
  

 
บทท่ี 4 

การจําแนกชนิดขอมูลของโมเลกุลเอชแอลเอโดยใชสเปกตรัมเคอรเนล 
 

 ในบทนี้จะเปนการทดสอบกระบวนวิธีของสเปกตรัมเคอรเนลในการจําแนกขอมูลสาย
ลําดับโดยใชวิธีซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน ท่ีไดกลาวไวในบทท่ี 3 กรณีศึกษาคือ การจําแนกชนิด
ขอมูลสายลําดับของโมเลกุลเอชแอลเอ โดยได แบงเนื้อหาเปนสวนๆดังนี้ 
  - การเตรียมชุดขอมูลของโมเลกุลเอชแอลเอ 
  - การวิเคราะหกระบวนวิธีดําเนินงาน 
   - การวัดประสิทธิภาพในการทํานาย 
  - ผลการทดลอง 
 
4.1 การเตรียมชุดขอมูลของโมเลกุลเอชแอลเอ 

 สําหรับกรณีศึกษาท่ีจะใชในงานวิจัยนี้คือโมเลกุลของเอชแอลเอ ซ่ึงสาเหตุในการศึกษา
เนื่องจากโมเลกุลของเอชแอลเอ ดังกลาวมีการแบงชนิดหรือกลุมออกเปน 2 กลุมคือเอชแอลเอ กลุม
ท่ี I และเอชแอลเอกลุมท่ี II ตามท่ีบทท่ี 2 ไดกลาวไว โดยโครงสรางหรือการจัดเรียงตัวของขอมูล
ในแตละกลุมนั้นมีการจัดเรียงท่ีความคลายคลึงกัน จึงตองมีการสรางผูชวยในการตัดสินใจเพ่ือ
จําแนกชนิดของโมเลกุลเอชแอลเอนั้นวาอยูในกลุมใด ซ่ึงตองใชการวิเคราะหท่ีคอนขางละเอียด 
ดังนั้นจึงมีความจําเปนในการนําสเปกตรัมเคอรเนลมาใชในการจําแนกขอมูลสายลําดับ เนื่องจาก
วิธีการนี้เหมาะสําหรับขอมูลท่ีอยูในรูปของสายลําดับ 
 เนื่องจากการจัดเรียงโมเลกุลของเอชแอลเอนั้น จะอยูในรูปของดี เอ็นเอ ซ่ึงจะมี
องคประกอบของโมเลกุลอยู 4 เบสไดแก A, T, C, G ซ่ึงจะพบภายในนิวเคลียสเกือบท้ังหมด โดย
การจัดเรียงแตละโมเลกุลของเอชแอลเอนั้น จะมีการจัดเรียงและความยาวของขอมูลสายลําดับท่ี
แตกตางกัน ไปตามชนิดและหนาท่ีเฉพาะของโมเลกุลเอชแอลเอแตละตัว โดยรูปแบบการจัดเรียง
ของโมเลกุลเอชแอลเอนั้นสามารถแสดงไดดังรูป 4.1 
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รูป 4.1 ลักษณะของขอมูลสายลําดับของโมเลกุลเอชแอลเอท่ีนํามาวิเคราะห 
(ท่ีมา: http://www.ebi.ac.uk/imgt/hla/) 

ชุดขอมูลท่ีใชในการวิเคราะหจะเปนขอมูลเขาในการเรียนรูดวยเครื่อง เพ่ือใชในการจดจํา
รูปแบบของขอมูลเขา ซ่ึงนําไปสูตัวแบบจําลองท่ีทําการศึกษา โดยชุดขอมูลเหลานี้จะเปนตัวแบบ
ของกลุมยีน ซ่ึงขอมูลท่ีศึกษานั้นไดใชขอมูลจากฐานขอมูลไอเอ็มจีที/เอชแอลเอ (IMGT/HLA) โดย
สามารถดาวนโหลดชุดขอมูลในการเรียนรูไดจาก http://www.ebi.ac.uk/imgt/hla เนื่องจากโมเลกุล
ขอลเอชแอลเออยูในรูปแบบสายลําดับ (Sequence) และแบงออกเปน 2 กลุมคือเอชแอลเอ กลุมท่ี I 
และเอชแอลเอกลุมท่ี II ซ่ึงโมเลกุลของเอชแอลเอสามารถแบงออกเปนกลุมยอยได และมีหนาท่ีการ
ทํางานท่ีแตกตางกันออกไปในแตละชนิด โดยกลุมยอยของเอชแอลเอท่ี I จะประกอบดวย A, B, 
Cw, E, F, G สวนกลุมยอยของเอชแอลเอกลุมท่ี II จะประกอบดวย DMA, DMB, DOA, DOB, 
DPA1, DPB1, DQA1, DQB1, DRA, DRB โดยรายละเอียดขอมูลจะแสดงตามตาราง 4.1 
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ตาราง 4.1 รายละเอียดของชุดขอมูลท่ีนํามาวิเคราะห 

 
กลุม กลุมยอย จํานวนของขอมูล

สายลําดับ 
 
 

HLA-I 

HLA-A 965 
HLA-B 1,540 
HLA-C 626 
HLA-E 9 
HLA-F 21 
HLA-G 45 

รวม 3,206 

 
 
 
 

HLA-II 

HLA-DMA 4 
HLA-DMB 7 
HLA-DOA 12 
HLA-DOB 9 
HLA-DPA1 27 
HLA-DPB1 138 
HLA-DQA1 35 
HLA-DQB1 107 
HLA-DRA 3 
HLA-DRB 855 

รวม 1,197 

รวม 4,403 

 
4.2 การวิเคราะหกระบวนวิธดีําเนินงาน 
 ในการวิเคราะหกระบวนวิธีดําเนินงานนั้น จะเริ่มตั้งแตการนําขอมูลเขาจากฐานขอมูลซ่ึง
ขอมูลเขาแตละตัวจะอยูในรูปแบบของสายลําดับ โดยปอนขอมูลของโมเลกุลเอชแอลเอท้ังหมด
ใหกับเครื่องเพ่ือทําการฝกสอน โดยมีการปรับคุณลักษณะใหอยูในรูปของเวกเตอร ซ่ึงเครื่อง
สามารถจะทําการรูจํารูปแบบและคุณลักษณะตางๆ ของขอมูลได เม่ือเครื่องทําการรูจําคุณลักษณะ
ตางๆ จากนั้นเราจะใชซัพพอรตเวกเตอรแมชชีนเปนตัวแบบจําลองในการจําแนกขอมูล ซ่ึง           
ตัวแบบจําลองท่ีใชนั้นจะอยูในรูปแบบเคอรเนลซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน (เคเอสวีเอ็ม) ไดแก    
เคอรเนลฟงกชันแบบเชิงเสน โพลีโนเมียล เกาสเซียน และวิธีการท่ีเรานําเสนอคือ สเปกตรัมเคอร
เนล เปนตัวจําแนกขอมูลออกเปน 2 กลุมคือโมเลกุลของเอชแอลเอกลุมท่ี I และ    เอชแอลเอกลุมท่ี 
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II จากนั้นเราจึงทําการจําแนกขอมูลสายลําดับของโมเลกุลเอชแอลเอในกลุมยอยของแตละกลุมหลัก
ดวยวิธีการเดียวกันตอไป โดยจะแสดงในรูป 4.2 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

(ݔ)݂ = .ݓ〉 〈ݔ + ܾ 
 
 
 
 
 
 

รูป 4.2 กระบวนวิธีการจําแนกขอมูลสายลําดับ 
(ท่ีมา: Ma et al., 2009) 

 
 จากรูปขางตน จะเห็นไดวาเม่ือทําการจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับของโมเลกุลเอชแอลเอ
ไดแลว จากนั้นจะทําการวัดประสิทธิภาพในการทํานายของการจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับของ
โมเลกุลเอชแอลเอ ตามหัวขอท่ี 4.3 ตอไป  
 กอนอ่ืนเราจะแสดงใหเห็นถึงลักษณะของโมเลกุลเอชแอลเอท้ัง 2 กลุม โดยจะแสดงให
เห็นวาการจัดเรียงของโมเลกุลเอชแอลเอท้ัง 2 กลุมนั้นมีความแตกตางกัน แตจะมีลักษณะเฉพาะ
ของในแตละโมเลกุลแตละกลุมดังรูปท่ี 4.3 
 

ଶݏଵݏ … ௜ାଵݏ௜ݏ௜ିଵݏ …  ௡ݏ௡ିଵݏ
Input: HLA sequences 

Binary SVM with 
Spectrum kernel 

Multi-class SVM Multi-class SVM 

HLA class I HLA class II 

Subclass of HLA-I Subclass of HLA-II 

݂௞(ݔ) = .ݓ〉 ௞〈ݔ + ܾ 
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รูป 4.3 ลักษณะของโมเลกุลเอชแอลเอกลุมท่ี I และกลุมท่ี II  

 
4.3 การวัดประสิทธิภาพในการทํานาย 
 ในหัวขอนี้จะเปนการนําเสนอวิธีการในการประเมินคาของประสิทธิภาพในการทํานาย  
การจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับของโมเลกุลเอชแอลเอ โดยจะใชคาการวัดท่ีเปนมาตรฐาน เพ่ือใช
ในการเปรียบเทียบกับเทคนิคทันสมัยอ่ืน ตอไป ไดแก คาความถูกตอง (ACC), คาความแมนยํา 
(Prec), คาความไว (Sens), คาสัมประสิทธ์ิความสัมพันธแมทธิว (MCC)  

 คาความถูกตอง เปนคาสัดสวนของขอมูลสายลําดับของ ݔ ทุกกรณีท่ีนํามาวิเคราะห        ใน
การทํานายท่ีถูกตองท้ังหมด ซ่ึงเทียบดวยอัตราสวนของหนวยวัดทุกกรณี สําหรับการจําแนกชนิด
ขอมูลสายลําดับของโมเลกุลเอชแอลเอ จะกําหนดไดดังนี้: 

 
ความถูกตอง  =  ்௉ೣ ା்ேೣ

்௉ೣ ା்ேೣାೣܲܨାிேೣ
    (4.1) 

โดยท่ี ݔ คือ ขอมูลสายลําดับของโมเลกุลเอชแอลเอกลุมท่ี I หรือเอชแอลเอกลุมท่ี II  

 คาความแมนยํา เปนคาสัดสวนของขอมูลสายลําดับของ ݔ ทุกกรณีท่ีนํามาวิเคราะหแลว    
ตรงกับการวิเคราะหโดยแบบจําลองสวนดวยขอมูลท่ีถูกทํานายโดยแบบจําลองท้ังหมด ในการ
จําแนกกลุมขอมูลของเอชแอลเอโดยจะกําหนดไดดังนี้: 

ความแมนยํา  =  ்௉ೣ
்௉ೣ ାி௉ೣ

 (4.2) 
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โดยท่ี ܨ ௫ܲ คือคาของผลรวมท่ีผิดแตทํานายเปนบวกสําหรับ ݔ ทุกกรณี  
           ܶ ௫ܲ คือคาของผลรวมท่ีถูกแลวทํานายเปนบวกสําหรับ ݔ ทุกกรณี 

 คาความไว เปนคาสัดสวนของขอมูลสายลําดับของ ݔ ทุกกรณีท่ีนํามาวิเคราะหแลว         
ตรงกับการวิเคราะหโดยแบบจําลองสวนดวยขอมูลท่ีถูกทํานายโดยแบบจําลองท้ังหมด ในการ
จําแนกกลุมขอมูลของเอชแอลเอโดยจะกําหนดไดดังนี:้ 

ความไว =  ்௉ೣ
்௉ೣ ାிேೣ

  (4.3) 

โดยท่ี ܨ ௫ܰ คือคาของผลรวมท่ีผิดแตทํานายเปนลบสําหรับ ݔ ทุกกรณี 
    ܶ ௫ܰ   คือคาของผลรวมท่ีถูกแตทํานายเปนลบสําหรับ ݔ ทุกกรณี 

 
 คาสัมประสิทธิค์วามสัมพันธแมทธิว เปนคาสัดสวนของขอมูลสายลําดับของ ݔ ทุกกรณี   ท่ี
นํามาวิเคราะหท้ังหมด ซ่ึงเทียบดวยอัตราสวนของหนวยวัดทุกกรณี ซ่ึงครอบคลุมการพิจารณาของ
คาวัดประสิทธิภาพท้ังหมด สําหรับการจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับของโมเลกุลเอชแอลเอ            
จะกําหนดไดดังนี้: 

                                 คาสัมประสิทธ์ิความสัมพันธแมทธิว =   ே೔

  ேೕ
                                                (4.4) 

โดย ௜ܰ = ܶ ௫ܲܶ ௫ܰ − ܨ ௫ܲܨ ௫ܰ 
        ௝ܰ = ඥ(ܶ ௫ܲ + ܨ ௫ܰ)(ܶ ௫ܲ + ܨ ௫ܲ)(ܶ ௫ܰ + ܨ ௫ܲ)(ܶ ௫ܰ + ܨ ௫ܰ) 
 
4.4 ผลการทดลอง 

สตริงเคอรเนลเปนเครื่องมือทางคณิตศาสตรท่ีใชกันอยางกวางขวาง สวนใหญจะใชในการ
วิเคราะหขอมูลท่ีอยูในรูปแบบของขอมูลสายลําดับ เพ่ือจะจัดกลุมหรือจําแนกชนิดของขอมูล 
โดยเฉพาะอยางยิ่ง งานวิจัยทางดานขอความและการวิเคราะหกลุมยีน ซ่ึงวิธีการทําเรานําเสนอนั้น
คือ สเปกตรัมเคอรเนล ซ่ึงเปนสวนหนึ่งของสตริงเคอรเนล เนื่องจากวิธีการนี้จะเหมาะสมกับขอมูล
ท่ีมีลักษณะเปนสายลําดับ โดยจะทําการเปรียบเทียบความคลายหรือความเหมือนของขอมูลสาย
ลําดับท้ังหมด เปนตน 
 ซ่ึงในการวัดประสิทธิภาพในการจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับของโมเลกุลเอชแอลเอนั้น 
วิธีการท่ีนําเสนอคือ สตริงเคอรเนลซ่ึงจะใชสเปกตรัมเคอรเนลเปนฟงกชันในการจําแนกชนิด
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ขอมูลสายลําดับของโมเลกุลเอชแอลเอ โดยเราจะทําการแบงขนาดหรือความถ่ีของชวงการพิจารณา
ขอมูล โดยใชหลักการของ เค-สเปกตรัม ซ่ึงจะแบงระดับการพิจารณาออกเปน 7 ระดับ                 
คือระดับ 3 ถึงระดับ 9 โดยมีการวัดประสิทธิภาพของการจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับของโมเลกุล 
เอชแอลเอ ดวยคาความถูกตอง คาความแมนยํา คาความไว และคาสัมประสิทธ์ิความสัมพันธ-     แม
ทธิวของโมเลกุลเอชแอลเอท้ัง 2 กลุมไดดังตาราง 4.2 

ตาราง 4.2 การวัดประสิทธิภาพในการจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับของโมเลกุลเอชแอลเอ 
โดยใชสเปตรัมเคอรเนลในความถ่ีท่ีแตกตางกัน 

 

เค-
สเปกตรัม ACC MCC 

เอชแอลเอ-I เอชแอลเอ-II 
Prec Sens Prec Sens 

3 98.6 98.6 99.6 98.5 96.1 99.0 
4 98.8 97.0 99.8 98.6 96.3 99.4 
5 98.5 96.4 99.8 98.3 95.5 99.4 
6 99.6 99.0 99.8 99.7 99.1 99.4 
7 99.2 98.0 99.4 99.5 98.7 99.4 
8 98.6 96.6 99.5 98.6 96.4 98.7 
9 99.1 97.7 99.8 99.0 97.4 99.4 

 
จากตารางขางตนจะเห็นไดวา 3-สเปตรัมหรือโคดอน เปนคุณลักษณะท่ีมีความสําคัญใน

การศึกษาระดับโมเลกุล ซ่ึงไดศึกษาถึงความเหมือนกันของขอมูลในรูปแบบของโมเลกุล โดย
โมเลกุลจะมีรูปแบบการจัดเรียงท่ีแตกตางกันออกไปตามแตละชนิดของส่ิงมีชีวิต ซ่ึงในส่ิงมีชีวิต 
แตละชนิดกจ็ะมีคุณลักษณะเดนท่ีจําเพาะ ซ่ึงบงช้ีถึงตัวตนของส่ิงมีชีวิตนั้น โดยจะแสดงออกใน
ระดับโมเลกุล (Milhon et al., 1995. และ Mitreva et al, 2007.) ซ่ึงผลลัพธท่ีไดคือคาความถูกตอง
เทากับ 98.6% สวนคาความถูกตองในการทํานายของเค-สเปกตรัม เทากับ 4 และ 5 นั้นจะได
ผลลัพธเทากับ 98.8% และ 98.5% ตามลําดับ สวนการใชสเปกตรัมเคอรเนลท่ีมีความถ่ีเทากับ 6 นั้น
จะสงผลใหประสิทธิภาพของการทํานาย ไดผลลัพธเปนท่ีนาพอใจ คือไดคาความถูกตองและความ
แมนยําเทากับ 99.6% และ 99.0% ตามลําดับ โดยในสวนของคาความแมนยําในขอมูลสายลําดับของ
โมเลกุลเอชแอลเอกลุมท่ี I จะไดคาความถูกตองเทากับ 99.8% และโมเลกุลเอชแอลเอกลุมท่ี  II  จะ
ไดเทากับ 99.1% จากผลการทดลองนี้สามารถสรุปไดวา สเปกตรัมเคอรเนลท่ีความถ่ีเทากับ 6 หรือ
เรียกวาได-โคดอน (Di – codon) นั้นเปนคุณสมบัติหนึ่งท่ีสําคัญสําหรับการจําแนกชนิดของโมเลกุล
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เอชแอลเอ ซ่ึงสามารถสรางคุณลักษณะท่ีมีผลตอการจําแนกกลุมของโมเลกุลเอชแอลเอในแตละ
กลุม  ดังนั้น  6- สเปกตรัม จึงเปนตัวบงช้ีท่ีในการแสดงออกของยีนในการศึกษาวิวัฒนาการของ
ส่ิงมีชีวิตในระดับโมเลกุล ดังแสดงไดในตาราง 4.2  

ในการจําแนกชนิดของโมเลกุลในส่ิงมีชีวิตนั้น (Nguyen et al., 2009) เราจะทําการหาคา
ผลลัพธท่ีดีท่ีสุดในการตรวจสอบชนิดของขอมูลสายลําดับของโมเลกุลเอชแอลเอ โดยทําการเพ่ิม
ความยาวของสเปกตรัมท่ีมีความถ่ีเทากับ 7, 8 และ 9 ซ่ึงจะเห็นไดวาผลลัพธท่ีไดมีคาต่ํากวาผลลัพธ
ท่ีไดจากการใชสเปกตรัมท่ีมีความถ่ีเทากับ 6 โดยผลลัพธของคาความถูกตองในเค-สเปกตรัม 
เทากับ  7  และ 8 คือ 99.2% และ 98.6% ตามลําดับ นอกจากนี้ในวิธีการทดลองท่ีนําเสนอนี้ได
ทดสอบ เค-สเปกตรัมท่ีมีความถ่ีเทากับ  9  หรือท่ีเรียกวาไตร-โคดอน (Tri-codon) ซ่ึงจะเห็นได
ผลลัพธของคาความถูกตองเปน 99.1%  

โดยจากผลลัพธท้ังหมดนี้ สามารถสรุปไดวาเม่ือมีการเพ่ิมความยาวในการพิจารณาขอมูล
สายลําดับแตละโมเลกุลมากขึ้นนั้น ไมไดหมายความวาจะไดผลลัพธท่ีมีประสิทธิภาพมากขึ้น  แต
ในทางกลับกันเม่ือเพ่ิมความยาวในการพิจารณาท่ีมากขึ้น จะทําใหใชเวลาในการพิจารณาโมเลกุล
แตตําแหนงมากขึ้น แตคาความถูกตองไมไดมากขึ้นตามไปดวย สวนการพิจารณาความยาวของ
ขอมูลนอยเกินไปนั้น จะทําใหการพิจารณาขอมูลสายลําดับท้ังหมดนี้ไมครอบคลุมทุกกรณี อาจทํา
ใหขาดคุณสมบัติตางๆ ท่ีทําใหผลลัพธนอยลงหรือทําใหขาดความจําเพาะหรือลักษณะเดนของ
ขอมูล เปนตน 

 4.4.1 สเปกตรัมเคอรเนลเปรียบเทียบกับวิธีการทันสมัยอื่นในการจําแนกชนิดขอมูลของ
เอชแอลเอกลุมหลัก 

ในการเปรียบเทียบกับวิธีการทันสมัยอ่ืน ๆ สําหรับการจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับของ
โมเลกุลเอชแอลเอ ซ่ึงใชหลักเกณฑเดียวกันในการวิเคราะหขอมูล โดยทําการ  10 ครอสวาริเดช่ัน 
(10-Cross validation) กับชุดขอมูลเขาท้ังหมดของโมเลกุลเอชแอลเอ ดังตาราง 4.3 ซ่ึงในการ
เปรียบเทียบวิธีการทันสมัยอ่ืนๆ กับวิธีท่ีเรานําเสนอนั้น เราไดเลือกวิธีการตางๆท่ีมีรูปแบบในการ
ตรวจสอบท่ีเปนท่ีรูจักและใชกันอยางแพรหลาย ในงานดานการจําแนกประเภทหรือชนิดของขอมูล 
ไดแกโครงข ายประสาทเทียม และเคอร เนลซัพพอรต เวก เตอรแมชชีน  ( เค เอสวี เ อ็ม)                 
(Ripley et al., 2009) ซ่ึงในการตรวจสอบของเคเอสวีเอ็มนั้น จะใชเคอรเนลฟงกชันตางๆ ไดแก 
เคอรเนลฟงกชันแบบเชิงเสนและแบบโพลีโนเมียลท่ีมีมิติ (d) = 2, 3, 4 และแบบเกาสเซียน  ซ่ึงการ
จําแนกชนิดขอมูลดวยวิธีการทันสมัยนี้ จะตองทําการแปลงขอมูลนําเขาของโมเลกุลเอชแอลเอ ให
อยูนั้นรูปของเวกเตอร ท่ีมีคุณลักษณะท้ังหมดท่ีเปนไปไดเทากับ 59 มิติ (Ma et al., 2009) ดวยวิธี 
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อาเอสซีย ูตามบทท่ี 2 ท่ีไดกลาวไว ซ่ึงวิธีการทันสมัยเหลานี้จะตองใชเวลาในการดําเนินการนาน
และยากตอการแปลงคุณลักษณะของขอมูล 

 
ตาราง 4.3 การเปรียบเทียบประสิทธิภาพของวิธีการสเปกตรัมเคอรเนล 

กับวิธีการทันสมัยในการจําแนกชนิดขอมูลของโมเลกุลเอชแอลเอกลุมหลัก 
 

วิธีการ และ พารามิเตอร 
Acc MCC 

เอชแอลเอ-I เอชแอลเอ-II 
Prec  Sens  Prec  Sens  

โครงขายประสาท size=2 98.5 96.6 87.6 99 99.2 95.4 
เชิงเสน c=20 91.4. 98.3 97.7 99.1 99.2 98.9 
โพลีโนเมียล d=2  99 98.9 98.8 99.2 99.3 99.3 
โพลีโนเมียล d=3 99.3 99.2 99.1 99.4 99.7 99.5 
โพลีโนเมียล d=4 99 98.8 98.8 99 99.3 99.4 
เกาสเซียน sig=0.01 99.5 99.5 99.5 99.8 99.8 99.7 
สเปกตรัมเคอรล  k=6 99.6 99.0 99.8 99.7 99.1 99.4 

 
จากตารางขางตน จะเห็นไดวา ผลลัพธในการเปรียบเทียบกับวิธีการทันสมัย ในการจําแนก

ชนิดขอมูลสายลําดับของโมเลกุลเอชแอลเอ ท่ีไดนําเสนอในตาราง 4.3  นั้นวิธีการท่ีเรานําเสนอคือ
การใชสเปกตรัมเคอรเนลท่ีความถ่ีเทากับ 6 โดยผลลัพธท่ีไดนั้นคือคาความถูกตองเทากับ 99.6%      
และคาความแมนยําของโมเลกุลเอชแอลเอกลุมท่ี I เทากับ 99.8% ซ่ึงเปนวิธีการท่ีได ผลลัพธดีกวา
วิธีการคํานวณแบบอ่ืน ถึงแมวาผลลัพธในการจําแนกชนิดขอมูลของโมเลกุลเอชแอลเอกลุมท่ี II 
นั้นจะไดคาความแมนยําและคาความไว เทากับ 99.1% และ 99.4%  ตามลําดับ แตในการทดลอง
โดยการใชเคอรเนลแบบเกาสเซียนนั้น จะไดผลลัพธท่ีดีกวาวิธีการท่ีเรานําเสนอเล็กนอยคือ           
คาสัมประสิทธ์ิความสัมพันธแมทธิวและคาความไวในการจําแนกชนิดขอมูลของโมเลกุล            
เอชแอลเอกลุมท่ี I  และคาความไวกับคาความแมนยําในการจําแนกชนิดขอมูลของโมเลกุล            
เอชแอลเอกลุมท่ี II แตกไ็ดผลลัพธท่ีใกลเคียงกับฟงกชันเคอรเนลแบบเกาสเซียน เปนตน 
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4.4.2 สเปกตรัมเคอรเนลเปรียบเทียบกับวิธีการทันสมัยอื่นในการจําแนกชนิดขอมูลของ
เอชแอลเอกลุมยอย 

ในการจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับของโมเลกุลเอชแอลเอกลุมยอยของเอชแอลเอกลุมท่ี I 
และโมเลกุลเอชแอลเอกลุมท่ี II นั้น วิธีการท่ีเรานําเสนอคือสเปกตรัมเคอรเนลท่ีมีความถ่ีเทากับ 6     
โดยรายละเอียดของโมเลกุลเอชแอลเอ ในแตละกลุมสามารถอธิบายได ดังตาราง 4.1 ซ่ึงผลลัพธ
ของการจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับของโมเลกุลเอชแอลเอกลุมยอย จะแสดงตามตาราง 4.4     โดย
จะเห็นวาฟงกชันเคอรเนลแบบเกาสเซียน ใหผลลัพธท่ีมีประสิทธิภาพดีท่ีสุดของความถูกตอง          
ในกลุมยอยของเอชแอลเอกลุมท่ี I และกลุมยอยของเอชแอลเอกลุมท่ี II เทากับ 99.6% และ 99.4% 
ตามลําดับ ในการจําแนกชนิดของขอมูลสายลําดับนี้ อยางไรก็ตามการใชสเปกตรัมเคอรเนล           
ท่ีเรานําเสนอนั้น ไดผลลัพธของความถูกตองในกลุมยอยของเอชแอลเอกลุมท่ี I และกลุมยอยของ
เอชแอลเอกลุมท่ี II เทากับ 99.4% และ 99.0% ตามลําดับ ซ่ึงใกลเคียงกับวิธีการคํานวณของ      
ฟงกชันเคอรเนลแบบเกาสเซียน นอกจากนี้การวัดประสิทธิภาพในการทํานายของวิธีการท่ีเรา
นําเสนอนั้น ไดผลลัพธท่ีดีกวาวิธีการของโครงขายประสาทเทียมและเคเอสวีเอ็มท่ีใชฟงกชัน   
เคอรเนลแบบเชิงเสนและแบบโพลีโนเมียล เปนตน 

 
ตาราง 4.4 การเปรียบเทียบประสิทธิภาพของวิธีการสเปกตรัมเคอรเนล 

กับวิธีการทันสมัยในการจําแนกชนิดขอมูลของโมเลกุลเอชแอลเอกลุมยอย 
 

  วิธีการและตัวแปรตางๆ 
การจําแนกชนิด 

ของขอมูล NN Linear Poly Poly Poly Gaussian สเปกตรัมเคอรล 

     d=2 d=3 d=4   k=6 
กลุมยอยของ 

เอชแอล เอกลุมท่ี I 65.9 98.1 98.6 98.4 98.1 99.6 99.4 
กลุมยอยของ 

เอชแอล เอกลุมท่ี II 71.4 98.8 98.5 98.9 98.5 99.3 99.0 
 


