมโิน
มาตรฐานจํานวน 20 ชนิด และกําหนดใหต้วัแปร T แทน เซตของสญัลกัษณ์ย่อกรดอะมโิน
มาตรฐานจาํนวน 20 ชนิด เขยีนแทนดว้ย T = {A, R, N, D, C, Q, E, G, H, I, L, K, M, F, P, 
S, T, W, Y, V} และตวัแปร P แทน จาํนวนคูล่ําดบักรดอะมโินทีเ่ป็นไปไดจ้ากการจดัคู่ สามารถ
คาํนวณรปูแบบทีเ่ป็นไปไดด้งัสมการ (3.1) 

 
      P = |T|2                                                    (3.1) 

 
เมือ่ ตวัแปร n มคีา่เทา่กบั 2 ตวัอกัษร (หรอืเรยีกวา่ 2-Grams) และจาํนวนคูล่าํดบักรดอะมโินที่
ไดจ้ากการจดัคอื P = |20|2 ซึง่มคีา่เทา่กบั 400 (400 คูล่าํดบั)  
    สามารถแสดงขัน้ตอนวธิกีารทาํงานได ้ดงัภาพประกอบที ่3.3 
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ขัน้ตอนวิธี      : การคาํนวณเซตของคูล่าํดบักรดอะมโินทีเ่ป็นไปไดแ้บบ n-Grams (n=2) 

รายละเอียด : กําหนดใหต้วัแปร T เกบ็ชื่อย่อกรดอะมโินมาตรฐาน 20 ชนิด, n มคี่าเท่ากบั 2, ตวัแปร P 
เกบ็คู่ลาํดบัทีไ่ดจ้ากการจดั, ตวัแปร i เกบ็ค่าแถว และตวัแปร j เกบ็ค่าหลกัของเมทรกิซช์ื่อ
ยอ่กรดอะมโินมาตรฐาน 20 ชนิด 

การทาํงาน       : สรา้งเซตคูล่าํดบัทีเ่ป็นไปได ้ ดงัน้ี 
FOR i = 1 TO  |T|  
               FOR  j = 1 TO |T|  
                            Pi,j= T(i) Combination with  T(j) 
                            j=j+1 
               END LOOP 
                i=i+1 
END LOOP 

 ภาพประกอบ 3.3 คาํนวณเซตของคูล่าํดบัทีเ่ป็นได ้(Feature Vector) แบบ 2-Grams 
 

จากภาพประกอบ 3.3 แสดงขัน้ตอนการสรา้งเซตคู่ลําดบักรดอะมโินที่
เป็นไปไดจ้ากรายชื่อย่อของกรดอะมโินมาตรฐาน 20 ชนิด สามารถแสดงเมทรกิซ์คู่ลําดบักรด    

อะมโินทีเ่ป็นได ้ดว้ยเมทรกิซข์นาด  i × j  เมื่อกําหนดให ้Pi,j  แทน เมทรกิซร์ปูแบบทีเ่ป็นไปได ้
คาํนวณไดจ้ากสมการ (3.2)  

 

P AA P AR P AN P AD P AV(1,1) (1,2) (1,3) (1,4) (1,20)
P RA P RR P RN P RD P RV(2,1) (2,2) (2,3) (2,4) (2,20)
P NA P NR P NN P ND P NV(3,1) (3,2) (3,3) (3,4) (3,20)

Pi,j P DA P DR P DN P DD P DV(4,1) (4,2) (4,3) (4,4) (4,20)

P

= = = = =
= = = = =
= = = = =

=
= = = = =

VA P VR P VN P VD P VV(20,1) (20,2) (20,3) (20,4) (20,20)

⎧ ⎫
⎪ ⎪
⎪ ⎪
⎪ ⎪⎪ ⎪
⎨ ⎬
⎪ ⎪
⎪ ⎪
⎪ ⎪
⎪ ⎪⎩ ⎭= = = = =

   (3.2) 

 

เมื่อ ตวัแปร i แทน ค่าของแถว (Rows) และตวัแปร j แทน ค่าของหลกั (Columns) ของ      

เมทรกิซค์ู่ลําดบัทีเ่ป็นไปได ้(Pi,j) โดยตวัแปร i และ j มคี่าเท่ากบั |T| และ T แทน ชื่อยอ่กรดอะ
มโินมาตรฐาน 20 ชนิด 
 

จากเมทรกิซร์ปูแบบทีเ่ป็นไปได ้คู่ลําดบั AA เกบ็ในตําแหน่งแถวที ่1 

หลกัที ่1 ของเมทรกิซร์ปูแบบทีเ่ป็นไปได ้(P) หรอื P(1,1) = AA คู่ลําดบั P(1,2) = AR, คู่ลําดบั 

P(1,3) = AN คูล่าํดบั P(2,1) = RA … และคูล่าํดบั P(20,20) = VV ตามลาํดบั 
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   3.1.1.2 อา่นขอ้มลูสายพนัธุกรรมจากชุดขอ้มลู  
     ในการอ่านขอ้มลูสายพนัธุกรรมจากชุดขอ้มลู จะกําหนดใหต้วั
แปร K เกบ็คา่จาํนวนสายพนัธุกรรมทัง้หมดในชุดขอ้มลู 

3.1.1.3 คาํนวณคา่ความถีคู่ล่าํดบักรดอะมโินบนสายพนัธุกรรม 
การคํานวณค่าความถี่ที่พบคู่ลําดบักรดอะมโินทุกรูปแบบบน

สายพนัธุกรรม (Frequency Feature Vector: FV) ดงันิยามที ่3.1 
  
 

นิยามที ่3.1 :  กําหนดให้ FV(k,Vi,j,Fi,j) แทน ค่าความถี่ของคู่ลําดบักรดอะมโินที่คํานวณได ้
เมื่อตวัแปร K แทน จาํนวนสายพนัธุกรรมทัง้หมด ตวัแปร k แทน ลําดบัของ

สายพนัธุกรรม (เมื่อ1 ≤ k ≤ K) ตวัแปร Vi,j แทนตําแหน่งคู่ลําดบักรดอะมโิน

บนเมทรกิซ์คู่ลําดบักรดอะมโินทีเ่ป็นไปได ้และตวัแปร Fi,j แทน ค่าความถี ่
(Frequency Value) ทีพ่บบนสายพนัธุกรรมลาํดบัที ่k 

 

สามารถแสดงขัน้ตอนวธิกีารทาํงานดงัภาพประกอบ 3.4 
 

ขัน้ตอนวิธี      : คาํนวณความถีคู่ล่าํดบัทีเ่ป็นไปไดบ้นสายพนัธุกรรมแบบ 2-Grams 

รายละเอียด : กําหนดใหต้วัแปร K แทนจาํนวนสายพนัธุกรรมทัง้หมด, ตวัแปร k แทนลาํดบัของสาย
พนัธุกรรม, L(k) เกบ็คา่ความยาวของสายพนัธุกรรมสายที ่k, ตวัแปร Sum เกบ็จาํนวน
ครัง้ทีพ่บคู่ลาํดบักรดอะมโินบนสายพนัธุกรรมสายที ่k , ตวัแปร SumWT เกบ็ผลรวม, 
ตวัแปร FV(k,Vi,j,Fi,j) เกบ็ค่าความถีข่องคู่ลาํดบักรดอะมโิน และตวัแปร Mean(k) เกบ็
คา่เฉลีย่ของคา่ความถีบ่นสายพนัธุกรรมที ่k 

การทาํงาน       : คาํนวณความถีท่ีพ่บคู่ลาํดบักรดอะมโินบนสายพนัธุกรรม ดงัน้ี 
FOR k= 1 TO K  
     FOR i = 1 TO  |T|  

               FOR  j = 1 TO |T|  
                             FOR  Arr1 = 0 TO L(k)-1 
                                  If Pi,j = Seq(k,Arr1&Arr1+1) Then Sum = Sum + 1   
                             END LOOP                    
                             j = j + 1 
                END LOOP 
                FV(k,Vi,j,Fi,j) = Sum,  SumWT = SumWT + FV(k,Vi,j,Fi,j), i = i + 1 
 END LOOP  
 Mean(k) = SumWT / |P| , k = k+1 

END LOOP 
 

ภาพประกอบ 3.4 ขัน้ตอนวธิกีารคาํนวณความถีคู่ล่าํดบักระอะมโินบนสายพนัธุกรรม  



  44 

  

จากภาพประกอบ 3.4 วิธีการนับค่าความถี่ของคู่ลําดบักรด   
อะมโินบนสายพนัธุกรรม จะทาํการนบัตวัอกัษรครัง้ละ 2 ตวัอกัษร หรอืเป็นคู่ๆ โดยคู่แรกจะเริม่
จากตําแหน่งเริม่ตน้ของของสายพนัธุกรรม และมกีารขยบัไปทางขวาครัง้ละ 1 ตําแหน่ง (หรอื 1 
ตวัอกัษร) เพือ่ใหไ้ดคู้ล่าํดบักรดอะมโินถดัไป สามารถแสดงวธิกีารคาํนวณดงัภาพประกอบ 3.5 

 

 

 

 

ภาพประกอบ 3.5 การหาคา่ความถีด่ว้ยเทคนิค n-Grams เมือ่กาํหนดคา่ของ n=2 ตวัอกัษร 
 

      จากภาพประกอบ 3.5 สายพนัธุกรรมที่เลือกพิจารณา คือ     
สายพนัธุกรรมลําดบัที ่ 5 (Seq-5) และมคีวามยาวของสายพนัธุกรรมเท่ากบั 73 ตวัอกัษร โดย
ส่วนหน่ึงของสายพนัธุกรรมปรากฏขอ้มูลลําดบักรดอะมโิน คอื “…VVWVVYANAAARAR…” 
เมื่อทาํการคาํนวณจะไดคู้่ลําดบักรดอะมโินคู่แรก คอื VV คู่ถดัไป คอื VW  คู่ลําดบั WV และ
คู่ลําดบักรดอะมโิน VV โดยจะทําเช่นน้ีไปเรื่อยๆ จนกระทัง้สิน้สุดความยาวสายพนัธุกรรม 
สามารถเขียนค่าความถี่ของคู่ลําดับกรดอะมิโนทัง้หมดคํานวณที่ได้ด้วยนิยามที่ 3.1 คือ 
FV(5,AA,2) FV(5,AR,2) FV(5,AN,1) FV(5,NA,1) FV(5,YA,1) FV(5,WV,1) … FV(5,VW,1) 
FV(5,VY,1) และ FV(5,VV,2) ตามลาํดบั ดงัแสดงในตารางที ่3.1 
 

ตารางที ่3.1 คา่ความถีคู่ล่าํดบัอะมโินบนสายพนัธุกรรม 

Seq. No. Seq. Length 
Frequency Feature Vector (FV) 

Mean 
AA AR AN … VW VY VV 

Seq-1 86 5 1 3 … 2 1 1 4.40 
Seq-2 69 5 6 1 … 0 3 5 5.81 
Seq-3 96 8 8 9 … 0 5 3 1.78 
Seq-4 76 1 7 1 … 2 8 7 5.31 
Seq-5 73 2 2 1 … 1 1 2 4.98 

Seq-6 95 1 7 0 … 9 0 3 3.83 
Seq-7 83 3 3 5 … 2 7 0 4.64 
Seq-8 87 1 8 0 … 5 8 0 4.20 
Seq-9 88 6 1 1 … 1 6 0 5.33 
Seq-10 93 4 8 3 … 6 7 6 3.51 
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3.1.1.4 ปรบัน้ําค่าหนักของคู่ลําดบักรดอะมโิน (Weight Balance 
Frequency: WBL)  

  ทําการปรบัค่าน้ําหนักของทุกคู่ลําดับกรดอะมิโนบนสาย
พนัธุกรรมทีนํ่าเขา้ เพื่อใหไ้ดค้่าขอ้มลูความถีข่องคู่ลําดบักรดอะมโินทีป่รากฏบนสายพนัธุกรรม

แต่ละสายที่เป็นมาตรฐานเดยีวกนั โดยกําหนดให้ WBL(k,Vi,j,Wi,j) แทน ค่าน้ําหนักใหม่ของ
คูล่าํดบักรดอะมโิน คาํนวณไดด้งัสมการ (3.3) 

 
                                                                      (3.3) 

 
 

เมื่อ ตวัแปร Wi,j แทน ค่าน้ําหนกัใหมข่องคู่ลําดบักรดอะมโิน ตวัแปร L(k) แทน ค่าความยาว
ของสายพนัธุกรรมลาํดบัที ่k (เมือ่ 1 ≤ k ≤ K) และตวัแปร n แทน ขนาดของ n-Grams 
 

 

       สามารถแสดงขัน้ตอนวธิกีารทาํงาน ดงัภาพประกอบที ่3.6 

 

ภาพประกอบ 3.6 ขัน้ตอนวธิกีารปรบัน้ําหนกัความถีบ่นสายพนัธุกรรม 

ขัน้ตอนวิธี  : การปรบัคา่น้ําหนกัของคูล่าํดบักรดอะมโินบนสายพนัธุกรรม 

รายละเอียด  : กําหนดใหต้วัแปร K แทนจาํนวนสายพนัธุกรรมทัง้หมด, ตวัแปร n = 2 ,ตวัแปร k แทน
ลาํดบัของสายพนัธุกรรม, ตวัแปร L(k) เกบ็ค่าความยาวสายพนัธุกรรมที ่k, ตวัแปร 
WBL(k,Vi,j,Wi,j) เกบ็ค่าน้ําหนักคู่ลาํดบักรดอะมโินที ่Vi,j บนสายพนัธุกรรมที ่k และตวั
แปร Mean(k) เกบ็คา่เฉลีย่ของคา่ความถีคู่ล่าํดบักรดอะมโินบสายพนัธุกรรมที ่k 

การทาํงาน   : คาํนวณคา่น้ําหนกัของคูล่าํดบัทีพ่บบนสายพนัธุกรรม ดงัน้ี 
FOR k = 1 TO  N  
     Sum = 0, SumWT = 0 

FOR i = 1 TO  |T|  
               FOR  j = 1 TO |T|  
                               WBL(k,Vi,j,Wi,j) = (FV(k,Vi,j,Fi,j)) / (L(k) - (n - 1))) * 100 

                               SumWT= SumWT + WBL(k,Vi,j,Wi,j) 
                                j = j + 1 
                END LOOP 
       i = i + 1        
 END LOOP 
 Mean(k) = SumWT / |P|  
 k=k + 1 

END LOOP 

FV(k,Vi,j,Fi,j)
L(k)-(n-1) ×100WBL(k,Vi,j,W i,j) =
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เมื่อนําค่าจากตารางที ่3.1 มาคํานวณดว้ยสมการ (3.3) สามารถเขยีน
คา่น้ําหนกัใหมข่องทุกคูล่าํดบักรดอะมโินบนสายพนัธุกรรมสายที ่5 (Seq-5) ไดด้งัน้ี 

                              

2
FV(5,AA,2) 100 2.78

73 (2 1)
2

FV(5,AR,2) 100 2.78
73 (2 1)

1
FV(5,AN,1) 100 1.39

73 (2 1)

1
FV(5,VW,1) 100 1.39

73 (2 1)
1

FV(5,VY,1) 100 1.39
73 (2 1)

2
FV(5,VV,2) 100 2.78

73 (2 1)

= × =
− −

= × =
− −

= × =
− −

= × =
− −

= × =
− −

= × =
− −      

 

 

เมื่อนําค่าข้อมูลความถี่ซึ่งผ่านการปรบัน้ําหนัก สามารถเขยีนแทน 

ด้วยสมการ WBL(k,Vi,j,Wi,j) ได้คือ WBL(5,AA,2.78) WBL(5,AR,2.78) WBL(5,AN,1.39) … 
WBL(5,VW,1.39) WBL(5,VY,1.39) และ WBL(5,VV,2.78) ตามลาํดบั แสดงไดด้งัตารางที ่3.2 

 
ตารางที ่3.2 ขอ้มลูคา่ความถีคู่ล่าํดบัอะมโินแบบปรบัคา่น้ําหนกับนสายพนัธุกรรม 

Seq. No. Seq. Length 
Frequency Feature Vector (FV) 

Mean 
AA AR AN … VW VY VV 

Seq-1 86 5.88 1.18 3.53 … 2.35 1.18 1.18 2.42 
Seq-2 69 7.35 8.82 1.47 … 0.00 4.41 7.35 2.04 
Seq-3 96 8.42 8.42 9.47 … 0.00 5.26 3.16 3.01 
Seq-4 76 1.33 9.33 1.33 … 2.67 10.67 9.33 2.85 
Seq-5 73 2.78 2.78 1.39 … 1.39 1.39 2.78 3.52 

Seq-6 95 1.06 7.45 0.00 … 9.57 0.00 3.19 2.11 
Seq-7 83 3.66 3.66 6.10 … 2.44 8.54 0.00 3.19 
Seq-8 87 1.16 9.30 0.00 … 5.81 9.30 0.00 1.67 
Seq-9 88 6.90 1.15 1.15 … 1.15 6.90 0.00 3.10 
Seq-10 93 4.35 8.70 3.26 … 6.52 7.61 6.52 3.35 
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    3.1.1.5 เกบ็คา่น้ําหนกัคูล่าํดบักรดอะมโินของทุกสายพนัธุกรรม 
             ในการเกบ็ค่าน้ําหนกัคู่ลําดบักรดอะมโินสามารถทําได ้2 กรณี
คอื กรณีทีไ่มม่กีารปรบัค่าน้ําหนกัของคู่ลําดบักรดอะมโิน (Non-weight Balance Frequency: 
NBL) จะแทนดว้ยค่าความถีจ่รงิทีน่บัได ้ (FV) ลงในตารางค่าน้ําหนกั และกรณีทีม่กีารปรบัค่า
น้ําหนกัของคู่ลําดบักรดอะมโิน (Weight Balance Frequency: WBL) จะแทนดว้ยค่าขอ้มลูทีไ่ด้
ลงในตารางค่าน้ําหนัก โดยขอ้มลูในตารางจะถูกนําไปใชส้าํหรบัการสกดัหาลกัษณะเฉพาะใน
ขัน้ตอนหลกัที ่2 ต่อไป  
 

ขัน้ตอนหลกัท่ี  2  การสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธกุรรม 
 (Feature Extraction Process) 

2.1 อ่านคา่น้ําหนกัคูล่าํดบักรดอะมโินของทุกสายพนัธุกรรมทีนํ่าเขา้ 
2.2 วเิคราะหข์อ้มลูระดบัสายพนัธุกรรม (Local Sequence Analyze) 
      2.2.1 คาํนวณคา่น้ําหนกัเฉลีย่ของทุกสายพนัธุกรรม (Average Frequency of All Sequence: μ) 
      2.2.3 กาํหนดสถานะคูล่าํดบักรดอะมโิน (Status of Feature Vector: ST) บนสายพนัธุกรรม 
             โดยมเีงือ่นไข คอื 

  ถา้ WBL(k,Vi,j,Wi,j) ≥ μ  แลว้ กาํหนดสถานะคูล่าํดบั เป็น   1 

  ถา้ WBL(k,Vi,j,Wi,j) < μ  แลว้ กาํหนดสถานะคูล่าํดบั เป็น   0 
2.3  คาํนวณจาํนวนครัง้ของคูล่าํดบักรดอะมโินบนชุดขอ้มลูนําเขา้ (Frequency Instances Value: FIV) 
2.4  คาํนวณคา่รอ้ยละของคูล่าํดบักรดอะมโิน (Frequency Percentage Value : FPV)  
2.5  วเิคราะหข์อ้มลูระดบัชุดขอ้มลูนําเขา้ (Global Sequence Analyze)  
       2.5.1 กาํหนดคา่รอ้ยละการยอมรบัได ้(Support Threshold Point: λ)  
       2.5.2 คาํนวณสถานะการเลอืกคูล่าํดบักรดอะมโิน (Accept Percentage Value: APV)  
              โดยมเีงือ่นไข คอื 

   ถา้ FPVi,j ≥ λ แลว้ กาํหนดสถานะการเลอืกคูล่าํดบั เป็น   1 

   ถา้ FPVi,j < λ แลว้ กาํหนดสถานะการเลอืกคูล่าํดบั เป็น   0 
2.6  เกบ็คูล่าํดบัทีส่กดัไดใ้นเมทรกิซล์กัษณะเฉพาะ 

 
 

ภาพประกอบ 3.7 รายละเอยีดขัน้ตอนการสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธุกรรม 
 

3.1.2 ขัน้ตอนหลกัท่ี 2 การสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธกุรรม  
        จากภาพประกอบ 3.7 แสดงรายละเอียดการสกัดลักษณะเฉพาะ

(Feature Extraction Process) ของคู่ลําดบักรดอะมโินซึง่ปรากฏในสายพนัธุกรรมแต่ละสาย
ดว้ยคา่น้ําหนกัของคูล่าํดบัทีไ่ดจ้ากขัน้ตอนหลกัที ่1 สามารถแสดงรายละเอยีดตามลาํดบัดงัน้ี 
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 3.1.2.1 อา่นคา่น้ําหนกัของคูล่าํดบักรดอะมโิน  
   ทาํการอา่นคา่น้ําหนกัคูล่าํดบักรดอะมโินของทุกสายพนัธุกรรม

บนชุดขอ้มลูทีนํ่าเขา้ และกําหนดใหต้วัแปร K แทน จาํนวนของสายพนัธุกรรมทัง้หมดทีบ่นชุด
ขอ้มลูนําเขา้ 

3.1.2.2 วเิคราะห์ขอ้มูลระดบัสายพนัธุกรรม (Local Sequences 
Analyze)  

 การวิเคราะห์ขอ้มูลในระดบัสายพนัธุกรรม เป็นขัน้ตอนการ
กาํหนดคา่สถานะของคูล่าํดบักรดอะมโินบนสายพนัธุกรรม ประกอบดว้ย 2 ขัน้ตอนยอ่ย คอื 

 3.1.2.2.1 คาํนวณค่าน้ําหนกัเฉลีย่ของสายพนัธุกรรมทัง้หมด
ทีนํ่าเขา้ (Average Frequency of All Sequence: μ)  

           กาํหนดให ้μ แทน คา่น้ําหนกัเฉลีย่ชุดขอ้มลูนําเขา้ 
คาํนวณดงัสมการ (3.4) 

 

 

                                      (3.4) 

 
เมื่อ ตวัแปร K แทน จาํนวนสายพนัธุกรรมทัง้หมด ตวัแปร k แทน ลําดบัของสายพนัธุกรรม 

และตวัแปร Mk แทน คา่น้ําหนกัเฉลีย่ของสายลาํดบัที ่k  
 

     และสามารถแสดงขัน้ตอนการคาํนวณไดจ้ากภาพประกอบ 3.8 
 

ขัน้ตอนวิธี      : คาํนวณคา่น้ําหนกัเฉลีย่ของสายพนัธุกรรม 

รายละเอียด : กําหนดใหต้วัแปร K แทนจาํนวนสายพนัธุกรรมทัง้หมด, ตวัแปร k เกบ็ค่าลาํดบัของ
สายพนัธุกรรม, ตวัแปร Mean(k) เกบ็ค่าน้ําหนกัเฉลีย่ของสายพนัธุกรรมที ่k, ตวัแปร 
SumMean เก็บค่าน้ําหนักรวมของสายพนัธุกรรมทัง้หมด และตวัแปร μ เก็บค่า
น้ําหนกัเฉลีย่ของชุดขอ้มลู  

การทาํงาน      : คาํนวณคา่น้ําหนกัเฉลีย่ของสายพนัธุกรรม ดงัน้ี 
SumMean = 0 
FOR k = 1 TO  K  
          SumMean = SumMean + Mean(k) 
          k = k + 1 
END LOOP 
μ = SumMean / K 

 

ภาพประกอบ 3.8 ขัน้ตอนวธิกีารคาํนวณคา่น้ําหนกัเฉลีย่ของชุดขอ้มลู 
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2i,j i,j

i,j i,j

1,if WBL(k,V , W )

ST(k,V , S ) = 

0,Otherwise.

≥ μ⎧
⎪
⎨
⎪
⎩

     จากขัน้ตอนการคํานวณในภาพประกอบ 3.8 และสมการ 
3.4 สามารถคาํนวณได ้2 ลกัษณะ คอื ค่าน้ําหนกัเฉลีย่ของขอ้มลูแบบไมป่รบัค่าน้ําหนกั (NBL) 
แทนดว้ย μ1 และค่าน้ําหนกัเฉลีย่ของขอ้มลูแบบปรบัค่าน้ําหนกั (WBL) แทนดว้ย μ2 สมมตชิุด
ขอ้มลูนําเขา้ทีใ่ช ้มจีาํนวนสายพนัธุกรรมทัง้สิน้ 10 สาย (K = 10) และใชข้อ้มลูค่าเฉลีย่ของสาย
พนัธุกรรมแต่ละสายจากตารางที ่3.2 ซึง่เป็นขอ้มลูซึง่มกีารปรบัค่าน้ําหนกั สามารถคาํนวณค่า
น้ําหนกัเฉลีย่ของชุดขอ้มลู (μ2) ไดเ้ทา่กบั 2.73 หรอืคาํนวณจาก  

                                            

2

2

2

2.42 2.04 3.01 ... 3.35

10
27.27

10
2.73

+ + + +
μ =

μ =

μ =

 

 

                                          3.1.2.2.2 คํานวณค่าสถานะของคู่ลําดบักรดอะมโินบนสาย
พนัธุกรรม (Status of Feature Vector: ST) 

         ในการคํานวณค่าสถานะของคู่ลําดบักรดอะมโิน
บนสายพนัธุกรรม สามารถแบ่งเป็น 2 กรณี คอื กรณีใชข้อ้มลูค่าความถีคู่่ลําดบัแบบไมป่รบัค่า
น้ําหนัก (NBL) จะคํานวณดว้ยสมการ (3.5) และกรณีใชข้อ้มูลค่าความถี่คู่ลําดบัแบบปรบัค่า

น้ําหนัก (WBL) จะคํานวณดว้ยสมการ (3.6) กําหนดให ้ST(k,Vi,j,Si,j) แทน ค่าสถานะของ
คูล่าํดบักรดอะมโินบนสายพนัธุกรรม 

 

 
                     (3.5) 

 

 
 
                                                         (3.6) 

 
 

เมื่อ ตวัแปร FV(k,Vi,j,Fi,j) แทน ค่าความถี่คู่ลําดบักรดอะมโินแบบไม่ปรบัค่าน้ําหนักตําแหน่ง
แถวที ่i หลกัที ่j บนเมทรกิซค์ู่ลําดบักรดอะมโินของสายพนัธุกรรมลําดบัที ่k และ ตวัแปร 

WBL(k,Vi,j,Wi,j) แทน คา่คา่ความถีคู่ล่าํดบักรดอะมโินแบบปรบัค่าน้ําหนกัตําแหน่งแถวที ่i หลกั
ที ่j บนเมทรกิซค์ูล่าํดบักรดอะมโินของสายพนัธุกรรมลาํดบัที ่k 
     สามารถแสดงขัน้ตอนการคาํนวณดงัภาพประกอบ 3.9 

1i,j i,j

i,j i,j

1, if FV(k,V , F )

ST(k,V , S ) = 

0,Otherwise.

≥ μ⎧
⎪
⎨
⎪
⎩



  50 

  

    

ขัน้ตอนวิธี    : กาํหนดคา่สถานะของคูล่าํดบักรดอะมโินบนสายพนัธุกรรม 

รายละเอียด : กําหนดใหต้วัแปร K แทนจาํนวนสายพนัธุกรรมทัง้หมด, ตวัแปร k เกบ็ค่าลาํดบัของสาย

พนัธุกรรม,ตวัแปร μ1 เกบ็ค่าน้ําหนกัเฉลีย่ของชุดขอ้มลูแบบ NBL, μ2 เกบ็ค่าน้ําหนกั
เฉลีย่ของชุดขอ้มลูแบบ WBL, ตวัแปร FV(k,Vi,j,Fi,j) เกบ็ค่าความถีคู่่ลาํดบัแบบ NBL 

ของสายพนัธุกรรมที ่k, ตวัแปร WBL(k,Vi,j,Wi,j) เกบ็ค่าความถี่คู่ลําดบัแบบ WBL 

ของสายพนัธุกรรมที ่k และตวัแปร ST(k,Vi,j,Si,j) เกบ็ค่าสถานะของแต่ละคู่ลาํดบับน
สายพนัธุกรรมที ่k 

การทาํงาน    : กาํหนดคา่สถานะของคูล่าํดบักรดอะมโิน ดงัน้ี 
Case : Using Non-weight Balance Frequency (NBL) 

   FOR k = 1 TO  K  
   FOR i = 1 TO |T|  
               FOR  j = 1 TO |T|  

                  If FV(k,Vi,j,Fi,j) ≥ μ1 Then ST(k,Vi,j,Si,j) = 1  

                  Else ST(k,Vi,j,Si,j) = 0 
                              j = j+1 
                END LOOP 
                i = i + 1        
    END LOOP 
    k = k + 1 

   END LOOP 
Case : Using Weight Balance Frequency (WBL) 

   FOR k = 1 TO  K  
   FOR i = 1 TO |T|  
               FOR  j = 1 TO |T|  

                  If WBL(k,Vi,j,Wi,j) ≥ μ2 Then ST(k,Vi,j,Si,j) = 1  

                  Else ST(k,Vi,j,Si,j) = 0 
                              j = j + 1 
                END LOOP 
                i = i + 1        
    END LOOP 
    k = k + 1 

    END LOOP 
 

ภาพประกอบ 3.9 ขัน้ตอนวธิกีารกาํหนดคา่สถานะของคูล่าํดบักรดอะมโิน 
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ขัน้ตอนวิธีการกําหนดค่าสถานะคู่ลําดบักรดอะมโิน
จากภาพประกอบ 3.9 สามารถกําหนดค่าสถานะของคู่ลําดบับนสายพนัธุกรรมดว้ยค่าน้ําหนัก
เฉลีย่ของชุดขอ้มลู (μ) เป็น 2 กรณ ีคอื  

 
กรณีใชข้อ้มลูค่าความถีคู่่ลําดบัแบบไมป่รบัค่าน้ําหนกั (NBL) คาํนวณ

ดว้ยเงือ่นไขของสมการ (3.5) คอื 
 

    เงือ่นไขที ่1:  ถา้ FV(k,Vi,j,Fi,j)  มคีา่มากกวา่หรอืเทา่กบั μ1 

                                           แลว้ กาํหนดคา่ ST(k,Vi,j,Si,j) ของคูล่าํดบั เป็น 1 

เงือ่นไขที ่2: ถา้ FV(k,Vi,j,Fi,j)  มคีา่น้อยกวา่ μ1 

                               แลว้ กาํหนดคา่ ST(k,Vi,j,Si,j) ของคูล่าํดบั เป็น 0 
 

   กรณีใชข้อ้มูลค่าความถี่คู่ลําดบัแบบปรบัค่าน้ําหนัก (WBL) คํานวณ
ดว้ยเงือ่นไขของสมการ (3.6) คอื 

 

    เงือ่นไขที ่1:  ถา้ WBL(k,Vi,j,Wi,j)  มคีา่มากกวา่หรอืเทา่กบั μ2 

                                          แลว้ กาํหนดคา่ ST(k,Vi,j,Si,j) ของคูล่าํดบั เป็น 1 

เงือ่นไขที ่2: ถา้ WBL(k,Vi,j,Wi,j)  มคีา่น้อยกวา่ μ2 

                               แลว้ กาํหนดคา่ ST(k,Vi,j,Si,j) ของคูล่าํดบั เป็น 0 
 
   จากข้อมูลในตารางที่ 3.2 จะเลือกใช้เงื่อนไขของ

สมการ (3.6) เน่ืองจากเป็นขอ้มูลซึ่งมกีารปรบัค่าน้ําหนัก และสามารถแสดงการคํานวณค่า
สถานะของคู่ลําดบักรดอะมโินบนสายพนัธุกรรมลําดบัที ่5 ดว้ยค่าน้ําหนักเฉลีย่ของชุดขอ้มูล 
เท่ากบั 2.73 (μ2=2.73) พบว่า ค่าน้ําหนักของคู่ลําดบั AA ซึ่งมคี่าเท่ากบั 2.78 หรอื 
WBL(5,AA,2.78) มคี่ามากกว่าค่า μ2 ดงันัน้ค่าสถานะของคู่ลําดบักรดอะมโิน AA จะมคี่าเป็น 1 
หรอื ST(5,AA,1) และจากเงื่อนไขเดยีวกนั จะได ้ST(5,AR,1) ST(5,AN,0) … ST(5,VW,0) 
ST(5,VY,0) และ ST(5,VV,1) ตามลําดบั โดยจะเหน็ว่าค่าสถานะของคู่ลําดบั AN VW และ VY 
มคี่าสถานะเป็น 0 เน่ืองจาก ค่าน้ําหนกัของคู่ลําดบักรดอะมโินเหล่าน้ีมคี่าน้อยกว่าค่า μ2 และ
คา่สถานะของคูล่าํดบั VY และ VV มคีา่สถานะเป็น 1 เน่ืองจากมคี่าน้ําหนกัของคู่ลําดบัมากกว่า
ค่า μ2 นัน้เอง และสามารถแสดงค่าสถานะของคู่ลําดบับนสายพนัธุกรรมทัง้หมด และสามารถ
แสดงคา่สถานะของคูล่าํดบักรดอะมโินบนสายพนัธุกรรมแต่ละสาย ดงัตารางที ่3.3 
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ตารางที ่3.3 คา่สถานะของคูล่าํดบักรดอะมโิน เมือ่คา่น้ําหนกัเฉลีย่ของชุดขอ้มลูเทา่กบั 2.73  

Seq. No. 
Status of Feature Vector (ST) 

AA AR AN … VW VY VV 

Seq-1 1 0 1 … 0 0 0 
Seq-2 1 1 0 … 0 1 1 
Seq-3 1 1 1 … 0 1 1 
Seq-4 0 1 0 … 0 1 1 
Seq-5 1 1 0 … 0 0 1 
Seq-6 0 1 0 … 1 0 1 
Seq-7 1 1 1 … 0 1 0 
Seq-8 0 1 0 … 1 1 0 
Seq-9 1 0 0 … 0 1 0 
Seq-10 1 1 1 … 1 1 1 

 

3.1.2.3 คํานวณจํานวนครัง้ของคู่ลําดบักรดอะมโินบนสายพนัธุกรรม 
(Frequency Instances Value: FIV) 
     การคํานวณจํานวนครัง้ของคู่ลําดับกรดอะมิโน ซึ่งที่มีค่า

สถานะ (ST) เท่ากบั 1 บนสายพนัธุกรรมทุกสายในชุดขอ้มลูนําเขา้ โดยกําหนดให ้FIVi,j แทน
ผลรวมของคูล่าํดบักรดอะมโินทีม่คีา่สถานะเทา่กบั 1 คาํนวณดงัสมการ (3.7)  
 

 
                                  (3.7) 

 
 

เมื่อ ตวัแปร K แทน จาํนวนสายพนัธุกรรมทัง้หมด ตวัแปร k แทน ค่าลําดบัของสายพนัธุกรรม  
ตวัแปร ST(k,Vi,j,Si,j) แทน ค่าสถานะของคู่ลําดบัตําแหน่งแถวที ่i หลกัที ่j บนตารางค่าสถานะ
คูล่าํดบักรดอะมโิน  
     สามารถแสดงขัน้ตอนวธิกีารคาํนวณไดด้งัภาพประกอบ 3.10 
 
 
 
 
 

 

K

i,j i,j i,j
k=1

FIV  = ST(k,V , S )∑
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ขัน้ตอนวิธี    : คาํนวณผลรวมคา่สถานะของคู่ลาํดบักรดอะมโินบนสายพนัธุกรรม 

รายละเอียด : กําหนดใหต้วัแปร K แทนจาํนวนสายพนัธุกรรมทัง้หมด, ตวัแปร k เกบ็ค่าลาํดบัของ
สายพนัธุกรรม, ตวัแปร ST(k,Vi,j,Si,j) ค่าสถานะของแต่ละคู่ลาํดบับนสายพนัธุกรรมที ่

k และตวัแปร FIVi,j เกบ็ผลรวมของคูล่าํดบัทีม่คีา่สถานะเป็น 1 บนสายพนัธุกรรมที ่k 

การทาํงาน    : คาํนวณผลรวมคา่สถานะของคู่ลาํดบั ดงัน้ี 
FOR i = 1 TO |T|   
     FOR j = 1 TO |T|   
             FIVi,j = 0 
             FOR k = 1 TO  K 

      If ST(k,Vi,j,Si,j) = 1 Then FIVi,j = FIVi,j + 1 
                  k = k + 1 
              END LOOP 
              j = j + 1 
         END LOOP 
         i = i + 1 
END LOOP 

 

ภาพประกอบ 3.10 ขัน้ตอนวธิกีารคาํนวณผลรวมคา่สถานะของคูล่าํดบักรดอะมโิน 
 

  จากขัน้ตอนการคํานวณในภาพประกอบ 3.10 สามารถแสดง
ผลลพัธจ์ากการคาํนวณผลรวมของคูล่าํดบัทีม่สีถานะเป็น 1 บนชุดขอ้มลู ไดด้งัตารางที ่3.4 
 

ตารางที ่3.4 คา่ผลรวมคูล่าํดบักรดอะมโินทีม่คีา่สถานะสถานะเทา่กบั 1 

Seq. No. 
Status of Feature Vector (ST) 

AA AR AN … VW VY VV 

Seq-1 1 0 1 … 0 0 0 
Seq-2 1 1 0 … 0 1 1 
Seq-3 1 1 1 … 0 1 1 
Seq-4 0 1 0 … 0 1 1 
Seq-5 1 1 0 … 0 0 1 
Seq-6 0 1 0 … 1 0 1 
Seq-7 1 1 1 … 0 1 0 
Seq-8 0 1 0 … 1 1 0 
Seq-9 1 0 0 … 0 1 0 
Seq-10 1 1 1 … 1 1 1 

FIV 7 8 4 … 3 7 6 
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     จากตารางที ่3.4 พบว่า คู่ลําดบักรดอะมโิน AA มผีลรวมค่า
สถานะเท่ากบั 7 หรอืเขยีนแทนดว้ย FIV(AA) = 7 ซึง่มคีวามหมายว่ามสีายพนัธุกรรมทีม่คี่า
สถานะของคู่ลําดบั AA เท่ากบั 1 จํานวน 7 สาย และจากการคํานวณแบบเดยีวกนั จะได ้
FIV(AR) = 8 FIV(AN) = 4 … FIV(VW) = 3 FIV(VY) = 7 และ FIV(VV) = 6 ตามลาํดบั 

3.1.2.4  คํานวณค่าร้อยละของคู่ ลํ าดับกรดอะมิโน  (Frequency 
Percentage Value: FPV)  

   การคํานวณรอ้ยละของคู่ลําดบักรดอะมโิน จะคํานวณดว้ยค่า

ผลรวมจํานวนครัง้ (FIV) ของคู่ลําดบัทีม่คี่าสถานะเท่ากบั 1 กําหนดให ้FPVi,j แทน ค่ารอ้ยละ
ของคูล่าํดบักรดอะมโิน คาํนวณดงัสมการ (3.8) 

 

 
                                                      (3.8) 

 

 
เมื่อ ตวัแปร FIVi,j แทน ผลรวมของคู่ลําดบักรดอะมโินแถวที ่i หลกัที ่j ซึง่มคี่าสถานะเท่ากบั 1 
และตวัแปร K แทน จาํนวนของสายพนัธุกรรมทัง้หมด 

  สามารถแสดงขัน้ตอนวธิกีารคาํนวณไดจ้ากภาพประกอบ 3.11 
 
 

ขัน้ตอนวิธี     : การคาํนวณคา่รอ้ยละของคู่ลาํดบักรดอะมโิน (FPV) 

รายละเอียด : กําหนดใหต้วัแปร K แทนจาํนวนสายพนัธุกรรมทัง้หมด, ตวัแปร k เกบ็ค่าลาํดบัของ
สายพนัธุกรรม, ตวัแปร FIVi,j เกบ็ผลรวมของคู่ลําดบัทีม่คี่าสถานะเป็น 1 บนสาย

พนัธุกรรมสายที ่k, ตวัแปร FPVi,j เกบ็คา่รอ้ยละของคูล่าํดบั 

การทาํงาน     : วเิคราะหร์ะดบัสายพนัธุกรรม ดงัน้ี 
FOR i = 1  TO |T|   
     FOR j = 1  TO |T|                   
                    FPVi,j = (FIVi,j / K) * 100 
                    j = j+1 
         END LOOP 
         i = i+1 
END LOOP 

 

ภาพประกอบ 3.11 ขัน้ตอนวธิกีารคาํนวณคา่รอ้ยละของคูล่าํดบักรดอะมโิน 
 

i,j
i,j

FIV
FPV  = 100

K
×
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  จากภาพประกอบ 3.11 สามารถคาํนวณค่ารอ้ยละของคู่ลําดบั
ทีม่สีถานะเป็น 1 ดว้ยคา่ FIV ของคูล่าํดบักรดอะมโินจากตารางที ่3.4 ไดด้งัน้ี 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
     จากการคํานวณจะไดค้่ารอ้ยละของคู่ลําดบั AA มคี่าเท่ากบั 
70% หรอื FPV(AA) = 70% และจากการคาํนวณแบบเดยีวกนั จะได ้ FPV(AR) = 80% 
FPV(AN) = 40% … FPV(VW) = 30% FPV(VY) = 70% และ FPV(VV) = 60% ตามลําดบั 
และแสดงตารางคา่รอ้ยละของคูล่าํดบัไดด้งัตารางที ่3.5 
 

ตารางที ่3.5 คา่รอ้ยละของคูล่าํดบักรดอะมโิน (FPV) 

 Seq. No. 
Status of Feature Vector (ST) 

AA AR AN … VW VY VV 

Seq-1 1 0 1 … 0 0 0 
Seq-2 1 1 0 … 0 1 1 
Seq-3 1 1 1 … 0 1 1 
Seq-4 0 1 0 … 0 1 1 
Seq-5 1 1 0 … 0 0 1 
Seq-6 0 1 0 … 1 0 1 
Seq-7 1 1 1 … 0 1 0 
Seq-8 0 1 0 … 1 1 0 
Seq-9 1 0 0 … 0 1 0 
Seq-10 1 1 1 … 1 1 1 

FIV 7 8 4 … 3 7 6 

FPV (%) 70 80 40 … 30 70 60 

7
FPV(AA) 100 70%

10
8

FPV(AR) 100 80%
10
4

FPV(AN) 100 40%
10

3
FPV(VW) 100 30%

10
7

FPV(VY) 100 70%
10
6

FPV(VV) 100 60%
10

= × =

= × =

= × =

= × =

= × =

= × =  
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3.1.2.5 วเิคราะหข์อ้มลูระดบัชุดขอ้มลู (Global Sequences Analyze)  
           การวเิคราะหร์ะดบัชุดขอ้มูล เป็นการพจิารณาค่ารอ้ยละของ

คู่ลําดบักรดอะมโิน (FPV) เพื่อสกดัคู่ลําดบักรดอะมโินซึ่งเป็นลกัษณะเฉพาะของชุดขอ้มูล 
สาํหรบัสรา้งเป็นคุณสมบตัขิองขอ้มลู (Attributes) ประกอบดว้ย 2 ขัน้ตอนยอ่ย ดงัน้ี 

    3.1.2.5.1 กําหนดค่ารอ้ยละของการยอมรบัไดข้องคู่ลําดบับน
ชุดขอ้มลูนําเขา้ (Support Threshold Point: λ) โดยกําหนดให ้λ แทน ค่ารอ้ยละของการ
ยอมรบัได้ของคู่ลําดบับนชุดขอ้มูลนําเขา้ โดยกําหนดเป็นเงื่อนไขในการสกดัคู่ลําดบั ซึ่งเป็น
ลกัษณะเฉพาะของคูล่าํดบัทีใ่ชส้าํหรบัสรา้งเป็นคุณสมบตัขิอ้มลู (Attributes) 
    3.1.2.5.2 คาํนวณสถานะการเลอืกคู่ลําดบักรดอะมโิน (Accept 

Percentage Value: APV) โดยกําหนดให ้APVi,j แทน ค่าสถานะการเลอืกคู่ลําดบักรดอะมโิน 
คาํนวณดงัสมการ (3.9) 

                    
                                                                                          (3.9) 

 
 

เมือ่ λ แทน คา่รอ้ยละของการยอมรบัไดข้องคู่ลําดบับนชุดขอ้มลูนําเขา้ ตวัแปร FPVi,j แทน ค่า
รอ้ยละของคูล่าํดบัตําแหน่งแถวที ่i หลกัที ่j   
     และแสดงการคาํนวณไดจ้ากภาพประกอบ 3.12 
 

 

ขัน้ตอนวิธี      : วเิคราะหข์อ้มลูระดบัชุดขอ้มลู (Global Sequences Analyze) 

รายละเอียด : กําหนดใหต้วัแปร FPVi,j เกบ็ค่ารอ้ยละของคู่ลาํดบักรดอะมโิน, ตวัแปร λ เกบ็ค่ารอ้ย

ละของการยอมรบัได ้และตวัแปร APVi,j เกบ็คา่สถานะการเลอืกคูล่าํดบั 

การทาํงาน      : วเิคราะหร์ะดบัชุดขอ้มลู ดงัน้ี 
Set Percentage of Support Threshold Point (λ) 
FOR i = 1 TO |T|   
     FOR j = 1 TO |T|         
                    If  FPVi,j  ≥  λ Then APVi,j = 1 

                    Else APVi,j = 0 
                    j = j + 1 
      END LOOP 
      i = i + 1 
END LOOP 

ภาพประกอบ 3.12 ขัน้ตอนวเิคราะหข์อ้มลูระดบัชุดขอ้มลู 

i,j

i,j

1,if FPV

APV  = 

0,Otherwise.

≥ λ⎧
⎪
⎨
⎪
⎩
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จากขัน้ตอนการคาํนวณในภาพประกอบ 3.12 การสกดัคู่ลําดบั
กรดอะมโินแต่ละตําแหน่งบนตารางค่ารอ้ยละของคู่ลําดบักรดอะมโิน (FPV) ดว้ยค่ารอ้ยละของ
การยอมรบัไดข้องคู่ลําดบักรดอะมโินบนชุดขอ้มูลนําเขา้ (λ) โดยกําหนดเงื่อนไขการคํานวณ
จากสมการ 3.9 คอื 

    เงือ่นไขที ่1:  ถา้คา่ FPVi,j มคีา่มากกวา่หรอืเทา่กบั  λ 

                                                   แลว้ กาํหนดคา่สถานะ APVi,j ของคูล่าํดบั เป็น 1 

เงือ่นไขที ่2: ถา้คา่ FPVi,j มคีา่น้อยกวา่ λ 

                               แลว้ กาํหนดคา่สถานะ APVi,j ของคูล่าํดบั เป็น 0 
 

  จากเงื่อนไขสามารถสกดัคู่ลําดบักรดอะมโิน โดยถา้กําหนดค่า
รอ้ยละของคู่ลําดบับนชุดขอ้มลูนําเขา้ (λ) เท่ากบั 60% หรอื λ = 60% ผลลพัธ์ทีส่กดัได ้
สามารถแสดงดงัตารางที ่3.6 

 

ตารางที ่3.6 คูล่าํดบักรดอะมโินทีส่กดัไดด้ว้ยคา่รอ้ยละการยอมรบัได ้(λ) เทา่กบั 60% 

Seq. No. 
Status of Feature Vector (ST) 

AA AR AN … VW VY VV 

Seq-1 1 0 1 … 0 0 0 
Seq-2 1 1 0 … 0 1 1 
Seq-3 1 1 1 … 0 1 1 
Seq-4 0 1 0 … 0 1 1 
Seq-5 1 1 0 … 0 0 1 
Seq-6 0 1 0 … 1 0 1 
Seq-7 1 1 1 … 0 1 0 
Seq-8 0 1 0 … 1 1 0 
Seq-9 1 0 0 … 0 1 0 
Seq-10 1 1 1 … 1 1 1 

FIV 7 8 4 … 3 7 6 

FPV (%) 70 80 40 … 30 70 60 

APV 1 1 0 … 0 1 1 
 

 

 

    จากตารางที่ 3.6 สามารถอธิบายผลลพัธ์ที่ได้ คือ เมื่อ
กําหนดค่า  λ = 60% จะหมายถงึ ถา้ค่ารอ้ยละของคู่ลําดบักรดอะมโิน (FPV) บนตารางค่า
สถานะของชุดขอ้มลูมคี่ามากกว่าหรอืเท่ากบั 60% หรอื ถา้ค่า FPV ≥ λ แลว้ค่าสถานะการ
เลอืกคูล่าํดบันัน้จะถูกกาํหนดค่าเป็น 1 และ ถา้ค่า FPV < λ แลว้ค่าสถานะการเลอืกคู่ลําดบันัน้
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จะถูกกําหนดค่าเป็น 0 ในการคาํนวณพบว่า ค่ารอ้ยละของคู่ลําดบั AA หรอื FPV(AA,70) มคี่า
มากกว่าหรอืเท่ากบั λ ดงันัน้ ค่าสถานะการยอมรบัของคู่ลําดบัเป็น 1 จะเขยีนแทนดว้ย 
APV(AA) = 1 และจากเงือ่นไขเดยีวกนั จะได ้APV(AR) = 1 APV(AN) = 0 … APV (VW) = 0 
APV(VY) = 1 และ APV(VV) = 1 ตามลาํดบั 
    ดงันัน้คู่ลําดบักรดอะมโินที่สกดัได้และใช้เป็นคุณสมบตัิของ
ขอ้มลู (Attributes) ในขัน้ตอนการจาํแนกสายพนัธุกรรม ประกอบดว้ย คู่ลําดบั AA AR … VY 
และ VV ตามลาํดบั 
 

ขัน้ตอนหลกัท่ี  3 การจาํแนกสายพนัธกุรรมด้วยลกัษณะเฉพาะ 
 (Feature Classification Process) 

3.1 อ่านคา่น้ําหนกัของคูล่าํดบัทีส่กดัไดจ้ากชุดสายพนัธุกรรมนําเขา้ 
3.2 แบ่งขอ้มลูชุดสอน (Training Set) และขอ้มลูชุดทดสอบ (Testing Set) ดว้ยวธิกีาร k-Fold Cross  
     Validation 
3.3 เลอืกขัน้ตอนวธิกีารจาํแนก (Classifier) สายพนัธุกรรมในโปรแกรม WEKA ดงัน้ี 
      3.3.1 โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ Multilayer Perceptron (MLP) 
      3.3.2 โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ Radial Basis Function (RBF) 
      3.3.3 ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ Alternating Decision Tree (ADTree) 
      3.3.4 ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ Pruned C4.5 Decision Tree (J48) 
      3.3.5 ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ K random features Decision Tree (RandomTree) 
3.4 จาํแนกสายพนัธุกรรม (Classification) 
3.5 ไดค้า่ความถกูตอ้ง (Accuracy) จากการจาํแนกสายพนัธุกรรม 

 

ภาพประกอบ 3.13 รายละเอยีดขัน้ตอนการจาํแนกสายพนัธุกรรม 
 

3.1.3 ขัน้ตอนหลกัท่ี 3 การจาํแนกสายพนัธกุรรมด้วยลกัษณะเฉพาะ  
        จากภาพประกอบ 3.13 แสดงรายละเอยีดการจําแนกสายพนัธุกรรม 

(Feature Classification Process) จะใชค้่าของคู่ลําดบักรดอะมโินซึง่ไดจ้ากผ่านการสกดั
ลกัษณะเฉพาะ (Feature) ของสายพนัธุกรรมแต่ละสาย ประกอบดว้ย 5 ขัน้ตอนยอ่ย ดงัน้ี 
   3.1.3.1 อ่านค่าน้ําหนักของคู่ลําดบัทีส่กดัได ้(คุณสมบตัขิอ้มูลทีม่คี่า
การเลอืกเป็น 1) จากสายพนัธุกรรมทัง้หมดในชุดขอ้มลูนําเขา้ 
   3.1.3.2 แบ่งขอ้มลูชุดสอน (Training Set) และชุดทดสอบ (Testing 
Set) ดว้ยวธิ ีk-Fold Cross Validation 
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   3.1.3.3 เลอืกขัน้ตอนวธิกีารจําแนก (Classifier) โดยใชชุ้ดเครื่องบน
โปรแกรม WEKA เวอรช์นั 3.4.10  
   3.1.3.4 จําแนกสายพนัธุกรรม (Classification) ขอ้มลูสายพนัธุกรรม
ตามขัน้ตอนวธิทีีเ่ลอืก 
   3.1.3.5 ไดค้่าความถูกตอ้ง (Accuracy) จากการจาํแนกสายพนัธุกรรม
สายพนัธุกรรม 
    สามารถแสดงขัน้ตอนวธิไีดด้งัภาพประกอบ 3.14 

 

ขัน้ตอนวิธี    : การจาํแนกขอ้มลู(Classify) ดว้ยชุดเครือ่งมอืบนโปรแกรม WEKA 

รายละเอียด : กาํหนดใหต้วัแปร k เกบ็ค่าจาํนวนการแบ่งชุดขอ้มลูดว้ยวธิ ีk-Fold Cross Validation 
และตวัแปร Choice เกบ็คา่ตวัเลอืกขัน้ตอนวธิสีาํหรบัการจาํแนก 

การทาํงาน    : จาํแนกขอ้มลู (Classify) ดว้ยชุดเครือ่งมอืบนโปรแกรม WEKA ดงัน้ี 
Set k 
Divide Data Set into K Set Using k-Fold Cross Validation Method 
SELECT Choice of Classifier 

CASE  “MLP”             :  Classification by MLP Algorithm 
CASE  “RBF”             :  Classification by RBF Algorithm 
CASE  “ADTree”         :  Classification by ADTree Algorithm 
CASE  “J48”              :  Classification by J48 Algorithm 
CASE  “RandomTree”  :  Classification by RandomTree Algorithm 

END SELECT 
Classification with Classifier algorithm 
Give Accuracy from Classification 

 

ภาพประกอบ 3.14 ขัน้ตอนวธิกีารจาํแนกขอ้มลู (Classification) ดว้ยโปรแกรม WEKA 
 

   จากภาพประกอบ 3.14 หลงัจากแบ่งขอ้มลูดว้ยวธิกีาร k-Fold Cross 
Validation และเลอืกขัน้ตอนวธิใีนการจําแนก ไดแ้ก่ โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ MLP และ
แบบ RBF ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ ADTree J48 และ RandomTree ตามลาํดบั 
   ผลลพัธส์ุดทา้ยทีไ่ดจ้ากการทํางาน คอื ความถูกตอ้ง (Accuracy) ใน
การจาํแนกขอ้มลูสายพนัธุกรรม 
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บทท่ี 4 
 

โปรแกรมระบบวิเคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธกุรรม 
 

การพฒันาโปรแกรมระบบวิเคราะห์รูปแบบและรู้จําลําดบัพนัธุกรรม จะใช้
แนวคดิและขัน้ตอนการทํางานจากแบบจําลองการวเิคราะห์รูปแบบและรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรม   
ในบทน้ีจะกล่าวถึงการออกแบบและการพัฒนาโปรแกรมวิเคราะห์รูปแบบและรู้จําลําดับ
พนัธุกรรม ประกอบดว้ย แผนภาพกระแสขอ้มูลของระบบการวเิคราะหร์ูปแบบและรูจ้ําลําดบั
พนัธุกรรม ผงังานระบบวเิคราะหร์ูปแบบและรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรม และระบบวเิคราะหร์ูปแบบ
และรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม สามารถอธบิายรายละเอยีดตามลาํดบัไดด้งัน้ี 
 
4.1 แผนภาพกระแสข้อมลูโปรแกรมวิเคราะหร์ปูแบบและรู้จาํลาํดบัพนัธกุรรม 
  ระบบวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรม สามารถแสดงแผนภาพอธบิาย
ความสมัพนัธข์องขอ้มลูทีใ่ชด้ว้ยแผนภาพกระแสขอ้มลู (Data Flow Diagrams) มรีายละเอยีด
ดงัน้ี  
  4.1.1 แผนภาพบรบิท (Context Diagrams) ของระบบวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํ
ลาํดบัพนัธุกรรม ดงัภาพประกอบ 4.1 
 

 
 

ภาพประกอบ 4.1 ภาพกระแสขอ้มลูของระบบวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 
 
  จากภาพประกอบ 4.1 ผูใ้ช ้ (User) จะทาํหน้าทีใ่นการนําขอ้มลูสายพนัธุกรรม 
(Import Sequences) เขา้สู่ระบบวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรม ผลลพัธท์ีผู่ใ้ชไ้ดร้บั 
คอื ผลลพัธ์จากการสกดัลกัษณะเฉพาะ (Feature) บนสายพนัธุกรรมและค่าความถูกต้อง 
(Accuracy) จากการจาํแนกสายพนัธุกรรมดว้ยระบบวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 
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4.1.2 แผนภาพกระแสขอ้มลูระดบัที ่1 ระบบวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้ําลําดบั
พนัธุกรรม  

       ประกอบดว้ย 3 ขัน้ตอนหลกั คอื การเตรยีมขอ้มูลค่าความถี่แบบมกีาร
ปรบัค่าน้ําหนกั (Weight Balance Frequency Data Process) การสกดัลกัษณะเฉพาะบนสาย
พนัธุกรรม (Feature Extraction Process) และการจาํแนกสายพนัธุกรรมดว้ยลกัษณะเฉพาะ 
(Feature Classification Process) ดงัภาพประกอบ 4.2 
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ภาพประกอบ 4.2 ภาพกระแสขอ้มลูระดบัที ่1 ระบบวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 
 
         จากภาพประกอบ 4.2 หลงัจากผูใ้ชนํ้าขอ้มูลสายพนัธุกรรมเขา้สู่ระบบ 
(Import Sequences) ขัน้ตอนการเตรยีมขอ้มูลแบบปรบัน้ําหนักจะทําหน้าทีเ่ปลี่ยนรูปแบบ
ขอ้มูลสายพนัธุกรรมใหอ้ยู่ในรูปของขอ้มูลความค่าความถี่แบบปรบัน้ําหนัก ขัน้ตอนการสกดั
ลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธุกรรม จะทําการสกดัลกัษณะเฉพาะ (Feature) และในขัน้ตอนการ
จาํแนกสายพนัธุกรรม จะนําขอ้มลูลกัษณะเฉพาะทีไ่ดม้าทาํการจาํแนก โดยผลลพัธส์ุดทา้ยทีไ่ด้
จากระบบ คอื คา่ความถูกตอ้งของการจาํแนกสายพนัธุกรรม 
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4.1.3 แผนภาพกระแสขอ้มลูระดบัที ่2 ระบบวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้ําลําดบั
พนัธุกรรม 

4.1.3.1 แผนภาพกระแสขอ้มลูระดบัที ่2 การเตรยีมขอ้มลูค่าความถี่
แบบปรบัคา่น้ําหนกั (Weight Balance Frequency Data Process) ดงัภาพประกอบ 4.3 

 

สรา้งคูล่าํดบัอะมโินที่
เป็นไปได้

1.1
ขอ้มลูสญัลกัษณ์ยอ่กรดอะมโินมาตรฐาน

ขอ้มลูสายพนัธุกรรม

ขอ้มลูคูล่าํดบักรดอะมโิน

อ่านสายพนัธุกรรมแบบ
FASTA File

1.2
ขอ้มลูสายพนัธุกรรม(FASTA Files)

ขอ้มลูคา่ความถีคู่ล่าํดบับนสายพนัธุกรรม

คาํนวณคา่ความถี่
คูล่าํดบักรดอะมโิน

1.3 ขอ้มลูสายพนัธุกรรม

ขอ้มลูคูล่าํดบักรดอะมโิน

ขอ้มลูคา่ความถีแ่บบปรบัน้ําหนกัคูล่าํดบั

ปรบัน้ําหนกัคา่ความถี่
คูล่าํดบักรดอะมโิน

1.4 ขอ้มลูคา่ความถีคู่ล่าํดบัสายพนัธุกรรม

ชือ่ยอ่กรดอะมโิน

ขอ้มลูสายพนัธุกรรม

 
 

ภาพประกอบ 4.3 ภาพกระแสขอ้มลูระดบัที ่2 การเตรยีมขอ้มลูคา่ความถีแ่บบปรบัน้ําหนกั 
    
              จากภาพประกอบ 4.3 เมื่อนําขอ้มลูสายพนัธุกรรมเขา้สู่ระบบ
ในส่วนน้ีจะทําหน้าที่แปลงขอ้มูลสายพนัธุกรรมซึ่งถูกเก็บในไฟล์ FASTA ที่อ่านเขา้ด้วยการ
คาํนวณค่าความถี่ของคู่ลําดบัอะมโินทีไ่ดบ้นสายพนัธุกรรมแต่สาย และปรบัคุณภาพของขอ้มลู
ใหม้ลีกัษณะเดยีวกนั ดว้ยวธิปีรบัคา่น้ําหนกัของคา่ความถีข่องคูล่าํดบักรดอะมโิน (WBL) 
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4.1.3.2 แผนภาพกระแสขอ้มลูระดบัที ่2 การสกดัลกัษณะเฉพาะบน
สายพนัธุกรรม (Feature Extraction Process) แสดงดงัภาพประกอบ 4.4 

 

 
 

ภาพประกอบ 4.4 ภาพกระแสขอ้มลูระดบัที ่2 การสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธุกรรม 
 

         จากภาพประกอบ 4.4 จะนําขอ้มูลค่าความถี่แบบปรบัน้ําหนัก
ของคู่ลําดบักรดอะมโินมาทาํการวเิคราะหร์ะดบัสายพนัธุกรรม โดยการหาค่าน้ําหนกัเฉลีย่ (μ) 
และทาํการกําหนดค่าสถานะของคู่ละดบัทีม่คี่ามากกว่าหรอืเท่ากบัค่าน้ําหนกัเฉลีย่ (μ) ใหม้คี่า
เป็น 1 จากนัน้จงึคํานวณผลรวมจํานวนครัง้ของคู่ลําดบัทีม่คี่าสถานะเป็น 1 (FIV) และคํานวณ
รอ้ยละการยอมรบัได ้ (FPV) และทาํการวเิคราะหข์อ้มลูระดบัชุดขอ้มลูนําเขา้ดว้ยค่ารอ้ยละการ
ยอมรบัได ้(λ) เพื่อใหไ้ดล้กัษณะเฉพาะ (Feature) ทีต่อ้งการ และนําขอ้มลูทีไ่ดม้าใชใ้นขัน้ตอน
การจาํแนกสายพนัธุกรรมต่อไป  
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4.1.3.3 แผนภาพกระแสขอ้มลูระดบัที ่2 การจําแนกสายพนัธุกรรม

ดว้ยลกัษณะเฉพาะ (Feature Classification Process) ดงัภาพประกอบ 4.5 
 

 
 

ภาพประกอบ 4.5 ภาพกระแสขอ้มลูระดบัที ่2 การจาํแนกสายพนัธุกรรมดว้ยลกัษณะเฉพาะ 
  

ภาพประกอบ 4.5 แสดงกระแสขอ้มูลระดบัที่ 2 ของขัน้ตอน
การจําแนกสายพันธุกรรมด้วยลักษณะเฉพาะที่สกัดได้ สําหรับเป็นคุณสมบัติของข้อมูล 
(Attributes) จากขัน้ตอนหลกัก่อนหน้า และใช้ค่าน้ําหนักของคู่ลําดบักรดอะมโินบนสาย
พนัธุกรรมแต่ละสายในการจําแนก (Classify) ดว้ยขัน้ตอนวธิแีบบต่าง ๆ ซึ่งจะอธบิายการ
ทาํงานในสว่นถดัไป ผลลพัธส์ดุทา้ยทีไ่ดจ้ากขัน้ตอนน้ี คอื คา่ความถูกตอ้ง (Accuracy) ของการ
จาํแนกสายพนัธุกรรม 
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4.2 ผงังานโปรแกรมวิเคราะหร์ปูแบบและรู้จาํลาํดบัพนัธกุรรม 
 

  ในการพฒันาระบบวเิคราะห์รูปแบบและรู้จําลําดบัพนัธุกรรม สามารถเขยีน
แผนภาพผงังานโปรแกรม (System Program) เพื่อแสดงรายละเอยีดขัน้ตอนการทาํงานแต่ละ
สว่นไดด้งัน้ี 

4.2.1 ผงังานโปรแกรมหลกัของระบบวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรม 
แสดงไดด้งัภาพประกอบ 4.6   

 

ภาพประกอบ 4.6 ผงังานโปรแกรมหลกัระบบวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 
 

   จากผังงานโปรแกรมหลักระบบวิเคราะห์รูปแบบและรู้จําลําดับ
พนัธุกรรม (อา้งองิจากภาพประกอบ 4.6) จะประกอบดว้ย 3 โปรแกรมยอ่ย คอื 

1) โปรแกรมย่อยที่ 1 การเตรยีมขอ้มูลค่าความถี่แบบปรบัค่าน้ําหนัก 
(Weight Balance Frequency Data Program) ใชส้าํหรบัการแปลงขอ้มลูสายพนัธุกรรมใหอ้ยู่
ในรปูของคา่ความถีคู่ล่าํดบักรดอะมโินแบบมกีารปรบัคา่น้ําหนกั (WBL) 

2) โปรแกรมย่อยที่ 2 การสกัดลักษณะเฉพาะบนสายพันธุกรรม 
(Feature Extraction Program) สาํหรบัสกดัหาลกัษณะเฉพาะ (Feature) ซึง่ปรากฏอยูบ่นสาย
พนัธุกรรมแต่ละสาย ดว้ยการวเิคราะหร์ะดบัชุดขอ้มลู (Global Sequence Analysis) 

3) โปรแกรมย่อยที่ 3 การจําแนกสายพนัธุกรรมด้วยลกัษณะเฉพาะ 
(Feature Classification Program) สาํหรบัการจาํแนก (Classify) สายพนัธุกรรมดว้ยขัน้ตอนวธิี
โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ MLP และ RBF และตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ ADTree J48 และ 
RandomTree ตามลาํดบั สามารถอธบิายผงังานโปรแกรมโดยละเอยีดไดจ้ากภาพประกอบ 4.7 
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ภาพประกอบ 4.7 ผงังานโปรแกรมระบบวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 
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4.2.2 ผงังานของโปรแกรมย่อยที ่1 การเตรยีมขอ้มลูค่าความถี่แบบมกีารปรบั
น้ําหนกั (Weight Balance Frequency Data Program) แสดงดงัภาพประกอบ 4.8 

  

 
 

ภาพประกอบ 4.8 ผงังานโปรแกรมยอ่ยการเตรยีมขอ้มลูคา่ความถีแ่บบมกีารปรบัน้ําหนกั 
 
   จากผงังานโปรแกรมการเตรยีมขอ้มลูค่าความถีแ่บบมกีารปรบัน้ําหนัก 
ประกอบด้วย 5 ขัน้ตอน คือ 1) คํานวณเซตคู่ลําดับกรดอะมิโนจากรายชื่อย่อกรดอะมิโน             
2) อ่านสายพนัธุกรรมเขา้สูร่ะบบ 3) คาํนวนค่าความถีข่องคู่ลําดบักรดอะมโินบนสายพนัธุกรรม
แต่ละสาย 4) ปรบัคุณภาพของขอ้มลูใหม้ลีกัษณะเดยีวกนัดว้ยวธิปีรบัค่าน้ําหนักของค่าความถี ่
(WBL) และ 5) บนัทกึขอ้มลูคา่ความถีซ่ึง่มกีารปรบัคา่น้ําหนกั  

โดยในขัน้ตอนที ่4 ผูใ้ชส้ามารถเลอืก (Optional) ว่าจะมกีารทาํขัน้ตอน
การปรบัค่าน้ําหนกัหรอืไม ่หากไมต่อ้งการปรบัค่าน้ําหนกัในการจดัเกบ็ขอ้มลูค่าน้ําหนกัจะแทน
ดว้ยคา่ความถีแ่บบจรงิทีน่บัไดบ้นสายพนัธุกรรม 
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  4.2.3 ผงังานของโปรแกรมย่อยที ่2 การสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธุกรรม 
(Feature Extraction Program) แสดงดงัภาพประกอบ 4.9  

 

 
 

ภาพประกอบ 4.9 ผงังานโปรแกรมยอ่ยการสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธุกรรม 
 
  จากภาพประกอบ 4.9 ขัน้ตอนการทาํงานของโปรแกรมการสกดัลกัษณะเฉพาะ
บนสายพนัธุกรรมจะประกอบดว้ย 6 ขัน้ตอน คอื 1) อ่านค่าน้ําหนักของคู่ลําดบั 2) วเิคราะห์
ขอ้มลูระดบัสายพนัธุกรรม (Local Sequences Analysis) 3) คํานวณจาํนวนครัง้ของคู่ลําดบั 
(FIV)   4) ขัน้ตอนการคาํนวณคา่รอ้ยละของคูล่าํดบัดบั (FPV) 5) วเิคราะหข์อ้มลูระดบัชุดขอ้มลู 
(Global Sequence Analysis) และ 6) เกบ็คา่ลกัษณะเฉพาะทีส่กดัได ้
   โดยในขัน้ตอนการวเิคราะหข์อ้มูลระดบัชุดขอ้มูล (Global Sequences 
Analysis) ผูใ้ชส้ามารถเลอืกทาํงาน (Optional) ได ้หากผูใ้หป้ระสงคท์ีจ่ะไมท่าํงานในขัน้ตอนน้ี 
ผลลพัธข์องลกัษณะเฉพาะทีไ่ดค้อื จะมทีัง้สิน้ 400 คูล่าํดบั (ไมม่กีารสกดัคูล่าํดบัใดออก) 



  69 

  

4.2.4 ผังงานของโปรแกรมย่อยที่ 3 การจําแนกสายพันธุกรรมด้วย
ลกัษณะเฉพาะ (Feature Classification Program) แสดงดงัภาพประกอบ 4.10  

 

 
 

ภาพประกอบ 4.10 ผงังานโปรแกรมยอ่ยการจาํแนกสายพนัธุกรรมดว้ยลกัษณะเฉพาะ 
 
  จากภพาประกอบ 4.10 ขัน้ตอนการจําแนกขอ้มลูนัน้ประกอบดว้ย 5 ขัน้ตอน
หลกั คอื 1) อ่านค่าน้ําหนักของคู่ลําดบัที่สกดัได ้2) แบ่งขอ้มูลสําหรบัชุดสอนและชุดทดสอบ
ดว้ยวธิ ีk-Fold Cross Validation ซึง่ในส่วนน้ีผูใ้ชส้ามารถระบุจํานวน Fold ทีต่อ้งการได ้      
3) เลอืกขัน้ตอนการจาํแนกสายพนัธุกรรม มขีัน้ตอนวธิใีหผู้ใ้ชเ้ลอืก 5 ขัน้ตอนวธิ ีคอื MLP RBF 
ADTree J48 และ RandomTree ตามลําดบั 4) จาํแนกสายพนัธุกรรมจะเรยีกใชง้านโปรแกรม 
WEKA ดว้ยขัน้ตอนวธิทีีเ่ลอืก และ 5) แสดงคา่ความถูกตอ้งจากการจาํแนกสายพนัธุกรรม 
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4.3 การพฒันาโปรแกรมวิเคราะหร์ปูแบบและรู้จาํลาํดบัพนัธกุรรม 
  ในการพฒันาระบบวเิคราะห์รูปแบบและรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรม มกีารออกแบบ
หน้าต่างโปรแกรม (Program Screens) สาํหรบัตดิต่อกบัผูใ้ช ้(User Interface) ดว้ยโปรแกรม 
Matlab 2007a ซึง่มรีายละเอยีดหน้าทีแ่ละขัน้ตอนการทาํงานแต่ละสว่น ดงัน้ี 

4.3.1 เมนูหลกัของโปรแกรมวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลําดบัพนัธุกรรม แสดงได้
ดงัภาพประกอบ 4.11 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ 4.11 เมนูหลกัของโปรแกรมวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 
 

   จากภาพประกอบ 4.11 เมนูหลกัของโปรแกรมจะถูกสรา้งในลกัษณะ
ของแทบ็เมนู (Tab Panel) ประกอบดว้ย 4 เมนูหลกั คอื  

1) เมนูหลกัที ่1 ทาํหน้าทีเ่รยีกใชโ้ปรแกรมเตรยีมขอ้มลูค่าความถีแ่บบ
มกีารปรบัน้ําหนกั (Weight Balance Frequency Data Program)  

2) เมนูหลกัที ่2 ทําหน้าทีเ่รยีกใชโ้ปรแกรมสกดัลกัษณะเฉพาะบนสาย
พนัธุกรรม (Feature Extraction Program) 

3) เมนูหลกัที ่3  ทําหน้าทีเ่รยีกใชโ้ปรแกรมจาํแนกสายพนัธุกรรมดว้ย
ลกัษณะเฉพาะ (Feature Classification Program)  

4) เมนูหลักที่ 4  ทําหน้าที่สําหรับจบการทํางานโปรแกรม (Exit 
Program) 
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4.3.2 หน้าต่างโปรแกรมการเตรยีมข้อมูลค่าความถี่แบบมกีารปรบั
น้ําหนกั (Weight Balance Frequency Data Program) แสดงไดด้งัภาพประกอบ 4.12 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
 

ภาพประกอบ 4.12 หน้าต่างโปรแกรมการเตรยีมขอ้มลูลาํดบัพนัธุกรรม 
 
   จากภาพประกอบ 4.12 ประกอบดว้ย 3 สว่นหลกั คอื 
   1) ส่วนการนําเขา้ขอ้มูลสายพนัธุกรรม และการเลือกตวัอย่างขอ้มูล 
(Sampling Data) ผูใ้ชส้ามารถเลอืกค่าสถติใินการเลอืกกลุ่มตวัอย่าง เช่น ค่าเฉลีย่เลขคณิต 
(Mean) คา่ตํ่าสดุ (Minimum) คา่สงูสดุ (Maximum) และนอกจากน้ีผูใ้ชส้ามารถเพิม่คา่ความเอน
เอยีง (Bias) ไดห้ากตอ้งการ 

2) สว่นแสดงค่าความถีข่องสายพนัธุกรรมทีนํ่าเขา้สูโ่ปรแกรมวเิคราะห์
รูปแบบและรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรม โดยจะแสดงค่าสถติิ เช่น ค่าสูงสุด (Maximum) ค่าตํ่าสุด 
(Minimum) ค่าเฉลีย่เลขคณิต (Mean) ค่าสว่นเบีย่งเบนมาตรฐาน (Standard Derivation) และ
แผนภมูแิสดงคา่ความถีข่องคูล่าํดบักรดอะมโินทีค่าํนวณได ้

3) ส่วนแสดงกราฟลกัษณะของขอ้มูลซึ่งขอ้มูลทีใ่ชเ้ป็นค่าความถี่ของ
คูล่าํดบัทีค่าํนวณได ้และนอกจากน้ีผูใ้ชย้งัสามารถเรยีกดกูราฟคา่ความถีข่องคู่ลําดบักรดอะมโิน
แต่ละคูล่าํดบักรดอะมโินในสายพนัธุกรรมแต่ละสายได ้
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4.3.3 หน้าต่างโปรแกรมการสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธุกรรม (Feature 
Extraction Program) แสดงไดด้งัภาพประกอบ 4.13 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

ภาพประกอบ 4.13 หน้าต่างโปรแกรมการสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธุกรรม 
 

   จากภาพประกอบ 4.13 ประกอบดว้ย 3 สว่นหลกั คอื 
   1) สว่นการนําเขา้ขอ้มลูสายพนัธุกรรม โดยผูใ้ชจ้าํเป็นตอ้งมกีารนําเขา้
ขอ้มลู 2 ลกัษณะคอื ขอ้มลูซึง่แสดงอาการของโรค (Positive Sequence) และขอ้มลูซึง่ไมแ่สดง
อาการของโรค (Negative Sequence) 
   2) ส่วนการสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธุกรรม ประกอบดว้ยการ
วเิคราะหร์ะดบัสายพนัธุกรรม (Local Sequences Analysis) และสว่นของการวเิคราะหร์ะดบัชุด
ขอ้มลู (Global Sequences Analysis) และนอกจากนี้ดา้นล่างจะแสดงส่วนของประวตักิาร
ทาํงาน (History) ซึง่สามารถเรยีกดปูระวตัยิอ้นหลงัได ้

3) ส่วนแสดงค่าสถติคิ่าความถี่ของสายพนัธุกรรมทีนํ่าเขา้สู่โปรแกรม
วิเคราะห์รูปแบบและรู้จําลําดับพันธุกรรม ซึ่งผ่านขัน้ตอนการลักษณะเฉพาะ (Feature 
Extraction) โดยจะแสดงค่าสถติ ิเช่น ค่าความนิยม (Hits Ratio) ของขอ้มลูทีแ่สดงอาการของ
โรค (Positive Data) กลุ่มขอ้มลูทีไ่มแ่สดงอาการของโรค (Negative Data) และแผนภูมแิสดง
คา่สถติขิองคูล่าํดบักรดอะมโินทีส่กดัได ้

4.3.4 หน้าต่างโปรแกรมการจําแนกสายพันธุกรรมด้วยลักษณะเฉพาะ 
(Feature Classification Program) แสดงไดด้งัภาพประกอบ 4.14 
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ภาพประกอบ 4.14 หน้าต่างโปรแกรมการจาํแนกสายพนัธุกรรมดว้ยลกัษณะเฉพาะ 
 

   จากภาพประกอบ 4.14 ประกอบดว้ย 3 สว่นหลกั คอื 
   1) ส่วนของการนําเขา้ค่าน้ําหนักของคู่ลําดบัที่สกดัลกัษณะเฉพาะได้
บนสายพนัธุกรรมทุกสายในชุดขอ้มลู 
   2) ส่วนของการเลอืกขัน้ตอนวธิ ี (Algorithms) ในการจําแนกสาย
พนัธุกรรมประกอบดว้ย 5 ขัน้ตอนวธิ ีคอื MLP RBF ADTree J48 และ RandomTree 
ตามลาํดบั และกาํหนดจาํนวน Fold ทีต่อ้งการทดสอบแบบ k-Fold Cross Validation 

3) สว่นของการแสดงค่าสถติขิองขอ้มลูและผลลพัธท์ีไ่ดจ้ากการจาํแนก
ขอ้มูลสายพนัธุกรรมดว้ยลกัษณะเฉพาะ ซึ่งประกอบดว้ย ค่าความถูกต้อง (Accuracy) ตาราง
การจาํแนก (Confusion Matrix) และกราฟคา่สถติขิองขอ้มลู เป็นตน้ 
 
  โดยรายละเอียดการใช้งานโปรแกรมแสดงในคู่มือผู้ใช้ระบบการวิเคราะห์
รปูแบบและรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรม ดงัภาคผนวก ก และการตดิตัง้ระบบแสดงในคู่มอืการตดิตัง้
ระบบการวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม ดงัภาคผนวก ข ตามลาํดบั 
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บทท่ี 5 
 

ผลการทดลองและบทวิจารณ์ 
 

บทน้ีจะนําเสนอผลลพัธ์จากการทดลองตามแบบจําลองการวเิคราะห์รูปแบบ
และรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรมดว้ยเทคนิค FEPSA ในการจาํแนกสายพนัธุกรรมของผูป้ว่ยซึง่รวบรวม
จาก The National Center for Biotechnology Information (NCBI) ประกอบดว้ย ขอ้มลูผูป้ว่ย
ธาลสัซเีมยี (Thalassemia Disease) เบาหวาน (Diabetes Disease) และดาวน์ซนิโดรม 
(Downsyndrome Disease) ตามลาํดบั ซึง่แสดงผลการทดลองทีไ่ดต้ามลาํดบัดงัน้ี 
 
5.1 การออกแบบวิธีการทดลอง 
  จากขัน้ตอนวธิขีองแบบจําลองการวเิคราะห์รูปแบบและรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรม
โดยใชเ้ทคนิคการสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายโปรตนี (Feature Extraction of Protein 
Sequence Analysis: FEPSA) สามารถออกแบบการทดลองเป็น 4 ลกัษณะ คอื 

5.1.1 การทดลองแบบ A (Model A)  
        มรีายละเอยีด คอื ใชข้อ้มลูค่าความถี่ของคู่ลําดบัแบบไม่ปรบัค่าน้ําหนัก 

(Non-weight Balance Frequency: NBL) และไมม่กีารสกดัลกัษณะเฉพาะ  
5.1.2 การทดลองแบบ B (Model B)  
        มรีายละเอียด คือ ใช้ข้อมูลค่าความถี่ของคู่ลําดบัแบบปรบัค่าน้ําหนัก 

(Weight Balance Frequency: WBL) และไมม่กีารสกดัลกัษณะเฉพาะ 
  5.1.3 การทดลองแบบ C (Model C)  
                            มรีายละเอยีด คอื ใชข้อ้มูลค่าความถี่ของคู่ลําดบัแบบไม่ปรบัค่าน้ําหนัก 
(NBL) และมกีารสกดัลกัษณะเฉพาะดว้ยขัน้ตอนการวเิคราะหร์ะดบัชุดขอ้มลู 

5.1.4 การทดลองแบบ D (Model D)  
        มรีายละเอียด คือ ใช้ข้อมูลค่าความถี่ของคู่ลําดบัแบบปรบัค่าน้ําหนัก 

(WBL) และมกีารสกดัลกัษณะเฉพาะดว้ยขัน้ตอนการวเิคราะหร์ะดบัชุดขอ้มลู 
สามารถแสดงรายละเอยีดการออกแบบการทดลองดว้ยขัน้ตอนวธิ ีFEPSA ดงั

แสดงในตารางที ่5.1  
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ตารางที ่5.1  รายละเอยีดการออกแบบการทดลองตามแบบจาํลองการวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํ 
                 ลาํดบัพนัธุกรรมดว้ยขัน้ตอนวธิ ีFEPSA 

การทดลอง 
รายละเอียดการทดลอง 

ปรบัน้ําหนัก 
ข้อมลูค่าความถ่ี 

สกดัลกัษณะเฉพาะด้วย 
การวิเคราะหร์ะดบัชดุข้อมลู 

แบบ  A   
แบบ  B   
แบบ  C   
แบบ  D   

   

  จากตารางที่ 5.1 สญัลกัษณ์  แทน ไม่มกีารทํางานในขัน้ตอนนัน้ และ

สญัลกัษณ์ แทน มกีารทํางานในขัน้ตอนนัน้  (อา้งองิจากภาพประกอบ 4.7 ในบทที ่4) และ
แสดงภาพรวมการทดลอง ไดด้งัภาพประกอบ 5.1 
 

     

 

 ภาพประกอบ 5.1 ภาพรวมการทดลองตามขัน้ตอนวธิ ีFEPSA 
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5.2 การเตรียมเซตของคู่ลาํดบักรดอะมิโนท่ีเป็นได้ด้วยเทคนิคเอน็แกรม 
   เซตของคู่ลําดบักรดอะมโินทีเ่ป็นได ้(Feature Vector) ดว้ยเทคนิค 2-Grams 
จากสญัลกัษณ์ยอ่กรดอะมโินมาตรฐาน 20 ชนิด คอื A, R, N, D, C, Q, E, G, H, I, L, K, M, F, 
P, S, T, W, Y และ V  สามารถคาํนวณคู่ลําดบัทีเ่ป็นไปไดท้ัง้สิน้ 400 คู่ลําดบั ดงัน้ี AA, AR, 
AN, AD, AC, AQ, AE, AG, AH, AI, AL, AK, AM, AF, AP, AS, AT, AW, AY, AV, RA, RR, 
RN, RD, RC, RQ, RE, RG, RH, RI, RL, RK, RM, RF, RP, RS, RT, RW, RY, RV, NA, 
NR, NN, ND, NC, NQ, NE, NG, NH, NI, NL, NK, NM, NF, NP, NS, NT, NW, NY, NV, 
DA, DR, DN, DD, DC, DQ, DE, DG, DH, DI, DL, DK, DM, DF, DP, DS, DT, DW, DY, 
DV, CA, CR, CN, CD, CC, CQ, CE, CG, CH, CI, CL, CK, CM, CF, CP, CS, CT, CW, 
CY, CV, QA, QR, QN, QD, QC, QQ, QE, QG, QH, QI, QL, QK, QM, QF, QP, QS, QT, 
QW, QY, QV, EA, ER, EN, ED, EC, EQ, EE, EG, EH, EI, EL, EK, EM, EF, EP, ES, ET, 
EW, EY, EV, GA, GR, GN, GD, GC, GQ, GE, GG, GH, GI, GL, GK, GM, GF, GP, GS, 
GT, GW, GY, GV, HA, HR , HN, HD, HC, HQ, HE, HG, HH, HI, HL, HK, HM, HF, HP, 
HS, HT, HW, HY, HV, IA, IR, IN, ID, IC, IQ, IE, IG, IH, II, IL, IK, IM, IF, IP, IS, IT, IW, 
IY, IV, LA, LR, LN, LD, LC, LQ, LE, LG, LH, LI, LL, LK, LM, LF, LP, LS, LT, LW, LY, 
LV, KA, KR, KN, KD, KC, KQ, KE, KG, KH, KI, KL, KK, KM, KF, KP, KS, KT, KW, KY, 
KV, MA, MR, MN, MD, MC, MQ, ME, MG, MH, MI, ML, MK, MM, MF, MP, MS, MT, 
MW, MY, MV, FA, FR, FN, FD, FC, FQ, FE, FG, FH, FI, FL, FK, FM, FF, FP, FS, FT, 
FW, FY, FV, PA, PR, PN, PD, PC, PQ, PE, PG, PH, PI, PL, PK, PM, PF, PP, PS, PT, 
PW, PY, PV, SA, SR, SN, SD, SC, SQ, SE, SG, SH, SI, SL, SK, SM, SF, SP, SS, ST, 
SW, SY, SV, TA, TR, TN, TD, TC, TQ, TE, TG, TH, TI, TL, TK, TM, TF, TP, TS, TT, 
TW, TY, TV, WA, WR, WN, WD, WC, WQ, WE, WG, WH, WI, WL, WK, WM, WF, WP, 
WS, WT, WW, WY, WV, YA, YR, YN, YD, YC, YQ, YE, YG, YH, YI, YL, YK, YM, YF, 
YP, YS, YT, YW, YY, YV, VA, VR, VN, VD, VC, VQ, VE, VG, VH, VI, VL, VK, VM, VF, 
VP, VS, VT, VW, VY และ VV ตามลาํดบั 
 
  ในการทดสอบประสิทธิภาพของการทดลองทัง้ 4 ลกัษณะ จะใช้ข้อมูลสาย
พนัธุกรรมของผู้ป่วย ประกอบด้วย 3 ชุดข้อมูล คือ ข้อมูลผู้ป่วยธาลสัซีเมีย (Thalassemia 
Disease) เบาหวาน (Diabetes Disease) และดาวน์ซนิโดรม (Downsyndrome Disease) ซึง่
รวบรวมจาก The National Center for Biotechnology Information (NCBI) สามารถแสดง
รายละเอยีดของการทดลองไดต้ามลาํดบั ดงัน้ี 
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5.3 ข้อมลูผูป่้วยธาลสัซีเมีย (Thalassemia Disease) 
   ขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยีประกอบดว้ยสายโปรตนี (Protein Sequence) ซึง่สุ่ม
เลอืก (Sampling) ดว้ยใชค้่าเฉลีย่เลขคณิต (Mean Value) โดยสายโปรตนีมคีวามยาวอยู่
ระหว่าง 30 (±5%) ตวัอกัษร ถงึ 463.496 (±5%) ตวัอกัษร ทัง้สิน้ 264 สาย แบ่งเป็นขอ้มลูซึ่ง
แสดงอาการของโรค (Positive Sequence) จํานวน 127 สาย และไม่แสดงอาการของโรค 
(Negative Sequence) จํานวน 137 สาย ประกอบดว้ยขัน้ตอนในการทดลอง 3 ขัน้ตอน คอื 
การเตรียมข้อมูลค่าความถี่แบบปรบัน้ําหนัก การสกดัลักษณะเฉพาะ และการจําแนกสาย
พนัธุกรรม โดยสามารถอธบิายรายละเอยีดการทดลองตามลาํดบัดงัน้ี 
 

5.3.1 ขัน้ตอนหลกัที ่1 การเตรยีมขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยีแบบปรบัน้ําหนกั  
                     ค่าความถีข่องคู่ลําดบักรดอะมโินแบบ 2-Grams (Frequency Feature 
Vector) ซึง่นบัไดจ้ากขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี สามารถแสดงลกัษณะของขอ้มลูดว้ยค่าความนิยม 
(Hits Ratio) ของคูล่าํดบักรดอะมโิน ไดด้งัภาพประกอบ 5.2  
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ภาพประกอบ 5.2 ลกัษณะของขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยีดว้ยคา่ความนิยม 
 

  จากภาพประกอบ 5.2 พบว่า ในกลุ่มขอ้มูลซึ่งแสดงอาการของโรค มคีู่ลําดบั
กรดอะมโิน GI มคี่าความนิยมสงูสุดเท่ากบั 127 และในกลุ่มขอ้มลูซึง่ไมแ่สดงอาการของโรคมี
ค่าความนิยมสงูสุด 137 และสามารถแสดงค่าความถีข่องคู่ลําดบักรดอะมโินแบบ 2-Grams ทัง้ 
400 คูล่าํดบัของขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี ไดด้งัตารางที ่5.2 

คูล่าํดบัอะมโิน 
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ตารางที ่5.2 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

AA 1 2 68 35  RM 1 2 2 42 

AR 2 3 12 46  RF 1 1 10 9 

AN 3 5 39 48  RP 1 0 1 0 

AD 1 3 6 9  RS 1 1 3 5 

AC 2 2 21 19  RT 1 2 4 6 

AQ 1 0 1 0  RW 0 0 0 0 

AE 1 1 4 9  RY 2 1 15 3 

AG 1 1 5 3  RV 0 1 0 6 

AH 1 1 1 3  NA 2 4 12 45 

AI 2 1 25 9  NR 1 1 1 4 

AL 3 3 29 40  NN 1 3 8 18 

AK 1 1 8 1  ND 2 2 4 14 

AM 5 1 20 25  NC 2 1 7 5 

AF 2 2 9 5  NQ 1 0 4 0 

AP 2 2 63 61  NE 1 4 1 21 

AS 2 4 11 70  NG 2 2 6 28 

AT 3 3 31 75  NH 0 1 0 1 

AW 1 1 1 10  NI 1 3 8 28 

AY 0 0 0 0  NL 0 0 0 0 

AV 0 1 0 1  NK 1 1 7 14 

RA 1 5 2 44  NM 1 0 2 0 

RR 1 1 1 1  NF 1 0 1 0 

RN 1 1 3 3  NP 1 1 20 32 

RD 0 3 0 4  NS 2 3 65 68 

RC 0 1 0 1  NT 1 3 23 19 

RQ 0 0 0 0  NW 0 3 0 4 

RE 4 4 32 86  NY 1 0 2 0 

RG 0 1 0 13  NV 0 0 0 0 

RH 0 1 0 2  DA 1 1 2 6 

RI 1 2 5 44  DR 0 2 0 4 

RL 0 1 0 1  DN 1 1 3 2 



  79 

  

ตารางที ่5.2 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี (ต่อ) 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

RK 0 1 0 2  DD 0 0 0 0 

DC 0 1 0 1  CT 2 3 22 47 

DQ 0 0 0 0  CW 0 0 0 0 

DE 3 3 11 11  CY 1 1 3 1 

DG 0 0 0 0  CV 0 0 0 0 

DH 0 1 0 1  QA 0 0 0 0 

DI 2 3 10 79  QR 0 0 0 0 

DL 0 1 0 8  QN 0 0 0 0 

DK 0 0 0 0  QD 0 0 0 0 

DM 0 0 0 0  QC 0 0 0 0 

DF 0 0 0 0  QQ 0 0 0 0 

DP 0 0 0 0  QE 0 0 0 0 

DS 0 0 0 0  QG 0 0 0 0 

DT 0 0 0 0  QH 0 0 0 0 

DW 0 0 0 0  QI 0 0 0 0 

DY 2 1 1 1  QL 0 0 0 0 

DV 0 0 0 0  QK 0 0 0 0 

CA 2 2 12 39  QM 0 0 0 0 

CR 1 1 11 17  QF 0 0 0 0 

CN 0 0 0 0  QP 1 0 4 0 

CD 1 0 1 0  QS 0 0 0 0 

CC 0 0 0 0  QT 0 0 0 0 

CQ 0 0 0 0  QW 0 0 0 0 

CE 2 1 11 10  QY 0 0 0 0 

CG 0 0 0 0  QV 0 0 0 0 

CH 2 3 26 14  EA 1 2 1 35 

CI 1 1 7 37  ER 3 3 9 16 

CL 1 1 2 2  EN 2 4 72 71 

CK 0 0 0 0  ED 2 4 19 68 

CM 0 0 0 0  EC 2 3 5 19 

CF 0 1 0 1  EQ 1 1 3 2 
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ตารางที ่5.2 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี (ต่อ) 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

CP 0 0 0 0  EE 1 0 1 0 

CS 0 0 0 0  EG 0 1 0 10 

EH 0 1 0 3  HA 4 3 33 13 

EI 1 3 17 56  HR 2 1 6 7 

EL 3 3 8 43  HN 0 0 0 0 

EK 0 0 0 0  HD 0 0 0 0 

EM 3 1 35 14  HC 0 0 0 0 

EF 1 1 19 50  HQ 0 0 0 0 

EP 2 3 12 24  HE 3 3 38 24 

ES 2 2 12 79  HG 0 1 0 1 

ET 3 3 46 80  HH 0 0 0 0 

EW 0 0 0 0  HI 1 1 1 4 

EY 0 0 0 0  HL 1 0 1 0 

EV 0 1 0 1  HK 0 2 0 1 

GA 5 1 11 1  HM 0 0 0 0 

GR 0 0 0 0  HF 0 0 0 0 

GN 0 0 0 0  HP 0 0 0 0 

GD 0 0 0 0  HS 1 0 1 0 

GC 0 1 0 1  HT 0 0 0 0 

GQ 0 0 0 0  HW 0 0 0 0 

GE 1 3 6 13  HY 1 3 1 12 

GG 1 0 1 0  HV 0 0 0 0 

GH 0 0 0 0  IA 2 3 12 80 

GI 1 2 127 137  IR 1 2 17 1 

GL 4 2 79 21  IN 6 5 96 102 

GK 0 0 0 0  ID 2 2 9 25 

GM 0 0 0 0  IC 1 3 4 56 

GF 1 0 1 0  IQ 0 0 0 0 

GP 0 0 0 0  IE 1 2 63 60 

GS 0 0 0 0  IG 1 1 6 1 

GT 0 1 0 4  IH 0 0 0 0 
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ตารางที ่5.2 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี (ต่อ) 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

GW 0 0 0 0  II 1 1 1 5 

GY 0 0 0 0  IL 2 2 4 18 

GV 0 0 0 0  IK 1 1 4 2 

IM 1 1 3 20  KC 0 0 0 0 

IF 1 3 1 5  KQ 0 0 0 0 

IP 1 1 1 12  KE 1 1 4 1 

IS 2 3 8 50  KG 0 0 0 0 

IT 1 2 13 52  KH 0 0 0 0 

IW 0 0 0 0  KI 1 4 1 18 

IY 0 0 0 0  KL 0 0 0 0 

IV 1 2 1 3  KK 0 0 0 0 

LA 2 3 8 52  KM 0 0 0 0 

LR 0 0 0 0  KF 0 0 0 0 

LN 0 0 0 0  KP 0 0 0 0 

LD 0 0 0 0  KS 0 0 0 0 

LC 0 1 0 1  KT 0 0 0 0 

LQ 0 0 0 0  KW 0 0 0 0 

LE 1 2 4 3  KY 0 1 0 13 

LG 0 0 0 0  KV 0 0 0 0 

LH 0 0 0 0  MA 6 3 25 33 

LI 2 3 7 19  MR 0 1 0 1 

LL 2 1 1 4  MN 0 0 0 0 

LK 0 0 0 0  MD 0 0 0 0 

LM 0 0 0 0  MC 0 0 0 0 

LF 1 0 1 0  MQ 0 0 0 0 

LP 3 1 10 4  ME 1 1 14 22 

LS 0 1 0 1  MG 0 0 0 0 

LT 3 0 5 0  MH 0 0 0 0 

LW 0 0 0 0  MI 1 2 4 20 

LY 2 2 4 8  ML 0 0 0 0 

LV 1 0 1 0  MK 0 0 0 0 
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ตารางที ่5.2 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี (ต่อ) 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

KA 0 1 0 1  MM 5 0 10 0 

KR 0 0 0 0  MF 0 0 0 0 

KN 1 1 7 1  MP 1 1 1 2 

KD 1 0 2 0  MS 0 0 0 0 

MT 0 0 0 0  PH 3 4 11 16 

MW 0 0 0 0  PI 1 2 63 65 

MY 0 0 0 0  PL 1 1 2 1 

MV 0 0 0 0  PK 0 1 0 1 

FA 2 1 10 12  PM 0 0 0 0 

FR 1 0 3 0  PF 0 0 0 0 

FN 0 0 0 0  PP 0 1 0 1 

FD 0 0 0 0  PS 1 1 1 6 

FC 0 0 0 0  PT 1 2 7 11 

FQ 0 0 0 0  PW 0 0 0 0 

FE 1 0 2 0  PY 1 0 1 0 

FG 0 0 0 0  PV 0 0 0 0 

FH 0 0 0 0  SA 1 1 63 56 

FI 0 2 0 1  SR 0 0 0 0 

FL 0 0 0 0  SN 1 0 1 0 

FK 0 0 0 0  SD 0 0 0 0 

FM 0 0 0 0  SC 1 1 11 28 

FF 1 0 1 0  SQ 0 0 0 0 

FP 0 0 0 0  SE 1 4 9 37 

FS 0 0 0 0  SG 0 0 0 0 

FT 0 0 0 0  SH 0 1 0 2 

FW 0 0 0 0  SI 1 3 6 39 

FY 0 1 0 4  SL 0 1 0 1 

FV 0 0 0 0  SK 0 0 0 0 

PA 1 4 9 4  SM 1 1 1 1 

PR 2 4 19 69  SF 0 0 0 0 

PN 0 0 0 0  SP 2 3 8 8 
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ตารางที ่5.2 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี (ต่อ) 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

PD 1 1 12 2  SS 1 2 8 44 

PC 1 0 2 0  ST 3 3 12 12 

PQ 0 0 0 0  SW 0 0 0 0 

PE 1 3 3 23  SY 1 1 1 4 

PG 0 0 0 0  SV 0 0 0 0 

TA 4 3 64 17  WM 0 0 0 0 

TR 3 1 15 19  WF 0 0 0 0 

TN 0 0 0 0  WP 0 0 0 0 

TD 0 0 0 0  WS 0 0 0 0 

TC 0 0 0 0  WT 0 0 0 0 

TQ 0 0 0 0  WW 0 0 0 0 

TE 3 6 31 110  WY 0 0 0 0 

TG 0 0 0 0  WV 0 0 0 0 

TH 2 2 8 49  YA 0 0 0 0 

TI 3 4 21 37  YR 0 1 0 13 

TL 0 0 0 0  YN 0 1 0 6 

TK 0 0 0 0  YD 0 2 0 3 

TM 0 0 0 0  YC 1 0 3 0 

TF 0 0 0 0  YQ 0 0 0 0 

TP 0 2 0 6  YE 0 0 0 0 

TS 1 0 1 0  YG 0 0 0 0 

TT 1 1 11 10  YH 0 0 0 0 

TW 0 0 0 0  YI 0 1 0 4 

TY 1 1 1 17  YL 2 0 3 0 

TV 0 0 0 0  YK 0 0 0 0 

WA 0 3 0 4  YM 1 0 1 0 

WR 0 0 0 0  YF 1 0 1 0 

WN 1 1 7 1  YP 1 1 1 10 

WD 0 0 0 0  YS 1 2 8 7 

WC 0 0 0 0  YT 2 1 6 3 

WQ 0 0 0 0  YW 0 0 0 0 
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ตารางที ่5.2 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี (ต่อ) 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

WE 0 0 0 0  YY 0 0 0 0 

WG 0 0 0 0  YV 0 0 0 0 

WH 0 0 0 0  VA 1 1 4 12 

WI 0 1 0 29  VR 0 0 0 0 

WL 0 0 0 0  VN 0 0 0 0 

WK 0 0 0 0  VD 0 0 0 0 

VC 0 0 0 0  VM 0 0 0 0

VQ 0 0 0 0  VF 0 0 0 0

VE 1 2 1 11  VP 0 1 0 1

VG 0 0 0 0  VS 0 0 0 0

VH 0 0 0 0  VT 0 0 0 0

VI 1 0 16 0  VW 0 0 0 0

VL 0 0 0 0  VY 0 0 0 0

VK 0 0 0 0  VV 1 0 1 0

 

   จากตารางที ่5.2 แสดงคา่ความถีข่องคูล่าํดบักรดอะมโินแบบ 2-Grams 
ของข้อมูลผู้ป่วยธาลัสซีเมียโดยในกลุ่มสายพันธุกรรมซึ่งแสดงอาการของโรค (Positive 
Sequence) มคี่าความถี่ของคู่ลําดบักรดอะมโิน AA สูงสุดเท่ากบั 1 และมคี่าจํานวนครัง้ของ
คู่ลําดบั (FIV) เท่ากบั 68 และในกลุ่มสายพนัธุกรรมซึ่งไม่แสดงอาการของโรค (Negative 
Sequence) มคีา่คา่ความถีส่งูสดุเทา่กบั 2 และมคีา่จาํนวนครัง้ของคูล่าํดบั (FIV) เทา่กบั 35  
 
ตารางที ่5.3 คา่สถติขิองขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยีแบบ 2-Grams ทีไ่มป่รบัคา่น้ําหนกั (NBL)  

ค่าสถิติของชดุข้อมลู 
ลกัษณะข้อมลู 

แสดงอาการของโรค ไม่แสดงอาการของโรค 

คา่ความถีส่งูสดุของคูล่าํดบั (Max) 6.00 6.00 

คา่เฉลีย่ของความถีคู่ล่าํดบั (Mean) 0.48 0.87 

คา่สว่นเบีย่งเบนมาตรฐาน (StdDev) 0.19 0.26 
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   จากตารางที่ 5.3 แสดงค่าสถิติของข้อมูลผู้ป่วยธาลัสซีเมียแบบ 
2-Grams ทีไ่มป่รบัค่าน้ําหนกั (NBL) มคีวามถีส่งูสุดของคู่ลําดบัสาํหรบักลุ่มทีแ่สดงอาการของ
โรคเท่ากบั 6.00 กลุ่มทีไ่มแ่สดงอาการของโรคเท่ากบั 6.00 มคี่าความถีเ่ฉลีย่ของคู่ลาํดบักลุ่มที่
แสดงอาการของโรคเท่ากบั 0.48 กลุ่มทีไ่ม่แสดงอาการของโรคเท่ากบั 0.87 มคี่าสว่นเบีย่งเบน
มาตรฐานของคู่ลําดบักลุ่มที่แสดงอาการของโรคเท่ากบั 0.19 กลุ่มที่ไม่แสดงอาการของโรค
เท่ากบั 0.26 โดยเมื่อพจิารณาทัง้ชุดขอ้มูล พบว่า มคี่าความถี่สูงสุดเท่ากบั 6.00 ค่าความถี่
เฉลีย่เทา่กบั 0.07 และมคีา่สว่นเบีย่งเบนมาตรฐานเทา่กบั 0.23  
 

ตารางที ่5.4 คา่สถติขิองขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยีแบบ 2-Grams ทีป่รบัคา่น้ําหนกั (WBL)  

ค่าสถิติของชดุข้อมลู 
ลกัษณะข้อมลู 

แสดงอาการของโรค ไม่แสดงอาการของโรค 

คา่ความถีส่งูสดุของคูล่าํดบั (Max) 8.33 6.94 
คา่เฉลีย่ของความถีคู่ล่าํดบั (Mean) 0.05 0.04 
คา่สว่นเบีย่งเบนมาตรฐาน (StdDev) 0.23 0.14 

 

   จากตารางที่ 5.4 แสดงค่าสถิติของข้อมูลผู้ป่วยธาลัสซีเมียแบบ 
2-Grams ทีป่รบัคา่น้ําหนกั (WBL) ดว้ยสมการ (3.3) โดยมคีวามถีส่งูสดุของคู่ลําดบัสาํหรบักลุ่ม
ทีแ่สดงอาการของโรคเท่ากบั 8.33 กลุ่มทีไ่มแ่สดงอาการของโรคเท่ากบั 6.94 มคี่าความถีเ่ฉลีย่
สาํหรบักลุ่มทีแ่สดงอาการของโรคเท่ากบั 0.05 กลุ่มทีไ่มแ่สดงอาการของโรคเท่ากบั 0.04 มคี่า
ส่วนเบี่ยงเบนมาตรฐานสําหรบักลุ่มที่แสดงอาการของโรคเท่ากบั 0.23 กลุ่มที่ไม่แสดงอาการ
ของโรคเท่ากบั 0.14 เมื่อพจิารณาทัง้ชุดขอ้มลู พบว่า มคี่าความถี่สงูสุดเท่ากบั 8.33 ค่าความถี่
เฉลีย่เทา่กบั 0.42 และมคีา่สว่นเบีย่งเบนมาตรฐานเทา่กบั 0.19  

  จะสงัเกตเห็นได้ว่า ลักษณะของค่าสถิติที่ได้จากตารางที่ 5.3 และ
ตารางที ่5.4 ซึง่เป็นขอ้มูลแบบไม่ปรบัค่าน้ําหนัก (NBL) และแบบปรบัค่าน้ําหนัก (WBL) มี
ความแตกต่างกนั 

 
 5.3.2 ขัน้ตอนหลกัที ่2 สกดัลกัษณะเฉพาะบนขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี  

        จํานวนลกัษณะเฉพาะทีส่กดัไดจ้ากการทดลองแบบ C และ D โดย
กําหนดค่ารอ้ยละการยอมรบัได ้(Support Threshold Point: λ) ทีแ่ตกต่างกนัในขัน้ตอนการ
วเิคราะหร์ะดบัชุดขอ้มลู (Global Sequences Analyze) ดว้ยค่า λ เท่ากบั 0%, 5%, 10%, 15% 
และ 20% ตามลาํดบั และสามารถแสดงจาํนวนของลกัษณะเฉพาะทีส่กดัได ้ดงัตารางที ่5.5 
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ตารางที ่5.5 จาํนวนลกัษณะเฉพาะทีส่กดัไดจ้ากขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี จากการทดลอง 
                 แบบ C และ D เมือ่กาํหนดคา่รอ้ยละการยอมรบัได ้(λ) ทีแ่ตกต่างกนั 

วิธีการทดลอง 
จาํนวนลกัษณะเฉพาะท่ีสกดัได้ 

λ ≥ 0% λ ≥ 5% λ ≥ 10% λ ≥ 15% λ ≥ 20% 

แบบ  C และ D 400 57 23 12 4 
 

   จากตารางที ่5.5 พบว่า เมื่อกําหนดค่า λ ≥ 0% ไดจ้ํานวนคู่ลําดบั
กรดอะมโินที่ใชส้ําหรบัใชเ้ป็นคุณสมบตัขิองขอ้มูล (Attributes) ทัง้สิน้ 400 คุณสมบตั ิหรอื
หมายถงึใชคู้ล่าํดบักรดอะมโินทัง้หมด 400 คูล่าํดบัโดยไมม่กีารสกดัออก ทีค่า่ λ ≥ 5% สามารถ
สกดัได ้57 คุณสมบตั ิไดแ้ก่ AA, AR, AN, AC, AL, AM, AP, AS, AT, RA, RE, RI, RM, NA, 
NI, NP, NS, NT, DI, CA, CH, CI, CT, EA, EN, ED, EI, EL, EM, EF, EP, ES, ET, GI, GL, 
HA, HE, IA, IN, IC, IE, IS, IT, LA, MA, ME, PR, PI, SA, SC, SE, SI, SS, TA, TE, TH และ 
TI  ทีค่่า λ ≥ 10% สามารถสกดัได ้23 คุณสมบตั ิไดแ้ก่ AA, AN, AP, AS, AT, RE, NS, DI, 
EN, ED, EI, ES, ET, GI, GL, IA, IN, IE, PR, PI, SA, TA และ TE ตามลําดบั ทีค่่า λ ≥ 15% 
สามารถสกดัได ้12 คุณสมบตั ิไดแ้ก่ AP, AT, RE, NS, EN, ET, GI, IN, IE, PI, SA และ TE          
และทีค่่า λ ≥ 20% สามารถสกดัได ้4 คุณสมบตั ิไดแ้ก่ EN, GI, IN และ TE สามารถแสดง
แผนภมูเิปรยีบเทยีบจาํนวนลกัษณะเฉพาะทีส่กดัได ้ดงัภาพประกอบ 5.3 
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                       ขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยีเมือ่กาํหนดคา่รอ้ยละการยอมรบัได ้(λ) ทีแ่ตกต่างกนั 
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  จากภาพประกอบ 5.3 พบว่า จํานวนลกัษณะเฉพาะที่สกดัได้จะมี
จาํนวนลดลง เมือ่กาํหนดคา่รอ้ยละของการยอมรบัได ้(λ) ทีส่งูขึน้ 

 
5.3.3 ขัน้ตอนหลกัที ่3 จาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยีดว้ยลกัษณะเฉพาะ 

           ทาํการจําแนกโดยใชชุ้ดเครื่องมอื (Tools Box) ของโปรแกรม WEKA 
เวอรช์นั 3.4.10 ประกอบดว้ยขัน้ตอนวธิ ี 2 กลุ่ม คอื กลุ่มที ่1 โครงขา่ยประสาทเทยีมหลายชัน้ 
(MLP) และโครงขา่ยประสาทเทยีมเรเดยีลเบสสิฟงักช์นั (RBF) สาํหรบักลุ่มที ่2 ไดแ้ก่ ตน้ไม้
การตดัสนิใจแบบ Alternating Decision Tree (ADTree) แบบ Pruned C4.5 Decision Tree 
(J48) และแบบ K Random Features Decision Tree (RandomTree) ตามลาํดบั  
    โดยสามารถแสดงลกัษณะตวัอย่างโครงข่ายประสาทเทยีมแบบหลาย
ชัน้ (MLP) ทีใ่ชใ้นการจาํแนกขอ้มลูไดด้งัภาพประกอบ 5.4 ถงึภาพประกอบ 5.6 ตามลาํดบั 
 

 

ภาพประกอบ 5.4 โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ MLP สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชุดขอ้มลู 
                       ผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 10% (Input = 23 ตวั) 
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ภาพประกอบ 5.5 โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ MLP สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชุดขอ้มลู 
                       ผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 15% (Input = 12 ตวั) 

 
 

ภาพประกอบ 5.6 โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ MLP สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชุดขอ้มลู 
                       ผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 20% (Input = 4 ตวั) 
 
   จากภาพประกอบ 5.4 ถึงภาพประกอบ 5.6 ลกัษณะของโครงข่าย
ประสาทเทยีมแบบหลายชัน้ (MLP) คอื ชัน้ที ่1 ชัน้ขอ้มลูนําเขา้ผา่นทางคุณสมบตัขิองขอ้มลูซึง่
สกดัได ้ชัน้ที ่2 เป็นชัน้ซ่อน และในชัน้ที ่3 เป็นชัน้ผลลพัธ์ ประกอบดว้ยผลลพัธ์จํานวน 2 ค่า 
คอื 1 แทน ความหมายว่าแสดงอาการของโรค (Positive) และค่า 0 แทน ความหมายว่าไม่
แสดงอาการของโรค (Negative) 
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    และสามารถแสดงตวัอย่างของต้นไมก้ารตดัสนิใจสําหรบัการจําแนก
ขอ้มลูดว้ยขัน้ตอนวธิแีบบ Alternating Decision Tree (ADTree) ดงัภาพประกอบ 5.7 ถงึ
ภาพประกอบ 5.9 ตามลาํดบั 
 

 

ภาพประกอบ 5.7 ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ ADTree สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชุดขอ้มลู 
                       ผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 10% 
 

 

ภาพประกอบ 5.8 ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ ADTree สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชุดขอ้มลู 
                       ผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 15% 
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ภาพประกอบ 5.9 ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ ADTree สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชุดขอ้มลู 
                       ผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 20% 
 
    และสามารถแสดงตวัอย่างของต้นไมก้ารตดัสนิใจสําหรบัการจําแนก
ขอ้มลูดว้ยขัน้ตอนวธิแีบบ Pruned C4.5 Decision Tree (J48) ดงัภาพประกอบ 5.10 ถงึ
ภาพประกอบ 5.12 ตามลาํดบั 
 

 
 

ภาพประกอบ 5.10 ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ J48 สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชดุขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 10% 
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ภาพประกอบ 5.11 ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ J48 สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชดุขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 15% 
 

 
 

ภาพประกอบ 5.12 ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ J48 สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชดุขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 20% 
 
   จากภาพประกอบ 5.7 ถงึภาพประกอบ 5.12 พบว่า ลกัษณะตน้ไมก้าร
ตดัสนิใจแบบ ADTree มคีวามสมดุล (Balance) มากกว่าตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ J48 และ
พบวา่ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ J48 มจีาํนวนชัน้ของตน้ไมม้ากกวา่แบบ ADTree 
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5.3.4 เปรยีบเทยีบผลการทดลองขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี  
        5.3.4.1 เปรยีบเทยีบคา่ความถูกตอ้งของการจาํแนกขอ้มลู 
          ค่าความถูกต้องของการจําแนกข้อมูลตามแบบจําลองการ

วเิคราะหร์ปูและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม สามารถแสดงดงัตารางที ่5.6 และตารางที ่5.7 ตามลาํดบั 
     
ตารางที ่5.6 ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยีของการทดลองแบบ A และ B  

การทดลอง 
จาํนวน

คณุสมบติั 
ค่าความถกูต้อง (เปอรเ์ซน็ต)์ 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

แบบ A 400 80.47% 81.06% 83.33% 82.58% 86.96% 
แบบ B 400 82.12% 86.36% 88.26% 85.98% 88.87% 

 

            จากตารางที ่5.5 สามารถแสดงแผนภูมเิปรยีบเทยีบค่าความถูก
ตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยีดว้ยขัน้ตอนวธิแีบบต่าง ๆ ของการทดลองแบบ A และ B 
แสดงดงัภาพประกอบ 5.13 
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ภาพประกอบ 5.13 ความถกูตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยีของการทดลองแบบ A และB 
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     จากตารางที่ 5.6 และภาพประกอบ 5.13 พบว่า ในการจําแนกขอ้มูล
ของการทดลองซึง่มกีารปรบัค่าน้ําหนกัขอ้มลู (WBL) จะใหค้่าความถูกตอ้ง (Accuracy) สงูกว่า
การทดลองแบบไมป่รบัค่าน้ําหนกัของขอ้มลู (NBL) โดยขัน้ตอนวธิแีบบโครงขา่ยประสาทเทยีม
หลายชัน้ (MLP) ใหค้่าความถูกตอ้งในการจําแนกสูงทีสุ่ด เท่ากบั 88.87% รองลงมาคอื J48 
เท่ากบั 88.26% ADTree เท่ากบั 86.36% RBF เท่ากบั 85.98% และ RandomTree เท่ากบั 
82.12% ตามลาํดบั และสามารถแสดงคา่ความถูกตอ้งการจาํแนกของการทดลองแบบ C และ D 
เมือ่กาํหนดคา่รอ้ยละการยอมรบัได ้(λ) ทีแ่ตกต่างกนั ดงัตารางที ่5.7 

 
ตารางที ่5.7 ความถูกต้องการจําแนกขอ้มูลผูป้่วยธาลสัซเีมยีของการทดลองแบบ C และ D       
                 เมือ่กาํหนดคา่รอ้ยละการยอมรบัได ้(λ) ทีแ่ตกต่างกนั 
วิธีการ
ทดลอง λ 

จาํนวน
คณุสมบติั 

ค่าความถกูต้อง (เปอรเ์ซน็ต)์ 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

แบบ  C 

0% 400 80.47% 81.06% 83.33% 82.58% 86.96% 
5% 57 88.26% 81.06% 85.61% 80.68% 90.15% 
10% 23 84.47% 85.23% 87.88% 83.55% 90.91% 
15% 12 83.33% 76.52% 79.92% 73.11% 78.03% 
20% 4 80.30% 79.17% 78.41% 72.73% 78.03% 

แบบ  D 

0% 400 82.12% 86.36% 88.26% 85.98% 88.87% 
5% 57 83.33% 87.50% 86.74% 83.33% 89.82% 
10% 23 84.33% 89.08% 87.88% 85.61% 91.64% 
15% 12 84.46% 84.09% 87.30% 75.00% 85.23% 
20% 4 83.33% 85.61% 86.36% 80.68% 85.04% 

 

      จากตารางที ่5.7 สามารถแสดงแผนภูมเิปรยีบเทยีบความถูกต้องการ
จําแนกข้อมูลสายพนัธุกรรมผู้ป่วยธาลัสซีเมียด้วยการทดลองแบบ C และ D ดังแสดงใน
ภาพประกอบ 5.14 ถงึภาพประกอบ 5.17 ตามลาํดบั 
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ภาพประกอบ 5.14 ความถกูตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยีของการทดลองแบบ C  
    และ D เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 5% 
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ภาพประกอบ 5.15 ความถกูตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยีของการทดลองแบบ C 
       และ D เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 10% 
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ภาพประกอบ 5.16 ความถกูตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยีของการทดลองแบบ C  
        และ D เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 15% 
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ภาพประกอบ 5.17 ความถกูตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยีของการทดลองแบบ C  
       และ D เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 20% 
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      จากภาพประกอบ 5.14 ถึงภาพประกอบ 5.17 พบว่า โดยรวมการ
ทดลองแบบปรบัค่าน้ําหนัก (WBL) ใหค้่าความถูกต้องในการจําแนกขอ้มลูสงูกว่าการทดลอง
แบบ ไมป่รบัค่าน้ําหนกั (NBL) และจากภาพประกอบ 5.9 ซึง่มกีารกําหนดค่า λ ≥ 10% ใหค้่า
ความถูกต้องสูงที่สุด และเมื่อเปรยีบเทยีบขัน้ตอนในการจําแนกขอ้มูลพบว่าขัน้ตอนวธิแีบบ 
MLP ใหค้่าความถูกตอ้งสงูสุดเท่ากบั 90.87% ADTree เท่ากบั 89.40% J48 เท่ากบั 87.88%        
RBF เทา่กบั 85.61% และ RandomTree เทา่กบั 84.85% ตามลาํดบั  
      โดยเมื่อนําผลการจําแนกข้อมูลของการทดลองแบบ A และ B 
เปรยีบเทยีบกบัการทดลองแบบ C และ D ซึง่กําหนดค่า λ ≥ 10% สามารถแสดงไดด้งัตารางที ่
5.8 และภาพประกอบ 5.18 

 

ตารางที ่5.8 เปรยีบเทยีบคา่ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี 

การทดลอง 
จาํนวน

คณุสมบติั 
ค่าความถกูต้อง (เปอรเ์ซน็ต)์ 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

แบบ  A 400 80.47% 81.06% 83.33% 82.58% 86.96% 
แบบ  B 400 82.12% 86.36% 88.26% 85.98% 88.87% 
แบบ  C 23 84.47% 85.23% 87.88% 83.55% 90.91% 
แบบ  D 23 84.33% 89.08% 87.88% 85.61% 91.64% 

*หมายเหตุ การทดลองแบบ C และ D กาํหนดคา่รอ้ยละการยอมรบัไดเ้ทา่กบั 10 (λ ≥ 10%) 
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ภาพประกอบ 5.18 เปรยีบเทยีบคา่ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี 
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      5.3.4.2 เปรยีบเทยีบเวลาทีใ่ชใ้นการจาํแนกขอ้มลู 
  สามารถแสดงเวลาที่ใชใ้นการจําแนกขอ้มูลผูป้่วยธาลสัซเีมยี

ของการทดลองแบบ A และ B ดงัตารางที ่5.9 และการทดลองแบบ C และ D ดงัตารางที ่5.10 
ตามลาํดบั 

 
ตารางที ่5.9  เวลาทีใ่ชใ้นการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยีของการทดลองแบบ A และ B  

การทดลอง 
จาํนวน

คณุสมบติั 
เวลาท่ีใช้ (วินาที) 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

แบบ  A 400 1.36 2.72 1.28 1.25 84.92 
แบบ  B 400 1.36 2.81 1.34 1.48 85.66 

 
ตารางที ่5.10 เวลาทีใ่ชใ้นการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยีของการทดลองแบบ C และ D  
                  เมือ่กาํหนดค่ารอ้ยละการยอมรบัได ้(λ) ทีแ่ตกต่างกนั 

การทดลอง λ 
จาํนวน

คณุสมบติั 
เวลาท่ีใช้ (วินาที) 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

แบบ  C 

0% 400 1.36 2.72 1.28 1.25 84.92 
5% 57 0.06 0.24 0.10 0.26 4.70 
10% 23 0.03 0.09 0.05 0.14 1.44 
15% 12 0.05 0.07 0.07 0.23 0.61 
20% 4 0.02 0.05 0.05 0.47 0.22 

แบบ  D 

0% 400 1.36 2.81 1.34 1.48 85.66 
5% 57 0.05 0.89 0.10 0.35 5.80 
10% 23 0.02 0.09 0.05 0.13 1.44 
15% 12 0.03 0.06 0.05 0.44 0.69 
20% 4 0.04 0.03 0.03 0.27 0.24 

 

       จากตารางที ่ 5.9 และตารางที ่5.10 พบว่า การทดลองแบบ A 
และ B ใชเ้วลาในการจาํแนกสงูกวา่การทดลองแบบ C และ D และขัน้ตอนวธิแีบบ MLP ใชเ้วลา
ในการจาํแนกสงูทีสุ่ด และขัน้ตอนวธิแีบบ RandomTree ใชเ้วลาในการจาํแนกน้อยทีสุ่ด ตาราง
ที่ 5.11 และภาพประกอบ 5.19 แสดงการเปรยีบเทยีบเวลาที่ใชใ้นการจําแนกขอ้มูลของการ
ทดลองแบบ A และ B กบัการทดลองแบบ C และ D เมื่อกําหนดค่า λ ≥ 10% สามารถแสดง
รายละเอยีดดงัตารางที ่5.11 และภาพประกอบ 5.19 ตามลาํดบั 
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ตารางที ่5.11 เปรยีบเทยีบเวลาทีใ่ชจ้าํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี 

การทดลอง 
จาํนวน

คณุสมบติั 
เวลาท่ีใช้ (วินาที) 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

แบบ  A 400 1.36 2.72 1.28 1.25 84.92 
แบบ  B 400 1.36 2.81 1.34 1.48 85.66 
แบบ  C 23 0.03 0.09 0.05 0.14 1.44 
แบบ  D 23 0.02 0.09 0.05 0.13 1.44 

*หมายเหตุ การทดลองแบบ C และ D กาํหนดคา่รอ้ยละการยอมรบัไดเ้ทา่กบั 10 (λ ≥ 10%) 
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ภาพประกอบ 5.19 เปรยีบเทยีบเวลาทีใ่ชบ้นชุดขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี 
 

5.3.4.3 การวจิารณ์ผลทดลองขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี  
          จากการทดลองแบบ A, B, C และ D (ตารางที ่5.1) พบว่า 

การจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี โดยทดลองดว้ยการปรบัคา่น้ําหนกัขอ้มลู (WBL) ใหค้า่ความ
ถูกต้องสูงกว่าการทดลองแบบไม่ปรบัค่าน้ําหนักขอ้มูล (NBL) เมื่อพจิารณาขัน้ตอนวธิทีี่ใช ้
พบวา่ ขัน้ตอนวธิโีครงขา่ยประสาทเทยีมแบบหลายชัน้ (MLP) ใหค้่าความถูกตอ้งในการจาํแนก
สงูทีสุ่ด รองลงมาคอื ADTree J48 RBF และ RandomTree ตามลําดบั และพบว่าขัน้ตอนวธิี
แบบ RandomTree ใชเ้วลาน้อยทีสุ่ด และโครงขา่ยประสาทเทยีมแบบหลายชัน้ (MLP) ใชเ้วลา

ขัน้ตอนวธิ ี
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มากทีสุ่ด และพบว่าในขัน้ตอนการสกดัลกัษณะเฉพาะของการทดลองแบบ C และ D สามารถ
ลดจาํนวนคุณสมบตัขิองขอ้มลูทีใ่ชใ้นการจําแนกลงได ้โดยทีค่่า λ ≥ 5% สามารถสกดัได ้57 
คุณสมบตั ิทีค่า่ λ ≥ 10% สกดัได ้23 คุณสมบตั ิทีค่า่ λ ≥ 15% สกดัได ้12 คุณสมบตั ิและทีค่่า 
λ ≥ 20% สกดัได ้4 คุณสมบตั ิตามลําดบั ในการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยธาลสัซเีมยี เมื่อกําหนดที่
คา่ λ ≥ 10% จะใหค้า่ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูทีส่งู 
 
5.4 ข้อมลูผูป่้วยเบาหวาน (Diabetes Disease) 
   ขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวานประกอบดว้ยสายโปรตนีทัง้สิน้ 393 สาย โดยมคีวามยาว
ทีใ่ชอ้ยูร่ะหวา่ง 30 (±5%) ตวัอกัษร ถงึ 152.58 (±5%) ตวัอกัษร แบ่งเป็นขอ้มลูซึง่แสดงอาการ
ของโรคจาํนวน 121 สาย และไมแ่สดงอาการของโรคจาํนวน 272 สาย ประกอบดว้ยขัน้ตอนใน
การทดลอง 3 ขัน้ตอน คอื การเตรยีมขอ้มลูค่าความถีแ่บบปรบัน้ําหนกั การสกดัลกัษณะเฉพาะ 
และการจาํแนกสายพนัธุกรรม โดยสามารถอธบิายรายละเอยีดการทดลองตามลาํดบั ดงัน้ี 
   

5.4.1 ขัน้ตอนที ่1 การเตรยีมขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวานแบบปรบัน้ําหนกั  
                    ค่าความถี่ของคู่ลําดบักรดอะมโินแบบ 2-Grams จากข้อมูลผู้ป่วย
เบาหวาน สามารถแสดงลกัษณะของขอ้มลูดว้ยค่าความนิยม (Hits Ratio) ของคู่ลําดบักรดอะมิ
โน ดงัภาพประกอบ 5.20  
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   จากภาพประกอบ 5.20 พบว่า ในกลุ่มขอ้มลูซึ่งแสดงอาการของโรค มคีู่ลําดบั
กรดอะมโิน GI มคี่าความนิยมสงูสุดเท่ากบั 127 สาํหรบั และในกลุ่มขอ้มูลซึ่งไม่แสดงอาการ
ของโรค มคี่าความนิยมสูงสุด 272 และสามารถแสดงค่าความถี่ของคู่ลําดบักรดอะมโินแบบ      
2-Grams ทัง้ 400 คูล่าํดบัของขอ้มลูขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวาน ไดด้งัตารางที ่5.12 
 
ตารางที ่5.12 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวาน 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

AA 2 1 9 136  RM 2 2 15 41 
AR 3 2 11 40  RF 0 1 0 22 
AN 5 5 21 84  RP 1 1 1 1 
AD 1 1 47 9  RS 1 1 12 6 
AC 3 2 10 38  RT 3 1 6 12 
AQ 0 1 0 1  RW 0 0 0 0 
AE 1 1 63 9  RY 0 2 0 17 
AG 1 1 5 13  RV 1 1 8 7 
AH 0 1 0 11  NA 3 2 53 22 
AI 3 3 13 32  NR 1 1 3 2 
AL 4 3 20 119  NN 0 1 0 14 
AK 1 1 2 9  ND 2 2 13 79 
AM 2 5 8 46  NC 1 2 5 26 
AF 1 2 2 19  NQ 0 1 0 4 
AP 1 2 79 137  NE 2 1 15 39 
AS 2 2 77 27  NG 3 1 6 12 
AT 3 3 44 52  NH 1 1 4 1 
AW 0 1 0 2  NI 3 1 71 15 
AY 0 0 0 0  NL 0 0 0 0 
AV 0 0 0 0  NK 0 1 0 7 
RA 3 2 19 30  NM 0 1 0 2 
RR 1 0 1 0  NF 1 0 1 0 
RN 0 1 0 4  NP 1 1 30 45 
RD 0 0 0 0  NS 5 2 92 139 
RC 0 1 0 4  NT 3 2 18 38 
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ตารางที ่5.12 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวาน (ต่อ) 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

RQ 0 0 0 0  NW 0 0 0 0 
RE 5 3 49 122  NY 0 1 0 4 
RG 0 0 0 0  NV 0 0 0 0 
RH 0 1 0 1  DA 0 1 0 5 
RI 2 3 12 75  DR 1 2 46 64 
RL 1 0 3 0  DN 1 1 1 1 
RK 0 0 0 0  DD 0 0 0 0 
DC 0 1 0 5  CT 3 2 11 56 
DQ 0 0 0 0  CW 0 0 0 0 
DE 3 3 59 21  CY 1 1 7 13 
DG 0 0 0 0  CV 0 0 0 0 
DH 1 1 46 5  QA 0 0 0 0 
DI 2 1 12 29  QR 0 0 0 0 
DL 1 1 1 7  QN 0 0 0 0 
DK 0 0 0 0  QD 0 0 0 0 
DM 0 1 0 2  QC 0 0 0 0 
DF 0 0 0 0  QQ 0 0 0 0 
DP 0 0 0 0  QE 0 0 0 0 
DS 0 1 0 20  QG 0 0 0 0 
DT 0 0 0 0  QH 0 0 0 0 
DW 0 0 0 0  QI 0 0 0 0 
DY 1 2 1 9  QL 0 0 0 0 
DV 0 0 0 0  QK 0 0 0 0 
CA 4 3 8 97  QM 0 0 0 0 
CR 1 3 7 84  QF 0 0 0 0 
CN 0 0 0 0  QP 0 1 0 4 
CD 0 0 0 0  QS 0 0 0 0 
CC 0 1 0 2  QT 0 0 0 0 
CQ 0 0 0 0  QW 0 0 0 0 
CE 2 2 10 20  QY 0 0 0 0 
CG 0 1 0 1  QV 0 0 0 0 
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ตารางที ่5.12 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวาน (ต่อ) 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

CH 2 2 10 40  EA 2 1 9 16 
CI 1 1 6 26  ER 3 3 16 23 
CL 1 1 9 9  EN 4 2 91 161 
CK 0 0 0 0  ED 3 3 13 56 
CM 0 0 0 0  EC 2 2 19 12 
CF 0 0 0 0  EQ 1 1 1 3 
CP 0 0 0 0  EE 2 0 3 0 
CS 0 0 0 0  EG 2 2 11 61 

EH 1 0 46 0  HA 2 4 11 51 

EI 2 3 17 72  HR 2 2 4 7 

EL 1 3 9 16  HN 1 0 1 0 

EK 0 0 0 0  HD 0 1 0 2 

EM 1 3 2 46  HC 0 0 0 0 

EF 1 1 32 67  HQ 0 0 0 0 

EP 3 2 16 15  HE 1 3 6 57 

ES 2 2 12 28  HG 0 1 0 2 

ET 2 3 13 60  HH 0 0 0 0 

EW 0 0 0 0  HI 2 1 10 7 

EY 0 0 0 0  HL 0 1 0 1 

EV 1 0 2 0  HK 0 0 0 0 

GA 4 5 6 15  HM 0 0 0 0 

GR 1 1 3 4  HF 0 0 0 0 

GN 1 1 2 1  HP 0 0 0 0 

GD 0 0 0 0  HS 0 1 0 1 

GC 0 1 0 1  HT 1 1 1 1 

GQ 0 0 0 0  HW 0 0 0 0 

GE 3 1 50 33  HY 2 1 49 8 

GG 0 1 0 1  HV 0 0 0 0 

GH 1 1 4 4  IA 2 2 8 18 

GI 2 3 121 272  IR 1 1 2 27 

GL 2 4 7 85  IN 10 6 52 173 
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ตารางที ่5.12 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวาน (ต่อ) 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

GK 0 0 0 0  ID 2 2 11 18 

GM 1 1 2 2  IC 3 3 19 93 

GF 1 0 1 0  IQ 2 0 4 0 

GP 0 1 0 2  IE 1 1 81 143 

GS 0 0 0 0  IG 1 2 5 12 

GT 0 0 0 0  IH 0 0 0 0 

GW 0 0 0 0  II 1 1 2 1 

GY 0 0 0 0  IL 1 2 5 19 

GV 0 0 0 0  IK 1 1 3 7 
IM 2 1 4 30  KC 0 0 0 0 
IF 1 1 2 3  KQ 0 0 0 0 
IP 1 1 6 4  KE 1 1 3 7 
IS 2 3 14 56  KG 0 0 0 0 
IT 2 5 74 79  KH 0 0 0 0 
IW 0 0 0 0  KI 1 1 7 2 
IY 0 0 0 0  KL 0 0 0 0 
IV 2 3 5 5  KK 0 0 0 0 
LA 4 2 14 30  KM 0 0 0 0 
LR 0 0 0 0  KF 0 0 0 0 
LN 0 0 0 0  KP 1 0 1 0 
LD 1 0 1 0  KS 0 0 0 0 
LC 0 1 0 4  KT 0 0 0 0 
LQ 0 0 0 0  KW 0 0 0 0 
LE 2 2 10 9  KY 0 0 0 0 
LG 0 1 0 2  KV 0 0 0 0 
LH 0 0 0 0  MA 3 6 16 68 
LI 3 2 21 24  MR 0 0 0 0 
LL 2 2 5 6  MN 0 1 0 2 
LK 0 0 0 0  MD 0 0 0 0 
LM 0 0 0 0  MC 0 0 0 0 
LF 1 1 1 8  MQ 0 0 0 0 
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ตารางที ่5.12 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวาน (ต่อ) 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

LP 1 3 6 18  ME 2 2 9 88 
LS 0 0 0 0  MG 0 0 0 0 
LT 1 3 1 9  MH 0 0 0 0 
LW 0 0 0 0  MI 2 3 7 20 
LY 1 2 1 10  ML 0 0 0 0 
LV 0 1 0 1  MK 0 0 0 0 
KA 0 0 0 0  MM 1 5 3 20 
KR 0 0 0 0  MF 0 0 0 0 
KN 0 1 0 7  MP 1 1 4 2 
KD 0 1 0 3  MS 1 0 1 0 
MT 0 1 0 1  PH 4 4 12 24 
MW 0 0 0 0  PI 1 2 81 137 
MY 1 1 2 1  PL 1 1 3 4 
MV 0 0 0 0  PK 0 0 0 0 
FA 1 2 8 15  PM 0 0 0 0 
FR 1 1 2 5  PF 0 0 0 0 
FN 0 0 0 0  PP 1 1 2 2 
FD 0 0 0 0  PS 1 1 4 2 
FC 0 0 0 0  PT 2 1 10 9 
FQ 0 0 0 0  PW 0 0 0 0 
FE 1 1 2 6  PY 1 1 2 2 
FG 0 0 0 0  PV 0 0 0 0 
FH 0 0 0 0  SA 1 1 83 136 
FI 1 1 4 18  SR 0 0 0 0 
FL 0 0 0 0  SN 0 1 0 1 
FK 0 0 0 0  SD 0 0 0 0 
FM 0 0 0 0  SC 2 2 15 55 
FF 0 1 0 1  SQ 0 0 0 0 
FP 0 0 0 0  SE 2 2 73 23 
FS 0 0 0 0  SG 0 0 0 0 
FT 0 0 0 0  SH 0 1 0 3 
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ตารางที ่5.12 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวาน (ต่อ) 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

FW 0 0 0 0  SI 2 3 5 30 
FY 0 0 0 0  SL 1 0 2 0 
FV 0 0 0 0  SK 0 0 0 0 
PA 4 1 24 19  SM 2 0 3 0 
PR 3 3 29 89  SF 1 1 2 3 
PN 0 0 0 0  SP 3 3 18 25 
PD 1 1 2 12  SS 2 1 4 13 
PC 0 1 0 2  ST 1 3 12 16 
PQ 0 0 0 0  SW 0 0 0 0 
PE 3 1 13 19  SY 0 3 0 67 
PG 0 0 0 0  SV 0 0 0 0 
TA 2 4 18 72  WM 0 0 0 0 
TR 2 3 13 26  WF 0 0 0 0 
TN 0 0 0 0  WP 0 0 0 0 
TD 0 1 0 1  WS 0 0 0 0 
TC 0 1 0 3  WT 1 0 1 0 
TQ 0 0 0 0  WW 0 0 0 0 
TE 4 5 28 107  WY 0 0 0 0 
TG 0 0 0 0  WV 0 0 0 0 
TH 2 2 8 22  YA 0 0 0 0 
TI 4 4 20 100  YR 2 0 2 0 
TL 0 0 0 0  YN 1 3 1 67 
TK 0 0 0 0  YD 1 0 46 0 
TM 0 0 0 0  YC 1 1 3 6 
TF 0 0 0 0  YQ 0 0 0 0 
TP 1 0 18 0  YE 0 0 0 0 
TS 0 0 0 0  YG 0 1 0 2 
TT 1 1 10 22  YH 0 0 0 0 
TW 0 0 0 0  YI 0 0 0 0 
TY 1 1 3 16  YL 0 4 0 7 
TV 0 0 0 0  YK 0 0 0 0 
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ตารางที ่5.12 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวาน (ต่อ) 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

WA 0 0 0 0  YM 1 1 1 1 
WR 0 0 0 0  YF 0 0 0 0 
WN 0 2 0 71  YP 1 1 1 19 
WD 0 1 0 1  YS 1 1 4 8 
WC 0 0 0 0  YT 1 2 2 9 
WQ 0 0 0 0  YW 0 0 0 0 
WE 0 0 0 0  YY 0 1 0 1 
WG 0 1 0 1  YV 0 0 0 0 
WH 0 0 0 0  VA 1 2 2 7 
WI 1 0 1 0  VR 0 0 0 0 
WL 0 0 0 0  VN 0 0 0 0 
WK 0 0 0 0  VD 0 0 0 0 
VC 0 0 0 0  VM 0 0 0 0 
VQ 0 0 0 0  VF 0 0 0 0 
VE 2 1 13 13  VP 0 0 0 0 
VG 0 0 0 0  VS 0 0 0 0 
VH 0 0 0 0  VT 0 0 0 0 
VI 0 1 0 26  VW 0 0 0 0 
VL 0 0 0 0  VY 0 0 0 0 
VK 0 0 0 0  VV 0 1 0 1 

 

   จากตารางที่ 5.12 แสดงค่าความถี่ของคู่ลําดับกรดอะมิโนแบบ          
2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวานโดยในกลุ่มสายพนัธุกรรมซึง่แสดงอาการของโรค (Positive 
Sequence) คู่ลําดบักรดอะมโิน AA มคี่าความถีส่งูสุดเท่ากบั 2 และมคี่าจาํนวนครัง้ของคู่ลําดบั 
(FIV) เท่ากบั 9 และในกลุ่มสายพนัธุกรรมซึง่ไมแ่สดงอาการของโรค (Negative Sequence)     
มคีา่คา่ความถีส่งูสดุเทา่กบั 1 และมคีา่จาํนวนครัง้ของคูล่าํดบั (FIV) เทา่กบั 136 
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ตารางที ่5.13 คา่สถติขิองขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวานแบบ 2-Grams ทีไ่มป่รบัคา่น้ําหนกั (NBL)  

ค่าสถิติของชดุข้อมลู 
ลกัษณะข้อมลู 

แสดงอาการของโรค ไม่แสดงอาการของโรค 

คา่ความถีส่งูสดุของคูล่าํดบั (Max) 10.00 6.00 

คา่เฉลีย่ของความถีคู่ล่าํดบั (Mean) 0.07 0.06 

คา่สว่นเบีย่งเบนมาตรฐาน (StdDev) 0.22 0.20 
 

        จากตารางที่ 5.13 ซึ่งแสดงค่าสถิติต่างๆ ของข้อมูลผู้ป่วย
เบาหวานแบบ 2-Grams ทีไ่มป่รบัค่าน้ําหนกั (NBL) มคีวามถี่สงูสุดของคู่ลําดบัสาํหรบักลุ่มที่
แสดงอาการของโรคเท่ากบั 10.00 กลุ่มทีไ่มแ่สดงอาการของโรคเท่ากบั 6.00 มคี่าความถี่เฉลีย่
ของคูล่าํดบักลุ่มทีแ่สดงอาการของโรคเทา่กบั 0.07 กลุ่มทีไ่มแ่สดงอาการของโรคเท่ากบั 0.06 มี
ค่าส่วนเบี่ยงเบนมาตรฐานของคู่ลําดบักลุ่มที่แสดงอาการของโรคเท่ากบั 0.22 กลุ่มทีไ่ม่แสดง
อาการของโรคเท่ากบั 0.20 โดยเมื่อพจิารณาทัง้ชุดขอ้มูลพบว่าค่าความถี่สูงสุดเท่ากบั 6.00 
คา่ความถีเ่ฉลีย่เทา่กบั 0.06 และมคีา่สว่นเบีย่งเบนมาตรฐานเทา่กบั 0.20 
 

ตารางที ่5.14 คา่สถติขิองขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวานแบบ 2-Grams ทีป่รบัคา่น้ําหนกั (WBL)  

ค่าสถิติของชดุข้อมลู 
ลกัษณะข้อมลู 

แสดงอาการของโรค ไม่แสดงอาการของโรค 

คา่ความถีส่งูสดุของคูล่าํดบั (Max) 9.09 8.33 
คา่เฉลีย่ของความถีคู่ล่าํดบั (Mean) 0.06 0.06 
คา่สว่นเบีย่งเบนมาตรฐาน (StdDev) 0.21 0.24 

  

              จากตารางที่ 5.14 แสดงค่าสถิติของข้อมูลผู้ป่วยเบาหวานแบบ 
2-Grams ทีป่รบัคา่น้ําหนกั (WBL) มคีวามถีส่งูสดุของคูล่าํดบัสาํหรบักลุ่มทีแ่สดงอาการของโรค
เท่ากบั 9.09 กลุ่มที่ไม่แสดงอาการของโรคเท่ากบั 8.33 มคี่าความถี่เฉลี่ยสําหรบักลุ่มที่แสดง
อาการของโรคเท่ากบั 0.06 กลุ่มที่ไม่แสดงอาการของโรคเท่ากับ 0.06 มีค่าส่วนเบี่ยงเบน
มาตรฐานสําหรบักลุ่มทีแ่สดงอาการของโรคเท่ากบั 0.21 กลุ่มทีไ่ม่แสดงอาการของโรคเท่ากบั 
0.24 เมือ่พจิารณาทัง้ชุดขอ้มลู พบวา่ ค่าความถีส่งูสุดเท่ากบั 9.09 ค่าความถีเ่ฉลีย่เทา่กบั 0.06 
และมคีา่สว่นเบีย่งเบนมาตรฐานเทา่กบั 0.23 
 

    5.4.2 ขัน้ตอนที ่2 สกดัลกัษณะเฉพาะบนขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวาน  
         จํานวนลกัษณะเฉพาะทีส่กดัไดจ้ากการทดลองแบบ C และ D 

โดยกําหนดค่ารอ้ยละการยอมรบัได ้(λ) ทีแ่ตกต่างกนัในขัน้ตอนการวเิคราะหร์ะดบัชุดขอ้มูล 
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(Global Sequences Analyze) ดว้ยค่า λ เท่ากบั 0%, 5%, 10%, 15% และ 20% ตามลําดบั 
สามารถแสดงจาํนวนของลกัษณะเฉพาะทีส่กดัได ้ดงัตารางที ่5.15 

 

ตารางที่ 5.15 จํานวนลักษณะเฉพาะที่สกัดได้จากข้อมูลผู้ป่วยเบาหวาน จากการทดลอง 
                    แบบ C และ D เมือ่กาํหนดคา่รอ้ยละการยอมรบัได ้(λ) ทีแ่ตกต่างกนั 

วิธีการทดลอง 
จาํนวนลกัษณะเฉพาะท่ีสกดัได้ 

λ ≥ 0% λ ≥ 5% λ ≥ 10% λ ≥ 15% λ ≥ 20% 

แบบ  C และ D 400 34 9 2 1 
 

        จากตารางที ่5.15 พบว่า เมื่อกําหนดค่า λ ≥ 0% ไดจ้ํานวน
คูล่าํดบัทีใ่ชส้าํหรบัใชเ้ป็นคุณสมบตัขิองขอ้มลูทัง้สิน้ 400 คุณสมบตั ิทีค่่า λ ≥ 5% สามารถสกดั
ได ้34 คุณสมบตั ิไดแ้ก่ AA, AN, AL, AP, AS, AT, RE, RI, ND, NI, NS, DR, DE, CA, CR, 
EN, EI, EF, GE, GI, GL, IN, IC, IE, IT, MA, ME, PR, PI, SA, SE, TA, TE และ TI           
ทีค่่า λ ≥ 10% สามารถสกดัได ้9 คุณสมบตั ิไดแ้ก่ AP, RE, NS, EN, GI, IN, IE, PI และ SA 
ทีค่่า λ ≥ 15% สามารถสกดัได ้2 คุณสมบตั ิไดแ้ก่ EN และ GI และทีค่่า λ ≥ 20% สามารถ
สกดัได ้1 คุณสมบตั ิคอื GI สามารถแสดงแผนภูมเิปรยีบเทยีบจาํนวนลกัษณะเฉพาะทีส่กดัได ้
ดงัภาพประกอบ 5.21 
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ภาพประกอบ 5.21 จาํนวนลกัษณะเฉพาะทีส่กดัไดจ้ากการทดลองแบบ C และ D บนชุดขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยเบาหวาน เมือ่กาํหนดคา่รอ้ยละการยอมรบัได ้(λ) ทีแ่ตกต่างกนั 
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 5.4.3 ขัน้ตอนที ่3 การจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวานดว้ยลกัษณะเฉพาะ  
             ทาํการจาํแนกดว้ยขัน้ตอนวธิ ี โครงขา่ยประสาทแบบ MLP และ
แบบ RBF และตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ ADTree J48 และ RandomTree ตามลาํดบั  
           โดยสามารถแสดงลกัษณะตวัอย่างโครงข่ายประสาทเทยีมแบบ 
MLP ทีใ่ชใ้นการจาํแนกขอ้มลูไดด้งัภาพประกอบ 5.22 ถงึภาพประกอบ 5.24 ตามลาํดบั 
 

 
 

ภาพประกอบ 5.22 โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ MLP สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชุดขอ้มลู 
        ผูป้ว่ยเบาหวาน เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 10% (Input = 9 ตวั) 
 

 
 

ภาพประกอบ 5.23 โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ MLP สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชุดขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยเบาหวาน เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 15% (Input = 2 ตวั) 
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ภาพประกอบ 5.24 โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ MLP สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชุดขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยเบาหวาน เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 20% (Input = 1 ตวั) 
 
        จากภาพประกอบ 5.22 ถึงภาพประกอบ 5.24 ลักษณะของ
โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบหลายชัน้ (MLP) คอื ชัน้ที ่1 ชัน้ขอ้มลูนําเขา้ผา่นทางคุณสมบตัขิอง
ข้อมูลซึ่งสกดัได้ ชัน้ที่ 2 เป็นชัน้ซ่อน และในชัน้ที่ 3 เป็นชัน้ผลลพัธ์ ประกอบด้วยผลลพัธ์
จํานวน 2 ค่า คือ 1 แทนความหมายว่าแสดงอาการของโรค (Positive) และค่า 0 แทน
ความหมายวา่ไมแ่สดงอาการของโรค (Negative) 
        สามารถแสดงตวัอย่างของต้นไม้การตดัสนิใจสําหรบัการจําแนก
ขอ้มลู ดว้ยขัน้ตอนวธิแีบบ ADTree ดงัภาพประกอบ 5.25 ถงึภาพประกอบ 5.27 ตามลาํดบั 
 

 

ภาพประกอบ 5.25 ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ ADTree สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชุดขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยเบาหวาน เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 10% 
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ภาพประกอบ 5.26  ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ ADTree สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชุดขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยเบาหวาน เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 15% 
 

 

ภาพประกอบ 5.27  ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ ADTree สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชุดขอ้มลู 
                          ผูป้ว่ยเบาหวาน เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 20% 
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         และสามารถแสดงตัวอย่างของต้นไม้การตัดสินใจสําหรับการ
จาํแนกขอ้มลูดว้ยขัน้ตอนวธิแีบบ J48 ดงัภาพประกอบ 5.28 ถงึภาพประกอบ 5.30 ตามลาํดบั 
 

 
 

ภาพประกอบ 5.28 ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ J48 สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชดุขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยเบาหวาน เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 10% 
 

 
 

ภาพประกอบ 5.29  ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ J48 สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชุดขอ้มลู 
                          ผูป้ว่ยเบาหวาน เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 15% 
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ภาพประกอบ 5.30 ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ J48 สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชดุขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยเบาหวาน เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 20% 
 
         จากภาพประกอบ 5.25 ถึงภาพประกอบ 5.30 พบว่า ลกัษณะ
ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ ADTree มคีวามสมดุลของตน้ไมม้ากกว่าตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ J48 
และพบวา่ ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ J48 มจีาํนวนชัน้ของตน้ไมม้ากกวา่แบบ ADTree 

 
5.4.4 เปรยีบเทยีบผลการทดลองขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวาน  

                   5.4.4.1 เปรยีบเทยีบคา่ความถูกตอ้งของการจาํแนกขอ้มลู 
                      ค่าความถูกต้องของการจําแนกขอ้มลูตามแบบจําลอง

การวเิคราะหร์ูปและรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรม สามารถแสดงดงัตารางที ่5.16 และตารางที่ 5.17 
ตามลาํดบั 
     
ตารางที ่5.16 ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวานของการทดลองแบบ A และ B  

การทดลอง 
จาํนวน

คณุสมบติั 
ค่าความถกูต้อง (เปอรเ์ซน็ต)์ 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

แบบ A 400 80.13% 82.19% 86.01% 83.97% 90.09% 
แบบ B 400 86.01% 84.99% 86.26% 84.99% 90.08% 
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     จากตารางที่ 5.16 สามารถแสดงแผนภูมิเปรียบเทียบค่า
ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวานดว้ยขัน้ตอนวธิแีบบต่างๆ ดว้ยการทดลองแบบ A 
และ B แสดงดงัภาพประกอบ 5.31 
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แบบ A แบบ B

 

ภาพประกอบ 5.31 ความถกูตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวานของการทดลองแบบ A และ B 
 

            จากภาพประกอบ 5.31 พบว่า ในการจําแนกข้อมูลของการ
ทดลองซึ่งมกีารปรบัค่าน้ําหนักขอ้มลู (WBL) จะใหค้่าความถูกตอ้ง (Accuracy) สงูกว่าการ
ทดลองแบบไมป่รบัค่าน้ําหนกัขอ้มลู (NBL) โดยขัน้ตอนวธิแีบบ MLP ใหค้่าความถูกตอ้งในการ
จําแนกสงูทีสุ่ด เท่ากบั 90.09% รองลงมาคอื J48 เท่ากบั 86.26% RandomTree เท่ากบั 
86.01% ADTree เท่ากบั 84.99% และ RBF เท่ากบั 84.99% ตามลําดบั และสามารถแสดงค่า
ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูของการทดลองแบบ C และ D เมื่อกําหนดค่ารอ้ยละการยอมรบั
ได ้(λ) ทีแ่ตกต่างกนั ดงัตารางที ่5.17 
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ตารางที ่5.17 ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวานของการทดลองแบบ C และ D       
                  เมือ่กาํหนดค่ารอ้ยละการยอมรบัได ้(λ) ทีแ่ตกต่างกนั 
วิธีการ
ทดลอง 

λ 
จาํนวน

คณุสมบติั 
ค่าความถกูต้อง (เปอรเ์ซน็ต)์ 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

แบบ  C 

0% 400 80.13% 82.19% 86.01% 83.97% 90.09% 
5% 34 88.55% 86.01% 87.80% 84.73% 89.06% 
10% 9 86.77% 87.79% 85.70% 82.91% 89.24% 
15% 2 79.64% 79.64% 79.64% 79.64% 79.65% 
20% 1 69.21% 69.21% 69.21% 69.21% 69.21% 

แบบ  D 

0% 400 86.01% 84.99% 86.26% 84.99% 90.08% 
5% 34 84.23% 87.53% 88.30% 84.48% 87.28% 
10% 9 87.28% 88.55% 87.28% 84.54% 89.87% 
15% 2 89.06% 85.50% 85.75% 78.88% 79.13% 
20% 1 85.24% 85.00% 85.50% 69.21% 69.21% 

 

         จากตารางที่ 5.17 สามารถแสดงแผนภูมเิปรียบเทียบความถูก
ตอ้งการจาํแนกขอ้มลูสายพนัธุกรรมผูป้ว่ยเบาหวานของการทดลองแบบ C และ D ดงัแสดงใน
ภาพประกอบ 5.32 ถงึภาพประกอบ 5.35 ตามลาํดบั 
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ภาพประกอบ 5.32 ความถกูตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวานของการทดลองแบบ C  
                         และ D เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 5% 
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ภาพประกอบ 5.33 ความถกูตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวานของการทดลองแบบ C 
                         และ D เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 10% 
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ภาพประกอบ 5.34 ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวานของการทดลองแบบ C  
                         และ D เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 15% 
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ภาพประกอบ 5.35 ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวานของการทดลองแบบ C  
                         และ D เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 20% 
 
             จากภาพประกอบ 5.32 ถึงภาพประกอบ 5.35 พบว่า โดยรวมการ
ทดลองแบบ D ใหค้่าความถูกต้องในการจําแนกขอ้มูลสูงกว่าการทดลองแบบ C และจาก
ภาพประกอบ 5.33 ซึง่มกีารกําหนดค่า λ ≥ 10% พบว่า มจีํานวนของคุณสมบตัขิองขอ้มลูที่
สกดัเพยีง 9 คุณสมบตั ิและยงัคงใหค้่าความถูกตอ้งทีส่งู และเมื่อเปรยีบเทยีบขัน้ตอนวธิใีนการ
จําแนกขอ้มูล พบว่า ขัน้ตอนวธิแีบบ MLP ใหค้่าความถูกต้องสงูสุดเท่ากบั 89.87% ADTree 
เท่ากบั 88.55%  J48 เท่ากบั 87.28% RandomTree เท่ากบั 84.28% และ RBF เท่ากบั 
84.57% ตามลาํดบั และจากภาพประกอบ 5.35 พบว่าทีค่่า λ ≥ 20% ไดจ้าํนวนคุณสมบตัเิพยีง 
1 คุณสมบตั ิและมคี่าความถูกตอ้งทีไ่ดจ้ากการจาํแนกขอ้มลูตํ่า โดยขัน้ตอนวธิแีบบ MLP และ 
RBF ใหค้่าความถูกตอ้งเท่ากบั 69.21% J48 เท่ากบั 85.50% RandomTree เท่ากบั 85.24% 
และ ADTree เทา่กบั 85.00% ตามลาํดบั 
    โดยเมื่อนําผลการจําแนกขอ้มูลของการทดลองแบบ C และ D ซึ่ง
กําหนดค่า λ ≥ 10% เปรยีบเทยีบกบัการทดลองแบบ A และ B สามารถแสดงรายละเอยีดดงั
ตารางที ่5.18 และภาพประกอบ 5.36 ตามลาํดบั 
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ตารางที ่5.18 เปรยีบเทยีบคา่ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวาน 

การทดลอง 
จาํนวน

คณุสมบติั 
ค่าความถกูต้อง (เปอรเ์ซน็ต)์ 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

แบบ  A 400 80.13% 82.19% 86.01% 83.97% 90.09% 
แบบ  B 400 86.01% 84.99% 86.26% 84.99% 90.08% 
แบบ  C 9 86.77% 87.79% 85.70% 82.91% 89.24% 
แบบ  D 9 87.28% 88.55% 87.28% 84.54% 89.87% 

*หมายเหตุ การทดลองแบบ C และ D กาํหนดคา่รอ้ยละการยอมรบัไดเ้ทา่กบั 10 (λ  ≥ 10%) 
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ภาพประกอบ 5.36 เปรยีบเทยีบคา่ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวาน 
 

    5.4.4.2 เวลาทีใ่ชใ้นการจาํแนกขอ้มลู 
  สามารถแสดงเวลาที่ใช้ในการจําแนกข้อมูลผู้ป่วยเบาหวาน

ของการทดลองแบบ A และ B ดงัตารางที ่5.19 และการทดลองแบบ C และ D ดงัตารางที ่5.20 
ตามลาํดบั 

 

ตารางที ่5.19 เวลาทีใ่ชใ้นการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวานของการทดลองแบบ A และ B  

การทดลอง 
จาํนวน

คณุสมบติั 
เวลาท่ีใช้ (วินาที) 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

แบบ  A 400 0.66 11.92 1.33 1.64 56.13 
แบบ  B 400 0.77 5.83 2.47 1.52 87.43 
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ตารางที ่5.20 เวลาทีใ่ชใ้นการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวาน ของการทดลองแบบ C และ D  
                  เมือ่กาํหนดค่ารอ้ยละการยอมรบัได ้(λ) ทีแ่ตกต่างกนั 

การทดลอง λ 
จาํนวน

คณุสมบติั 
เวลาท่ีใช้ (วินาที) 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

แบบ  C 

0% 400 0.66 11.92 1.33 1.63 56.13 
5% 34 0.08 0.49 0.26 0.53 3.24 
10% 9 0.03 0.15 0.24 0.33 0.40 
15% 2 0.04 0.05 0.17 0.32 0.19 
20% 1 0.02 0.04 0.03 0.29 0.13 

แบบ  D 

0% 400 0.74 5.36 2.79 2.33 87.43 
5% 34 0.11 0.33 0.28 0.58 2.33 
10% 9 0.03 0.15 0.25 0.36 0.40 
15% 2 0.09 0.05 0.08 0.21 0.19 
20% 1 0.04 0.05 0.19 0.52 0.15 

 

              จากตารางที ่ 5.19 และตารางที ่5.20 พบวา่ การทดลองแบบ A 
และ B ใชเ้วลาในการจาํแนกสงูกวา่การทดลองแบบ C และ D และขัน้ตอนวธิแีบบ MLP ใชเ้วลา
ในการจําแนกมากที่สุด และขัน้ตอนวธิแีบบ RandomTree ใชเ้วลาในการจําแนกน้อยที่สุด 
ตารางที ่5.21 และภาพประกอบ 5.37 แสดงการเปรยีบเทยีบเวลาทีใ่ชใ้นการจําแนกขอ้มลูของ
การทดลองแบบ A และ B กบัการทดลองแบบ C และ D เมื่อกําหนดค่า λ ≥ 10% สามารถ
แสดงรายละเอยีดดงัน้ี 
 
ตารางที ่5.21 เปรยีบเทยีบเวลาทีใ่ชจ้าํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวาน 

การทดลอง 
จาํนวน

คณุสมบติั 
เวลาท่ีใช้ (วินาที) 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

แบบ  A 400 0.66 11.92 1.33 1.64 56.13 
แบบ  B 400 0.77 5.83 2.47 1.52 87.43 
แบบ  C 9 0.03 0.15 0.24 0.33 0.40 
แบบ  D 9 0.03 0.15 0.25 0.36 0.40 

*หมายเหตุ การทดลองแบบ C และ D กาํหนดคา่รอ้ยละการยอมรบัไดเ้ทา่กบั 10 ( λ ≥ 10%) 
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ภาพประกอบ 5.37 เปรยีบเทยีบเวลาทีใ่ชบ้นชุดขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวาน 
 

5.4.4.3 การวจิารณ์ผลทดลองขอ้มลูผูป้ว่ยเบาหวาน  
          จากการทดลองแบบ A, B, C และ D (ตารางที ่5.1) พบว่า 

การจําแนกขอ้มูลผูป้่วยเบาหวาน โดยการทดลองซึ่งมกีารปรบัค่าน้ําหนักขอ้มูล (WBL) ใหค้่า
ความถูกต้องสูงกว่าการทดลองแบบไม่ปรบัค่าน้ําหนัก (NBL) เมื่อพจิารณาขัน้ตอนวธิทีี่ใช ้
พบวา่ ขัน้ตอนวธิแีบบ MLP ใหค้า่ความถูกตอ้งในการจาํแนกสงูทีสุ่ด รองลงมาคอื ADTree J48 
RBF และ RandomTree ตามลาํดบั และพบว่า ขัน้ตอนวธิแีบบ RandomTree ใชเ้วลาน้อยทีสุ่ด 
และขัน้ตอนวธิแีบบ MLP ใชเ้วลามากทีสุ่ด และสงัเกตุว่าในขัน้ตอนการสกดัลกัษณะเฉพาะของ
การทดลองแบบ C และ D สามารถลดจาํนวนคุณสมบตัขิองขอ้มลูทีใ่ชใ้นการจาํแนกลงได ้โดยที่
คา่ λ ≥ 5% สามารถสกดัได ้34 คุณสมบตั ิทีค่่า λ ≥ 10% สกดัได ้9 คุณสมบตั ิทีค่่า λ ≥ 15% 
สกดัได ้2 คุณสมบตั ิและทีค่่า λ ≥ 20% สกดัได ้1 คุณสมบตั ิและพบว่าทีค่่า λ ≥ 10% ใหค้่า
ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูสงูทีสุ่ด และทีค่่า λ ≥ 20% ใหค้่าความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลู
ตํ่าทีส่ดุ  
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5.5 ข้อมลูผูป่้วยดาวน์ซินโดรม (Downsyndrome Disease) 
   ขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรมประกอบดว้ยสายโปรตนีทัง้สิน้ 387 สาย โดยมคีวาม
ยาวของสายทีใ่ชอ้ยูร่ะหวา่ง 30 (±5%) ตวัอกัษร ถงึ 187.50 (±5%) ตวัอกัษร แบ่งเป็นขอ้มลูซึง่
แสดงอาการของโรคจํานวน 202 สาย และไม่แสดงอาการของโรคจํานวน 185 สาย 
ประกอบดว้ยขัน้ตอนในการทดลอง 3 ขัน้ตอน คอื การเตรยีมขอ้มลูค่าความถี่แบบปรบัน้ําหนัก 
การสกดัลกัษณะเฉพาะ และการจําแนกสายพนัธุกรรม โดยสามารถอธิบายรายละเอยีดการ
ทดลองตามลาํดบั ดงัน้ี 
 

5.5.1 ขัน้ตอนที ่1 การเตรยีมขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรมแบบปรบัน้ําหนกั  
                คา่ความถีข่องคูล่าํดบักรดอะมโินซึง่นบัไดจ้ากขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม 
สามารถแสดงลกัษณะของขอ้มลูดว้ยคา่ความนิยม (Hits Ratio) ดงัภาพประกอบ 5.38  
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แสดงอาการของโรค ไมแ่สดงอาการของโรค

ภาพประกอบ 5.38 ลกัษณะของขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรมดว้ยคา่ความนิยม 
    
   จากภาพประกอบ 5.38 พบว่า ในกลุ่มขอ้มูลซึ่งแสดงอาการของโรค คู่ลําดบั
กรดอะมโิน GI มคี่าความนิยมสงูสุดเท่ากบั 202 และกลุ่มขอ้มลูซึง่ไมแ่สดงอาการของโรค มคี่า
ความนิยมสงูสดุ 185 สาํหรบั และสามารถแสดงคา่ความถีข่องคูล่าํดบักรดอะมโินแบบ 2-Grams 
ทัง้ 400 คูล่าํดบั ของขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม ไดด้งัตารางที ่5.22 

คูล่าํดบัอะมโิน 

คา่
คว

าม
นิย

ม 
(H

its
 R

at
io)
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ตารางที ่5.22 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

AA 1 2 72 65  RM 2 2 62 26 
AR 2 3 38 29  RF 1 1 14 10 
AN 5 5 57 53  RP 0 1 0 2 
AD 1 1 12 23  RS 1 1 8 15 
AC 2 3 23 34  RT 1 3 13 10 
AQ 0 1 0 1  RW 0 0 0 0 
AE 1 1 9 25  RY 1 2 9 5 
AG 1 6 2 10  RV 1 1 11 8 
AH 1 1 12 1  NA 1 2 19 35 
AI 3 3 12 26  NR 1 1 1 4 
AL 2 4 126 40  NN 1 1 10 7 
AK 1 1 2 10  ND 2 2 111 14 
AM 2 5 22 26  NC 2 2 11 12 
AF 2 2 13 9  NQ 0 0 0 0 
AP 2 2 108 94  NE 5 4 59 23 
AS 2 2 20 48  NG 3 3 15 10 
AT 6 3 47 55  NH 1 1 1 5 
AW 1 1 1 1  NI 2 3 15 40 
AY 0 0 0 0  NL 0 0 0 0 
AV 0 1 0 1  NK 1 1 1 6 
RA 3 3 43 23  NM 0 1 0 2 
RR 0 1 0 1  NF 0 1 0 1 
RN 1 1 4 3  NP 1 1 43 55 
RD 0 0 0 0  NS 2 5 109 107 
RC 1 0 4 0  NT 2 4 21 44 
RQ 0 0 0 0  NW 0 0 0 0 
RE 9 4 141 80  NY 1 0 4 0 
RG 0 1 0 7  NV 0 0 0 0 
RH 1 1 2 1  DA 1 1 7 4 
RI 3 2 101 21  DR 2 1 94 20 
RL 0 1 0 1  DN 0 1 0 3 
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ตารางที ่5.22 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม (ต่อ) 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

RK 0 0 0 0  DD 0 0 0 0 
DC 1 0 5 0  CT 1 3 55 25 
DQ 0 0 0 0  CW 0 0 0 0 
DE 1 5 3 42  CY 1 1 4 7 
DG 0 0 0 0  CV 0 0 0 0 
DH 1 1 8 19  QA 0 0 0 0 
DI 2 3 39 21  QR 0 0 0 0 
DL 1 1 15 1  QN 0 0 0 0 
DK 0 0 0 0  QD 0 0 0 0 
DM 1 0 2 0  QC 0 0 0 0 
DF 0 0 0 0  QQ 0 0 0 0 
DP 0 1 0 1  QE 0 0 0 0 
DS 1 0 24 0  QG 0 0 0 0 
DT 0 0 0 0  QH 0 0 0 0 
DW 0 0 0 0  QI 0 0 0 0 
DY 2 2 13 1  QL 0 0 0 0 
DV 0 0 0 0  QK 0 0 0 0 
CA 3 6 117 22  QM 0 0 0 0 
CR 3 1 101 9  QF 0 0 0 0 
CN 0 0 0 0  QP 0 0 0 0 
CD 0 0 0 0  QS 0 0 0 0 
CC 1 0 4 0  QT 0 0 0 0 
CQ 0 0 0 0  QW 0 0 0 0 
CE 3 2 18 24  QY 0 0 0 0 
CG 1 0 1 0  QV 0 0 0 0 
CH 2 2 20 21  EA 3 2 14 10 
CI 2 2 15 15  ER 4 3 23 23 
CL 1 1 10 9  EN 3 4 126 118 
CK 0 0 0 0  ED 3 4 58 35 
CM 0 0 0 0  EC 4 2 18 23 
CF 0 0 0 0  EQ 1 1 1 5 
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ตารางที ่5.22 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม (ต่อ) 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

CP 0 0 0 0  EE 0 1 0 1 
CS 0 0 0 0  EG 5 2 92 13 
EH 0 1 0 19  HA 3 2 24 29 
EI 4 2 74 27  HR 1 2 4 6 
EL 2 1 19 22  HN 0 1 0 1 
EK 0 0 0 0  HD 1 0 3 0 
EM 1 3 15 25  HC 0 0 0 0 
EF 1 1 63 57  HQ 0 0 0 0 
EP 1 5 7 27  HE 1 3 25 32 
ES 1 2 28 22  HG 1 0 2 0 
ET 2 2 22 59  HH 0 0 0 0 
EW 0 0 0 0  HI 1 2 8 9 
EY 0 0 0 0  HL 0 1 0 1 
EV 0 1 0 2  HK 0 0 0 0 
GA 0 5 0 11  HM 0 0 0 0 
GR 1 1 5 3  HF 0 0 0 0 
GN 1 0 1 0  HP 0 0 0 0 
GD 0 0 0 0  HS 0 1 0 1 
GC 1 0 3 0  HT 1 0 4 0 
GQ 0 0 0 0  HW 0 0 0 0 
GE 4 3 44 32  HY 1 3 8 30 
GG 0 1 0 1  HV 0 0 0 0 
GH 1 1 7 1  IA 1 2 12 24 
GI 3 2 202 185  IR 0 1 0 19 
GL 2 13 13 64  IN 7 10 106 129 
GK 0 0 0 0  ID 2 5 13 24 
GM 1 1 2 2  IC 3 3 111 30 
GF 0 1 0 1  IQ 0 2 0 3 
GP 1 0 2 0  IE 1 1 101 96 
GS 0 0 0 0  IG 2 1 10 7 
GT 0 0 0 0  IH 0 0 0 0 
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ตารางที ่5.22 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม (ต่อ) 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

GW 0 0 0 0  II 0 2 0 10 
GY 0 0 0 0  IL 2 2 24 9 
GV 0 0 0 0  IK 1 4 14 4 
IM 1 1 27 6  KC 0 0 0 0 
IF 2 1 5 4  KQ 0 0 0 0 
IP 1 1 6 12  KE 1 4 15 4 
IS 3 2 75 27  KG 0 0 0 0 
IT 5 2 93 47  KH 0 0 0 0 
IW 0 0 0 0  KI 1 1 2 6 
IY 0 0 0 0  KL 0 0 0 0 
IV 3 1 6 7  KK 0 0 0 0 
LA 2 4 44 19  KM 0 0 0 0 
LR 0 0 0 0  KF 0 0 0 0 
LN 0 0 0 0  KP 0 1 0 1 
LD 0 1 0 1  KS 0 0 0 0 
LC 1 0 7 0  KT 0 0 0 0 
LQ 0 0 0 0  KW 0 0 0 0 
LE 3 2 15 18  KY 0 0 0 0 
LG 1 0 2 0  KV 0 0 0 0 
LH 0 0 0 0  MA 4 6 44 29 
LI 2 7 32 26  MR 1 0 1 0 
LL 2 2 11 9  MN 1 0 2 0 
LK 0 0 0 0  MD 0 0 0 0 
LM 0 0 0 0  MC 0 0 0 0 
LF 1 1 8 1  MQ 0 0 0 0 
LP 2 4 10 17  ME 2 1 112 22 
LS 1 0 1 0  MG 0 0 0 0 
LT 1 1 5 3  MH 0 0 0 0 
LW 0 0 0 0  MI 3 2 26 10 
LY 1 2 10 4  ML 0 0 0 0 
LV 0 0 0 0  MK 0 0 0 0 
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ตารางที ่5.22 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม (ต่อ) 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

KA 0 0 0 0  MM 1 5 1 8 
KR 0 0 0 0  MF 0 0 0 0 
KN 1 1 1 6  MP 1 1 1 5 
KD 1 1 1 2  MS 0 1 0 1 
MT 1 0 1 0  PH 4 4 18 30 
MW 1 0 1 0  PI 2 2 105 98 
MY 1 0 3 0  PL 1 1 4 3 
MV 0 0 0 0  PK 0 0 0 0 
FA 2 2 12 20  PM 0 0 0 0 
FR 1 1 3 5  PF 0 0 0 0 
FN 0 0 0 0  PP 1 1 3 3 
FD 0 0 0 0  PS 1 0 2 0 
FC 0 0 0 0  PT 1 5 9 19 
FQ 0 0 0 0  PW 0 0 0 0 
FE 1 1 5 2  PY 1 0 2 0 
FG 0 0 0 0  PV 0 0 0 0 
FH 0 0 0 0  SA 1 1 105 94 
FI 2 1 9 6  SR 0 0 0 0 
FL 0 0 0 0  SN 0 1 0 1 
FK 0 0 0 0  SD 0 0 0 0 
FM 0 0 0 0  SC 2 2 61 28 
FF 0 1 0 1  SQ 0 0 0 0 
FP 0 0 0 0  SE 2 2 18 46 
FS 0 0 0 0  SG 0 0 0 0 
FT 0 0 0 0  SH 1 0 3 0 
FW 0 0 0 0  SI 3 5 37 14 
FY 0 0 0 0  SL 2 1 1 4 
FV 0 0 0 0  SK 1 0 1 0 
PA 2 4 18 18  SM 0 2 0 2 
PR 5 4 96 45  SF 1 1 3 1 
PN 0 0 0 0  SP 3 3 24 19 
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ตารางที ่5.22 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม (ต่อ) 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

PD 0 1 0 4  SS 2 2 12 16 
PC 0 1 0 2  ST 2 1 11 13 
PQ 0 0 0 0  SW 0 0 0 0 
PE 2 5 8 17  SY 3 1 97 1 
PG 0 0 0 0  SV 0 0 0 0 
TA 2 2 22 59  WM 0 0 0 0 
TR 2 3 20 19  WF 0 0 0 0 
TN 0 0 0 0  WP 0 0 0 0 
TD 1 0 1 0  WS 0 0 0 0 
TC 1 0 4 0  WT 0 1 0 1 
TQ 0 0 0 0  WW 0 0 0 0 
TE 5 4 105 53  WY 0 0 0 0 
TG 0 0 0 0  WV 0 0 0 0 
TH 3 2 21 11  YA 0 0 0 0 
TI 5 7 116 39  YR 0 2 0 2 
TL 0 0 0 0  YN 3 1 97 2 
TK 0 0 0 0  YD 0 1 0 19 
TM 0 0 0 0  YC 1 1 6 4 
TF 0 0 0 0  YQ 0 0 0 0 
TP 1 1 1 4  YE 0 0 0 0 
TS 0 0 0 0  YG 1 0 2 0 
TT 1 1 16 22  YH 0 0 0 0 
TW 0 0 0 0  YI 0 0 0 0 
TY 1 1 5 7  YL 4 1 9 1 
TV 0 0 0 0  YK 0 0 0 0 
WA 0 0 0 0  YM 0 1 0 2 
WR 0 0 0 0  YF 0 0 0 0 
WN 2 1 95 6  YP 1 1 9 8 
WD 1 0 1 0  YS 0 3 0 9 
WC 0 0 0 0  YT 1 2 9 5 
WQ 0 0 0 0  YW 0 0 0 0 
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ตารางที ่5.22 คา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโินแบบ 2-Grams ของขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม (ต่อ) 

คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

 คู่ลาํดบั 
ค่าความถ่ีสงูสดุ ค่า FIV 

Positive Negative Positive Negative Positive Negative Positive Negative 

WE 1 0 1 0  YY 1 0 1 0 
WG 1 0 1 0  YV 0 0 0 0 
WH 0 0 0 0  VA 2 2 4 13 
WI 0 1 0 3  VR 0 0 0 0 
WL 0 0 0 0  VN 0 0 0 0 
WK 0 0 0 0  VD 0 0 0 0 
VC 0 0 0 0  VM 0 0 0 0 
VQ 0 0 0 0  VF 0 0 0 0 
VE 2 1 21 15  VP 0 1 0 1 
VG 0 0 0 0  VS 0 0 0 0 
VH 0 0 0 0  VT 0 0 0 0 
VI 1 1 1 16  VW 0 0 0 0 
VL 0 0 0 0  VY 0 0 0 0 
VK 0 0 0 0  VV 0 0 0 0 

 

    จากตารางที่ 5.22 แสดงค่าความถี่ของคู่ลําดับกรดอะมิโนแบบ         
2-Grams ของขอ้มูลผูป้่วยดาวน์ซนิโดรมโดยในกลุ่มสายพนัธุกรรมซึ่งแสดงอาการของโรค 
(Positive Sequence) คู่ลําดบักรดอะมโิน AA มคี่าความถีส่งูสุดเท่ากบั 1 และมคี่าจาํนวนครัง้
ของคู่ลําดบั (FIV) เท่ากบั 72 และในกลุ่มสายพนัธุกรรมซึง่ไม่แสดงอาการของโรค (Negative 
Sequence) มคีา่คา่ความถีส่งูสดุเทา่กบั 2 และมคีา่จาํนวนครัง้ของคูล่าํดบั (FIV) เทา่กบั 65  
 

ตารางที ่5.23 คา่สถติขิองขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรมแบบ 2-Grams ทีไ่มป่รบัคา่น้ําหนกั (NBL)  

ค่าสถิติของชดุข้อมลู 
ลกัษณะข้อมลู 

แสดงอาการของโรค ไม่แสดงอาการของโรค 

คา่ความถีส่งูสดุของคูล่าํดบั (Max) 9.00 13.00 

คา่เฉลีย่ของความถีคู่ล่าํดบั (Mean) 0.07 0.06 

คา่สว่นเบีย่งเบนมาตรฐาน (StdDev) 0.21 0.23 
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             จากตารางที่ 5.23 แสดงค่าสถิติของขอ้มูลผูป้่วยดาวน์ซินโดรมแบบ 
2-Grams ทีไ่มป่รบัค่าน้ําหนกั (NBL) มคีวามถีส่งูสุดของคู่ลําดบัสาํหรบักลุ่มทีแ่สดงอาการของ
โรคเท่ากบั 9.00 กลุ่มทีไ่ม่แสดงอาการของโรคเท่ากบั 13.00 มคี่าความถี่เฉลีย่ของคู่ลําดบักลุ่ม
ที่แสดงอาการของโรคเท่ากับ 0.07 กลุ่มที่ไม่แสดงอาการของโรคเท่ากับ 0.06 มีค่าส่วน
เบี่ยงเบนมาตรฐานของคู่ลําดบักลุ่มที่แสดงอาการของโรคเท่ากบั 0.21 กลุ่มที่ไม่แสดงอาการ
ของโรคเท่ากบั 0.23 โดยเมื่อพจิารณาทัง้ชุดขอ้มูล พบว่า มคี่าความถี่สูงสุดเท่ากบั 13.00
คา่ความถีเ่ฉลีย่เทา่กบั 0.07 และมคีา่สว่นเบีย่งเบนมาตรฐานเทา่กบั 0.22 
 

ตารางที ่5.24 คา่สถติขิองขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรมแบบ 2-Grams ทีป่รบัคา่น้ําหนกั (WBL)  

ค่าสถิติของชดุข้อมลู 
ลกัษณะข้อมลู 

แสดงอาการของโรค ไม่แสดงอาการของโรค 

คา่ความถีส่งูสดุของคูล่าํดบั (Max) 6.67 9.09 
คา่เฉลีย่ของความถีคู่ล่าํดบั (Mean) 0.07 0.06 
คา่สว่นเบีย่งเบนมาตรฐาน (StdDev) 0.22 0.22 

  

         จากตารางที่ 5.24 แสดงค่าสถติิของขอ้มูลผูป้่วยดาวน์ซนิโดรมแบบ 
2-Grams ทีป่รบัคา่น้ําหนกั (WBL) มคีวามถีส่งูสดุของคูล่าํดบัสาํหรบักลุ่มทีแ่สดงอาการของโรค
เท่ากบั 6.67 กลุ่มที่ไม่แสดงอาการของโรคเท่ากบั 9.09 มคี่าความถี่เฉลี่ยสําหรบักลุ่มที่แสดง
อาการของโรคเท่ากบั 0.07 กลุ่มที่ไม่แสดงอาการของโรคเท่ากับ 0.06 มีค่าส่วนเบี่ยงเบน
มาตรฐานสําหรบักลุ่มทีแ่สดงอาการของโรคเท่ากบั 0.22 กลุ่มทีไ่ม่แสดงอาการของโรคเท่ากบั 
0.22 เมื่อพจิารณาทัง้ชุดขอ้มลูพบว่า มคี่าความถี่สงูสุดเท่ากบั 9.09 มคี่าความถี่เฉลี่ยเท่ากบั 
0.06 และมคีา่สว่นเบีย่งเบนมาตรฐานเทา่กบั 0.22 
     

   5.5.2 ขัน้ตอนที ่2 สกดัลกัษณะเฉพาะบนขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม  
          จาํนวนลกัษณะเฉพาะทีส่กดัไดจ้ากการทดลองแบบ C และ D 

โดยกําหนดค่ารอ้ยละการยอมรบัได ้(λ) ทีแ่ตกต่างกนัในขัน้ตอนการวเิคราะหร์ะดบัชุดขอ้มูล 
(Global Sequences Analyze) ดว้ยค่า λ เท่ากบั 0%, 5%, 10%, 15% และ 20% ตามลําดบั 
สามารถแสดงจาํนวนของลกัษณะเฉพาะทีส่กดัได ้ดงัตารางที ่5.25 

 

ตารางที ่5.25 จาํนวนลกัษณะเฉพาะทีส่กดัไดจ้ากขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม จากการทดลอง 
                   แบบ C และ D เมือ่กาํหนดคา่รอ้ยละการยอมรบัได ้(λ) ทีแ่ตกต่างกนั 

วิธีการทดลอง 
จาํนวนลกัษณะเฉพาะท่ีสกดัได้ 

λ ≥ 0% λ ≥ 5% λ ≥ 10% λ ≥ 15% λ ≥ 20% 

แบบ  C และ D 400 41 12 3 1 
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          จากตารางที ่5.25 พบว่า เมื่อกําหนดค่า λ ≥ 5% สามารถสกดั
ได ้41 คุณสมบตั ิไดแ้ก่ AA, AN, AL, AP, AT, RE, RI, RM, ND, NE, NP, NS, DR, CA, CR, 
CT, EN, ED, EG, EI, EF, ET, GE, GI, GL, IN, IC, IE, IS, IT, ME, PR, PI, SA, SC, SY, 
TA, TE, TI, WN และ YN ทีค่่า λ ≥ 10% สามารถสกดัได ้12 คุณสมบตั ิไดแ้ก่ AL, AP, RE, 
NS, EN, GI, IN, IE, PI, SA, TE และ TI ทีค่่า λ ≥ 15% สามารถสกดัได ้3 คุณสมบตั ิไดแ้ก่ 
EN, GI และ IN และทีค่่า λ ≥ 20% สามารถสกดัได ้1 คุณสมบตั ิคอื GI สามารถแสดงแผนภูมิ
เปรยีบเทยีบจาํนวนลกัษณะเฉพาะทีส่กดัได ้ดงัภาพประกอบ 5.39 
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ภาพประกอบ 5.39 จาํนวนลกัษณะเฉพาะทีส่กดัไดจ้ากการทดลองแบบ C และ D บนชุดขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรมเมือ่กาํหนดคา่รอ้ยละการยอมรบัได ้(λ) ทีแ่ตกต่างกนั 
 

         จากภาพประกอบ  5.3 9  พบว่ า  จํ านวนลักษณะที่ ส กัด
ลกัษณะเฉพาะไดจ้ากการทดลองแบบ C และ D จะมจีาํนวนลดลง เมือ่กาํหนดคา่รอ้ยละของการ
ยอมรบัได ้(λ) ทีส่งูขึน้ 
 
    5.5.3 จาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรมดว้ยลกัษณะเฉพาะ  
             ทาํการจาํแนกขัน้ตอนวธิ ี 2 กลุ่มคอื กลุ่มที ่1 โครงขา่ยประสาท
เทยีมแบบ MLP และแบบ RBF สาํหรบักลุ่มที ่2 ไดแ้ก่ ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ ADTree J48 
และ RandomTree ตามลาํดบั  

คา่รอ้ยละการยอมรบัได ้(λ) 

จาํ
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         โดยสามารถแสดงลกัษณะตวัอย่างโครงข่ายประสาทเทยีมแบบ 
MLP ทีใ่ชใ้นการจาํแนกขอ้มลูไดด้งัภาพประกอบ 5.40 ถงึภาพประกอบ 5.42 ตามลาํดบั 
 

 
 

ภาพประกอบ 5.40 โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ MLP สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชุดขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 10% (Input = 12 ตวั) 
 

 
 

ภาพประกอบ 5.41 โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ MLP สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชุดขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 15% (Input = 3 ตวั) 
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ภาพประกอบ 5.42 โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ MLP สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชุดขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 20% (Input = 1 ตวั) 
 
    จากภาพประกอบ 5.40 ถึงภาพประกอบ 5.42 ลกัษณะของ
โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ MLP คอื ชัน้ที ่1 ชัน้ขอ้มลูนําเขา้ผ่านทางคุณสมบตัขิองขอ้มลูซึง่
สกดัได ้ชัน้ที ่2 เป็นชัน้ซ่อน และในชัน้ที ่3 เป็นชัน้ผลลพัธ์ ประกอบดว้ยผลลพัธ์จํานวน 2 ค่า 
คอื 1 แทน ความหมายว่าแสดงอาการของโรค (Positive) และค่า 0 แทน ความหมายว่าไม่
แสดงอาการของโรค (Negative) 
     สามารถแสดงตัวอย่างของต้นไม้การตัดสินใจสําหรับการ
จําแนกขอ้มูล ดว้ยขัน้ตอนวธิแีบบ ADTree ดงัภาพประกอบ 5.43 ถงึภาพประกอบ 5.45 
ตามลาํดบั 
 

 

ภาพประกอบ 5.43 ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ ADTree สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชุดขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 10% 
 



  133 

  

 

ภาพประกอบ 5.44 ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ ADTree สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชุดขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 15% 
 

 

ภาพประกอบ 5.45 ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ ADTree สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชุดขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 20% 
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         และสามารถแสดงตวัอย่างของต้นไม้การตดัสนิใจสําหรบั
การจาํแนกขอ้มลู ดว้ยขัน้ตอนวธิแีบบ J48 ดงัภาพประกอบ 5.46 และ 5.48 ตามลาํดบั 
 

 
 

ภาพประกอบ 5.46 ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ J48 สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชดุขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 10% 
 

 
 

ภาพประกอบ 5.47 ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ J48 สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชดุขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 15% 
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ภาพประกอบ 5.48 ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ J48 สาํหรบัการทดลองแบบ D บนชดุขอ้มลู 
                         ผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 20% 
 
     จากภาพประกอบ 5.46 ถงึภาพประกอบ 5.48 พบวา่ ลกัษณะ
ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ ADTree โดยรวมมคีวามสมดุล (Balance) ของตน้ไมม้ากกว่าแบบ J48 
และพบวา่ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ J48 มจีาํนวนชัน้ของตน้ไมม้ากกวา่แบบ ADTree 

 
5.5.4 เปรยีบเทยีบผลการทดลองขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม  

                  5.5.4.1 เปรยีบเทยีบคา่ความถูกตอ้งของการจาํแนกขอ้มลู 
                    ค่าความถูกต้องของการจําแนกขอ้มูลตามแบบจําลอง

การวเิคราะหร์ูปและรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรม สามารถแสดงดงัตารางที ่5.26 และตารางที่ 5.27 
ตามลาํดบั 
     
ตารางที ่5.26 ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรมของการทดลองแบบ A และ B  

การทดลอง 
จาํนวน

คณุสมบติั 
ค่าความถกูต้อง (เปอรเ์ซน็ต)์ 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

แบบ A 400 80.88% 80.19% 80.88% 80.59% 83.46% 
แบบ B 400 82.95% 80.62% 80.10% 82.17% 83.90% 

 

        จากตารางที่ 5.26 สามารถแสดงแผนภูมิเปรียบเทียบค่า
ความถูกต้องการจําแนกขอ้มูลผูป้่วยดาวน์ซนิโดรมดว้ยขัน้ตอนวธิแีบบต่างๆ ดว้ยการทดลอง
แบบ A และ B บน แสดงดงัภาพประกอบ 5.49 
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ภาพประกอบ 5.49 ความถกูตอ้งการจาํแนกผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรมของการทดลอง A และ B 
 

   จากภาพประกอบ 5.49 พบว่า การทดลองซึ่งมีการปรบัค่า
น้ําหนกัขอ้มลู (WBL) ใหค้่าความถูกตอ้ง (Accuracy) สงูกว่าการทดลองแบบไมป่รบัค่าน้ําหนกั 
(NBL) ของขอ้มลู โดยขัน้ตอนวธิแีบบ MLP ใหค้่าความถูกตอ้งในการจาํแนกสงูทีสุ่ด เท่ากบั 
83.90% รองลงมาคอื RandomTree เท่ากบั 82.95% RBF เท่ากบั 82.17% ADTree เท่ากบั 
80.62% และ J48 เทา่กบั 80.10% ตามลาํดบั และสามารถแสดงคา่ความถูกตอ้งการจาํแนกของ
การทดลองแบบ C และ D เมื่อกําหนดค่ารอ้ยละการยอมรบัได ้(λ) ทีแ่ตกต่างกนั ดงัตารางที ่
5.27 

 
ตารางที ่5.27 ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรมของการทดลองแบบ C และ D       
                  เมือ่กาํหนดค่ารอ้ยละการยอมรบัได ้(λ) ทีแ่ตกต่างกนั 
วิธีการ
ทดลอง 

λ 
จาํนวน

คณุสมบติั 
ค่าความถกูต้อง (เปอรเ์ซน็ต)์ 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

แบบ  C 

0% 400 80.88% 80.19% 80.88% 80.59% 83.46% 
5% 41 86.95% 81.39% 85.27% 77.52% 86.30% 
10% 12 81.91% 84.75% 84.24% 80.83% 80.87% 
15% 3 67.44% 69.77% 66.41% 67.70% 67.18% 
20% 1 66.41% 66.41% 66.41% 66.41% 66.41% 

ขัน้ตอนวธิ ี
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ตารางที ่5.27 ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรมของการทดลองแบบ C และ D       
                  เมือ่กาํหนดค่ารอ้ยละการยอมรบัได ้(λ) ทีแ่ตกต่างกนั (ต่อ) 
วิธีการ
ทดลอง 

λ 
จาํนวน

คณุสมบติั 
ค่าความถกูต้อง (เปอรเ์ซน็ต)์ 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

แบบ  D 

0% 400 82.95% 80.62% 80.10% 82.17% 83.90% 
5% 41 83.98% 81.91% 85.27% 81.36% 81.91% 
10% 12 81.33% 83.72% 84.11% 81.14% 84.23% 
15% 3 72.87% 63.31% 64.34% 62.27% 67.18% 
20% 1 72.09% 63.82% 62.53% 61.24% 62.53% 

 

        จากตารางที่ 5.27 สามารถแสดงแผนภูมิเปรียบเทียบ
ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูสายพนัธุกรรมผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรมของการทดลองแบบ C และ D 
ดงัแสดงในภาพประกอบ 5.50 ถงึภาพประกอบ 5.53 ตามลาํดบั 
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ภาพประกอบ 5.50 ความถกูตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรมของการทดลอง 
    แบบ C และ D เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 5% 
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ภาพประกอบ 5.51 ความถกูตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรมของการทดลอง 
       แบบ C และ D เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 10% 
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ภาพประกอบ 5.52 ความถกูตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรมของการทดลอง 
    แบบ C และ D เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 15% 
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ภาพประกอบ 5.53 ความถกูตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรมของการทดลอง 
       แบบ C และ D เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 20% 
 
     จากภาพประกอบ 5.50 ถึงภาพประกอบ 5.53 พบว่าการ
ทดลองแบบ D ใหค้่าความถูกต้องในการจําแนกขอ้มูลสูงกว่าการทดลองแบบ C และจาก
ภาพประกอบ 5.33 ซึง่มกีารกําหนดค่า λ ≥ 10% พบว่า มจีํานวนของคุณสมบตัขิองขอ้มลูที่
สกดั 12 คุณสมบตั ิและใหค้่าความถูกต้องสูงทีสุ่ด และเมื่อเปรยีบเทยีบขัน้ตอนในการจําแนก
ขอ้มลูพบวา่ขัน้ตอนวธิแีบบ MLP ใหค้า่ความถูกตอ้งสงูสดุเทา่กบั 84.23% J48 เทา่กบั 84.11% 
RBF เทา่กบั 84.11% ADTree เท่ากบั 83.72% และ RandomTree เท่ากบั 81.33% ตามลําดบั 
และจากภาพประกอบ 5.35 พบว่าทีค่่า λ ≥ 20% ไดจ้าํนวนคุณสมบตัเิพยีง 1 คุณสมบตั ิและ
ค่าความถูกต้องที่ได้จากการจําแนกข้อมูลมคี่าตํ่า โดยขัน้ตอนวิธีแบบ ADTree ให้ค่าความ
ถูกตอ้งเท่ากบั 63.82% MLP เท่ากบั 62.53% J48 เท่ากบั 62.53% RBF เท่ากบั 61.24% และ 
RandomTree เทา่กบั 72.09% ตามลาํดบั 

  โดยเมื่อนําผลการจําแนกขอ้มูลของการทดลองแบบ A และ 
B เปรยีบเทยีบกบัการทดลองแบบ C และ D ซึง่กําหนดค่า λ ≥ 10% แสดงดงัตารางที ่5.28 
และภาพประกอบ 5.54 
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ตารางที ่5.28 เปรยีบเทยีบคา่ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม 

การทดลอง 
จาํนวน

คณุสมบติั 
ค่าความถกูต้อง (เปอรเ์ซน็ต)์ 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

แบบ  A 400 80.88% 80.19% 80.88% 80.59% 83.46% 
แบบ  B 400 82.95% 80.62% 80.10% 82.17% 83.90% 
แบบ  C 12 81.91% 84.75% 84.24% 80.83% 80.87% 
แบบ  D 12 81.33% 83.72% 84.11% 81.14% 84.23% 

*หมายเหตุ การทดลองแบบ C และ D กาํหนดคา่รอ้ยละการยอมรบัไดเ้ทา่กบั 10 (λ ≥ 10%) 
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ภาพประกอบ 5.54 เปรยีบเทยีบคา่ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม 
 

     5.5.4.2 เวลาทีใ่ชใ้นการจาํแนกขอ้มลู 
             สามารถแสดงเวลาที่ใช้ในการจําแนกข้อมูลผู้ป่วย

ดาวน์ซนิโดรมของการทดลองแบบ A และ B ดงัตารางที ่5.29 และการทดลองแบบ C และ D 
ดงัตารางที ่5.30 ตามลาํดบั 

 

ตารางที ่5.29 เวลาทีใ่ชใ้นการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรมของการทดลองแบบ A และ B  

การทดลอง 
จาํนวน

คณุสมบติั 
เวลาท่ีใช้ (วินาที) 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

แบบ  A 400 0.71 8.97 1.44 2.11 61.80 
แบบ  B 400 0.83 9.64 2.52 1.41 54.43 
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ตารางที ่5.30 เวลาทีใ่ชใ้นการจาํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรมของการทดลองแบบ C และ D  
                  เมือ่กาํหนดค่ารอ้ยละการยอมรบัได ้(λ) ทีแ่ตกต่างกนั 

การทดลอง λ 
จาํนวน

คณุสมบติั 
เวลาท่ีใช้ (วินาที) 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

แบบ  C 

0% 400 0.66 5.33 3.22 1.97 61.80 
5% 41 0.11 0.65 0.38 0.47 5.27 
10% 12 0.08 0.36 0.21 0.44 1.00 
15% 3 0.04 0.05 0.30 0.47 0.28 
20% 1 0.02 0.03 0.03 0.72 0.19 

แบบ  D 

0% 400 0.83 4.38 2.44 2.27 54.43 
5% 41 0.28 0.35 0.30 0.36 3.01 
10% 12 0.10 0.11 0.08 0.25 0.57 
15% 3 0.02 0.05 0.28 0.25 0.17 
20% 1 0.02 0.03 0.15 0.19 0.13 

 

            จากตารางที่ 5.29 และตารางที่ 5.30 พบว่า การทดลอง
แบบ A และ B ใชเ้วลาในการจาํแนกสงูกวา่การทดลองแบบ C และ D และขัน้ตอนวธิแีบบ MLP 
ใชเ้วลาในการจําแนกมากทีสุ่ด และขัน้ตอนวธิแีบบ RandomTree ใชเ้วลาในการจําแนกน้อย
ทีส่ดุ ตารางที ่5.31 และภาพประกอบ 5.55 แสดงการเปรยีบเทยีบเวลาทีใ่ชใ้นการจาํแนกขอ้มลู
ของการทดลองแบบ A และ B กบัการทดลองแบบ C และ D เมื่อกําหนดค่า λ ≥ 10% ซึง่มี
รายละเอยีดดงัน้ี 
 
ตารางที ่5.31 เปรยีบเทยีบเวลาทีใ่ชจ้าํแนกขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม 

การทดลอง 
จาํนวน

คณุสมบติั 
เวลาท่ีใช้ (วินาที) 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

แบบ  A 400 0.71 8.97 1.44 2.11 61.80 
แบบ  B 400 0.83 9.64 2.52 1.41 54.43 
แบบ  C 12 0.08 0.36 0.21 0.44 1.00 
แบบ  D 12 0.10 0.11 0.08 0.25 0.57 

*หมายเหตุ การทดลองแบบ C และ D กาํหนดคา่รอ้ยละการยอมรบัไดเ้ทา่กบั 10 ( λ ≥ 10%) 

 
 



  142 

  

0
1
2
3
4
5
6
7
8
9

10
11
12
13

RandomTree ADTree J48 RBF MLP

แบบ A แบบ B แบบ C แบบ D

 

ภาพประกอบ 5.55 เปรยีบเทยีบเวลาทีใ่ชบ้นชุดขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม 
 

5.5.4.3 การวจิารณ์ผลทดลองขอ้มลูผูป้ว่ยดาวน์ซนิโดรม  
           จากการทดลองแบบ A, B, C และ D (ตารางที ่5.1) พบว่า

การจําแนกขอ้มูลผูป้่วยดาวน์ซนิโดรม การทดลองซึ่งมกีารปรบัค่าน้ําหนักขอ้มูล (WBL) ใหค้่า
ความถูกต้องสูงกว่าการทดลองแบบไม่ปรบัค่าน้ําหนัก (NBL) เมื่อพจิารณาขัน้ตอนวธิทีี่ใช ้
พบว่าขัน้ตอนวธิแีบบ MLP ใหค้่าความถูกตอ้งในการจาํแนกสงูทีสุ่ด รองลงมาคอื ADTree J48 
RBF และ RandomTree ตามลําดบั และพบว่าขัน้ตอนวธิแีบบ RandomTree ใชเ้วลาน้อยทีสุ่ด 
และชัน้ตอนวธิแีบบ MLP ใชเ้วลามากทีสุ่ด และพบว่า ในขัน้ตอนการสกดัลกัษณะเฉพาะของ
การทดลองแบบ C และ D สามารถลดจาํนวนคุณสมบตัขิองขอ้มลูทีใ่ชใ้นการจาํแนกลงได ้โดยที่
ค่า λ ≥ 5% สามารถสกดัได ้41 คุณสมบตั ิทีค่่า λ ≥ 10% สกดัได ้12 คุณสมบตั ิทีค่่า           
λ ≥ 15% สกดัได ้3 คุณสมบตั ิและทีค่่า λ ≥ 20% สกดัได ้1 คุณสมบตั ิตามลําดบั และโดยที่
ค่า λ ≥ 10% ใหค้่าความถูกตอ้งของการจําแนกขอ้มลูทีส่งู และและทีค่่า λ ≥ 20% ใหค้่า
ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูตํ่าทีส่ดุ  
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5.6 วิเคราะหผ์ลการทดลอง 
      จากแบบจําลองการวเิคราะหร์ูปแบบและรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรมดว้ยเทคนิค

การสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายโปรตนี (FEPSA) พบวา่สามารถสกดัหาคูล่าํดบักรดอะมโินทีเ่ป็น
ลกัษณะเฉพาะ (Feature) ออกมาและนําคู่ลําดบัที่สกดัไดส้รา้งเป็นคุณสมบตัขิองขอ้มูล 
(Attributes) เพื่อใชใ้นการจาํแนกขอ้มลูได ้โดยใหค้่าความถูกตอ้งจากการจาํแนกขอ้มลูทีส่งูและ
ใช้เวลาในการจําแนกน้อยเมื่อเปรยีบเทยีบกบัการทดลองซึ่งไม่มกีารสกดัลกัษณะเฉพาะของ
ขอ้มลู และสามารถแสดงตารางสรุปผลการทดลองของทัง้ 3 ชุดขอ้มลู ไดด้งัตารางที ่5.32 และ
ตารางที่ 5.33 โดยสามารถแสดงแผนภูมิเปรียบเทียบได้ดงัภาพประกอบ 5.56 และ
ภาพประกอบ 5.57 ตามลาํดบั  
 
ตารางที ่5.32 ความถูกตอ้งในการจาํแนกขอ้มลูสายพนัธุกรรมของการทดลองแบบ D 

ข้อมลูผูป่้วย 
จาํนวน

คณุสมบติั 
ค่าความถกูต้อง (เปอรเ์ซน็ต)์ 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

โรคธาลสัซเีมยี 23 84.33% 89.08% 87.88% 85.61% 91.64% 

โรคเบาหวาน 9 87.28% 88.55% 87.28% 84.54% 89.87% 

โรคดาวน์ซนิโดรม 12 81.33% 84.72% 84.11% 81.14% 80.87% 
*หมายเหตุ กาํหนดคา่รอ้ยละการยอมรบัไดเ้ทา่กบั 10 (λ ≥ 10%) 

 
ตารางที ่5.33 เวลาทีใ่ชใ้นการจาํแนกขอ้มลูสายพนัธุกรรมของการทดลองแบบ D 

ข้อมลูผูป่้วย 
จาํนวน

คณุสมบติั 
ค่าความถกูต้อง (เปอรเ์ซน็ต)์ 

RandomTree ADTree J48 RBF MLP 

โรคธาลสัซเีมยี 23 0.02 0.09 0.05 0.13 1.44 
โรคเบาหวาน 9 0.03 0.15 0.25 0.36 0.40 
โรคดาวน์ซนิโดรม 12 0.10 0.11 0.08 0.25 0.57 

*หมายเหตุ กาํหนดคา่รอ้ยละการยอมรบัไดเ้ทา่กบั 10 (λ ≥ 10%) 
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ภาพประกอบ 5.56 เปรยีบเทยีบคา่ความถูกตอ้งการจาํแนกขอ้มลูสายพนัธุกรรมของการทดลอง 
       แบบ D เมือ่กาํหนดคา่ λ ≥ 10% 
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โรคธาลสัซเีมยี โรคเบาหวาน โรคดาวน์ซนิโดรม

 

ภาพประกอบ 5.57 เปรยีบเทยีบเวลาทีใ่ชใ้นการจาํแนกขอ้มลูสายพนัธุกรรมของการทดลอง 
                         แบบ D เมือ่กาํหนดค่า λ ≥ 10% 
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บทท่ี 6 
 

บทสรปุและข้อเสนอแนะ 
 

งานวจิยัน้ีไดนํ้าเสนอแบบจําลองการวเิคราะหร์ูปแบบและรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรม 
ดว้ยเทคนิคการสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายโปรตนี (Feature Extraction of Protein Sequence 
Analysis: FEPSA) ซึง่สามารถนํามาใชเ้ป็นเครื่องมอืสาํหรบัการจําแนกสายพนัธุกรรมร่วมกบั
ขัน้ตอนวธิโีครงขา่ยประสาทเทยีมและตน้ไมก้ารตดัสนิใจ โดยมผีลการทดลองทีด่แีละมคี่าความ
ถูกตอ้งในการจาํแนกขอ้มลูสงู 
 

6.1 สรปุผลงานวิจยั 
  งานวิจัยน้ีได้บรรลุตามวัตถุประสงค์ โดยมีการออกแบบแบบจําลองการ
วเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม และพฒันาโปรแกรมวเิคราะหร์ปูแบบลําดบัพนัธุกรรม
ตามขัน้ตอนวิธีของแบบจําลองซึ่งประกอบด้วย 3 ขัน้ตอนหลัก คือ 1) การเตรียมข้อมูล
ค่าความถี่แบบปรบัน้ําหนัก (Weight Balance Frequency Data Process) 2) การสกดั
ลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธุกรรม (Feature Extraction Process) และ 3) การจําแนกสาย
พนัธุกรรมดว้ยลกัษณะเฉพาะ (Feature Classification Process) ตามลําดบั ผลงานวจิยัทีไ่ด้
จากแบบจําลองการวิเคราะห์รูปแบบและรู้จําลําดับพันธุกรรม โดยได้ร ับการตีพิมพ์เรื่อง           
“n-Grams Protein Sequence Analysis for Disease Classification” ในการประชุมวชิาการ 
The 4th International Joint Conference on Computer Science and Software Engineering 
(JCSSE 2007) ระหว่างวนัที ่2-4 พฤษภาคม 2550 ณ โรงแรมโซฟิเทลราชาออคดิ จงัหวดั
ขอนแก่น ดงัแสดงในภาคผนวก ค ซึง่ไดนํ้าเสนอขัน้ตอนการวเิคราะหล์ําดบัของโปรตนีแบบเอน็
แกรมสาํหรบัการแบ่งกลุ่มโรค (n-Grams_PSA_DC) โดยใชเ้ทคนิคการหาคา่ความถีข่องคูล่าํดบั
กรดอะมโินแบบเอน็แกรม (n-Grams) และใชข้ ัน้ตอนการเรยีนรูข้องต้นไมก้ารตดัสนิใจแบบ 
DecisionStump REPTree ADTree J48 และ RandomTree ในจาํแนกขอ้มลู 

ผลจากการออกแบบและการทดลองตามขัน้ตอนวิธีของแบบจําลองการ
วเิคราะห์รูปแบบและรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรมด้วยเทคนิคการสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายโปรตีน 
(FEPSA) ไดร้บัการตพีมิพเ์รื่อง “Feature Extraction of Protein Sequence Analysis Using     
n-Grams Weight Balance Frequency and Neural Networks” ในการประชุมวชิาการ 2008 
IEEE International Conference on Research, Inovation and Vision for the Feature 
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ระหว่างวนัที่ 13-17 กรกฏาคม 2551 ณ ประเทศเวยีดนาม ดงัแสดงในภาคผนวก ง และ
สามารถอธบิายผลลพัธจ์ากการทดลองในสว่นต่าง ๆ ไดด้งัน้ี 

 
6.1.1  การเตรยีมขอ้มลูคา่ความถีแ่บบปรบัน้ําหนกั 

            ผลการทดลอง พบว่า การหาค่าความถี่ขอ้มูลแบบเอน็แกรมที่มขีนาด   
n = 2 ตวัอกัษร ใหค้่าความถูกตอ้งของการจาํแนกขอ้มลูทีส่งู และเมื่อนําค่าความถีข่อ้มลูแบบ   
2-Grams ทีไ่ดม้าทาํการปรบัค่าน้ําหนกั (Weight Balance Frequency: WBL) พบว่า ใหค้่า
ความถูกต้องการจําแนกขอ้มูลสูงกว่าขอ้มูลค่าความถี่แบบ 2-Grams ซึ่งไม่ปรบัค่าน้ําหนัก 
(Non-weight Balance Frequency: NBL) 
   6.1.2  การสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธุกรรม 
            จากการใชเ้ทคนิคการหาค่าความถี่ขอ้มลูแบบ 2-Grams พบว่า จะได้
คูล่าํดบัซึง่ใชส้าํหรบัสรา้งเป็นคุณสมบตัขิองขอ้มลู (Attributes) ทัง้สิน้ 400 คูล่าํดบั ซึง่ใชเ้วลาใน
การจําแนกขอ้มลูเป็นเวลานาน การนําเทคนิคการสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายโปรตนี (FEPSA) 
มาทําการสกดัลกัษณะเฉพาะซึง่ปรากฏบนสายพนัธุกรรม สามารถสกดัหาคู่ลําดบักรดอะมโินที่
เป็นลกัษณะเฉพาะ (Feature) ออกมาและใชส้าํหรบัการจาํแนกขอ้มลู โดยเมื่อกําหนดค่ารอ้ยละ
การยอมรบัไดข้องคู่ลําดบั (Support Threshold Point: λ) มคี่าสงูขึน้ จะทําใหจ้ํานวนของ
คู่ลําดบัทีใ่ชใ้นการจาํแนกขอ้มลูมจีํานวนน้อยลง และทาํใหเ้วลาในการจาํแนกขอ้มลูลดลง และ
ยงัคงใหค้า่ความถูกตอ้งสงูเชน่เดมิ 
  6.1.3 การจาํแนกสายพนัธุกรรมดว้ยลกัษณะเฉพาะ 

ขัน้ตอนวธิทีีใ่ชใ้นการจําแนกขอ้มลูสายพนัธุกรรมจะเรยีกใชชุ้ดเครื่องมอื 
(Tools Box) ของโปรแกรม WEKA เวอรช์นั 3.4.10 ดว้ยขัน้ตอนวธิโีครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ
หลายชัน้ (MLP) โครงข่ายประสาทเทยีมเรเดยีลเบสสิฟงัก์ชนั (RBF) ต้นไมก้ารตดัสนิใจแบบ 
Alternating Decision Tree (ADTree) แบบ Pruned C4.5 Decision Tree (J48) และแบบ       
K random features Decision Tree (RandomTree) ตามลําดบั เมื่อเปรยีบเทยีบค่าความ
ถูกตอ้งทีไ่ดจ้ากการจําแนกขอ้มูล พบว่า โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบหลายชัน้ (MLP) ใหค้่า
ความถูกต้องสูงที่สุด และเมื่อเปรียบเทียบเวลาที่ใช้ในการจําแนกข้อมูลพบว่า ต้นไม้การ
ตดัสนิใจแบบ RandomTree ใชเ้วลาน้อยทีสุ่ด และโครงขา่ยประสาทเทยีมแบบหลายชัน้ใชเ้วลา
มากทีส่ดุ  
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6.2 ปัญหาและอปุสรรค 
  ปญัหาและอุปสรรคทีพ่บในการทาํงานวจิยั มดีงัน้ี 

1) การพฒันาโปรแกรมวเิคราะห์รูปแบบลําดบัพนัธุกรรมตามขัน้ตอนวธิขีอง
แบบจาํลองดว้ยโปรแกรม Matlab 2007a จาํเป็นตอ้งใชเ้ครือ่งคอมพวิเตอรท์ีม่สีมรรถนะสงู 

2) เน่ืองจากขอ้มูลทีใ่ชใ้นการทดลองมสีายพนัธุกรรมและคุณสมบตัขิองขอ้มูล 
(Attributes) จาํนวนมาก ดงันัน้จงึตอ้งใชพ้ืน้ทีห่น่วยความจาํหลกัจาํนวนมากตามมา และสง่ผล
ใหก้ารทดลองตามขัน้ตอนวธิขีองแบบจาํลองตอ้งใชเ้วลานาน 

 
6.3 ข้อเสนอแนะ 
  1) เน่ืองจากข้อมูลสายพนัธุกรรมที่ใช้ในการทดลองมคีวามแตกต่างในเรื่อง
ความยาวของสายพนัธุกรรม การเลอืกสายพนัธุกรรมทีม่คีวามยาวทีใ่กลเ้คยีงกนัในการทดลอง
จงึเป็นสิง่ทีจ่าํเป็น 
  2) ในขัน้ตอนการเตรยีมขอ้มลูค่าความถี่คู่ลําดบักรดอะมโินสายพนัธุกรรมดว้ย
เทคนิคเอน็แกรมแบบปรบัค่าน้ําหนัก (WBL) ซึง่มสีายพนัธุกรรมทีใ่ชใ้นการทดลองจํานวนมาก
อาจนําเทคนิคการประมวลผลแบบขนาน (Parallel Processing) เช่น การประมวลผลแบบคลสั
เตอร ์(Cluster Computing) หรอืการประมวลผลแบบกรดิ (Grid Computing) ซึง่มเีครื่องแมข่าย
ทําหน้าที่กระจายงานออกไปประมวลผลยงัโหนดคํานวณหลายๆ โหนด มาใช้ในขัน้ตอนน้ีจะ
ชว่ยลดระยะเวลาในขัน้ตอนการเตรยีมขอ้มลูลงได ้
   3) ปจัจุบันข้อมูลทางด้านวิทยาศาสตร์ชีวภาพในระดับโมเลกุล มีความ
หลากหลายและแตกต่างกนั เช่น สิง่มชีวีติทีศ่กึษา โรคทีศ่กึษา บรเิวณหรอืส่วนทีท่ําการศกึษา 
หน้าทีก่ารทํางานและรปูแบบของขอ้มลูสายพนัธุกรรม เป็นตน้ ดงันัน้การเลอืกขอ้มลูสําหรบัใช้
ในการทดลองควรมีการระบุหรือเจาะจง เช่น การเลือกศึกษาเพียงกลุ่มยีนใดยีนหน่ึงที่มี
ความสมัพนัธ์และเกี่ยวเน่ืองกนัต่อการแสดงออกของโรคแต่ละโรค จะช่วยใหไ้ดค้วามแม่นยํา
ของการจาํแนกขอ้มลูมากยิง่ขึน้ 
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ภาคผนวก ก 
 

คู่มือผูใ้ช้ระบบการวิเคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธกุรรม 
 

คู่มอืผูใ้ชร้ะบบการวเิคราะห์รูปแบบและรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรม จะประกอบดว้ย
ส่วนของการอธบิายการใชง้าน 3 ส่วน คอื การใชง้านโปรแกรมเตรยีมขอ้มูลค่าความถี่ การใช้
งานโปรแกรมสกดัลกัษณะเฉพาะ และการใชง้านโปรแกรมจําแนกสายพนัธุกรรม ซึ่งสามารถ
อธบิายไดต้ามลาํดบัดงัน้ี 
 
1. การเรียกใช้งานเมนูหลกัโปรแกรมระบบการวิเคราะหร์ปูแบบและรู้จาํลาํดบัพนัธกุรรม 
  ในการเรยีกใช้งานเมนูหลกัของโปรแกรมระบบการวเิคราะห์รูปแบบและรูจ้ํา
ลําดบัพนัธุกรรมนัน้ โดยไฟล์โปรแกรมจะถูกบนัทกึในชื่อ Mainmenu.fig เมื่อต้องการเรยีกใช้
งานใหท้ําการเปิดไฟลโ์ปรแกรมดงักล่าว จากนัน้กดปุ่ม Run บนแถบเครื่องมอืของโปรแกรม 
Matlab จากนัน้หน้าต่างเมนูหลกัของโปรแกรมระบบการวเิคราะห์รูปแบบและรูจ้ําลําดบั
พนัธุกรรมจะปรากฏขึน้ ดงัแสดงในภาพประกอบ ก.1  
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ ก.1 เมนูหลกัโปรแกรมระบบการวเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม 
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 จากภาพประกอบ ก.1 เมนูหลกัของโปรแกรมจะถูกสรา้งในลกัษณะของแทบ็
เมนู (Tab Panel) ซึง่ประกอบดว้ย 4 เมนูหลกั คอื  

  1) เมนูหลกัที ่1 ทําหน้าทีเ่รยีกใชโ้ปรแกรมการเตรยีมขอ้มูลค่าความถี่  (Data  
Preprocessing Program)  

  2) เมนูหลกัที่ 2 ทําหน้าที่เรียกใช้โปรแกรมการสกดัลกัษณะเฉพาะบนสาย
พนัธุกรรม (Feature Extraction Program) สาํหรบัสกดัหาลกัษณะเฉพาะ (Feature) 

  3) เมนูหลกัที่ 3  ทําหน้าที่เรยีกใช้โปรแกรมการจําแนกสายพนัธุกรรมด้วย
ลกัษณะเฉพาะ (Feature Classification Program)  
   4) เมนูหลกัที ่4  ทาํหน้าทีส่าํหรบัจบการทาํงานโปรแกรม 
 

  ทัง้น้ีจะเห็นว่าโปรแกรมระบบการวิเคราะห์รูปแบบและรู้จําลําดบัพนัธุกรรม
สามารถแบ่งงานหลักออกเป็น 3 ส่วน ซึ่งช่วยให้ผู้ใช้มีความสะดวกในการทํางานมากขึ้น 
เน่ืองจากผูใ้ชอ้าจเลอืกทาํงานเฉพาะบางขัน้ตอนของโปรแกรมและสามารถนําผลลพัธท์ีไ่ดไ้ปใช้
งานรว่มกบัโปรแกรมอื่นๆ เช่น โปรแกรม Microsoft Excel โปรแกรม NotePad หรอื EditPlus 
เป็นตน้ โดยจะอธบิายรายละเอยีดการใชง้านในสว่นถดัไป 
 

2. การเรียกใช้งานโปรแกรมเตรียมข้อมลูค่าความถ่ีคู่ลาํดบักรดอะมิโน 
  ผู้ใช้สามารถเรยีกใช้งานโปรแกรมเตรยีมข้อมูลค่าความถี่ ได้จากเมนู Data 
Preprocessing จากหน้าต่างเมนูหลกัของระบบ ซึง่มหีน้าต่างโปรแกรมดงัภาพประกอบ ก.2 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ ก.2 หน้าต่างโปรแกรมเตรยีมขอ้มลูคา่ความถีคู่ล่าํดบักรดอะมโิน 
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 จากภาพประกอบ ก.2 ประกอบดว้ยส่วนหลกั ๆ คอื ส่วนของการนําเขา้ขอ้มูล
สายพนัธุกรรม และการสุ่มตวัอย่างขอ้มลู (Sampling Data) และส่วนของการแสดงค่าขอ้มลู
ความถี่ของสายพนัธุกรรมที่นําเขา้สู่โปรแกรมวเิคราะห์รูปแบบลําดบัพนัธุกรรม โดยจะแสดง
ค่าสถติ ิเช่น ค่าสงูสุด (Maximum) ค่าตํ่าสุด (Minimum) ค่าเฉลีย่เลขคณิต (Mean) ค่าส่วน
เบีย่งเบนมาตรฐาน (Standard Derivation) และแผนภูมแิสดงค่าความถีข่องคู่ลําดบักรดอะมโิน
ทีค่าํนวณได ้
  ขัน้ตอนการเตรยีมขอ้มลูคา่ความถีข่องคูล่าํดบักรดอะมโิน มรีายละเอยีดดงัน้ี 

1) การอ่านข้อมูลสายพนัธุกรรมเข้าสู่ระบบไฟล์ข้อมูลนําเข้าใช้ไฟล์ข้อมูล      

ซึง่ถูกบนัทกึในรปูแบบของไฟล ์FASTA (*.fasta) โดยกดปุม่  (Import) และทาํการเลอืก
ไฟลข์อ้มลูทีต่อ้งการ 

2) หลงัจากโปรแกรมทําการอ่านขอ้มูลเขา้สู่ระบบแล้ว ผูใ้ช้สามารถทําความ
สะอาดขอ้มลู (Data Cleaning) ดว้ยเทคนิคการสุ่มตวัอย่าง (Sampling) โดยใชค้่าความยาว
เฉลีย่ของสายพนัธุกรรมของขอ้มลูทีใ่ช ้ซึง่มเีงือ่นไข คอื 

    - เลอืกขอ้มลูจากทีม่คีา่น้อยกวา่หรอืเทา่กบัคา่ความยาวเฉลีย่ 
    - เลอืกขอ้มลูจากทีม่คีา่มากกวา่คา่ความยาวเฉลีย่ 
   และนอกจากน้ีผูใ้ชย้งัสามารถคา่ความเอนเอยีง (Bias) ในเลอืกได ้เช่น ±5% 

ของคา่ความยาวเฉลีย่ จากนัน้กดปุม่ Sampling ดงัแสดงในภาพประกอบ ก.3 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ ก.3 การสุม่ตวัอยา่งขอ้มลูดว้ยคา่เฉลีย่ของสายพนัธุกรรมทีใ่ช ้
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  3) เมือ่ผูใ้ชท้าํการเลอืกกลุ่มตวัอยา่ง หรอือาจไมม่กีารเลอืกกลุ่มตวัอยา่งไดต้าม
ความตอ้งการของผูใ้ช ้การคาํนวณคา่ความถีข่องคูล่าํดบัอะมโิน ซึง่ปรากฏอยูบ่นสายพนัธุกรรม

แต่ละสายในชุดขอ้มลูนําเขา้ทาํโดยการกดปุม่  (Execute) จากนัน้รอจนกระทัง้โปรแกรม
ทาํการคํานวณค่าความถี่ของคู่ลําดบักรดอะมโินจนทุกสายพนัธุกรรมทีม่กีารนําเขา้ และเมื่อทํา
การคาํนวณเรยีบรอ้ยโปรแกรมจะแสดงคา่ลกัษณะของคา่ความถีคู่ล่ําดบักรดอะมโินบนชุดขอ้มลู 
ดว้ยแผนภาพ Histograms โดยใชค้่าความนิยม (Hits Ratio) ของคู่ลําดบัแต่ละคู่ดงัแสดงใน
ภาพประกอบ ก.4 
 

 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ ก.4 ผลลพัธจ์ากการคาํนวณคา่ความถีข่องคูล่าํดบักรดอะมโินบนชุดขอ้มลู 
 

  จากภาพประกอบ ก.4 นอกจากค่าความนิยมแลว้ โปรแกรมจะแสดงค่าความถี่
สงูสดุของคูล่าํดบั (Max) คา่เฉลีย่ของคูล่าํดบั (Mean) คา่สว่นเบีย่งเบนมาตรฐาน (StdDev) และ
นอกจากน้ีผูใ้ชย้งัสามารถเลอืกดลูกัษณะของค่าความถีข่องคู่คาํลบักรดอะมโินแต่ละคู่ไดจ้ากปุม่ 
Visualize Data โดยสามารถเลอืกชนิดของแผนภมูทิีจ่ะใชไ้ด ้2 ชนิด คอื แบบแท่ง (Bar) และ
แบบเสน้ (Line)  
  4) ขัน้ตอนการบนัทึกข้อมูล กรณีที่ผู้ใช้ต้องการบนัทึกข้อมูลค่าความถี่ของ

คู่ลําดบัทีค่ํานวณได ้สามารถทําไดโ้ดยกดปุ่ม  (Export) โดยบนัทกึไฟล์ในลกัษณะของ
ตารางขอ้มลูของ Matlab มนีามสกุลเป็น *.mat ซึง่เป็นขัน้ตอนสุดทา้ยของโปรแกรมการเตรยีม
ขอ้มลูคา่ความถีข่องคูล่าํดบักรดอะมโิน 
 
 

3. การเรียกใช้งานโปรแกรมสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธกุรรม 
  การเรยีกใชง้านโปรแกรมสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายพนุักรรม สามารถเรยีกใช้
จากเมนู Feature Extractionประกอบดว้ยส่วนต่าง ๆ คอื ส่วนของการนําเขา้ขอ้มลูค่าความถี่
คู่ลําดบักรดอะมโินของสายพนัธุกรรมในชุดขอ้มูลนําเขา้ ส่วนของการสกดัลกัษณะเฉพาะบน
สายพนัธุกรรม และสว่นของการแสดงค่าสถติคิ่าความถี่ของสายพนัธุกรรมทีนํ่าเขา้สู่โปรแกรม
วเิคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธุกรรม ดงัแสดงในภาพประกอบ ก.5  
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ภาพประกอบ ก.5 หน้าต่างโปรแกรมสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธุกรรม 
 

 จากภาพประกอบ ก.5 ในส่วนของการแสดงค่าสถิติซึ่งผ่านขัน้ตอนการ
ลกัษณะเฉพาะ (Feature Extraction) ประกอบดว้ยค่าสถติ ิเช่น ค่าความนิยม (Hits Ratio) ของ
ขอ้มลูทีแ่สดงอาการของโรค (Positive Data) กลุ่มขอ้มลูทีไ่ม่แสดงอาการของโรค (Negative 
Data) และแผนภมูแิสดงคา่สถติขิองคูล่าํดบักรดอะมโินทีส่กดัได ้
 
  ขัน้ตอนการสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธุกรรม มรีายละเอยีดดงัน้ี 
  1) การนําเข้าข้อมูลค่าความถี่ของคู่ลําดบักรดอะมโิน ซึ่งข้อมูลค่าความถี่ที่
นําเขา้สาํหรบัการสกดัลกัษณะเฉพาะประกอบดว้ย 2 ลกัษณะ คอื ขอ้มลูซึง่แสดงอาการของโรค 
(Positive Data) และ กลุ่มทีไ่มแ่สดงอาการของโรค (Negative Data) สามารถทาํไดโ้ดยการกด
ปุม่ Import Sequence Data ดงัแสดงในภาพประกอบ ก.6 และ ก.7 ตามลาํดบั 
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ภาพประกอบ ก.6 การนําเขา้ขอ้มลูคา่ความถีคู่ล่าํดบักรดอะมโิน 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
ภาพประกอบ ก.7 คา่สถติขิองขอ้มลูคา่ความถีก่รดอะมโินในชุดขอ้มลูนําเขา้ 

 
  จากภาพประกอบ ก .6 และ ก.7 หลังจากมีการนําเข้าข้อมูลทัง้ 2 กลุ่ม 
โปรแกรม จะแสดงค่าความนิยมของทัง้ 2 ค่าสถติขิองคู่ลําดบัทัง้ 400 คู่ลําดบั ผูใ้ชส้ามารถทํา
การกดปุม่ View Graph กรณทีีต่อ้งการดลูกัษณะของขอ้มลู ดงัแสดงในภาพประกอบ ก.8 
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ภาพประกอบ ก.8 แผนภมูลิกัษณะของขอ้มลูนําเขา้ 
   

  2) การปรบัคา่น้ําหนกัของคา่ความถีคู่ล่าํดบักรดอะมโิน สามารถทาํไดโ้ดยการ
กดปุม่รายการ Weight Balance ผลลพัธแ์สดงดงัภาพประกอบ ก.9 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

ภาพประกอบ ก.9 การเลอืกปุม่รายการปรบัคา่น้ําหนกัขอ้มลูคา่ความถี ่
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  3) ทาํการสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธุกรรม (Feature Extraction) ดงัแสดง
ในภาพประกอบ ก.10  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
ภาพประกอบ ก.10 การสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธุกรรม 

 

  จากภาพประกอบ ก.10 ผลลพัธส์ุดทา้ยของขัน้ตอนการสกดัลกัษณะเฉพาะคอื 
คู่ลําดบัซึ่งผ่านตามเงื่อนไข ทีก่ําหนดไว ้กล่าวคอืมคี่า FPV มากกว่าหรอืเท่ากบั 10% และ
สามารถแสดงผลลพัธจ์ากการสกดัลกัษณะเฉพาะ ดงัภาพประกอบ ก.11 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ ก.11 ผลลพัธจ์ากการสกดัลกัษณะเฉพาะบนสายพนัธุกรรม 
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  5) การบนัทกึผลขอ้มลูลกัษณะเฉพาะทีส่กดัได ้โดยสามารถเลอืกบนัทกึขอ้มลู
ได ้3 ลกัษณะ คอื  
      - เกบ็ในรปูแบบไฟลข์อ้ความ (Text File) โดยมนีามสกุล *.txt ซึง่สามารถ
นําไปใชง้านบนโปรแกรม Microsoft Excel,  EditPlus และ NotePad เป็นตน้ 
      - เกบ็ในรปูแบบไฟล ์ARFF ซึง่สามารถนําไปใชง้านรว่มกบัโปรแกรม WEKA 
โดยมนีามสกุล *.arff 
     - เกบ็ในรปูแบบไฟลต์ารางขอ้มลูของ Matlab ซึง่มนีามสกุลเป็น *.mat 
 
  โดยในขัน้ตอนน้ี จะขอเลอืกบนัทกึไฟลเ์ป็นไฟลต์ารางขอ้มลูของ Matlab ซึง่มี
นามสกุลเป็น *.mat เพื่อนําไปใชง้านในโปรแกรมการจําแนกสายพนัธุกรรมดว้ยลกัษณะเฉพาะ 

โดยการกดปุม่    ดงัแสดงในภาพประกอบ ก.12 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ ก.12 การบกัทกึผลลพัธก์ารสกดัลกัษณะเฉพาะ 
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4. การเรียกใช้งานโปรแกรมการจาํแนกสายพนัธกุรรมด้วยลกัษณะเฉพาะ 
  ในการจาํแนกสายพนัธุกรรมผูใ้ชส้ามารถเรยีกใชโ้ปรแกรม ไดจ้ากเมนู Feature 
Classification ดงัแสดงหน้าต่างโปรแกรมในภาพประกอบ ก.13 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
ภาพประกอบ ก.13 หน้าต่างโปรแกรมการจาํแนกสายพนัธุกรรมดว้ยลกัษณะเฉพาะ 

 
 จากภาพประกอบ ก.13 ประกอบดว้ย 3 ส่วนหลกั คอื ส่วนของการนําเขา้ค่า

น้ําหนักของคู่ลําดบัทีส่กดัลกัษณะเฉพาะไดข้องขอ้มูลสายพนัธุกรรมทุกสายในชุดขอ้มูลนําเขา้ 
สว่นของการเลอืกขัน้ตอนวธิ ี(Algorithms) ในการจาํแนกสายพนัธุกรรม และสว่นของการแสดง
ค่าสถติขิองขอ้มูลและผลลพัธ์ทีไ่ดจ้ากการจําแนกขอ้มูลสายพนัธุกรรมดว้ยลกัษณะเฉพาะ ซึ่ง
ประกอบดว้ยคา่ความถูกตอ้ง (Accuracy) ตารางการจาํแนก (Confusion Matrix) เป็นตน้ 

 
  ขัน้ตอนในการจาํแนกสายพนัธุกรรมดว้ยลกัษณะเฉพาะ มรีายละเอยีดดงัน้ี 

1) อ่านค่าน้ําหนักของคู่ลําดบักรดอะมิโนซึ่งสกัดได้ของสายพนัธุกรรมทุก
สายในไฟลข์อ้มลู โดยเมื่อทาํการนําเขา้ขอ้มลูโปรแกรมจะแสดงลกัษณะของขอ้มลูดว้ยค่าความ
นิยม ดงัแสดงในภาพประกอบ ก.14 และ ก.15 ตามลาํดบั 
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ภาพประกอบ ก.14 คา่ความนิยมของคูล่าํดบัลาํดบักรดอะมโินซึง่สกดัไดบ้นสายพนัธุกรรม 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพประกอบ ก.15 แผนภมูคิา่ความนิยมของคูล่าํดบัซึง่สกดัไดบ้นสายพนัธุกรรม 
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  2) เลือกขัน้ตอนวิธีสําหรบัการจําแนกข้อมูลสายพนัธุกรรม ประกอบด้วย
โครงขา่ยประสาทเทยีบแบบหลายชัน้ (Multilayer Perceptron: MLP) แบบเรเดยีลเบสสิกฟ์งัชนั 
(Radial Basis Function: RBF) และตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ Alternating Decision Tree 
(ADTree) แบบ Pruned C4.5 Decision Tree (J48) และแบบ K Random Features Decision 
Tree (RandomTree) ตามลาํดบั  
      หลงัจากเลอืกขัน้ตอนวธิทีีต่อ้งการ จําเป็นตอ้งมกีารกาํหนดจํานวนแบ่งกลุ่ม
ขอ้มูลสําหรบัการทดสอบแบบ k-Fold Cross Validation จากนัน้ทําการกดปุ่ม Classify        
ดงัแสดงในภาพประกอบ ก.16 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ ก.16 การเลอืกขัน้ตอนวธิสีาํหรบัการจาํแนกขอ้มลู 
 
  และสามารถแสดงผลลพัธ์จากการจําแนกขอ้มูลสายพนัธุกรรมบนชุดขอ้มูลได้
ดงัภาพประกอบ ก.17 
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ภาคผนวก ข 
 

คู่มือการติดตัง้ระบบการวิเคราะหร์ปูแบบและรูจ้าํลาํดบัพนัธกุรรม 
 

คูม่อืการตดิตัง้ระบบ ประกอบดว้ย สว่นของการตดิตัง้ระบบ รปูแบบการสัง่งาน
ผา่นทางบรรทดัคาํสัง่ และตวัอยา่งคาํสัง่งานทางบรรทดัคาํสัง่ สามารถอธบิายไดต้ามลาํดบัดงัน้ี 
 
1. การเตรียมระบบ 
 ขัน้ตอนการเตรยีมระบบเพื่อรองรบัการใช้งานโปรแกรมการวเิคราะหร์ูปแบบและรูจ้ํา
ลําดบัพนัธุกรรม ประกอบดว้ย การตดิตัง้โปรแกรม WEKA เวอรช์นั 3.4.10 และการกําหนดค่า
สภาพแวดลอ้มของระบบปฏบิตักิาร (Environment) มรีายละเอยีด ดงัน้ี 
 1.1 การตดิตัง้โปรแกรม WEKA เวอรช์นั 3.4.10 
      ผูใ้ชส้ามารถดาวน์โหลดโปรแกรม WEKA เวอรช์นั 3.4.10 ไดจ้ากเวบ็ไซด ์Weka 
Machine Learning Project (http://www.cs.waikato.ac.nz/~ml/index.html) โดยกดลงิคไ์ปยงั
หน้าดาวน์โหลด (Download) ดงัแสดงในภาพประกอบ ข.1 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ ข.1 ลงิคด์าวน์โหลดโปรแกรม WEKA 
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  จากภาพประกอบ ข.1 หลงัจากทาํการดาวน์โหลดไฟลต์ดิตัง้ (Setup File) ของ
โปรแกรม WEKA และทาํการตดิตัง้บนระบบ โดยในงานวจิยัน้ีจะเลอืกใชไ้ฟลต์ดิตัง้ ซึง่ตดิตัง้บน
ระบบปฏบิตักิาร Windows เมื่อทําการตดิตัง้เรยีบรอ้ยแลว้จะปรากฏแถบคําสัง่สาํหรบัเรยีกใช้
งาน บนคาํสัง่เริม่ตน้ของระบบปฏบิตักิาร Windows (Start Menu) ดงัแสดงในกาพประกอบ ข.2 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ ข.2 แสดงแถบคาํสัง่เรยีกใชง้านโปรแกรม WEKA บนเมนูเริม่ตน้ 
 
  จากภาพประกอบ ข.2 เมื่อตอ้งการเรยีกใชง้านโปรแกรม WEKA ผูใ้ชส้ามารถ
เรยีกใชง้านโปรแกรมผ่านทางแถบคําสัง่ได ้โดยเมื่อทําการกดแถบคําสัง่เพื่อเรยีกใชโ้ปรแกรม 
จะปรากฏหน้าต่างโปรแกรมสาํหรบัใชง้าน นอกจากน้ีหากผูใ้ชต้อ้งการอ่านเอกสารประกอบการ
ใชง้านโปรแกรม WEKA นัน้ผูใ้ชส้ามารถเรยีกอา่นไดจ้ากเมนูคาํสัง่ Tutorial 
 

 1.2 การกาํหนดสถานะแวดลอ้มใหก้บัโปรแกรม WEKA 
       เน่ืองจากโปรแกรม WEKA ซึง่ถูกพฒันาดว้ยภาษาจาวา (JAVA) จงึจาํเป็นตอ้งมี
การกําหนดสภาพแวดล้อม (Environment) ที่เหมาะสมกบัการใช้งานโปรแกรม ซึ่งการ
กาํหนดคา่สภาพแวดลอ้ม มขีัน้ตอนดงัน้ี 

1) เรยีกใชเ้มนูคาํสัง่ Setting  
2) เลอืกคาํสัง่ Control Panel  
3) เลอืกคาํสัง่ System ดงัแสดงในภาพประกอบ ข.3 
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ภาพประกอบ ข.3 การเรยีกใชค้าํสัง่ System ในกลุ่มคาํสัง่ของ Control Panel 
 
  หลงัจากกดปุม่คาํสัง่ System จะปรากฏหน้าต่าง System Properties แลว้ให้
ผูใ้ชเ้ลอืกคําสัง่ Advanced จากนัน้กดปุ่มเลอืกคําสัง่ Environment Variables ดงัแสดงใน
ภาพประกอบ ข.4 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ ข.4 ปุม่คาํสัง่ Environment Variables 
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  จากนัน้ใหก้ดปุม่ New สรา้งตวัแปรใหม ่ชื่อ CLASSPATH ลงในช่อง Variable 
Name และโดยป้อนคาํสัง่สาํหรบักําหนดค่าระบบ คอื C:\Program Files\Weka-3-4\weka.jar; 
C:\Program Files\Weka-3-4\weka-scr.jar ลงในชอ่ง Variable Value ดงัภาพประกอบ ข.5 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ ข.5 การกาํหนดคา่ Environment Variables 
 

  เมื่อผูใ้ชท้ําการป้อนคาํสัง่เรยีบรอ้ยแลว้ ใหก้ดปุ่ม OK เพื่อทําการบนัทกึค่าตวั
แปร CLASSPATH เขา้สู่ระบบ จากนัน้ทําการเริม่ตน้ระบบใหม่ (System Reboot) แลว้จงึ
เรยีกใชง้านโปรแกรม WEKA ไดต้ามตอ้งการ 
 

2 การสัง่งานผา่นทางบรรทดัคาํสัง่ (Command Line) 
  ในการทํางานของระบบการวเิคราะหร์ูปแบบและรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรม สําหรบั
การจําแนกขอ้มลูนัน้ จะมคีําสัง่ในการทํางานบางส่วนของระบบ ซึง่เป็นการประมวลขอ้มลูแบบ
ชุด (Batch Processing) ดว้ยโปรแกรม WEKA ดงันัน้จงึจาํเป็นตอ้งอาศยัการทาํงานผา่นทาง
บรรทดัคําสัง่และนําผลลพัธท์ีไ่ดไ้ปใชใ้นส่วนของการแสดงผลของระบบ โดยการเขยีนชุดคําสัง่
บนบรรทดัคาํสัง่เพื่อสัง่ใหโ้ปรแกรม WEKA ทาํงาน จะมรีปูแบบโดยการกําหนดค่าพารามเิตอร ์
(Parameters) ผา่นทางบรรทดัคาํสัง่ (Command Line) ดงัภาพประกอบ ข.6 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ ข.6 แสดงรปูแบบของคาํสัง่ทางบรรทดัคาํสัง่ (Command Line) 

 

java {ชื่อขัน้ตอนวธิทีีต่อ้งการเรยีกใชง้าน} {คา่พารามเิตอร}์ {ขอ้มลูนําเขา้} >> {ผลลพัธ}์ 
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   จากภาพประกอบ ข.6 บรรทดัคําสัง่ที่ต้องการสัง่ใหโ้ปรแกรม WEKA 
ทาํงานประกอบดว้ย 4 สว่น คอื 

สว่นที ่1 คอื สว่นของชุดคาํสัง่ (Package) ทีต่อ้งการเรยีกใช ้
สว่นที ่2 คอื สว่นของการกาํหนดคา่พารามเิตอรช์ุดคาํสัง่ทีเ่รยีกใช ้
สว่นที ่3 คอื สว่นของไฟลข์อ้มลูนําเขา้ทีต่อ้งการโหลดเขา้มาใชง้าน 
สว่นที ่4 คอื สว่นของไฟลผ์ลลพัธจ์ากการทาํงาน 
 

3. ตวัอย่างคาํสัง่บนบรรทดัคาํสัง่ 
  ในการทํางานของระบบการวเิคราะหร์ูปแบบและรูจ้ําลําดบัพนัธุกรรม นัน้จะใช้
ชุดคําสัง่ซึง่เกีย่วขอ้งกบัขัน้ตอนวธิ ี(Algorithms) ไดแ้ก่ โครงขา่ยประสาทเทยีมแบบหลายชัน้ 
(Multilayer Perceptron: MLP) แบบเรเดยีลเบสสิฟงักช์นั (Radial Basis Function: RBF) และ
ตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ Alternating Decision Tree (ADTree) แบบ Pruned C4.5 Decision 
Tree (J48) และแบบ K Random Features Decision Tree (RandomTree) ตามลําดบั ซึง่
สามารถอธบิายรายละเอยีดการกาํหนดคา่พารามเิตอรข์องแต่ละขัน้ตอนวธิไีด ้ดงัน้ี 

3.1 พารามเิตอรข์องโครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ MLP 
        ค่าพารามเิตอรส์ําหรบัโครงข่ายประสาทเทยีมแบบหลายชัน้ (MLP) มกีาร
กําหนดค่าอตัราการเรยีนรู ้(Learning Rate: L) เท่ากบั 0.3 ค่าโมเมนตมั (Momentum: M) 
เท่ากบั 0.2 ค่าจาํนวนรอบในทาํงาน (Number of Epoch: N) เท่ากบั 100 รอบ ค่าการสุ่ม 
(Random Seed: S) เท่ากบั 0 ค่ารอ้ยละของการทดสอบ (Percentage Size of The Validation 
Set: V) เท่ากบั 0 ค่าความผดิพลาดทีย่อมรบัไดจ้ากการทดสอบ (The Threshold for The 
Number of Consecutive Errors: E) เท่ากบั 20 และค่าของนิวรอนในชัน้ซอ้น (Number of 
Nodes: H) แบบอตัโนมตั ิ(Auto) โดยคาํนวณจาํนวนของนิวรอนในแต่ละชัน้ ดงัสมการ (ข.1) 
 

                        (ข.1) 
 

 

   โดยสามารถแสดงตวัอยา่งการกาํหนดคา่พารามเิตอรส์าํหรบัการเรยีนรู้
ดว้ยโครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ MLP ทางบรรทดัคาํสัง่ดงัภาพประกอบ 5.11 
 

 
 
 

ภาพประกอบ ข.7 การกาํหนดคา่พารามเิตอรข์องโครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ MLP 
 

 

java weka.classifiers.functions.MultilayerPerceptron -L 0.3 -M 0.2 -N 100 -V 0 -S 0      

        -E 20 -H a -x 4 -t  DataSet.arff  >> ResultMLP.txt 
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  3.2 คา่พารามเิตอรส์าํหรบัโครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ RBF 
       ค่าพารามเิตอร์สําหรบัโครงข่ายประสาทเทยีมแบบเรเดยีลเบสสิฟงัก์ชนั 

(RBF) ประกอบดว้ยการกําหนดจาํนวนกลุ่มทีต่อ้งการแบ่ง (Number of Clusters: B) เท่ากบั 2 
รปูแบบของการเรยีนรู ้ (Ridge Parameter: R) ม ี2 แบบคอื Logistic Regression และ Linear 
Regression โดยค่าเริม่ต้นจะเป็นแบบ Logistic Regression และกําหนดอตัราการเรยีนรู ้
(Learning Rate: R) เท่ากบั 1.0E-8 ค่าการสุม่ (Random Seed: S) เท่ากบั 1 ค่าสงูสุดสาํหรบั
การดาํเนินการ (Maximum Number of Iterations: M) เท่ากบั -1 ซึง่เป็นค่าเริม่ตน้กรณีเลอืก
รูปแบบการเรยีนรูแ้บบ Logistic Regression ซึ่งใหข้ ัน้ตอนวธิกีําหนดค่าแบบอตัโนมตั ิและ
ตํ่าสุดของสว่นเบีย่งเบนมาตรฐาน (Minimum Standard Deviation: W) เท่ากบั 0.1  สามารถ
แสดงตวัอยา่งการทาํงานทางบรรทดัคาํสัง่ (Command Line) ดงัภาพประกอบ ข.8 
 
 
 
 

ภาพประกอบ ข.8 การกาํหนดคา่พารามเิตอรข์องโครงขา่ยประสาทเทยีมแบบ RBF 
 
  3.3 พารามเิตอรต์น้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ ADTree, RandomTree และ J48  
       ในการกําหนดค่าพารามิเตอร์ของต้นไม้การตัดสินใจ มีจํานวนของ
พารามเิตอรท์ีใ่ชง้านไมซ่บัซอ้น และมลีกัษณะการกาํหนดทีค่ลา้ยคลงึกนั ต่างกนัเพยีงแคใ่นสว่น
ของการเรยีกใช ้ชุดคาํสัง่ (Package) ทีต่อ้งการเรยีกใชเ้ทา่นัน้ ดงัแสดงในภาพประกอบ ข.9 ถงึ
ภาพประกอบ ข.11 คอื 
 

 

 
 

 

ภาพประกอบ ข.9 การกาํหนดคา่พารามเิตอรข์องตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ ADTree 
 

 

 
 

ภาพประกอบ ข.10 การกาํหนดคา่พารามเิตอรข์องตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ J48 
 

 

 
 

ภาพประกอบ ข.11 การกาํหนดคา่พารามเิตอรข์องตน้ไมก้ารตดัสนิใจแบบ RandomTree 

java weka.classifiers.functions.RBFNetwork -B 2 -S 1 -R 1.0E-8 -M -1 -W 0.1 -x 4  
       –t DataSet.arff  >> ResultRBF.txt 

java weka.classifiers.trees.ADTree -x 4 -t DataSet.arff >> ResultADTree.txt 

java weka.classifiers.trees.J48 -x 4 -t DataSet.arff >> ResultJ48.txt 

java weka.classifiers.trees.RandomTree -x 4 -t DataSet.arff >> ResultRandom.txt 
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