
  
 

 

โครงการ 

การเรียนการสอนเพื่อเสริมประสบการณ์ 
 

 

 

 

ชื่อโครงการ    การค้นหาเพื่อนบ้านใกล้ที่สุดผกผันส าหรับการระบุยีนที่ส าคัญบนโครงข่าย 

   ปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีน 

                Reverse nearest neighbors search for identification of bacteria's essential 

           genes in protein-protein interaction network 

 

ชื่อนิสิต นางสาวนัยขวัญ ไชยศร ี

ภาควชิา คณิตศาสตร์และวิทยาการคอมพิวเตอร์ 

           สาขาวิชา คณิตศาสตร์   
ปีการศึกษา 2561 

 
 

คณะวิทยาศาสตร์   จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย 

บทคดัยอ่และแฟ้มข้อมลูฉบบัเตม็ของโครงงานทางวิชาการท่ีให้บริการในคลงัปัญญาจฬุาฯ (CUIR) 

 เป็นแฟ้มข้อมลูของนิสติเจ้าของโครงงานทางวิชาการท่ีสง่ผา่นทางคณะท่ีสงักดั  

The abstract and full text of senior projects  in Chulalongkorn University Intellectual Repository(CUIR) 

are the senior project authors' files submitted through the faculty. 



การคนหาเพื่อนบานใกลท่ีสุดผกผันสําหรับการระบุยีนท่ีสําคัญบนโครงขาย

ปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน 

 

 

 

 

 

 

 

 

นางสาวนัยขวัญ ไชยศรี 

 

 

 

 

 

 

 

โครงงานนี้เปนสวนหนึ่งของการศึกษาตามหลักสูตรวิทยาศาสตรบัณฑิต 

สาขาวิชาคณิตศาสตร ภาควิชาคณิตศาสตรและวิทยาการคอมพิวเตอร 

คณะวิทยาศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย 

ปการศึกษา 2561 

ลิขสิทธิ์ของจุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย



 

Reverse nearest neighbors search for identification of bacteria's 

essential genes in protein-protein interaction network 

 

 

 

 

 

 

 

Miss Naiyakwan Chaisri 

 

 

 

 

 

 

 

 

A Project Submitted in Partial Fulfillment of the Requirements 

for the Degree of Bachelor of Science Program in Mathematics 

Department of Mathematics and Computer Science 

Faculty of Science 

Chulalongkorn University 

Academic Year 2018 

Copyright of Chulalongkorn University 









ฉ 

 

กิตติกรรมประกาศ 

 

การวิจัยในหัวขอเรื่อง “การคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผันสําหรับการระบุยีนที่สําคัญบน

โครงขาย ปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน” ไดรับการสนับสนุนอยางเต็มที่ ผูชวยศาสตราจารย ดร. กิติพร 

พลายมาศ  อาจารยที่ปรึกษาโครงงานฉบับน้ี ต้ังแตการเลือกหัวขอวิจัย การใหองคความรูและ

กระบวนการตาง ๆ ที่ใชในการดําเนินงานโครงงานครั้งน้ี รวมไปถึงรองศาสตราจารย ดร.พิมพเพ็ญ 

เวชชาชีวะ และรองศาสตราจารย ณัฏฐนาถ ไตรภพ คณะกรรมการสอบโครงงานฉบับน้ี ซึ่งทําให

โครงงานไดรับคําแนะนําหรือขอเสนอแนะเพ่ือใหผูเขียนนําสิ่งเหลาน้ันกลับไปคิด และปรับปรุง

โครงงานฉบับน้ีใหมีความถูกตองสมบูรณย่ิงขึ้น และตองขอขอบคุณนางสาวช่ืนชนก หนูแสง นางสาว

ศาตนาฎ กิจศิรานุวัตร และนายภีมพัฒน วงศศรีพิสันต ซึ่งคอยเปนที่ปรึกษาคอยใหคําแนะนําให

ความรูที่ใชในการดําเนินงานโครงงานครั้งน้ี ย่ิงไปกวาน่ัน ขอขอบคุณทางภาควิชาคณิตศาสตรและ

วิทยาการคอมพิวเตอร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย ที่ไดใหการสนับสนุนดานตาง ๆ รวมถึงงบประมาณ

ในการทําวิจัย จึงทําใหงานวิจัยน้ีสําเร็จลุลวงไปไดดวยดี และขอขอบคุณครอบครัวที่เปนกําลังใจใน

การทําวิจัย ขาพเจาจึงใครขอขอบพระคุณเปนอยางย่ิงสําหรับความชวยเหลือในทุก ๆ ดาน และหวัง

วาผลการวิจัยน้ี จะเปนประโยชนในการพัฒนาองคความรูและนําไปใชกับสิ่งมีชีวิตอ่ืนๆไดตอไป 

 

 

 

 

 

   

 

 

 

 

 

 

 



ช 

 

สารบญั 

หนา  

บทคัดยอภาษาไทย ............................................................................................................................................ง  

บทคัดยอภาษาอังกฤษ ......................................................................................................................................จ  

กิตติกรรมประกาศ ............................................................................................................................................ฉ  

สารบัญ …………………………………………………………………………………………………………………………………………….ช 

สารบัญตาราง………………………………………………………………………………………………………………….………………..ฌ 

สารบัญภาพ ………………………………………………………………………………………………………………….………………….ญ 

สารบัญกราฟ ………………………………………………………………………………………………………………….………………..ฏ  

บทที ่1 บทนํา ………………………………………………………………………………………………………………….……………….1  

 1.1 ความเปนมาและเหตุผล ..…..……...................................................................................................1 

 1.2 วัตถุประสงค……….…………………………………………………………………………………………………………..2 

 1.3 ขอบเขตของงานวิจยั………………………………………………………………………………………………………..2 

 1.4 ขั้นตอนการดําเนินงาน ………………………………………………………………….…….…………………………..3  

 1.5. ประโยชนที่คาดวาจะไดรับ……………………………….………………………………………………………………4 

 1.6. โครงสรางของรายงาน……………………………………………………………………….…………………………….4 

บทที ่2 ความรูพ้ืนฐานและทฤษฎีที่เกี่ยวของ................................................………………………….…………………..5  

 2.1 ยีนที่สําคญั ......................................................................................………………….……………………5 

 2.2 ความสัมพันธระหวางยีนและโปรตีน ...............................................……………………………….………5  

 2.3 ปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน………………………………………………………………………………….……………..6 

          2.4 ทฤษฎีกราฟ…………………………………..…………………………………………………………………………………6 

          2.5 ความเปนศูนยกลาง……………………………..……………………………………………………………………………7 

          2.6 การคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด……….…………………………………………………………………………………….9 

          2.7 การคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน……..……………………………………………………………………………10 

          2.8 คอนฟวชันเมทริกซ……………………………………………………….………………………………………………..11 

บทที ่3 วิธีการดําเนินงาน .............................................................................................…………….……………….13  

 3.1 การรวบรวมขอมูล………………………………………….........................…………..…………………….………13  

 3.2 การเตรียมขอมูลกอนการประมวลผล…………………….…………………………………………………………14 

 3.3 การสรางโมเดลการจําแนกประเภท…………………………………………….…………………………………...14 

บทที ่4 ผลการดําเนินงาน .............................................................................................……….……………………19  

บทที ่5 ขอสรุปและเสนอแนะ .............................................................................................……………………….25  

 5.1 ขอสรุป ..................................................................................................………………………….…….25  



ซ 

 

 5.2 ขอเสนอแนะ ................................................................................................……………................25  

เอกสารอางอิง ………………………………………………………………………………………………………………………………...26  

ภาคผนวก ก แบบเสนอหัวขอโครงงาน รายวิชา 2301399 Project Proposal …………………….……………….28  

ภาคผนวก ข ขอมูลโปรแกรม R ..............................................................................................….………………..33  

ภาคผนวก ค คําสั่งตาง ๆ ในภาษา R …………………………………………………………..……….….………..………………37 

ภาคผนวก ง ผลการระบุยีนทีส่ําคัญดวยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดและการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุผกผัน 

                ที่คา k = 1, 2, … , 100…………………………………………………………………………………………………51 

ประวัติผูเขียน...................................................................................................................................................55   

 



ฌ 

 

สารบัญตาราง 

หนา  

ตารางที่ 2.1  คอนฟวชันเมทริกซ……………………………..………………………………………………..………………………11  

ตารางที่ 4.1 คอนฟวชันเมทริกซของผลการระบุยีนที่สําคัญโดยใชความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับเมื่อ

      ใช ควอไทลที่ 1 เปนตัววัด……………………………………………………………………………………………….19 

ตารางที่ 4.2 คอนฟวชันเมทริกซของผลการระบุยีนที่สําคัญโดยใชความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับเมื่อ

      ใช ควอไทลที่ 2 เปนตัววัด……………………………………………………………………………………………….19 

ตารางที่ 4.3 คอนฟวชันเมทริกซของผลการระบุยีนที่สําคัญโดยใชความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับเมื่อ

      ใช ควอไทลที่ 3 เปนตัววัด……………………………………………………………………………………………….20 

ตารางที่ 4.4 คอนฟวชันเมทริกซของผลการระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด…………………20

ตารางที่ 4.5 คอนฟวชันเมทริกซของผลการระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน………..21 

ตารางที่ 4.6 ผลการระบุยีนที่สําคัญดวยวิธีตางๆ…………………………………………………………………………………..21

ตารางที่ 4.7 ผลการระบุยีนที่สําคัญดวยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดและการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด   

      ผกผัน………………………………………………………………………………..………………………………………….22 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



ญ 

 

สารบัญภาพ 

หนา  

รูปภาพที่ 3.1 แสดงตัวอยางขอมูลโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน…………………………………………………..13 

รูปภาพที ่3.2 ตัวอยางคําสั่ง ……………………………………………………………………………………..………………………14 

รูปภาพที ่3.3 แสดงตัวอยางคําสั่งในการหาดีกรีของโปรตีน…………………………………………………………………...15 

รูปภาพที ่3.4 แสดงตัวอยางดีกรีของโปรตีน…………………………………………………………………………………………15 

รูปภาพที ่3.5 แสดงตัวอยางคําสั่งในการหาเพ่ือนบานใกลที่สุด………………………………………………………………16 

รูปภาพที ่3.6 แสดงตัวอยางคําสั่งในการหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน……………………………………………………..17 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



ฎ 

 

สารบัญกราฟ 

หนา  

กราฟที่ 4.1 แสดงผลคาความถูกตองโดยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สดุและการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สผุกผัน 

               ทีค่า k = 1, 2, … , 100………………………………………………………………………………………………….22 

กราฟที่ 4.2 แสดงผลคาความแมนยําโดยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สดุและการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด 

               ผกผัน ที่คา k = 1, 2, … , 100………………………………………………………………..………………………22  

กราฟที่ 4.3 แสดงผลคาความไวโดยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลทีสุ่ดและการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผันที ่

               คา k = 1, 2, … , 100………………………………………………….………………………………………………...23 

กราฟที่ 4.4 แสดงผลคาความจําเพาะโดยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สดุและการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด 

               ผกผัน ที่คา k = 1, 2, … , 100………………………………………………………………..………………………24  

 

 



บทที่ 1 

บทนํา 

  
 ในบทน้ีจะกลาวถึงความเปนมาและเหตุผลของโครงงาน วัตถุประสงคของโครงงาน ขอบเขตของ

โครงงาน ขั้นตอนในการดําเนินโครงงาน ประโยชนที่คาดวาจะไดรับ และโครงสรางของรายงาน โดยมี

รายละเอียดดังตอไปน้ี 

 

1.1 ความเปนมาและเหตผุล 

 

 ยีนที่สําคัญ (Essential genes) คือ ยีนที่สําคัญตอการดํารงชีวิตของสิ่งมีชีวิต ยีนที่สําคัญถือเปน

รากฐานของเซลลสิ่งมีชีวิต เซลลทุกเซลลจึงมียีนที่สําคัญอยูจํานวนหน่ึง การระบุยีนที่สําคัญไมเพียงแตจะเปน

ความตองการขั้นพ้ืนฐานสําหรับการอยูรอดของสิ่งมีชีวิต แตยังสําคัญสําหรับการคนหายีนของมนุษยและยา

ตานเช้ือแบคทีเรียและเช้ือโรคตางๆ อีกดวย แตดวยวิธีการทดลองในการระบุยีนที่สําคัญมีคาใชจายสูง มีหลาย

ขั้นตอน และใชเวลานาน การเก็บขอมูลของลําดับยีนและขอมูลการทดลองที่มีปริมาณมาก จึงมีการนําเสนอ

วิธีการจํานวนมากสําหรับการระบุโปรตีนที่สําคัญซึ่งเปนประโยชนสําหรับการคัดกรองเลือกยีนสําหรับศึกษา

เพ่ิมเติมในหองทดลอง เปนการลดคาใชจายในการทําการทดลองตอไป โดยวิธีการที่ทันสมัยที่สุดสําหรับการ

ระบุโปรตีนที่สําคัญโดยอาศัยการเรียนรูดวยเครื่องและคุณสมบัติโทโปโลยีของโครงขายปฏิสัมพันธระหวาง

โปรตีน ซึ่งช้ีใหเห็นถึงความกาวหนาและขอจํากัดของวิธีการปจจุบัน ในปจจุบันมีการสรางฐานขอมูลของยีนที่

สําคัญ (a database of essential genes: DEG ) [1] ทั้งหมดที่มีอยูในปจจุบันไว เพราะฉะน้ันการวิเคราะห

หายีนที่สําคัญจึงสามารถชวยในการตอบคําถามเก่ียวกับสิ่งที่เปนหนาที่พ้ืนฐานที่จําเปนตอการดํารงชีวิตของ

เซลลได 

 จากการศึกษาเกี่ยวกับการระบุยีนที่สําคัญในแบคทีเรียเพ่ือระบุเปาหมายยาที่มีประสิทธิภาพในการ 

ยับย้ังการเจริญเติบโตของแบคทีเรีย โดยใชคุณสมบัติลักษณะทางโทโปโลยีของโครงขายทางชีววิทยา [2] 

พบวาคุณสมบัติลักษณะทางโทโปโลยีหน่ึงที่นํามาใชคือ ความเปนศูนยกลาง (Centrality) ประกอบดวย  

ความเปนจุดศูนยกลางดีกรีหรือความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับ (Degree centrality), ความเปนจุด

ศูนยกลางโดยวัดจากความใกลชิด (Closeness centrality), ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากการคั่นกลาง 

(Betweenness centrality) และความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากเวกเตอรลักษณะเฉพาะ (Eigenvector 

centrality) ของโหนดยีนในโครงขายทางชีววิทยาที่ศึกษา ซึ่งจากการศึกษาดวยความเปนจุดศูนยกลางโดยวัด

จากระดับ เปนการคนหาวายีนใดบางที่เปนจุดศูนยกลางของการเช่ือมโยง (Hub) 
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 ซึ่งถือเปนตําแหนงที่มีอิทธิพลสูงสุดในโครงขาย วัดไดจากจํานวนเสนเช่ือมโยงทั้งหมดที่โยง

เปนโหนดยีนน้ัน โดยพบวาหากยีนตัวใดที่เปนจุดศูนยกลางของการเช่ือมโยง เปนไปไดวายีนน้ันเปน

ยีนที่สําคัญ [2] และ ความเปนศูนยกลาง อ่ืนๆมีแนวโนมในลักษณะเดียวกันดวย [2] จะเห็นไดวาการ

ใชคุณลักษณะทางโทโปโลยีของโหนดในโครงขายมีประสิทธิภาพเพียงพอที่จะใชระบุยีนที่สําคัญ 

โดยเฉพาะความเปนจุดศูนยกลางดีกรี อยางไรก็ตามโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนสามารถ

จําลองไดดวยกราฟถวงนํ้าหนัก ทําใหการพิจารณาดีกรีของโหนดสามารถพิจารณาดวยดีกรีแบบถวง

นํ้าหนัก และสามารถขยายการประยุกตใชกับการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด (𝑘-Nearest Neighbors 

Search (𝑘𝑁𝑁)) และการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน (Reverse 𝑘-Nearest Neighbors Search 

(𝑅𝑘𝑁𝑁))  ได 

 วิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน [3] เปนวิธีการหาโหนดเพ่ือนบานที่ไดรับอิทธิพลจาก

โหนดของขอมูลที่นํามาวิเคราะหในโครงขาย สําหรับโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนมีการศึกษา

และประยุกตใชในการอนุมานความสัมพันธระหวางโปรตีนและโรค โดยอาศัยการคนหาเพ่ือนบานใกล

ที่สุดผกผัน ใชเพ่ือระบุผลกระทบของโปรตีนที่สนใจตอโปรตีนอ่ืนในโครงขาย จากน้ันความสัมพันธ

ระหวางโปรตีนและโรคจะถูกอนุมานไดโดยใชวิธีทดสอบขอมูลทางสถิติ [4] 

ในงานวิจัยน้ี ผูดําเนินการจึงสนใจที่จะศึกษาและประยุกตใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผันเขามา

ชวยหายีนที่สําคัญในโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนในแบคทีเรีย โดยจะนําขอมูลโครงขาย

ปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนในแบคทีเรีย และขอมูลยีนที่สําคัญ มาวิเคราะหรวมกันเพ่ืออนุมานหายีน

หรือโปรตีนที่สําคัญตัวใหม ซึ่งจะเปนประโยชนตอการพัฒนายาตานเช้ือแบคทีเรียตอไปไดในอนาคต 

  

1.2 วัตถุประสงค 

 เพ่ือประยุกตใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผันบนโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนใน

การระบุยีนที่สําคัญในแบคทีเรีย  

 

1.3 ขอบเขตของงานวิจัย 

 1.3.1 สนใจศึกษาการระบุยีนที่สําคัญของแบคทีเรีย Escherichia coli เทาน้ัน 

 1.3.2 ขอมูลยีนที่สําคัญไดมาจาก DEG: a database of essential genes. 

 1.3.3 ขอมูลโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน STRING database 

 

 

 

http://string-db.org/newstring_cgi/show_network_section.pl?identifier=COG0468&targetmode=cogs


3 

 

 

1.4. ขั้นตอนการดําเนินงาน 

 1.4.1 ศึกษาคนควาทฤษฎี 

 1.4.2 ศึกษางานวิจัยที่เกี่ยวของ 

 1.4.3 กําหนดแนวทางในการดําเนินการคนหาขอมูลและวิเคราะหขอมูล 

 1.4.4 สรางโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนของแบคทีเรีย 

 1.4.5 เขียนโปรแกรมเพ่ือระบุยีนที่สําคัญโดยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน 

 1.4.6 ประเมินประสิทธิภาพกับวิธีการอ่ืน 

 1.4.7 ปรับปรุงแกไขและอภิปรายผล 

 1.4.8 จัดทําเอกสารรายงานฉบับสมบูรณ 

ตารางการดําเนินงาน 

ขั้นตอนการดําเนินการ 
ป 2561 ป 2562 

ส.ค. ก.ย. ต.ค. พ.ย. ธ.ค. ม.ค. ก.พ. มี.ค. เม.ย. 

1.ศึกษาคนควาทฤษฎี           

2.ศึกษางานวิจัยที่เกี่ยวของ          

3.กําหนดแนวทางในการดําเนินการ

คนหาขอมูลและวิเคราะหขอมูล 

         

 4.สรางโครงขายปฏิสัมพันธระหวาง

โปรตีนของแบคทีเรีย 

         

5.เขียนโปรแกรมเพ่ือระบุยีนที่สําคัญ

โดย วิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด

ผกผัน 

         

6.ประเมินประสิทธิภาพกับวิธีการอ่ืน          

7.ปรับปรุงแกไขและอภิปรายผล          

8. จัดทําเอกสารรายงานฉบับสมบูรณ          

 

 

 

 

 



4 

 

1.5. ประโยชนท่ีคาดวาจะไดรับ 

 ประโยชนตอนิสิตที่ทําโครงงาน 

  1. ไดความรูและความเขาใจเกี่ยวกับวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผันมาก 

     ย่ิงขึ้น 

  2. ไดความรูและความเขาใจเก่ียวกับการระบุยีนที่สําคัญบนโครงขายโปรตีนมาก   

     ย่ิงขึ้น 

  3. ไดเพ่ิมประสบการณการเขียนโปรแกรม R สําหรับการทํางานวิเคราะหขอมูลซึ่ง

     เปนที่นิยมในปจจุบัน 

  

 ประโยชนที่ไดจากโครงงานที่พัฒนาขึ้น 

  1. ไดวิธีการระบุยีนที่สําคัญบนโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนโดยการวิเคราะห

     ขอมูลผานวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน 

  2. สามารถนําแนวคิดที่ไดไปพัฒนาตอในการระบุยีนที่สําคัญของสิ่งมีชีวิตอ่ืนๆตอไป 

 

1.6. โครงสรางของรายงาน 

 รายงานฉบับน้ีจะกลาวถึงภาพรวมของการพัฒนาโครงงานน้ีตามลําดับดังน้ี 

 บทที ่2 ความรูพ้ืนฐานและทฤษฎีที่เกี่ยวของ ที่นํามาประยุกตใชในการทําโครงงาน 

 บทที ่3 จะกลาวถึงขั้นตอนการสรางโปรแกรมเพ่ือระบุยีนที่สําคัญโดยวิธีการคนหาเพ่ือนบาน 

  ที่สุดผกผัน 

 บทที ่4 เปนการเปรียบเทียบประสิทธิภาพกับวิธีการอ่ืน 

 บทที ่5 จะกลาวถึงขอสรุป และขอเสนอแนะระหวางการทําโครงงาน 
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บทที่ 2 

ความรูพื้นฐานและทฤษฎีบทที่เก่ียวของ 
 

 ความรูพ้ืนฐานและทฤษฎีบทที่เกี่ยวของที่ผูวิจัยนํามาประยุกตใชกับการดําเนินงานน้ัน ไดแก 

ความรูพ้ืนฐานทางคณิตศาสตร ยีนที่สําคัญ ความสัมพันธระหวางยีนและโปรตีน ปฏิสัมพันธระหวาง

โปรตีน ทฤษฎีกราฟ ความเปนศูนยกลาง  การคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด การคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด

ผกผัน และ คอนฟวชันเมทริกซ ซึ่งจะไดกลาวไวในบทน้ี 

 

2.1 ยีนท่ีสําคัญ  

 ยีนที่สําคัญคือยีนของสิ่งมีชีวิตที่มีความสําคัญตอการอยูรอด อยางไรก็ตามการเปนสิ่งจําเปน

น้ันขึ้นอยูกับสถานการณที่สิ่งมีชีวิตอาศัยอยู ตัวอยางเชนยีนที่สําคัญในการยอยแปงเปนสิ่งจําเปน

เฉพาะถาหากแปงเปนแหลงพลังงานเทาน้ัน ซึ่งในปจจุบันไดมีการพยายามในการระบุยีนที่สําคัญใน

การยอยแปงเหลาน้ันในการรักษาชีวิตโดยมีเง่ือนไขวาสารอาหารทั้งหมดน้ันยังคงมีอยู [1] การทดลอง

ดังกลาวนําไปสูขอสรุปวาจํานวนยีนที่สําคัญสําหรับแบคทีเรียอยูในลําดับประมาณ 250–300 ยีน

สําคัญเหลาน้ีเขารหัสโปรตีนเพ่ือรักษาเมตาบอลิซึมสวนกลางทําซ้ําดีเอ็นเอแปลยีนเขาสูโปรตีนรักษา

โครงสรางเซลลพ้ืนฐานและทําหนาที่เปนสื่อกลางในกระบวนการขนสงเขาและออกจากเซลล ยีนสวน

ใหญที่พบเปนยีนไมสําคัญ แตเปนยีนที่ไดเปรียบในการเลือกถายทอดและความแข็งแรงที่เพ่ิมมากขึ้น 

 วิธีการทดลองสําหรับการระบุยีนที่สําคัญในแบคทีเรีย เปนการศึกษาบนจีโนมของแบคทีเรีย 

โดยการใชการยับย้ังยีน ยีนที่ตองการศึกษาจะถูกลบออกจากจีโนมอยางเปนระบบ จากน้ันสังเกตการ

เจริญเติบโตของแบคทีเรียปกติ (Wild type) และแบคทีเรียที่ถูกลบยีนออก (Mutant) หากแบคทีเรีย

ที่ถูกลบยีนออกไมสามารถที่จะอยูรอดหรือเติบโตไดจะจัดเปนยีนที่สําคัญ 

  

2.2 ความสัมพันธระหวางยีนและโปรตีน 

 ยีนคือสวนหน่ึงของสายดีเอ็นเอซึ่งเปนโมเลกุลที่ประกอบดวยนิวคลีโอไทดสี่ชนิดเช่ือมตอกัน

เปนสายยาว ลําดับนิวคลีโอไทดสี่ชนิดน้ีคือขอมูลทางพันธุกรรมที่ถูกเก็บและมีการถายทอดใน

สิ่งมีชีวิต ดีเอ็นเอตามธรรมชาติอยูในรูปเกลียวคู โดยนิวคลีโอไทดบนแตละสายจะเปนคูสมซึ่งกันและ

กันกับนิวคลีโอไทดบนสายดีเอ็นเออีกสายหน่ึง แตละสายทําหนาที่เปนแมแบบในการสรางสายคูขึ้นมา

ไดใหม น่ีคือกระบวนการทางกายภาพที่ทําใหยีนสามารถจําลองตัวเอง และถายทอดไปยังรุนลูกได 

ลําดับของนิวคลีโอไทดในยีนจะถูกแปลออกมาเปนสายของกรดอะมิโน ประกอบกันเปนโปรตีน ซึ่ง

ลําดับของกรดอะมิโนที่มาประกอบกันเปนโปรตีนน้ันถายทอดออกมาจากลําดับของนิวคลีโอไทดบนดี

https://th.wikipedia.org/wiki/%E0%B8%94%E0%B8%B5%E0%B9%80%E0%B8%AD%E0%B9%87%E0%B8%99%E0%B9%80%E0%B8%AD
https://th.wikipedia.org/wiki/%E0%B9%82%E0%B8%A1%E0%B9%80%E0%B8%A5%E0%B8%81%E0%B8%B8%E0%B8%A5
https://th.wikipedia.org/wiki/%E0%B8%99%E0%B8%B4%E0%B8%A7%E0%B8%84%E0%B8%A5%E0%B8%B5%E0%B9%82%E0%B8%AD%E0%B9%84%E0%B8%97%E0%B8%94%E0%B9%8C
https://th.wikipedia.org/wiki/%E0%B8%81%E0%B8%B2%E0%B8%A3%E0%B8%96%E0%B9%88%E0%B8%B2%E0%B8%A2%E0%B9%81%E0%B8%9A%E0%B8%9A%E0%B8%94%E0%B8%B5%E0%B9%80%E0%B8%AD%E0%B9%87%E0%B8%99%E0%B9%80%E0%B8%AD
https://th.wikipedia.org/wiki/%E0%B8%81%E0%B8%B2%E0%B8%A3%E0%B9%81%E0%B8%9B%E0%B8%A5%E0%B8%A3%E0%B8%AB%E0%B8%B1%E0%B8%AA_(%E0%B8%9E%E0%B8%B1%E0%B8%99%E0%B8%98%E0%B8%B8%E0%B8%A8%E0%B8%B2%E0%B8%AA%E0%B8%95%E0%B8%A3%E0%B9%8C)
https://th.wikipedia.org/wiki/%E0%B8%81%E0%B8%A3%E0%B8%94%E0%B8%AD%E0%B8%B0%E0%B8%A1%E0%B8%B4%E0%B9%82%E0%B8%99
https://th.wikipedia.org/wiki/%E0%B9%82%E0%B8%9B%E0%B8%A3%E0%B8%95%E0%B8%B5%E0%B8%99
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เอ็นเอ ความสัมพันธระหวางลําดับของนิวคลีโอไทดและลําดับของกรดอะมิโนน้ีเรียกวารหัส

พันธุกรรม กรดอะมิโนแตละชนิดที่ประกอบขึ้นมาเปนโปรตีนชวยกําหนดวาสายโซของกรดอะมิโนน้ัน

จะพับมวนเกิดเปนโครงสรางสามมิติอยางไร โครงสรางสามมิติน้ีกําหนดหนาที่ของโปรตีนน้ัน ๆ ซึ่ง

โปรตีนมีหนาที่ในกระบวนการเกือบทั้งหมดของเซลลสิ่งมีชีวิต การเปลี่ยนแปลงที่เกิดกับดีเอ็นเอในยีน

ยีนหน่ึง อาจทําใหเกิดการเปลี่ยนแปลงลําดับกรดอะมิโนในโปรตีน เปลี่ยนโครงสรางโปรตีน เปลี่ยน

การทําหนาที่ของโปรตีน ซึ่งอาจสงผลตอเซลลและสิ่งมีชีวิตน้ัน ๆ ไดอยางมาก 

 

2.3 ปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน (Protein-protein interaction) 

 ความสัมพันธของยีนสามารถถูกแสดงออกในรูปแบบของปฏิสัมพันธกันของยีนในโครงขาย 

ลักษณะของโครงขายที่นิยมใชกัน คือ  ปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน กําหนดให 𝐺(𝑉,𝐸) แทนกราฟ ซึ่ง

ประกอบดวย V แทนเซตของโหนด และ E  ⊆  V × V แทนเซตของเสนเช่ือม ในที่น้ีหาก 𝐺(𝑉,𝐸) 

แทนโครงขายปฏิสัมพันธของโปรตีน โหนดของโครงขายจะหมายถึงโปรตีนและ เสนเช่ือมของ

โครงขายหมายถึงปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนน่ันเอง โดยโครงขายปฏิสัมพันธน้ีจะมีลักษณะเปนกราฟ

ไมระบุทิศทาง (Undirected graph) เพราะเสนเช่ือมน้ันแสดงเพียงปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน ยกเวน

บางงานวิจัย (Suratanee และคณะ, 2014) ที่ไดมีการกําหนดสถานะของเสนเช่ือมไวแตกตางกันเชน 

กําหนดใหเปนสถานะ activation และ inhibition ขอมูลปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนปจจุบันไดมาจาก

ขอมูลทางการทดลอง เชน yeast two-hybrid screening (Stelzl และคณะ, 2005) และ affinity 

capture mass spectrometry (Krogan และคณะ,2006). เปนตน ขอมูลเหลาน้ีไดถูกรวบรวมและ

เก็บไวเปนฐานขอมูล เชน HPRD (Prasad และคณะ, 2009), BIND (Liu และคณะ, 2007), STRING 

(Franceschini และคณะ, 2013) เปนตน โดยมีการแจกจายใหใชโดยไมเสียคาใชจายเพ่ือการศึกษา 

โดยพบวาฐานขอมูลสวนใหญน้ีจะมีขนาดใหญ กลาวคือจะมีจํานวนโหนดมากกวา 10,000 โหนดและ

เสนเช่ือมมากกวา 60,000 เสน 

  

2.4 ทฤษฎีกราฟ 

 กราฟ (Graph) เปนแบบจําลองทางคณิตศาสตรคิดคนโดยนักคณิตศาสตรชาว

สวิตเซอรแลนด เลออนฮารดออยเลอร (Leonhard Euler)  กราฟสามารถใชแทนปญหาในโลกของ

ความเปนจริง โดยจําลองปญหาดวยแผนภาพที่ประกอบดวยจุด (Point) หรือเรียกวาโหนด (Node) 

และเสนที่เช่ือมระหวางจุด 2 จุด หรือเสนเช่ือม (Edge) ตัวอยาง เชน แผนภาพแสดงเสนทางการบิน 

แผนภาพแสดงเสนทางรถไฟฟ าและวงจรไฟฟ า อีกทั้งปจจุบันยังมีการนําไปประยุกตใชในดานตาง ๆ 

อยางกวางขวาง เชน ปญหาดานจิตวิทยา ภาษาศาสตร เทคโนโลยีคอมพิวเตอรและเศรษฐศาสตรซึ่ง

https://th.wikipedia.org/wiki/%E0%B8%A3%E0%B8%AB%E0%B8%B1%E0%B8%AA%E0%B8%9E%E0%B8%B1%E0%B8%99%E0%B8%98%E0%B8%B8%E0%B8%81%E0%B8%A3%E0%B8%A3%E0%B8%A1
https://th.wikipedia.org/wiki/%E0%B8%A3%E0%B8%AB%E0%B8%B1%E0%B8%AA%E0%B8%9E%E0%B8%B1%E0%B8%99%E0%B8%98%E0%B8%B8%E0%B8%81%E0%B8%A3%E0%B8%A3%E0%B8%A1
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ในงานวิจัยฉบับน้ี กราฟถูกนํามาใชในการจําลองความสัมพันธของคํา ในขอความ โดยกราฟ (G) 

ประกอบดวยโหนดสมาชิก (𝑉) และเสนเช่ือมระหวางโหนด (𝐸)  แสดงดังสมการ 

 𝐺 =  (𝑉,𝐸)    (2.1) [5] 

โดยที่ 𝑉 เปนเซตจํากัดที่ไมเปนเซตวางของสมาชิกที่เรียกวาจุดยอด หรือ โหนด ; 𝐸 เปนเซตของเสน

เช่ือมระหวางโหนด 

  

2.5 ความเปนศูนยกลาง (Centrality) 

 การวัดคาความเปนศูนยกลางมีสามประเภท ไดแก ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับ

และความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากการคั่นกลาง 

 2.5.1 ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับ (Degree Centrality)   

 ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับ อยูบนพ้ืนฐานความคิดที่วาศูนยรวมกิจกรรมซึ่งจัด

วาเปนศูนยกลางในเครือขายน้ัน คือเหลาศูนยรวมกิจกรรมที่มีความเช่ือมโยงเปนสวนใหญกับศูนยรวม

กิจกรรมอ่ืนๆ กําหนดไดจากการนับ รวมจํานวนทิศทางของเสนเช่ือมโยงที่เขามาสูศูนยรวมกิจกรรม

น้ันๆ จากศูนยรวมกิจกรรมอ่ืนทั้งหมดใน เครือขาย ศูนยรวมกิจกรรมที่มีคาความเปนศูนยกลางสูง

ยอมถือวาเปนศูนยรวมกิจกรรมที่มีระดับของ กิจกรรมในเครือขายมากตามไปดวย (Wasserman & 

Faust 1994) ศูนยรวมกิจกรรมซึ่งมีความเช่ือมโยง กับศูนยรวมกิจกรรมอ่ืนๆ ในเครือขายเปนจํานวน

มากอาจอยูในตําแหนงที่เอ้ืออํานวยประโยชนใหแกศูนย รวมกิจกรรมตางๆ ได ขณะเดียวกันอาจจะมี

การพ่ึงพาตอศูนยรวมกิจกรรมอ่ืนๆ คอนขางนอยเพราะ สามารถเขาถึงทรัพยากรในเครือขายไดดีกวา 

(Hanneman & Riddle 2005) โดยสมการทางคณิตศาสตรของความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจาก

ระดับ คือ 

     𝑑(𝑖) = ∑ 𝑚𝑖𝑗𝑗     (2.2) [6] 

โดยที่ 𝑑(𝑖) คือ ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับของศูนยรวมกิจกรรม 𝑖 โดย 𝑚𝑖𝑗 = 1 

ถามีการเช่ือมตอระหวางศูนยรวมกิจกรรม 𝑖 และ  𝑗 หรือ 𝑚𝑖𝑗 = 0 ถาไมมีการเช่ือมตอระหวางกัน 
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 2.5.2 ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากการคั่นกลาง (Betweenness Centrality)  

 ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากการคั่นกลาง อยูบนสมมติฐานที่วาศูนยรวมกิจกรรมใดก็

ตามซึ่งอยูระหวางกลางการเช่ือมโยงของศูนยรวมกิจกรรมอ่ืนๆ ก็เปนเสมือนศูนยรวมกิจกรรม

ศูนยกลางของเครือขาย เพราะศูนยรวมกิจกรรมในตําแหนงน้ีสามารถควบคุมการมีปฏิสัมพันธของ

ศูนยรวมกิจกรรมตางๆ ที่มาเช่ือมโยงผานตัวเองได โดยสามารถสวมบทบาทผูควบคุมประตูแหง

ความสัมพันธ หรือทําการกีดขวางการติดตอจากสิ่งที่ไมพึงปรารถนา (Wasserman & Faust 1994) 

ซึ่งทําการวัดจากความเช่ือมโยงทางออมระหวางศูนยรวมกิจกรรมตางๆ ในเครือขาย การที่มีคาความ

เปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับสูงอาจหมายถึง "ภาวะซอนเรนจากผิวนอกของเครือขาย" 

(Durland & Fredericks 2005) ศูนยรวมกิจกรรมเหลาน้ีทาหนาที่คลายกับตัวกลางในการจัดสรร

อํานาจเพราะอยูบนวิถีซึ่งใหโอกาสแกศูนยรวมกิจกรรมอ่ืนๆ แมวาจะไมมีการเช่ือมตอโดยตรงก็ตาม 

(Durland & Fredericks 2005) โดยสมการทางคณิตศาสตรความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากการ

คั่นกลาง  คือ 

     𝑏(𝑖) = ∑ 𝑔𝑗𝑘
𝑔𝑗𝑖𝑘𝑗,𝑘    (2.3) [6] 

 

โดยที่ 𝑏(𝑖) คือ ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากการคั่นกลางของศูนยรวมกิจกรรม 𝑖  

         
 

 𝑔𝑗𝑘 คือจํานวนเสนทางที่สั้นที่สุดจากศูนยรวมกิจกรรม 𝑖 ไปสูศูนยรวมกิจกรรม 𝑗(𝑗, 𝑘 ≠ 𝑖) 

         𝑔𝑗𝑖𝑘 คือจํานวนเสนทางที่สั้นที่สุดจากศูนยรวมกิจกรรม 𝑖 ไปยังศูนยรวมกิจกรรม 𝑗 ที่ตองผาน 𝑖 
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2.6 การคนหาเพื่อนบานใกลที่สุด (𝑘-Nearest Neighbors Search (𝑘𝑁𝑁))   

 ขั้นตอนวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด เปนวิธีที่ใชในการจัดแบงคลาส โดยเทคนิคน้ีจะ

ตัดสินใจวา คลาสใดที่จะแทนเง่ือนไขหรือกรณีใหมๆ ไดบาง โดยการตรวจสอบจํานวนบางจํานวน 

(“𝑘” ในขั้นตอนวิธีการเพ่ือนบานใกลที่สุด) ของกรณีหรือเง่ือนไขที่เหมือนกันหรือใกลเคียงกันมาก

ที่สุด โดยจะหาผลรวม (Count Up) ของจํานวนเง่ือนไข หรือกรณีตางๆ สําหรับแตละคลาส และ

กําหนดเง่ือนไขใหมๆ ใหคลาสที่เหมือนกันกับคลาสที่ใกลเคียงกันมากที่สุด  

 ขั้นตอนวิธีการคนหาเพื่อนบานใกลที่สุด 

 การนําเทคนิคของขั้นตอนวิธีการเพ่ือนบานใกลที่สุดไปใชน้ัน เปนการหาระยะหางระหวางแต

ละตัวแปร (Attribute) ในขอมูล จากน้ันก็คํานวณคาออกมา ซึ่งวิธีน้ีจะเหมาะสําหรับขอมูลแบบ

ตัวเลข แตตัวแปรที่เปนคาแบบไมตอเน่ืองน้ันก็สามารถทําได เพียงแตตองการการจัดการแบบพิเศษ

เพ่ิมขึ้น อยางเชน ถาเปนเรื่องของสี เราจะใชอะไรวัดความแตกตางระหวางสีนํ้าเงินกับสีเขียว 

ตอจากน้ันเราตองมีวิธีในการรวมคาระยะหางของ Attribute ทุกคาที่วัดมาได เมื่อสามารถคํานวณ

ระยะหางระหวางเง่ือนไขหรือกรณีตางๆ ได จากน้ันก็เลือกชุดของเง่ือนไขที่ใชจัดคลาส มาเปนฐาน

สําหรับการจัดคลาสในเง่ือนไขใหมๆ ไดแลวเราจะตัดสินไดวาขอบเขตของจุดขางเคียงที่ควรเปนน้ัน 

ควรมีขนาดใหญเทาไร และอาจมีการตัดสินใจไดดวยวาจะนับจํานวนจุดขางเคียงตัวมันไดอยางไร โดย

ขั้นตอนวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดมีขั้นตอนโดยสรุป ดังน้ี 

 1. กําหนดขนาดของ 𝑘 (ควรกําหนดใหเปนเลขคี่) 

 2. คํานวณระยะหาง (Distance) ของขอมูลที่ตองการพิจารณากับกลุมขอมูลตัวอยาง 

 3. จัดเรียงลําดับของระยะหาง และเลือกพิจารณาชุดขอมูลที่ใกลจุดที่ตองการพิจารณาตาม

     จํานวน 𝑘 ที่กําหนดไว 

 4. พิจารณาขอมูลจํานวน 𝑘 ชุด และสังเกตวากลุม (class) ไหนที่ใกลจุดที่พิจารณาเปน   

    จํานวนมากที่สุด 

 5. กําหนด class ใหกับจุดที่พิจารณา โดยจัดใหเปน class เดียวกับ class ที่ใกลจุดพิจารณา

    มากที่สุด 

  

 สําหรับโครงขายปฏิสัมพันธโปรตีนระหวางโปรตีนการคนหา 𝑘𝑁𝑁 ถูกใชในการคนหาโปรตีน

ที่มีอิทธิพลตอโปรตีนที่สนใจ นํ้าหนักของโครงขายปฏิสัมพันธโปรตีนระหวาง โปรตีนคือคะแนนความ

เช่ือมั่นจากฐานขอมูล STRING ดังน้ันระยะทางที่เช่ือมตอระหวาง 2 โปรตีนจึงเปนการกลับกันของ

คะแนนความมั่นใจระหวาง 2 โปรตีน สูตรของการคนหา 𝑘𝑁𝑁 มีดังน้ี 
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 โดย 𝑑𝑖𝑠𝑡𝑎𝑛𝑐𝑒(𝑞, 𝑝) เปนระยะทางระหวางโปรตีน 𝑞 และ โปรตีน 𝑝 

               𝑑𝑖𝑠𝑡𝑎𝑛𝑐𝑒(𝑞, 𝑝̅)เปนระยะทางระหวางโปรตีน 𝑞 และ โปรตีน 𝑝̅ 

                     𝑃  เปนเซตของโปรตีนทั้งหมดในโครงขาย 

               𝑘𝑁𝑁(𝑞) เปนเซตของโปรตีนเพ่ือนบานที่ใกลโปรตีน 𝑞 ที่สุด 𝑘 ตัว โดยที่ 

 

∀𝑝 ∈ 𝑘𝑁𝑁(𝑞),∀𝑝̅ ∈ (𝑃 − 𝑘𝑁𝑁(𝑞)){𝑑𝑖𝑠𝑡𝑎𝑛𝑐𝑒(𝑞,𝑝) < 𝑑𝑖𝑠𝑡𝑎𝑛𝑐𝑒(𝑞, 𝑝̅)} (2.4) [7] 

 

2.7 การคนหาเพื่อนบานใกลที่สุดผกผัน  (Reverse 𝑘-Nearest Neighbors Search (𝑅𝑘𝑁𝑁))  

 การคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผันเปนวิธีที่ใชในการจัดกลุมขอมูล  โดยการตรวจสอบความ

เปนเพ่ือนบานใกลเคียงของจุดที่สนใจที่มีตอขอมูลอ่ืนๆ และกําหนดเง่ือนไขใหมใหคลาสที่เหมือนกัน

กับคลาสที่ใกลเคียงกันมากที่สุด โดยปกติจะมีพารามิเตอร 𝑘 เพ่ือระบุจํานวนเพ่ือนบานที่ใกลเคียง

ที่สุดที่พิจารณาของโหนดที่สนใจ ดังน้ันเราจึงเรียกวา 𝑅𝑘𝑁𝑁 search โดยทั่วไป แนวคิดของการ

คนหาคือการคนหาโหนดใกลเคียงที่ไดรับอิทธิพลจากโหนดที่สนใจ สําหรับโครงขายปฏิสัมพันธโปรตีน

ระหวางโปรตีนการคนหา 𝑅𝑘𝑁𝑁 ถูกใชในการคนหาโปรตีนที่ไดรับอิทธิพลจากโปรตีนที่สนใจ 

นํ้าหนักของโครงขายปฏิสัมพันธโปรตีนระหวาง โปรตีนคือคะแนนความเช่ือมั่นจากฐานขอมูล 

STRING ดังน้ันระยะทางที่เช่ือมตอระหวาง 2 โปรตีนจึงเปนการกลับกันของคะแนนความมั่นใจ

ระหวาง 2 โปรตีน สูตรของการคนหา 𝑅𝑘𝑁𝑁 ของโปรตีนที่สนใจ 𝑞 มีดังน้ี 

 

    𝑅𝑘𝑁𝑁(𝑞) = {𝑝 ∈ P|𝑞 ∈  𝑘𝑁𝑁(𝑝)}        (2.5) [7] 

 

 ซึ่ง 𝑝 ในเซตของ 𝑅𝑘𝑁𝑁(𝑞) เปนโปรตีนที่ไดรับอิทธิพลจากโปรตีน q ดังน้ันดวย

พารามิเตอร 𝑘 เดียวกัน 𝑅𝑘𝑁𝑁 และ 𝑘𝑁𝑁 ของโปรตีนที่สนใจจึงมีโปรตีนหลายชุด แทนที่จะคนหา

โปรตีน 𝑘  ที่ใกลเคียงที่สุดกับโปรตีนที่สนใจ  วิธีการ 𝑅𝑘𝑁𝑁 พยายามระบุชุดของโปรตีนที่โปรตีนที่

สนใจเปน 𝑘𝑁𝑁 ของชุดโปรตีนเหลาน้ัน ดังน้ัน 𝑅𝑘𝑁𝑁 จะใหโปรตีนที่มีขนาดเล็กลงเสมอในขณะที่ 

𝑘𝑁𝑁 จะใหโปรตีนที่ใกลเคียงที่สุด (หรือใกลเคียง) กับโปรตีนที่สนใจ ดวยวิธีการคนหาเพ่ือนบานที่

ใกลที่สุด 𝑘𝑁𝑁 ดังน้ันเพ่ือนบานที่ไมเก่ียวของที่อาจไมสงผลกระทบตอโปรตีนที่สนใจอาจรวมอยูและ

ทําใหความแมนยําในการทํานายลดลงได 
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2.8 คอนฟวชันเมทริกซ (Confusion Matrix)  

ตารางที่ 2.1  คอนฟวชันเมทริกซ 

 
 

ความหมายของคําตาง ๆ ในตาราง มีดังน้ี  

 True Positive (TP) คือ จํานวนของขอมูลจริงที่เปน Positive และแบบจําลองจําแนกวา

เปน Positive  

 True Negative (TN) คือ จํานวนของขอมูลจริงที่เปน Negative และแบบจําลองจําแนกวา

เปน Negative  

 False Positive (FP) คือ จํานวนของขอมูลจริงที่เปน Negative และแบบจําลองจําแนกวา

เปน Positive  

 False Negative (FN) คือ จํานวนของขอมูลจริงที่เปน Positive และแบบจําลองจําแนกวา

เปน Negative  

 โดยสามารถคํานวณคาตางๆ [8] เพ่ือนํามาเปรียบเทียบประสิทธิภาพดังน้ี 

 Accuracy คือ คาความถูกตอง เปน % คํานวณจาก (TP+TN) / (TP+TN+FP+FN) * 100  

 Precision คือ คาความแมนยํา เปน % คํานวณจาก TP / (TP+FP) * 100  

 Sensitivity คือ คาความไว เปน % คํานวณจาก TP / (TP+FN) * 100    

 Specificity คือ คาความจําเพาะ เปน % คํานวณจาก TN / (TN+FP) * 100   

  

 โดยคาความแมนยําจะบอกประสิทธิภาพของการจําแนกแตละคลาสวา ขอมูลที่แบบจําลอง

จําแนกน้ันมีความถูกตองแมนยํามากนอยเพียงใด ความไวจะมีประโยชนในการวินิจฉัยแยกกันผลลบ

ปลอม (false negative) เพราะวาการทดสอบย่ิงไวเทาไร โอกาสการไดผลลบ ที่ไมเปนจริงก็นอยลง

เทาน้ัน และดังน้ันถาความไวอยูที่ 100% โอกาสไดผลลบปลอมก็อยูที่ 0%  และความจําเพาะจะมี

ประโยชนในการยืนยันภาวะที่มี โดยกันผลบวกปลอม (false positive) เพราะวาการทดสอบย่ิง

จําเพาะเทาไร โอกาสการไดผลบวกที่ไมเปนจริง ก็นอยลงเทาน้ัน  
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บทที่ 3 

ข้ันตอนการดําเนินงาน 

 

ในบทที่ 3 จะอธิบายถึงรายละเอียดของวิธีการดําเนินงานในการทําวิจัยครั้งน้ี ต้ังแตการรวบรวมขอมูล 

การเตรียมขอมูลกอนการประมวลผล การสรางโมเดลการจําแนกประเภท  รวมไปถึงการเขียนคําสั่งภาษา R 

บางคําสั่งที่สําคัญตอการเปรียบเทียบวิธีการระบุยีนที่สําคัญบนโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนแตละวิธี 

3.1 การรวบรวมขอมูล 

 ผูจัดทําไดเก็บรวบรวมขอมูลโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนของแบคทีเรีย  Escherichia coli 

str. K-12 substr. MG1655_511145 จาก STRING database ซึ่งเปนฐานขอมูลหลักที่เปนทางการที่เก็บ

ขอมูลความสัมพันธระหวางโปรตีนแตละชนิด  ซึ่งความสัมพันธระหวางโปรตีนแตละรายการที่เก็บไวใน  

STRING database จะมีการใหคะแนน คะแนนเหลาน้ีเปนคะแนนที่แสดงถึงความเช่ือมั่น  ซึ่งมีคาต้ังแต 1 ถึง 

1000 ซึ่งหากโปรตีนสองชนิดมีคาความเช่ือมั่นมากจะแสดงถึงการที่โปรตีนสองชนิดมีความสัมพันธกันมาก   

ซึ่งผูจัดทําไดเลือกพิจารณาขอมูลที่มีคะแนนความเช่ือมั่นอยางนอย 900 หรือมีคะแนนความเช่ือมั่นอยางนอย 

90% เทาน้ัน 

โดยขอมูลโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน จะเก็บในลักษณะดังรูปตอไปน้ี 

 
 

 

รูปที่ 3.1 แสดงตัวอยางขอมูลโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน 

 

 

http://string-db.org/newstring_cgi/show_network_section.pl?identifier=COG0468&targetmode=cogs
http://string-db.org/newstring_cgi/show_network_section.pl?identifier=COG0468&targetmode=cogs
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3.2 การเตรียมขอมูลกอนการประมวลผล 

จากการพิจารณาขอมูลพบวา มีทั้งหมด 3 คอลัมน ประกอบดวย โปรตีนชนิดที่ 1 (protein1) โปรตีน

ชนิดที่ 2 (protein2)  และคะแนนความเช่ือมั่น (combined_score)  ซึ่งคะแนนความเช่ือมั่นในตารางจะมีคา

ต้ังแต 0 ถึง 1000 ซึ่งผูจัดทําไดเลือกพิจารณาเฉพาะความสัมพันธระหวางโปรตีนที่มีความเช่ือมั่น 90% ขึ้นไป

เทาน้ัน น่ันก็คือมีคะแนนความเช่ือมั่น (combined_score)  ต้ังแต 900 คะแนนขึ้นไป  

 เน่ืองจากการระบุยีนที่สําคัญบนโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน เปนการคํานวณที่ใชขอมูล

คอนขางมากและมีความซับซอน เพราะฉะน้ันโปรแกรมหน่ึงที่รองรับการคํานวณและจัดการขอมูลไดคือ 

RStudio ซึ่งเปนโปรแกรมที่ใชภาษา R ซึ่งทางสถิติใชกันอยางแพรหลาย สะดวกและไมเสียคาใชจาย 

นําขอมูลลงไปใน RStudio  เขียนคําสั่งโปรแกรม RStudio เพ่ือเลือกพิจารณาเฉพาะความสัมพันธ

ระหวางโปรตีนที่มีความเช่ือมั่น 90% ขึ้นไปเทาน้ัน จากรูปภาพที่ 3.2 แสดงตัวอยางคําสั่งในการเลือกชุดขอมูล

ปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนมีความเช่ือมั่น 90% ขึ้นไปเทาน้ัน 

 
รูปภาพที ่3.2 ตัวอยางคําสั่ง  

 

3.3 การสรางโมเดลการจําแนกประเภท (Classification Model Creation) 

 หลังจากน้ันนําชุดขอมูลโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนเขาในโปรแกรม  Rstudio เพ่ือนําไป

ทดสอบการสรางโมเดลการจําแนกประเภทดวยอัลกอริทึมแบบตางๆ ไดแก ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจาก

ระดับ, การคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด, การคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน 

 3.3.1 การระบุยีนที่สําคัญโดยใชความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับ (Degree Centrality)

 สรางโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนของแบคทีเรียดวยการใช โปรแกรม Rstudio จากขอมูลการ

เช่ือมโยงกับโปรตีนอ่ืนของโปรตีนที่สนใจ โดยถาโปรตีนใดมีความเช่ือมโยงกันคาเทากับ 1 ถาโปรตีนใดไมมี

ความเช่ือมโยงกันคาเทากับ 0 และนําคาที่ไดรวมออกมาเปนดีกรีรวมของโปรตีนสําหรับโปรตีนตัวอยางน้ันๆ  

จากรูปภาพที่ 3.3 แสดงตัวอยางคําสั่งในการหาดีกรีของโปรตีน 
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รูปภาพที ่3.3 แสดงตัวอยางคําสั่งในการหาดีกรีของโปรตีน 

 

รูปภาพที่ 3.4 แสดงตัวอยางผลคาดีกรีของโปรตีนแตละตัว  โดยแสดงเปน 2  คอลัมน ประกอบดวย 

ช่ือของโปรตีนแตละตัว และคาดีกรีของโปรตีนตัวน้ันๆ 

 
รูปภาพที ่3.4 แสดงตัวอยางดีกรีของโปรตีน 

 หลังจากไดผลลัพธของดีกรี ขั้นตอไปเปนการเขียนคําสั่งเพ่ือระบุยีนที่สําคัญโดยการตัดสินใจวาจะ

ทํานายเปนคลาสใดแบงเปน 3 วิธีคือ  

1) ขึ้นอยูกับวาถา ดีกรี มากกวาหรือเทากับ ควอไทลที่ 1 ของจํานวนดีกรีทั้งหมด จะระบุวาโปรตีน

ชนิดน้ันเปนโปรตีนที่สําคัญ 

2) ขึ้นอยูกับวาถา ดีกรี มากกวาหรือเทากับ ควอไทลที่ 2 ของจํานวนดีกรีทั้งหมด จะระบุวาโปรตีน

ชนิดน้ันเปนโปรตีนที่สําคัญ 

3) ขึ้นอยูกับวาถา ดีกรี มากกวาหรือเทากับ ควอไทลที่ 3 ของจํานวนดีกรีทั้งหมด จะระบุวาโปรตีน

ชนิดน้ันเปนโปรตีนที่สําคัญ 

  จากน้ันจะนําผลลัพธของการทํานายคลาสของยีนวาเปนยีนที่สําคัญหรือเปนยีนที่ไมสําคัญที่ไดไป

เปรียบเทียบกับผลการทดลองการระบุยีนที่สําคัญที่ไดจริงจากการทดลองในหองปฏิบัติการ เพ่ือวัด

ประสิทธิภาพและนําไปแสดงผลตอไป 
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 3.3.2 การระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพื่อนบานใกลที่สุด  

 ขั้นตอนวิธีการคนหาเพ่ือนบานที่ใกลสุดจะทําการจําแนกขอมูลที่ไดรับมาใหมโดยอางอิงจากขอมูลเดิม

ที่มีคุณสมบัติที่ใกลเคียงที่สุดจํานวน 𝑘 ตัวโดยจะมีขั้นตอนดังตอไปน้ี 

1. กําหนดขนาดของ 𝑘 

2. คํานวณระยะหาง (Distance) ระหวางแตละตัวแปร(Attribute) ของขอมูลที่ตองการพิจารณากับ

กลุมขอมูลตัวอยางโดยผูจัดทําไดเลือกตัวแปร(Attribute) ที่นํามาคํานวณคือความเปนจุด

ศูนยกลางโดยวัดจากระดับ (Degree Centrality) และความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากการ

คั่นกลาง (Betweenness Centrality)  

3. จัดเรียงลําดับของระยะหาง และเลือกพิจารณาชุดขอมูลที่ใกลจุดที่ตองการพิจารณาตามจํานวน 𝑘 

ที่กําหนดไว 

4. พิจารณาขอมูลจํานวน 𝑘 ชุด และสังเกตวากลุม (class) ไหนที่ใกลจุดที่พิจารณาเปนจํานวนมาก

ที่สุด 

5. กําหนด class ใหกับจุดที่พิจารณา โดยการตัดสินจวาจะระบุเปนคลาสใด ขึ้นอยูกับวา neighbors 

เปน essential มากกวา 25% ของจํานวน Neighbor ทั้งหมด เน่ืองจากขอมูลจริงจากการทดลอง

โปรตีนที่เปนโปรตีนที่สําคัญพบประมาณ 10% ของยีนทั้งหมด ดังน้ันหากเราพบวาโปรตีนที่

พิจารณามีเพ่ือนบานใกลเคียงเปนโปรตีนที่สําคัญมากกวา 25% ของจํานวน Neighbor ทั้งหมด 

จึงถือวามีโอกาสที่จะเปนโปรตีนที่สําคัญสูง 

 ซึ่งผูจัดทําไดคํานวณโดยการเขียนคําสั่งในโปรแกรม Rstudio จากรูปภาพที่ 3.5 แสดงตัวอยางคําสั่ง

ในการหาเพ่ือนบานใกลที่สุด  
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รูปภาพที ่3.5 แสดงตัวอยางคําสั่งในการหาเพ่ือนบานใกลที่สุด 

 จากน้ันจะนําผลลัพธของการทํานายคลาสของยีนวาเปนยีนที่สําคัญหรือเปนยีนที่ไมสําคัญที่ไดไป

เปรียบเทียบกับผลการทดลองการระบุยีนที่สําคัญที่ไดจริงจากการทดลองในหองปฏิบัติการ เพ่ือวัด

ประสิทธิภาพและนําไปแสดงผลตอไป 

 3.3.3  การระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพื่อนบานใกลที่สุดผกผัน   

 ใหระยะทางเปนระยะทางระหวางโปรตีน 2 ตัวและให 𝑃 เปนกลุมโปรตีนในโครงขาย และเพ่ือน

บานที่ใกลที่สุดของโปรตีน 𝑞 คือโปรตีนที่มีระยะทางใกลเคียงที่สุดกับโปรตีน 𝑞 สามารถหาไดจาก 𝑅𝑘𝑁𝑁(𝑞) 

ซึ่งไดกลาวไวแลวในสมการ 2.5 

 โดยกําหนด class ใหกับจุดที่พิจารณา 𝑞 โดยการตัดสินใจวาจะระบุเปนคลาสใดขึ้นอยูกับวาจุดที่

สนใจ 𝑞 เปน neighbors ของโปรตีนอ่ืนซึ่งเปน essential มากกวา  25% ของจํานวนโปรตีน ที่ 𝑞 ไปเปน 

neighbor ทั้งหมด เน่ืองจากขอมูลจริงจากการทดลองโปรตีนที่เปนยีนที่สําคัญพบประมาณ 10% ของโปรตีน

ทั้งหมด ดังน้ันหากเราพบวาโปรตีนที่พิจารณาเปนเพ่ือนบานใกลเคียงของโปรตีนที่สําคัญมากกวา 25% ของ

จํานวน Neighbor ทั้งหมด จึงถือวามีโอกาสที่จะเปนโปรตีนที่สําคัญสูง 

 

 ซึ่งผูจัดทําไดคํานวณโดยการเขียนคําสั่งในโปรแกรม  Rstudio จากรูปภาพที่ 3.6 แสดงตัวอยางคําสั่ง

ในการหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน  
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รูปภาพที ่3.6 แสดงตัวอยางคําสั่งในการหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน 

 

 จากน้ันจะนําผลลัพธของการทํานายคลาสของยีนวาเปนยีนที่สําคัญหรือเปนยีนที่ไมสําคัญที่ไดไป

เปรียบเทียบกับผลการทดลองการระบุยีนที่สําคัญที่ไดจริงจากการทดลองในหองปฏิบัติการ เพ่ือวัด

ประสิทธิภาพและนําไปแสดงผลตอไป 
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บทที่ 4 

ผลการดําเนินงาน 

 
 บทที่ 4 จะกลาวถึงผลการดําเนินงาน ซึ่งมีอยูดวยกัน 4 สวนหลัก ๆ คือ ผลที่ไดจากการระบุยีนที่

สําคัญโดยใชความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับ ผลที่ไดจากการระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพ่ือน

บานใกลที่สุด ผลที่ไดจากการระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน และผลการระบุยีนที่

สําคัญดวยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดและการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ที่คา 𝑘 = 1, 2, … , 100 

 

1) ผลการระบยุีนที่สาํคญัโดยใชความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับ  

 ผลจากการดําเนินงานพบวาจะไดผลลัพธดังนี ้  

 1.1) เมื่อใช ควอไทลที่ 1 เปนตัววัด  

 

ตารางที่ 4.1 คอนฟวชันเมทริกซของผลการระบุยนีทีส่าํคัญโดยใชความเปนจุดศนูยกลางโดยวัดจากระดับ

เม่ือใช ควอไทลที่ 1 เปนตัววัด 

 

 Predicted Class 

Essential Nonessential 

Actual Class 

 

Essential 427 68 

Nonessential 1781 384 

 

 ผลการดําเนินงานจะได ผลลัพธความถูกตอง 30.49% คาความแมนยํา 19.34% คาความไว 86.26% 

และคาความจําเพาะ 17.74% 

 

 1.2) เม่ือใช ควอไทลที่ 2 เปนตัววัด  

 

ตารางที่ 4.2 คอนฟวชันเมทริกซของผลการระบุยนีทีส่าํคัญโดยใชความเปนจุดศนูยกลางโดยวัดจากระดับ

เม่ือใช ควอไทลที่ 2 เปนตัววัด 

 Predicted Class 

Essential Nonessential 

Actual Class 

 

Essential 312 183 

Nonessential 1120 1045 
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 ผลการดําเนินงานจะได ผลลัพธความถูกตอง  51.02% คาความแมนยํา  21.79% คาความไว  

63.03% และคาความจําเพาะ 48.27% 

 

 1.3) เม่ือใช ควอไทลที่ 3 เปนตัววัด  

 

ตารางที่ 4.3 คอนฟวชันเมทริกซของผลการระบุยนีทีส่าํคัญโดยใชความเปนจุดศนูยกลางโดยวัดจากระดับ

เม่ือใช ควอไทลที่ 3 เปนตัววัด 

 

 Predicted Class 

Essential Nonessential 

Actual Class 

 

Essential 175 320 

Nonessential 505 1660 

 

 ผลการดําเนินงานจะได ผลลัพธความถูกตอง 68.98% คาความแมนยํา  25.74% คาความไว  

35.35% และคาความจําเพาะ 76.67% 

 

2) ผลการระบุยีนท่ีสําคญัโดยใชการคนหาเพื่อนบานใกลท่ีสุด 

 

ตารางที่ 4.4 คอนฟวชันเมทริกซของผลการระบุยนีทีส่าํคัญโดยใชการคนหาเพื่อนบานใกลทีสุ่ด 

 Predicted Class 

Essential Nonessential 

Actual Class 

 

Essential 216 279 

Nonessential 986 1179 

 

 จากการระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด ที่พารามิเตอร 𝑘 = 50 ผลการดําเนินงาน

จะไดผลลัพธดังน้ี  ผลลัพธความถูกตอง 52.44%  คาความแมนยํา 17.97%  คาความไว 43.64% และคา

ความจําเพาะ 54.46% 
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3) ผลการระบุยีนท่ีสําคญัโดยใชการคนหาเพื่อนบานใกลท่ีสุดผกผัน 

 

ตารางที่ 4.5 คอนฟวชันเมทริกซของผลการระบุยนีทีส่าํคัญโดยใชการคนหาเพื่อนบานใกลทีสุ่ดผกผัน 

 Predicted Class 

Essential Nonessential 

Actual Class 

 

Essential 203 292 

Nonessential 460 1705 

 

 จากการระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ที่พารามิเตอร 𝑘 = 50 ผลการ

ดําเนินงานจะไดผลลัพธดังน้ี  ผลลัพธความถูกตอง 71.73% คาความแมนยํา 30.62% คาความไว  41.01% 

และคาความจําเพาะ 78.75% 

 

ตารางที่ 4.6 ผลการระบุยีนที่สําคัญดวยวิธีตางๆ 

 Degree Centrality 

ควอไทลที ่1 ควอไทลที ่2 ควอไทลที ่3 

Accuracy(%) 30.49 51.02 68.98 

precision(%) 19.34 21.79 25.76 

sensitivity(%) 86.26 63.03 35.35 

specificity(%) 17.74 48.27 76.67 
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4) ผลการระบุยีนท่ีสําคญัดวยวิธีการคนหาเพื่อนบานใกลท่ีสุดและการคนหาเพื่อนบานใกล

ท่ีสุด ผกผัน ท่ีคา 𝒌 = 1, 2, … , 100 

 4.1 ) คาความถูกตองโดยวิธีการคนหาเพือ่นบานใกลทีสุ่ดและการคนหาเพื่อนบานใกลที่สุดผกผนั 

ที่คา k = 1, 2, … , 100 

 
กราฟที่ 4.1 แสดงผลคาความถูกตองโดยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สดุและการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด

ผกผัน ที่คา 𝑘 = 1, 2, … , 100 

 ผลการดําเนินงานจะไดวาวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน มีคาความถูกตองมากกวาวิธีการ

คนหาเพ่ือนบานใกลทีสุ่ด ทุกคา 𝑘 = 1, 2, … , 100 

  4.2 ) คาความแมนยําโดยวิธีการคนหาเพือ่นบานใกลทีสุ่ดและการคนหาเพื่อนบานใกลที่สุดผกผนั 

ที่คา 𝑘 = 1, 2, … , 100 

 
กราฟที่ 4.2 แสดงผลคาความแมนยําโดยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สดุและการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด

ผกผัน ที่คา 𝑘 = 1, 2, … , 100 
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 ผลการดําเนินงานจะไดวาวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน มีคาความแมนยํามากกวาวิธีการ

คนหาเพ่ือนบานใกลทีสุ่ด ทุกคา  𝑘 = 1, 2, … , 100 

  

 4.3 ) คาความไวโดยวิธีการคนหาเพื่อนบานใกลทีสุ่ดและการคนหาเพื่อนบานใกลที่สุดผกผัน ทีค่า 

𝒌 = 1, 2, … , 100 

 

 
กราฟที่ 4.3 แสดงผลคาความไวโดยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลทีสุ่ดและการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ที่

คา 𝑘 = 1, 2, … , 100 

  

 ผลการดําเนินงานจะไดวาวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด มีคามีคาความไวมากกวาวิธีการคนหา

เพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ที่คา 𝑘 = 1, 2, … , 100 ทั้งหมด 81 วิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน มีคา

ความไวมากกวาวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด ที่คา 𝑘 = 1, 2, … , 100 ทั้งหมด 19 คา  
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 4.4 ) คาความจําเพาะโดยวิธีการคนหาเพื่อนบานใกลที่สุดและการคนหาเพื่อนบานใกลทีสุ่ด 

ผกผัน ทีค่า 𝒌 = 1, 2, … , 100 

 

 
 กราฟที่ 4.4 แสดงผลคาความจําเพาะโดยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สดุและการคนหาเพ่ือนบาน

ใกลทีสุ่ดผกผัน ที่คา 𝑘 = 1, 2, … , 100 

  

 ผลการดําเนินงานจะไดวาวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน มีคาความจําเพาะมากกวาวิธีการ

คนหาเพ่ือนบานใกลทีสุ่ด ทุกคา 𝑘 = 1, 2, … , 100 
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บทที่ 5 

 ขอสรุปและขอเสนอแนะ 
   

 ในบทน้ีจะสรุปผลจากบทที ่4 คือ วิเคราะหผลหลังจากการดําเนินคําสั่งของโปรแกรมตาง ๆ เรียบรอย 

แลวนํามาสูขอสรุปวาอยางไร ซึ่งจะแบงออกเปน 2 สวนใหญ ๆ  

 

5.1 ขอสรุป  

 จากการระบุยีนที่สําคัญดวยชุดขอมูลทดสอบพบวา วิธีการระบุยีนที่สําคัญที่มีคาความถูกตองมาก

ที่สุด เปน 74.02% คือวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ที่พารามิเตอร 𝑘 = 60 วิธีการระบุยีนที่สําคัญที่มี

คาความแมนยํามากที่สุด เปน 41.01% คือวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ที่พารามิเตอร 𝑘 = 23  

วิธีการระบุยีนที่สําคัญที่มีคาความไวมากที่สุด เปน 86.26% คือการระบุยีนที่สําคัญโดยใชความเปนจุด

ศูนยกลางโดยวัดจากระดับเมื่อใช ควอไทลที่ 1 เปนตัววัด วิธีการระบุยีนที่สําคัญที่มีคาความจําเพาะมากที่สุด 

เปน 83.46%  คือการระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ที่พารามิเตอร 𝑘 = 8 และ

จากการทดสอบพบวาวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน มีคาความถูกตอง คาความแมนยํา และคา

ความจําเพาะ มากกวาวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด ทุกคา 𝑘 = 1, 2, … , 100 และวิธีการคนหาเพ่ือนบาน

ใกลที่สุด มีคาความไวมากกวาวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ที่คา 𝑘 = 1, 2, … , 100 ทั้งหมด 81 คา  

 ดังน้ันสามารถสรุปผลไดวา การระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน มี

ประสิทธิภาพในการระบุยีนที่สําคัญมากที่สุด เน่ืองจากมีคาความถูกตอง คาความแมนยํา และคาความจําเพาะ 

มากกวาวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด ทุกคา 𝑘 = 1, 2, … , 100 และวิธีการระบุยีนที่สําคัญโดยใชความเปน

จุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับ 

 

5.2 ขอเสนอแนะจากการทําโครงงานนี้ 

 1. ควรระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ที่พารามิเตอร 𝑘 อ่ืนๆเพ่ือนํามา

 เปรียบเทียบประสิทธิภาพที่คา 𝑘 ตางๆ 

 2. สามารถนําแนวคิดที่ไดไปพัฒนาตอในการระบุยีนที่สําคัญของสิ่งมีชีวิตอ่ืนๆตอไปได 
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__________________________________________________________________________________________________________ 

 

หลักการและเหตุผล 

 ยีนที่สําคัญ (essential genes) คือยีนที่สําคัญตอการดํารงชีวิตของสิ่งมีชีวิต ยีนที่สําคัญถือเปน

รากฐานของเซลลสิ่งมีชีวิต เซลลทุกเซลลจึงมียีนที่สําคัญอยูจํานวนหน่ึง การระบุยีนที่สําคัญไมเพียงแตจะเปน

ความตองการขั้นพ้ืนฐานสําหรับการอยูรอดของสิ่งมีชีวิต แตยังสําคัญสําหรับการคนหายีนของมนุษยและยา

ตานเช้ือแบคทีเรียและเช้ือโรคตางๆ อีกดวย วิธีการทดลองในการระบุยีนที่สําคัญมีคาใชจายสูง มีหลายขั้นตอน 

และใชเวลานาน ดวยการเก็บขอมูลของลําดับยีนและขอมูลการทดลองที่มีปริมาณมาก จึงมีการนําเสนอวิธีการ

จํานวนมากสําหรับการระบุโปรตีนที่สําคัญซึ่งเปนประโยชนสําหรับการคัดกรองเลือกยีนสําหรับศึกษาเพ่ิมเติม

ในหองทดลอง เปนการลดคาใชจายในการทําการทดลองตอไป โดยวิธีการที่ทันสมัยที่สุดสําหรับการระบุ

โปรตีนที่สําคัญโดยอาศัยการเรียนรูดวยเครื่องและคุณสมบัติโทโปโลยีของโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน 

ซึ่งช้ีใหเห็นถึงความกาวหนาและขอจํากัดของวิธีการปจจุบัน ในปจจุบันมีการสรางฐานขอมูลของยีนที่สําคัญ  

(a database of essential genes: DEG ) [1] ทั้งหมดที่มีอยูในปจจุบันไว เพราะฉะน้ันการวิเคราะหหายีนที่

สําคัญจึงสามารถชวยในการตอบคําถามเกี่ยวกับสิ่งที่เปนหนาที่พ้ืนฐานที่จําเปนตอการดํารงชีวิตของเซลลได 

 จากการศึกษาเก่ียวกับการระบุยีนที่สําคัญในแบคทีเรียเพ่ือระบุเปาหมายยาที่มีประสิทธิภาพในการ

ยับย้ังการเจริญเติบโตของแบคทีเรีย โดยใชคุณสมบัติลักษณะทางโทโปโลยีของโครงขายทางชีววิทยา [2] 

พบวาคุณสมบัติลักษณะทางโทโปโลยีหน่ึงที่นํามาใชคือ ความเปนศูนยกลาง(Centrality) ประกอบดวย ความ

เปนจุดศูนยกลางดีกรีหรือความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับ (Degree Centrality), ความเปนจุด

ศูนยกลางโดยวัดจากความใกลชิด(Closeness Centrality), ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากการคั่นกลาง 

(Betweenness Centrality) และความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากเวกเตอรลักษณะเฉพาะ(Eigenvector 

Centrality) ของโหนดยีนในโครงขายทางชีววิทยาที่ศึกษา ซึ่งจากการศึกษาดวยความเปนจุดศูนยกลางโดยวัด
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จากระดับ (Degree Centrality) เปนการคนหาวายีนใดบางที่เปนจุดศูนยกลางของการเช่ือมโยง (Hub) ซึ่งถือ

เปนตําแหนงที่มีอิทธิพลสูงสุดในโครงขาย วัดไดจากจํานวนเสนเช่ือมโยงทั้งหมดที่โยงเปนโหนดยีนน้ัน โดย

พบวาหากยีนตัวใดที่เปนจุดศูนยกลางของการเช่ือมโยง (Hub) เปนไปไดวายีนน้ันเปนยีนที่สําคัญ [2] และ 

ความเปนศูนยกลาง (Centrality) อ่ืนๆมีแนวโนมในลักษณะเดียวกันดวย [2] จะเห็นไดวาการใชคุณลักษณะ

ทางโทโปโลยีของโหนดในโครงขายมีประสิทธิภาพเพียงพอที่จะใชระบุยีนที่สําคัญ โดยเฉพาะความเปนจุด

ศูนยกลางดีกรี อยางไรก็ตามโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนสามารถจําลองไดดวยกราฟถวงนํ้าหนัก ทําให

การพิจารณาดีกรีของโหนดสามารถพิจารณาดวยดีกรีแบบถวงนํ้าหนัก และสามารถขยายการประยุกตใชกับ

การคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด (k-Nearest Neighbors search (kNN)) และการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด

ผกผัน (Reverse k-Nearest Neighbors search (RkNN))  ได 

 วิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน [3] เปนวิธีการหาโหนดเพ่ือนบานที่ไดรับอิทธิพลจากโหนด

ของขอมูลที่นํามาวิเคราะหในโครงขาย สําหรับโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนมีการศึกษาและประยุกตใช

ในการอนุมานความสัมพันธระหวางโปรตีนและโรค โดยอาศัยการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ใชเพ่ือระบุ

ผลกระทบของโปรตีนที่สนใจตอโปรตีนอ่ืนในโครงขาย จากน้ันความสัมพันธระหวางโปรตีนและโรคจะถูก

อนุมานไดโดยใชวิธีทดสอบขอมูลทางสถิติ [4] 

ในโครงงานน้ี ผูดําเนินการจึงสนใจที่จะศึกษาและประยุกตใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผันเขา

มาชวยหายีนที่สําคัญในโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนในแบคทีเรีย โดยจะนําขอมูลโครงขายปฏิสัมพันธ

ระหวางโปรตีนในแบคทีเรีย และขอมูลยีนที่สําคัญ มาวิเคราะหรวมกันเพ่ืออนุมานหายีนหรือโปรตีนที่สําคัญตัว

ใหม ซึ่งจะเปนประโยชนตอการพัฒนายาตานเช้ือแบคทีเรียตอไปไดในอนาคต 

 

วัตถุประสงค 

เพ่ือคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผันบนโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนในการระบุยีนที่สําคัญใน

แบคทีเรีย  
 

ขอบเขตของโครงงาน 

1. สนใจศึกษาการระบุยีนที่สําคัญของแบคทีเรีย Escherichia coli เทาน้ัน 

2. ขอมูลยีนที่สําคัญไดมาจาก DEG: a database of essential genes. 

 3. ขอมูลโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน STRING database 
 

 

 

 

 

 

 

http://string-db.org/newstring_cgi/show_network_section.pl?identifier=COG0468&targetmode=cogs


30 
 

วิธีการดําเนินงาน 

 

ก. แผนการศึกษา 

1. ศึกษาคนควาทฤษฎี 

2. ศึกษางานวิจัยที่เกี่ยวของ 

3. กําหนดแนวทางในการดําเนินการคนหาขอมูลและวิเคราะหขอมูล 

4. สรางโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนของแบคทีเรีย 

5. เขียนโปรแกรมเพ่ือระบุยีนที่สําคัญโดยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน 

6. ประเมินประสิทธิภาพกับวิธีการอ่ืน 

7. ปรับปรุงแกไขและอภิปรายผล 

8. จัดทําเอกสารรายงานฉบับสมบูรณ 

 

ข. ระยะเวลาที่ศึกษา 

ขั้นตอนการดําเนินการ 
ป 2561 ป 2562 

ส.ค. ก.ย. ต.ค. พ.ย. ธ.ค. ม.ค. ก.พ. มี.ค. เม.ย. 

1.ศึกษาคนควาทฤษฎี           

2.ศึกษางานวิจัยที่เกี่ยวของ          

3.กําหนดแนวทางในการดําเนินการคนหา

ขอมูลและวิเคราะหขอมูล 

         

 4.สรางโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน

ของแบคทีเรีย 

         

5.เขียนโปรแกรมเพ่ือระบุยีนที่สําคัญโดย 

วิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน 

         

6.ประเมินประสิทธิภาพกับวิธีการอ่ืน          

7.ปรับปรุงแกไขและอภิปรายผล          

8. จัดทําเอกสารรายงานฉบับสมบูรณ          
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ประโยชนท่ีคาดวาจะไดรับ 

ก. ประโยชนดานความรูและประสบการณตอนิสิต 

1. ไดความรูและความเขาใจเกี่ยวกับวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผันมากย่ิงขึ้น 

2. ไดความรูและความเขาใจเกี่ยวกับการระบุยีนที่สําคัญบนโครงขายโปรตีนมากย่ิงขึ้น 

3. ไดเพ่ิมประสบการณการเขียนโปรแกรม R สําหรับการทํางานวิเคราะหขอมูลซึ่งเปนที่นิยม 

   ในปจจุบัน 

 ข. ประโยชนที่ไดจากโครงงานที่พัฒนาขึ้น 

1. ไดวิธีการระบุยีนที่สําคัญบนโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนโดยการวิเคราะหขอมูล  

   ผานวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผันได 

2. สามารถนําแนวคิดที่ไดไปพัฒนาตอในการระบุยีนที่สําคัญของสิ่งมีชีวิตอ่ืนๆตอไปได 

 

อุปกรณและเครื่องมือท่ีใช 

ก. ฮารดแวร 

1. คอมพิวเตอร 

2. อุปกรณจัดเก็บขอมูลสํารอง  

3. กระดาษ A4 

ข. ซอฟตแวร 

1. โปรแกรม R 

2. โปรแกรม Microsoft Word 
 

งบประมาณ 

1. คาอุปกรณจัดเก็บขอมูลสํารอง 2500 บาท. 

2. คากระดาษ A4 400 บาท. 

3. คาเขาเลมโครงงาน 600 บาท 

4. คาถายเอกสาร 400 บาท 

5. Handy Drive 16 GB 500 บาท 

6. คาปริ้นสงาน 600 บาท 

รวมทั้งสิ้น 5,000 บาท 
 

 

 

 

 

 



32 
 

 

เอกสารอางอิง 

 

[1]  R. Zhang, “DEG: a database of essential genes”  [Online] . 2005 . Available from:  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/m/pubmed/14681410/[2005,January 1]. 

[2]  K. Plaimas, R. Eils, and R. Konig, “Identifying essential genes in bacterial metabolic   

networks with machine learning methods”,  BMC Syst Biol, vol.4, pp. S1-S8, 2010. 

[3]  A. Cheema, “Reverse nearest neighbors,” (Master’s thesis, Computer Science &      

Engineering, The University of New South Wales, Sydney Australia, 2007). 

 [4]  K. Plaimas and A. Suratanee. “Reverse Nearest Neighbor Search on a Protein-Protein      

 Interaction Network to Infer Protein-Disease Associations”, Bioinformatics and Biology Insights, 

Vol. 11, pp. 1–11, 2017. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Plaimas%20K%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20438628
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Eils%20R%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20438628
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=K%26%23x000f6%3Bnig%20R%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20438628
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/journals/475/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/issues/185047/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Plaimas%20K%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=20438628
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Suratanee%20A%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=28757797


33 
 

ภาคผนวก ข 

ขอมูลโปรแกรม R 

 

1. ขอมูลเก่ียวกับภาษา R และโปรแกรม R Studio  

1.1 ภาษา R  

R เปนภาษาโปรแกรมที่ใชสําหรับการประมวลผลทางดานสถิติและแสดงผลทางดานกราฟฟกตาง ๆ 

ตัวโปรแกรมน้ันมีใชกันอยางแพรหลายซึ่งคลายกับภาษาอีกภาษาหน่ึงที่ใชกันกวางขวางเชนกัน น่ันคือภาษา S 

ซึ่งถูกพัฒนาจากทางหองวิจัยเบล (Bell Laboratories) โดย จอหน แชมเบอรส (John Chambers) และคณะ 

ในทางการศึกษาและงานวิจัยงานตาง ๆ นิยมใชภาษา R ขอดีของภาษาน้ีคือ เปนฟรีแวรที่สามารถบรรจุลง 

(Download) คอมพิวเตอรไดทั่วไป และสามารถหาวิธีแกไขตาง ๆ ไดงายหากเจอสถานการณผิดปกติทาง

โปรแกรม  

1.2 RStudio  

RStudio เปนโปรแกรมตอประสานที่ถูกรวบรวมและพัฒนาขึ้นจาก R ซึ่งประกอบไปดวยหลาย ๆ 

สวนซึ่งจะกลาวในหัวขอถัดไป ทางโปรแกรมน้ันมีชุดคําสั่งสําเร็จจรูปที่สนับสนุนการคํานวณทางสถิติคอนขาง

เยอะและรวมไปถึงงานในโครงงานครั้งนี ดวย จึงทําใหการใชงานน้ันมีความสะดวกและเปนที่นิยมมากกวา

แบบภาษา R  

1.3 หนาตางของ RStudio  

หลังจากที่ลงโปรแกรมเปนทีเ่รียบรอยแลว พอเขาหนาโปรแกรมก็จะพบกับหนาตางที่ใชปฏิบัติงานซึ่ง

ประกอบดวย 4 สวนหลัก ๆ ไดแก  

• มุมซายลาง: สวนเฝาคุม (Console window) เปนสวนที่ใชในการดําเนินงานคําสั่งตาง ๆ 

เมื่อกด Enter ตัวโปรแกรมจะดําเนินการคําสั่งที่ถูกเขียนไวทันที โดยสามารถเขียนรหสัหรือคําสั่ง 

ตาง ๆ ตรงตัวพรอม (prompt) คือ “>”  

• มุมบนซาย: หนาตางแกไข (Script window) เปนสวนที่ใชพิมพหรือแกไขคําสั่งและรหสั 

ตาง ๆ โดยที่โปรแกรมจะไมดําเนินการจนกวาจะสั่ง นอกจากน้ียังสามารถเรียกคําสั่งเกาออกมา

ตรวจสอบได หรือแสดงผลของตารางงานได  

• มุมขวาบน: พ้ืนที่ทํางาน (Workspace) เปนสวนที่จะเก็บประวัติการทํางานและชุดคําสั่งหรือ

แฟมงานเอาไวสามารถเรียกดูได และเก็บช่ือตัวแปร ชนิดของตัวแปร ขนาดและความยาว  

• มุมลางขวา: แฟมงาน / จอแสดงผลกราฟหรือ แผนภาพ / คําแนะนําชุดคําสั่งสําเร็จรูป / ตัว

ชวยหาขอมูล  
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รูปภาพที ่1: หนาตางของ RStudio 

 
1.4 สัญลักษณที่ใชบอยในโปรแกรม 

สัญลักษณ ความหมาย 

a <− b นําคา b เก็บลงใน a 

a : b ลําดับจํานวนเต็มตั งแต a ถึง b 

a$b ขอมูล b จาก a 

c(a,b) เวกเตอร a,b 

a[b] ดึงขอมูล a ที่มเีง่ือนไข b 

a[,b] ดึงแถวแนวต้ัง b ของขอมูล a 

#a หมายเหตุ 

& และ 

NA ไมมีขอมูล 

ตารางที่ 1: สญัลักษณที่ใชในคําสั่ง 
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1.5 รหัสและคาสั่งตาง ๆ ที่ใชในโครงงาน 

 

 

คําอธิบาย 

เริ่มตนใชงาน 

 

 

คําอธิบาย 

อานไฟลคั่นดวยเครื่องหมายจุลภาค 

 

 

คําอธิบาย 

อานไฟลที่คั่นดวยเครื่องหมายอัฒภาค 

 

 

คําอธิบาย 

อานในไฟลที่มีตัวคั่น 

 

 

คําอธิบาย 

สราง Matrix  โดย nrow และ ncol คือจํานวนของแถวและคอลัมนตามลําดับ 

 

 

คําอธิบาย 

เปนการจัดเก็บขอมูล ซึ่งเปนขอมูลแบบตาราง 

 

 

คําอธิบาย 

ติดต้ังและทําการ load package 

 

 

คําอธิบาย 

แสดงของมูลในรูปแบบฮิสโตแกรม 

library() 

read_csv () 

read_csv2 () 

read_delim () 

matrix(nrow = 1, ncol = 1) 

data.frame() 

install.packages() 

hist() 
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คําอธิบาย 

จะแสดงความยาวของอ็อบเจ็กตหน่ึง 

 

 

คําอธิบาย 

ใหช่ือของแถว 

 

 

คําอธิบาย 

เช่ือมเมทริกซตามลักษณะของจํานวนแถว 

 

 

คําอธิบาย 

เช่ือมเมทริกซตามลักษณะของจํานวนคอลัมน 

 

 

คําอธิบาย 

ควอรไทลของ y ตามควอรไทลของ x 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

length() 

row.names() 

rbind() 

cbind() 

qqplot(x, y) 
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ภาคผนวก ค  

คําสั่งตาง ๆ ในภาษา R 

 

 

 

string.data<-read.table("C:/Users/Lookwah/Desktop/Project/E. coli_Escherichia coli 

str. K-12 substr. MG1655_511145.protein.links.v10.5 (1) (1).txt", header = T) 

View(string.data) 

string.data<-string.data[string.data$combined_score>=900,] 

g<-graph.data.frame(string.data,directed = F) 

 
 

 

 

Deg <- degree(net) 

 

hist(Deg) 

 

lab_ess = read.table("Lab-Essential-data.txt",header=T) 

lab_ess$Name = row.names(lab_ess) 

 

SelQ3 <- Deg[which(Deg >= quantile(Deg)[4])] 

names(SelQ3) 

df1<-as.data.frame(cbind(names(SelQ3), SelQ3 , "E")) 

colnames(df1)<-c("Protein","SelQ3" , "Predict") 

head(df1) 

 

nonSelQ3 <- Deg[which(Deg < quantile(Deg)[4])] 

names(nonSelQ3) 

โหลดข้อมูลและเลือกข้อมูลที่จะนํามาทดสอบ 

การระบุยีนท่ีสําคัญโดยใชความเปนจุดศูนยกลางโดยวดัจากระดับและสรางคอนฟวเมทริกซจากผล

การทดสอบ 
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dfn1<-as.data.frame(cbind(names(nonSelQ3), nonSelQ3 , "N")) 

colnames(dfn1)<-c("Protein","SelQ3" , "Predict") 

head(dfn1) 

 

Q3 <- merge(df1,dfn1, all = TRUE) 

 

acc_Q3 <- merge(lab_ess, Q3, by.x="Name",by.y="Protein") 

head(acc_Q3) 

 

C3 = confusionMatrix(acc_Q3$Predict,acc_Q3$Ess,mode="everything") 

 

SelQ2 <- Deg[which(Deg >= quantile(Deg)[3])] 

names(SelQ2) 

df2<-as.data.frame(cbind(names(SelQ2), SelQ2, "E")) 

colnames(df2)<-c("Protein","SelQ2","Predict") 

head(df2) 

 

nonSelQ2 <- Deg[which(Deg < quantile(Deg)[3])] 

names(nonSelQ2) 

dfn2<-as.data.frame(cbind(names(nonSelQ2), nonSelQ2 , "N")) 

colnames(dfn2)<-c("Protein","SelQ2" , "Predict") 

head(dfn2) 

 

Q2 <- merge(df2,dfn2, all = TRUE) 

 

acc_Q2 <- merge(lab_ess, Q2, by.x="Name",by.y="Protein") 

head(acc_Q2) 

 

C2 = confusionMatrix(acc_Q2$Predict,acc_Q2$Ess,mode="everything") 
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SelQ1 <- Deg[which(Deg >= quantile(Deg)[2])] 

names(SelQ1) 

df3<-as.data.frame(cbind(names(SelQ1), SelQ1, "E")) 

colnames(df3)<-c("Protein","SelQ1", "Predict") 

head(df3) 

 

nonSelQ1 <- Deg[which(Deg < quantile(Deg)[2])] 

names(nonSelQ1) 

dfn3<-as.data.frame(cbind(names(nonSelQ1), nonSelQ1 , "N")) 

colnames(dfn3)<-c("Protein","SelQ1" , "Predict") 

head(dfn3) 

 

Q1 <- merge(df3,dfn3, all = TRUE) 

 

acc_Q1 <- merge(lab_ess, Q1, by.x="Name",by.y="Protein") 

head(acc_Q1) 

 

C1 = confusionMatrix(acc_Q1$Predict,acc_Q1$Ess,mode="everything") 

 

 

 

 

library(igraph) 

 

string.data<-read.table("C:/Users/Lookwah/Desktop/Project/E. coli_Escherichia coli 

str. K-12 substr. MG1655_511145.protein.links.v10.5 (1) (1).txt", header = T) 

 

#View(string.data) 

การระบุยีนท่ีสําคัญโดยใชการคนหาเพื่อนบานใกลที่สุดและสรางคอนฟวเมทริกซจากผลการทดสอบ 
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string.data<-string.data[string.data$combined_score>=900,] 

g<-graph.data.frame(string.data,directed = F) 

#remove multiple edges 

net<-simplify(g, remove.multiple=T) 

 

 

#Finding properties of network 

#Degree 

#Node <- V(net)$name 

Deg <- degree(net) 

 

#Betweenness 

bw <- betweenness(net, directed = F) 

names(bw) 

df4<- as.data.frame(cbind(names(bw), bw)) 

colnames(df4)<-c("Protein","bw") 

head(df4) 

 

# Import known essential protein data 

lab_dat = read.delim("C:/Users/Lookwah/Desktop/Project/inline-supplementary-

material-5.txt") 

 

# Create Name of each protein in this dataset to match with its form on string 

database 

# (I guess it must be "511145.bxxxx" so, I combine "511145" and its "b number".) 

lab_dat$Name = 

data.frame(lapply(lab_dat[9],function(x){paste("511145",x,sep=".")})) 
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#Create dataframe that contains only protein name (b number) and it genetic 

properties 

lab_ess = data.frame("Name" = lab_dat$Name,"Ess" = lab_dat$X.19) 

names(lab_ess) = c("Name","Ess")   #Change column name to make it easy to 

understand 

lab_ess = lab_ess[-c(1,2,3),]      #Drop row 1,2,3 because its "Name" is blank. 

 

#Crate dataframe of protein name and its degree. 

Deg_df = data.frame(Deg) 

Deg_df$Name = row.names(Deg_df) 

 

#Crate dataframe of protein name and its bw. 

BW_df = data.frame(bw) 

BW_df$Name = row.names(BW_df) 

 

#Combine 3 dataframe with same "Name" 

Deg_BW_df = merge(BW_df,Deg_df,by.x = "Name", by.y = "Name") 

full_dat = merge(Deg_BW_df,lab_ess,by.x = "Name", by.y = "Name") 

 

#Delete row that the genetic properties is not "E" or "N" 

dat = full_dat[full_dat$Ess == "E" | full_dat$Ess == "N",] 

dat = unique(dat)               #Also delete duplicate rows. 

row.names(dat) = dat$Name       #Make its row name to be the protein name 

dat = dat[-c(1)]                #Since we move protein name data into row name, 

then we can drop it. 

 

##Data preparation for kNN 

#Since our data have imbalance class, we will try to select a positive sample ("E") 

and 
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#a negetive sample ("N") with the same proportion (8:2). 

pos_dat = dat[dat$Ess=="E",]         #create data with only positive sample 

neg_dat = dat[dat$Ess=="N",]         #create data with only negative sample 

pos_idxs = sample(1:nrow(pos_dat),as.integer(0.8*nrow(pos_dat)))    #randomly 

select 80% of index from pos_dat 

neg_idxs = sample(1:nrow(neg_dat),as.integer(0.8*nrow(neg_dat)))    #randomly 

select 80% of index from neg_dat 

train = rbind(pos_dat[pos_idxs,],neg_dat[neg_idxs,])         #We select the data with 

the index that we randomly select 

test = rbind(pos_dat[-pos_idxs,],neg_dat[-neg_idxs,])        #above as training set, 

and the rest is test set. 

 

alldata <- rbind(train,test) 

 

#### my knn   #### 

 

source("C:/Users/Lookwah/Desktop/Project/script.R") 

 

#data <- test[,1:2] 

#class <- as.character(test[,3]) 

data <- alldata[,1:2] 

class <- as.character(alldata[,3]) 

 

 

class[which(class == "E")] <- 1 

class[which(class == "N")] <- 0 

class <- as.numeric(class) 

names(class) <- row.names(data) 
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knn.res <- knn.predict(data, class, k=50) 

knn.perf <- performance.matrix(knn.res,class) 

 

 

 

library(igraph) 

 

string.data<-read.table("C:/Users/Lookwah/Desktop/Project/E. coli_Escherichia coli 

str. K-12 substr. MG1655_511145.protein.links.v10.5 (1) (1).txt", header = T) 

 

#View(string.data) 

string.data<-string.data[string.data$combined_score>=900,] 

g<-graph.data.frame(string.data,directed = F) 

#remove multiple edges 

net<-simplify(g, remove.multiple=T) 

 

 

#Finding properties of network 

#Degree 

#Node <- V(net)$name 

Deg <- degree(net) 

 

#Betweenness 

bw <- betweenness(net, directed = F) 

names(bw) 

df4<- as.data.frame(cbind(names(bw), bw)) 

colnames(df4)<-c("Protein","bw") 

head(df4) 

 

การระบุยนีทีส่าํคัญโดยใชการคนหาเพื่อนบานใกลทีสุ่ดผกผันและสรางคอนฟวเมทริกซจากผลการทดสอบ 
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# Import known essential protein data 

lab_dat = read.delim("C:/Users/Lookwah/Desktop/Project/inline-supplementary-

material-5.txt") 

 

# Create Name of each protein in this dataset to match with its form on string 

database 

# (I guess it must be "511145.bxxxx" so, I combine "511145" and its "b number".) 

lab_dat$Name = 

data.frame(lapply(lab_dat[9],function(x){paste("511145",x,sep=".")})) 

 

#Create dataframe that contains only protein name (b number) and it genetic 

properties 

lab_ess = data.frame("Name" = lab_dat$Name,"Ess" = lab_dat$X.19) 

names(lab_ess) = c("Name","Ess")   #Change column name to make it easy to 

understand 

lab_ess = lab_ess[-c(1,2,3),]      #Drop row 1,2,3 because its "Name" is blank. 

 

#Crate dataframe of protein name and its degree. 

Deg_df = data.frame(Deg) 

Deg_df$Name = row.names(Deg_df) 

 

#Crate dataframe of protein name and its bw. 

BW_df = data.frame(bw) 

BW_df$Name = row.names(BW_df) 

 

#Combine 3 dataframe with same "Name" 

Deg_BW_df = merge(BW_df,Deg_df,by.x = "Name", by.y = "Name") 

full_dat = merge(Deg_BW_df,lab_ess,by.x = "Name", by.y = "Name") 
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#Delete row that the genetic properties is not "E" or "N" 

dat = full_dat[full_dat$Ess == "E" | full_dat$Ess == "N",] 

dat = unique(dat)               #Also delete duplicate rows. 

row.names(dat) = dat$Name       #Make its row name to be the protein name 

dat = dat[-c(1)]                #Since we move protein name data into row name, 

then we can drop it. 

 

##Data preparation for kNN 

#Since our data have imbalance class, we will try to select a positive sample ("E") 

and 

#a negetive sample ("N") with the same proportion (8:2). 

pos_dat = dat[dat$Ess=="E",]         #create data with only positive sample 

neg_dat = dat[dat$Ess=="N",]         #create data with only negative sample 

pos_idxs = sample(1:nrow(pos_dat),as.integer(0.8*nrow(pos_dat)))    #randomly 

select 80% of index from pos_dat 

neg_idxs = sample(1:nrow(neg_dat),as.integer(0.8*nrow(neg_dat)))    #randomly 

select 80% of index from neg_dat 

train = rbind(pos_dat[pos_idxs,],neg_dat[neg_idxs,])         #We select the data with 

the index that we randomly select 

test = rbind(pos_dat[-pos_idxs,],neg_dat[-neg_idxs,])        #above as training set, 

and the rest is test set. 

 

alldata <- rbind(train,test) 

 

#### my rknn  #### 

 

source("C:/Users/Lookwah/Desktop/Project/script.R") 

 

#data <- test[,1:2] 
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#class <- as.character(test[,3]) 

data <- alldata[,1:2] 

class <- as.character(alldata[,3]) 

 

class[which(class == "E")] <- 1 

class[which(class == "N")] <- 0 

class <- as.numeric(class) 

names(class) <- row.names(data) 

 

rknn.res <- rknn.predict(data, class, k=50) 

rknn.perf <- performance.matrix(rknn.res,class)  

 

 

getNeighbors <- function(data, k) 

{ 

  dmatrix <- dist(data) 

  ele <- row.names(data) 

   

  nb <- NULL 

  for(i in 1:nrow(data)){ 

    slist <- names(sort(as.matrix(dmatrix)[,i])) 

    slist <- slist[-1] 

    if(is.null(slist)){ 

      nb[[ele[i]]] <- NA  

    }else{ 

      nb[[ele[i]]] <- slist[1:k] 

    } 

  } 

  return(nb)   

script.R 
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} 

 

getReNeighbors <- function(data, k){ 

  knb <- getNeighbors(data, k) 

  ele <- row.names(data) 

   

  rnb <- NULL 

  for(e in ele){ 

    listrn <- NULL 

    for(i in 1:length(knb)){ 

      fl <- which(knb[[i]] == e) 

      if(length(fl) > 0){ 

        listrn <- c(listrn,ele[i]) 

      } 

    } 

    #print(listrn) 

    if(is.null(listrn)){ 

      rnb[[e]] <- NA  

    }else{ 

      rnb[[e]] <- listrn 

    } 

  } 

  return(rnb)  

} 

knn.predict <- function(data, class, k){ 

  knb <- getNeighbors(data, k) 

  ele <- row.names(data) 

   

  cls <- NULL 
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  for(i in 1:length(knb)){ 

    if(is.na(sum(class[knb[[i]]]))){ 

      score <- 0 

    }else{ 

      score <- sum(class[knb[[i]]]) 

    } 

    #print(i) 

    #print(score) 

    #if(score >= (length(knb[[i]])-score) ){  # Majority 

    if(score/k > 0.25){    # found > 50%  ## Majority (>50%) 

      cls[i] <- 1 

    }else{ 

      cls[i] <- 0 

    } 

  } 

  names(cls) <- ele 

  return(cls) 

} 

 

rknn.predict <- function(data, class, k){ 

  rnb <- getReNeighbors(data, k) 

  ele <- row.names(data) 

   

  cls <- NULL 

  for(i in 1:length(rnb)){ 

    if(is.na(sum(class[rnb[[i]]]))){ 

      score <- 0 

    }else{ 

      score <- sum(class[rnb[[i]]]) 
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    } 

    #if(score >= (length(rnb[[i]])-score) ){  # Majority 

    if(score/k > 0.25){    # found > 25% 

      cls[i] <- 1 

    }else{ 

      cls[i] <- 0 

    } 

  } 

  names(cls) <- ele 

  return(cls) 

} 

 

performance.matrix <- function(predict, class){ 

  TP <- length(which(class[which(predict == 1)] == 1)) 

  FN <- length(which(class[which(predict == 0)] == 1)) 

  FP <- length(which(class[which(predict == 1)] == 0)) 

  TN <- length(which(class[which(predict == 0)] == 0)) 

   

  cmat <- matrix( 

    c(TP, FN,  

      FP, TN), 

    nrow=2, ncol=2, # number of rows and columns 

    byrow = TRUE, # fill matrix by rows 

    dimnames = list(c("True class 1","True class 0"), 

                    c("Pred class 1","Pred class 0")) ) 

   

  acc <- (TP+TN)/(TP+TN+FP+FN) 

  sens <- TP/(TP+FN) 

  spec <- TN/(TN+FP) 
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  prec <- TP/(TP+FP) 

 

  perf <- list(cmat = cmat, 

               accuracy = acc, 

               sensitivity = sens, 

               specificity = spec, 

               precision = prec) 

  return(perf) 

} 
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ภาคผนวก ง 

ผลการระบุยีนที่สําคัญดวยวิธีการคนหาเพื่อนบานใกลที่สุดและการคนหาเพื่อนบาน

ใกลที่สุด ผกผัน ที่คา k = 1,2,…,100 

 

คา k 
Accuracy Precision Sensitivity Specificity 

rkNN kNN rkNN kNN rkNN kNN rkNN kNN 

1 65.44 51.54 22.79 37.67 34.77 43.84 82.01 53.30 

2 68.53 46.43 23.11 18.37 29.70 54.55 77.41 44.57 

3 63.87 41.95 22.91 18.95 39.80 64.65 69.38 36.77 

4 73.53 49.89 23.54 16.10 18.79 40.20 86.05 52.10 

5 71.39 52.74 30.03 18.14 40.40 43.84 78.48 54.78 

6 63.11 44.51 22.54 17.75 31.52 54.55 75.24 42.21 

7 65.08 41.73 23.73 17.93 39.60 59.60 70.90 37.64 

8 72.44 48.91 25.10 15.82 24.24 40.40 83.46 50.85 

9 70.00 46.99 24.37 16.53 29.09 45.66 79.35 47.30 

10 67.78 45.98 23.92 17.06 33.54 49.29 75.61 45.22 

11 65.86 44.10 23.89 17.92 38.18 55.96 72.19 41.39 

12 72.48 50.45 26.72 17.00 27.47 42.83 82.77 52.19 

13 71.05 49.40 26.25 17.49 30.71 50.12 80.28 44.23 

14 68.72 47.33 25.11 17.55 34.34 49.49 76.58 46.83 

15 66.65 45.75 24.68 17.97 38.59 53.74 73.07 43.93 

16 72.82 49.92 28.77 16.60 29.49 42.02 82.73 51.73 

17 71.05 48.27 27.05 16.85 32.73 45.25 79.82 48.96 

18 69.77 47.86 27.25 18.10 37.37 51.11 77.18 47.11 

19 68.46 47.37 27.13 19.24 41.21 57.17 74.69 45.13 

20 72.26 51.02 27.71 17.21 30.51 42.83 81.80 52.89 

21 71.17 50.15 27.85 17.26 34.55 44.24 79.54 51.50 

22 70.56 49.02 28.57 18.22 38.79 50.30 77.83 48.73 

23 69.14 45.71 41.01 18.05 75.57 54.14 77.73 43.79 

24 71.50 50.19 27.74 17.32 33.13 44.44 80.28 51.50 
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25 70.86 50.08 28.26 17.49 36.77 45.25 78.66 51.18 

26 69.59 46.28 27.57 17.39 38.99 50.30 76.58 45.36 

27 68.20 45.00 27.30 17.73 42.26 53.74 74.04 43.00 

28 71.88 50.23 28.38 17.08 33.54 43.43 80.65 51.78 

29 70.68 49.70 27.77 17.70 35.96 46.67 78.61 50.39 

30 69.77 47.29 27.71 17.72 38.79 50.30 76.86 46.61 

31 68.27 46.05 26.95 18.07 41.21 53.74 74.46 44.30 

32 71.58 52.44 27.84 17.70 33.13 42.63 80.37 54.69 

33 70.64 51.65 27.80 18.13 36.16 45.45 78.52 53.07 

34 69.77 50.64 27.58 18.39 38.38 48.08 76.95 51.22 

35 68.38 49.66 26.68 18.27 40.00 49.09 74.87 49.79 

36 71.95 52.67 29.26 17.52 35.76 41.62 80.23 55.20 

37 71.50 51.17 29.55 17.79 38.38 44.45 79.08 52.61 

38 70.34 49.21 28.70 17.43 40.00 46.26 77.27 49.88 

39 69.51 48.87 28.47 18.13 42.22 49.70 75.75 48.68 

40 71.84 52.89 28.90 17.10 35.15 39.80 80.23 55.89 

41 71.65 51.95 29.73 17.46 38.38 42.42 79.26 54.13 

42 70.60 51.65 28.99 17.92 49.89 40.00 77.60 53.26 

43 70.23 51.24 29.29 18.38 42.42 47.07 76.58 52.19 

44 72.44 53.46 29.69 17.04 35.15 38.79 80.97 56.81 

45 71.80 52.41 29.60 16.80 37.37 39.39 79.68 55.38 

46 71.88 51.99 30.63 17.63 40.40 43.03 79.08 54.04 

47 71.35 51.04 30.51 17.92 42.22 45.25 78.01 52.61 

48 72.93 53.80 30.83 17.11 36.57 38.59 81.25 57.27 

49 72.37 52.67 30.77 17.29 38.79 40.81 80.05 55.38 

50 71.73 52.44 30.62 17.97 41.01 43.64 78.75 54.46 

51 70.86 51.20 29.94 18.01 42.22 45.66 77.41 52.57 

52 73.87 54.29 32.82 17.49 38.59 39.19 81.94 57.74 

53 73.35 53.72 32.63 17.94 40.61 41.62 80.83 56.49 

54 72.48 53.57 31.68 18.54 41.41 44.04 79.58 55.75 

55 71.32 52.86 30.47 18.71 42.22 45.86 77.91 54.46 
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56 73.31 54.17 32.35 17.56 39.80 39.60 80.97 57.51 

57 72.71 53.72 31.75 17.88 40.61 41.41 80.05 56.54 

58 71.39 53.27 30.03 18.31 40.40 43.64 78.76 53.27 

59 71.20 52.93 32.99 17.93 38.38 39.80 82.17 58.34 

60 74.02 54.89 32.99 18.64 43.43 45.45 77.55 54.64 

61 73.27 54.44 32.18 17.91 39.34 40.40 81.02 57.64 

62 72.48 53.98 31.40 18.22 40.40 42.22 79.81 56.67 

63 71.88 53.57 30.80 18.86 41.01 45.25 78.94 55.47 

64 73.57 55.26 32.13 18.26 37.78 40.40 81.76 58.66 

65 73.23 54.92 32.01 18.35 38.99 41.21 81.06 58.06 

66 73.12 54.36 32.37 18.87 40.81 44.04 80.51 56.72 

67 72.52 53.65 31.90 18.68 42.02 44.44 79.49 55.75 

68 72.74 54.74 30.70 18.03 36.97 40.40 80.92 58.01 

69 72.74 54.51 31.45 18.45 39.39 42.22 80.37 57.32 

70 71.77 53.68 30.12 18.26 39.19 42.82 79.21 56.17 

71 71.73 53.27 30.73 18.83 41.41 45.66 78.66 55.01 

72 73.16 55.04 31.47 18.51 37.58 41.62 81.29 58.11 

73 72.59 54.55 31.07 18.74 38.79 43.23 80.32 57.14 

74 72.26 54.40 31.10 19.05 40.40 44.65 79.54 56.63 

75 71.58 54.21 30.61 19.34 41.62 46.06 78.43 56.07 

76 73.05 55.23 31.44 18.87 37.98 42.63 81.06 58.11 

77 72.37 55.00 30.83 19.05 38.99 43.64 80.00 57.60 

78 71.50 54.62 29.92 18.90 39.60 44.04 78.80 57.04 

79 71.17 53.91 30.12 18.84 41.62 44.65 77.92 56.03 

80 71.95 61.69 29.53 20.16 36.57 35.76 80.05 67.62 

81 71.65 55.08 29.86 18.64 38.79 42.02 79.17 58.06 

82 70.90 54.66 29.15 18.79 41.21 44.04 77.18 55.89 

83 72.71 54.92 31.52 17.88 39.80 39.60 80.23 58.43 

84 70.49 53.68 29.23 18.58 41.21 44.04 77.18 55.89 

85 71.92 60.23 30.43 19.30 39.60 35.75 79.31 65.82 

86 72.11 52.63 31.26 18.47 41.62 45.25 79.08 54.32 
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87 71.28 52.26 30.42 18.83 42.22 47.27 77.92 53.39 

88 72.18 60.98 30.89 19.73 40.00 35.76 79.54 66.74 

89 71.84 66.68 30.82 19.69 41.21 36.16 78.84 66.28 

90 70.98 60.49 29.72 19.78 41.01 36.77 77.83 65.91 

91 70.83 59.55 29.96 19.90 42.42 38.79 77.32 64.30 

92 71.47 60.68 30.18 19.15 40.61 34.55 78.52 66.65 

93 71.09 60.34 29.97 19.30 41.41 35.56 77.88 66.00 

94 70.83 60.23 30.01 19.83 42.63 37.38 77.27 65.45 

95 69.89 59.81 28.75 19.85 41.82 38.18 76.30 64.75 

96 70.71 61.54 28.61 19.59 38.38 34.34 78.11 67.76 

97 70.53 60.68 28.78 19.42 39.60 35.35 77.60 66.47 

98 70.26 60.38 28.80 19.72 40.61 36.77 77.04 65.77 

99 69.92 59.85 28.61 19.68 41.21 37.58 76.49 64.94 

100 71.43 62.56 29.65 20.49 38.99 35.15 78.85 68.82 
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ประวัติผูเขียน 

 

 

 

 

 

 

 

 

 Miss Naiyakwan Chaisri 

นางสาวนัยขวัญ ไชยศร ี

วัน เดือน ปเกิด: 1 เมษายน 2540  

สถานที่เกิด: จังหวัดพัทลุง  

ชั้นปที่ 4 คณะวิทยาศาสตร  

ภาควิชาคณติศาสตรและวิทยาการคอมพิวเตอร  

สาขาวิทยาการคอมพิวเตอร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย  

มือถือ: 086-400-5783  

อีเมล: wah_za52@hotmail.com  
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