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บทที่  1 

บทนํา 

1.1 ความเปนมาและความสําคัญของปญหา 

ลําดับดีเอ็นเอมีความสําคัญตอการทํานายดีเอ็นเอที่ไมรูเบส ลําดับดีเอ็นเออาจ
พิจารณาใหอยูรูปของสัญญาณท่ีปอนเขามาตามเวลาตางๆ การจัดการกับสัญญาณตามเวลา สามารถ
จัดการไดสะดวกโดยใชแบบจําลองของเซลลประสาทชนิดสไปกิง งานวิจัยท่ีเกี่ยวกับการประยุกต
เซลลประสาทแบบสไปกิงท่ีผานมา ไดกระทํากับกลุมขอมูลท่ีมีขนาดเล็กมาก เชน ขอมูล XOR และ

ขอมูลท่ีไมไดมาตามลําดับเวลา อยางไรก็ตาม การประยุกตเซลลประสาทแบบสไปกิง กับขอมูลท่ี
เขามาตามลําดับเวลา ไดมีการศึกษานอยมากในชวงท่ีผานมา งานวิจัยนี้จึงเปนการศึกษาการ
ประยุกตใชเซลลประสาทแบบสไปกิงกับปญหาการทํานายสัญลักษณดีเอ็นเอในรูปของสัญญาณท่ี
เขามาตามลําดับเวลา และศึกษาการแบงกลุมขอมูลโดยใชระยะแบบยุคลิดและสหสัมพันธเพียรสัน 

1.2 วัตถุประสงคของการวิจัย 

งานวิจัยนี้มีวัตถุประสงคเพื่อศึกษาความสามารถในการแบงกลุมขอมูลโดยใช
ระยะแบบยุคลิดและสหสัมพันธเพียรสัน สําหรับการทํานายสัญลักษณนิวคลีโอไทดท่ีคลุมเครือใน
ลําดับดีเอ็นเอโดยใชโครงขายประสาทแบบสไปกิง 

1.3 ขอบเขตของการวิจัย 

1.3.1 ลําดับดีเอ็นเอท่ีใชในการวิจัยนี้ คือ แบคทีเรียอีโคไล (E.coli) 4 สายพันธุ คือ 

CFT073, K12, O157: H7 EDL933, และ O157: H7 สายพันธุยอย RIMD 0509952 ท่ีไดมาจาก

ฐานขอมูลลําดับนิวคลีโอไทด EMBL ของสถาบันสารสนเทศแหงยุโรป (European 

Bioinformatics Institute, EBI) 

1.3.2  ศึกษาการทํานายสัญลักษณท่ีคลุมเครือ 1 ตัว 

1.3.3  ใชรูปแบบลําดับเวลาท่ีเกิดสไปค (spike train pattern) เปนขอมูลนําเขาของ

โครงขายประสาทแบบสไปกิง 

1.4 ประโยชนท่ีคาดวาจะไดรับ 

1.4.1  ไดวิธีการแบงกลุมท่ีเหมาะสมสําหรับการทํานายสัญลักษณนิวคลีโอไทดท่ี
คลุมเครือในลําดับดีเอ็นเอ โดยใชโครงขายประสาทแบบสไปกิง 
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1.4.2  ไดโครงขายประสาทประสาทแบบสไปกิงท่ีสามารถทํานายสัญลักษณนิ
วคลีโอไทดท่ีคลุมเคลือได 

1.5 วิธีดําเนินการวิจัย 

1.5.1 ศึกษาเอกสารตางๆ ท่ีเกี่ยวของ 

1.5.2  ออกแบบและพัฒนาโปรแกรมคอมพิวเตอรเพื่อใชทดลอง 

1.5.3 ทดสอบความถูกตองของโปรแกรม 

1.5.4 แกไขขอผิดพลาด 

1.5.5 ทดลองและเก็บผลการทดลอง 

1.5.6 วิเคราะหและสรุปผลการวิจัย 

  



บทที่  2 
งานวิจัยท่ีเกี่ยวของ 

2.1 งานวิจัยท่ีเก่ียวของกับการทํานายสัญลักษณนิวคลีโอไทดท่ีคลุมเครือ 

Kitiporn Plaimas, Chidchanok Lursinsap, และ Apichat Suratanee [1,2] 

เสนอวิธีการหาคุณลักษณะท่ีสําคัญจากขอมูลลําดับนิวคลีโอไทด เพื่อใชเปนขอมูลนําเขาสําหรับ
โครงขายประสาทเทียม ในทํานายสัญลักษณนิวคลีโอไทดท่ีคลุมเครือในลําดับดีเอ็นเอ  ซ่ึงโครงขาย
ประสาทเทียมท่ีประกอบดวยเซลลประสาทแบบซิกมอยดเช่ือมโยงกันดวยโครงสรางโครงขายแบบ
แพรไปขางหนาหลายช้ัน (Multilayer feed forward network) การหาคุณลักษณะท่ีสําคัญนั้นอาศัย

ตําแหนงความสัมพันธของลําดับนิวคลีโอไทดกอนหนาสัญลักษณนิวคลีโอไทดท่ีคลุมเครือ ทําให
ไดรูปแบบขอมูลนําเขาดังนี้ 

, ; , ; , ; , ;
, , ,

1 1 1
A T C G

i j i j i j i j

S i j P j i i j P j i i j P j i i j P j i
A A T T C C G G
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โดยท่ี   เวกเตอรคุณลักษณะของลําดับนิวคลีโอไทด  
 , ,  และ  คือเซตของตําแหนงนิวคลีโอไทด A, T, C และ G ในลําดับนิวคลี

โอไทด  ตามลําดับ 

  คือการเรียงประกอบตอกันของตําแหนงความสัมพันธ 

SV S

AP TP CP GP

S
∏

นอกจากนี้ยังไดแบงชุดขอมูลเปนกลุมยอยๆ ตามคุณลักษณะ แลวใหโครงขาย
เรียนรูชุดขอมูลในแตละกลุมอยางเปนอิสระตอกัน และจากการทดสอบกับชุดขอมูลทดสอบ ไดคา
ความถูกตองเฉล่ียเทากับ 93.34 % 

2.2 งานวิจัยท่ีเก่ียวของกับการแบงกลุมขอมูลโดยใชโครงขายประสาทแบบสไปกิง 

Sander M. Bohte, Joost N. Nok, และ Han La Poutre [3] เสนอข้ันตอนวิธี 

SpikeProp ซ่ึงเปนข้ันตอนวิธีการเรียนรูแบบมีผูสอน (supervised learning algorithm) ของ

โครงขายประสาทแบบสไปกิง ข้ันตอนวิธีนี้คลายกับข้ันตอนวิธี error backpropagation สําหรับ

โครงขายประสาทเทียมแบบซิกมอยด ขอจํากัดของ SpikeProp คือสามารถจัดการกับเวลาที่เกิดส

ไปคเพียงครั้งเดียวเทานั้นตอหนึ่งนิวรอน เวลาท่ีเกิดสไปคหลังจากน้ันจะไมสนใจและไมนํามา
คํานวณดวย ข้ันตอนวิธี SpikeProp ใชวิธีการปรับคาน้ําหนักแบบ Gradient Descent ดังสมการท่ี 

2.1 
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    ij
ij

Ew
w

η ∂
Δ = −

∂
    (2.1) 

โดยท่ี    คือคาน้ําหนักของการเช่ือมระหวางเซลล i  กับ  ijw j

 E   คือฟงกชันความคลาดเคล่ือน (Error function) 

คือขนาดของการเปล่ียนคาน้ําหนัก    ijwΔ

 η   คืออัตราการเรียนรู (Learning rate) 

 
ij

E
w
∂
∂

  คือความคลาดเคล่ือนเกรเดียนท (Error gradient) 

และในงานวิจัยนั้นไดนําข้ันตอนวิธี SpikeProp ไปแกปญหาแบงกลุมขอมูล XOR, Iris, 

Wisconsin breast-cancer และ Statlog Landsat 

Jianguo Xin, และ Mark J. Embrechts [4] เสนอวิธีการปรับคาน้ําหนักโดยการ

เพิ่มคาโมเมนตัม (momentum term) ซ่ึงเปนขนาดของการเปล่ียนคาน้ําหนักในรอบกอนหนา ใน

สมการการปรับคาน้ําหนัก และมีการปรับอัตราการเรียนรูในแตละรอบของการปรับคาน้ําหนัก ดัง
สมการท่ี 2.2 

   ( ) ( 1)
( )

t
ij t ijt

ij

Ew
w

η α tw −∂
Δ = − + Δ

∂
   (2.2) 

โดยท่ี   คือ อัตราการเรียนรูในรอบท่ี  tη t
 α    คือ คาคงท่ีโมเมนตัม 

 ( 1)t
ijwα −Δ   คือ คาโมเมนตัมในรอบท่ี  1t −

และนําไปใชแกปญหาการแบงกลุมขอมูล Iris 

Benjamin Schrauwen, และ Jan Van Campenhout [5] เสนอกฎการเรียนรูโดย

การปรับพารามิเตอรอ่ืนๆ ไดแก เวลาหนวง (synaptic delays), คาคงท่ีทางเวลา (time constants) 

และ thresholds ของนิวรอน โดยใชวิธีการปรับพารามิเตอรแบบ Gradient Descent ดังสมการท่ี 

2.3, 2.4 และ 2.5 ตามลําดับ  

   ij d
ij

Ed
d

η ∂
Δ = −

∂
     (2.3) 
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   j
j
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θθ η
θ
∂
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     (2.5) 

โดยท่ี  ,  และ  คือ อัตราการเรียนรูสําหรับเวลาหนวง, คาคงท่ีทางเวลา และ threshold 

ของนิวรอน ตามลําดับ 
dη τη θη

 , ijdΔ ijτΔ  และ  คือ ขนาดของการปรับเวลาหนวง, คาคงท่ีทางเวลา และ 

threshold ของนิวรอน ตามลําดับ 
jθΔ

  ijd คือ เวลาหนวงระหวางนิวรอน i  กับ  j
 ijτ  คือ คาคงท่ีทางเวลาระหวางนิวรอน i  กับ  j
 jθ  คือ threshold ของนิวรอน  j
และนําไปใชแกปญหาแบงกลุมขอมูล XOR 

 



บทที่  3 

ความรูพ้ืนฐาน 

3.1 ความรูเบื้องตนเก่ียวกับดเีอ็นเอ 

3.1.1 องคประกอบและโครงสรางของดีเอ็นเอ 

ดีเอ็นเอ หรือ กรดดีออกซิไรโบนิวคลีอิก (DeoxyriboNucleic Acid, DNA) เปน

สารพันธุกรรมชนิดหนึ่งท่ีอยูในเซลลของส่ิงมีชีวิต ประกอบดวย หนวยยอยท่ีเรียกวา นิวคลีโอไทด 
(nucleotide) ซ่ึงประกอบดวย 3 สวน คือ น้ําตาล หมูฟอสเฟต และเบส 4 ชนิด คือ อะดีนีน 

(Adenine หรือ A), ไซโทซีน (Cytosine หรือ C), กัวนีน (Guanine หรือ G) และไธมีน (Thymine 

หรือ T) นอกจากนี้ยังจําแนกเบสตามโครงสรางทางเคมีออกเปน 2 กลุม คือ พิวรีน (purine) และ พิ

ริมิดีน (pyrimidine) โดยท่ี พิวรีนมีโครงสรางหลักท่ีประกอบดวย วงแหวน 2 วง ไดแก เบส A และ 

G สวนพิริมิดีนมีโครงสรางหลักท่ีประกอบดวย วงแหวน 1 วง ไดแก เบส C และ T 

 

 

รูปท่ี 3.1  โครงสรางทางเคมีของเบส อะดนีีน, ไซโทซีน, กัวนนี และไธมีน [2] 

ในป ค.ศ.1953 นักวิทยาศาสตรชาวอเมริกันช่ือ เจมส วัตสัน (James Watson) 

และนักวิทยาศาสตรชาวอังกฤษช่ือ ฟรานซิส คลิก (Francis Crick) พบโครงสรางดีเอ็นเอ มี

ลักษณะเปนเกลียวคูบิดพันกันคลายบันไดเวียนขวา (right handed double helix) ซ่ึงเกลียวคูนี้

เปนพอลิเมอรนิวคลีโอไทด 2 สาย ท่ีมีทิศทางสวนทางกัน โดยมีน้ําตาล และหมูฟอสเฟตเปนแกน
ของเกลียว (DNA backbone) และมีเบสที่จับคูกันอยูภายในเกลียว นั่นคือ เบส A จับคูกับ T และ 

เบส G จับคูกับ C ดังรูปท่ี 3.2 
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รูปท่ี 3.2  โครงสรางดีเอ็นเอ [2] 

3.1.2 การหาลําดับดีเอ็นเอ (DNA Sequencing) 

การหาลําดับดีเอ็นเอ คือการหาลําดับการเรียงลําดับเบส A, C, G และ T ของดีเอ็น

เอท่ีอยูในเซลลของส่ิงมีชีวิต วิธีการหาลําดับดีเอ็นเอมี 2 วิธี คือ การหาลําดับเบสโดยวิธีทางเคมี 
(Chemical degradation method) ซ่ึงถูกพัฒนาข้ึนในป 1977 โดย Maxam และ Gilbert และการ

หาลําดับเบสโดยวิธีการใชเอนไซม (Enzymatic method) ซ่ึงถูกพัฒนาข้ึนในป 1977 โดย Sanger 

ซ่ึงท้ังสองวิธีใชเวลานานในการหาลําดับดีเอ็นเอ็นท้ังหมด เทคโนโลยีทางดานคอมพิวเตอรไดเขา
มามีบทบาทในการหาลําดับเบสของดีเอ็นเอไดรวดเร็วมากข้ึน ซ่ึงเรียกเคร่ืองคอมพิวเตอรท่ีใชหา
ลําดับเบสของดีเอ็นเอวา เคร่ืองอานลําดับดีเอ็นเอ (DNA sequencer) และในปจจุบันไดมีการ

พัฒนาเครื่องอานลําดับเบสของดีเอ็นเอข้ึนมามากมาย ทําใหสามารถอานลําดับเบสไดคร้ังละมากๆ 
และใชเวลานอยลง 

ตารางท่ี 3.1 สัญลักษณนวิคลีโอไทดท่ีไดจากเคร่ืองอานลําดับดีเอ็นเอ (DNA sequencer) 

สัญลักษณ ความหมาย คําอธิบาย 

A A Adenine  

C C Cytosine 

G G Guanine 

T T Thymine 

R A หรือ G  puRine 

  



                                                                                                                  8 
                                                                                                              

 

หรือ T Y C pYrimidine 

M A หรือ C aMino 

K G หรือ T Keto 

S C หรือ G Strong interactions (3 h bonds) 

W A หรือ T Weak interactions (2 h bonds) 

H A หรือ C หรือ T H follows G in alphabet 

B C หรือ G หรือ T B follows A in alphabet 

V A หรือ C หรือ G V follows T in alphabet 

D A หรือ G หรือ T D follows C in alphabet 

N A หรือ C หรือ G หรือ T Any base 

 

3.2 โครงขายประสาทแบบสไปกิง (Spiking Neural Networks, SNNs) 

3.2.1 เซลลประสาททางชีววิทยา (Biological neuron) 

ระบบประสาท (Nervous System) ในสมองของมนุษย ประกอบดวยเซลล

ประสาท (nerve cell) หรือ นิวรอน (neuron)  ประมาณ 1011 เซลล  มีการเช่ือมตอกันในรูปแบบท่ี

ซับซอน   เซลลประสาทหนึ่งมีการเช่ือมตอกับเซลลประสาทอ่ืนๆ ประมาณ 10,000 เซลล  

สวนประกอบหลักของเซลลประสาทมี 3 สวน คือ  ตัวเซลล (cell body หรือ soma), แอกซอน 

(axon)  และเดนไดรต (dendrite) ดังรูปท่ี 3.3 

 

รูปท่ี 3.3 องคประกอบของเซลลประสาท [9] 
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การส่ือสารระหวางเซลลประสาทท่ีสงสัญญาณกับเซลลประสาทท่ีรับสัญญาณ 
เซลลประสาทท่ีสงสัญญาณ เรียกวา เซลลประสาทกอนไซแนปส (Pre-Synaptic Neuron) และ

เซลลประสาทท่ีรับสัญญาณ เรียกวา เซลลประสาทหลังไซแนปส (Post-Synaptic Neuron) เซลล

ประสาททุกเซลลจะมีความตางศักยไฟฟาระหวางภายในและภายนอกเซลล หรือ ความตางศักยของ
เยื่อหุมเซลล หรือ เมมเบรนโพเทนเชียล (Membrane Potential, MP) ในสภาวะท่ีเซลลไมมี

สัญญาณใดๆ มากระตุน เมมเบรนโพเทนเชียลของเซลลมีคาประมาณ -70 mV เรียกวา ความตาง

ศักยไฟฟาขณะพัก (Resting Potential, RP) เม่ือใดก็ตามท่ีมีสัญญาณมากระตุนทําใหเมมเบรนโพ

เทนเชียลของเซลลมีการเปล่ียนแปลง และถาสัญญาณท่ีมากระตุนนั้นแรงพอ ทําใหเมมเบรนโพเทน
เชียลมีการเปล่ียนแปลงเกินระดับท่ีทําใหเกดิการกระตุน (threshold voltage) ซ่ึงมีคาประมาณ -55 

mV เมมเบรนโพเทนเชียลของเซลลประสาทนั้นจะมีการเปล่ียนแปลงอยางรวดเร็ว เมมเบรนโพเทน

เชียลของเซลลประสาทท่ีเปล่ียนแปลงอยางรวดเร็ว เรียกวา แอกชันโพเทนเชียล (action potential) 

หรือ สไปค (spike) แอกชันโพเทนเชียลจะไหลไปตามแอกซอนเพื่อสงสัญญาณไปใหเซลล

ประสาทอ่ืนๆ 

 

รูปท่ี 3.4  ลักษณะของแอกชันโพเทนเชียล [11] 

จุดประสานประสาท (Synapse) คือ ชองวางระหวางปลายแอกซอนของเซลลประสาทกอน

ไซแนปส กับเดนไดรตของเซลลประสาทหลังไซแนปส เม่ือมีแอกชันโพเทนเชียลมาท่ีจุดประสาน
ประสาทนี้ ทําใหมีการถายโอนสารส่ือประสาทจากปลายแอกซอนของเซลลกอนไซแนปส ไปยัง
เดนไดรตของเซลลประสาทหลังไซแนปส ทําใหมีการเปล่ียนแปลงทางเคมีข้ึน เรียกวา Post 

Synaptic Potential (PSP)  
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3.2.2 เซลลประสาทเทียม (Artificial neuron) 

เซลลประสาทเทียม คือแบบจําลองท่ีสรางข้ึนมา เพื่อเลียนแบบการทํางานของ
เซลลประสาทจริง (Biological neuron หรือ Real neuron)  Wolgang Maass [12] ไดแบง

แบบจําลองของเซลลประสาทเทียมออกเปน 3 รุน ตามลักษณะการทํางาน คือ McCulloch-Pitts 

neuron model, Sigmoid neuron model และ Spiking neuron model แบบจําลองรุนท่ี 1 ใช

ฟงกชันกระตุนแบบ Threshold function ซ่ึงใหผลลัพธเปน 0 และ 1 ผลลัพธท่ีไดนี้เปนลักษณะท่ี

สําคัญของแบบจําลองรุนนี้ สวนแบบจําลองรุนท่ี 2 ไดประยุกตฟงกชันกระตุนใหไดผลลัพธท่ี
ตอเนื่อง ฟงกชันกระตุนในแบบจําลองนี้ ไดแก Sigmoid function, Linear Saturated function 

เปนตน แบบจําลองรุนท่ี 1 และ 2 เรียกไดวาเปนแบบจําลองเซลลประสาทแบบเดิม (Traditional 

neuron model) โครงขายประสาทเทียมท่ีใชแบบจําลองเซลลประสาทแบบเดิมนี้ไดรับความนิยม 

และใชงานกันอยางแพรหลายในปจจุบัน เนื่องจากความสามารถในการแกปญหาในหลายๆ ดาน 
ไดแก การจําแนกรูปแบบ (Pattern Classification), การประมาณฟงกชัน (Function 

Approximation) เปนตน 

แบบจําลองเซลลประสาทแบบสไปกิง (Spiking neuron model) ถือไดวาเปน

แบบจําลองรุนท่ี 3 และเปนแบบจําลองท่ีมีความคลายคลึงกับเซลลประสาทจริง เนื่องจาก
แบบจําลองนี้ใช Spike (เปรียบเสมือนกระแสประสาทของเซลลประสาทจริง) ในการส่ือสาร

ระหวางเซลลประสาทเทียม นอกจากมีประสิทธิภาพมากกวาแบบจําลองเซลลประสาทแบบเดิมแลว
ยังสามารถจําลองการทํางานแบบจําลองเซลลประสาทแบบเดิมไดอีกดวย 

ตารางท่ี 3.2  ขอมูลในการส่ือสารของแบบจําลองของเซลลประสาท 

แบบจําลอง (Model) ขอมูลท่ีสําคัญในการส่ือสาร (Information)  
Traditional neuron จํานวนจริง 

 Spiking neuron สไปค 

 

หลักการทํางานของเซลลประสาทเทียม 

ลักษณะการทํางานของเซลลประสาทเทียมแบบเดิม (Traditional neuron) มีดังนี้ เซลลท่ี

รับสัญญาณจะรวมสัญญาณ ( ) ท่ีถูกปรับคาน้ําหนัก ( ) จากเซลลอ่ืนๆ ( i ) แลวนําผลรวมท่ีได

ผานฟงกชันกระตุน ( ) จะไดผลลัพธของเซลลนั้นออกมา ดังรูปท่ี 3.5  
ix iw

f
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รูปท่ี 3.5  ลักษณะการทํางานของเซลลประสาทเทียมแบบเดิม 

และสามารถเขียนไดดวยสมการ 3.1 

      (3.1) 
1

(
n

i i
i

output f x w
=

= ∑ )

โดยท่ี   คือ ขอมูลท่ีสงมาจากเซลลประสาท i  

    คือ คาน้ําหนักของการเช่ือมตอ ท่ีสัมพันธกับเซลลประสาท i  

   คือ ฟงกชันกระตุน 

ix

iw
f

สวนเซลลประสาทแบบสไปกิงมีลักษณะการทํางานดังนี้ สถานะของเซลล
ประสาทแบบสไปกิง (เปรียบเสมือน Membrane Potential (MP) ของเซลลประสาทจริง) ในภาวะ

ท่ีไมมีสัญญาณใดๆ มากระตุน สถานะของเซลลมีคาอยูระดับปกติ (เปรียบเสมือนระดับ Resting 

Potential ของเซลลประสาทจริง) เม่ือเซลลไดรับสัญญาณกระตุนจากเซลลอ่ืนๆ เซลลนั้นจะรวมผล

การตอบสนองตอส่ิงกระตุนท่ีถูกปรับคาน้ําหนัก (เปรียบเสมือน Post Synaptic Potential (PSP) 

ของเซลลประสาทจริง) และเม่ือใดก็ตามท่ีสถานะของเซลลมีคาเกินระดับ Threshold จะทําให

เซลลนั้นสงสัญญาณกระตุนออกไป หลังจากท่ีเซลลสงสัญญาณออกไป จะทําใหสถานะของเซลล
ลดระดับลงตํ่ากวาระดับปกติ และจะคอยๆ เพิ่มข้ึน จนอยูในระดับปกติ ดังแสดงดังรูปท่ี 3.6 
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รูปท่ี 3.6  ลักษณะการทํางานของเซลลประสาทแบบสไปกิง 

3.2.3 เซลลประสาทแบบสไปกิง (Spiking neuron) 

Hodgkin และ Huxley ไดศึกษาถึงพฤติกรรมของ Membrane Potential (MP) 

ของเซลลประสาทของปลาหมึกยักษ และไดสรางแบบจําลองข้ึน เรียกวา Hodgkin-Huxley Model 

ซ่ึงเปนแบบจําลองท่ีเหมือนเซลลประสาทจริง แตมีความซับซอนมาก และยากตอการนําไปใชงาน 
นักวิจัยหลายคนไดสรางแบบจําลองข้ึนมา โดยการลดรูป Hodgkin-Huxley Model ใหสามารถ

นําไปใชงานไดงายข้ึน ไดแก FitzHugh-Nagumo Model, Integrate-and-Fire Model (I&F) เปน

ตน นอกจากนี้ยังมีแบบจําลองอีกแบบหนึ่ง คือ Spike Response Model (SRM) ซ่ึงถูกเสนอโดย 

Wulfram Gerstner [9,10]  เปนแบบจําลองท่ีเขาใจไดงาย และนําไปประยุกตใชกันอยางแพรหลาย

ในงานหลายดาน ไดแก การจําแนกรูปแบบ (Pattern Classification), การประมาณคาฟงกชัน 

(Function Approximation) และการจัดกลุมขอมูล (Data Clustering) เปนตน 
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3.2.4 แบบจําลองการตอบสนองตอสไปค (Spike Response Model) 

สถานะของเซลลประสาท  ณ เวลา t  ใดๆ กําหนดโดยตัวแปร  ในภาวะ

ท่ีไมมีสัญญาณใดๆ มากระตุน สถานะของเซลลมีคาอยูระดับปกติ เม่ือเซลลไดรับสัญญาณสไปค 
(สัญญาณกระตุน) จากเซลลอ่ืนๆ เซลล  จะรวมผลการตอบสนองตอสไปคท่ีถูกปรับคาน้ําหนัก 
เม่ือใดก็ตามท่ี  มีคาเกินระดับ threshold ( ) ทําใหเซลลนั้นสงสัญญาณออกไป หลังจากนั้น 

สถานะของเซลลลดระดับลงตํ่ากวาระดับปกติทันที และจะคอยๆ เพิ่มข้ึน จนอยูในระดับปกติ และ
ถามีสัญญาณมากระตุนอีก การทํางานจะเหมือนเดิม ซ่ึงสามารถเขียนลําดับเวลาท่ีเซลล  สง
สัญญาณ หรือ ลําดับเวลาท่ีเกิดสไปคของเซลล  ไดดังนี้ 

j ( )ju t

j

ju θ

j
j

   { }(1) (2) ( ), ,..., n
j j j jF t t t=    (3.2) 

โดยท่ี    คือ เวลาท่ีเซลลประสาท  สงสัญญาณสไปคลําดับท่ี  ( )f
jt j f

  n คือ จํานวนคร้ังท่ีนิวรอนสงสัญญาณสไปคในชวงเวลาหนึ่ง 

จากพฤติกรรมดังกลาว สถานะของเซลล  ข้ึนอยูกับอิทธิพลของ 2 ส่ิง คือ เซลล 
 ไดรับการกระตุนจากเซลลอ่ืนๆ และผลจากการท่ีเซลล  สงสัญญาณสไปคออกไป ทําให

สถานะของเซลล  เขียนไดดังนี้ 

j
j j

j

  (3.3) 
( ) ( )

( ) ( )( ) ( ) ( )
f g

jj j i i

f g
j j ji

it F t F

u t t t w t tη ε
∈Γ∈ ∈

= − + −∑ ∑ ∑ i

โดยท่ี     คือ ฟงกชันการตอบสนองตอสไปค (Spike Response Function) นิยามโดย ε

  ( ) exp exp ( )ij
m s

s ss H sε
τ τ

⎡ ⎤⎛ ⎞ ⎛ ⎞
= − − −⎢ ⎥⎜ ⎟ ⎜ ⎟

⎝ ⎠ ⎝ ⎠⎣ ⎦
  (3.4) 

 η   คือ ฟงกชันทีอ่ธิบายผลจากการท่ีเซลลไดสงสัญญาณออกไป (Refractoriness 

function) นิยามโดย 

   ( ) exp ( )
r

ss H sη θ
τ

⎛ ⎞
= − −⎜ ⎟

⎝ ⎠
  (3.5) 

 H  คือ Heviside Step function นิยามไดดังนี้ 

   
1 ,

( )
0 ,

s
H s

s
>⎧

= ⎨
0
0≤⎩

   (3.6) 

 jiw  คือ คาน้ําหนักของการเช่ือมตอระหวางเซลล i  กับ  j
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 jΓ   คือ เซตของเซลลท่ีสงสัญญาณมาใหเซลล  j
และ  คือ คาคงท่ีทางเวลา (time constants)  mτ , sτ  rτ

นอกจาก ฟงกชันการตอบสนองตอสไปค (Spike Response Function) ท่ีได

นิยามไวในสมการ 3.4 แลว ยังมีอีกรูปแบบหน่ึงท่ีมีการใชกันอยางแพรหลาย และใชเปนรูปแบบ
ฟงกชันการตอบสนองตอสไปคในงานวิจัยนี้ดวยเชนกัน คือ 

   ( ) exp ( )ij
ss H sε
τ

⎛ ⎞= −⎜ ⎟
⎝ ⎠

   (3.7) 

โดยท่ี  คือ คาคงท่ีทางเวลา (time constant) τ

ลักษณะของฟงกชันการตอบสนองตอสไปคท่ีไดนิยามในสมการท่ี 3.7 แสดงไดดังรูปท่ี 3.7 

 

รูปท่ี 3.7  ลักษณะของฟงกชันการตอบสนองตอสไปค 

 

รูปท่ี 3.8  ลักษณะของ Refractoriness function 
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3.2.5 ขั้นตอนวิธีการเรียนรู (Learning Algorithms) 

ในหวัขอนี้ กลาวถึง ข้ันตอนวิธี SpikeProp ท่ีสามารถจัดการกับเวลาที่เกิดสไปค

ไดหลายคร้ังตอหนึ่งนวิรอน [6, 7] และกฎการเรียนรูแบบ RProp [8] สําหรับการปรับคาน้ําหนัก  

ในงานวิจยันี้ ใชโครงขายประสาทแบบสไปกิงแบบช้ันเดียว การเช่ือมตอระหวาง
นิวรอนในช้ันนําเขาและช้ันนําออกมีการเช่ือมตอแบบหลายเสน ซ่ึงไดอธิบายไวในหัวขอท่ี 4.4.1 
และเนื่องจากงานวิจยันี้สนใจสัญญาณสไปคท่ีเกิดข้ึนคร้ังแรกของนิวรอนในช้ันนําออกเทานั้น 
ดังนั้น สถานะของนิวรอน  ในช้ันนําออก นิยามไดดังนี ้j

  
( )

( )( ) ( )
g

j i i

k g
j ij i

i kt F

u t w t t dε
∈Γ ∈

= − k
ij−∑ ∑ ∑   (3.8) 

โดยท่ี   คือ คาน้ําหนักท่ี k  ของการเช่ือมตอระหวางเซลล i  กับ  k
jiw j

 ε   คือ ฟงกชันการตอบสนองตอสไปค ตามสมการท่ี 3.7 

คือ เวลาท่ีนิวรอน i  สงสัญญาณสไปคลําดับท่ี   ( )g
it  g

   k
ijd คือ เวลาหนวงของการเช่ือมโยงท่ี  ระหวางนิวรอน  กับ  k i j

 jΓ   คือ เซตของนิวรอนที่สงสัญญาณใหนิวรอน  j
   iF คือ เซตของเวลาท่ีเกิดสไปคของนิวรอน  i
และกําหนดฟงกชันความคลาดเคล่ือน (Error function) ดังนี ้

   (1) (1) 2

1

1 ˆ(
2 j j

p j O
)E t t

Ρ

= ∈

= −∑∑    (3.9) 

โดยท่ี  คือ จํานวนรูปแบบท้ังหมด Ρ
  O คือ เซตของนิวรอนในชัน้นาํออก 

 (1)
jt  คือ เวลาท่ีเกิดสไปคจริงของนิวรอน  ลําดับท่ี 1 ของรูปแบบ  j p

 (1)ˆ
jt  คือ เวลาท่ีเกิดสไปคเปาหมายของนิวรอน  ลําดับท่ี 1 ของรูปแบบ  j p

 

การหากฎการเรียนรูโดยวิธี Gradient Descent สําหรับเซลลประสาทแบบสไปกิงท่ีสงสัญญาณ
หลายคร้ัง 
จากวิธีปรับคาน้ําหนกัแบบ Gradient Descent 

   k
ij k

ij

Ew
w

η ∂
Δ = −

∂
    (3.10) 
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จากกฎลูกโซ จะไดวา 

   
(1)

(1)
1

j
k

pij j ij

tE E
w t

Ρ

=
kw

∂∂ ∂
=

∂ ∂ ∂
∑     (3.11) 

พจนท่ี 1 ของสมการท่ี 3.11 สามารถหาไดดังนี ้

   (1) (1)
(1)

ˆ
j j

j

E t t
t
∂

= −
∂

    (3.12) 

จากการศึกษาของ Sander M. Bohte [3], พจนท่ี 2 ของสมการ 3.11 สามารถหาไดดงันี้ 

(1)

(1) ( )
(1)

(1)
(1) ( )

(1)(1)

( )
( )

( ) ( )

g
i i

g
j i i

j j g k
k j i

t Fj ij
k

k gj jij
ij j i

i kt F jj

u t
t t dt w

u tw w t t
tt

ε

ε

∈

∈Γ ∈

∂
− − − −∂ ∂

= =
∂∂∂ − −
∂∂

∑

∑ ∑∑ kd
 (3.13) 

แทนสมการ 3.12 และ 3.13 ในสมการ 3.11 

( )
(1) ( )

(1) (1)

1 (1) ( )
(1)

( )
ˆ

( )

g
i i

g
j i i

g k
j i

t F
j jk

p k gij
ij j i

i kt F j

t t d
E t t
w w t t d

t

ε

ε

Ρ
∈

=

∈Γ ∈

⎛ ⎞
− − −⎜ ⎟∂ ⎜ ⎟= −

∂∂ ⎜ ⎟− −⎜ ⎟∂⎝ ⎠

∑
∑

∑ ∑∑ k
 (3.14) 

ดังนั้น 

 ( ) ( )

(1) ( )

(1) (1)

1 (1) ( )
(1)

( )
ˆ

( )

g
i i

g
j i i

g k
j i

t Fk
ij j j

p k g
ij j i

i kt F j

t t d
w t t

w t t d
t

ε
η

ε

Ρ
∈

=

∈Γ ∈

⎛ ⎞
− − −⎜ ⎟

⎜ ⎟Δ = − −
∂⎜ ⎟− −⎜ ⎟∂⎝ ⎠

∑
∑

∑ ∑∑ k
 (3.15) 

 

กฎการเรียนรูแบบ RProp 

RProp หรือ Resilient Propagation เปนวิธีการปรับคาน้ําหนักท่ีถูกพัฒนาข้ึนเพือ่

เพิ่มความเร็วในการเรียนรูของโครงขายประสาทเทียม วิธีการปรับคาน้ําหนักไดอาศัยทิศทางของ
ความคลาดเคล่ือนเกรเดียนท และนํามาประยุกตใชกับข้ันตอนวิธี SpikeProp เพื่อสอนโครงขาย

ประสาทแบบสไปกิง [8] ดังสมการท่ี 3.16 และ 3.17 
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( 1) , ( 1) ( )

( ) ( 1) , ( 1) ( )

( 1) ,

k
ij k k

ij ij

k k
ij ij k k

ij ij

k
ij

E Eepoch if epoch epoch
w w

E Eepoch epoch if epoch epoch
w w

epoch otherwise

η

η

+

−

∂ ∂⎧ Δ − − ⋅⎪ ∂ ∂⎪
⎪ ∂ ∂

Δ = Δ − − ⋅⎨ ∂ ∂⎪
⎪Δ −⎪
⎩

0

0

>

<  (3.16) 

และ 

 

( ) , ( )

( ) ( ) , ( )

0 ,

k
ij k

ij

k k
ij ij k

ij

Eepoch if epoch
w

Ew epoch epoch if epoch
w

otherwise

∂⎧−Δ >⎪ ∂⎪
⎪ ∂

Δ = +Δ⎨ ∂⎪
⎪
⎪
⎩

0

0<   (3.17) 

โดยท่ี 

 ( )k
ij

E epoch
w
∂
∂

 คือ ความคลาดเคล่ือนเกรเดยีนทในรอบท่ี e  poch

 η+  และ    คือ อัตราการเรียนรู โดยท่ัวไปมีคาดังนี้  η− 0 1η η− +< < <

 

ขั้นตอนการเรียนรู (Learning Algorithm) 

1 กําหนด  และ  สําหรับทุก i , j  และ k  (0) 0k
ij

E
w
∂

=
∂

(0) 0.07k
ijΔ =

2 กําหนด 1.2η+ =  และ 0.5η− =  

3 กําหนดความคลาดเคล่ือนท่ียอมรับได (Tolerant) และจํานวนรอบมากท่ีสุดในการ

เรียนรู (MaxLoop) 

4 สุมคาน้ําหนัก k
ijw  สําหรับทุก i , j  และ k  

5 กําหนด เวลาหนวง k
ijd  สําหรับทุก i , j  และ k  

6 คํานวณ output spike time สําหรับทุกๆ pattern 
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7 คํานวณความคลาดเคล่ือน (Error) จากสมการ 3.9 

8 กําหนด 1epoch =  

9 ทําขอ 9.1- 9.7 จนกระท่ัง Error<Tolerant หรือ Epoch>MaxLoop  

9.1 คํานวณ )epoch  จากสมการ 3.14 (k
ij

E
w
∂
∂

k
ijΔ

1)

9.2 คํานวณ )epoch  จากสมการ 3.17 (

9.3  ปรับคาน้ําหนกัตามสมการ 3.16 

9.4 คํานวณ output spike time สําหรับทุก pattern 

9.5 คํานวณความคลาดเคล่ือน (Error) จากสมการ 3.9 

9.6 ปรับปรุงคา 
และ 1)h −  

( ) (k k
ij ijepoch epochΔ = Δ −

( ) (k k
ij ij

E Eepoch epoc
w w
∂ ∂

=
∂ ∂

9.7 ปรับปรุงคา 1epoc  h epoch= +
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3.2.6 การวัดระยะทาง 

การวัดระยะทางหรือการวัดความคลายกันระหวาง 2 spike trains สามารถวัดได

โดยอาศัยอัตราการกระตุน (Firing rate) ซ่ึงเปนความถ่ีของการเกิดสไปคในแตละชวงยอย (bin) ท่ี

มีขนาดเทากนัของ spike train ดังรูปท่ี 3.9 

 

รูปท่ี 3.9  ตัวอยางการหาอัตราการกระตุนของ spike train 

อัตราการกระตุนของ spike train อาจมองเปนจุดหรือเวกเตอรท่ีอยูในระนาบ N 

มิติ โดยท่ี N คือจํานวนชวงยอย ดังนั้นการหาระยะทางระหวาง 2 spike trains สามารถทําไดโดย

การวัดระยะทางระหวางจุด 2 จุด หรือเวกเตอร 2 เวกเตอร ในระนาบ N มิต ิ

ในงานวิจยันี้ศึกษาวิธีการแบงกลุมขอมูล spike trains โดยใชวิธีการวดัระยะทาง 

2 แบบ คือ การวดัระยะทางแบบ Euclidean และการวัดระยะทางเชิงมุมแบบ Cosine ซ่ึงมี

รายละเอียดของแตละวิธีดังนี ้

การวัดระยะทางแบบ Euclidean 

กําหนดให และ  คือจุดท่ีอยูในระนาบ  มิติ 1 2( , ,..., )mx x x x= 1 2( , ,..., )my y y y= m
ระยะทางแบบ Euclidean เขียนแทนดวย  นิยามไดดังนี ้( , )EDd x y

( , )EDd x y   2 2
1 1 2 2( ) ( ) ... ( m m

2)x y x y x y= − + − + + −  (3.18) 

 

การวัดระยะทางเชงิมุมแบบ Cosine  
กําหนดให และ  คือเวกเตอรท่ีอยูในระนาบ  มิต ิ1 2( , ,..., )mx x x x= 1 2( , ,..., )my y y y= m
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ระยะทางแบบ Cosine เขียนแทนดวย  นิยามไดดังนี ้cos ( , )ined x y

cos ( , )ined x y   1 1cos

m

i i
i

x y

x y
− =

⎛ ⎞
⎜ ⎟
⎜=

⋅⎜
⎜ ⎟
⎝ ⎠

∑
⎟
⎟

     (3.19) 

โดยท่ี          (3.20) 
1

m

i
i

x x
=

= ∑

1

m

i
i

y
=

= ∑ y        (3.21) 

  



บทที่  4 

การประยุกตใชโครงขายประสาทแบบสไปกิง 

การนําโครงขายประสาทแบบสไปกิงไปประยุกตใชในการแกปญหาการทํานาย
สัญลักษณนวิคลีโอไทดท่ีคลุมเครือในลําดับดีเอ็นเอ สามารถแบงการดําเนินการออกเปน 5 ข้ันตอน 
คือ การเตรียมขอมูล, การเขารหัสขอมูล, การแบงกลุมขอมูล, ระบบการเรียนรู และการวดั

ประสิทธิภาพของระบบ ดังรูปท่ี 4.1 

 
การเตรียมขอมูล 

 

การแบงกลุมขอมูล 

 การเขารหัสขอมูล 

 

 

 ระบบการเรียนรู 

 

 
การวัดประสิทธิภาพของระบบ 

รูปท่ี 4.1  ข้ันตอนการดําเนนิการ 

  
ข้ันตอนแรก กลาวถึงการสรางชุดขอมูลเพื่อใชในการทดลองจากลําดับดีเอ็นเอ และการแบงชุด
ขอมูลเปนชุดขอมูลสอนและชุดขอมูลทดสอบ ข้ันตอนท่ี 2 กลาวถึงข้ันตอนวิธีการเขารหัสขอมูล
เพื่อใชเปนรูปแบบขอมูลนําเขาสําหรับสอนและทดสอบประสิทธิภาพของโครงขายประสาท
แบบสไปกิง ข้ันตอนที่ 3 กลาวถึงแนวคิดและวิธีการแบงชุดขอมูลออกเปนกลุมยอยๆ ข้ันตอนที่ 4 
กลาวถึงโครงสรางโครงขายที่ใชสอนและทดสอบชุดขอมูล และโครงสรางระบบรูจํา และข้ันตอน
สุดทาย กลาวถึงข้ันตอนการทดสอบระบบ การวิเคราะหผลลัพธท่ีไดจากระบบ และการวัดความ
ถูกตองในการทดสอบ 
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กําหนดปญหา 
กําหนดลําดับนิวคลีโอไทด ซ่ึงเขียนแทนดวย (A+C+G+T)nN  

ใหหาสัญลักษณนวิคลีโอไทดท่ีแทจริงของ N โดยท่ี n คือ จํานวนเต็มบวกท่ีมากกวา 0 และ 

(A+C+G+T)n  คือ ลําดับนิวคลีโอไทดท่ีประกอบดวย A, C, G, T เรียงติดกัน และมีความยาว n ตัว 
 

แนวทางการแกไขปญหา 
เราไดแปลงปญหาดังกลาวเปนปญหาการรูจําลําดับนิวคลีโอไทด ท่ีทราบสัญลักษณนิวคลีโอไทดท่ี
ชัดเจนวาเปน A หรือ C หรือ G หรือ T และสมมติสัญลักษณนิวคลีโอไทดในตําแหนงขวาสุดเปน

สัญลักษณท่ีคลุมเครือ แลวใชโครงขายประสาทแบบสไปกิงเรียนรูจําลําดับนิวคลีโอไทดกอนหนา
สัญลักษณท่ีคลุมเครือนั้น  
ตัวอยางเชน กาํหนด ลําดับนวิคลีโอไทด ดงันี้  ACTTGCCAGAA 

สมมติ สัญลักษณนวิคลีโอไทดในตําแหนงขวาสุดเปนสัญลักษณท่ีคลุมเครือ แทนดวย N นั่นคือ 
ACTTGCCAGAN 

แลวใชโครงขายประสาทเทียมเรียนรูจําลําดับนิวคลีโอไทด โดยท่ี ขอมูลนําเขา (input data) คือ 

ลําดับนิวคลีโอไทดกอนหนาตัวท่ีคลุมเครือ นั่นคือ ACTTGCCAGA และขอมูลท่ีตองการ (desired 

data) คือ สัญลักษณนิวคลีโอไทดท่ีถูกสมมติวาคลุมเครือ นั่นคือ N=A 

 

4.1 การเตรียมขอมูล 

ชุดขอมูล (Data set) ท่ีใชในงานวิจัยนี้ ไดจากการสุมลําดับนิวคลีโอไทดท่ีมีความ

ยาว 15, 20 และ 25 ตัว จากลําดับดีเอ็นเอของแบคทีเรียอีโคไล (E. coli) ท้ัง 4 สายพันธุ ในบริเวณ

ตําแหนงเดียวกัน บริเวณละ 1,000 ตัว โดยเลือกแบบสุมมา 80% จากลําดับนิวคลีโอไทดท่ีเปนไป

ไดท้ังหมด เพื่อใชเปนชุดขอมูลตัวอยาง จากนั้นทําการตัดลําดับนิวคลีโอไทดท่ีซํ้ากันออก และตัด
ลําดับนิวคลีโอไทดท่ีมีลําดับกอนหนาตัวท่ีถูกสมมติวาคลุมเครือเหมือนกัน แตตัวท่ีถูกสมมติวา
คลุมเครือตางกันออกไป หลังจากนั้นจึงทําการแบงชุดขอมูลดังกลาวออกเปน 2 สวน คือชุดขอมูล
สอน (training data set) และชุดขอมูลทดสอบ (test data set)  ดวยอัตราสวนชุดขอมูลสอนตอ

ชุดขอมูลทดสอบ คือ 85/15 
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4.2 การเขารหัสขอมูล 

ในหัวขอนี้ กลาวถึงวิธีการสรางรูปแบบขอมูลนําเขา หรือการเขารหัสขอมูล จาก
รูปแบบขอมูลลําดับนิวคลีโอไทด  ข้ันตอนการเขารหัสประกอบดวย 2 ข้ันตอนหลัก คือ การแทน
ลําดับนิวคลีโอไทด และการกําหนดลําดับเวลาท่ีเกิดสไปค เพื่อใชเปนขอมูลนําเขาสําหรับสอนและ
ทดสอบโครงขายประสาทแบบสไปกิง ดังรูปท่ี 4.2 

ลําดับนิวคลีโอไทด 

การแทนลําดับนิวคลีโอไทด 

ลําดับตําแหนงของการเกิดนิวคลีโอไทดแตละตัว 

การกําหนดลําดับเวลาที่เกิดสไปค 

spike trains 

 

 

 

 

 

 

รูปท่ี 4.2  ข้ันตอนการเขารหสัขอมูล 

การแทนลําดับนิวคลีโอไทด 
ลําดับนิวคลีโอไทดจะถูกแทนดวยลําดับตําแหนงของการเกิดสัญลักษณนิวคลีโอไทดแตละตัว โดย
นับจากขวาไปซายของลําดับ ดังรูปท่ี 4.3 

 

รูปท่ี 4.3  (a)  ลําดับตําแหนงของลําดับนิวคลีโอไทด (b) ลําดับตําแหนงของการเกิดสัญลักษณนิ

วคลีโอไทดแตละตัว 
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การกําหนดลําดับเวลาท่ีเกิดสไปค 
การจําลองการทํางานของเซลลประสาทในงานวจิัยนี้ ไมไดใชเวลาจริงในการคํานวณ แต

เปนเวลาที่เราสมมติข้ึนมาเพื่อจําลองการทํางานของเซลลประสาทแทน โดยกําหนดความละเอยีด
หรือขนาดของข้ันเวลา (time step size) เปน 0.01 ดังนัน้ เราจึงกําหนดลําดับตําแหนงของการเกดิ

สัญลักษณนวิคลีโอไทด เปนลําดับข้ันเวลาท่ีเกิดนวิคลีโอไทด หรือลําดับเวลาท่ีเกดิสไปค ดังรูปท่ี 
4.4 นอกจากนี ้เรายังไดทําการศึกษาการกําหนดลําดับเวลาท่ีเกิดสไปคโดยการขยายข้ันเวลาการ
เกิดสไปค อีกดวย 

 

 

รูปท่ี 4.4  ลําดับข้ันเวลาที่เกดินิวคลีโอไทด 

 
ขั้นตอนวิธี  การเขารหัสขอมูล 

กําหนดให  PA, PC, PG, PT  แทน ลําดับตําแหนงของสัญลักษณ A, C, G, T ตามลําดับ 

  TA, TC, TG, TT  แทน ลําดับเวลาท่ีเกิดสัญลักษณ A, C, G, T ตามลําดับ 

     แทน คาน้ําหนกัของการเช่ือมโยงระหวางเซลล i  กับ  

     แทน เวลาท่ีถูกหนวงระหวางการสงสัญญาณจากเซลล  ไป  
ijw j

ijd i j

ขอมูลเขา ลําดับนิวคลีโอไทด แทนดวย S  

  ขนาดของข้ันเวลา (time step size) แทนดวย dt 

ขอมูลออก   ชุดลําดับเวลาที่เกิดสไปค (Spike trains) แทนดวย ST = {STA, STC, STG, STT} 

  โดยท่ี  STA, STC, STG, STT คือลําดับเวลาท่ีเกิดสไปค (Spike train)   

  ของสัญลักษณนิวคลีโอไทด A, C, G, T ตามลําดับ 
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1 คํานวณหา PA, PC, PG และ PT ของ S โดยเร่ิมนับจากขวาไปซาย  

2 คํานวณหา TA = dt × PA 

   TC = dt × PC 

   TG = dt × PG 

   TT = dt × PT 

3 กําหนดลําดับเวลาท่ีเกิดสไปค (STA, STC, STG, STT ) โดยการขยายข้ันเวลาของการ

เกิดสไปค ดังนี้ 
STA  = m × TA 

STC  = m × TC 

STG = m × TG 

STT  = m × TT 

โดยท่ี m คือ จํานวนของข้ันเวลาท่ีขยาย 
 

ตัวอยางท่ี 4.1 

กําหนด ลําดับนิวคลีโอไทด S = ACTTGCCAGA และ dt = 0.01 

ลําดับตําแหนงของสัญลักษณ A, C, G, T ของ S โดยนับจากขวาไปซาย และลําดับเวลาท่ีเกิด

สัญลักษณ A, C, G, T คือ 
  PA = {1, 3, 10}  TA = {0.01, 0.03, 0.10} 

  PC = {4, 5, 9}  TC = {0.04, 0.05, 0.09} 

  PG = {2, 6}  TG = {0.02, 0.06} 

  PT = {7, 8}  T  = {0.07, 0.08} T

กําหนดลําดับเวลาท่ีเกิดสไปค โดยการขยายข้ันเวลาของการเกิดสไปค 
สมมติ m=5 คือจํานวนข้ันเวลาท่ีขยาย จะไดลําดับเวลาท่ีเกิดสไปค ดังนี ้
  STA = {0.05, 0.15, 0.50} 

  STC = {0.20, 0.25, 0.45} 

  STG = {0.10, 0.30} 

  STT = {0.35, 0.40} 

และแสดงไดดงัรูปท่ี 4.5 
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รูปท่ี 4.5  ลําดับเวลาท่ีเกิดสไปคจากการขยายข้ันเวลาท่ีเกิดสไปค 

 

4.3 การแบงกลุมขอมูล 

ขอมูลดานชีวสารสนเทศเปนขอมูลดานชีววิทยาที่มีขนาดใหญ การเรียนรูขอมูล
ชุดสอนท่ีมีขนาดใหญโดยใชเพียงหนึ่งโครงขายเพื่อการเรียนรูจํานั้น ทําไดคอนขางยากและใช
เวลานาน ดังนั้น การแบงชุดขอมูลออกเปนกลุมยอยๆ จึงเปนส่ิงจําเปน  

จากการทํางานของเซลลประสาทแบบสไปกิง spike train ท่ีไหลเขามาในนิวรอน 

จะทําใหสถานะของนิวรอนนั้นเปล่ียนแปลงไปตามเวลา สถานะของนิวรอนจะมลัีกษณะแตกตาง
กันข้ึนอยูกับลักษณะของ spike train นิวรอนท่ีไดรับ spike train คลายกัน อาจทําใหเกิดการ

กระตุนท่ีเวลาใกลเคียงกัน นิวรอนท่ีไดรับ spike train แตกตางกนัอาจทําใหเกิดการกระตุนท่ีเวลา

ตางกัน ดังนั้นการแบงกลุมขอมูล spike train จะอาศัยความคลายกันของ spike train เปนแนวคิด

ในการแบงกลุมขอมูล และการวัดความคลายกันของ spike train สามารถวัดไดโดยอาศัยอัตราการ

กระตุนของ spike train และวิธีการวัดระยะทาง ท่ีกลาวไวในหวัขอ 3.2.6 

จากวิธีการเขารหัสท่ีกลาวในหัวขอ 4.2 ทําใหไดลําดับเวลาท่ีเกิดสไปค 4 ลําดับ (4 

spike trains) คือ ลําดับเวลาท่ีเกิดสไปคของ A, C, G, T ดังนั้น การวัดระยะทางระหวาง 2 รูปแบบ 

ตองใชวิธีการวัดระยะทางระหวางรูปแบบท่ีมีหลาย spike trains และในงานวจิยันี้เราศึกษาวธีิการ

วัดระยะทาง 2 วิธี ดังนั้นเราจึงเสนอวิธีการวัดระยะทาง 2 วิธี ดังนี ้
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กําหนดให 

(1) (2) ( )( , ,..., )m
A A Ax x x , (1) (2) ( )( , ,..., m

C C C )x x x , (1) (2) ( )( , ,..., )m
G G Gx x (1) (2) ( )( , ,..., )m

T T T, x x  x x แทนอัตรา

การกระตุนของ spike train ของ A, C, G, T ตามลําดับ ของรูปแบบท่ี 1 

และ 

(1) (2) ( )( , ,..., )m
A A Ay y y , , (1) (2) ( )( , ,..., )m

C C Cy y y (1) (2) ( )( , ,..., )m
G G Gy y y ,  (1) (2) ( )( , ,..., )m

T T Ty y y แทนอัตรา

การกระตุนของ spike train ของ A, C, G, T ตามลําดับ ของรูปแบบท่ี 2 

การวัดระยะทางแบบ Euclidean   

ระยะทางระหวาง 2 รูปแบบ นิยามไดดังนี ้

( , )d x y  (1) (1) (2) (2) ( ) ( )( ) ( ) ... ( )m m
A A A A A Ax y x y x y= − + − + + −  

(1) (1) (2) (2) ( ) ( )( ) ( ) ... ( m m
C C C C C Cx y x y x y+ − + − + + − )  

(1) (1) (2) (2) ( ) ( )( ) ( ) ... ( m m
G G G G G Gx y x y x y+ − + − + + − )  

(1) (1) (2) (2) ( ) ( )( ) ( ) ... ( m m
T T T T T Tx y x y x y+ − + − + + − )  (4.1) 

การวัดระยะทางเชงิมุมแบบ Cosine 

ให ,  แทนเวกเตอรท่ีเกิดจากการตอกันของอัตราการกระตุนของ spike train ของ A, C, G, T x y

เขียนไดดังนี ้

(1) (2) ( ) (1) (2) ( ) (1) (2) ( ) (1) (2) ( )( , ,..., , , ,..., , , ,..., , , ,..., )m m m m
A A A C C C G G G T T Tx x x x x x x x x x x x x=   

(1) (2) ( ) (1) (2) ( ) (1) (2) ( ) (1) (2) ( )( , ,..., , , ,..., , , ,..., , , ,..., )m m m m
A A A C C C G G G T T Ty y y y y y y y y y y y y=  

ดังนั้น  ระยะทางเชิงมุมระหวาง 2 รูปแบบ นิยามไดดังนี ้

( , )d x y  1cos x y
x y

− ⎛ ⎞⋅
= ⎜⎜

⎝ ⎠
⎟⎟      (4.2) 
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โดยท่ี    x y⋅ ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( ) ( )

1 1 1 1

m m m m
i i i i i i i i

A A C C G G T
i i i i

Tx y x y x y x
= = = =

= + + +∑ ∑ ∑ ∑ y

 x  ( ) ( ) ( ) ( )2 2 2( ) ( ) ( ) ( )

1 1 1 1

m m m m
i i i

A C G
i i i i

x x x x
= = = =

= + + +∑ ∑ ∑ ∑
2i

T  

 y  ( ) ( ) ( ) ( )2 2 2 2( ) ( ) ( ) ( )

1 1 1 1

m m m m
i i i i

A C G
i i i i

y y y y
= = = =

= + + +∑ ∑ ∑ ∑ T  

และ   คือ จํานวนชวงท่ีใชหาอัตราการกระตุนของ spike train m

 

ขั้นตอนวิธี  การแบงกลุมขอมูลท่ีมีคาเปาหมายเปน A และไมเปน A 

กําหนดให  G{g}  แทนกลุมของรูปแบบกลุมท่ี g 

แทนเซตของรูปแบบท่ีมีคาเปาหมายเปน A   A  

  A’ แทนเซตของรูปแบบท่ีมีคาเปาหมายไมเปน A 

ขอมูลเขา ชุดขอมูล (data set) 

ขอมูลออก   กลุมของชุดขอมูล 
1 แบงชุดขอมูลเปน 2 กลุมคือ กลุม A และ A’ 

2 หาอัตราการกระตุนสําหรับทุกๆ รูปแบบใน A และ A’ 

3 กําหนด g = 0 

4 ทําข้ันตอนท่ี 4.1 ถึง 4.10 จนกระท่ัง A หรือ A’ วาง 

4.1 กําหนด g = g + 1 

4.2 หาระยะทางระหวางรูปแบบทุกคู ท่ีอยูใน A 

4.3 เลือก 1 รูปแบบ ท่ีอยูใน A และมีความแปรปรวน (variance) ของระยะทาง

ระหวางรูปแบบนั้นกับรูปแบบอ่ืนๆ ท่ีอยูใน A นอยท่ีสุด 

4.4 หาสวนเบีย่งเบนมาตรฐานและคาเฉล่ียของระยะทางระหวางรูปแบบท่ีเลือก
จากขอ 4.3 กับรูปแบบอ่ืนๆ ท่ีอยูใน A 

4.5 ยายรูปแบบท่ีเลือกจากขอ 4.3 จาก A ไป G{g} 

4.6 ยายรูปแบบใน A ท่ีมีระยะทางระหวางรูปแบบน้ันกับรูปแบบท่ีไดจากขอ 4.3 

นอยกวา ผลตางระหวางคาเฉล่ียกับสวนเบี่ยงเบนมาตรฐานท่ีไดจากขอ 4.4 จาก 
A ไป G{g} 
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4.7 เลือก 1 รูปแบบท่ีอยูใน A’ ท่ีมีระยะทางระหวางรูปแบบน้ันกับรูปแบบท่ีไดจาก

ขอ 4.3 มากท่ีสุด 

4.8 คํานวณหาสวนเบ่ียงเบนมาตรฐานและคาเฉล่ียของระยะทางระหวางรูปแบบท่ี
เลือกจากขอ 4.7 กับรูปแบบอ่ืนๆ ท่ีอยูใน A’ 

4.9 ยายรูปแบบท่ีเลือกจากขอ 4.7 จาก A’ ไป G{g} 

4.10 ยายรูปแบบใน A’ ท่ีมีระยะทางระหวางรูปแบบน้ันกับรูปแบบท่ีไดจากขอ 4.7 

นอยกวา ผลตางระหวางคาเฉล่ียกับสวนเบี่ยงเบนมาตรฐานท่ีไดจากขอ 4.8 จาก 
A’ ไป G{g} 

 

ข้ันตอนวิธีการแบงกลุมขอมูลขางตน เปนการแบงกลุมขอมูลสําหรับโครงขายสําหรับ A สวนการ

แบงกลุมขอมูลสําหรับโครงขายสําหรับ C, G, T ใหทําในทํานองเดยีวกันและสุดทายจะไดกลุม

ขอมูลยอยสําหรับโครงขายสําหรับ A, C, G, T ดังรูปท่ี 4.6 

 

รูปท่ี 4.6  การแบงกลุมขอมูล 
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4.4 ระบบการเรียนรู 

การเรียนรูขอมูลท่ีอยูในชุดสอนท่ีมีขนาดใหญโดยใชเพียงหนึ่งโครงขายเพื่อการ
รูจํานั้น ทําไดคอนขางยากและใชเวลานาน ดังนั้น เราจึงแบงชุดขอมูลดังกลาวออกเปนชุดขอมูล
กลุมยอยๆ  แลวใหชุดขอมูลในแตละกลุม เปนชุดขอมูลตัวอยางสําหรับสอนและทดสอบ
ประสิทธิภาพโครงขายประสาท ดวยโครงสรางโครงขายท่ีไดออกแบบไวในหัวขอ 4.2.1 และกฎ
การเรียนรูท่ีไดกลาวไวแลวในหัวขอ 3.2.5 อยางเปนอิสระตอกัน 

4.4.1 โครงสรางโครงขาย (Network Architecture) 

โครงสรางโครงขายประสาทท่ีใชในการเรียนรูเปนโครงสรางแบบแพรไปขางหนา
แบบช้ันเดียว (Single Layer Feed Forward Neural Network) นั่นคือมีช้ันนําเขา (input layer) 

และช้ันนําออก (output layer) โดยท่ีช้ันนําเขามีนิวรอน 4 โหนด และช้ันนําออกมีนิวรอน 1 โหนด 

การเช่ือมโยงระหวางนิวรอนในช้ันนําเขาและช้ันนําออก เปนการเช่ือมโยงแบบ
สมบูรณ (full connection) ดังรูปท่ี 4.7 ดานบน และการเช่ือมโยงระหวางนิวรอน  กับ  มีการ

เช่ือมโยงแบบหลายเสน ดังรูป 4.7 ดานลาง ซ่ึงเปนสวนขยายการเช่ือมตอระหวางนิวรอนของชั้น
นําเขา ( i ) และนิวรอนของช้ันนําออก ( ) ของรูปดานบน โดยท่ี  คือเวลาหนวงของเสนเช่ือม

ท่ี  ระหวางนิวรอน  กับ  และ  คือคาน้ําหนักของเสนเช่ือมท่ี  ระหวางนิวรอน i  กับ 

 ซ่ึงคาของคาน้ําหนักท่ีตางกันแสดงดวยวงกลมที่มีขนาดตางกัน  

i j

j k
ijd

k i j k
ijw k

j
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รูปท่ี 4.7 โครงสรางของโครงขาย 

4.4.2 โครงสรางระบบการรูจํา 

ระบบโครงขายประสาทท่ีใชเรียนรูชุดขอมูล ประกอบดวยโครงขาย 4 โครงขาย 
คือ โครงขายสําหรับ A, C, G, T ทําหนาท่ีเรียนรูจําเพื่อแบงกลุมรูปแบบขอมูลเปน 2 กลุม คือ กลุม

ท่ีมีคาเปาหมายเปนและไมเปน A, C, G, T ตามลําดับ 

การจําลองการทํางานดวยโครงขายประสาทแบบสไปกิง ตองกําหนดชวงเวลา
สําหรับการจําลองการทํางานของโครงขาย (simulation interval, [0,TW]), ชวงเวลาท่ีเกิดสไปค

นําเขา (input spike interval) และเวลาท่ีเกิดสไปคเปาหมาย (target spike time) การกําหนดเวลา

ท่ีเกิดสไปคเปาหมายน้ัน ไมมีหลักการกําหนดเวลาท่ีแนนอน แตควรเปนเวลาหลังจากชวงเวลาท่ี
เกิดสไปคนําเขาแลว ในงานวิจัยนี้ ไดใชโครงขายตามท่ีไดกลาวมาแลวในหัวขอ 4.4.1 เพื่อแบงกลุม
ขอมูลลําดับเวลาท่ีเกิดสไปค ออกเปน 2 กลุม โดยใชนิวรอนในช้ันขอมูลออก 1 โหนด เพื่อเปน
โหนดสําหรับตัดสินวาขอมูลอยูในกลุมที่ 1 หรือกลุมท่ี 2 โดยกําหนดเวลาท่ีเกิดสไปคเปาหมาย
ตางกัน เขียนแทนดวยสัญลักษณ และ  ตามลําดับ การกําหนดเวลาที่เกิดสไปคเปาหมายน้ี
ควรกําหนดใหโครงขายสามารถเรียนรูขอมูลเพื่อแบงกลุมขอมูลได ดังรูปท่ี 4.8 

st ndt t
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รูปท่ี 4.8  ชวงเวลาท่ีใชจําลองการทํางานของเซลลประสาทแบบสไปกงิ 

ชุดขอมูลสอนซ่ึงมีรูปแบบเปนลําดับนิวคลีโอไทด จะถูกเขารหัสเปนรูปแบบ
ลําดับเวลาท่ีเกิดสไปค (spike trains pattern) แลวใชรูปแบบลําดับเวลาท่ีเกิดสไปคนั้นเปนขอมูล

นําเขาสําหรับสอนโครงขายท้ัง 4 โครงขาย คือ โครงขายสําหรับ A, C, G, T ดังรูปท่ี 4.9 

 

รูปท่ี 4.9  ระบบโครงขายสําหรับการเรียนรูจําชุดขอมูล 
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4.5 การวัดประสิทธิภาพของระบบ 

ระบบโครงขายประสาทแบบสไปกิง ท่ีไดเรียนรูชุดขอมูลสอนเปนอยางดีแลว จะ
ถูกทดสอบประสิทธิภาพดวยชุดขอมูลทดสอบท่ีโครงขายไมเคยเห็นมากอน ขอมูลทดสอบจะนําไป
ทดสอบกับกลุมท่ีมีระยะทางใกลกับขอมูลนั้นมากท่ีสุด ของโครงขายสําหรับ A, C, G, T และการ

วิเคราะหผลลัพธท่ีไดจากโครงขายสําหรับ A, C, G, T นั้น จะอาศัยเวลาท่ีเกิดสไปคท่ีเร็วท่ีสุดของ

โครงขายท้ัง 4 คือผลของการทํานาย ตวัอยางเชน โครงขาย A และ C เกิดสไปคเร็วท่ีสุดพรอมกัน 

ผลการทํานาย คือสัญลักษณ M เปนตน ผลการวิเคราะหจากผลลัพธท่ีเปนไปไดท้ังหมดจากท้ัง 4 

โครงขาย ไดแสดงไวในตารางท่ี 4.1 

ตารางท่ี 4.1  การวิเคราะหสัญลักษณนวิคลีโอไทด จากผลลัพธของโครงขายสําหรับ A, C, G, T 

โครงขายที่เกิดสไปคเร็วที่สุด สัญลักษณที่ถูกวิเคราะห 
A A 
C C 
G G 
T T 

A และ G R 

C และ T Y 
A และ C M 
G และ T K 
C และ G S 
A และ T W 

A, C และ T H 
C, G และ T B 
A, C และ G V 
A, G และ T D 

A, C, G และ T N 
 

การวัดประสิทธิภาพของระบบนั้น เราวดัโดยเปนเปอรเซ็นตความถูกตองของการทํานาย ดังนี ้
  เปอรเซ็นตความถูกตอง = n /N × 100 %    (4.3) 

โดยท่ี  n คือ จํานวนรูปแบบท่ีทํานายถูกตอง 

 N คือ จํานวนรูปแบบท้ังหมด 
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ขั้นตอนวิธี  การทดสอบประสิทธิภาพของระบบโครงขาย 
ขอมูลเขา : ชุดขอมูลทดสอบ 

  โครงขายประสาทแบบสไปกิงท่ีไดเรียนรูชุดขอมูลสอน 
ขอมูลออก :  เปอรเซ็นตความถูกตองในการทํานาย 

ขั้นตอนการทดสอบ : 

1 สําหรับแตละรูปแบบในชุดขอมูลทดสอบ ทําข้ันตอน 1.1-1.3 

1.1 เลือกกลุมเพื่อทําการทดสอบ โดยวดัระยะทางระหวางรูปแบบทดสอบกับจุด
ศูนยกลางท้ัง 2 จุด ทุกกลุมยอย ของกลุม A, C, G, T ท่ีมีระยะทางนอยท่ีสุด 

สมมติใหเปนกลุม A*, C*, G*, T* ตามลําดับ 

1.2 ทดสอบโครงขายสําหรับ A, C, G, T ในกลุม A*, C*, G*, T* จะไดเวลาท่ีเกิดส

ไปคลําดับท่ี 1 เขียนแทนดวย (1) (1)
*C Gt t t  และ (1)

*Tt  ตามลําดับ (1) , ,* *A

1.3 วิเคราะหผลลัพธท่ีไดจากโครงขายสําหรับ A, C, G, T โดยใชตารางท่ี 4.3 

2 คํานวณเปอรเซ็นตความถูกตองในการทํานายจากสมการ 4.3 
 

และเพื่อความเขาใจในข้ันตอนวิธีการทดสอบ ข้ันตอนดังกลาวแสดงไดดังรูปท่ี 4.10 
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รูปท่ี 4.10  การทดสอบประสิทธิภาพของระบบ 

  

 



บทที่  5 

การทดลองและผลการทดลอง 

5.1 การทดลอง 

การทดลองใชขอมูลจีโนมของอีโคไล (Escherichia coli หรือ E. coli) 4 สาย

พันธุ คือ CFT073, K12, O157: H7 EDL933, และ O157:H7 สายพันธุยอย RIMD 0509952 

(accession number : AE014075, U00096, AE005174 และ BA000007) ท่ีไดมาจากฐานขอมูล

ลําดับนิวคลีโอไทด EMBL ของสถาบันสารสนเทศแหงยุโรป (European Bioinformatics 

Institute, EBI) ซ่ึงแตละสายพันธุมีความยาวประมาณ 4-5 ลานเบส ในการทดลองไดเลือกลําดับนิ

วคลีโอไทดในบริเวณตําแหนงเดียวกนัของลําดับดีเอ็นเอของท้ัง 4 สายพันธุ บริเวณละ 1,000 เบส 
แลวทําการสุมลําดับนิวคลีโอไทดท่ีมีความยาว 15, 20 และ 25 เบส ท่ีไมมีสัญลักษณนวิคลีโอไทดท่ี
คลุมเครือปรากฎอยูในลําดบันั้น โดยสุมเลือกมา 80% จากท่ีเปนไปไดท้ังหมดของแตละสายพันธุ 
จากนั้นทําการตัดรูปแบบลําดับนิวคลีโอไทดท่ีซํ้ากันออก โดยเก็บไวเพียง 1 รูปแบบ และทําการตัด
รูปแบบลําดับนิวคลีโอไทดท่ีมีลําดับนิวคลีโอไทดกอนหนาตัวท่ีพิจารณาวาคลุมเครือท่ีเหมือนกนั 
แตตัวท่ีคลุมเครือตางกัน ออกไป จะไดชุดขอมูล (Data Set) เพื่อนําไปใชในการทดลองตอไป และ
ชุดขอมูลถูกแบงดวยอัตราสวนของชุดขอมูลสอน (Training data set) กับชุดขอมูลทดสอบ (Test 
data set) คือ 85/15 รายละเอียดของชุดขอมูลท่ีใชในการทดลองแสดงไวในตารางท่ี 5.1 

ตารางท่ี 5.1  รายละเอียดของชุดขอมูล 

ชุดขอมูล ความยาวลําดับนิวคลีโอไทด 
(รวมสัญลักษณเปาหมาย) 

จํานวนขอมูลสอน จํานวนขอมูลทดสอบ 

1 16 1374 242 

2 21 1448 256 

3 26 1522 269 

 

การแบงกลุมขอมูลโดยใชวิธีการวัดระยะทางแบบ Euclidean และวิธีการวัด

ระยะทางเชิงมุมแบบ Cosine ท่ีไดกลาวมาแลวในหวัขอ 4.3 ทําใหไดขอมูลสําหรับแตละโครงขาย 
มีจํานวนกลุมและจํานวนรูปแบบแตกตางกันไป 



                                                                                                                  37 
                                                                                                              

 

รูปท่ี 5.1-5.4 แสดงจํานวนรูปแบบท่ีมีคาเปาหมายตางกนัในแตละกลุม ของกลุม
ขอมูลสําหรับโครงสราง A, C, G, T ท่ีไดจากการแบงกลุมขอมูลชุดท่ี 1 โดยวิธีการวัดระยะทางแบบ 
Euclidean และเหน็ไดวากลุมขอมูลสําหรับแตละโครงขาย ขอมูลในกลุมแรกๆ จะมีจํานวนรูปแบบ
มาก จํานวนรูปแบบจะลดลงเร่ือยๆ และทําใหกลุมปลายๆ มีจํานวนรูปแบบนอย 

กลุมขอมูลสําหรับโครงขาย A

0
20
40
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100
120
140
160

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23

กลุมท่ี

จํา
น
วน
รูป
แบ
บ

A
A'

 

รูปท่ี 5.1  กลุมขอมูลสําหรับโครงขาย A 

กลุมขอมูลสําหรับโครงขาย C
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C
C'

 

รูปท่ี 5.2  กลุมขอมูลสําหรับโครงขาย C 
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กลุมขอมูลสําหรับโครงขาย G
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รูปท่ี 5.3  กลุมขอมูลสําหรับโครงขาย G 

กลุมขอมูลสําหรับโครงขาย T
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รูปท่ี 5.4  กลุมขอมูลสําหรับโครงขาย T 
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ขอมูลท่ีไดจากการแบงกลุม จะนํามาสอนโครงขายประสาท โดยมีการกาํหนดพารามิเตอร
สําหรับแตละชุดขอมูลแตกตางกัน เนื่องจากความยาวของลําดับนิวคลีโอไทด และจํานวนข้ันเวลาท่ี
ใชขยายสัญญาณแตกตางกนั รายละเอียดตางๆ แสดงไวในตารางท่ี 5.2 – 5.4 

ตารางท่ี 5.2  พารามิเตอรในการทดลองกบัขอมูลชุดท่ี 1 

1 3 5 จํานวนขั้นเวลาท่ีใชขยายสัญญาณ 

เวลาที่เกิดสไปคเปาหมายท่ี 1 ( ) stt 0.44 0.74 1.04 

เวลาที่เกิดสไปคเปาหมายท่ี 2 ( ) ndt 0.55 0.85 1.15 

0, 0.01, 0.02, …, 0.54 0, 0.01, 0.02, …, 0.84 0, 0.01, 0.02, …, 1.14 เวลาหนวงระหวางคูนิวรอน 

55 85 115 จํานวนเสนเช่ือมระหวางคูนิวรอน 

[0, 0.65] [0, 0.95] [0, 1.25] ชวงเวลาการจําลองการทํางาน 

 

ตารางท่ี 5.3  พารามิเตอรในการทดลองกบัขอมูลชุดท่ี 2 

1 3 5 จํานวนขั้นเวลาท่ีใชขยายสัญญาณ 

เวลาที่เกิดสไปคเปาหมายท่ี 1 ( ) stt 0.49 0.89 1.29 

เวลาที่เกิดสไปคเปาหมายท่ี 2 ( ) ndt 0.60 1.00 1.40 

0, 0.01, 0.02, …, 0.59 0, 0.01, 0.02, …, 0.99 0, 0.01, 0.02, …, 1.39 เวลาหนวงระหวางคูนิวรอน 

60 100 140 จํานวนเสนเช่ือมระหวางคูนิวรอน 

[0, 0.70] [0, 1.10] [0, 1.50] ชวงเวลาการจําลองการทํางาน 
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ตารางท่ี 5.4  พารามิเตอรในการทดลองกบัขอมูลชุดท่ี 3 

1 3 5 จํานวนขั้นเวลาท่ีใชขยายสัญญาณ 

เวลาที่เกิดสไปคเปาหมายท่ี 1 ( ) stt 0.54 1.04 1.54 

เวลาที่เกิดสไปคเปาหมายท่ี 2 ( ) ndt 0.65 1.15 1.65 

0, 0.01, 0.02, …, 0.64 0, 0.01, 0.02, …, 1.14 0, 0.01, 0.02, …, 1.64 เวลาหนวงระหวางคูนิวรอน 

65 115 165 จํานวนเสนเช่ือมระหวางคูนิวรอน 

[0, 0.75] [0, 1.25] [0, 1.75] ชวงเวลาการจําลองการทํางาน 

5.2 ผลการทดลอง 

จากผลการทดลองในตารางท่ี 5.5 เราจะเหน็วาโดยสวนใหญการแบงกลุมขอมูล
โดยใชระยะแบบ Cosine ไดใหความถูกตองในการทํานายมากกวาการแบงกลุมขอมูลวัดระยะแบบ 
Euclidean 

ตารางท่ี 5.5  เปอรเซ็นตความถูกตองระหวางการวดัระยะแบบ Euclidean กับแบบ Cosine 

วิธีการวัดระยะ 
ชุดขอมูล จํานวนขั้นเวลาท่ีใชขยายสัญญาณ 

Euclidean Cosine 

1 1 22.73 24.38 

  3 25.62 26.86 

  5 20.25 26.86 

2 1 22.27 25.39 

  3 26.95 28.13 

  5 25.00 21.88 

3 1 21.56 21.56 

  3 24.54 21.93 

  5 20.82 23.42 

  ความถูกตองเฉลี่ย (%) 23.30 24.49 
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และจากรูปท่ี 5.5 จะเห็นวาโดยเฉล่ียแลวการแบงกลุมขอมูลโดยใชระยะแบบ Cosine ไดใหความ

ถูกตองในการทํานายมากกวาการแบงกลุมขอมูลวัดระยะแบบ Euclidean 

การเปรียบเทียบความถูกตองในการแบงกลุม

22.60

22.80

23.00

23.20

23.40

23.60

23.80

24.00

24.20

24.40

24.60

วิธีการวัดระยะทาง

ค
วา
ม
ถ
ูก
ต
อง

 (%
)

Euclidean
Cosine

 

รูปท่ี 5.5  การเปรียบเทียบความถูกตองในการแบงกลุมขอมูลโดยใชวิธีการวัดระยะทางแบบ
Euclidean และ Cosine 

จากตารางท่ี 5.5 นํามาเขียนใหมไดตารางท่ี 5.6 จะเห็นไดวาจํานวนข้ันเวลาท่ีขยาย
สัญญาณสไปคเทากับ 3 ไดใหความถูกตองในการทํานายมากกวาจํานวนข้ันเวลาทีข่ยายสัญญาณส
ไปคเทากับ 1 และ 5 ท้ังการวัดระยะแบบ Euclidean และ Cosine ดังรูปท่ี 5.6 และ 5.7 

 

ตารางท่ี 5.6 เปอรเซ็นตความถูกตองในการขยายจํานวนข้ันเวลาของสัญญาณ 

วิธีการวัดระยะ Euclidean Cosine 
จํานวนขั้นเวลาท่ีใชขยายสัญญาณ 1 3 5 1 3 5 

ชุดขอมูล 1 22.73 25.62 20.25 24.38 26.86 26.86 

ชุดขอมูล 2 22.27 26.95 25.00 25.39 28.13 21.88 

ชุดขอมูล 3 21.56 24.54 20.82 21.56 21.93 23.42 

คาเฉล่ีย 22.19 25.70 22.02 23.78 25.64 24.05 
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Euclidean
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รูปท่ี 5.6  การเปรียบเทียบความถูกตองของจํานวนข้ันเวลาท่ีใชขยายสัญญาณโดยใชวธีิการวัดระยะ
แบบ Euclidean 

Cosine
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รูปท่ี 5.7  การเปรียบเทียบความถูกตองของจํานวนข้ันเวลาท่ีใชขยายสัญญาณโดยใชวธีิการวัดระยะ
แบบ Cosine 

 



บทที่  6 

สรุปผลการวิจัยและขอเสนอแนะ 

6.1 สรุปผลการวิจัย 

งานวิจัยนี้ศึกษาการใชระยะแบบยุคลิดและสหสัมพันธเพียรสัน ในการทํานายสัญลักษณนิ
วคลีโอไทดท่ีคลุมเครือในลําดับดีเอ็นเอ โดยใชโครงขายประสาทแบบสไปกิง โดยใชโครงสราง
โครงขายแบบโครงขายแบบแพรไปขางหนาช้ันเดียว และใชข้ันตอนวิธี SpikeProp ท่ีสามารถ

จัดการกับเวลาที่เกิดสไปคไดหลายคร้ังตอหนึ่งนิวรอน และมีการปรับคาน้ําหนักแบบ RProp 

ปญหาการทํานายดังกลาว ถูกแปลงไปเปนปญหาการรูจําลําดับนิวลีโอไทดกอนหนาสัญลักษณนิ
วคลีโอไทดท่ีคลุมเครือ งานวิจัยนี้ไดเสนอการเขารหัสขอมูลจากรูปแบบลําดับนิวคลีโอไทดเปน
รูปแบบชุดลําดับเวลาท่ีเกิดสไปค ซ่ึงเปนรูปแบบขอมูลนําเขาสําหรับโครงขายประสาทแบบสไปกิง
โดยอาศัยลําดับของตําแหนงท่ีเกิดนิวคลีโอไทดแตละตัว จากผลการทดลองจะเห็นวา การทํานาย
สัญลักษณท่ีคลุมเครือโดยใชระยะแบบเพียรสันในการแบงกลุมไดใหความถูกตองเฉล่ียมากกวาใช
ระยะแบบยุคลิด และนอกจากนี้เรายังพบวาจํานวนข้ันเวลาท่ีใชขยายสัญญาณมีผลตอความถูกตอง
ในการทํานายดวย 

6.2 ขอเสนอแนะ 

จากการทดลอง จะเห็นไดวาความถูกตองในการทํานายคอนขางตํ่า มีสาเหตุมาจากวิธีวัด
ระยะทางเพื่อใชในการแบงกลุมขอมูลท่ีไดเสนอไวแลวนั้นไมเหมาะสม ดังนั้นเราควรศึกษาวิธีการ
วัดระยะทางแบบอ่ืน ท่ีสามารถวัดระยะทาง แลวทําใหขอมูลท่ีอยูในกลุมเดียวกันมีระยะทางใกล
ศูนย และขอมูลท่ีอยูตางกลุมกันควรมีระยะทางตางกันมากๆ ถาเราสามารถหาวิธีวัดระยะทางท่ีมี
คุณสมบัติแบบนี้ได เราก็จะสามารถแบงกลุมขอมูลเหลานี้ไดถูกตอง 

นอกจากนี้ อาจนําโครงสรางโครงขายประสาทเทียมแบบแพรไปขางหนาหลายช้ัน และ
ข้ันตอนวิธีการเรียนรูสําหรับโครงสรางโครงขายแบบหลายชั้น [6,7] มาประยุกตใช อาจทําให

โครงขายประสาทแบบสไปกิงสามารถเรียนรูชุดขอมูลท่ีมีขนาดใหญไดมากข้ึน และอาจใหผลการ
ทํานายท่ีถูกตองมากข้ึน 
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