
 
บทท่ี 6  
บทสรุป 

 
 
 ในบทนี้กลาวถึงสรุปผลการศึกษาในการจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับดวยสเปกตรัม     
เคอรเนลโดยวิธีซัพพอรตเวกเตอรแมชชีนและวิธีสเปกตรัมเคอรเนลรวมกับวิธีของเค-เนียรเรสต   
เนเบอร รวมถึงปญหา อุปสรรคระหวางการศึกษาและขอเสนอแนะในการคนควาครั้งตอไป ดังนั้น
ในบทนี้จึงไดแบงเนื้อหาออกเปน 3 สวน ดังนี้ 
  - สรุปผลการทดลอง 

- วิธีสเปกตรัมเคอรเนลโดยวิธีซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน 
   - วิธีสเปกตรัมเคอรเนลรวมกับวิธีของเค-เนียรเรสตเนเบอร 

- ขอจํากัด 
  - ขอเสนอแนะ 
 
6.1 สรุปผลการทดลอง 
 6.1.1 วิธีสเปกตรัมเคอรเนลโดยวิธีซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน 

เราไดแสดงใหเห็นวาสเปกตรัมเคอรเนลสามารถนําไปใชในการจําแนกชนิดขอมูลของ
โมเลกุลเอชแอลเอได ซ่ึงเปนปญหาของขอมูลระดับโมเลกุล โดยลักษณะของขอมูลท่ีใชในการ
ทดสอบจะอยูในรูปของดีเอ็นเอ ซ่ึงวิธีการท่ีนําเสนอนี้สามารถใชกับขอมูลสายลําดับไดโดยตรง 
และรายละเอียดของขอมูลท้ังหมดสามารถดูไดตามตารางท่ี 4.1 ซ่ึงสามารถสรุปการเปรียบเทียบ
ประสิทธิภาพในการจําแนกชนิดขอมูลของโมเลกุลเอชแอลเอท้ังโมเลกุลเอชแอลเอกลุมท่ี I และเอช
แอลเอกลุมท่ี II ไดดังนี้ 

จากการทดลองในการใชสเปกตรัมเคอรเนลท่ีมีขนาดของความถ่ีตางๆ ไดแก เค เทากับ 3 
ถึง เค เทากับ 8 ซ่ึงขั้นตนเราใชสเปกตรัมท่ีความถ่ี เคเทากับ 3 ในการจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับ
ของโมเลกุลเอชแอลเอ เนื่องจากสเปกตรัมเคอรเนลท่ีความถ่ี เทากับ 3 หรือท่ีเรียกวาโคดอน นั้น 
เปนคุณลักษณะท่ีใชในการศึกษาระดับโมเลกุล นอกจากนี้ยังมีรูปแบบของคุณลักษณะท่ีแตกตาง
กันชัดเจนระหวางชนิดและหนาท่ีการทํางาน ซ่ึงเปนลักษณะเดนของโมเลกลุแตละสปชีส เปนตน  
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จากนั้นเราไดเพ่ิมขนาดของชวงการพิจารณาของสเปกตรัมเคอรเนลท่ีมีความถ่ีเทากับ 6 
หรือท่ีเรียกวา ได-โคดอนโดยวิธีการท่ีเราทําการทดลองนี้จะเห็นวาไดผลลัพธเปนท่ีนาพอใจ เม่ือ
เปรียบเทียบกับวิธีการทันสมัยอ่ืน ซ่ึงไดแก วิธีการแบบเคเอสวีเอ็มและโครงขายประสาทเทียม     
ดังตารางท่ี 4.3 โดยขอมูลท่ีใชในการทดลองนั้นอยูในรูปของลําดับเบสในโมเลกุลเอชแอลเอ ซ่ึง
แสดงใหเห็นวาเม่ือใชสเปกตรัมเคอรเนลท่ีความถ่ีเทากับ 6 จะไดผลลัพธคือคาความถูกตองเทากับ 
99.6% ซ่ึงผลลัพธท่ีไดดีกวาวิธีการของโครงขายประสาทเทียมและเคเอสวีเอ็ม ท่ีใชฟงกชัน      
เคอรเนลแบบเชิงเสน, โพลีโนเมียลและ เกาสเซียน นอกจากนี้เราไดเปรียบเทียบประสิทธิภาพ      
การจําแนกชนิดขอมูลของโมเลกุลเอชแอลเอ จากคาสัมประสิทธ์ิความสัมพันธแมทธิว ซ่ึงเห็นวาได 
ผลลัพทท่ีได ออกมาคอนขางดี อยางไรก็ตามคาความถูกตองและคาความแมนยําของโมเลกุล      
เอชแอลเอกลุมท่ี II จะเห็นไดวาวิธีการของสเปกตรัมเคอรเนลและเคเอสวีเอ็มท่ีใชฟงกชัน        
เคอรเนลแบบเกาสเซียนนั้นไดผลลัพธท่ีใกลเคียงกัน แตในทายสุดเราใชสเปกตรัมเคอร เนลในการ
จําแนกชนิดขอมูลสายลําดับของโมเลกุลเอชแอลเอกลุมยอย และไดผลลัพธของคาความถูกตองของ
การจําแนกชนิดขอมูลของโมเลกุลเอชแอลเอกลุมยอยเทากับ 99.4% และ 99.0% สําหรับโมเลกุลใน
กลุมยอยของโมเลกุลเอชแอลเอกลุมท่ี I และกลุมยอยของโมเลกุลเอชแอลเอกลุมท่ี II ตามลําดับ 

  
6.1.2 วิธีสเปกตรัมเคอรเนลรวมกับวิธีของเค-เนียรเรสตเนเบอร 
จากวิธีการท่ีเราไดนําเสนอคือการนําวิธีสเปกตรัมเคอรเนลรวมกับวิธีของเค-เนียรเรสตเน

เบอร ซ่ึงเปนแนวคิดใหมสําหรับการจําแนกชนิดขอมูลประเภทยีน โดยวิธีการดังกลาวนี้เปนวิธีการ
ท่ีใชในการแกปญหาของการจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับของโมเลกุลเอชแอลเอโมเลกุลและใช
ขอมูลท่ีอยูในรูปแบบดีเอ็นเอไดโดยตรง ซ่ึงวิธีการท่ีเรานําเสนอนี้เปนวิธีท่ีเขาใจงาย จากผลการ
ทดลองพบวา วิธีการนี้มีประสิทธิภาพดีท่ีสุดในการจําแนกชนิดขอมูลของโมเลกุลเอชแอลเอ ซ่ึง
ผลลัพธท่ีไดคือคาความแมนยําและคาความไวเทากับ 99.7% และ100.0% ตามลําดับ นอกจากนี้   
การจําแนกชนิดขอมูลของโมเลกุลเอชแอลเอกลุมยอยนั้น ไดผลลัพธคือคาความถูกตองเทากับ       
99.9% ซ่ึงดีกวาวิธีการทันสมัยอ่ืน ดังนั้นจากการศึกษาสามารถสรุปไดวาสเปกตรัมเคอรเนล
สามารถดึงคุณลักษณะตางๆ ท่ีสามารถบงบอกถึงหนาท่ีและชนิดของโมเลกุลเอชแอลเอกลุมท่ี I   
ไดด ีถึงแมวาการทํานายของวิธีท่ีเรานําเสนอนั้นจะดีกวาวิธีการทันสมัยอ่ืน เชนในกรณีท่ีจําแนก
ชนิดขอมูลของโมเลกุลเอชแอลเอกลุมท่ี I สวนการทํานายดวยวิธีเคเอสวีเอ็มนั้นจะไดผลลัพธของ
คาความถูกตองดีกวาวิธีการท่ีเรานําเสนอเล็กนอยสําหรับการจําแนกชนิดขอมูลของโมเลกุล        
เอชแอลเอกลุมท่ี II ถึงแมวาวิธีการท่ีเรานําเสนอใหผลลัพธท่ีแมนยําสูง แตอาจตองมีการปรับปรุง
ในสวนของเคอรเนลท่ีมีการจับกันอยางไมถูกตองในแตละตําแหนงยอยของขอมูลสายลําดับ 



 63

 
 
 

6.2 ขอจํากัด 
 กระบวนวิธีในการจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับของโมเลกุลเอชแอลเอท่ีนําเสนอนั้น ยังมี
ขอจํากัดคือสามารถจําแนกขอมูลท่ีอยูในรูปของดีเอ็นเอได เทานั้นและขอมูลท่ีนํามาวิเคราหตองมี
จํานวนมากเพ่ือใหไดตัวแบบในการจําแนกขอมูลสายลําดับของโมเลกุลเอชแอลเอท่ีถูกตองและ
เช่ือถือได  
 
6.3 ขอเสนอแนะ 
 จากขอจํากัดในการตรวจสอบท่ีกลาวไวขางตน จึงนําไปสูแนวทางการวิจัยไดดังนี ้

1) เนื่องจากยังไมไดนําเง่ือนไขทางดานเวลาเขามาทําการพิจารณา จึงตองทําการศึกษา
เพ่ิมเติมเพ่ือปรับปรุงกระบวนวิธีในการจําแนกชนิดขอมูลของโมเลกุลเอชแอลเอ       
ใหมีประสิทธิภาพมากขึ้น 

2) ในขั้นตอนการจําแนกขอมูลนั้นควรมีการวิเคราะหความซับซอนทางดานเวลาและ   
เนื้อท่ีท่ีใชในการประมวลผล เพ่ือนําไปสูการปรับปรุงขั้นตอนวิธีใหมีสมรรถนะสูงขึ้น
ตอไป 

3) กระบวนวิธีในการจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับท่ีเรานําเสนอนั้น สามารถนําไปใชกับ
ขอมูลตัวอยางชุดหรือชนิดอ่ืนได แตประสิทธิภาพในการทํานายชนิดของขอมูลนั้น 
อาจไดผลลัพธท่ีเพ่ิมขึ้นหรือลดลง ซ่ึงขึ้นอยูกับชนิดและคุณลักษณะของชุดขอมูลนั้นๆ  

 


