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บทคั ดย่อ ภาษาไทย 

ธีรภัทร เลิศปฏิภานพงษ์ : การแยกข้าวที่เป็นโรคและไม่เป็นโรคขอบใบแห้งออกจากกันด้วย
เทคนิคการส ารวจระยะไกลแบบไฮเปอร์สเปกตรัล  (HYPERSPECTRAL REMOTE 
SENSING TECHNIQUES FOR SEPERATING RICE WITH AND WITHOUT THE 
BACTEREAL LEAF BLIGHT DISEASE) อ.ที่ปรึกษาวิทยานิพนธ์หลัก: ดร.ชัยโชค ไวภาษา {, 
53 หน้า. 

งานวิจัยนี้มีวัตถุประสงค์หลักคือ เพ่ือแยกข้าวพันธุ์ กข41 (RD41) ที่เป็นโรคขอบใบแห้ง
ออกจากที่ไม่เป็นโรคด้วยการส ารวจระยะไกลแบบไฮเปอร์สเปกตรัลโดยอาศัยการคัดเลือกช่วงคลื่นที่
เหมาะสม ด้วยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม โดยพื้นที่ศึกษาคือ แปลงพื้นที่ศึกษานาข้าว ในต าบลแพรกศรี
ราชา อ าเภอสรรคบุรี จังหวัดชัยนาท 

จากผลการศึกษาสามารถสรุปได้ว่า การจ าแนกโดยใช้วิธีการเลือกช่วงคลื่นที่เหมาะสมได้ค่า
ความถูกต้องโดยรวมเท่ากับ 89%  ส่วนการจ าแนกโดยใช้จ านวนช่วงคลื่นทั้งหมดได้ค่าความถูกต้อง
โดยรวมเพียง 82% โดยมีความแตกต่างกันอย่างมีนัยส าคัญทางสถิติ  โดยพบว่ามีค่าส่วนเบี่ยงเบน
มาตรฐานของค่าความถูกต้องในการจ าแนกเท่ากับ 4.7% และ 2.1% ในกรณีการจ าแนกโดยใช้วิธีการ
เลือกช่วงคลื่นและการจ าแนกโดยใช้จ านวนช่วงคลื่นทั้งหมดตามล าดับ 

งานวิจัยนี้เป็นครั้งแรกที่สามารถสรุปได้ว่าข้อมูลภาพไฮเปอร์สเปกตรัลสามารถท าการแยก
ข้าวพันธุ์ กข41 (RD41) ที่เป็นโรคและไม่เป็นโรคขอบใบแห้งออกจากกันได้เมื่อร่วมกับเทคนิคการ
คัดเลือกช่วงคลื่นแบบขั้นตอนวิธีการเชิงพันธุกรรม โดยวิธีการดังกล่าวให้ค่าความถูกต้องโดยรวม 
89% อย่างไรก็ตามผลการทดลองนี้ยังคงมีข้อจ ากัดในเรื่องของพ้ืนที่แปลงตัวอย่างที่ท าการศึกษานั้นมี
ขนาดเล็ก ช่วงการเจริญเติบโต รวมไปถึงชนิดของพันธุ์ข้าวที่เป็นโรคที่น ามาท าการศึกษามีเพียงชนิด
เดียว ท าให้ไม่สามารถน ามาใช้เป็นตัวแทนในการแยกได้ดี โดยผู้วิจัยคาดหวังว่าวิธีการที่ใช้ในงานวิจัย
นี้จะสามารถน าไปใช้กับการแยกและจ าแนกโรคระดับสายพันธุ์กับพื้นท่ีอ่ืนและพืชชนิดอื่นๆต่อไป 
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บทคั ดย่อ ภาษาอังกฤษ 

# # 5670231021 : MAJOR SURVEY ENGINEERING 
KEYWORDS: HYPERSPECTRAL REMOTE SENSING / GENETIC ALGORITHMS / RICE DISEASES 

TEERAPAT LERTPATIPANPONG: HYPERSPECTRAL REMOTE SENSING 
TECHNIQUES FOR SEPERATING RICE WITH AND WITHOUT THE BACTEREAL LEAF 
BLIGHT DISEASE. ADVISOR: CHAICHOKE VAIPHASA, Ph.D. {, 53 pp. 

The objective of this research is to separate the RD-41 rice with and without 
bacterial leaf blight disease by hyperspectral remote sensing techniques base on a 
scene of the EO-1 Hyperion imagery. The study site is rice field at Preak-Sriracha sub-
district, Sankhaburi district, Chainat province, Thailand. 

The results suggest that the overall accuracy of the separation without the 
influence of the genetic algorithm is 82%. After applying the genetic search, the overall 
accuracy went up to 89%. This superiority was confirmed by a statistical test (p-value 
< 0.01). The standard deviation (SD) of separations are 4.7% and 2.1% when using 
hyperspectral remote sensing techniques with and without the influence of the genetic 
algorithm, respectively. 

This study demonstrated the capability of the hyperspectral remote sensing 
techniques for separating rice with and without the bacterial leaf blight disease. The 
Genetic Algorithm based bands selection helped improve the overall accuracy from 
82% to 89%. However, this is a preliminary study that tests on a small area and a single 
species of rice. To increase the reliability of this result, the method should be tested 
on bigger areas and variety of species and diseases.  
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บทที ่1 
บทน า 

1.1 ความเป็นมาและความส าคัญของปัญหา 

ข้าว (Oryza sativa L.) เป็นพืชที่ประชากรมากกว่าครึ่งหนึ่งของโลกบริโภคเป็นอาหารหลักใน
ปัจจุบัน (ส านักงานเศรษฐกิจการเกษตร 2553) โดยเฉพาะในประเทศไทยที่ถือเป็นแหล่งเพาะปลูกและ
ส่งออกอันดับต้นๆของโลก การแพร่ระบาดของโรคข้าวจึงเป็นปัจจัยหนึ่งที่มีผลต่อการผลิตข้าวเพ่ือการ
อุปโภคบริโภคและการส่งออกก่อให้เกิดการระบาดและเกิดความเสียหายต่อต้นข้าว ในระยะต่างๆของ
วงจรการเจริญเติบโต ซึ่งการแพร่ระบาดหรือการระบาดของโรคจะรุนแรงขึ้นได้เมื่อพบสาเหตุของโรค
เพ่ิมมากขึ้นในสภาพนิเวศนั้นๆของพืช รวมไปถึงการจัดการเขตเกษตรกรรมก็เป็นอีกปัจจัยหนึ่งที่เอ้ือ
ต่อการเกิดความรุนแรงของโรคได้ โดยการระบาดของโรคจะพบได้เมื่อสภาพแวดล้อมเหมาะสม ต้น
พืชอ่อนแอ และเชื้อโรคมีความรุนแรง เฉพาะในประเทศไทยสามารถพบการระบาดของโรคข้าวได้
หลายชนิด เช่น โรคไหม้,โรคใบจุดสีน้ าตาล,โรคกาบใบแห้ง,โรคเมล็ดด่าง และโรคขอบใบแห้ง 

โดยเฉพาะโรคขอบใบแห้ง (Bacterial Leaf Blight , BLB)  ซึ่งถือเป็นโรคข้าวที่ส าคัญชนิด
หนึ่งที่สามารถพบการระบาดได้ทั่วไปในประเทศไทย และส่งผลต่อการลดลงของผลผลิตและคุณภาพ
ของข้าว โดยพบการระบาดของโรคในแหล่งปลูกข้าวทางภาคกลางของประเทศไทย ทั้งพ้ืนที่นาน้ าฝน
และในเขตชลประทาน ลักษณะการแพร่ระบาดจะระบาดติดไปกับน้ า ในสภาพที่มีความชื้นสูง ฝนตก
และลมพัดแรง ในท้องที่ที่อยู่ใกล้ถนนและที่ลุ่มที่มีน้ าขังเป็นเวลานาน ท าให้เกิดการแพร่ระบาดของ
โรคได้อย่างรวดเร็ว โดยพบว่าในปี พ.ศ. 2497 มีการระบาดอย่างรุนแรงในประเทศญี่ปุ่น ก่อให้เกิด
ความเสียหายเป็นบริเวณกว้างถึง 300,000 - 400,000 เฮกตาร์ (1 เฮกตาร์ = 6.25 ไร่) ส่งผลให้
ผลผลิตของข้าวลดลง 20 - 30 เปอร์เซ็นต์และบางครั้งอาจท าให้ผลผลิตลดลงมากกว่า 50 เปอร์เซ็นต์ 
(Ou 1987) ส่วนในประเทศไทยพบการระบาดครั้ งแรกที่จังหวัดปทุมธานี ในปี พ.ศ. 2506  
(Eamchit and Mew 1982) รวมไปถึงตามแหล่งปลูกข้าวโดยทั่วไป โดยในการศึกษาที่ผ่านมาของ
การศึกษาโรคขอบใบ แห้งในประเทศไทยจะอยู่ในลักษณะของการจ าแนกสายพันธุ์เชื้อเพ่ือการพัฒนา
ยีนหรือปรับปรุงพันธุ์ให้มีความต้านทาน (โคเบลลี่และคณะ 2556) หรือการหาวิธีป้องกันการเกิดโรค
โดยคัดเลือกข้าวสายพันธุ์ดีเด่นที่มีความต้านทานต่อโรค (กันทาจันทร์และคณะ 2557) 

ดังนั้นการค้นหาบริเวณท่ีเกิดโรคขอบใบแห้งและจ ากัดการกระจายตัวของโรคขอบใบแห้ง จึง
เป็นจุดเริ่มต้นที่มีความส าคัญในการท าการจ ากัดพ้ืนที่เป็นโรคออกจากพ้ืนที่ที่ไม่เป็นโรค โดยใน
การศึกษาที่ผ่านมา (Bonhann-Smith et al. 1992, Miah et al. 2013, Zhang 2007) ได้เสนอการ 
ดัดแปลงลักษณะทางพันธุกรรมของข้าวเพ่ือใส่ยีนที่ เหมาะสม (R-gene-dependent disease 



 2 

resistance) เพ่ือท าการปรับปรุงพันธุ์ของข้าวให้มีความต้านทานต่อโรคข้าวชนิดต่างๆรวมไปถึง ได้มี
การทดสอบการศึกษาหาแหล่งของลักษณะความต้านทานต่อโรคขอบใบแห้งจากเชื้อพันธุกรรมของ
ข้าว โดยใช้วิธีการคัดเลือกในสภาพแปลงทดสอบ (Phenotypic test) ร่วมกับการวิเคราะห์ลักษณะ

ทางพันธุกรรมของเชื้อโดยใช้เทคนิคทางด้านพันธุศาสตร์โมเลกุล  (โคเบลลี่ 2549) ซึ่งล้วนแต่เป็น
ขั้นตอนที่ใช้แรงงานและเวลาในการส ารวจเก็บข้อมูลสูง 

ด้วยเหตุนี้เทคโนโลยีส ารวจระยะไกลจึงก้าวเข้ามาเป็นทางเลือกหนึ่งที่เหมาะสมที่จะน ามาใช้ 
เพราะเป็นวิธีการที่ไม่ท าลายตัวอย่าง ลดระยะเวลาและแรงงานในการส ารวจ รวมทั้งความสามารถ
ของการส ารวจระยะไกลเป็นที่ยอมรับโดยทั่วไปว่ามีศักยภาพในการประเมินทรัพยากรธรรมชาติ 
เนื่องจากความสม่ าเสมอและครอบคลุมพ้ืนที่ทีก่ว้างขวางของดาวเทียม ท าให้เกิดการวิเคราะห์ติดตาม
การเปลี่ยนแปลงได้อย่างต่อเนื่อง โดยในการศึกษาท่ีผ่านมาของการส ารวจระยะไกลในด้านของข้าวจะ
อยู่ในลักษณะของการใช้ค่าการสะท้อนดัชนีพืชพรรณของข้าวในช่วงคลื่นต่างๆเพ่ือแสดงถึงอัตราการ
เจริญเติบโตของข้าวและรูปแบบการเปลี่ยนแปลงที่เกิดขึ้นในช่วงเวลาต่างๆกัน  (Le Toan et al. 
1997) รวมไปถึงสามารถท าการจ าแนกชนิดของพืชพันธุ์ชนิดต่างๆรวมทั้งข้าวโดยใช้ช่วงคลื่น narrow 
band จากภาพถ่ายดาวเทียม EO-1 Hyperion (Thenkabail et al. 2013) ส่วนในด้านการตรวจหา
และจ ากัดบริเวณที่เป็นโรคของข้าวนั้นได้เริ่มมีการท าการตรวจหาโรคไหม้ในเมล็ด (Panicle Blast , 
Magnaporthe oryzae) ด้วยการใช้ค่าการสะท้อนจากภาพถ่ายทางอากาศและดาวเทียมร่วมกับค่าการ
สะท้อนจาก Spectroradiometer ในการหาความสัมพันธ์ของดัชนีพืชพรรณและช่วงคลื่นที่เหมาะสม
ในการจ าแนกข้าวที่เป็นโรคไหม้ในเมล็ดกับข้าวที่ไม่เป็นโรค (Kobayashi et al. 2001) รวมไปถึง 
(Qin and Zhang 2005) ได้ท าการตรวจหาโรคกาบใบแห้ง (Sheath blight , Rhizoctonia solani) ใน
ข้าว โดยใช้การตรวจสอบค่าการสะท้อนของค่าดัชนีพืชพรรณเทียบกับแปลงทดสอบตัวอย่างที่เป็นโรค
และท าการตรวจสอบค่าทางสถิติด้วย T-test ซึ่งให้ค่าความเชื่อมั่น 95 % ส่วนการตรวจหาโรคขอบ
ใบแห้งในข้าวโดยใช้เทคโนโลยีส ารวจระยะไกลนั้นยังไม่เคยมีใครท าการศึกษานี้มาก่อน 

ซึ่งถ้าหากพิจารณาถึงเทคนิคการส ารวจระยะไกลที่ใช้ในการตรวจหาและจ ากัดบริเวณที่เป็น
โรคของข้าวในปัจจุบัน พบว่าการส ารวจระยะไกลแบบหลายช่วงคลื่น (Multispectral) เป็นวิธีการที่
ให้มาซึ่งข้อมูลส าคัญที่ถูกน ามาใช้ในการตรวจหาและติดตามการเปลี่ยนแปลงในระยะต่างๆของโรค
(Kobayashi et al. 2001, Qin and Zhang 2005) แต่อย่างไรก็ตามข้อมูลที่ได้จากวิธีการส ารวจ
ระยะไกลแบบเก่าไม่เพียงพอในการศึกษาการจ าแนกและติดตามความหลากหลายของการเกิดโรค 
เนื่องจากขาดความละเอียดเชิงพ้ืนที่ และ จ านวนช่วงคลื่นที่ไม่เพียงพอ ท าให้มีความพยายามในการ
พัฒนารูปแบบของการถ่ายภาพด้วยดาวเทียมเพ่ือน าไปประยุกต์ใช้ในงานด้านการตรวจหาโรคมากขึ้น 
โดยรูปแบบของการถ่ายภาพรูปแบบหนึ่งที่ถูกน ามาใช้ในปัจจุบัน คือ ภาพถ่ายดาวเทียมแบบไฮเปอร์

https://en.wikipedia.org/wiki/Rhizoctonia_solani
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สเปกตรัล เพราะเป็นรูปแบบหนึ่งของการส ารวจระยะไกลที่ถูกพัฒนาขึ้นเพ่ือท าการบันทึกช่วงคลื่น
สั้นๆหรือแบนด์เล็กๆ จ านวนมากในช่วงคลื่น visible ถึง infrared ต่อเนื่องกันไป โดยใช้การบันทึก
ด้วยเครื่องกวาดภาพช่วงคลื่นละเอียดสูง (hyperspectral sensor หรือ imaging spectrometer) 
ซึ่งจะมีประโยชน์ในงานด้านการส ารวจและติดตามการเปลี่ยนแปลงของช่วงคลื่นที่มีลักษณะ
ต่อเนื่องกัน การส ารวจในย่านคลื่นที่สูงขึ้นหรือการใช้งานด้านการส ารวจที่ต้องใช้การจ าแนกในช่วง
คลื่นที่ละเอียดมากขึ้น  

ดังนั้นงานวิจัยนี้จึงเป็นครั้งแรกที่ใช้ภาพถ่ายดาวเทียมแบบไฮเปอร์สเปกตรัลในการน าเสนอ
การแยกข้าวที่เป็นโรคขอบใบแห้งพันธุ์ กข41 (RD41) ออกจากข้าวที่ไม่เป็นโรคชนิดนี้ โดยข้อมูลการ
สะท้อนที่ใช้ในการทดลองเก็บจากพ้ืนที่ปลูกข้าวหนาแน่นในต าบลแพรกศรีราชา อ าเภอสรรคบุรี  
จังหวัดชัยนาท ด้วยวิธีการจ าแนกแบบ Spectral Angle Mapper และกระบวนการเลือกลักษณะเด่น 
(Feature Selection) แบบขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm) โดยจะท าการตรวจสอบ
ความถูกต้องของการทดลองด้วยข้อมูลทดสอบที่เก็บจากสนาม 

1.2 วัตถุประสงค์ 

เพ่ือแยกข้าวพันธุ์ กข41 (RD41) ที่เป็นโรคขอบใบแห้งออกจากที่ไม่เป็นโรคด้วยการส ารวจ
ระยะไกลแบบไฮเปอร์สเปกตรัลโดยอาศัยการคัดเลือกช่วงคลื่นที่เหมาะสม 

1.3 ขอบเขตโครงการวิจัย 

1.3.1 ขอบเขตการศึกษา 

ในการศึกษาวิจัยนี้จะท าการแยกข้าวที่เป็นโรคขอบใบแห้งพันธุ์ กข 41 (RD41) ออก
จากข้าวที่ไม่เป็นโรคในแปลงพ้ืนที่ศึกษาโดยใช้ภาพถ่ายดาวเทียมไฮเปอร์เสปกตรัล EO1-Hyperion 

โดยมีรายละเอียดของขอบเขตดังนี้ 

ในงานวิจัยนี้ใช้ข้อมูลภาพถ่ายดาวทียมไฮเปอร์สเปกตรัล EO-1 Hyperion ในการ
แยกบริเวณที่เป็นโรคขอบใบแห้งบริเวณแปลงพ้ืนที่ศึกษาด้วยวิธีการจ าแนกแบบ Spectral Angle 
Mapper โดยก่อนการแยกจะผ่าน กระบวนการเลือกลักษณะเด่น (Feature Selection) เพ่ือหาช่วง
คลื่นที่เหมาะสมด้วยวิธีการคัดเลือกแบบขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm) โดยจะท า
การตรวจสอบความถูกต้องของการทดลองด้วยข้อมูลทดสอบที่เก็บจากสนาม (Independent 
testing data) 

เนื่องด้วยภาพถ่ายดาวเทียมไฮเปอร์สเปกตรัลที่น ามาใช้ในการศึกษาครั้งนี้ถูกบันทึกในวันที่ 
13 กรกฏาคม 2557 เป็นภาพถ่ายของแปลงพ้ืนที่ศึกษาในช่วงเวลาที่พบการเป็นโรคในระยะออกรวง 

https://www.gotoknow.org/posts/tags/hyperspectral


 4 

โดยข้าวที่ใช้ในการศึกษาครั้งนี้มีอายุ 45 วัน ซึ่งแสดงลักษณะอาการของการเป็นโรคในช่วงระยะของ
การออกรวงซึ่งเป็นระยะส าคัญที่ท าให้เกิดการแพร่กระจายของโรค จึงมีความเหมาะสมที่จะน ามาใช้
เป็นตัวแทนในการศึกษา โดยจ านวนจุดภาพ (pixel) ที่น ามาท าการศึกษามีขนาดเท่ากับ 25 จุดภาพ 
ซึ่งน่าจะเป็นตัวแทนที่ดีในการท างานวิจัย เพราะเม่ือท าการเทียบเป็นพ้ืนที่ศึกษาจริงจะมีขนาด 14 ไร่ 
อย่างไรก็ตามอาจจะต้องมีการท าการเก็บข้อมูลเพ่ิมเติมในหลายๆระยะเวลาของการปลูกข้าว 
เนื่องจากคุณสมบัติของโรคที่เกิดจากการเก็บข้อมูลในช่วงเวลาต่างๆกัน อาจแสดงอาการของโรคที่
แตกต่างกันกันไป 

1.4 ประโยชน์ที่คาดว่าจะได้รับ 

1.4.1 สามารถท าการแยกข้าวที่เป็นโรคขอบใบแห้งพันธุ์ กข41 (RD41) ออกจากข้าวที่ไม่เป็น
โรคได้ด้วยวิธีการแบบก่ึงอัตโนมัติ ด้วยวิธีการข้ันตอนเชิงพันธุกรรม  

1.4.2 เกษตรกรหรือหน่วยงานที่เกี่ยวข้องจะสามารถน าวิธีการศึกษาในครั้งนี้ไปเป็นแนวทาง
ในการบริหารจัดการการแพร่กระจายของโรคขอบใบแห้งได้ต่อไป 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



บทที ่2 
ทฤษฎีที่เกี่ยวข้อง 

2.1 คุณลักษณะของข้อมูลภาพถ่ายดาวเทียมที่ใช้ในการศึกษา 

2.1.1 ภาพถ่ายดาวเทียมระบบ Hyperion  
 

ภาพถ่ายดาวเทียมระบบ Hyperion เป็นข้อมูลภาพไฮเปอร์สเปกตรัลที่ถูกบันทึกด้วย
กล้องถ่ายภาพระบบ Hyperion ที่ติดตั้งอยู่บนดาวเทียม EO-1 ของประเทศสหรัฐอเมริกา ข้อมูลภาพ
ที่ได้จะถูกจัดเก็บเป็นช่วงคลื่นแคบๆ ต่อเนื่องกัน (Narrow Bands) ท าการบันทึกข้อมูลที่ความกว้าง
ช่วงคลื่น 10 nm ใน 1 ช่วงคลื่น ต่อเนื่องกันไปตั้งแต่ 355 -2577 นาโนเมตร ครอบคลุมข้อมูลในช่วง
คลื่นที่ตามองเห็น (visible), อินฟราเรดใกล้ และอินฟราเรดคลื่นสั้น จ านวนทั้งหมด 242 ช่วงคลื่น 
(ใช้งานได้เพียง 198 ช่วงคลื่น จากทั้งหมด 242 ช่วงคลื่น) (Datt et al. 2003) ดังรายละเอียดใน
ตารางที ่2.2 และมีการโคจรกลับมาถ่ายซ้ าท่ีเดิม (Revisit) ทุกๆ 16 วัน ดังแสดงรายละเอียดในตาราง 
ที ่2.1 

ตารางที่ 2.1 ลักษณะบางประการของภาพถ่ายดาวเทียมระบบ Hyperion  
ที่มา: (USGS 2010) 
 

Spectral bands 242 bands  
(355-2577 nm.) 

Bandwidth 10 nm. 

Repeat cycle 16 days 

Pixel size 30 m. 

Land Area per Image 7.7 x 42 หรือ 7.7 x 185 ตารางกิโลเมตร 
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ตารางที่ 2.2 แสดงรายละเอียดช่วงคลื่นของภาพถ่ายดาวเทียมระบบ Hyperion  
ที่มา: (USGS 2010) 

 Band No. ความยาวคลื่น 
(nm.) 

สถานะ 

Visible - NIR 1-7 355-416 ไม่มีสัญญาณ 

 8-57 426 - 925 มีสัญญาณ 

58 - 76 935 – 1057 
851 - 902 

ไม่มีสัญญาณ , 
Overlap กับ VNIR 

50-55 

Shortwave Infrared 77 - 224 912 - 2395 มีสัญญาณ 

225 - 242 2405 - 2577 ไม่มีสัญญาณ 

 

2.2 Spectral Angle Mapper  

เป็นวิธีการหนึ่งที่นิยมน ามาใช้ในงานด้านการจ าแนกของการส ารวจระยะไกลด้วยไฮเปอร์
สเปกตรัล โดยมีหลักการท างานคือ ท าการเปรียบเทียบสเปกตรัมของจุดภาพที่ไม่ทราบชนิดกับ
สเปกตรัมอ้างอิง โดยค่าการสะท้อนสเปกตรัมของแต่ละจุดภาพสามารถเขียนอยู่ในรูปของเวกเตอร์
จ านวน n มิติโดยที่ n คือ จ านวนช่วงคลื่นที่น ามาใช้ในการจ าแนก โดยค่าการสะท้อนในแต่ละช่วง
คลื่นคือขนาดในองค์ประกอบในแกนนั้นๆ (ดัดแปลงจาก: (Koedsin and Vaiphasa 2013)) 
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รูปที่ 2.1 แสดงตัวอย่างของเวกเตอร์ A และ B เมื่อพิจารณาช่วงคลื่น 2 ช่วงคลื่น 
(Band 1 , Band 2) 

พิจารณารูปที่ 2.1 ซ่ึง A คือเวกเตอร์ของจุดภาพที่ไม่ทราบชนิดและ B  คือ เวกเตอร์แสดงค่าการ
สะท้อนเฉลี่ยของจุดภาพอ้างอิง ในขณะที่ Band 1 และ Band 2  คือ ช่วงคลื่นที่น ามาใช้ในการ

จ าแนก ส่วนมุม spectral angle (θ) คือ มุมระหว่างเวกเตอร์ A และ B หากใช้คุณสมบัติการดอท
เวกเตอร์ (vector dot product) จะได้ดังรูปที่ 2.2  

A∙B=|A|∙|B| cos 𝜃 
 

cos 𝜃 =
A∙B

|A||B|
 

𝜃 = cos-1 (
A∙B

|A||B|
) 

รูปที่ 2.2 แสดงการหาค่ามุม spectral angle (θ) ระหว่างเวกเตอร์ A และ B 

โดยในการจ าแนกจะท าการเปรียบเทียบค่ามุมของสเปกตรัม (θ)  ที่ได้จากการหาค่ามุมในรูป
ที่ 2.2 ของเวกเตอร์จุดภาพไม่ทราบชนิดเทียบกับแต่ละเวกเตอร์อ้างอิง ค่ามุมของสเปกตรัมที่เทียบกับ
เวกเตอร์อ้างอิงใดท่ีมีค่าน้อยท่ีสุดของจุดภาพดังกล่าวจะเป็นสมาชิกของกลุ่มชนิดเวกเตอร์อ้างอิงนั้น  
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2.3 ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm) 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมหรือเจเนติกอัลกอริทึม (Genetic Algorithm) เป็นวิธีการค้นหาและ
สืบค้นเพ่ือหาจุดที่เหมาะสมที่สุด (Optimal Solutions) ในการแก้ปัญหา โดยพัฒนามาจากการ
จ าลองวิธีกระบวนการทางพันธุกรรมของ (Holland 1975) หลักการส าหรับวิธีการนี้มีรากฐานแนวคิด
มาจากทฤษฎีการวิวัฒนาการของ ชาร์ล ดาร์วิน โดยอ้างอิงแนวคิดเรื่องการอยู่รอดของผู้ที่แข็งแรง
ที่สุด (survival of the fittest) กล่าวคือ สิ่งมีชีวิตทั้งหลายที่มีการถ่ายทอดลักษณะทางพันธุกรรมมี
ทั้งส่วนที่ดีและไม่ดี ซึ่งลักษณะที่เหมาะสมต่อการด ารงชีวิตจะได้รับการสนับสนุนและมีการถ่ายทอด
จากบรรพบุรุษสู่รุ่นลูกหลาน โดยวิธีการขั้นตอนนี้ข้อมูลจะถูกเข้ารหัสที่เรียกว่าโครโมโซมซึ่งใช้เป็น
ตัวแทนของการถ่ายทอดลักษณะทางพันธุกรรม จากนั้นจะมีการพิจารณาค่าความเหมาะสม (Fitness 
Value) ของโครโมโซมที่มีต่อปัญหา โดยใช้ฟังก์ชันวัตถุประสงค์ (Objective Function) หรือฟังก์ชัน
ความเหมาะสม (Fitness Function) ที่สอดคล้องกับปัญหาในการพิจารณา ส่วนการสร้างโครโมโซม
รุ่นต่อไปจะใช้ตัวด าเนินการทางพันธุกรรมมากระท ากับโครโมโซมเดิมเพ่ือให้ได้โครโมโซมรุ่นใหม่ที่มี
ความเหมาะสมต่อปัญหามากขึ้นและจะเกิดการท าซ้ าจนโครโมโซมรุ่นใหม่ที่ได้มีความเหมาะสมต่อ
ปัญหามากท่ีสุด 

เนื่องจากขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเป็นกระบวนการค้นหาที่อยู่บนกลไลของกระบวนการ

เลือกสรรโดยธรรมชาติ ดังนั้นจะมีค าศัพทท์างชีววิทยาเข้ามาเกี่ยวข้อง โดยกระบวนการขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมจะเริ่มต้นด้วยการเข้ารหัส (Encoding) ด้วยตัวอักษร (Character) ซ่ึงเทียบได้กับโครโมโซม 
โดยแต่ละโครโมโซมจะประกอบไปด้วยส่วนย่อยคือ ยีน (Genes) โดยยีนหนึ่งๆจะมีต าแหน่งอยู่บน
โครโมโซมที่แน่นอน โดยที่ต าแหน่งของแต่ละยีนนั้นจะเรียกว่า โลคัส (Locus) และโดยทั่วไปแล้วยีน
แต่ละตัวจะมีลักษณะหรือสถานะที่เป็นไปได้หลายค่า ซ่ึงแต่ละค่าที่เป็นไปไดน้ี้เรียกวา แอลลี (Allele) 
ดังรูปที ่2.3 

 

รูปที่ 2.3 แสดงลักษณะของโครโมโซม 
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ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมอย่างง่าย (Goldberg 1989) แสดงดังผังงาน (Flow Chart) ในรูปที ่
2.4 ซึ่งสามารถอธิบายเป็นขั้นตอนดังนี้ 

1. เริ่มจากการสร้างประชากรเริ่มต้น (Initial Population) ของทางเลือกท่ีเป็นไปได้ที่มีความ
สอดคล้องในแต่ละปัญหา โดยที่แต่ละชุดค าตอบจะถูกเข้ารหัสเหมือนกับโครโมโซมที่ประกอบ 
ไปด้วยยีน 

2. ท าการถอดรหัสและค านวณค่าความเหมาะสม (Fitness Value) ในแต่ละโครโมโซม เพ่ือ
ประเมินหาค าตอบที่เหมาะสมในแต่ละทางเลือก โดยค่าความเหมาะสมจะถูกประเมินด้วยฟังก์ชั่น
วัตถุประสงค์ (Objective Function) ซึ่งจะแสดงถึงความน่าจะเป็นในการอยู่รอดและมีส่วนในการ
สร้างประชากรรุ่นต่อไป  

3. พิจารณาค่าความเหมาะสมในแต่ละโครโมโซม เพ่ือท าการคัดเลือกโครโมโซมบางกลุ่ม เพ่ือ
น ามาใช้ในการสร้างประชากรรุ่นใหม่ด้วยวิธีการคัดเลือก (Selection)  

4. น าประชากรที่ผ่านการคัดเลือกมากระท าด้วยตัวด าเนินการทางพันธุกรรม (Genetic 
Operators) อันได้แก ่การไขว้เปลี่ยน (Crossover) และการกลายพันธุ์ (Mutation)  

5. เริ่มต้นการท าซ้ าตามขั้นตอนที่ 2 ถึง 4 จนกระท่ังค าตอบที่ไดลู้่เข้าสู่ค าตอบของปัญหาหรือ
ครบตามจ านวนรอบของการท าซ้ าที่ก าหนดไว้ โดยเรียกจ านวนรอบของการท าซ้ าตั้งแต่ขั้นตอนที่ 2 
ถึง 4 ว่าหนึ่งรุ่นของการค านวณ (Generations) 
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ไม่ผา่น 

 

รูปที่ 2.4 ผังงานแสดงขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Vaiphasa et al. 2007) 

2.3.1 การเข้ารหัสโครโมโซม 

ขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะใช้การเข้ารหัสเพ่ือใช้เป็นตัวแทนค าตอบของปัญหา โดยใช้

ทั้งบิต (Bits) ตัวเลข (Numbers) และอาร์เรย์ (Arrays) ในการน าเสนอ แล้วอาศัยกระบวนการแทน

ค่าในแต่ละยีนเพื่อท าการเข้ารหัส ซึ่งการเข้ารหัสในแต่ละครั้งจะข้ึนอยู่กับความเหมาะสมและความ

สอดคล้องกับแต่ละปัญหาเป็นหลัก โดยในการเข้ารหัสของโครโมโซมเพ่ือใช้แทนค าตอบของปัญหาแต่

ละปัญหาจะประกอบไปด้วยเซตของยีน 0 หรือ 1 ส่วนขนาดหรือความยาวของโครโมโซมในแต่ละครั้ง

จะถูกก าหนดตามความต้องการของแต่ละปัญหา โดยตัวอย่างของโครโมโซมท่ีมีการเข้ารหัสแสดงดัง

รูปที่ 2.5 ซึ่งจากรูป สามารถถอดรหัสตัวแปรได้เป็น X1= 12 และ X2 = 3 ตามล าดับ 
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รูปที่ 2.5 โครโมโซมความยาว 8 บิต ใช้แทนค าตอบที่ประกอบไปด้วยตัวแปร X1 และ X2 

ในการน าเสนอขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพ่ือใช้ในงานด้านการส ารวจระยะไกล 
โครโมโซมอาจจะประกอบไปด้วยชื่อซึ่งแสดงถึงช่วงคลื่นของการสะท้อน เพ่ือใช้ในการคัดเลือกช่วง
คลื่นที่เหมาะสมดังรูปที ่2.6 

 

B12 B45 B76 B100 B121 B157 B178 B201 
 

รูปที่ 2.6 ตัวอย่างโครโมโซมท่ีถูกเข้ารหัสเป็นชื่อซึ่งแสดงถึงช่วงคลื่นจากภาพถ่ายดาวเทียม 

ส าหรับการถอดรหัสโครโมโซมเพ่ือท าการหาค่าความเหมาะสมนั้นสามารถท าได้โดย
การน าค่าการสะท้อนพลังงานในแต่ละช่วงคลื่นของการสะท้อนในโครโมโซมมาท าการค านวณด้วย
ฟังก์ชันความเหมาะสม  

2.3.2 การประเมินความเหมาะสม (Fitness Evaluation) 

เป็นการก าหนดเกณฑ์การประเมินความเหมาะสมของโครโมโซม โดยค าตอบที่ได้จาก
ฟังก์ชันความเหมาะสมจะแสดงถึงความเหมาะสมของแต่ละชุดค าตอบว่ามีความสามารถเพียงใดใน
การเป็นตัวแทนส าหรับการแก้ไขปัญหา โดยฟังก์ชั่นวัตถุประสงค์จะต้องถูกสร้างขึ้นให้มีความ
เหมาะสมและสอดคล้องกับเงื่อนไขในแต่ละปัญหาเป็นหลัก เช่น ในงานวิจัยนี้จะใช้ค่าความถูกต้อง
โดยรวม (Overall Accuracy) เป็นค่าความเหมาะสม (Fitness Value) ในการคัดเลือกช่วงคลื่นที่
เหมาะสมในการจ าแนก ดังนั้นเมื่อเราท าการถอดรหัสโครโมโซมจากรูปที ่2.6 โดยใช้ค่าการสะท้อนใน
แต่ละช่วงคลื่นของข้อมูลในการสอน (Training Data) มาเป็นข้อมูลในการจ าแนก จากนั้นท าการ
ค านวณค่าความถูกต้องโดยรวมของการจ าแนก หากรูปแบบการจ าแนกของช่วงคลื่นในโครโมโซมนั้น
มีค่าความถูกต้องโดยรวมมากก็จะถือว่ามีค่าความเหมาะสมมากและในทางกลับกันหากความถูกต้อง
โดยรวมออกมามีค่าน้อยก็จะถือว่ามีค่าความเหมาะสมน้อย และขั้นตอนวิธีการประเมินความ
เหมาะสมจะหยุดท างานถ้าค่าความเหมาะสมดังกล่าวไม่มีการเปลี่ยนแปลงต่อเนื่องกันครบตาม
จ านวนที่ก าหนดหรือมีการท าซ้ าจนครบจ านวนรุ่นที่ได้ก าหนดไว้แล้ว 
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2.3.3 การคัดเลือก (Selection)  

การคัดเลือก คือ กระบวนการคัดเลือกคู่ของโครโมโซมจากประชากรเพ่ือท าการ
ปรับปรุงพันธุ์ โดยเป็นขั้นตอนหลังจากการเข้ารหัสโครโมโซมเพ่ือท าการคัดเลือกและก าหนดจ านวน
โครโมโซมที่จะน ามาสร้างโครโมโซมรุ่นต่อไป (Offspring) โดยจุดประสงค์ของการคัดเลือก คือ 
คาดหวังว่าโครโมโซมที่มีความเหมาะสมหรือมีความน่าจะเป็นมากจะมีโอกาสสืบทอดไปยังรุ่นต่อไปได้ 
โดยโครโมโซมใดที่มีค่าความเหมาะสมหรือมีค่าความน่าจะเป็นมากก็จะมีโอกาสในการถูกเลือกหรือมี
ความเหมาะสมในการสืบทอดมากกว่าโครโมโซมที่มีค่าความเหมาะสมน้อย โดยเทคนิคที่นิยมใช้ได้แก่ 
Roulette Wheel Selection, Random Selection, Rank Selection, Tournament Selection, 
Boltzmann Selection แล ะ  Stochastic Universal Sampling (Melanie 1999, Sivanandam 
and Deepa 2008) ตัวอย่างขั้นตอนพื้นฐานของการคัดเลือกแสดงดังรูปที ่2.7 

 

 

 

 

รูปที่ 2.7 แสดงขั้นตอนพื้นฐานของการคัดเลือก (Selection) 
(Sivanandam and Deepa 2008) 

ตัวอย่างเทคนิควิธีการคัดเลือกที่นิยมใช้กันโดยทั่วไปคือ การคัดเลือกชนิดวงล้อรูเลต 
(Roulette Wheel Selection) เทคนิคนี้มีลักษณะที่เปรียบได้กับวงล้อรูเลต โดยบนวงล้อจะถูกแบ่ง
ออกเป็นช่องหรือพ้ืนที่ที่มีขนาดไม่เท่ากัน โดยพ้ืนที่ของช่องจะแบ่งตามสัดส่วนค่าความเหมาะสมของ
โครโมโซมแต่ละตัว ท าให้โครโมโซมที่มีค่าความเหมาะสมมากมีโอกาสที่จะถูกเลือกมากกว่า โดยยังไม่
ทิ้งโอกาสที่จะถูกเลือกของโครโมโซมที่มีค่าความเหมาะสมน้อย ซึ่งโอกาสหรือค่าความน่าจะเป็นที่จะ
ถูกเลือกของโครโมโซมแต่ละตัวหาได้จากอัตราส่วนของค่าความเหมาะสมของโครโมโซมแต่ละตัว
เทียบกับผลรวมค่าความเหมาะสมของโครโมโซมทุกตัว อย่างไรก็ตามวิธีนี้จะมีความล าเอียง (Bias) ใน
การเลือกค่อนข้างมากเนื่องจากถ้าโครโมโซม (สมาชิกของกลุ่มประชากรตัวใด) มีค่าความเหมาะสมที่
ดีกว่าก็จะมีโอกาสที่จะถูกเลือกซ้ าหลายครั้ง ตัวอย่างเช่น มีจ านวนโครโมโซม 10 ตัว แต่ละตัวมีค่า
ความเหมาะสมและความน่าจะเป็นที่จะถูกเลือกดังตารางที่ 2.3  
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ตารางที่ 2.3 แสดงค่าความเหมาะสมและความน่าจะเป็นในการถูกเลือกของโครโมโซม 

จ านวนโครโมโซม 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
ค่าความเหมาะสม 1.9 1.7 1.5 1.3 1.1 0.9 0.7 0.5 0.3 0.1 

ความน่าจะเป็นท่ีจะ 
ถูกเลือก 

0.19 0.17 0.15 0.13 0.11 0.09 0.07 0.05 0.03 0.01 

จากนั้นท าการสุ่มจุดเริ่มต้นของการหมุน เช่น เริ่มหมุนจากโครโมโซมตัวที่ 1 ท าการ
สุ่มค่าจาก 0 ถึง 1 เท่ากับจ านวนที่ต้องการ เช่น ต้องการหมุน 6 ครั้ง ก็จะได้ค่ามา 6 ค่าเช่น 0.70, 
0.21, 0.85, 0.02, 0.49, 0.77 ก็จะได้โครโมโซมท่ีถูกเลือกคือ โครโมโซมตัวที่ 5, 2, 6, 1, 3, 6 ดังรูปที ่
2.8 

 

รูปที่ 2.8 แสดงการคัดเลือกโดยใช้วงล้อรูเลต 
ดัดแปลงจาก: (Koedsin and Vaiphasa 2013) 

การคัดเลือกอีกวิธีการที่ได้รับความนิยมและถูกเลือกใช้ในงานวิจัยนี้คือ  Stochastic 
Universal Sampling ซึ่งเป็นวิธีการที่ไม่มีความล าเอียง (Bias) และมีการกระจายต่ า (minimum 
spread) (Mitchell 1998, Zalzala and Fleming 1997) โดยเริ่มต้นวิธีการคัดเลือกจะคล้ายกับ
วิธีการวงล้อรูเลต ท าการก าหนดวิธีการค านวณค่าความน่าจะเป็นในการถูกเลือกของแต่ละโครโมโซม 
โดยเริ่มจากค่าความน่าจะเป็นของทุกโครโมโซมรวมกันจะเท่ากับ 1 ซึ่งสามารถสร้างเป็นรูปวงล้อ
เหมือนรูปที่ 2.8 แตกต่างกันที่วิธีการแบบ Stochastic Universal Sampling หลังจากก าหนดจุดชี้
ต าแหน่ง (Pointer) โดยการสุ่มในครั้งแรกแล้ว จะท าการเลือกสมาชิกของกลุ่มประชากรที่มีตัวชี้
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ต าแหน่งชี้อยู่เป็นตัวแรก ต่อจากนั้นจะท าการเลื่อนต าแหน่งของตัวชี้จากจุดเดิมทีละขั้น โดยที่แต่ละ
ขั้นนั้นจะมีระยะห่างเท่ากับ 1/nPointer โดยที่ nPointer คือจ านวนตัวชี้หรือจ านวนโครโมโซมที่
ต้องการ ตัวอย่างเช่น ต้องการคัดเลือกโครโมโซมจ านวน 6 โครโมโซม ดังนั้นระยะห่างระหว่างขั้นของ
ตัวชี้จะมีค่าเท่ากับ 1/6 ซึ่งมีค่าประมาณ 0.167 จากนั้นจะมีการสุ่มต าแหน่งของตัวชี้แรกโดยมีค่าอยู่
ระหว่าง [0,0.167] เช่นในที่นี้ก าหนดให้ต าแหน่งของตัวชี้แรกมีค่า 0.05 ดังนั้นจะได้ต าแหน่งตัวชี้ทั้ง 6 
ต าแหน่ง คือ 0.05, 0.21, 0.38, 0.55, 0.71 และ 0.87 ตามล าดับ โดยมีโครโมโซมที่ถูกเลือกคือ 
โครโมโซมท่ี 1, 2, 3, 4, 5, 6 ตามล าดับดังรูปที ่2.9 

 

รูปที่ 2.9 แสดงการคัดเลือกโดยใช้ Stochastic Universal Sampling 
 ดัดแปลงจาก: (Koedsin and Vaiphasa 2013) 

2.3.4 การไขว้เปลี่ยน (Crossover) 

เป็นการน าเอาโครโมโซมของประชากรที่ได้มาจับคู่และผสมยีนระหว่างกันให้ได้
โครโมโซมใหม่เพ่ือหาลักษณะทางพันธุกรรมใหม่ที่มีความเหมาะสมมากกว่า ซึ่งขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรมน าหลักการนี้มาใช้ในการสร้างค าตอบใหม่ที่ต้องการ โดยน าโครโมโซมพ่อพันธุ์และแม่พันธุ์
มาท าการสุ่มเลือกต าแหน่งจุดบนโครโมโซมเพ่ือท าการก าหนดจุดที่เกิดการไขว้เปลี่ยน โดยทั้งก่อน
และหลังต าแหน่งจุดที่เกิดการไขว้เปลี่ยนจะมีการคัดลอกและแลกเปลี่ยนค่าของทั้ง 2 โครโมโซมจน
กลายเป็นโครโมโซมใหม่ และใช้กระบวนการเดียวกันนี้กับโครโมโซมที่เหลือจนได้จ านวนโครโมโซม
ครบตามจ านวนประชากรเดิม โดยทั่วไปการไขว้เปลี่ยนจะไม่จ าเป็นที่จะเกิดกับทุกคู่โครโมโซม ทั้งนี้
ขึ้นอยู่กับค่าความเป็นไปได้หรือเปอร์เซ็นต์ในการเกิดการไขว้เปลี่ยน (Crossover Probability) ซึ่ง



 15 

ส่วนใหญ่จะนิยมใช้ค่าอยู่ระหว่าง 70 – 90 เปอร์เซ็นต์ โดยหากไม่มีการไขว้เปลี่ยนเกิดขึ้นจะมีผลท า
ให้โครโมโซมใหม่ที่ได้มีลักษณะเหมือนกับโครโมโซมพ่อแม่ทุกประการ ในส่วนของวิธีการไขว้เปลี่ยนมี
หลากหลายวิธีการแต่ในงานวิจัยนี้ได้เลือกวิธีการไขว้เปลี่ยนแบบกระจาย (Scattered) โดยขั้นแรกจะ
มีการก าหนดค่าสุ่มประจ าบิตเป็นระบบเลขฐานสอง (0 กับ 1) จ านวนเท่ากับขนาดของโครโมโซม โดย
ที่โครโมโซมใหม่ที่ได้จะเป็นการน าค่ามาจากค่าสุ่มประจ าบิตของโครโมโซมรุ่นพ่อแม่ โดยหากค่าสุ่ม
ประจ าบิตมีค่าออกมาเป็น 1 จะน าค่ามาจากโครโมโซมพ่อ และหากค่าสุ่มประจ าบิตมีค่าเป็น 0 จะน า
ค่ามาจากโครโมโซมแม่ ซึ่งตัวอย่างของการไขว้เปลี่ยนแสดงดังรูปที ่2.10 

 

 

รูปที่ 2.10 แสดงการไขว้เปลี่ยนแบบธรรมดาและแบบกระจาย เมื่อ (ก) แสดงการไขว้เปลี่ยนแบบ 
ธรรมดา (ข) แสดงการไขว้เปลี่ยนแบบกระจาย 
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2.3.5 การกลายพันธุ์ (Mutation) 

เป็นกระบวนการหนึ่งที่ช่วยเสริมความสมบูรณ์ของการสืบพันธุ์ เนื่องจากถึงแม้ว่า
กระบวนการสืบพันธุ์จะสามารถสร้างโครโมโซมใหม่ขึ้นมาได้ แต่กระบวนการดังกล่าวอาศัยข้อมูลจาก
โครโมโซมเดิมที่มีอยู่แล้ว และอาจไม่สามารถค้นพบโครโมโซมอ่ืนภายนอกข้อมูลในกลุ่มประชากรของ
โครโมโซมเดิมได้ การกลายพันธุ์เป็นกระบวนการหนึ่งที่ช่วยให้สามารถค้นพบค าตอบที่อาจไม่มีข้อมูล
อยู่ในกลุ่มประชากรของโครโมโซมเดิมได้ด้วยการสุ่มเปลี่ยนยีนในโครโมโซม โดยโอกาสของการกลาย
พันธุ์จะถูกก าหนดโดยความค่าความน่าจะเป็นในการกลายพันธุ์ (Mutation Probability) ซ่ึงค่าความ
น่าจะเป็นส่วนใหญ่จะอยู่ที่ 0 – 0.1 คือ 0 ถึง 10 เปอร์เซ็นต์ที่จะเกิดการกลายพันธุ์ ถึงแม้จะมีโอกาส
ในการเกิดน้อยเมื่อเทียบกับการไขว้เปลี่ยนแต่ก็เป็นอีกตัวด าเนินการหนึ่งที่อาจสร้างโครโมโซมที่มี
ความเหมาะสมมากกว่าประชากรรุ่นพ่อแม่ได้ 

B12 B45 B76 B100 B121 B157 B178 B201 
  

B12 B33 B76 B100 B121 B157 B178 B201 
 

รูปที่ 2.11 แสดงการกลายพันธุ์ 

2.4 การตรวจสอบผลการจ าแนก (Classification Accuracy Assessment) 

ในงานวิจัยนี้ใช้การตรวจสอบผลจากการแยกข้าวที่เป็นโรคและไม่เป็นโรคด้วยวิธี T-Test 
แบบ dependent ในการทดสอบ  เพ่ือทดสอบความแตกต่างระหว่างค่าเฉลี่ยของกลุ่มตัวอย่างที่มี
ความสัมพันธ์กัน (Paired T-Test) โดยมีสมมติฐานว่าง (Null Hypothesis) H0 : 1  2 และมี
สมมติฐานทางเลือก (Alternative Hypothesis) H1  : 1  2 

2.4.1 ค่าความถูกต้องโดยรวม (Overall Accuracy) 

เป็นค่าที่แสดงถึงความถูกต้องโดยรวมของการจ าแนก โดยสามารถค านวณได้จาก
ผลรวมของจ านวนจุดภาพที่สามารถจ าแนกได้ถูกต้องหารด้วยจ านวนจุดภาพทั้งหมดที่น ามาใช้ในการ
จ าแนก ดังสมการ 

Overall Accuracy = ∑ nii
k
i=1  ×100 

โดย  nii  คือจ านวนจุดภาพที่สามารถจ าแนกได้ถูกต้อง  
(ค่าของจ านวนจุดภาพในแนว diagonal matrix) 
n คือ จ านวนจุดภาพทั้งหมดที่ใช้ในการจ าแนก



บทที ่3 
งานวิจัยที่เกี่ยวข้อง 

3.1 งานวิจัยท่ีเกี่ยวข้องทางด้านการจ าแนกพืชด้วยข้อมูลแบบหลายช่วงคลื่นกับข้อมูลไฮเปอร์
สเปกตรัล 

3.1.1 (Apan et al. 2004) ได้ท าการศึกษาหาความสัมพันธ์ระหว่างค่าดัชนีพืชพรรณ

ผลต่างๆจากภาพถ่ายดาวเทียมระบบ Hyperion เพ่ือท าการจ าแนกบริเวณที่เป็นโรค Orange rust 

ในพืชไร่ประเภทอ้อย ออกจากบริเวณที่ไม่เป็นโรค โดยอาศัยค่าช่วงคลื่นใน band ที่มีความสัมพันธุ์

กับค่าดัชนีพืชพรรณต่างๆ เช่น leaf pigments, leaf internal structure, and leaf water content 

ซึ่งผลปรากฏว่าภาพถ่ายดาวเทียมระบบ Hyperion สามารถท าการจ าแนกอ้อยที่เป็นโรค orange 

rust ออกจากบริเวณท่ีไม่เป็นโรคได้ โดยค่าดัชนีพืชพรรณที่สามารถท าการแยกอ้อยที่เป็นโรคออกจาก

ไม่เป็นโรคได้ดีที่สุดคือ moisture-sensitive bands in the SWIR region ให้ค่าความถูกต้อง 96.9 

% 

3.1.2 (Galvão et al. 2005) ได้ท าการศึกษาการจ าแนกชนิดของพืชไร่ประเภทอ้อยโดยใช้

ค่าการสะท้อนของพ้ืนผิวด้วยวิธีการเทคนิค MODTRAN4-based technique ส่วนในบริเวณที่มี

ความใกล้เคียงกันของค่าการสะท้อนของพ้ืนผิวจะใช้วิธีการแยกด้วยเทคนิค multiple discriminant 

analysis (MDA) แล้วท าการประมวลผลหาช่วงคลื่นของการสะท้อนของพ้ืนผิวที่ดีที่สุดที่เป็นตัวแทน

ของอ้อยชนิดนั้นๆ โดยผลการศึกษาที่ได้แสดงให้เห็นถึงปัจจัยที่มีผลต่อความไวของค่าการสะท้อนคือ

ค่า chlorophyll content, leaf water, and lignin-cellulose โดยวิธีการแยกด้วยเทคนิค MDA 

ให้ค่าความถูกต้องประมาณ 87.5 % 

3.1.3 (Hirano et al. 2003) ท าการศึกษาการแยกพันธุ์ไม้ป่าชายเลน โดยใช้ Airborne 

visible/Infrared Imaging Spectrometer (AVIRIS) ซึ่งมีจานวน 224 ช่วงคลื่นมีความกว้างของแต่

ละช่วงคลื่น 0.01 ไมโครเมตร และมีความละเอียดเชิงพ้ืนที่เท่ากับ 20 เมตร โดยป่าชายเลน

ประกอบด้วย Black, Red และ White Mangrove และป่าไม้ที่อยู่บริเวณเกาะ (Tree Island) อ่ืนๆ 

โดยข้อมูลพันธุ์ไม้ท่ีใช้ในการน ามาจ าแนกใช้ ฐานข้อมูล GIS ของ Center for Remote Sensing and 

Mapping Science (CRMS) ซึ่งเป็นแผนที่ อัตราส่วน 1:40,000 โดยใช้เทคนิค Minimum Noise 

Fraction เพ่ือท าการลดจานวนช่วงคลื่นที่น ามาท าการจ าแนก และใช้เทคนิค Spectral Angle 
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Mapper ในโปรแกรม ENVI 4.7 ในการจ าแนก ซึ่งให้ผลการจ าแนกตั้ง แต่ 40–100 % ขึ้น อยู่กับ

ชนิดพันธุ์ไม ้

3.1.4 (Vaiphasa et al. 2007) ท าการศึกษาการใช้ขั้นตอนวิธี เชิงพันธุกรรม  (Genetic 

Algorithm) มาใช้ในการเลือกช่วงคลื่น (Bands Selection) ในกรณีที่มีมิติของข้อมูลสูงซึ่งในงานวิจัย

คือมีจ านวนช่วงคลื่น 2151 ช่วงคลื่น โดยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมจะท าการเลือกช่วงคลื่นที่เหมาะสม

ในการท าการจ าแนกพันธุ์ไม้ป่าชายเลนจ านวน 16 พันธุ์ไม้ ผลจากการวิจัยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม

สามารถเลือกช่วงคลื่นที่เหมาะสมในการจ าแนกป่าชายเลนระดับพันธุ์ไม้ได้ดี  อยู่ในช่วงคลื่น 513, 

717, 1263, 1385, 1489 และ 1669 นาโนเมตร นอกจากนี้ช่วงคลื่นดังกล่าวยังมีความสัมพันธ์กับ

คุณสมบัติของสรีรวิทยา- เคมี (Physio-Chemical) ของพืช 

3.1.5 (Rao 2010) ท าการศึกษาการแยกชนิดของพันธุ์พืชในบริเวณ Andhra Pradesh 

state ในประเทศอินเดีย โดยท าการจ าแนกเป็นพืชพันธุ์ 3 ชนิด คือ ข้าว พริก และข้าวโพดในขั้นต้น

ท าการปรับปรุงภาพดาวเทียมไฮเปอร์สเปกตรัลด้วยฟังก์ชัน Fast  Fourier Transform technique 

ในโปรแกรม ERDAS IMAGINE 8.6 และแก้ไขความคลาดเคลื่อนเนื่องจาก Atmospheric error ด้วย 

FLAASH atmospheric correction software module แล้วใช้ค่าดัชนีพืชพรรณผลต่างแบบนอร์

มอลไลซ์ก าหนดค่า Threshold value เป็น 0.23 ในโปรแกรม ENVI 4.1 เพ่ือท าการจ าแนกบริเวณที่

เป็นพืชและไม่ใช่พืชออกจากกัน สุดท้ายท าการจ าแนกชนิดพืชพันธุ์ด้วยฟังก์ชัน SAM (Spectral 

Angle Mapper) ให้ค่าความถูกต้องประมาณ 89 % 

3.1.6 (Koedsin and Vaiphasa 2013) ได้ท าการศึกษาการจ าแนกพันธุ์ไม้ในป่าชายเลน

ระดับสายพันธุ์ด้วยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm) โดยใช้เทคนิคการส ารวจระยะไกล

แบบไฮเปอร์สเปกตรัลจากภาพถ่ายดาวเทียมระบบ Hyperion บนดาวเทียม EO-1 ท าการจ าแนก

พันธ์ุไม้ป่าชายเลนด้วยข้อมูลไฮเปอร์สเปกตรัลที่ได้จากดาวเทียมนั้น แล้วท าการเปรียบเทียบผลการ

จ าแนกด้วยวิธีการคัดเลือกช่วงคลื่น  (Bands Selection) ด้วยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมและวิธี  

Sequential Forward Selection โดยผลลัพธ์ที่ได้พบว่า ค่าความถูกต้องโดยรวมของข้อมูลทดสอบที่

ได้จากการจ าแนกมีค่า 86%, 87% และ 92% เมื่อไม่มีการคัดเลือกช่วงคลื่น, มีการคัดเลือกช่วงคลื่น

ด้วยวิธีการ SFS และมีการคัดเลือกช่วงคลื่นด้วยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมตามล าดับ รวมไปถึงเมื่อ

พิจารณาค่าความถูกต้องของผู้ปฏิบัติงาน (User’s Accuracy) และค่าความถูกต้องของผู้ผลิต 

(Producer’s Accuracy) ต่างก็มีค่าเพ่ิมสูงขึ้นเมื่อเลือกใช้วิธีการจ าแนกด้วยวิธีขั้นตอนเชิงพันธุกรรม 
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โดยเมื่อท าการทดสอบผลการจ าแนกด้วยวิธี Paired T-test พบว่าการจ าแนกด้วยวิธีการคัดเลือกช่วง

คลื่นด้วยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมให้ผลที่สอดคล้องกับสมมติฐานหลักที่ระดับความเชื่อมั่น 99 % ซึ่ง

เป็นการยืนยันว่าผลการจ าแนกที่ได้จากการคัดเลือกช่วงคลื่นด้วยข้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมให้ผลการ

ทดลองที่มีความถูกต้องในการจ าแนกมากกว่าการจ าแนกด้วยวิธีการคัดเลือกช่วงคลื่นแบบ SFS 

3.2 งานวิจัยท่ีเกี่ยวข้องทางด้านการหาโรคข้าวด้วยเทคโนโลยีส ารวจระยะไกล 

3.2.1 (Kobayashi et al. 2001) ท าการศึกษาหาโรคไหม้ในเมล็ดของข้าว ในบริเวณประเทศ

ญี่ปุ่ น  ด้ วยการใช้ภาพถ่ายทางอากาศและดาว เทียมแบบ  Multispectral ร่ วมกับการใช้  

Multispectral radiometer ในแปลงทดสอบเพ่ือหาความสัมพันธ์ของดัชนีพืชพรรณและช่วงคลื่นที่

เหมาะสมในการจ าแนกข้าวที่เป็นโรคไหม้ในเมล็ดกับข้าวที่ไม่เป็นโรค โดยผลการวิจัยพบว่า ช่วงคลื่น

ที่แสดงถึงบริเวณที่เป็นโรคในข้าวคือช่วงคลื่น visible 485 nm และ 675 nm ช่วงคลื่นใกล้ 1430 

nm และช่วงคลื่น 1910 – 1935 nm 

3.2.2 (Qin and Zhang 2005) ท าการศึกษาหาโรคกาบใบแห้งในข้าว โดยการใช้การ

ตรวจสอบค่าการสะท้อนของค่าดัชนีพืชพรรณเทียบกับแปลงทดสอบตัวอย่างที่ เป็นโรค ค้นพบว่าโรค

ข้าวมีความไวต่อการเปลี่ยนแปลงของโรคในช่วงคลื่น Visible รวมไปถึงสามารถท าการสร้างค่าดัชนี้ชี้

ถึงการเป็นโรคในข้าว ในแปลงทดสอบ และท าการตรวจสอบค่าที่ได้ด้วยวิธีการทางสถิติด้วย  T-test 

ซึ่งให้ค่าความเชื่อมั่น 95 % 

3.2.3 (Yang 2009) ท าการศึกษาความรุนแรงของโรคขอบใบแห้งในข้าว โดยอาศัยการ

เปรียบเทียบค่าความรุนแรงของโรคในข้าวสองสายพันธุ์ (TCS10,TNG67) โดยอาศัยความแตกต่าง

ของค่าการสะท้อนของช่วงคลื่นของภาพถ่ายไฮเปอร์สเปกตรัลเป็นข้อมูลในการเปรียบเทียบ ค้นพบว่า

ช่วงคลื่น 757 – 1039 nm เป็นช่วงของการสะท้อนที่ไวต่อการเปลี่ยนแปลงของโรคขอบใบแห้งใน

ข้าวทั้งสองชนิดนี้ 

3.2.4 (Liu et al. 2010) ไ ด้ ใ ช้ วิ ธี  LVQ Neural Network ร่ ว มกั บ ก า ร ใ ช้  Feature 

Transformation แบบ Principal Component Analysis ในภาพถ่ายไฮเปอร์สเปกตรัล เพ่ือท าการ

ตรวจหาโรคเชื้อราในข้าว (Glume Blight Disease , Phoma sorghina) ในบริเวณแปลงทดสอบ 

โดยผลของการวิจัยพบว่า ค่าความถูกต้องโดยรวมของวิธีการนี้กับข้อมูลดิบ  (Raw Data), inverse 

logarithmic, ค่าอนุพันธุ์ครั้งที่ 1 และครั้งที่ 2 มีค่า 91.6%, 86.4%, 95.5%, และ 100% ตามล าดับ



บทที ่4 
วิธีด าเนินงานวิจัย 

4.1 การเตรียมข้อมูล 

4.1.1 พื้นที่ศึกษา 

บริเวณพ้ืนที่ที่ท าการศึกษาเป็นนาข้าว ในต าบลแพรกศรีราชา อ าเภอสรรคบุรี จังหวัดชัยนาท 
(ละติจูด 150 7/ ถึง 150 8/ N, ลองจิจูด 1000 7/ ถึง 1000 8/ E) มีลักษณะเป็นพ้ืนที่ราบและมีระบบ
ชลประทานครอบคลุมทั้งพ้ืนที่เหมาะแก่การท าการเกษตรได้ตลอดทั้งปี เกษตรกรในพ้ืนที่ประกอบ
อาชีพท านาเป็นส่วนใหญ่ท าให้เป็นแหล่งผลิตข้าวที่ส าคัญแหล่งหนึ่งของจังหวัดชัยนาท แต่เนื่องจาก
การท านาไม่พร้อมกันและมีการท านาตลอดทั้งปีส่งผลให้เกิดเป็นแหล่งขยายพันธุ์ศัตรูพืชและโรคข้าว
ชนิดต่างๆมากมาย โดยบริเวณที่เป็นโรคขอบใบแห้ง มีขนาดประมาณ 14 ไร่ และพันธุ์ข้าวที่ปลูกใน
บริเวณพ้ืนที่ศึกษาเป็นข้าวพันธุ์ กข41 (RD41) ซึ่งเป็นพันธุ์ข้าวที่ได้รับความนิยมเพาะปลูกโดยทั่วไป
ของเกษตรกรภาคกลางในประเทศไทย  

 

รูปที่ 4.1 แสดงบริเวณแปลงพ้ืนท่ีศึกษา เมื่อ (ก) แสดงรูปบรเิวณพืน้ท่ีศึกษา มาตราส่วน 1:250000 ของจังหวัด 
ชัยนาท (ข) แสดงรูปบริเวณพื้นที่ศึกษาท่ีเป็นโรค มาตราส่วน 1:100000 พร้อมกับแนวของภาพถ่ายไฮเปอร์

สเปกตรัลซึ่งครอบคลมุแปลงพื้นทีศ่ึกษา 
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รูปที่ 4.2 แสดงบริเวณแปลงพื้นทีศ่ึกษา (ต่อ) เมื่อ (ค) แสดงรูปบริเวณพื้นท่ีศึกษาที่เป็นโรค มาตราสว่น 1:50000 
พร้อมท้ังแปลงพ้ืนท่ีศึกษา (ง) แสดงรูปบริเวณพื้นที่ศึกษาท่ีเป็นโรคเมื่อแสดงด้วยช่วงคลื่น Near-Infared (NIR) ใน

โปรแกรม ENVI 4.7 (จ) แสดงรูปแปลงพ้ืนท่ีศึกษาที่เป็นโรคด้วย Google Earth 
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4.1.2 ชนิดของพันธุ์ข้าวที่น ามาศึกษา 

ข้าวเจ้าพันธุ์ กข41 (RD41) เป็นข้าวเจ้าที่ได้จากการผสม 3 ทางระหว่าง ลูกผสมชั่วที่ 
1 ของ CNT85059-27-1-3-2 และสุพรรณบุรี 60 น าไปผสมพันธุ์กับ RP217-635-8 ที่สถานีทดลอง
ข้าวชัยนาทในฤดูนาปี 2539 ปลูกชั่วอายุที่ 1 ในฤดูนาปี 2540 และปลูกคัดเลือกชั่วอายุที่ 2 และ 3 
จนได้เมล็ดชั่วอายุที่ 4 ที่สถานีทดลองข้าวชัยนาท จากนั้นน าไปปลูกชั่วอายุที่ 5 – 6 ที่ศูนย์วิจัยข้าว
พิษณุโลก ตั้งแต่ฤดูนาปรัง 2541 ถึงฤดูนาปรัง 2542 จนได้สายพันธุ์ CNT96028-21-1-PSL-1-1 ซึ่ง
เป็นสายพันธุ์ที่มีความเหมาะสมในการเพาะปลูกของเกษตรกร โดยคณะกรรมการพิจารณาพันธุ์
กรมการข้าวมีมติรับรองชื่อพันธุ์ กข41 เพ่ือแนะน าให้เกษตรกรปลูกเมื่อวันที่ 17 กันยายน 2552 

โดยลักษณะของข้าวพันธุ์  กข41 เป็นข้าวเจ้าที่ ไม่ไวต่อช่วงแสง อายุเก็บเกี่ยว  
105 วัน มีความสูงประมาณ 104 เซนติเมตร ให้ผลผลิตต่อไร่สูง เหมาะส าหรับปลูกในพ้ืนที่นา
ชลประทาน ภาคเหนือตอนล่าง ส าหรับเป็นทางเลือกของเกษตรกร มีความต้านทานต่อการระบาด
ของเพลี้ยกระโดดสีน้ าตาลและโรคไหม้ แต่ยังคงมีความอ่อนแอต่อโรคขอบใบแห้ง 

 4.1.3 โรคของข้าวที่น ามาศึกษา 

โรคขอบใบแห้ง (Bacterial Leaf Blight , BLB) เป็นโรคข้าวซึ่งเกิดจากเชื้อแบคทีเรีย
ที่มีชื่อว่า Xanthomonasoryzae pv. Oryzae (ex Ishiyama) เข้าท าลายต้นข้าวทางแผลที่ใบหรือราก 
โดยเชื้อโรคนี้สามารถท าให้ต้นข้าวที่อยู่ในระยะแตกกอและออกรวงเกิดอาการของโรคได้อย่างรุนแรง 
โดยท าให้ใบของข้าวที่อยู่ในระยะแตกกอและใบธงของข้าวที่อยู่ในระยะออกรวงเกิดเป็นแผลช้ าสีเทา
อ่อน โดยแผลจะเริ่มจากขอบและปลายใบ แล้วขยายต่อลงไปในบริเวณข้อต่อของใบ แทบทุกใบของ
พันธุ์ข้าวที่ไม่มีความต้านทานจะเป็นโรคจนแห้งตายไปทั้งใบ นอกจากนี้เชื้อโรคก็อาจท าให้ต้นและใบ
ของต้นข้าวหลังปักด าใหม่ๆแห้งและตายไปท้ังต้นได้ ซึ่งเรียกว่า ครีเสค (Kresek) (กรมการข้าว 2555) 
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รูปที่ 4.3 แสดงลักษณะของโรคท่ีน ามาท าการศึกษา เมื่อ (ก) แสดงรูปของต้นข้าวที่เป็นโรคขอบใบ
แห้งในระยะปักด า ซึ่งเรียกว่า ครีเสค (Kresek) (ข) แสดงรูปของต้นข้าวที่เป็นโรคขอบใบแห้งในระยะ
แตกกอ (ค) แสดงรูปของต้นข้าวที่เป็นโรคขอบใบแห้งในระยะออกรวง (ง) แสดงรูปของต้นข้าวที่เป็น

โรคขอบใบแห้งในระยะออกรวง ในบริเวณแปลงพ้ืนที่ศึกษาจริง 
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4.1.4 ภาพถ่ายดาวเทียมที่ใช้ในการศึกษา 

ใช้ข้อมูลภาพถ่ายดาวเทียม Hyperion บันทึกภาพเมื่อ 13 กรกฎาคม 2557 โดยใน
งานวิจัยนี้ได้ใช้จ านวนช่วงคลื่น  198 ช่วงคลื่นจากจ านวนทั้งหมด 242 ช่วงคลื่น โดยภาพถ่าย
ดาวเทียมดังกล่าวได้ท าการก าหนดพิกัดภูมิศาสตร์ด้วยวิธีการ  Georeferencing บนระบบพ้ืน
หลักฐานอ้างอิงแบบ WGS 1984 ระบบพิกัด UTM Zone 47 North มีค่าความคลาดเคลื่อนจากจุด
ควบคุมภาคพ้ืนดิน (Ground Control Point) 0.18 pixel โดยไม่ได้มีการท าการปรับแก้เชิงคลื่น 
(Radiometric Correction)  

4.1.5 การเก็บข้อมูลภาคสนาม 

บันทึกค่าจุดกึ่งกลางแปลงตัวอย่างโดยใช้เครื่องมือรังวัดสัญญาณดาวเทียม GPS ชนิด
พกพายี่ห้อ Garmin GPS รุ่น eTrex ในการเก็บค่าพิกัดของพ้ืนที่ที่ได้ลงไปท าการส ารวจตรวจสอบ 
เพ่ือระบุต าแหน่งและระบุบริเวณแปลงที่เป็นโรคและไม่เป็นโรค โดยในการศึกษานี้ใช้การบันทึกค่าจุด
กึ่งกลางแปลงตัวอย่างโดยมีการปรับแก้ความถูกต้องโดยใช้หลักการ DGPS (Differential GPS) ซึ่งใช้
เครื่องมือรับสัญญาณจีพีเอสแบบพกพา จ านวน 2 เครื่อง เรียกว่า Pseudorange-based Difference 
GPS ซึ่งวิธีนี้ให้ความถูกต้องทางต าแหน่งไม่เกิน 5 เมตร (เฉลิมชลม์ 2552) โดยข้อมูลสนามได้รับการ

อนุเคราะห์มาจาก นาย ปฏิวิชช์ สาระพิน 
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ตารางที่ 4.1 แสดงจ านวนแปลงตัวอย่างของข้าวที่ใช้ในการศึกษา 

ชื่อพันธุ์ช้าว ชื่อ
วิทยาศาสตร์ 

Training 
Data (Pixel) 

Testing Data    
(Pixel) 

ข้าวพันธุ์ กข41 (บริเวณท่ีเป็นโรค) RD - 41 25 25 
ข้าวพันธุ์ กข41 (บริเวณท่ีไม่เป็นโรค) RD - 41 36 36 

รวม 61 61 

 

รูปที่ 4.4 แสดงบริเวณท่ีเป็นโรคขอบใบแห้งของข้าวพันธุ์ กข 41 ภายในบริเวณแปลงพ้ืนที่ศึกษา เมื่อ 
(ก) แสดงบริเวณพ้ืนศึกษาที่เป็นโรคขอบใบแห้งของข้าวพันธุ์ กข41 ด้วยช่วงคลื่น Near-Infared 

(NIR) (ข) แสดงบริเวณแปลงพ้ืนศึกษาท่ีเป็นโรคขอบใบแห้งของข้าวพันธุ์ กข41 
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รูปที่ 4.5 แสดงบริเวณท่ีไม่เป็นโรคขอบใบแห้งของข้าวพันธุ์ กข 41 ภายในบริเวณแปลงพ้ืนที่ศึกษา
เมื่อ (ก) แสดงบริเวณพ้ืนศึกษาที่ไม่เป็นโรคขอบใบแห้งของข้าวพันธุ์ กข41 ด้วยช่วงคลื่น  

Near-Infared (NIR) (ข) แสดงบริเวณแปลงพ้ืนศึกษาที่ไม่เป็นโรคขอบใบแห้งของข้าวพันธุ์ กข41 

 

รูปที่ 4.6 แสดงค่าการสะท้อนในแต่ละช่วงคลื่นของข้าวพันธุ์ กข 41 (RD - 41) บริเวณท่ีเป็นโรค 
และไม่เป็นโรค 
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4.2 การวิเคราะห์ข้อมูล 

การวิเคราะห์ข้อมูลในงานวิจัยนี้สามารถแสดงรายละเอียดขั้นตอนต่างๆ  ดังนี้ 
 

4.2.1 การแยกข้าวพันธุ์ กข 41 ที่เป็นโรคขอบใบแห้งออกจากบริเวณที่ไม่เป็นโรค  

 

ในการแยกข้าวพันธุ์ กข41 ที่เป็นโรคขอบใบแห้งออกจากบริเวณที่ไม่เป็นโรคนั้นจะใช้
เทคนิคการคัดเลือกช่วงคลื่นด้วยขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

โดยในงานวิจัยนี้ใช้เทคนิคการเลือกช่วงคลื่นที่เหมาะสมในการแยกข้าวที่เป็นโรคขอบ
ใบแห้ง พันธุ์ กข41 ออกจากบริเวณที่ไม่เป็นโรคด้วยเทคนิคการคัดเลือกช่วงคลื่นแบบขั้นตอนวิธีการ
เชิงพันธุกรรมโดยเทคนิควิธีการเชิงพันธุกรรมที่ใช้ในงานวิจัยนี้สามารถปรับขนาดของโครโมโซม 
(จ านวนช่วงคลื่น) ได้อย่างอิสระตามทีผู่้ใช้งานก าหนด ดังนั้นจึงมีการเปลี่ยนแปลงขนาดของโครโมโซม
เพ่ือท าการหาขนาดโครโมโซมหรือจ านวนช่วงคลื่นที่เหมาะสมโดยท าการเปลี่ยนแปลงขนาดตั้งแต่ 4 
ถึง 8 โครโมโซม เป็นจ านวน 30 ครั้งในแต่ละขนาดของโครโมโซม เพ่ือท าการหาจ านวนช่วงคลื่นหรือ
ขนาดของโครโมโซมที่เหมาะสมที่แสดงถึงบริเวณท่ีเป็นโรค ซึ่งรายละเอียดสามารถเขียนเป็นผังงานได้
ดังรูปที ่4.7 ซึ่งเป็นผังงานแสดงขั้นตอนการคัดเลือกช่วงคลื่นที่เหมาะสมในการแยกข้าวที่เป็นโรคขอบ
ใบแห้งออกจากบริเวณท่ีไม่เป็นโรคของพันธุ์ข้าว กข41   

เพ่ือเป็นการยืนยันผลที่ได้จากการทดลองจะมีการสุ่มตัวอย่างจากตัวอย่าง  122 
ตัวอย่างออกเป็นข้อมูลในการสอน 61 ตัวอย่างและข้อมูลในการสอบ 61 ตัวอย่าง โดยจะท าการสุ่ม
ข้อมูลใหม่ทุกๆครั้ง เป็นจ านวน 30 ครั้งต่อหนึ่งรอบของการเปลี่ยนขนาดของโครโมโซม เมื่อท าการ
สุ่มตัวอย่างเรียบร้อยแล้วจะเข้าสู่กระบวนการคัดเลือกช่วงคลื่นด้วยขั้นตอนวิธีการเชิงพันธุกรรม โดย
แต่ละโครโมโซมจะถูกน ามาท าการหาค่าความเหมาะสมซึ่งในที่นี้ใช้ค่าความถูกต้องโดยรวมในการ
จ าแนกของข้อมูลการสอนในแต่ละรอบ (ใน 30 รอบ) โครโมโซมที่มีค่าความเหมาะสมมากที่สุดจะถูก
รายงานและน ามาหาค่าความถูกต้องโดยรวมในการจ าแนกจากข้อมูลที่ใช้ในการทดสอบ จากนั้นท า
การเฉลี่ยค่าความถูกต้องโดยรวมของข้อมูลทดสอบเพ่ือหาขนาดโครโมโซมที่เหมาะสมต่อไป 
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รูปที่ 4.7 ผังงานแสดงการหาขนาดโครโมโซมที่เหมาะสม (ดัดแปลงจาก: (Koedsin and Vaiphasa 2013)) 

 

Iteration = 1 

Random 122 Samples spectra to 61 Training data and 

61 Testing data 

Acquire the OA of the winner chromosome from GA 

program 

Iteration = iteration + 1 

Iteration > 30 

Chromosome size = 4 

No 

Yes 

No 

Chromosome size = chromosome size + 1 

Chromosome size > 10 

STOP 

Yes 
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เมื่อสามารถท าการเลือกความยาวหรือขนาดโครโมโซมที่เหมาะสมในการท าการ
จ าแนกได้แล้วค่าความถูกต้องโดยรวมของข้อมูลทดสอบทั้ง  30 ค่าในขั้นตอนข้างต้น จะถูกน ามา
เปรียบเทียบกับผลที่ได้จากการจ าแนกด้วยจ านวนช่วงคลื่นทั้งหมด โดยผลลัพธ์ที่ได้จากวิธีการทั้งสอง
จะถูกน ามาเปรียบเทียบเพ่ือทดสอบความแตกต่างระหว่างค่าเฉลี่ยของกลุ่มตัวอย่างที่มีความสัมพันธ์
กัน (Paired T-Test) 

โดยสามารถเขียนรายละเอียดขั้นตอนเป็นแผนผังการท างานดังรูปที่ 4.7 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

รูปที่ 4.8 แสดงขั้นตอนการท างาน 

 

ข้อมูลช่วงคลื่นการสะท้อน ของข้าวพันธุ์ กข41 

บริเวณที่ท าการศึกษา 

ข้อมูลในการสอน             
(Training Data) 

ข้อมูลในการสอบ             
(Testing Data) 

เลือกค่าการสะท้อนของช่วง
คลื่นที่เหมาะสมด้วย GA 

ท าการจ าแนกชว่งคลื่นที่
เหมาะสมด้วยวิธกีารจ าแนก

แบบ SAM 

ค านวณค่าความถกูต้อง
โดยรวม (OA) ของการ

จ าแนก 

ท าการจ าแนกชว่งคลื่น
ทั้งหมดด้วยวธิีการจ าแนก

แบบ SAM 

ค านวณค่าความถกูต้อง
โดยรวม (OA) ของการ

จ าแนก 
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ในส่วนของรายละเอียดของการก าหนดวิธีการขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมที่ใช้ในงานวิจัยนีมี้ดังนี้  

ใช้การเข้ารหัสโครโมโซมแบบตรง (ใช้ชื่อช่วงคลื่นของการสะท้อนโดยตรงในการ
เข้ารหัส) จ านวนประชากร (จ านวนโครโมโซม) เท่ากับ 500 โครโมโซม ก าหนดจ านวนรุ่น 
(generation) สูงสุดเท่ากับ 150 รุ่น (รอบการท าซ้ าของการสร้างโครโมโซม) เลือกใช้การไขว้เปลี่ยน
แบบกระจาย (scattered) โดยมีอัตราการไขว้เปลี่ยน 80 เปอร์เซ็นต ์ความน่าจะเป็นในการกลายพันธุ์ 
10 เปอร์เซ็นต์ และใช้วิธีการแบบ Stochastic Universal Sampling ในการคัดเลือก โดยใช้ค่าความ
ถูกต้องโดยรวมในการจ าแนกแบบ Spectral Angle Mapper ของข้อมูลในการสอนเป็นค่าความ
เหมาะสมของแต่ละโครโมโซม และขั้นตอนวิธีการเชิงพันธุกรรมจะหยุดท างานถ้าค่าความเหมาะสม
ดังกล่าวไม่มีการเปลี่ยนแปลงต่อเนื่องกัน 10 รุ่น หรือมีการท าซ้ าจนครบ 150 รุ่นแล้ว 

4.3 การทดสอบทางสถิติ 

ค่าความถูกต้องจากการจ าแนกจากทั้งสองวิธีการจะถูกน ามาเปรียบเทียบเพ่ือทดสอบความ
แตกต่างระหว่างค่าเฉลี่ยของกลุ่มตัวอย่างที่มีความสัมพันธ์กัน (Paired T-Test) โดยมีสมมติฐานว่าง 
(Null Hypothesis) H 0: 1  2    และมีสมมติฐานทางเลือก (Alternative Hypothesis)  

 H 1:1 2 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



บทที ่5 
ผลการศึกษา 

5.1 ขนาดของโครโมโซมที่เหมาะสมและการคัดเลือกช่วงคลื่นที่เหมาะสมด้วยขั้นตอนวิธีเชิง
พันธุกรรม 

ในส่วนนี้จะเป็นการหาจ านวนช่วงคลื่นที่เหมาะสมด้วยโปรแกรมขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมเพ่ือ
ใช้ในการก าหนดขนาดของโครโมโซม (ในที่นี้คือ จ านวนช่วงคลื่นที่จะใช้ในการแยกโรคขอบใบแห้งของ
ข้าวพันธุ์ กข41 ออกจากบริเวณที่ไม่เป็นโรค) ดังนั้นจึงมีการทดลองเพ่ือหาขนาดของโครโมโซมที่
เหมาะสมโดยท าการเปลี่ยนขนาดโครโมโซมตั้งแต่ 4 ถึง 8 โดยโปรแกรมจะท าการคัดเลือกช่วงคลื่นที่
เหมาะสมที่สุดตามขนาดของโครโมโซมเป็นจ านวน 30 ครั้งในแต่ละขนาดโครโมโซม โดยค่าความ
ถูกต้องโดยรวมเฉลี่ยของข้อมูลทดสอบในแต่ละขนาดโครโมโซมแสดงดังรูปที ่5.1 เส้นในแนวตั้งแต่ละ
จุดคือค่าเฉลี่ยของค่าความถูกต้องโดยรวมของผลการจ าแนกทั้ง 30 รอบ จากกราฟดังกล่าวแสดงให้
เห็นว่าขนาดโครโมโซมตั้งแต่ 4 ถึง 8 มีค่าค่อนข้างคงที่ อย่างไรก็ตามจะเห็นว่าที่ขนาดโครโมโซม
เท่ากับ 6 มีค่าความถูกต้องโดยรวมสูงที่สุด ดังนั้นในการศึกษานี้จะใช้ขนาดโครโมโซมเท่ากับ 6 ( มี
ค่าเฉลี่ยความถูกต้องโดยรวม 89.3 %) ในการท างานวิจัย 

 

รูปที่ 5.1 แสดงการเปรียบเทียบค่าเฉลี่ยความถูกต้องโดยรวมในการแยกที่ขนาดโครโมโซมต่างๆ 
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เนื่องจากข้อมูลในแต่ละรอบของข้อมูลที่ใช้ในการสอนทั้ง 30 รอบเป็นข้อมูลที่แตกต่างกัน ท า
ให้ผลลัพธ์ของช่วงคลื่นที่ผ่านการคัดเลือกอาจมีความแตกต่างกัน ในกรณีขนาดโครโมโซมเท่ากับ 6 
(ในรูปที่ 5.1) ช่วงคลื่นที่ถูกคัดเลือกในแต่ละรอบจากทั้งหมด 30 รอบ สามารถแสดงรายละเอียดดัง
ตารางที่ 5.1 ซึ่งโครโมโซมของรอบที่ 17  ซึ่งประกอบด้วยช่วงคลื่น 477 nm, 660 nm, 1144 nm, 
1467 nm, 1739 nm และ 2254 nm ให้ค่าความถูกต้องโดยรวมของข้อมูลทดสอบที่มีค่ามากที่สุด
เท่ากับ 98.33% (ข้อมูลในตาราง 5.1 ตัวหนา) 

ตารางที่ 5.1 แสดงช่วงคลื่นที่ถูกคัดเลือกทั้ง 30 โครโมโซมกรณีขนาดโครโมโซมเท่ากับ 6  
(เมื่อ OA คือ ค่าความถูกต้องโดยรวม (Overall Accuracy)) 

Run Bands (nm.) OA-
train 

OA-
Test 

 1 2 3 4 5 6   
1 650 762 1184 1426 1659 2092 100 90.00 

2 548 650 1083 1396 1669 2163 100 90.00 

3 569 620 1396 1426 1618 2254 100 91.67 
4 426 620 1174 1426 2072 2123 100 93.33 

5 721 854 1184 1426 1971 2113 100 81.67 
6 426 844 1053 1487 1618 2143 100 88.33 

7 548 650 1174 1598 1820 2284 100 90.00 

8 650 962 1083 1598 2012 2082 100 88.33 
9 569 782 1184 1457 1800 2143 100 95.00 

10 721 844 972 1023 1588 2102 100 81.67 

11 640 864 1295 1457 2042 2133 100 88.33 
12 650 782 1174 1598 1820 2244 100 86.67 

13 426 650 1043 1457 1800 2143 100 85.00 

14 721 864 1305 1709 1840 2062 100 81.67 
15 752 793 1336 1396 2002 2375 100 93.33 

16 569 681 1174 1457 1840 2143 100 90.00 
17 477 660 1144 1467 1739 2254 100 98.33 
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ตารางที่ 5.2 แสดงช่วงคลื่นที่ถูกคัดเลือกทั้ง 30 โครโมโซมกรณีขนาดโครโมโซมเท่ากับ 6  
(เมื่อ OA คือ ค่าความถูกต้องโดยรวม (Overall Accuracy)) (ต่อ) 

Run Bands (nm.) OA-
train 

OA-
Test 

 1 2 3 4 5 6   

18 487 782 1033 1477 1800 2133 100 93.33 
19 426 701 1295 1477 1840 2244 100 90.00 

20 701 803 1295 1416 1739 2193 100 85.00 

21 650 742 1033 1114 1376 1820 100 91.67 
22 457 762 1073 1457 1739 2244 100 96.67 

23 487 681 1174 1396 1840 2133 100 88.33 

24 487 599 1033 1467 1739 2264 100 96.67 
25 640 660 1164 1517 1739 2193 100 83.33 

26 426 711 1073 1346 1840 2244 100 86.67 

27 477 671 1073 1396 1860 2133 100 91.67 
28 426 813 1396 1517 1860 1961 100 96.67 

29 640 711 1174 1467 1840 2264 100 83.33 
30 457 721 1073 1517 1800 2193 100 85.00 

OA-Train avg = 100 

OA-Test avg = 89.3 

จากตาราง 5.1 ผลการคัดเลือกช่วงคลื่นแบบขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม (กรณีขนาดโครโมโซม 
เท่ากับ 6) เมื่อน าค่าในแต่ละช่วงคลื่นที่ถูกคัดเลือกทั้ง 30 รอบ ซ่ึงมีจ านวนช่วงคลื่นรวมทั้งหมดท่ี
สามารถเกิดขึ้นได้จ านวน 180 ช่วงคลื่น มาท าการจัดกลุ่มโดยพิจารณาให้มีค่าส่วนเบี่ยงเบนมาตรฐาน
ในแต่ละกลุ่มน้อยที่สุด จะสามารถแบ่งออกเป็น 8 กลุ่มย่อย ประกอบไปด้วย ช่วงคลื่นมองเห็น (465 
± 42 และ 636 ± 34 nm), อินฟราเรดใกล้ (771 ± 55, 1101 ± 70 และ 1419 ± 65 nm) และ
อินฟราเรดกลาง (1618 ± 30, 1815 ± 65 และ 2163 ± 86 nm) ตามล าดับ (ตัวเลขด้านหลัง
เครื่องหมาย ± คือค่าส่วนเบี่ยงเบนมาตรฐาน)  
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รูปที่ 5.2 แสดงการแบ่งออกเป็น 8 กลุ่มย่อยพร้อมทั้งค่าส่วนเบี่ยงเบนมาตรฐานของวิธีการคัดเลือก
ช่วงคลื่นแบบขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรม 

ตารางที่ 5.3 เปรียบเทียบค่าความถูกต้องรวมในการแยกข้าวพันธุ์ กข41 (RD41) ที่เป็นโรคและไม่
เป็นโรคขอบใบแห้งออกจากกันของข้อมูลแปลงทดสอบ ระหว่างกรณีที่ใช้จ านวนช่วงคลื่นที่เหมาะสม
ในการแยกด้วยขั้นตอนเชิงพันธุกรรม (Genetic Algorithm, GA) กับ กรณีท่ีใช้จ านวนช่วงคลื่น
ทั้งหมด 

Runs OA 

 GA (6 Bands) GA (All Bands) 

1 90 80 

2 90 81.67 

3 91.67 81.67 

4 93.33 81.67 

5 81.67 81.67 

6 88.33 85 

7 90 81.67 

8 88.33 81.67 

9 95 86.67 
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Runs OA 

 GA (6 Bands) GA (All Bands) 

10 81.67 81.67 

11 88.33 85 

12 86.67 85 

13 85 83.33 

14 81.67 85 

15 93.33 85 

16 90 80 

17 98.33 85 

18 93.33 81.67 

19 90 80 

20 85 80 

21 91.67 80 

22 96.67 81.67 

23 88.33 83.33 

24 96.67 80 

25 83.33 85 

26 86.67 81.67 

27 91.67 85 

28 96.67 81.67 

29 83.33 81.67 

30 85 86.67 
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5.2 ผลการวิเคราะห์เปรียบเทียบการจ าแนกทางสถิติ 

จากตาราง 5.2 ค่าความถูกต้องของการจ าแนกจากท้ังสองวิธีการจะถูกน ามาเปรียบเทียบเพ่ือ
ทดสอบความแตกต่างระหว่างค่าเฉลี่ยของกลุ่มตัวอย่างที่มีความสัมพันธ์กัน (Paired T-Test) ซึ่งได้ผล
การเปรียบเทียบดังตารางที่ 5.3 ผลการทดสอบดังกล่าวสรุปได้ว่าสอดคล้องกับสมมติฐานหลักที่ระดับ
ความเชื่อมั่น 99 % ซึ่งเป็นการยืนยันว่าผลการจ าแนกที่ได้จากการคัดเลือกจ านวนช่วงคลื่นที่
เหมาะสมด้วยวิธีการข้ันตอนเชิงพันธุกรรมให้ผลการทดลองที่มีความถูกต้องในการจ าแนกมากกว่าการ
จ าแนกที่ได้จากการคัดเลือกด้วยจ านวนช่วงคลื่นทั้งหมด 

ตารางที่ 5.4 แสดงค่าที่ได้จากเปรียบเทียบการจ าแนกทางสถิติ เมื่อ (ก) แสดงค่าสถิติพ้ืนฐานของค่า
ความถูกต้องที่ได้จากท้ังสองวิธีการ (ข) แสดงผลการทดสอบความแตกต่างระหว่างค่าเฉลี่ยของค่า
ความถูกต้องโดยรวมในการจ าแนกของท้ังสองวิธีการ 

Statistics Genetic Algorithm (GA) 

  OA (6 Bands) OA (All Bands) 

Average 89.3 82.6 

Standard Deviation 4.7 2.1 

Maximum 98.3 86.6 

Minimum 81.6 80.0 

(ก) 

Accuracy Assessment T-Value dF P-Value 

Overall Accuracy (OA) 7.032 29 0.00 

(ข) 

 

 

 

 



 

 

บทที ่6 
อภิปรายผล สรุปผลการวิจัย และข้อเสนอแนะ 

ในบทนี้จะกล่าวถึงการอภิปรายผลการวิจัย และสรุปผลการวิจัยในประเด็นต่างๆ ข้อจ ากัดใน
การศึกษาวิจัยในครั้งนี้และข้อเสนอแนะในการน าผลการวิจัยหรือเทคนิควิธีการที่น าเสนอในงานวิจัยนี้
ไปใช้ประโยชน์ในอนาคต 

6.1 อภิปรายผลการศึกษา 

6.1.1 การแยกข้าวพันธุ์ กข41 (RD41) ที่เป็นโรคและไม่เป็นโรคขอบใบแห้งออกจากกัน

ของข้อมูลแปลงทดสอบ 

จากการทบทวนวรรณกรรมในปัจจุบันพบว่ามีหลายงานวิจัยทางด้านการส ารวจระยะ
ไกลพยายามจะใช้ค่าการสะท้อนของดัชนีพืชพรรณของข้าวในช่วงคลื่นต่างๆเพ่ือแสดงถึงอัตราการ
เจริญเติบโตของข้าวและรูปแบบการเปลี่ยนแปลงที่เกิดขึ้นในช่วงเวลาต่างๆกัน  (Le Toan et al. 
1997) รวมไปถึงสามารถท าการจ าแนกชนิดของพืชพันธุ์ชนิดต่างๆรวมทั้งข้าวโดยใช้ช่วงคลื่น narrow 
band จากภาพถ่ายดาวเทียม EO-1 Hyperion ซึ่งเป็นดาวเทียมแบบไฮเปอร์สเปกตรัล (Thenkabail 
et al. 2013) ส่วนในด้านการตรวจหาโรคในข้าว ในการศึกษาที่ผ่านมาได้มีการท าการตรวจหาโรค
ไหม้ในเมล็ด (Panicle Blast , Magnaporthe oryzae) ด้วยการใช้ค่าการสะท้อนจากภาพถ่ายทาง
อากาศและดาวเทียมร่วมกับค่าการสะท้อนจาก Spectroradiometer ในการหาช่วงคลื่นที่แสดงถึง
บริเวณที่ เป็นโรคของข้าว (Kobayashi et al. 2001) และ (Qin and Zhang 2005) ได้ท าการ
ตรวจหาโรคกาบใบแห้ง (Sheath blight , Magnaporthe oryzae) ในข้าวโดยการใช้การตรวจสอบค่า
การสะท้อนของค่าดัชนีพืชพรรณเทียบกับแปลงทดสอบตัวอย่างที่เป็นโรค นอกจากนี้ (Liu et al. 
2010) ได้ใช้วิธี LVQ Neural Network ร่วมกับการใช้ Feature Transformation แบบ Principal 
Component Analysis ในการตรวจหา โ รค เชื้ อ ร า ในข้ า ว  (Glume Blight Disease , Phoma 

sorghina) ในบริเวณแปลงทดสอบ อย่างไรก็ตามการตรวจหาโรคขอบใบแห้งในข้าวโดยใช้เทคโนโลยี
ส ารวจระยะไกลนั้นยังไม่เคยมีใครท าการศึกษานี้มาก่อน ดังนั้นงานวิจัยนี้ถือว่าเป็นครั้งแรกที่สามารถ
สรุปได้ว่าข้อมูลภาพถ่ายไฮเปอร์สเปกตรัลบนดาวเทียมร่วมกับเทคนิคการคัดเลือกช่วงคลื่นที่เหมาะสม
ด้วยขั้นตอนวิธีการเชิงพันธุกรรมสามารถแยกข้าวพันธุ์ กข41 (RD41) ที่เป็นโรคและไม่เป็นโรคขอบใบ 
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แห้งออกจากกันได้ โดยข้อสรุปนี้สามารถยืนยันได้จากผลการทดลองในตารางที่ 5.3 นอกจากนี้การที่มี
การสุ่มข้อมูลในการสอนและทดสอบออกเป็น 30 ชุดข้อมูลท าให้มั่นใจได้ว่าผลการทดลองที่ออกมามึ
ความน่าเชื่อถอืและไม่มีความล าเอียง 

โดยข้อมูลภาพถ่ายดาวเทียมไฮเปอร์สเปกตรัลที่น ามาใช้ในงานวิจัยชิ้นนี้ ไม่ได้ผ่านการ
ปรับแก้เชิงคลื่น (Radiometric Correction) มาก่อน แต่ไม่น่าจะมีผลต่อการจ าแนก เนื่องจาก
ประชากรหรือโครโมโซมที่ได้จากการสุ่มสร้างจากค่าการสะท้อนของภาพถ่ายดาวเทียมไม่ได้รับ
อิทธิพลหรือผลกระทบจากค่าความคลาดเคลื่อนเชิงระบบ  (Systematic error) จากการผ่าน
กระบวนการปรุงแต่งข้อมูลเข้ามาเกี่ยวข้อง ท าให้มีโอกาสเกิดจ านวนโครโมโซมในการเลือกมากขึ้น
รวมไปถึงอาจเกิดการสุ่มสร้างโครโมโซมตัวใหมท่ี่มีความเหมาะสมมากกว่าโครโมโซมตัวเดิม  

นอกจากนี้จากตารางที่ 5.3 (ก) เมื่อพิจารณาเฉพาะกรณีที่ให้ผลการจ าแนกสูงสุดในแต่
ละวิธีการ จะแสดงให้เห็นว่าค่าความถูกต้องโดยรวมของข้อมูลทดสอบที่ท าการจ าแนกด้วยวิธีการ
ขั้นตอนเชิงพันธุกรรมให้ค่าความถูกต้องโดยรวมที่สูงกว่าการจ าแนกโดยใช้จ านวนช่วงคลื่นทั้งหมด 
โดยค่าที่ได้เพ่ิมขึ้นจาก 82.6% เป็น 89.3% เช่นเดียวกันกับเมื่อพิจารณาค่าความถูกต้องของ
ผู้ปฏิบัติงาน (User’s Accuracy) และค่าความถูกต้องของผู้ผลิต (Producer’s Accuracy) ซึ่งโดยรวม
มีค่าเพ่ิมมากขึ้นเมื่อเลือกใช้การจ าแนกด้วยวิธีการขั้นตอนเชิงพันธุกรรม โดยค่าความผิดพลาดของ
ผู้ปฏิบัติงานจะมีค่าความผิดพลาดในกลุ่มข้อมูล (Commission error) ของผลลัพธ์ที่ได้จากการ
จ าแนกด้วยวิธีการขั้นตอนเชิงพันธุกรรมประมาณ 12.5% ส่วนของวิธีการจ าแนกโดยใช้จ านวนช่วง
คลื่นทั้งหมดมีค่าประมาณ 33.3% ส่วนเมื่อพิจารณาถึงค่าความผิดพลาดของผู้ผลิตจะพบว่ามีค่าความ
ผิดพลาดที่ถูกละเลย (Omission error) ของวิธีการขั้นตอนเชิงพันธุกรรมประมาณ 7.6 % ส่วนของ
วิธีการจ าแนกโดยใช้จ านวนช่วงคลื่นทั้งหมดมีค่าประมาณ 33.3% ตามล าดับ 

อย่างไรก็ตามแม้ว่าผลการจ าแนกที่ได้จะมีค่าความถูกต้องโดยรวมสูงถึง 89% แต่ก็ยัง
มีข้อจ ากัดในเรื่องของพ้ืนที่แปลงที่ท าการศึกษานั้นมีขนาดเล็ก รวมไปถึงชนิดของพันธุ์ข้าวที่เป็นโรคที่
น ามาท าการศึกษามีเพียงชนิดเดียว อีกทั้งไม่มีความหลากหลายของช่วงการเจริญเติบโตท าให้ไม่
สามารถน ามาใช้เป็นตัวแทนในการแยกได้ดี จึงจ าเป็นต้องมีการศึกษาต่อเนื่องเพ่ิมเติม โดยเพ่ิมขนาด
ของพ้ืนที่ศึกษา พันธุ์ข้าว ช่วงการเจริญเติบโต และชนิดของโรค เพ่ือยืนยันผลการทดลองต่อไป 

การคัดเลือกช่วงคลื่นที่เหมาะสมที่จะใช้เป็นตัวแทนในวิธีการขั้นตอนเชิงพันธุกรรมนั้น 
อาจมีผลจากช่วงคลื่นของค่าการสะท้อนที่น ามาท าการศึกษาเข้ามาเกี่ยวข้องด้วย โดยช่วงคลื่นที่ได้
จากงานวิจัยนี้สอดคล้องกับงานวิจัยของ (Kobayashi et al. 2001) ซึ่งได้ท าการแยกข้าวที่เป็นโรค
เมล็ดไหม้ออกจากบริเวณที่ไม่เป็นโรคโดยอาศัยค่าการสะท้อนของช่วงคลื่นจากภาพถ่ายหลายช่วง
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คลื่นร่วมกับภาพถ่ายทางอากาศเพ่ือประมวลผลหาบริเวณที่เป็นโรค ผลการศึกษาที่ได้จากงานวิจัยนี้
พบว่าช่วงคลื่นที่แสดงถึงบริเวณที่พบว่าเป็นโรคในระยะแป้งก่อนการออกรวง (Dough stage) คือช่วง
คลื่น visible 485 nm และ 675 nm ช่วงคลื่นใกล้ 1430 nm และช่วงคลื่น 1910 – 1935 nm รวม
ไปถึงงานวิจัยของ (Yang 2009) ที่ได้พยายามท าการเปรียบเทียบค่าความรุนแรงของโรคขอบใบแห้ง
ในข้าวสองสายพันธุ์ (TNG67,TCS10) โดยอาศัยค่าการสะท้อนของช่วงคลื่นจากภาพถ่ายไฮเปอร์
สเปกตรัล ค้นพบว่าช่วงคลื่นที่มีความไวต่อการเปลี่ยนแปลงของโรคขอบใบแห้งคือ ช่วงคลื่น 757 – 
1039 nm  

ท้ายที่สุดเนื่องจากขั้นตอนวิธีการเชิงพันธุกรรมนั้นมีความสามารถในการก าหนด
ค่าพารามิเตอร์ต่างๆได้หลากหลาย (Goldberg 1989, Mitchell 1998, Sivanandam and Deepa 
2008, Vaiphasa et al. 2007) ดังนั้นเราสามารถท าการเปลี่ยนฟังก์ชันที่ใช้ในการพิจารณาค่าความ
เหมาะสมจากค่าความถูกต้องโดยรวมที่ได้จากการจ าแนกด้วยวิธีการ Spectral Angle Mapper เป็น
ค่าความถูกต้องจากการจ าแนกวิธีการอ่ืนๆ เช่น Maximum Likelihood เป็นต้น นอกจากนี้การ
ก าหนดจ านวนโครโมโซมหรือพารามิเตอร์ที่จะน ามาใช้ในการค านวณ ก็จะส่งผลต่อการเปลี่ยนแปลง
ทางพันธุกรรมในประชากรรุ่นต่อไป เช่น ความหลากหลายทางชีวภาพของประชากรรุ่นใหม่ ซึ่งจะ
ส่งผลต่อ จ านวนรอบที่ใช้ และเวลาที่ใช้ในการหาค าตอบหรือเกิดการเรียนรู้ อย่างไรก็ตามด้วยความ
ความแข็งแรงของขั้นตอนวิธีการเชิงพันธุกรรมจะยังคงให้ผลลัพธ์ที่คล้ายคลึงกัน (Goldberg 1989) 
และผลกระทบดังกล่าวอยู่นอกเหนือจากขอบเขตของงานวิจัยนี้ 

6.2 สรุปผลการศึกษา 

6.2.1 สรุปผลการวิจัยการแยกข้าวพันธุ์ กข41 (RD41) ที่เป็นโรคและไม่เป็นโรคขอบใบ

แห้งออกจากกัน 

งานวิจัยนี้เป็นครั้งแรกที่สามารถสรุปได้ว่าข้อมูลภาพไฮเปอร์สเปกตรัลสามารถท าการ
แยกข้าวพันธุ์ กข41 (RD41) ที่เป็นโรคและไม่เป็นโรคขอบใบแห้งออกจากกันเมื่อร่วมกับเทคนิคการ
คัดเลือกช่วงคลื่นแบบขั้นตอนวิธีการเชิงพันธุกรรม โดยวิธีการดังกล่าวให้ค่าความถูกต้องโดยรวม 
89% อย่างไรก็ตามผลการทดลองนี้ยังคงมีข้อจ ากัดในเรื่องของพ้ืนที่แปลงที่ท าการศึกษานั้นมีขนาด
เล็ก ช่วงการเจริญเติบโต รวมไปถึงชนิดของพันธุ์ข้าวที่เป็นโรคที่น ามาท าการศึกษามีเพียงชนิดเดียว 
ท าให้ไม่สามารถน ามาใช้เป็นตัวแทนในการแยกได้ดี โดยผู้วิจัยคาดหวังว่าวิธีการที่ใช้ในงานวิจัยนี้จะ
สามารถน าไปใช้กับการแยกและจ าแนกโรคระดับสายพันธุ์กับพ้ืนที่อ่ืนและพืชชนิดอื่นๆต่อไป 
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6.3 ข้อเสนอแนะ 

6.3.1 จ านวนแปลงตัวอย่างที่ใช้ในงานวิจัยมีจ านวนน้อยซึ่งอาจจะน ามาใช้เป็นตัวแทนในการ
แยกได้ไม่ดีนัก ในการวิจัยครั้งต่อไปควรมีการเพ่ิมจ านวนแปลงตัวอย่างมากขึ้น 

6.3.2 ฟังก์ชันความเหมาะสมของขั้นตอนวิธีเชิงพันธุกรรมสามารถก าหนดแบบหลายเกณฑ์ 
(multi-criteria) ในคราวเดียวกันได้ซึ่งอาจมีความเหมาะสมกับการน าไปใช้ในกรณีที่มีจ านวนแปลง
พ้ืนที่ศึกษาจ านวนมาก รวมไปถึงโรคและพืชชนิดอื่นๆต่อไป 

6.3.3 ในการแก้ปัญหาการหาโรคของข้าวชนิดอ่ืนๆ หรือโรคชนิดอ่ืนๆในแปลงทดสอบ อาจ
ใช้ค่าตัวแปรดัชนีพืชพรรณ (VIs) ของค่าการสะท้อนของช่วงคลื่นต่างๆที่แตกต่างกัน รวมไปถึงเลือกใช้
การจ าแนกโดยใช้ฟังก์ชันความเหมาะสมตัวอ่ืนๆเป็นตัวทดสอบ 
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กันทาจันทร์และคณะ (2557) ปฏิกิริยาของพันธุ์ข้าวต่อโรคไหม้ และโรคขอบใบแห้ง ท่ีจังหวัด สกลนคร. 

ศูนย์วิจัยข้าวสกลนคร สกลนคร  

โคเบลลี่ (2549) โรคขอบใบแห้งของข้าว (Bacterial leaf blight of rice). เอกสารประกอบการอบรม 

นักศึกษา ฝึกงาน คณะวิทยาศาสตร์ จุฬาลงกรณม์หาวิทยาลัย, 20 มีนาคม-10 พฤษภาคม 2549, 6. 
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โคเบลลี่และคณะ (2556) การจ าแนกสายพันธ์ุเชื้อและการวิเคราะห์ลักษณะทางพันธุกรรมของประชากรเช้ือ 

Xanthomonas oryzae pv. oryzae สาเหตโุรคขอบใบแห้งในระบบนิเวศน์นาน้ าฝนในภาค

ตะวันออกเฉียงเหนือ. การประชุมข้าวและธัญพืชเมืองหนาวกลุ่มศูนย์วิจัยข้าวภาคตะวันออกเฉียงเหนอื, 
2556. 

เฉลิมชลม์ (2552) ระบบก าหนดต าแหน่งบนโลก (Global Positioning System: GPS). ต าราเทคโนโลยี

อวกาศและภมูิส ารสนเทศศาสตร์ 2552, ส านักงานพัฒนาอวกาศและภมูิสารสนเทศ (องค์การมหาชน), 
218-235. 

ส านักงานเศรษฐกิจการเกษตร (2553) สถิติการน าเข้า-การส่งออกข้าว. http://www.oae.go.th, 26 

กรกฎาคม 2558. 
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ภาคผนวก ก. ตารางแสดงช่วงคลื่นที่ถูกคัดเลือกท้ัง 30 โครโมโซมเม่ือก าหนดขนาดโครโมโซมขนาด
ต่างๆ 
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ตารางภาคผนวกท่ี ก.1 แสดงช่วงคลื่นที่ถูกคัดเลือกทั้ง 30 โครโมโซมกรณีขนาดโครโมโซมเท่ากับ 4 
(เมื่อ OA คือ ค่าความถูกต้องโดยรวม (Overall Accuracy)) 

 

Runs Bands (nm.) OA-
Train 

OA- 
Test 

 1 2 3 4   
1 691 1073 1477 2062 100 86.67 

2 721 874 1447 1689 100 83.33 

3 721 864 1305 1840 100 81.67 
4 721 742 1336 1911 100 88.33 

5 681 803 1083 1759 100 91.67 
6 721 874 1517 2304 100 81.67 

7 721 823 1396 1709 100 81.67 

8 650 782 1104 1124 100 88.33 
9 721 884 1588 1689 100 83.33 

10 721 732 2123 2284 100 90.00 

11 691 1396 1497 1810 100 86.67 
12 691 1073 1144 2324 100 86.67 

13 650 793 1053 1558 100 88.33 

14 1154 1396 2324 2365 100 86.67 
15 721 864 1164 1426 100 81.67 

16 457 1396 1870 2365 100 86.67 
17 721 874 1316 2264 100 81.67 

18 457 711 905 1426 100 86.67 

19 721 884 1205 1638 100 81.67 
20 691 721 844 1154 100 88.33 

21 721 874 1437 2173 100 81.67 

22 721 772 1043 1699 100 85.00 
23 671 962 1053 2072 100 90.00 
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Runs Bands (nm.) OA-
Train 

OA- 
Test 

 1 2 3 4   

24 972 1134 1396 2385 100 90.00 

25 721 844 874 1709 100 81.67 
26 721 854 1215 1699 100 81.67 

27 721 864 1548 1870 100 80.00 
28 650 823 1235 1689 100 86.67 

29 1396 1709 2062 2365 100 86.67 

30 732 742 1416 1426 100 81.67 
 

OA-Train avg = 100 

OA-Test avg = 85.22 

ตารางภาคผนวกท่ี ก.2 แสดงช่วงคลื่นที่ถูกคัดเลือกทั้ง 30 โครโมโซมกรณีขนาดโครโมโซมเท่ากับ 5  
(เมื่อ OA คือ ค่าความถูกต้องโดยรวม (Overall Accuracy)) 

 

Runs Bands (nm.) OA-
Train 

OA-
Test 

 1 2 3 4 5   

1 640 1346 1447 2012 2345 100 95.00 
2 660 993 1073 1124 1820 100 91.67 

3 589 701 1346 1921 2375 100 91.67 

4 640 823 1205 1346 1457 100 90.00 
5 721 864 1396 1598 2153 100 81.67 

6 721 823 884 1215 1406 100 83.33 

7 721 762 854 1628 1800 100 81.67 
8 620 691 701 1507 2032 100 95.00 



 

 

49 

Runs Bands (nm.) OA-
Train 

OA-
Test 

 1 2 3 4 5   

9 691 1053 1648 2012 2365 100 88.33 

10 762 1396 1416 2092 2284 100 96.67 
11 1426 1467 1810 1830 2173 100 91.67 

12 691 1073 1396 1659 1931 100 88.33 
13 721 874 1154 1184 1901 100 85.00 

14 721 844 1305 1477 1891 100 83.33 

15 681 1416 1497 2032 2335 100 86.67 
16 457 467 569 691 2345 100 96.67 

17 660 1073 1235 1870 2335 100 85.00 

18 660 1073 1336 1356 1709 100 86.67 
19 691 962 1094 1840 2244 100 90.00 

20 487 691 1134 2203 2385 100 96.67 
21 721 874 1326 1780 2193 100 81.67 

22 569 711 782 894 962 100 81.67 

23 650 752 1104 1396 1568 100 90.00 
24 844 1134 1376 1396 2304 100 95.00 

25 691 782 1083 1396 2274 100 91.67 

26 701 793 1124 1174 2365 100 90.00 
27 68 1134 1396 1416 2365 100 93.33 

28 650 752 925 1154 1497 100 88.33 

29 660 952 1063 1416 1537 100 88.33 
30 732 762 1467 1638 2092 100 85.00 

 

OA-Train avg = 100 

OA-Test avg = 89.00 
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ตารางภาคผนวกท่ี ก.3 แสดงช่วงคลื่นที่ถูกคัดเลือกทั้ง 30 โครโมโซมกรณีขนาดโครโมโซมเท่ากับ 7  
(เมื่อ OA คือ ค่าความถูกต้องโดยรวม (Overall Accuracy)) 

 

Run Bands (nm.) OA-
train 

OA-
Test 

 1 2 3 4 5 6 7   

1 528 844 1023 1376 1457 1880 1921 100 96.67 
2 691 793 905 1467 1588 1891 2264 100 86.67 

3 691 844 1053 1406 1638 1870 2304 100 90.00 

4 691 933 1013 1437 1689 1891 2092 100 88.33 
5 487 681 925 1437 1638 1891 1921 100 86.67 

6 528 650 844 1406 1588 1608 1971 100 88.33 
7 487 762 1023 1295 1638 1891 2113 100 81.67 

8 426 721 1194 1578 1749 1921 2153 100 90.00 

9 487 721 1013 1154 1638 1870 2143 100 98.33 
10 650 782 983 1305 1447 1880 2193 100 91.67 

11 721 864 884 1215 1588 1669 2193 100 81.67 

12 426 650 962 1447 1638 1921 2284 100 90.00 
13 620 762 962 1467 1638 1739 2143 100 88.33 

14 477 660 1013 1447 1487 1921 2022 100 96.67 
15 528 650 1073 1406 1598 1880 2375 100 86.67 

16 447 752 1013 1457 1588 1891 2113 100 83.33 

17 681 793 1083 1083 1689 1870 2254 100 91.67 
18 487 660 1023 1235 1487 1739 2193 100 91.67 

19 487 752 1144 1487 1638 1880 2234 100 86.67 

20 477 701 863 1416 1638 1921 2375 100 88.33 
21 721 854 1164 1437 1648 1991 2314 100 81.67 

22 538 579 1073 1447 1588 1880 2143 100 96.67 

23 528 620 1356 1416 1638 1780 2203 100 96.67 
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Run Bands (nm.) OA-
train 

OA-
Test 

 1 2 3 4 5 6 7   

24 447 691 1073 1457 1588 1921 2113 100 86.67 

25 487 721 1194 1437 1648 1921 2022 100 83.33 
26 650 793 1144 1416 1679 1891 2375 100 90.00 

27 426 640 1134 1447 1598 1870 2314 100 98.33 
28 650 732 1013 1235 1487 1739 2375 100 90.00 

29 447 721 1073 1305 1588 1971 2113 100 88.33 

30 538 772 1174 1416 1638 1870 1921 100 83.33 
 

OA-Train avg = 100 

OA-Test avg = 89.27 

ตารางภาคผนวกท่ี ก.4 แสดงช่วงคลื่นที่ถูกคัดเลือกทั้ง 30 โครโมโซมกรณีขนาดโครโมโซมเท่ากับ 8 

(เมื่อ OA คือ ค่าความถูกต้องโดยรวม (Overall Accuracy)) 

Run Bands (nm.) OA-
Train 

OA-
Test 

 1 2 3 4 5 6 7 8   
1 630 952 1023 1195 1205 1608 1901 2254 100 88.33 

2 721 752 1114 1134 1437 1648 1860 1991 100 90.00 

3 691 721 864 1215 1437 1689 1780 2022 100 86.67 

4 691 803 983 1174 1568 1830 1911 2304 100 90.00 

5 691 864 925 1083 1275 1689 1870 2375 100 91.67 

6 660 962 1013 1184 1406 1558 1870 2324 100 86.67 

7 691 874 1023 1134 1255 1618 1780 2294 100 90.00 

8 721 762 833 1184 1356 1689 1729 2123 100 83.33 

9 650 854 905 1406 1376 1558 1911 2395 100 88.33 

10 711 762 952 1356 1437 1588 1911 2294 100 88.33 

11 650 671 874 1023 1568 1780 1870 2002 100 90.00 



 

 

52 

 
OA-Train avg = 100 

OA-Test avg = 89.05 

 

 

Runs Bands (nm.) OA-
Train 

OA-
Test 

 1 2 3 4 5 6 7 8   

12 538 691 952 1083 1326 1679 1780 2123 100 86.67 

13 711 803 905 1205 1598 1659 1860 2264 100 90.00 

14 721 732 772 1134 1568 1689 1870 2294 100 81.67 

15 711 874 962 1184 1437 1739 1961 2355 100 88.33 

16 457 589 1114 1386 1669 1739 1860 2375 100 96.67 

17 711 844 952 1023 1689 1860 2072 2163 100 86.67 

18 630 782 854 1134 1215 1659 2012 2304 100 88.33 

19 660 742 915 1255 1568 1588 1860 2193 100 85.00 

20 711 864 1184 1396 1568 1618 1699 2284 100 86.67 

21 660 752 1083 1164 1638 1769 1981 2304 100 90.00 

22 650 721 762 1396 1679 1689 1780 2254 100 88.33 

23 711 854 962 1225 1396 1931 2022 2324 100 86.67 

24 579 691 962 1406 1568 1739 1870 2375 100 85.00 

25 487 681 915 1215 1598 1689 1800 2324 100 90.00 

26 589 884 952 1275 1568 1769 1961 2355 100 93.33 

27 660 952 1033 1164 1467 1618 1850 2304 100 90.00 

28 436 660 762 1487 1517 1689 1891 2314 100 98.33 

29 640 782 1154 1447 1517 1598 1780 2264 100 88.33 

30 721 752 1124 1255 1356 1396 1659 1981 100 88.33 
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ประวัติผู้เขียนวิทยา นิพนธ์ 
 

ประวัติผู้เขียนวิทยานิพนธ์ 

 

ประวัติผู้เขียนวิทยานิพนธ์ 

นายธีรภัทร   เลิศปฏิภานพงษ์ เกิดเมื่อวันที่ 14 เมษายน พ.ศ. 2534 ที่จังหวัด
สุพรรณบุรี 

ประวัติการศึกษา 

-  ส า เร็จการศึกษาหลักสูตร วิศวกรรมส ารวจ เมื่อปี  พ.ศ.  2555 จาก คณะ 
วิศวกรรมศาสตร์ จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย 

ผลงานตีพิมพ์ในวารสารทางวิชาการ 

- การแยกข้าวที่เป็นโรคและไม่เป็นโรคขอบใบแห้งออกจากกันด้วยเทคนิคการคัดเลือก
ช่วงคลื่นที่เหมาะสมของการส ารวจระยะไกลแบบไฮเปอร์สเปกตรัล, งานประชุมวิชาการเทคโนโลยี
อวกาศและภูมิสารสนเทศแห่งชาติ ประจ าปี 2559 
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