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บทคัดยอ 
งานวิจัยนี้ไดเสนอวิธีการลดมิติของยีน ดวยคาสถิติไคแสควร (Chisquare) 
และโดยทําการทดสอบประสิทธิภาพ การจําแนกประเภทของมะเร็งเม็ด
เลือดขาวกับ อัลกอริทึมซัพพอรทเวกเตอรแมชชีน ( Support Vector 
Machine) ตนไมตัดสินใจ (Decision Tree) เนอีฟเบย  ( Naïve-Bayes)        
เคเนียเรสเนเบอร (K-Nearest Neighbor) จากการทดลองพบวา การลดมิติ
ของขอมูลดวยวิธีไคแสควรแลวสงเขาประมวลผลดวยเคร่ืองจักรการเรียนรู 
โดยวัดประสิทธิภาพจากคาความถูกตอง (Accuracy) จากจํานวนมิติของ
ขอมูลที่สงผลดีที่สุดพบวา อัลกอริทึมซัพพอรทเวกเตอรแมชชีน( Support 
Vector Machine) และเคเนียเรสเนเบอร (K-Nearest Neighbor) ที่จํานวน 
300 มิติ คาความถูกตอง (Accuracy)  เทากับ 98.61 % เทากัน อัลกอริทึม  
เนอีฟเบย (Naïve-Bayes)  ที่จํานวน 4000 มิติ คาความถูกตอง (Accuracy)  
เทากับ 98.61 % อัลกอริทึม ตนไมตัดสินใจ (Decision Tree)  ที่จํานวน 1 
มิติ คาความถูกตอง (Accuracy)  เทากับ 93.06 %   
คําสําคัญ— การลดมิติขอมูล;เคร่ืองจักรการเรียนรู;การจําแนกประเภท 

                                                  

                                                     Abstract 
This research presented  dimension reduction of genes with the Chi 
Square technique.Test performance classification with Support Vector 
Machine,Decision Tree, Naive-Bayes and K-Nearest Neighbor 
algorithms. The experimental results showed that reducing the dimension  
by Chi Square technique and process with machine learning algorithms. 
The performance of accuracy  found Support Vector Machin , Naive -
Bayes and K-Nearest Neighbor yielded a very high classification with the 
accuracy equal to 98.61%. Followed by the Decision Tree yielded with 
the accuracy 93.06 % respectively. 
Keywords: dimension reduction, machine learning,classification 

1. บทนํา 
มะเร็งเม็ดเลือดขาว (Leukemia) จัดเปนมะเร็งท่ีเกิดจากความผิดปกติของ
เซลลเม็ดเลือด แบงออกเปน 2 ชนิดใหญๆ คือชนิดเฉียบพลัน และชนิด

เร้ือรังซ่ึงมะเร็งเม็ดเลือดขาวชนิดเฉียบพลันเปนชนิดท่ีพบมากท่ีสุด  จัดเปน
โรคมะเร็งทางโลหิตวิทยาที่เกิดจากความผิดปกติของเซลลตนกําเนิด เม็ด
เลือดในไขกระดูก ทําใหมีการแบงตัวเพิ่มจํานวนของเซลลตัวออนของเม็ด
โลหิตขาวเพ่ิมขึ้นอยางมาก แตเซลลเหลาน้ันไมสามารถเจริญเปนตัวแกได
ตามปกติ เซลลตัวออนของเม็ดโลหิตขาวในไขกระดูกจะเพิ่มจํานวนมาก
ขึ้นเร่ือยๆ เซลลมะเร็งเหลาน้ี จะแทนที่และยับยั้งการเจริญเติบโตของเซลล
ซึ่งสรางเม็ดเลือดแดง เม็ดเลือดขาวและเกร็ดเลือด จนเกิดอาการและอาการ
แสดงในผูปวยในระยะเวลาอันสั้น เชน มีอาการซีด ออนเพลีย มีเลือดออก
ผิดปกติ หรือจุดเลือดออก เนื่องจากเกร็ดเลือดตํ่า ติดเช้ืองายมีไขสูง 
นอกจากนี้ยังอาจเกิดอาการผิดปกติจากการที่เซลลมะเร็ง แทรกตัวเขาไปใน
เนื้อเยื่ออื่น ๆ  [1 ] 
 ซึ่งหนึ่งวิธีในการวินิจฉัยในการตรวจโรคมะเร็งเม็ดเลือดขาว คือการ
ตรวจระดับยีน   การตรวจวิธีนี้นอกจากจะมีประโยชนในการชวยแยกชนิด
ของมะเร็งเม็ดเลือดขาวชนิดเฉียบพลันแลว ยังสามารถพยากรณโรคได ซึ่ง
มีประโยชนในการติดตามและการรักษาโรคไดอยางทันทวงที  ดังน้ันงาน
ดานการจําแนกประเภทของมะเร็งเม็ดเลือดขาว จึงเปนสิ่งจําเปนสําหรับ
การตรวจวินิจฉัยอาการผูปวย เพื่อที่จะทําใหการดําเนินดูแลการรักษาได
ตรงตามอาการของโรค ในทางการแพทยการวินิจฉัยมะเร็งเม็ดเลือดขาวแต
ละชนิดจึงมีความสําคัญอยางยิ่ง เนื่องจากการตอบสนองตอการรักษาดวย
ยาหรือวิธีการรักษาของมะเร็งเม็ดเลือดขาวแตละชนิดแตกตางกัน [2-3] 
 แตปญหาในการจําแนกประเภทของมะเร็งเม็ดเลือดขาว  ซึ่งประกอบ 
ดวยมิติของยีนอยูเปนจํานวนมากนั้น จะอาศัยความสามารถของมนุษยเพียง
อยางเดียว จะทําใหการจําแนกมีประสิทธิภาพอยางจํากัด จากความของ
ปญหาดังกลาว งานวิจัยนี้จึงมุงเนนศึกษาวิธีการเพื่อเพิ่มประสิทธิภาพใน
การจําแนกประเภทของมะเร็งเม็ดเลือดขาวใหเปนแบบอัตโนมัติ โดย
ประสิทธิภาพท่ีได จะใกลเคียงกับการจําแนกมะเร็งเม็ดเลือดขาวท่ีทําโดย
มนุษย ซึ่งประโยชนจากงานวิจัยนี้จะทําใหประหยัดแรงงานมนุษยเปน
อยางมาก เพราะทดแทนผูเชี่ยวชาญในการจําแนกประเภทมะเร็งเม็ดเลือด
ขาว  โดยงานวิจัยนี้ไดเสนอวิธีการลดมิติของยีนดวยคาสถิติไคแสควร 
(Chisquare) [4] และโดยทําการทดสอบประสิทธิภาพการจําแนกประเภท
ของมะเร็งเม็ดเลือดขาว  กับอัลกอริทึมตนไมตัดสินใจ (Decision Tree)  
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ซัพพอรทเวกเตอรแมชชีน( Support Vector Machine) เนอีฟเบย  ( Naïve-
Bayes) เคเนียเรสเนเบอร (K-Nearest Neighbor)   

 
2. ทฤษฎีท่ีเก่ียวของ 

2.1 การเลือกคุณลักษณะ (Feature Selection) 
จากปญหาท่ีกลาวมา การจําแนกประเภทของมะเร็งเม็ดเลือดขาว ซึ่งมี
จํานวนของยีนปริมาณมากน้ัน จําเปนตองคนหากลุมของยีนที่มีคุณลักษณะ
ที่มีอํานาจในจําแนกประเภทของมะเร็งเม็ดเลือดขาวท่ีมีประสิทธิภาพ แต
ลักษณะของขอมูลมะเร็งเม็ดเลือดขาว ขอมูลมีจํานวนมิติมากและมิติขอมูล
เหลาน้ันไมไดไปในทิศทางเดียวกัน ทําใหขอมูลยีนมะเร็งเม็ดเลือดขาว เกิด

การกระจาย (data sparse) ซึ่งจะทําใหบางจุดอาจจะไมมีขอมูลอยูเลย ซึ่ง

สิ่งน้ีถูกเรียกวาเปนปญหาของมิติขอมูล ดังน้ันการขจัดปญหาของมิติขอมูล
นั้นนอกจากจะชวยประหยัดทรัพยากรแลว ยังเพิ่มประสิทธิภาพในการแยก
ประเภทขอมูลของมะเร็งเม็ดเลือดขาวไดแมนยําขึ้นอีกดวย ซึ่งเทคนิคการ
ลดมิติเปนขั้นตอนหนึ่งของการเตรียมขอมูล ที่สามารถคนหากลุมยอยของ
ยีนที่มีอํานาจจําแนกไดอยางมีระสิทธิภาพ [2-6] 
 

2.2 คาสถิติไคสแควร (Chisquare)  
ปจจุบันมีหลายเทคนิคสําหรับการคนหากลุมยอยของยีน ที่มีอํานาจ ในการ
จําแนกประเภทของมะเร็งเม็ดเลือดขาว มีวิธีการพื้นฐานโดยจัดอันดับการ
แสดงออกของยีน (Ranking Gene Expression) ซึ่งงานวิจัยนี้ไดมุงเนน
ศึกษาการลดคุณลักษณะดวยวิธี Chi-square ผลที่ไดจากการทดลองคือ 
กลุมขอมูลการแสดงออกของยีนในระดับที่แตกตางกัน ทั้งน้ีมีความเช่ือวา
ระดับการแสดงออกท่ีสูงของยีนในตัวอยางทดสอบใด ๆ ยอมแสดงวายีน
นั้นมีอิทธิพลตอการจําแนกประเภทของมะเร็งเม็ดเลือดขาว คาสถิติไคส
แควร วัดความเปนอิสระตอกันระหวางตัวแปรและกลุม โดยคาสถิติไคส
แควรที่ใชในงานวิจัยนี้จะพิจารณาจากคาสูงสุด สามารถนิยามไดโดย [4] 
 
 
 
  A คือ จํานวนตัวอยางจากกลุม Cj ซึ่งมียีน w 
  B คือ จํานวนตัวอยางซ่ึงมียีน w แตไมไดอยูในกลุม Cj 
  C คือ จํานวนตัวอยางจากกลุม Cj ซึ่งไมมียีน w 
  D คือ จํานวนตัวอยางท่ีไมไดอยูในกลุม Cj หรือไมมียีน w 
  N คือ จํานวนกลุมตัวอยางท้ังหมด 
  Cj คือ กลุมประเภทของมะเร็งเม็ดเลือดขาว   
  

2.3 อัลกอริทึมการจําแนกประเภท (Classifier Algorithm) 
อัลกอริทึมในการจําแนกประเภทเรียนรูแบบมีผลเฉลย (Supervised 
Learning) สามารถแบงขั้นตอนวิธีการจําแนกประเภทไดเปน 2 ขั้นตอนคือ 
การเรียนรูเพื่อสรางกลุมตนแบบและ จําแนกประเภทของกลุมตัวอยางท่ี
สนใจ โดยการตรวจสอบหาความคลายกับกลุมตัวอยางตนแบบ [6-9] 

 2.3.1 ตนไมตัดสินใจ (Decision Tree) 
 ตนไมจะประกอบดวยโหนดแทนคุณลักษณะ และโหนดลางสุดแทน
หมวดหมู การสรางก่ิงสาขาจะพิจารณาจากคาความจริงของคุณลักษณะ 
โดยคาความจริงท่ีใชจะมาจากการคํานวณหาคา Entropy และคา 
Information Gain คุณลักษณะใดท่ีมีคา Information Gain มากท่ีสุดจะถูก
เลือกเปนโหนดลูก หากมีคา Entropy เปน 0 จะไดเปนโหนดลางสุด  
 2.3.2 ซัพพอรทเวกเตอรแมชชีน (Support Vector Machine) 
 หลักการของ SVM คือการสรางสมการเสนตรงเพ่ือแบงเขตขอมูล 2 
กลุมออกจากกันโดย SVM จะพยายามสรางเสนแบงตรงก่ึงกลางระหวาง
กลุมใหมี ระยะหางระหวางขอบเขตของท้ังสองกลุมมากท่ีสุด SVM จะใช
ฟงกชั่นแม็ปสําหรับยายขอมูลจาก Input Space ไปยัง Feature Space และ
สรางฟงกชั่นวัดความคลายท่ีเรียกวา (Kernel Function) บน Feature Space  
 2.3.3 เนอีฟเบย (Naïve-Bayes)  
 ใชทฤษฎี Bayes Theorem ในการคํานวณความนาจะเปนซึ่งถูกใชใน
การทํานายผล    Naïve-Bayes เปนเทคนิคในการแกปญหาแบบจําแนก 
(classification) ที่ทั้งสามารถคาดการณผลลัพธไดและสามารถอธิบายได
ดวย         มันจะทําการวิเคราะหความสัมพันธระหวางตัวแปรเพ่ือใชในการ
สรางเง่ือนไขความนาจะเปนสําหรับแตละความสัมพันธ  
 2.3.4 เคเนียเรสเนเบอร (K-Nearest Neighbor)   
 หลักการของวิธีการนี้ จะจําแนกประเภทขอมูลโดยขึ้นกับขอมูลที่มี
คุณสมบัติใกลเคียงท่ีสุดK ตัวจากขอมูลบนชุดขอมูลตัวอยางเปนอัลกอริทึ่ม
ที่เรียบงาย ทํางานโดยข้ึนกับระยะทางนอยสุดจากสมาชิกใหม หรือขอมูลที่
ปอนถาม (input query instance) กับขอมูลตัวอยางฝกฝน จะคํานวณหา
เพื่อนบานท่ีใกลที่สุด K ตัว หลังจากน้ันเราจะรวบรวมสมาชิกที่ใกลเคียง
ที่สุด K ตัวแลวเลือกคลาสที่สมาชิกสวนใหญที่ในกลุม K ดังกลาวสังกัดอยู
มากท่ีสุดใหกับสมาชิกใหม 
 

2.4 การวัดประสิทธิภาพ 
วิธีการทดสอบ เพื่อเปรียบเทียบประสิทธิภาพของแตละอัลกอริทึมในการ
จําแนกประเภทของมะเร็งเม็ดเลือดขาวน้ัน สามารถวัดท่ีประสิทธิภาพของ
การจําแนกขอมูล ตามแนวคิดทางดานการคนคืนสารสนเทศ ซึ่งก็คือการวัด
คาความถูกตอง (Accuracy) คาความแมนยํา (Precision) และคาความระลึก 
(Recall) และคา F-Measurement ซึ่งคํานวณไดดังตาราง Confusion matrix 
ดังภาพ [6-8] 
 
 

 
 
 
 
 
 

ภาพท่ี 1  Confusion matrix 
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 TP = จํานวนตัวอยางท่ีอยูกลุม Cj และตัวจําแนกทํานายวาอยูกลุม Cj 
 FP = จํานวนตัวอยางท่ีไมอยูกลุม Cj และตัวจําแนกทํานายวาอยูกลุม Cj 
 FN = จํานวนตัวอยางท่ีอยูกลุม Cj และตัวจําแนกทํานายวาไมอยูกลุม Cj 
 TN = จํานวนตัวอยางท่ีไมอยูกลุม Cj และตัวจําแนกทํานายวาไมอยูกลุม Cj 
  Cj =  กลุมประเภทของมะเร็งเม็ดเลือดขาวท่ีสนใจวัดประสิทธิภาพ 

Accuracy = (TP + TN)/( TP + FP + FN + TN) 
Precision = TP /( TP + FP) 
Recall = TP /( TP + FN) 
F-Measure = 2*Precision*Recall/(Precision+Recall) 

 

2.5 ครอสวาลิเดช่ัน (Cross Validation)  
วิธีการในการคาดการคาความผิดพลาดของโมเดลหรือ วิธีการที่นําเสนอ
โดยพ้ืนฐานของวิธีการครอสวาลิเดช่ันคือ การสุมตัวอยาง (Resampling) 
โดยเร่ิมจากแบงชุดขอมูลออกเปนสวนๆและนําบางสวนจากชุดขอมูลนั้น
มาตรวจสอบ ผลลัพธจากการทําครอสวาลิเดช่ันมักถูกใชเปนตัวเลือกใน
การกําหนดโมเดล เชน สถาปตยกรรมเครือขายการสื่อสาร (Network 
architecture), โมเดลในการคัดแยกประเภท(Classification model) เชนใน
การทํา Classify ขอมูลโดยใชเทคนิคของ Data mining เชน Neural 
Network หรือ Decision Tree นั้นจะตองมีการแบงขอมูลออกเปนชุดสอน
และชุดทดสอบ แตในบางคร้ังอาจเกิดปญหาจากการเลือกขอมูลที่ดีและ 
งายมาเปนขอมูลชุดทดสอบ ทําใหผลการจําแนกประเภทน้ันดีเกินจริง 
ดังน้ันจะมีการคิดวิธี k-fold cross validation ขึ้นมาแกปญหา  

การแบงขอมูลแบบ K - fold cross-validation คือการแบงขอมูล
ออกเปน K ชุดเทาๆกัน และทําการคํานวณคาความผิดพลาด K รอบ โดย
แตละรอบการคํานวณขอมูลชุดหนึ่งจากขอมูล K ชุดจะถูกเลือกออกมาเพื่อ
เปนขอมูลทดสอบ และขอมูลอีก K - 1 ชุดจะถูกใชเปนขอมูลสําหรับการ
เรียนรูดังตัวอยางตอไปน้ี K - fold Cross Validation ( K = 5) ชุดขอมูล
หลังจากทําการแบงออกเปน 5 ชุดขอมูลยอยเทาๆกัน โดยแตละกลองคือชุด
ขอมูลยอย 1 ชุด [6-8] ดังภาพ 
 

 
 
 
 
 

 
ภาพท่ี 2  K - fold cross-validation 

 

3.วิธีการดําเนินการวิจัย 
งานวิจัยนี้ ทําการทดลองการลดมิติของยีนรวมกับอัลกอริทึมในการจําแนก
ประเภทเรียนรูแบบมีผลเฉลย (Supervised Learning) โดยมุงเนนจําแนก
ประเภทของมะเร็งเม็ดเลือดขาว โดยทดสอบกับกลุมตัวอยางขอมูลยีนของ

โรคมะเร็งเม็ดเลือดขาวแบบเฉียบพลัน (Acute Leukemia) จาก Pablo de 
Olavide University of Seville ซึ่งขอมูลชุดน้ีประกอบดวย 2 ประเภท คือ 
ALL และ AML ซึ่งมีจํานวนมิติของขอมูล 7,130 มิติ จํานวน 72 ตัวอยาง
เปนกลุมตัวอยางเรียนรู และทําการทดสอบดวยวิธี 10-fold cross validation  
โดยแบบจําลองท่ีนําเสนอในงานวิจัยนี้ จะทําการลดขนาดมิติของขอมูล
ดวยคาสถิติไคแสควร (Chisquare) โดยพิจารณาเรียงลําดับจากคาสูงสุด  ซึ่ง
ผลที่ไดจากการลดขนาดของมิติดังกลาว จะถูกสงเขาเคร่ืองจักรการเรียนรู
แบบมีผลเฉลยดวยอัลกอริทึม ตนไมตัดสินใจ (Decision Tree) เนอีฟเบย  
(Naïve-Bayes) ซัพพอรทเวกเตอรแมชชีน          (Support Vector Machine) 
เคเนียเรสเนเบอร (K-Nearest Neighbor)   มาเรียนรู ทําการทดสอบ
เปรียบเทียบประสิทธิภาพดานความถูกตอง ความแมนยํา โดยวัดท่ี
ประสิทธิผลของการจําแนกตามแนวคิดทางดานการคนคืนสารสนเทศ ซึ่งก็
คือการวัดคาความถูกตอง (Accuracy)  คาความแมนยํา (Precision) และคา
ความระลึก (Recall) และคา F-Measurement  

  
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพท่ี 3 ข้ันตอนวิธีจําแนกประเภทของมะเร็งเม็ดเลือดขาว 

 
4.ผลการทดลอง 

การทดลองคนหากลุมยอยของยีน ที่มีอํานาจในการจําแนกประเภทของ
มะเร็งเม็ดเลือดขาว ดวยการลดคุณลักษณะดวยวิธี Chi-square รวมกับ
อัลกอริทึมเคร่ืองจักรเรียนรู (Machine learning) เคร่ืองมือที่ใชในการ
ทดสอบอัลกอริทึมในการสังเคราะหโมเดลโดยใชซอฟตแวร Weka version 
3.6 ซึ่งประกอบดวยอัลกอริทึม ซัพพอรทเวกเตอรแมชชีน( Support Vector 
Machine) ใชเคอรเนลฟงกชั่นแบบ Linear  ตนไมตัดสินใจ (Decision 
Tree) และเนอีฟเบย (Naive-Bayes) ใชพารามิเตอรดั้งเดิม (Default 
parameter)   เคเนียเรสเนเบอร (K-Nearest Neighbor)ใช 3-Nearest 
Neighbor  ซึ่งไดผลการทดลองดังน้ี 
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 ตารางท่ี 1 ผลเปรียบเทียบประสิทธิภาพดวย SVM 
  Support Vector Machine 

Dimension Correct Precision Recall F1 
7130 98.61 98.60 98.60 98.60 
6000 98.61 98.60 98.60 98.60 
5000 98.61 98.60 98.60 98.60 
4000 98.61 98.60 98.60 98.60 
3000 98.61 98.60 98.60 98.60 
2000 98.61 98.60 98.60 98.60 
1000 98.61 98.60 98.60 98.60 
500 98.61 98.60 98.60 98.60 
300 98.61 98.60 98.60 98.60 
100 97.22 97.20 97.20 97.20 
50 97.22 97.20 97.20 97.20 
10 93.06 93.20 93.10 92.90 
5 93.06 93.20 93.10 92.90 
1 79.17 84.20 79.20 76.10 

         
 
 
 
 
 
 
 

ภาพท่ี 4 ผลเปรียบเทียบประสิทธิภาพดวย SVM 
 

ผลทดลองโดยใชวิธี Chi-square ในการลดคุณลักษณะและทําการเรียนรู
ดวยอัลกอริทึมซัพพอรทเวกเตอรแมชชีน( Support Vector Machine) พบวา 
เมื่อใชจํานวนยีนของขอมูลทั้งหมด 7,130 มิติ มาทดสอบใหคาความ
ถูกตอง (Accuracy)  เทากับ 98.61 % และคา F-Measurement เทากับ 98.60 
%  แตเมื่อทดสอบลดมิติขอมูลลงเหลือ 300 มิติ ยังคงใหคาความถูกตอง 
(Accuracy)  เทากับ 98.61 % และคา F-Measurement เทากับ 98.60 % 
เทากับขอมูลตนฉบับท่ียังไมลดมิติขอมูล สามารถลดมิติของขอมูลไดถึง 
95.79% (7130-300 / 7130) โดยไมกระทบตอคาความถูกตองแตอยางใด 
แตเมื่อลดมิติลงมากกวาระดับดังกลาวพบวา คาความถูกตองและคา F-
Measurement เร่ิมถดถอยลงตามจํานวนของมิติขอมูลที่ลดลงตามลําดับ 
ตารางท่ี 2  ผลเปรียบเทียบประสิทธิภาพดวย DT 

  Decision Tree 
Dimension Correct Precision Recall F1 

7130 81.94 83.40 81.90 82.30 
6000 81.94 83.40 81.90 82.30 
5000 81.94 83.40 81.90 82.30 
4000 81.94 83.40 81.90 82.30 
3000 83.33 85.10 83.30 83.70 
2000 83.33 85.10 83.30 83.70 
1000 83.33 85.10 83.30 83.70 
500 86.11 87.10 86.10 86.30 
300 87.50 88.10 87.50 87.60 
100 87.50 88.80 87.50 87.70 
50 86.11 87.10 86.10 86.30 
10 88.89 89.80 88.90 89.10 
5 87.50 88.10 87.50 87.60 
1 93.06 93.10 93.10 93.00 

 
 
 
 
 
 
 

 
ภาพท่ี 5  ผลเปรียบเทียบประสิทธิภาพดวย DT 

 

ผลทดลองโดยใชวิธี Chi-square ในการลดคุณลักษณะและทําการเรียนรู
ดวยอัลกอริทึม ตนไมตัดสินใจ (Decision Tree)  พบวา เม่ือใชจํานวนยีน
ของขอมูลทั้งหมด 7,130 มิติ มาทดสอบใหคาความถูกตอง (Accuracy)  
เทากับ 81.94 % และคา F-Measurement เทากับ 82.30 % แต 
เม่ือทดสอบการลดมิติขอมูลลงเหลือ 1 มิติ กลับใหคาความถูกตอง 
(Accuracy)  สูงขึ้นเทากับ 93.06 % และคา F-Measurement   สูงขึ้นเทากับ 
93.00 % ซึ่งคาความถูกตองดังกลาวสูงกวาเรียนรูดวยมิติของขอมูลตนฉบับ
ทั้งหมดถึง 11.12% และคา F-Measurement สูงกวาถึง 10.7% และสามารถ
ลดมิติของขอมูลไดถึง 99.98% (7130-1 / 7130) 
 
ตารางท่ี 3 ผลเปรียบเทียบประสิทธิภาพดวย NB 

  Naïve-Bayes 
Dimension Correct Precision Recall F1 

7130 98.61 98.60 98.60 98.60 
6000 98.61 98.70 98.60 98.60 
5000 98.61 98.70 98.60 98.60 
4000 98.61 98.70 98.60 98.60 
3000 97.22 97.20 97.20 97.20 
2000 97.22 97.20 97.20 97.20 
1000 97.22 97.20 97.20 97.20 
500 95.83 95.90 95.80 95.90 
300 95.83 95.90 95.80 95.90 
100 95.83 95.90 95.80 95.90 
50 95.83 95.90 95.80 95.90 
10 95.83 95.90 95.80 95.90 
5 95.83 95.90 95.80 95.90 
1 91.67 91.70 91.70 91.60 

 
 
 
 
 
 
 
 

 
ภาพท่ี 6  ผลเปรียบเทียบประสิทธิภาพดวย NB 

ผลทดลองโดยใชวิธี Chi-square ในการลดคุณลักษณะและทําการเรียนรู
ดวยอัลกอริทึม เนอีฟเบย (Naïve-Bayes)  พบวาเม่ือใชจํานวนยีนของขอมูล

NCIT 2010 10



80.00

85.00

90.00

95.00

100.00

71
30

60
00

50
00

40
00

30
00

20
00

10
00 50
0

30
0

10
0 50 10 5 1A
cc
ur
ac
y 
F‐
M
ea
su
re
m
en

t 

Number of Dimension

3 K‐Nearest Neighbor  

KNN correct

KNN F1

ทั้งหมด 7,130 มิติ มาทดสอบใหคาความถูกตอง (Accuracy)  เทากับ 98.61 
% และคา F-Measurement เทากับ 98.60 %  แตเมื่อทดสอบลดมิติขอมูลลง
เหลือ 4000 มิติ ยังคงใหคาความถูกตอง (Accuracy)  เทากับ 98.61 % และ
คา F-Measurement เทากับ 98.60 % เทากับขอมูลตนฉบับที่ยังไมลดมิติ
ขอมูล โดยสามารถลดมิติของขอมูลไดถึง 43.89% (7130-4000 / 7130) โดย
ไมกระทบตอคาความถูกตองแตอยางใด แตเมื่อลดมิติลงมากกวาระดับ
ดังกลาวพบวา คาความถูกตองและคา F-Measurement เร่ิมถดถอยลงตาม
จํานวนของมิติขอมูลที่ลดลงตามลําดับ 
 
ตารางท่ี 4 ผลเปรียบเทียบประสิทธิภาพดวย KNN 

  K-Nearest Neighbor 
Dimension Correct Precision Recall F1 

7130 87.50 89.50 87.50 86.70 
6000 88.89 90.50 88.90 88.30 
5000 88.89 90.50 88.90 88.30 
4000 88.89 90.50 88.90 88.30 
3000 94.44 94.90 94.40 94.30 
2000 97.22 97.30 97.20 97.20 
1000 98.61 98.60 98.60 98.60 
500 98.61 98.60 98.60 98.60 
300 98.61 98.60 98.60 98.60 
100 97.22 97.20 97.20 97.20 
50 95.83 95.80 95.80 95.80 
10 95.83 95.80 95.80 95.80 
5 94.44 94.44 94.44 94.44 
1 93.06 93.10 93.10 93.10 

 

 
 
 
 
 
 

ภาพท่ี 7  ผลเปรียบเทียบประสิทธิภาพดวย KNN 
 

ผลทดลองโดยใชวิธี Chi-square ในการลดคุณลักษณะและทําการเรียนรู
ดวยอัลกอริทึม เคเนียเรสเนเบอร (K-Nearest Neighbor) พบวา เม่ือใช
จํานวนยีนของขอมูลทั้งหมด 7,130 มิติ มาทดสอบใหคาความถูกตอง 
(Accuracy)  เทากับ 87.50 % และคา F-Measurement เทากับ 86.70 % แต 
เมื่อทดสอบการลดมิติขอมูลลงเหลือ 300 มิติ กลับใหคาความถูกตอง 
(Accuracy)  สูงขึ้นเทากับ 98.61 % และคา F-Measurement  สูงขึ้นเทากับ 
98.60 % ซึ่งคาความถูกตองดังกลาวสูงกวาเรียนรูดวยมิติของขอมูลตนฉบับ
ทั้งหมดถึง 11.11% และคา F-Measurement สูงกวาถึง 11.9% และสามารถ
ลดมิติของขอมูลไดถึง 95.79% (7130-300 / 7130) 

 
 
 

5.สรุปผลการวิจัย 
งานวิจัยนี้ไดเสนอวิธีการลดมิติของยีนดวยคาสถิติไคแสควร (Chisquare) 
และทําการทดสอบประสิทธิภาพการจําแนกประเภทของมะเร็งเม็ดเลือด
ขาวกับอัลกอริทึมซัพพอรทเวกเตอรแมชชีน ( Support Vector Machine) 
ตนไมตัดสินใจ (Decision Tree) เนอีฟเบย  ( Naïve-Bayes) เคเนียเรสเน
เบอร (K-Nearest Neighbor) โดยใชวิธีการลดคุณลักษณะรวมกับ
อัลกอริทึมเคร่ืองจักรการเรียนรู  เพื่อศึกษาวิธีการที่มีประสิทธิภาพในการ
จําแนกประเภทของมะเร็งเม็ดเลือดขาว จากการทดลองพบวาการลดมิติ
ของขอมูลดวยวิธีไคแสควร แลวสงเขาเคร่ืองจักรการเรียนรูและวัด
ประสิทธิภาพจากคาความถูกตอง (Accuracy) และจํานวนมิติของขอมูลที่ดี
ที่สุดพบวา อัลกอริทึมซัพพอรทเวกเตอรแมชชีน( Support Vector 
Machine) และเคเนียเรสเนเบอร (K-Nearest Neighbor) ที่จํานวน 300 มิติ 
คาความถูกตอง (Accuracy)  เทากับ 98.61 % เทากัน อัลกอริทึม  เนอีฟเบย 
(Naïve-Bayes)  ที่จํานวน 4000 มิติ คาความถูกตอง (Accuracy)  เทากับ 
98.61 % อัลกอริทึม ตนไมตัดสินใจ (Decision Tree)  ที่จํานวน 1 มิติ คา
ความถูกตอง (Accuracy)  เทากับ 93.06 %   
 เม่ือวัดประสิทธิภาพจากคา F-Measurement ที่ดีที่สุด พบวา 
อัลกอริทึมซัพพอรทเวกเตอรแมชชีน( Support Vector Machine) เนอีฟเบย 
(Naïve-Bayes) และเคเนียเรสเนเบอร (K-Nearest Neighbor)ให
ประสิทธิภาพเทากันคือ 98.60 % สวนตนไมตัดสินใจ (Decision Tree)  
ประสิทธิภาพเทากับ 93.00 % ตามลําดับ 
 ผลการทดลองจากงานวิจัยนี้ พบวาเราสามารถลดมิติของขอมูลของ
ยีนมะเร็งเม็ดเลือดขาวดวยคาสถิติไคแสควร (Chisquare) ลงไดมากถึง 90% 
ขึ้นไป โดยไมกระทบตอประสิทธิภาพในการจําแนกขอมูลแตอยางใด แต
สามารถลดทรัพยากรของระบบและลดระยะเวลาในการประมวลผลไดเปน 
อยางมาก ผลจากการวิจัยนี้สามารถนําขั้นตอนวิธีที่นําเสนอไปประยุกตใช
ในการลดมิติของขอมูลกับฐานขอมูลทางการแพทยอื่นๆ เพื่อคนหามิติของ
ขอมูลที่มีอํานาจจําแนกสูง และแกปญหาขอมูลที่รบกวนหรือตัวแปรที่ไม
เก่ียวของในการจําแนกขอมูลได 
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