
 
บทท่ี 1 
บทนํา  

 
 เพ่ือแสดงถึงความสําคัญของประเด็นปญหาและแนวคิดในการแกปญหา ในบทนี้จึงได
นําเสนอหลักการ ทฤษฎี และเหตุผล ท่ีเกี่ยวของกับการจําแนกชนิดโมเลกุลของเอชแอลเอในแตละ
กลุม ซ่ึงสามารถนําไปใชเปนองคความรูในการสรางความสัมพันธระหวางโมเลกุลไดตอไปใน
อนาคต และในการวิเคราะหขอมูลนั้นจะพิจารณาลักษณะของยีน ซ่ึงใชวิธีซัพพอรตเวกเตอร-       
แมชชีนในการจําแนกชนิดขอมูล  ตลอดจนนําเสนอวัตถุประสงคของการศึกษาและประโยชนท่ี
คาดวาจะไดรับ อันเปนแรงจูงใจในการศึกษาวิจัยนี้ นอกเหนือจากนั้น ยังไดนําเสนอขอบเขตและ
วิธีการวิจัย เพ่ือแสดงลําดับขั้นตอนของการทําวิจัยโดยละเอียด ซ่ึงถูกใชเปนแนวทางในการ
ดําเนินการวิจัยและเพ่ือใหการวิจัยบรรลุถึงเปาหมายท่ีตั้งไวอยางสมบูรณ ทายท่ีสุดจะกลาวถึง
สถานท่ีและอุปกรณท่ีใชในการดําเนินการวิจัยและรวบรวมขอมูลในการวิจัยครั้งนี้ 

 
1.1 หลักการ ทฤษฎี และเหตุผล 

ในปจจุบันนี้เทคโนโลยีทางดานชีววิทยามีความกาวหนาขึ้นมาก ทําใหขอมูลทางวิชาการ
ตางๆ ไดถูกนําไปวิเคราะหใชงานใหเกิดประโยชนจํานวนมหาศาล ซ่ึงขอมูลดังกลาวท่ีมักนิยม
นํามาใชในการวิเคราะหสามารถจัดไดเปน 2 หมวดใหญๆดวยกัน คือ ขอมูลสายลําดับดีเอ็นเอ 
(DNA Sequence) และขอมูลการแสดงออกของยีน (Gene Expression) 

การวิเคราะหขอมูลในสมัยกอนนั้นจะพิจารณาขอมูลสายลําดับดีเอ็นเอและการแสดงออก
ของยีนนั้นจะแยกจากกันอยางส้ินเชิง การวิเคระหขอมูลสายลําดับของยีนนั้นจะเนนกระบวนการ
เทียบเรียงขอมูลลําดับของยีน (Sequence Alignment) เพ่ือนําไปใชระบุวาลําดับยีนท่ีเราสงสัยนั้นคือ
ยีนท่ีเราสนใจหรือไม รวมถึงการจัดกลุมของยีน (Sequence Clustering) และการระบุตําแหนงของ
ยีนในสายลําดับยีนของส่ิงมีชีวิต (Gene Detection) สวนการวิเคราะหขอมูลการแสดงออกของยีนจะ
เนนท่ีการจัดกลุมของยีน (Gene Clustering) และการทํานายกลุมยีน (Gene Classification and 
Prediction) 

 การวิเคราะหขอมูลเหลานี้มีเปาหมายสําคัญคือการหาความสัมพันธหรือการควบคุมกัน
ระหวางยีน (Gene Regulatory Network Reconstruction) ซ่ึงเปนส่ิงสําคัญท่ีจะสามารถทําให
นักวิทยาศาสตรเขาใจถึงกระบวนการตางๆ ท่ีเกิดขึ้นภายในเซลล และจะสามารถทําใหสรางองค
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ความรูใหมในการพัฒนาเทคโนโลยีชีวภาพใหกาวหนายิ่งขึ้น เพ่ือแกไขปญหาตางๆของมวล
มนุษยชาติเชน ดานโรคภัยไขเจ็บ และดานเกษตรกรรม ในการเพาะปลูกใหเพ่ิมผลผลิตมากขึ้น  
เปนตน การท่ีใชขอมูลอยางใดอยางหนึ่งมาวิเคราะหบางครั้งยังไมสามารถใหผลการทดลองท่ีดีได
เทาท่ีควร ดังนั้นจึงตองมีการนําขอมูลทางชีววิทยาอ่ืนๆ มาทําการวิเคราะหประกอบดวยเพ่ือให
เกิดผลท่ีนาเช่ือถือมากยิ่งขึ้น 

ในงานวิจัยฉบับนี้ จะนําเสนอเคอรเนลฟงกชันสําหรับการจําแนกชนิดของขอมูลสายลําดับ
โดยวิธีซัพพอรตเวกเตอรแมชชีนกรณีศึกษาการจําแนกชนิดฮิวแมน ลิวโคไซต แอนติเจนเพ่ือ
จําแนกชนิดโมเลกุลขอลเอชแอลเอในแตละกลุม ซ่ึงสามารถนําไปใชเปนองคความรูในการสราง
ความสัมพันธระหวางยีนไดตอไปในอนาคต ในการวิเคราะหขอมูลดวยลักษณะของโมเลกุล ซ่ึงมี
พ้ืนฐานแนวคิดมาจากการตัดสินใจ ในการจําแนกหรือจัดกลุมของขอมูลดวยการแบงขอบเขต  โดย
การประมวลผลของการจําแนกจะพิจารณาจากขอมูล โดยมองออกเปนเซตของเวกเตอร โดยมี
วัตถุประสงคเพ่ือใหใชงานไดอยางยืดหยุนกับกลุมขอมูลตางๆ และเปนวิธีการท่ีใชเกี่ยวกับการ
เรียนรูดวยเครื่องท่ีสามารถใชกันไดเปนวงกวางในหลายๆโดเมน และสามารถแบงแยกขอมูลในมิติ
ท่ีสูงได และครอบคลุมทุกกรณีท่ีเปนไปไดในขอบเขตการพิจารณาท่ีเปนมาตรฐาน โดยเฉพาะอยาง
ยิ่งการเพ่ิมคุณลักษณะของขอมูลใหมๆ เปนตน หลังจากนั้นจึงนําผลลัพธท่ีไดมาวัดคาความถูกตอง
และเปรียบเทียบกับเทคนิคทันสมัยอ่ืนๆ ตอไป 
 
1.2 วัตถุประสงคของการศึกษา 
 1.2.1 เ พ่ือนําเสนอขั้นตอนวิ ธีในการจําแนกชนิดของขอมูลสายลําดับโดย                 
วิธีซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน 

1.2.2 เพ่ือนําเสนอเคอรเนลฟงกชันสําหรับการจําแนกชนิดของขอมูลสายลําดับโดย
วิธีซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน 

 
1.3 ประโยชนที่คาดวาจะไดรับจากการวิจัย 

จากการศึกษาคนควา คาดวาจะไดรับประโยชนดังนี้ 
1) ไดนําเสนอขั้นตอนวิธีในการจําแนกชนิดของขอมูลสายลําดับ 
2) ไดองคความรูใหมท่ีเกี่ยวของกับการจําแนกชนิดของขอมูลสายลําดับ 

1.4 ขอบเขต และ วิธีการวิจัย 
1.4.1 ขอบเขต 

เพ่ือใหบรรลุวัตถุประสงคทางการศึกษา จึงกําหนดขอบเขตของการคนควาดังนี ้



 3

1) พัฒนาขั้นตอนวิธีในการจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับโดยวิธีซัพพอรตเวกเตอร
แมชชีน กรณีศึกษาการจําแนกชนิดฮิวแมน ลิวโคไซต แอนติเจนเพ่ือจําแนก
ชนิดของยีนในแตละกลุม 

2) พิสูจนความถูกตองของขั้นตอนวิธีท่ีไดในขอ 1 โดยใชวิธีการวัดประสิทธิภาพ     
ของขอมูล 

3) ขอมูลท่ีใชเปนกรณีศึกษาคือ ตัวแบบของกลุมยีนจากฐานขอมูลของขอมูลสาย
ลําดับเอชแอลเอ   

1.4.2 วิธีการวิจัย 
 เพ่ือใหการทําวิจัยสําเร็จตามแผนท่ีกําหนดจึงออกแบบวิธีการดําเนินการวิจัยดังนี ้

1) ศึกษาทฤษฎี งานวิจัยท่ีเกี่ยวของ และเครื่องมือท่ีใช  
1.1)  ศึกษาและคนควาขอมูลโดยศึกษาถึงดีเอ็นเอของโมเลกุลเอชแอลเอ

เพ่ือเปนกลุมขอมูลในการศึกษา 
1.2)  ศึกษาขั้นตอนวิธีในการจําแนกชนิดของขอมูลสายลําดับ    
1.3)  ศึกษาเครื่องมือและทฤษฎีตางๆในการจําแนกขอมูลสายลําดับ 
1.4)  ศึกษางานวิจัยท่ีเกี่ยวของ 

2) ออกแบบขั้นตอนวิธีการในการจําแนกขอมูลสายลําดับ 
2.1)  กําหนดนิยามของรูปแบบขอมูลสายลําดับในเชิงรูปนัย 
2.2)  กําหนดนิยามของการจําแนกขอมูลสายลําดับ 
2.3)   กําหนดนิยามของแนวทางการแกปญหาการจําแนกขอมูลสายลําดับ

ในรูปของการเรียนรูดวยเครื่อง 
2.4)  ออกแบบวิธีการแปลงขอมูลสายลําดับท่ีสามารถทําใหเครื่อง 

คอมพิวเตอรเรียนรูได 
2.5)   พัฒนาวิธีการจําแนกขอมูลสายลําดับในรูปของการเรียนรูดวยเครื่อง

ใหมีประสิทธิภาพมากขึ้นได 
 

3) ทดสอบขั้นตอนวิธีท่ีไดพัฒนา 
 3.1) นําตัวแบบของโมเลกุลเอชแอลเอจากฐานขอมูลเพ่ือใช เปน

กรณีศึกษา 
3.2)  นําขั้นตอนวิธีท่ีไดจากขอ 2 มาทดสอบการจําแนกชนิดของขอมูล

สายลําดับโดยใชตัวแบบท่ีไดในขอ 3.1 
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4) วัดความถูกตองของขั้นตอนวิธี 
4.1) วัดความถูกตองของการจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับโดยวิธีซัพพอรต

เวกเตอรแมชชีน 
4.2)  เปรียบเทียบความถูกตองของการจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับกับ 

วิธีการหรือเทคนิคทันสมัยอ่ืนๆ  
 
5) ประเมินผลและจัดทําเอกสารสรุปผลการศึกษา 

5.1)  วิเคราะหผลการทดสอบของขั้นตอนวิธีในการจําแนกชนิดของ
ขอมูลสายลําดับท่ีไดพัฒนาขึ้น  

5.2)  สรุปผล 
 
1.5 สถานที่ที่ใชในการดําเนินการวิจัยและรวบรวมขอมูล  
1.5.1 สถานท่ี  

สถานท่ีท่ีใชในการดําเนินการวิจัยประกอบดวย 
1) ภาควิชาวิทยาการคอมพิวเตอร คณะวิทยาศาสตร มหาวิทยาลัยเชียงใหม  
2) หองปฏิบัติการวิจัยชีวสารสนเทศศาสตร คณะวิทยาศาสตร มหาวิทยาลัยเชียงใหม 

1.5.2 อุปกรณท่ีใชในการวิจัย 
อุปกรณท่ีใชในการวิจัยนี้ประกอบไปดวย 
1)  ฮารดแวร ไดแก เครื่องไมโครคอมพิวเตอร ภายใตระบบปฏิบัติการไมโครซอฟท

วินโดว เอ็กซพี จํานวน 1 เครื่อง 
2) ซอฟตแวรไดแก โปรแกรมภาษาอาร (R) เพ่ือใชพัฒนาโปรแกรมสําหรับการวิเคราะห

ขอมูลยนี (สนับสนุน อาร เวอรชัน 2.9.0) 
 


