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 การจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลา  เปนการจัดกลุมรูปแบบหนึ่งในสวนของ

งานวิจัยในดานการทําเหมืองขอมูลอนุกรมเวลา ซ่ึงจะทําการพิจารณาบนขอมูลอนุกรมเวลาหนึ่ง ๆ 

และจัดกลุมใหกับลําดับยอยภายในขอมูลอนุกรมเวลานั้น โดยวิเคราะหจากความคลายคลึงกันของ

ขอมูล ลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกันของขอมูลสูงจะถูกจัดอยูในกลุมเดียวกัน ในขณะท่ีลําดับยอยท่ี

มีความคลายคลึงกันของขอมูลต่ําจะถูกจัดอยูในกลุมท่ีตางออกไป โดยมีหลักเกณฑท่ีสําคัญคือ ลําดับ

ยอยทุกลําดับไมจําเปนตองถูกจัดกลุมท้ังหมด และ ลําดับยอยท่ีถูกจัดกลุมจะตองไมมีการซอนทับกัน 

ในงานวิจัยท่ีผานมาท้ังหมดเก่ียวกับการจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลา มีความจําเปนท่ี

จะตองระบุพารามิเตอรสําหรับกําหนดคาความยาวของลําดับยอยกอนท่ีจะทําการจัดกลุม ซ่ึง

กอใหเกิดปญหาสําคัญสองประการ คือ 1. เปนการยากท่ีผูใชจะทราบคาท่ีเหมาะสมในการจัดกลุมได 

บางครั้งตองอาศัยความรูจากผูเชี่ยวชาญเฉพาะดานของขอมูลประเภทนั้น หรือแยไปกวานั้นในกรณีท่ี

ขอมูลมีความซับซอนมาก ๆ แมแตผูเชี่ยวชาญเองก็ไมสามารถระบุคาท่ีเหมาะสมได และ 2. ความยาว

ของลําดับยอยในการจัดกลุมจะถูกจํากัดโดยคาพารามิเตอรท่ีกําหนดลงไปนี้ ทําใหขาดอิสระในการจัด

กลุมท่ีแทจริง เพราะโดยท่ัวไปแลวในขอมูลอนุกรมเวลาหนึ่ง ๆ ไมจําเปนท่ีลําดับยอยในแตละกลุม

จะตองมีความยาวเทากัน ท้ังสองปญหานี้นําไปสูความไมแมนยําในการจัดกลุม จึงเปนท่ีมาของการ

นําเสนอการจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาโดยปราศจากพารามิเตอร เพ่ือใหไดการจัดกลุม

ลําดับยอยท่ีงายตอการใชงานและอิสระ ครอบคลุมการจัดกลุมในทุกความยาว โดยการนําหลักของ

การคนพบโมทีฟความยาวเหมาะสมสาหรับขอมูลอนุกรมเวลามาประยุกตใชสําหรับสรางกลุมตั้งตนท่ี

มีความยาวเหมาะสม ซ่ึงอาจประกอบดวยความยาวเทาใดก็ได กอนท่ีจะทําการคัดเลือกลําดับยอยใน

ความยาวท่ีเหมาะสมเหลานี้มาทําการจัดกลุมตอไป ท้ังนี้ไดทําการทดลองเพ่ือวัดประสิทธิภาพในแง

ของความแมนยําเทียบกับวิธีการกอนหนาท่ีตองกําหนดพารามิเตอร โดยกําหนดพารามิเตอรท่ีคาจริง

ใหกับอัลกอริทึม เพ่ือใหเห็นวาวิธีการท่ีนําเสนอก็สามารถใหผลลัพธท่ีดีใกลเคียงกัน มากไปกวานั้นยัง

ไดผลลัพธท่ีเหนือกวาอยางเห็นไดชัดในกรณีท่ีขอมูลอนุกรมเวลาประกอบดวยกลุมของลําดับยอยท่ีมี

ความยาวหลากหลาย 
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Subsequence time series clustering, or STS Clustering, is one of the clustering 

methods in time series mining research. STS clustering considers a single time series and 

decomposes it to several subsequences. Then, it clusters similar subsequences together in 

a same group while the different subsequences are placed in distinct groups.  The process 

runs with some constraints where not all subsequences in the time series need to be 

clustered (some subsequences are ignored) and the subsequences in any clusters must 

not overlap with each other.  In prior research of STS clustering, all of them need at least 

one predefined parameter to define the width of the subsequences to be clustered that 

causes 2 major problems. First, it is a hard task for user to know the proper width of the 

subsequences to be clustered. Sometimes, they need some information from a domain 

expert, or to make things worse, even the domain expert cannot define what the proper 

width is if the time series is very complicated. Second, the width of the subsequences to 

be clustered is fixed by the predefined parameter. This limits the ability of the clustering 

to be inaccurate because the width of the subsequences should be allowed to be freely 

variant. Thus, the parameter-free STS Clustering algorithm is proposed in this thesis to 

solve the above problems. The proper length motif discovery algorithm is applied to find 

the initial clusters of the proper widths which can be any values, and then the rest of the 

subsequences are determined after (to be assigned into the initial groups or to be created 

as a new group). Absolutely, there are the experimental results in supporting this 

algorithm. The results show that the clustering’s accuracy of this algorithm is comparable 

to the prior algorithm which requires predefined parameter. Even when the actual 

parameter is given, this algorithm can produce the comparable results. Moreover, this 

algorithm clearly outperforms the prior one in case of the time series containing 

subsequences of variable widths.   
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1 บทที่ 1 

บทนํา 

1.1  ความเปนมาและความสําคัญของปญหา 

การจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลา (Time Series Clustering) เปนงานหนึ่งในหลาย ๆ งานท่ี

ไดรับความสนใจมาก ในสวนของการทําเหมืองขอมูลอนุกรมเวลา (Time Series Mining) [8] ซ่ึงเขา

มามีบทบาทอยางมากในปจจุบัน เนื่องจากมีการใชงานขอมูลอนุกรมเวลาอยางแพรหลายใน

หลากหลายสาขา เชน ทางการแพทยใชเก็บขอมูลคลื่นหัวใจ, ชีพจร, คลื่นสมอง ทางดานธุรกิจใชเก็บ

ขอมูลทางการตลาด, ขอมูลราคาหุน และอ่ืน ๆ อีกหลายสาขา โดยการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลาแบง

ออกเปน 2 ประเภทหลัก ๆ  คือ การจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลาแบบท้ังอนุกรม (Whole Time Series 

Clustering) [11] และ การจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลา (Subsequence Time Series 

Clustering) [10][12][5][7] ท้ังสองแบบจะทําการพิจารณาความคลายคลึงกันของขอมูลในแตละ

หนวยยอยและทําการจัดกลุมใหกับขอมูลแตละหนวยนั้น แตกตางกันท่ีแบบแรกวิเคราะหจากขอมูล

อนุกรมเวลาหลากหลายอนุกรม และทําการจัดกลุมใหกับขอมูลแตละอนุกรมโดยพิจารณาท้ังอนุกรม

เปนหนวยเดียว (ดังภาพท่ี 1.1)  

 

ภาพท่ี 1.1 การจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลาแบบท้ังอนุกรม  

ขอมูลอนุกรมเวลาท้ัง 6 ชุด  ถูกจัดใหอยูใน 2 กลุม ตามความคลายคลึงกันของขอมูล 

 

ในขณะท่ีแบบท่ีสองวิเคราะหจากขอมูลอนุกรมเวลาเพียงหนึ่งอนุกรม และพิจารณาจัดกลุมใหกับแต

ละลําดับยอยภายในขอมูลอนุกรมเวลานั้น (ดังภาพท่ี 1.2) งานวิจัยสวนมากใหความสําคัญกับการจัด

กลุมแบบแรก ท้ัง ๆ ท่ีการจัดกลุมแบบท่ีสองก็มีความสําคัญไมแพกัน เพราะสามารถนําไปใชตอในงาน
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สวนอ่ืน ๆ ของการทําเหมืองขอมูลอนุกรมเวลาได เชน การคนพบหลักเกณฑ (Rule Discovery) การ

จําแนกประเภท (Classification) การตรวจจับสิ่งผิดปรกติ (Anomaly Detection) เปนตน 

 

ภาพท่ี 1.2 การจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลา 1 ชุด   

ลําดับยอย 5 ชุด ถูกจัดใหอยูใน 2 กลุม ตามความคลายคลึงกันของขอมูล 

 

เหตุผลท่ีการจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาไมเปนท่ีนิยมนั้นเนื่องจากมีงานวิจัย [1] 

ท่ีแสดงใหเห็นถึงความลมเหลวในผลลัพธของการจัดกลุมลําดับยอยดวยวิธีท่ีถูกนําเสนอเปนครั้งแรก

ใน [2] (ดังภาพท่ี 1.3 อัลกอริทึมนี้ใหผลลัพธเปนรูปคลื่นไซนซ่ึงตางจากขอมูลนําเขาโดยสิ้นเชิง) 

 

 

 

ภาพท่ี 1.3 ผลลัพธรูปคลื่นไซนจากการทําการจัดกลุมดวยวิธี [2] 

สีแตละสีแทนตัวแทนของแตละกลุม ในท่ีนี้ผลลัพธมี 3 กลุม 

(ที่มา: Fujimaki, R., Hirose, S. and Nakata, T. Theorectical Analysis of Subsequence Time-Series Clustering from a Frequency-

Analysis Viewpoint. In Proceedings of the SIAM International Conference on Data Mining (SDM), pp. 506-517, 2008.) 

Input 

 

 

Output 
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ทําใหงานวิจัยอ่ืน ๆ ท่ีไดมีการนําเอาวิธีการนี้ไปใชถูกมองวาลมเหลวตามไปดวย และถึงแมจะมี

งานวิจัยจํานวนหนึ่งท่ีพยายามจะแกไขปญหาในจุดนี้ตามมา [10][12] แตไมมีงานวิจัยใดท่ีแกปญหานี้

ไดท่ีดีเทาท่ีควร ความสนใจของปญหาจึงคอย ๆ ลดลงเนื่องจากความยากของปญหา จนกระท่ังเม่ือไม

นานมานี้มีงานวิจัยท่ีประสบความสําเร็จในการแกปญหานี้โดยนําเสนอการจัดกลุมลําดับยอยดวยวิธี

ใหม [5][7] ท่ีมีหลักสําคัญ คือ ลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาไมจําเปนตองถูกจัดกลุมท้ังหมด และ 

ตองไมมีการซอนทับกันของลําดับยอยท่ีถูกจัดกลุม (ดังภาพท่ี 1.4) เพราะขอมูลบางสวนอาจเปน

สัญญาณรบกวน หรือ ขอมูลท่ีไมมีความหมายก็ได ดังนั้นการพยายามท่ีจะจัดกลุมใหกับขอมูลเหลานี้

ท้ังหมด รวมท้ังการไมคํานึงถึงสวนท่ีซอนทับกันของขอมูล จึงนําไปสูผลลัพธท่ีลมเหลว ดังท่ีไดเห็นใน

งานวิจัยกอน ๆ  และจากผลการทดลองท่ีถูกนําเสนอประกอบกับการทําการทดลองโดยตรงทําใหเห็น

วาวิธีการใหมนี้สามารถใหผลลัพธท่ีมีความหมายกับการจัดกลุมลําดับยอยได  

 

 

ภาพท่ี 1.4 การจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาจําเปนตองมีการละท้ิงขอมูลบางสวน 

และตองไมมีการซอนทับระหวางลําดับยอยใด ๆ ท่ีถูกจัดกลุม 

จากภาพ ขอมูลถูกจัดเปน 2 กลุม ดังท่ีเห็นในกรอบ และสวนท่ีเหลือคือสวนท่ีไมถูกจัดกลุม 

 (ที่มา: Rodpongpun, S., Niennattrakul, V. and Ratanamahatana, C. A. Selective Subsequence Time Series clustering. 

Knowledge-Based Systems, vol. 35, pp. 361-368, 2012.) 

 

แตอยางไรก็ตามวิธีการดังกลาวเหลานี้จําเปนตองมีการกําหนดพารามิเตอรเพ่ือระบุคาความ

ยาวของลําดับยอยในการจัดกลุมกอนดําเนินการ ซ่ึงกอใหเกิดปญหาสําคัญสองประการ คือ 1. เปน

การยากท่ีผูใชจะทราบคาท่ีเหมาะสมของลําดับยอยในการจัดกลุมได บางครั้งตองอาศัยความรูจาก

ผูเชี่ยวชาญเฉพาะดานของขอมูลประเภทนั้น หรือแยไปกวานั้นในกรณีท่ีขอมูลมีความซับซอนมากๆ 

แมแตผูเชี่ยวชาญเองก็ไมสามารถระบุคาท่ีเหมาะสมได และ 2. ความยาวของลําดับยอยในการจัดกลุม

จะถูกจํากัดโดยคาพารามิเตอรท่ีกําหนดลงไปนี้ ทําใหขาดอิสระในการจัดกลุมท่ีแทจริง เพราะ
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โดยท่ัวไปแลวในขอมูลอนุกรมเวลาหนึ่ง ๆ ไมจําเปนท่ีลําดับยอยในแตละกลุมจะตองมีความยาว

เทากัน  

ท้ังสองปญหานี้เปนตัวการนําไปสูความไมแมนยําในการจัดกลุม งานวิจัยนี้จึงนําเสนอวิธีใน

การแกไขปญหาโดยกําจัดสวนของการกําหนดคาพารามิเตอรท่ีสรางขอจํากัดของใหกับการจัดกลุมท้ิง

ไป โดยนําเสนออัลกอริทึมใหม เรียกวาการจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาโดยปราศจาก

พารามิเตอร (Parameter-Free Subsequence Time Series Clustering) ซ่ึงงายตอการใชงานและ

มีอิสระในการจัดกลุมครอบคลุมทุกคาความยาว  วิธีการประกอบดวยสองสวน คือ สวนของการ

คัดเลือกความยาวท่ีเหมาะสมในการจัดกลุม และ สวนของการจัดกลุม โดยในสวนแรกไดนําหลักของ

การคนพบโมทีฟความยาวเหมาะสมสําหรับขอมูลอนุกรมเวลา (Proper Length Motif Discovery 

for Time Series Data) [13] โดยพ้ืนฐานของความสามารถในการบีบอัดขอมูล มาประยุกตใชในการ

หากลุมตั้งตนท่ีมีความยาวเหมาะสม และนําผลลัพธไปใชตอในสวนท่ีสอง คือ การจัดกลุม ซ่ึงจะ

อธิบายถึงวิธีการโดยละเอียดตอไปในบทท่ี 3 

1.2 วัตถุประสงคของการวิจัย 

นําเสนอวิธีการจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาโดยไมตองมีการกําหนดพารามิเตอร

เริ่มตนใด ๆ  

1.3 ขอบเขตของการวิจัย 

1. งานวิจัยนี้ทดลองกับขอมูลอนุกรมเวลาโดยใชชุดขอมูลสําหรับการจําแนกประเภทและ

การจัดกลุมจาก UCR (University of California, Riverside) [9] 

2. วัดผลดวยการเปรียบเทียบความแมนยํากับอัลกอริทึมกอนท่ีตองการการกําหนด

คาพารามิเตอรเริ่มตนโดยกําหนดคาความยาวจริงใหกับอัลกอริทึม และเปรียบเทียบ

ออกมาในสองกรณี คือ กรณีท่ีขอมูลประกอบดวยลําดับยอยความยาวเทากัน และ กรณี

ท่ีขอมูลประกอบดวยลําดับยอยหลากหลายความยาว 
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1.4 ขอจํากัดของการวิจัย 

งานวิจัยนี้เปนงานวิจัยแรกท่ีนําเสนอวิธีการจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาโดย

ปราศจากพารามิเตอร ดังนั้นการเปรียบเทียบผลลัพธจึงทําไดเพียงเปรียบเทียบกับอัลกอริทึมกอนหนา

นี้ท่ีตองการการกําหนดพารามิเตอรเริ่มตน โดยกําหนดพารามิเตอรท่ีใหผลลัพธดีท่ีสุดของอัลกอริทึม

นั้น จึงอาจเกิดผลลัพธท่ีไมยุติธรรมข้ึนตอท้ังสองฝาย 

1.5 ประโยชนที่ไดรับ 

สามารถจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาไดอยางอิสระและแมนยํา โดยไมตองมีการ

กําหนดคาตั้งตนใด ๆ 

1.6 วิธีดําเนินการวิจัย 

1. ศึกษาข้ันตอนและวิธีการของงานวิจัยท่ีเก่ียวของ รวมท้ังวิเคราะหขอและดีขอเสีย 

2. ออกแบบอัลกอริทึมสําหรับแกปญหาในงานวิจัยนี้ 

3. พัฒนาโปรแกรมตามอัลกอริทึมท่ีไดออกแบบ 

4. ทําการทดลองและวิเคราะหผลการทดลอง 

5. ปรับปรุงอัลกอริทึมและโปรแกรมใหไดผลลัพธท่ีดีข้ึน 

6. เปรียบเทียบผลการทดลองกับงานวิจัยกอนหนา 

7. สรุปผลการทดลองและจัดทําวิทยานิพนธ 

1.7 ลําดับข้ันตอนในการเสนอผลการวิจัย 

สวนหนึ่งของงานวิทยานิพนธนี้ไดรับการตีพิมพเปนบทความทางวิชาการ จํานวน 1 เรื่อง 

ดังนี้ 

“Parameter-free subsequences time series clustering with various-width 

clusters” โดย นวิน  มาดิการ, เหมวรรณ ศิวรักษ, สุระ รอดพงษพันธ  และ  โชติรัตน  รัตนา

มหัทธนะ “The fifth International Conference on Knowledge and Smart Technology 

(KST)” ซ่ึงจัดข้ึน ณ มหาวิทยาลัยบูรพา จังหวัดชลบุรี ประเทศไทย ระหวางวันท่ี 31 มกราคม ถึง 1 

กุมภาพันธ 2556 
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2 บทที่ 2 

งานวิจัยที่เกี่ยวของ 

 ในสวนนี้จะประกอบดวยสองหัวขอ คือ แนวคิดและทฤษฎี ซ่ึงจะทําการสรุปและอธิบาย

ทฤษฎีท่ีเก่ียวของและไดนํามาใชในงานวิจัยนี้ และ งานวิจัยท่ีเก่ียวของ ซ่ึงจะอธิบายหลักการและ

วิธีการของแตละงานวิจัยกอนหนานี้ท่ีเก่ียวของกับงานวิจัยนี้ ท้ังในสวนของการจัดกลุมลําดับยอยของ

ขอมูลอนุกรมเวลา และการคนพบโมทีฟของขอมูลอนุกรมเวลา 

2.1  แนวคิดและทฤษฎี 

Euclidean distance 

ระยะทางยุคลิด เปนมาตรวัดความแตกตางระหวางขอมูลอนุกรมเวลาสองชุด โดยวัด

ระยะทางระหวางจุดขอมูลตอจุดขอมูลของขอมูลอนุกรมเวลาท้ังสอง (ดังภาพท่ี 2.1) 

 

ภาพท่ี 2.1 การคิดระยะทางยุคลิดระหวางขอมูลอนุกรมเวลา P และ Q 

ซ่ึงเปนผลรวมระยะทางระหวางจุดขอมูลทุกจุดบนขอมูลอนุกรมเวลา P และ Q 

(ที่มา: Ratanamahatana, C. A. and Keogh, E. J. Making Time-series Classification More Accurate Using Learned Constraints.  

In Proceedings of the SIAM International Conference on Data Mining (SDM), pp. 11-22, 2004.) 

 

นิยามของระยะทางยุคลิดระหวางขอมูลอนุกรมเวลา P และ Q คือ 

2

1

 ( , ) ( )
l

k k
k

EucDist P Q p q


  ------------------ (2.1) 

 

P 
 

Q 
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เม่ือ  P = (p1, p2, p3, … , pl)  

      Q = (q1, q2, q3, … , ql)  

      k คือ ตําแหนงของจุดขอมูล โดยท่ี k เปนจํานวนเต็ม และ 1 ≤ k ≤ l  

และ  l คือ ความยาวของขอมูลอนุกรมเวลา P และ Q (ซ่ึงตองเทากัน) 

Motif Discovery 

โมทีฟ คือ คูของลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกันมากท่ีสุดในขอมูลอนุกรมเวลาใด ๆ 

(เปรียบเทียบโดยระทางยุคลิดระหวางลําดับยอยท้ังสอง) โดยโมทีฟท่ีไดจะแตกตางกันออกไปตาม

ความยาวของลําดับยอย w ท่ีถูกกําหนด (ดังภาพท่ี 2.2) 

 

 

 

ภาพท่ี 2.2 ตัวอยางโมทีฟท่ีถูกคนพบในแตละความยาวท่ีถูกกําหนด  

 

วิธีการในการคนพบโมทีฟแบบงายท่ีสุดคือวิธีบรูทฟอรซ (Brute force) โดยจะทําการ

เปรียบเทียบระยะทางยุคลิดระหวางลําดับยอยท้ังหมดในขอมูลอนุกรมเวลาท่ีพิจารณา และใหผลลัพธ

เปนคูลําดับยอยท่ีมีระยะทางยุคลิดนอยท่ีสุด ซ่ึงตองการเวลาในการทํางานท่ีคอนขางสูง แต ณ 

ปจจุบันมีวิธีการคนพบโมทีฟท่ีไดรับการยอมรับวาเร็วท่ีสุดโดยท่ีใหผลลัพธถูกตองตรงกับวิธีบรูทฟอรซ 

คือ การคนพบโมทีฟในงานวิจัย [6] ซ่ึงมีการนําคุณสมบัติความไมเทากันของสามเหลี่ยม (Triangular 

Inequality) และเทคนิคอ่ืน ๆ มาใชเพ่ือลดเวลาในการทํางานใหนอยลง อัลกอริทึมนี้มีชื่อวา การ

คนพบโมทีฟของเอ็มเค (MK Motif Discovery) 

 

Motif Motif 

𝑤 = 150 𝑤 = 98 
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Subsequence Matching 

 การจับคูลําดับยอย คือ การคนหาลําดับยอยในขอมูลอนุกรมเวลาใด ๆ ท่ีมีความคลายคลึง

กับลําดับยอยท่ีมีอยูมากท่ีสุด (เปรียบเทียบโดยระทางยุคลิดระหวางลําดับยอยท้ังสอง) ซ่ึงวิธีการนี้

แตกตางจากการคนพบโมทีฟ เพราะลําดับยอยท่ีจะนําไปคนในขอมูลอนุกรมเวลาถูกกําหนดไวแลว 

หรือ ทราบคาอยูแลว เรียกลําดับยอยท่ีนําไปคนนี้วา ลําดับยอย Q และ ผลลัพธท่ีไดคือ ลําดับยอย R 

(ดังภาพท่ี 2.3) โดยท่ัวไปแลวอัลกอริทึมท่ีนิยมนํามาใชในการทําการจับคูลําดับยอยมากท่ีสุด คือ 

One Nearest Neighbor (1NN) 

 

                   Q 

 

 

 

 

 

Amplitude Averaging 

การเฉลี่ยแบบแอมพลิจูด คือ การหาคาเฉลี่ยระหวางจุดขอมูลแตละจุดบนลําดับยอยท่ี

พิจารณาท้ังสอง (ดังภาพท่ี 2.4) 

 

 

ภาพท่ี 2.4 ตัวอยางการเฉลี่ยแบบแอมพลิจูด โดย AVG คือ 

ลําดับยอยซ่ึงเปนคาเฉลี่ยระหวางลําดับยอย S1 และ ลําดับยอย S2 

0 500 1000 1500 2000 2500 3000
-10

-5

0

5

Searching 

R 

ภาพท่ี 2.3 ตัวอยางการทําการจับคูลําดับยอยดวยลําดับยอย Q 
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โดยมีนิยามดังนี้ 

1 2
 ( ) / 2

i ii
AVG S S   ------------------ (2.2) 

เม่ือ  AVG คือ ลําดับยอยผลลัพธ  

   i  คือ ตําแหนงของจุดขอมูล โดยท่ี i เปนจํานวนเต็ม และ 1 ≤ i ≤ l 

และ l  คือ ความยาวของลําดับยอย S1 และ S2 (ซ่ึงตองเทากัน) 

Error of cluster 

คาผิดพลาดของกลุม คํานวณจากระยะทางยุคลิดระหวางตัวแทนกลุม (Cluster Center) คือ

ลําดับยอยท่ีเปนคาเฉลี่ยของลําดับยอยทุกชุดภายในกลุมดวยการเฉลี่ยแบบแอมพลิจูด กับลําดับยอย

ทุกชุดภายในกลุม 

1

, )( ()
m

i
j

j i
EucDist S CE C


 ------------------ (2.3) 

เม่ือ 
i

C  คือ กลุมท่ี i โดยท่ี i เปนจํานวนเต็ม และ 1 ≤ i ≤ จํานวนกลุมท้ังหมด 

  
i

C  คือ ตัวแทนของกลุมท่ี i  

  
j

S  คือ ลําดับยอยท่ี j ในกลุม 
i

C  โดยท่ี j เปนจํานวนเต็ม และ 1 ≤ j ≤ m 

และ m คือ จํานวนลําดับยอยท้ังหมดในกลุม 
i

C   

Shannon Entropy 

เอนโทรปโดยแชนนอน ใชสําหรับหาคาประมาณของจํานวนบิตท่ีใชในการแทนขอมูลใด ๆ  

ในท่ีนี้นํามาใชในการแทนขอมูลอนุกรมเวลา T โดยมีนิยามดังนี้ 

2
( ) ( ) log ( )tH T P T t P T t    ------------------ (2.4) 

เม่ือ  T คือ ขอมูลอนุกรมเวลาใดๆ 

t คือ คาท่ีไมซํ้ากันของแตละจุดขอมูลในขอมูลอนุกรมเวลา T 

และ  P(T=t) คือ ความนาจะเปนท่ีจะเกิดคา t ในขอมูลอนุกรมเวลา T 

โดยกําหนดให P(T=t) log2 P(T=t) มีคาเปน 0 เม่ือ P(T=t) = 0  
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Minimum Description Length (MDL) 

คือหลักการในการหาสมมติฐาน (Hypothesis) ท่ีมีความสามารถในการบีบอัดขอมูลไดดีท่ีสุด 

ตามนิยามท่ีวา ความยาวในการเก็บขอมูล (Description Length) ท่ีนอยท่ีสุดของขอมูลใด ๆ  บง

บอกถึงความสามารถในการบีบอัดขอมูลท่ีดีท่ีสุดของสมมติฐานนั้น นิยามของความยาวในการเก็บ

ขอมูล D ดวยสมมติฐาน H เปนดังนี้ 

( ) ( ) ( | )DL D DL H DL D H  ------------------ (2.5) 

เม่ือ  D คือ ขอมูลใดๆ 

  H คือ สมมติฐานท่ีใชในการบีบอัดขอมูล D 

  D|H หรืออาจเขียนแทนดวย D’ คํานวณไดจาก D-H 

และความยาวในการเก็บขอมูลอนุกรมเวลาโดยท่ัวไปมีนิยามดังนี้ 

( ) * ( )DL T m H T ------------------ (2.6) 

เม่ือ T คือ ขอมูลอนุกรมเวลาใด ๆ   

  m คือ ความยาวของขอมูลอนุกรมเวลา T  

และ  H(T) คือ เอนโทรปของขอมูลอนุกรมเวลา T 

ตัวอยาง1 กําหนดขอมูลอนุกรมเวลา B ขนาด 250 จุดขอมูล ประกอบดวยคาท่ีไมซํ้ากัน

จํานวน 172 คา และ เอนโทรปเทากับ 7.29 ดังนั้นจํานวนบิตท่ีใชในการเก็บขอมูลอนุกรมเวลา B  

คือ DL(B) = 250*7.29= 1,822 บิต  

 

 

ภาพท่ี 2.5 การบีบอัดขอมูลอนุกรมเวลา B ดวย H และ B’ 

(ที่มา: Rakthanmanon, T., Keogh, E. J., Lonardi, S. and Evans, S. Time Series Epenthesis: Clustering Time Series Streams 

Requires Ignoring. In Proceedings of the 11th IEEE International Conference on Data Mining (ICDM), pp. 547-556, 2011.) 

1
คาตัวเลขทุกคาในตัวอยางนี้ยกมาจากคาที่ถูกระบุไวในงานวิจัย [5] 

 

 



11 

 

 

แตถามีสมมติฐาน H เปนเสนตรงขนาด 250 จุดขอมูลเทากัน เราสามารถสราง B’ ขนาด

เทากันไดโดย B’= B-H  (ดังภาพท่ี 2.5) ซ่ึง B’ ประกอบดวยคาท่ีไมซํ้ากันเพียง 10 คา และเอนโทรป

เทากับ 2.51 เราสามารถสราง B ไดดวย B’ และ H โดยใชจํานวนบิตเพียง DL(B) = DL(H) + 

DL(B|H) ซ่ึงเทากับ (2*8) + (250*2.51) = 643 บิต ท้ังนี้เนื่องจาก H เปนเสนตรง จึงตองการแค 2 

ไบต (16 บิต) สําหรับเก็บคาจุดเริ่มตนและจุดสุดทายของ H  

2.2 งานวิจัยที่เกี่ยวของ 

การจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาไดถูกนําเสนอครั้งแรกในป 1998 [2] โดยวิธีการ

คือเริ่มตนจากการสกัดลําดับยอยความยาว w ทุกชุดท่ีเปนเซตยอยของขอมูลอนุกรมเวลานั้น ซ่ึงจะ

ทําใหไดลําดับยอยความยาว w จํานวน l-w+1 ชุดโดยท่ี l คือความยาวของขอมูลอนุกรมเวลา (Time 

Series Length) (ดังภาพท่ี 2.6) จากนั้นทําการจัดกลุมโดยใชอัลกอริทึมการจัดกลุมแบบเคมีนส (K-

means Clustering) ทําใหไดผลลัพธดังภาพท่ี 2.7  

 

ภาพท่ี 2.6 การสกัดลําดับยอยความยาว  

w  จากขอมูลอนุกรมเวลาท่ีกําหนด 

 

 

ภาพท่ี 2.7 ผลลัพธจากการทําการจัดกลุมแบบ

เคมีนส ไดลําดับยอยซ่ึงเปนตัวแทนกลุม 3 กลุม 

 

ซ่ึงจากผลลัพธท่ีนําเสนอ ดูเหมือนจะใหผลลัพธท่ีถูกตองและไมมีปญหา แตตอมาเม่ือมีการศึกษาอยาง

จริงจังจึงมีงานวิจัย [1] ท่ีคนพบปญหาและแสดงผลการทดลองใหเห็นวาการจัดกลุมลําดับยอยดวยวิธี

นี้ไมไดใหผลลัพธท่ีถูกตอง E. Keogh และคณะ ไดทําการทดลองโดยเปรียบเทียบผลการทดลอง

ระหวางการจัดกลุมลําดับยอยกับการจัดกลุมแบบท้ังอนุกรม โดยใชชุดขอมูลเดียวกันและทําการ

ทดลองจัดกลุมในแตละวิธี ขอมูลท่ีใชในการทดลองมาจากสองเซตซ่ึงไมมีความเก่ียวของกัน เรียกวา

ขอมูลจากเซต X และ ขอมูลจากเซต Y จากนั้นคํานวณคาความมีความหมายของการจัดกลุม 
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จากผลการทดลองท่ีได ตามสูตร  within_set_ _distance
clustering meaningfulness( , )=

between_set_ _and_ _distance

X
X Y

X Y
  

(คานี้จะใกลเคียง 0 ถาการจัดกลุมนั้นใหผลลัพธท่ีมีความหมาย ในทางกลับกันคานี้จะใกลเคียง 1 ถา

การจัดกลุมนั้นใหผลลัพธท่ีไมมีความหมาย) ซ่ึงจากผลการทดลอง (ดังภาพท่ี 2.8) หมายความวาการ

จัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาดวยวิธีนี้ไมไดใหผลลัพธท่ีมีความหมายโดยสิ้นเชิง ซ่ึงทําให

เกิดผลกระทบตอวงการอยางมาก งานวิจัยหลายงานท่ีไดนําอัลกอริทึมนี้ไปใชถูกตัดสินวาใหผลลัพธท่ี

ไมถูกตองตามไปดวย จึงไดมีความพยายามท่ีจะแกปญหานี้ตามมาในหลายงานวิจัยแตก็ไมมีงานใดท่ี

ประสบความสําเร็จในการท่ีจะไดผลลัพธท่ีดีเทาท่ีควร ปญหานี้จึงถูกละเลยไปชวงเวลาหนึ่ง และทําให

ความนิยมของหัวขอวิจัยนี้ลดลงดวย 

 

ภาพท่ี 2.8 ผลลัพธจากการทําการทดลองจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลา 

เทียบกับการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลาแบบท้ังอนุกรม ในหลาย ๆ  คา k 

 (ที่มา: Keogh, E. J., Lin, J. and Truppel, W. Clustering of Time Series Subsequences is Meaningless: Implications for Previous 

and Future Research. In Proceedings of the IEEE International Conference on Data Mining (ICDM), pp. 115–122, 2003.) 

 

เม่ือไมนานมานี้ไดมีงานวิจัยสองงาน [5][7] ท่ีประสบความสําเร็จในการนําเสนอวิธีแกไข

ปญหานี้ บนแนวคิดเดียวกันท่ีวา “ลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาไมจําเปนตองถูกจัดกลุมท้ังหมด 

และ ตองไมมีการซอนทับกันของลําดับยอยท่ีถูกจัดกลุม” ดังท่ีไดกลาวไวแลวกอนหนานี้ โดยใชวิธีจดั

กลุมแบบลําดับชั้น (Hierarchical Clustering) (ดังภาพท่ี 2.9) ซ่ึงประกอบดวย 3 ข้ันตอนยอย คือ 

สราง (Create) สรางกลุมใหมจากลําดับยอยคูหนึ่งท่ีคลายคลึงกันมากท่ีสุดจากกระบวนการคนพบโม

ทีฟ, เพ่ิม (Add) เพ่ิมลําดับยอยท่ีคลายคลึงกับกลุมท่ีมีอยูมากท่ีสุดจากกระบวนการจับคูลําดับยอยเขา
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ไปในกลุม และ รวม (Merge) ทําการรวมสองกลุมท่ีมีความคลายคลึงกันเขาเปนกลุมเดียวกัน โดย

กระบวนการจัดกลุมจะเลือกข้ันตอนใดข้ันตอนหนึ่งในแตละลําดับชั้นของการจัดกลุมและจะดําเนินไป

อยางตอเนื่อง จนกระท่ังถึงจุดสิ้นสุดของการจัดกลุม (Stopping Point) อยางไรก็ตามท้ังสองงานนี้มี

จุดตางกันในวิธีการเลือกข้ันตอนในการจัดกลุม พารามิเตอรตั้งตนท่ีตองกําหนด และ การนิยาม

จุดสิ้นสุดของการจัดกลุม ดังนี้ 

 

ภาพท่ี 2.9 ตัวอยางการจัดกลุมลําดับยอยแบบลําดับชั้น 

 

Time Series Epenthesis: Clustering Time Series Streams Requires Ignoring [5] 

ธนาวินท รักธรรมานนท และคณะ เลือกใชหลักการของ MDL (Minimum Description 

Length) เปนเกณฑในการเลือกจัดกลุม บนสมมติฐานท่ีวากลุมท่ีดีตองมีตัวแทนของกลุมท่ีมี

ความสามารถในการบีบอัดลําดับยอยท่ีเปนสมาชิกในกลุมนั้นไดดี ซ่ึงความสามารถในการบีบอัดนี้จะ

ข้ึนอยูกับคาการประหยัดบิต (Bitsave) คาการประหยัดบิตท่ีสูงหมายถึงความสามารถในการบีบอัดท่ี

สูงตามไปดวย (ใชความยาวในการเก็บขอมูลนอยท่ีสุดตามนิยามของ MDL) โดยกําหนดนิยามการ

คํานวณคาการประหยัดบิตไวดังนี้ 

  

 

Stopping point 
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Merge 
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คําจํากัดความท่ี 1 : คาการประหยัดบิต คือ จํานวนบิตท่ีประหยัดไปจากการเก็บขอมูลโดยใช

สมมติฐาน H ชวย นิยามดังนี้  

Bitsave = DL(กอนหนา) – DL(ภายหลัง) ------------------ (2.7) 

เม่ือ DL(กอนหนา) คือ ความยาวในการเก็บขอมูลตามปกติ และ DL(ภายหลัง) คือ ความยาวในการ

เก็บขอมูลเม่ือนําสมมติฐาน H เขามาชวย ซ่ึงจะนิยามการคํานวณโดยละเอียดตอไป 

คําจํากัดความท่ี 2  :  ความยาวในการเก็บขอมูลของกลุมใด ๆ (Description Length of 

Cluster) คือ ความยาวของการแทนขอมูลท้ังกลุมใด ๆ ดวยสมมติฐาน H มีนิยามดังนี้ 

( ) ( ) ( | ) max ( | )
A C

A C

DLC C DL H DL A H DL A H


   ------------------ (2.8) 

เม่ือ C คือ กลุมใด ๆ A คือ ลําดับยอยท่ีเปนสมาชิกในกลุม C และ H ในท่ีนี้คือ ตัวแทนกลุม C  

 คําจํากัดความท่ี 3 : คาการประหยัดบิตของการสราง คือ คาการประหยัดบิตท่ีไดรับเม่ือทํา

การสรางกลุมใหมจากลําดับยอยคูหนึ่ง คํานวณไดดังนี้ 

Bitsavecreating = DL(A) + DL(B) – DLC(Cnew) ------------------ (2.9) 

เม่ือ A และ B คือ ลําดับยอยคูท่ีจะใชสรางกลุม และ Cnew คือ กลุมใหมท่ีเกิดข้ึน 

คําจํากัดความท่ี 4 : คาการประหยัดบิตของการเพ่ิม คือ คาการประหยัดบิตท่ีไดรับเม่ือทํา

การเพ่ิมลําดับยอยใหมเขาในกลุมท่ีมีอยู  

Bitsaveadding = DL(A) + DLC(C) – DLC(Cnew) ------------------ (2.10) 

เม่ือ A คือ ลําดับยอยท่ีจะเพ่ิมเขาในกลุม C คือ กลุมเดิมกอนท่ีจะทําการเพ่ิม และ Cnew คือ กลุมใหม

ท่ีเกิดข้ึน 

คําจํากัดความท่ี 5 : คาการประหยัดบิตของการรวม คือ คาการประหยัดบิตท่ีไดรับเม่ือทํา

การรวมกลุมสองกลุมท่ีมีอยูเขาดวยกัน  

Bitsavemerging = DLC(C1) + DLC(C2) – DLC(Cnew) ------------------ (2.11) 

เม่ือ C1 คือ และ C2 คือกลุมสองกลุมท่ีจะถูกรวม และ Cnew คือ กลุมใหมท่ีเกิดข้ึน 
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วิธีการคือเลือกข้ันตอนท่ีใหคาการประหยัดบิตท่ีมากท่ีสุด และดําเนินการจัดกลุมเชนนี้ตอเนื่องไป

จนกระท่ังข้ันตอนท่ีจะเลือกไมสามารถชวยประหยัดบิตไดอีก (คาการประหยัดบิตนอยกวา 0) หรือ ไม

เหลือข้ันตอนใหเลือกอีกตอไป จึงหยุดการจัดกลุม (ดังภาพท่ี 2.10) ซ่ึงทําใหไดผลลัพธดังภาพท่ี 2.11   

 

     

ภาพท่ี 2.10 แสดงแตละข้ันตอนของการจัดกลุมรวมท้ังจุดสิ้นสุดของการจัดกลุม 

(ที่มา: Rakthanmanon, T., Keogh, E. J., Lonardi, S. and Evans, S. Time Series Epenthesis: Clustering Time Series Streams 

Requires Ignoring. In Proceedings of the 11th IEEE International Conference on Data Mining (ICDM), pp. 547-556, 2011.) 

 

 

ภาพท่ี 2.11 ผลทดลองของการจัดกลุมลําดับยอยโดยหลักการ MDL  

แสดงจํานวนกลุม 1 กลุม ซ่ึงประกอบดวยลําดับยอยจํานวน 5 ชุด 

 (ที่มา: Rakthanmanon, T., Keogh, E. J., Lonardi, S. and Evans, S. Time Series Epenthesis: Clustering Time Series Streams 

Requires Ignoring. In Proceedings of the 11th IEEE International Conference on Data Mining (ICDM), pp. 547-556, 2011.) 

 

เนื่องจากตองปองกันปญหาเรื่องการถูกจํากัดความยาวของลําดับยอย อัลกอริทึมนี้จึงมีการ

ผอนผันใหความยาวหละหลวมไดชวงหนึ่ง โดยพารามิเตอรท่ีตองการสําหรับอัลกอริทึมนี้คือ S ซ่ึงเปน

ความยาวของลําดับยอยในการจัดกลุมโดยประมาณ ทําใหอัลกอริทึมนี้สามารถจัดการกับความยาว

ของลําดับยอยไดตั้งแต S ถึง 2S  
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Selective Subsequence Time Series clustering [7] 

สุระ รอดพงษพันธ และคณะ ใชการคํานวณหาคาผิดพลาดของกลุม (Error of cluster) เปน

วิธีการในการเลือกข้ันตอนในการจัดกลุม โดยเลือกข้ันตอนท่ีใหคาผิดพลาดต่ําท่ีสุด เพราะกลุมท่ีดีควร

จะมีคาผิดพลาดของกลุมต่ํา (ลําดับยอยภายในกลุมมีความคลายคลึงกันสูง) และดําเนินการจัดกลุม

เชนนี้ตอเนื่องไป จนกระท่ังเสร็จสิ้นซ่ึงจะเหลือกลุมเพียงกลุมเดียว จากนั้นทําการลงจุดคาผิดพลาด

ของท้ังกระบวนการลงบนกราฟแลวหาสมการเสนตรงของกราฟดังกลาว จุดสิ้นสุดของการจัดกลุมคือ

จุดท่ีกราฟท้ังสองหางกันมากท่ีสุดระหวางจุดตัดของกราฟท้ังสอง (ดังภาพท่ี 2.12) ผลลัพธสุดทายของ

อัลกอริทึมคือผลลัพธ ณ จุดสิ้นสุดการจัดกลุม ดังแสดงในภาพท่ี 2.13 และเชนเดียวกับอัลกอริทึมท่ีได

กลาวถึงกอนหนา อัลกอริทึมนี้อนุญาตใหความยาวของลําดับยอยมีคาไดตั้งแต w/f ถึง w*f โดยท่ี w 

คือ ความยาวของลําดับยอย และ f คือ คาท่ีบงบอกถึงความสามารถในการยืดหยุนของลําดับยอย 

หากไมตองการใหมีความยืดหยุนใด ๆ ในการจัดกลุม ใหกําหนดคานี้เปน 1 ฉะนั้นพารามิเตอรท่ี

ตองการสําหรับอัลกอริทึมนี้มี 2 คา คือ w และ f  

 

 

ภาพท่ี 2.12 กราฟแสดงคาผิดพลาดของท้ังกระบวนการและสมการเสนตรงของกราฟ 

รวมท้ังจุดสิ้นสุดของการจัดกลุม 

 (ที่มา: Rodpongpun, S., Niennattrakul, V. and Ratanamahatana, C. A. Selective Subsequence Time Series clustering. 

Knowledge-Based Systems, vol. 35, pp. 361-368, 2012.) 
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ภาพท่ี 2.13 ผลทดลองของการจัดกลุมลําดับยอยโดยหลักความผิดพลาดของกลุม  

แสดงจํานวนกลุม 3 กลุม ซ่ึงแตละกลุมประกอบดวยลําดับยอยกลุมละ 2 ชุด 

และใหผลลัพธถูกตองเม่ือเทียบกับผลลัพธในภาพท่ี 1.3 

 (ที่มา: Rodpongpun, S., Niennattrakul, V. and Ratanamahatana, C. A. Selective Subsequence Time Series clustering. 

Knowledge-Based Systems, vol. 35, pp. 361-368, 2012.) 

 

ถึงแมผลการทดลองของท้ังสองงานไดแสดงใหเห็นวาท้ังสองวิธีนี้สามารถใหผลลัพธท่ีมี

ความหมายสําหรับการจัดกลุม แตปญหาสําคัญของท้ังสองงานนี้คือ การกําหนดพารามิเตอรเพ่ือระบุ

ความยาวของลําดับยอยในการจัดกลุม ซ่ึงกอใหเกิดความลําบากตอการใชงานดังท่ีไดกลาวไปแลว

กอนหนา และ ถึงแมอัลกอริทึมท้ังสองไดออกแบบวิธีจัดการกับปญหาความยาวท่ีถูกจํากัดของลําดับ

ยอย โดยยอมใหคาความยาวหละหลวมไดชวงหนึ่ง แตชวงหนึ่งนี้เปนเพียงชวงเล็ก ๆ ขอบเขตของการ

จัดกลุมจึงยังถูกจํากัดอยู เรียกวายังไมใชการจัดกลุมอยางอิสระโดยแทจริง 

 ดังนั้นแนวคิดของงานวิจัยนี้คือการกําจัดขอจํากัดเหลานี้ไปโดยทําใหอัลกอริทึมปราศจาก

การกําหนดคาใด ๆ อาศัยขอสังเกตท่ีวาการคนพบโมทีฟ [6] ถูกใชเปนองคประกอบยอยในท้ังสองงาน

ขางตน จึงไดนําเสนอแนวคิดท่ีจะประยุกตใชการคนพบโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอรใน [4][13] 

กับการทําการจัดกลุมลําดับยอยเพ่ือใหไดการจัดกลุมลําดับยอยโดยปราศจากพารามิเตอร โดยจะ

กลาวถึงรายละเอียดของวิธีการคนพบโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอรในปจจุบัน ซ่ึงมีดวยกัน 2 

งานวิจัยดังนี้ 
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Parameter-Free Motif Discovery for Time Series Data [4] 

 เปนงานวิจัยงานแรกเก่ียวกับการคนพบโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอร โดยใหความสําคัญ

กับบริเวณท่ีโมทีฟถูกคนพบและความคลายคลึงระหวางลําดับยอยของโมทีฟเปนหลัก (Location 

and Similarity Based) มีคําจํากัดความท่ีสําคัญในงานวิจัย ดังนี้ 

คําจํากัดความท่ี 1 : โมทีฟอันดับท่ี k (kth-Motif) เนื่องดวยโมทีฟตามนิยามพ้ืนฐานคือคูของ

ลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกันมากท่ีสุดในขอมูลอนุกรมเวลา โมทีฟอันดับท่ี k คือ ลําดับยอยคูท่ีมี

ความคลายคลึงกันมากท่ีสุดเปนอันดับ k โดยท่ี k เปนจํานวนเต็ม มีคาตั้งแต 1 ข้ึนไป และมีขอจํากัด

วา แตละลําดับยอยในโมทีฟอันดับใด ๆ จะตองไมมีการซอนทับกัน 

คําจํากัดความท่ี 2  :  โมทีฟท่ีดี (Best Motif) คือ โมทีฟท่ีอัลกอริทึมนี้ตัดสินวาเปนโมทีฟท่ีดี

ท่ีสุดจากฟงกชันการใหคะแนนท่ีนําเสนอ โดยคํานึงถึงความบอยของการถูกคนพบเม่ือความยาว

เปลี่ยนแปลงเปนหลัก  

คําจํากัดความท่ี 3  :  โมทีฟท่ีดีอันดับท่ี k (kth-Best Motif) เชนเดียวกับโมทีฟอันดับท่ี k โม

ทีฟท่ีดีอันดับท่ี k คือ โมทีฟท่ีอัลกอริทึมนี้ตัดสินวาเปนโมทีฟท่ีดีเปนอันดับท่ี k จากฟงกชันการให

คะแนนดังกลาว โดยท่ี k เปนจํานวนเต็ม มีคาตั้งแต 2 ข้ึนไป 

ปวัน นันทานิช และคณะ ไดนําเสนออัลกอริทึมในการคนพบโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอร 

เพ่ือแกปญหาเรื่องความออนไหวของโมทีฟท่ีถูกคนพบในแตละคาความยาวท่ีแตกตางกัน โดยจาก

ภาพท่ี 2.14 จะเห็นวาเพียงความยาวท่ีตางกันเพียงจุดขอมูลเดียวสามารถทําใหตําแหนงของโมทีฟท่ี

ถูกคนพบเปลี่ยนไปเปนอีกตําแหนงหนึ่งได 
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ภาพท่ี 2.14 ความออนไหวของโมทีฟท่ีถูกคนพบในความยาวท่ีแตกตางกัน 

 (ที่มา: Nunthanid, P., Niennattrakul, V. and Ratanamahatana, C. A. Parameter-Free Motif Discovery for Time Series Data. In 

Proceedings of the 9th Electrical Engineering/Electronics, Computer, Telecommunications and Information Technology  

(ECTI-CON), pp. 1-4, 2012. 

 

วิธีการคนพบโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอรของงานวิจัยนี้ เริ่มตนโดยนําเสนอการหาโมทีฟ

ในทุกคาความยาวท่ีเปนไปได (ตั้งแต 2 ถึง ความยาวของขอมูลอนุกรมเวลา/2) พรอมท้ังวิธีการจัด

กลุมและการใหคะแนนกับโมทีฟ ภายใตนิยามท่ีกําหนดวา “โมทีฟท่ีดี คือ โมทีฟท่ีถูกคนพบซํ้า ๆ ใน

บริเวณเดียวกันถึงแมความยาวเปลี่ยนไป” และใหผลลัพธเปนโมทีฟท่ีถูกจัดอันดับตามเกณฑการให

คะแนนนี้ (ดังภาพท่ี 2.15)  

 

ภาพท่ี 2.15 ผลลัพธของการจัดอันดับโมทีฟในงานวิจัย [4] ประกอบดวยโมทีฟท้ังหมด 5 อันดับ 

  (ที่มา: Pawan Nunthanid. Variable Length Motif Discovery for Time Series Data. Master’s Thesis, Department of Computer 

Engineering, Faculty of Engineering, Chulalongkorn University, 2011.) 
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แตเนื่องจากงานวิจัยนี้เปนงานวิจัยแรกท่ีนําเสนอวิธีการคนพบโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอร จึงยังมี

ขอบกพรองอยู และปญหาสําคัญท่ีเกิดข้ึน 2 ปญหา คือ 1. ใชเวลาตลอดท้ังกระบวนการสูงมาก 

เพราะ นอกจากตองหาโมทีฟในทุกคาความยาวท่ีเปนไปไดแลว โมทีฟท่ีตองการในแตละคาความยาว

ไมใชเพียงคูของลําดับยอยท่ีคลายคลึงกันท่ีสุด แตเปนคูของลําดับยอยท่ีคลายคลึงกันในทุกอันดับ 

(ตามนิยามของโมทีฟอันดับท่ี k) และ 2. มีการคนพบวาภายในกระบวนการมีการละท้ิงโมทีฟท่ีสําคัญ

ไป ทําใหสงผลตอความแมนยําของผลลัพธ 

Proper Length Motif Discovery for Time Series Data using MDL Principle [13]  

 งานวิจัยอีกงานหนึ่งเก่ียวกับการคนพบโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอร โดยเปลี่ยนเทคนิค

การคนพบโมทีฟมาใหความสําคัญกับความสามารถในการบีบอัดขอมูล (Compression and 

Similarity Based) ดวยหลักการ MDL แทน อีกท้ังยังนําเสนอโมทีฟดวยนิยามท่ีแตกตางไปจากเดิม  

คําจํากัดความท่ีสําคัญของงานวิจัย มีดังนี้ 

คําจํากัดความท่ี 1 : โมทีฟ คือ กลุมของลําดับยอยท่ีคลายคลึงกันและเกิดข้ึนบอยครั้งใน

ขอมูลอนุกรมเวลา (อยางต่ํา 2 ครั้ง) 

คําจํากัดความท่ี 2  :  โมทีฟอันดับท่ี k (kth-Motif) คือ โมทีฟท่ีมีความสามารถในการบีบอัด

ขอมูลตามหลักของ MDL ไดดีเปนอันดับ k โดยท่ี k ในท่ีนี้เปนจํานวนเต็มมีคาตั้งแต 1 เปนตนไป 

 เนื่องจากขอบกพรองของอัลกอริทึมแรกท่ีไดกลาวถึง สรชัย ยิ่งเจริญถาวรชัย  ไดศึกษาและ

พัฒนาอัลกอริทึมใหมเก่ียวกับการคนพบโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอร ดวยการใหนิยามของโมทีฟ

ใหมท่ีตางออกไป คือ “โมทีฟเปนกลุมของลําดับยอยท่ีคลายคลึงกัน” (ไมใชคูของลําดับยอยดังท่ีได

กลาวถึงกอนหนา) (ดังภาพท่ี 2.16) 
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ภาพท่ี 2.16 ผลลัพธของการจัดอันดับโมทีฟในงานวิจัย [13]  

จะเห็นวาโมทีฟคือกลุมของลําดับยอยซ่ึงอาจมีไดมากกวาหนึ่งคู 

(ที่มา: Sorrachai Yingchareonthawornchai. Proper Length Motif Discovery for Time Series Data using MDL Principle. Master’s 

Thesis, Department of Computer Engineering, Faculty of Engineering, Chulalongkorn University, 2012.) 

 

 ผลลัพธของอัลกอริทึมนี้เปนการจัดอันดับโมทีฟเชนเดียวกับอัลกอริทึมกอนหนา ตางท่ีนิยาม  

และวิธีการจัดอันดับโมทีฟ อัลกอริทึมนี้ไดนําหลักของ MDL มาใชในการจัดอันดับโมทีฟ คือ จัดอันดับ

ตามความสามารถในการบีบอัดขอมูล (ดวยหลักการเดียวกับในงานวิจัย [5]) วิธีการนี้นําเสนอใน

ประเด็นของความเร็วทีใชในการประมวลผลซ่ึงเร็วกวาอัลกอริทึมกอนหนา และยังนําเสนอในสวนของ

ฟงกชัน Early Termination ซ่ึงชวยตัดเวลาของการประมวลผลขอมูลโดยไมจําเปนท้ิงได  (ดังภาพท่ี 

2.17) แตในประเด็นของความแมนยํากลับไมสามารถบงบอกไดชัดเจนวาแมนยํากวา เพราะมีการ

นิยามโมทีฟท่ีแตกตางกัน 
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ภาพท่ี 2.17 ผลการทดลองวัดประสิทธิภาพดานความเร็วของอัลกอริทึม [13]  

เม่ือเสนบนคืออัลกอริทึมกอนหนา เสนกลางคืออัลกอริทึมท่ีนําเสนอ  

และเสนลางคืออัลกอริทึมท่ีนําเสนอพรอมฟงกชันเสริม 

(ที่มา: Sorrachai Yingchareonthawornchai. Proper Length Motif Discovery for Time Series Data using MDL Principle. Master’s 

Thesis, Department of Computer Engineering, Faculty of Engineering, Chulalongkorn University, 2012.) 

 

ถาพิจารณาในดานของความครบถวนของโมทีฟผลลัพธและความเร็วในการประมวลผลแลว 

อัลกอริทึมท่ีกลาวถึงลาสุดนี้มีความเหมาะสมท่ีจะนํามาใชในงานวิจัยนี้มากกวาอยางเห็นไดชัด แตการ

จะนําผลลัพธของอัลกอริทึมดังกลาวมาใชนั้น จําเปนจะตองมีการปรับเปลี่ยนนิยามของการคนพบโม

ทีฟใหเหมาะสมสําหรับการนํามาใชในการจัดกลุม นอกจากนี้ยังตองมีการคัดเลือกเฉพาะบางโมทีฟ

จากโมทีฟผลลัพธท้ังหมดของข้ันตอนการคนพบโมทีฟนี้ เพ่ือใหไดเฉพาะโมทีฟท่ีเหมาะจะนํามาใชเปน

กลุมตั้งตนท่ีดีสําหรับการจัดกลุมจริง ๆ ดังนั้นจึงมีความจําเปนตองนําเสนอวิธีการสําหรับคัดเลือก

ผลลัพธเหลานี้ โดยจะกลาวถึงรายละเอียดตอไปในบทถัดไป 
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3 บทที่ 3 

การจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาโดยปราศจากพารามิเตอร 

ในวิทยานิพนธเลมนี้นําเสนอวิธีการจัดกลุมลําดับยอยขอมูลอนุกรมเวลาโดยปราศจาก

พารามิเตอร ซ่ึงเปนงานวิจัยแรกของการจัดกลุมลําดับยอยท่ีนําเสนอในแงอัลกอริทึมท่ีปราศจาก

พารามิเตอร โดยประยุกตใชวิธีการของการคนพบโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอรท่ีมีในปจจุบันเพ่ือ

หากลุมตั้งตนท่ีมีความยาวเหมาะสมสําหรับการจัดกลุม เพราะ อัลกอริทึมนี้ตั้งอยูบนหลักความคิด

ท่ีวา การจัดกลุมท่ีดีตองเริ่มจากกลุมตั้งตนท่ีดี ซ่ึงกลุมตั้งตนในท่ีนี้ก็คือคูของลําดับยอยท่ีมีความ

คลายคลึงกันหรือโมทีฟนั่นเอง เหนือสิ่งอ่ืนใดสิ่งท่ีจําเปนตองทราบเปนอันดับแรกในบทนี้ คือ วิธีการ

นําเอาอัลกอริทึมในการคนพบโมทีฟท่ีมีในปจจุบันมาใชในงานวิจัยนี้นั้นไมสามารถทําไดโดยตรง ท้ังนี้

จําเปนจะตองมีการปรับปรุงและจัดการกับอัลกอริทึม โดยคํานึงถึงนิยามของโมทีฟท่ีจําเปนจะตอง

ปรับใหตรงกับความตองการสําหรับการนําไปใชงานในการจัดกลุม และผลลัพธของโมทีฟท่ีเหมาะสม

จะนําไปใชเปนกลุมตั้งตนในการจัดกลุม ซ่ึงจากผลลัพธของอัลกอริทึมในการคนพบโมทีฟในปจจุบัน

ทําเพียงจัดอันดับใหกับโมทีฟผลลัพธตามนิยามของโมทีฟท่ีดีในแตละอัลกอริทึมเทานั้น แตมีเพียง

บางสวนของโมทีฟผลลัพธเหลานี้เทานั้นท่ีมีความเหมาะสมจะนํามาใชเปนกลุมตั้งตนสําหรับข้ันตอน

การจัดกลุม เพราะโมทีฟผลลัพธเหลานี้อาจประกอบดวยกลุมโมทีฟท่ีมีรูปรางไมสมบูรณ (Imperfect 

Motifs) ซ่ึงจะกอใหเกิดปญหาภายหลังในการจัดกลุมหากไมมีการจัดการในสวนนี้ จึงไดนําเสนอ

วิธีการท่ีเรียกวากระบวนการขัดเกลาโมทีฟมาเพ่ือจัดการกับปญหานี้โดยเฉพาะ ซ่ึงจะกลาวถึง

ความสําคัญและรายละเอียดตอไปในสวนของอัลกอริทึม 

ลําดับการนําเสนอในบทนี้จะแบงเปน 2 หัวขอหลัก คือ 3.1 คําจํากัดความท่ีใชในงานวิจัย 

และ 3.2 อัลกอริทึมของการจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาโดยปราศจากพารามิเตอร 

3.1  คําจํากัดความที่ใชในงานวิจัย 

 คําจํากัดความท่ี 1 : ขอมูลอนุกรมเวลา (Time Series) คือ เซตของจํานวนจริงท่ีตอเนื่องกัน

ตามจุดขอมูล ขอมูลอนุกรมเวลาความยาว n นิยามดังนี้ 
2 31

{ ,  ,  , , } 
n

T t t t t   

 คําจํากัดความท่ี 2 : ลําดับยอย (Subsequences) ความยาว m ของขอมูลอนุกรมเวลา T 

คือ เซตยอยใด ๆ ของขอมูลอนุกรมเวลา T ซ่ึงมีความยาว m นิยามดังนี้ 
1 2 1

{ , , , }  ,   m

i i i i i m
S t t t t

   
   
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เม่ือ i คือ ลําดับของลําดับยอย หรือ ตําแหนงเริ่มตนของจุดขอมูลในขอมูลอนุกรมเวลา T  โดยท่ี  

1 ≤ i ≤ n-m+1 และ 1 < m < n 

 คําจํากัดความท่ี 3 : สไลดิ้งวินโดว (Sliding Window) ความยาว w คือ กระบวนการในการ

สกัดลําดับยอยความยาว w ท้ังหมด ในขอมูลอนุกรมเวลา T ความยาว n นิยามดังนี้  

1 2 13
( , ) { ,  ,  , ,  }w ww w

n w
SlidingWindow T w S S S S

 
   

 คําจํากัดความท่ี 4 : ระยะทางยุคลิดโดยบรรทัดฐาน (Normalized Euclidean Distance) 

คือ ระยะทางยุคลิดท่ีไดกลาวไวในหัวขอท่ี 2.1 นํามาหารดวย w ซ่ึงเปนความยาวของลําดับยอยท่ี

พิจารณาเพ่ือใหเกิดบรรทัดฐานเดียวกันสําหรับระยะยุคลิดของคูลําดับยอยท่ีพิจารณาในแตละความ

ยาว นิยามดังนี้ 
( ,  )

( ,  )
w

w j

j

w

w i

i

EucDist S S
NormalizedEucDist S S

w
  

 คําจํากัดความท่ี 5 : การปรับมาตราแบบเอกรูป (Uniform Scaling) คือ การปรับใหลําดับ

ยอยท่ีมีความยาวแตกตางกัน มีความยาวเทากัน โดยขยายลําดับยอยท่ีสั้นกวาใหเทากับลําดับยอยท่ี

ยาวกวา นิยามดังนี้ กําหนดให
1 2 3

{ ,  , , ,  }w

w
S s s s s   คือลําดับยอยใด ๆ ความยาว w และ 

1 2 3
,  , , , 

w
s s s s คือ ขอมูลในแตละจุดขอมูลของลําดับยอยนั้น ตองการขยายลําดับยอยนี้ใหมีความ

ยาว w'  ซ่ึงยาวกวา จะไดลําดับยอยใหม 
1 2 3 '

{ ,  ,  , ,  }w'

w
' 'S s s ' s s '   โดย  * '/k k w w

s ' s เม่ือ k คือ

ตําแหนงของจุดขอมูลในลําดับยอยนั้น 

คําจํากัดความท่ี 6 : โมทีฟ (Motif)  ความยาว w คือ เซตของลําดับยอยคูหนึ่งท่ีมีความ

คลายคลึงกันมากท่ีสุดจากลําดับยอยท้ังหมดท่ีไดจากกระบวนการ Sliding Window ดวยความยาว 

w นิยามดังนี้ , }{  w

i

w

jw
M S S  เม่ือ ( ,  )

i j

w wEucDist S S มีคานอยท่ีสุด โดยท่ีไมอนุญาตให w

i
S และ w

j
S  

มีการซอนทับกันใด ๆ ท้ังสิ้น 

คําจํากัดความท่ี 7 : ศูนยกลางโมทีฟ (Motif Center) คือ ลําดับยอยซ่ึงเปนคาเฉลี่ยแบบแอม

พลิจูดระหวางลําดับยอยท้ังสองของโมทีฟ 

 คําจํากัดความท่ี 8 : การซอนทับกันท้ังหมด (Complete Overlap) สําหรับในกรณีของ

ลําดับยอย จะพิจารณาวาลําดับยอยคูหนึ่งมีการซอนทับกันท้ังหมดก็ตอเม่ือจุดขอมูลทุกจุดในลําดับ

ยอยท่ีสั้นกวาเปนจุดขอมูลบางสวนของลําดับยอยท่ียาวกวา (ลําดับยอยท่ีสั้นกวาเปนเซตยอยของ
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ลําดับยอยท่ียาวกวา) เชน กําหนดให w1 ≤ w2 
1w

i
S  และ 2w

j
S จะซอนทับกันท้ังหมดก็ตอเม่ือ 

1 2w w

i j
S S  

 สําหรับในกรณีของโมทีฟ จะพิจารณาวาโมทีฟคูหนึ่งมีการซอนทับกันท้ังหมดก็ตอเม่ือลําดับ

ยอยท้ังสองของโมทีฟหนึ่งมีการซอนทับกันท้ังหมดกับลําดับยอยท้ังสองของอีกโมทีฟหนึ่ง เชนโมทีฟ 

1w
M 1

1

1

1
{ ,  }w

j

w

i
S S และ 2

2 2

2

2
{ ,  }w

w i

w

j
M S S จะซอนทับกันท้ังหมดก็ตอเม่ือ 1 2

1 2

w w

i i
S S และ 1 2

1 2

w w

j j
S S  

คําจํากัดความท่ี 9 : การซอนทับกันบางสวน (Partial Overlap) สําหรับในกรณีของลําดับ

ยอย จะพิจารณาวาลําดับยอยคูหนึ่งมีการซอนทับกันบางสวนก็ตอเม่ือมีจุดขอมูลอยางนอยหนึ่งจุด

ของลําดับยอยคูนี้ท่ีซอนทับกัน โดยยกเวนกรณีของการซอนทับกันท้ังหมด เชน 3

1 1 2 3
{ ,  ,  }S t t t  และ 

3 3

3

4 5
{ ,  ,  }S t t t  ซอนทับกันบางสวนเพราะมีจุดขอมูล 

3
t ท่ีซอนทับกันหนึ่งจุด 

สําหรับในกรณีของโมทีฟ ใหพิจารณาลําดับยอยท้ังสี่ชุด คือ 2

11 2

1 2

2

1 ,,  , w w

j

w

i i j

wS S S S   เม่ือโมทีฟ 

1w
M 1

1

1

1
{ ,  }w

j

w

i
S S และ 2

2 2

2

2
{ ,  }w

w i

w

j
M S S วามีจุดขอมูลอยางนอยหนึ่งจุดท่ีซอนทับกันหรือไม 

คําจํากัดความท่ี 10 : ความยาวในการเก็บขอมูลของกลุม (Description Length of 

Cluster) ดวยสมมติฐาน H อาจใชความยาวในการเก็บขอมูลนอยกวาความยาวในการเก็บขอมูล

ท้ังหมดตามปกติ โดยมีนิยามดังนี้ ( ) ( ) ( | )
A C

DLC C DL H DL A H


   เม่ือกลุมในท่ีนี้หมายถึงกลุม

ของลําดับยอย โดย C คือ กลุมใด ๆ A คือ ลําดับยอยท่ีเปนสมาชิกในกลุม C และ H คือสมมติฐานท่ี

นํามาใชในการเก็บ C และการคํานวณ ( )DL H  และ ( | )DL A H  คํานวณจากสมการท่ี 2.6 (ในหัวขอ

ท่ี 2.1) เม่ือ ( | )DL A H  คือ ( )DL A H  

ยกตัวอยางขอมูลแบบไมตอเนื่อง (Discrete Data) กลุมหนึ่งประกอบดวยชื่อ David ท่ีเขียน

แตกตางกันในแตละภาษา {'David', 'Davud', 'Dovid'}C   และสมมติใหแตละชื่อแทนลําดับยอยแต

ละชุด กลุม C นี้จะประกอบดวย 3 ลําดับยอย กําหนดใหสมมติฐาน H ของขอมูลกลุมนี้คือลําดับยอย 

David และสมมติใหการคํานวณคาความยาวในการเก็บขอมูลคิดเปนรายตัวอักษร ตัวอักษรละ 8 บิต 

จะได  ( )DL H = ('David')DL  = 8*5 = 40 บิต และ ( | )
A C

DL A H

 = ('David'|'David')DL +

('David'|'Davud')DL + ('David'|'Dovid')DL = ('-')DL + ('u')DL + ('o')DL  = 0+8+8 = 16 บิต ดังนั้น

ความยาวในการเก็บขอมูลของกลุม C นี้ดวยสมมติฐาน H= 'David'  คือ 40+16 = 56 บิต 
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คําจํากัดความท่ี 11 : คาการประหยัดบิต (Bitsave)  เปนมาตรวัดวา การนําสมมติฐาน H มา

ใชเก็บขอมูลสามารถชวยลดความยาวในการเก็บขอมูลไดหรือไม และไดมากนอยเพียงใด โดยมีนิยาม

ดังนี้ Bitsave = DL(กอนหนา) – DL(ภายหลัง) เม่ือ DL(กอนหนา) คือ ความยาวในการเก็บขอมูล

ท้ังหมดตามปกติ ( ( )
A C

DL A

 ) และ DL(ภายหลัง) คือ ความยาวในการเก็บขอมูลของกลุมดวย

สมมติฐาน H ตามคําจํากัดความท่ี 10 และ จะตัดสินวาชวยลดความยาวในการเก็บขอมูลไดก็ตอเม่ือ

คาการประหยัดบิตมีคามากกวาศูนย (Bitsave > 0) 

จากตัวอยางอยางขอมูลในคําจํากัดความท่ีแลว DL(กอนหนา) คือ ( )
A C

DL A

 = ('David')DL

+ ('Davud')DL + ('Dovid')DL  = 8*5+8*5+8*5 = 120 บิต ในขณะท่ี DL(ภายหลัง) คํานวณใหเห็น

ไปแลววาคือ 56 บิต ดังนั้นการนําสมมติฐาน H= 'David'  มาใชสําหรับขอมูลชุดนี้สามารถประหยัดบิต

ไดมากกวาจากเดิมถึง 120-56 = 64 บิต  

 ในอีกแงหนึ่งสามารถใชคาการประหยัดบิตเปนมาตรวัดความคลายคลึงกันของลําดับยอยได

เชนกัน เพราะลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกันสูงจะสงผลใหคาการประหยัดบิตสูงตามไปดวย หาก

นํามาจัดอยูในกลุมเดียวกัน 

 คําจํากัดความท่ี 12 : กลุมตั้งตน (Initial Cluster) ในท่ีนี้ คือ โมทีฟท้ังหมดท่ีเหลือหลังจาก

ผานกระบวนการขัดเกลาดวยวิธีท่ีนําเสนอในงานวิจัยนี้ (ในหัวขอท่ี 3.2)  

 คําจํากัดความท่ี 13 : กลุมตั้งตนท่ีดีท่ีสุด (Best Initial Cluster) คือ กลุมตั้งตนท่ีถูกจัด

อันดับวาดีท่ีสุดในกลุมตั้งตนท้ังหมดท่ีมี ณ ขณะนั้น โดยจัดอันดับตามคาการประหยัดบิตจากมากไป

นอย 

3.2 อัลกอริทึมของการจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนกุรมเวลาโดยปราศจาก

พารามิเตอร 

 อัลกอริทึมแบงออกเปนสองสวนดังท่ีไดกลาวไปแลวตอนตน คือ สวนของการคัดเลือกกลุมตั้ง

ตนท่ีมีความยาวเหมาะสมโดยประยุกตใชหลักของการคนพบโมทีฟ และสวนของการจัดกลุม ซ่ึงจะ

อธิบายรายละเอียดแยกจากกันในแตละสวน ดังนี้ 
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3.2.1 การคัดเลือกกลุมตั้งตนท่ีมีความยาวเหมาะสม 

 จุดประสงคของข้ันตอนนี้ คือ คนหาคูของลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกันและมีคุณสมบัติ

เหมาะสมพอท่ีจะทําหนาท่ีเปนกลุมตั้งตนท่ีดีในการจัดกลุม การคนพบโมทีฟจึงเปนวิธีท่ีเหมาะสมท่ีสุด

ท่ีจะนํามาใชในกระบวนการ ท้ังนี้อัลกอริทึมในการคนหาโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอรมีเพียงสอง

อัลกอริทึมท่ีไดกลาวถึงในบทท่ี 2 อัลกอริทึมท่ีนํามาใชในงานวิจัยนี้พยายามยึดนิยามตามงานวิจัย [4] 

คือ การคนหาคูของลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกัน แตเลือกใชวิธีของงานวิจัย [13] เนื่องจากวิธีใน

งานวิจัย [4] ยังมีจุดบกพรองอยูมาก ท้ังท่ีไดกลาวถึงไปแลวในประเด็นของเวลาในการประมวลผล 

และ โมทีฟบางโมทีฟท่ีถูกละท้ิงไป และท่ีจะกลาวถึงตอไปนี้ คือ วิธีการจัดอันดับดวยการนับความถ่ี

ของโมทีฟท่ีถูกคนพบในบริเวณใกลเคียงกันนั้นจะไมมีความหมายเม่ือโมทีฟมีความยาวมาก ๆ (ดัง

ภาพท่ี 3.1) 

 

 

ภาพท่ี 3.1 คาความถ่ีจากผลการทดลองของโมทีฟผลลัพธในความยาวท่ีแตกตางกัน  

(บน) โมทีฟความยาว 152 ท่ีถูกคนพบ พบวามีความถ่ีของการถูกคนพบ 150 

(ลาง) โมทีฟความยาว 785 ท่ีถูกคนพบ พบวามีความถ่ีของการถูกคนพบถึง 511 

ƒ = 150 

ƒ = 511 
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จากภาพแสดงผลท่ีไดจากการทดลอง พบวาเม่ือโมทีฟท่ีถูกคนพบมีความยาวมาก ๆ คาหนึ่งแลว ไมวา

จะขยายความยาวออกไปอีกเทาใดโมทีฟท่ีถูกคนพบก็ยังคงเปนท่ีโมทีฟในบริเวณเดิม ทําใหโมทีฟภาพ

ลางมีขนาดยาวกวามาก และความถ่ีของโมทีฟก็มีคาสูงมาก ๆ เชนกัน เม่ือเทียบกับโมทีฟท่ีควรจะเปน

จริง ๆ (ภาพบน) ดังนั้นจึงเปลี่ยนวิธีในการจัดอันดับโมทีฟมาเปนการวัดคาการประหยัดบิตของโมทีฟ

แตละโมทีฟแทน (ดังท่ีไดกลาวไวในหัวขอท่ีแลววาคาการประหยัดบิตสามารถนํามาใชเปนมาตรวัด

ความคลายคลึงกันของคูลําดับยอยได) เพราะนอกจากจะตัดสินความคลายคลึงกันของโมทีฟไดชัดเจน

กวาแลว เม่ือมีการขยายความยาวจนถึงคามาก ๆ คาหนึ่งแลว คาการประหยัดบิตของโมทีฟนั้นจะมี

คาเปนลบ และคอย ๆ เปนลบมากข้ึนเรื่อย ๆ จึงเปนท่ีมาของการนําเสนอฟงกชันในการหยุด

ประมวลผล (Early Termination) ในงานวิจัย [13] ซ่ึงจะกลาวถึงรายละเอียดตอไป 

ในสวนของอัลกอริทึมท่ีนําเสนอในการหากลุมตั้งตนนี้ประกอบดวยสองข้ันตอนยอย คือ การ

คนพบโมทีฟ (Motif Discovery) ดวยวิธีการใหมท่ีนําเสนอ และ กระบวนการขัดเกลาโมทีฟ 

(Cleansing Process) เพ่ือใหไดกลุมตั้งตนท่ีดีสําหรับนําไปใชตอในอัลกอริทึมสวนของการจัดกลุม

ตอไป การทํางานของอัลกอริทึมโดยรวมในสวนนี้ไดแสดงไวเปนผังงาน ดังภาพท่ี 3.2 

 

 

ภาพท่ี 3.2 ผังงานการทํางานของอัลกอริทึมโดยรวมในสวนของการคัดเลือก 

กลุมตั้งตนท่ีมีความยาวเหมาะสม 
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- การคนพบโมทีฟ (Motif Discovery) 

เชนเดียวกับงานวิจัยกอน อัลกอริทึมเริ่มตนโดยคนหาโมทีฟในทุกคาความยาวท่ีเปนไปได คือ 

ตั้งแต 2 ถึง ความยาวของขอมูลอนุกรมเวลา/2 ในแตละความยาวท่ีเปลี่ยนแปลงไปจะมีการคํานวณ

คาการประหยัดบิตของโมทีฟ รวมท้ังการจัดกลุมโมทีฟท่ีซอนทับกันท้ังหมดตามนิยามของการซอนทับ

กันท้ังหมด (Complete Overlap) เขาดวยกัน โมทีฟตั้งแตสองโมทีฟข้ึนไปท่ีซอนทับกันท้ังหมดจะถูก

นํามาพิจารณาคาการประหยัดบิต โมทีฟท่ีมีคาการประหยัดบิตนอยกวาก็จะถูกละท้ิงไป แสดงการ

ทํางานของอัลกิริทึมเปนรหัสเทียมดังตารางท่ี 3.1 

  

ตารางท่ี 3.1 อัลกอริทึมในการคนพบโมทีฟท่ีนําเสนอใหม 

[MGS] MotifDiscovery(T) 

1. 
2. 
3. 
4. 
5. 
6. 
7. 
8. 
9. 
10. 
11. 
12. 
13. 
14. 

MGS := Ø 
for w := 2 to length(T)/2 

newmotif := MKMotif(T, w) 
if CanEarlyTerminate(bitsave of newmotif) 

return MGS 
for each motif in MGS 

if CompleteOverlapped(newmotif,motif) 
if BetterBitsave(newmotif,motif) 

remove motif from MGS 
add newmotif into MGS 

else 
add newmotif into MGS 

merge the groups in MGS which contain same motif  
return MGS 

 

ขอมูลนําเขา คือ ขอมูลอนุกรมเวลา T และ ขอมูลสงออก คือ กลุมของโมทีฟ MGS เริ่มตนท่ีคนหาโม

ทีฟในทุกคาความยาวท่ีเปนไปได (บรรทัดท่ี 2-3) โดยอัลกอริทึมท่ีนํามาใชในการคนหาโมทีฟในท่ีนี้ 

คือ การคนพบโมทีฟของเอ็มเค (MK Motif Discovery) [6] ซ่ึงเปนอัลกอริทึมท่ีใหผลลัพธถูกตองและ

เร็วท่ีสุดในปจจุบันดังท่ีไดกลาวไวในบทท่ี 2 จากนั้น (บรรทัดท่ี 6-12) นําโมทีฟท่ีเพ่ิงคนพบมา

ตรวจสอบกับโมทีฟภายในกลุม ณ ขณะนั้นวามีการซอนทับกันท้ังหมดหรือไม หากมีการซอนทับกัน

ท้ังหมดใหทําการเปรียบเทียบคาการประหยัดบิต และ ละท้ิงโมทีฟท่ีมีคาการประหยัดบิตนอยกวาไป 
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โดยวิธีการคํานวณคาการประหยัดบิตของแตละโมทีฟทําไดดังนี้ กําหนดให โมทีฟ , }{  w

x

w

yw
M S S  

คาการประหยัดบิตของโมทีฟนี้ คือ คาความยาวของกลุมโดยสมมติใหโมทีฟเปรียบเสมือนกลุมของ

ลําดับยอยซ่ึงมีสมาชิกเปนลําดับยอยสองชุด สมมติฐาน H ซ่ึงนํามาแทนคือคาเฉลี่ยแบบแอมพลิจูด

ของลําดับยอยท้ังสองนี้ เปรียบเทียบกับ คาความยาวในการเก็บลําดับยอยท้ังสองชุดตามปกติตาม

สมการ 

จาก  Bitsave = DL(กอนหนา) – DL(ภายหลัง) 

จะได                     Bitsave = ( )
S M

DL S

  – ( ( ) ( | ))

S M

DL H DL S H


 ------------------ (3.1) 

และข้ันตอนสุดทายในแตละรอบ (บรรทัดท่ี 13) เปนวิธีการเพ่ือจัดการกับโมทีฟท่ีซอนทับกับโมทีฟ

ภายในกลุมมากกวาหนึ่งโมทีฟข้ึนไป (ดังภาพท่ี 3.3) หากปราศจากข้ันตอนนี้ภายในกลุมจะ

ประกอบดวยโมทีฟเดียวกันซํ้า ๆ หลายจํานวน ท้ังนี้การจะเลือกเก็บโมทีฟท่ีใหญกวาเพียงโมทีฟเดียว

ตองม่ันใจวาคาการประหยัดบิตของโมทีฟนั้นมากกวาโมทีฟท่ีเล็กกวาท่ีซอนทับกันท้ังหมดทุกโมทีฟ 

ไมเชนนั้นจะละท้ิงโมทีฟขนาดใหญกวานี้ท้ิงไป 

 

ภาพท่ี 3.3 แสดงโมทีฟท่ีซอนทับกันท้ังหมด (เสนประเชื่อมระหวางลําดับยอยท้ังสองของโมทีฟ) 

จะเห็นวาโมทีฟ 1 และ โมทีฟ 2 ไมไดซอนทับกันท้ังหมด (พิจารณาในแนวตั้ง) แตเม่ือมีการคนพบ 

โมทีฟ 3 ซ่ึงซอนทับกันท้ังหมดกับท้ังโมทีฟ 1 และ โมทีฟ 2 อีกท้ังยังมีคาการประหยัดบิตท่ีดีกวา  

หากไมมีการจัดการใด ๆ โมทีฟ 3 จะถูกบันทึกไวสองครั้ง ท้ัง ๆ ท่ีเปนโมทีฟเดียวกัน 

 

ในสวนของบรรทัดท่ี 4 ท่ีอธิบายขามไป คือ ฟงกชันการในการหยุดประมวลผล (Early Termination) 

ดังท่ีไดกลาวไปแลววาเม่ือขยายความยาวในการคนหาโมทีฟจนถึงความยาวมาก ๆ คาหนึ่ง คาการ
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ประหยัดบิตจะเปนลบ หมายความวา ลําดับยอยท้ังสองนี้ไมมีความคลายคลึงกันอีกตอไป และยิ่งทํา

การขยายความยาวใหมากข้ึนไปอีก คาการประหยัดบิตนี้ก็จะยิ่งเปนลบมากข้ึนเรื่อย ๆ จึงไมมี

ประโยชนท่ีจะประมวลผลตอไป ถาการทํางานของโปรแกรมเขาสูกรณีนี้จะทําการหยุดประมวลผล

และนําผลลัพธ ณ ขณะนั้นไปใชตอในข้ันถัดไปไดทันที เพราะแมจะประมวลผลตอไปก็ไมเกิดการ

เปลี่ยนแปลงกับผลลัพธนั้นอีกแตอยางใด  

- การขัดเกลาโมทีฟ (Cleansing Process) 

หลังจากท่ีไดกลุมของโมทีฟท่ีเปนผลลัพธในข้ันตอนกอนหนา ข้ันตอนตอไปคือการคัดเลือก 

โมทีฟท่ีจะทําหนาท่ีเปนกลุมตั้งตนตอไป โดยผานข้ันตอนการขัดเกลาโมทีฟท่ีจะนําเสนอตอไปนี้เพราะ

โมทีฟท่ีเปนผลลัพธเหลานี้อาจประกอบดวยกลุมโมทีฟมีรูปรางไมสมบูรณ (ดังภาพท่ี 3.4)  ท่ีได

กลาวถึงในตอนตนของบทนี้ การขัดเกลาโมทีฟทําเพ่ือละท้ิงโมทีฟท่ีไมสมบูรณเหลานี้ไป เพราะโมทีฟ

เหลานี้อาจสงผลใหเกิดความคลาดเคลื่อนในการจัดกลุมตอไปได 

 

   

 

 

  

 

 

 

Input 

 

 

 

 

 

Output 

ภาพท่ี 3.4 ตัวอยางโมทีฟท่ีไมสมบูรณ (บน) ขอมูลอนุกรมเวลานําเขา  

(ลาง) โมทีฟผลลัพธจากข้ันตอนการคนพบโมทีฟท่ีนําเสนอ  

ในท่ีนี้โมทีฟท่ีถูกจัดอยูอันดับท่ี 2 คือ โมทีฟท่ีไมสมบูรณ 
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จากภาพจะเห็นวาโมทีฟท้ังสองอันดับไมไดซอนทับกันท้ังหมด ดังนั้นผลลัพธจึงออกมาแยกกันท้ัง ๆ ท่ี

เม่ือดูตามรูปรางแลว เปนโมทีฟรูปเดียวกัน และโมทีฟท่ีถูกจัดอันดับอยูในอันดับสองในท่ีนี้เปนโมทีฟท่ี

ยังมีรูปรางไมสมบูรณ ซ่ึงโดยท่ัวไปแลวโมทีฟท่ีมีความยาวสั้นกวาจะมี ระยะทางยุคลิดโดยบรรทัดฐาน 

(Normalized Euclidean Distance) นอยกวาอยูแลว หากละเลยการกําจัดโมทีฟท่ีไมสมบูรณนี้ไป

จะสงผลถึงข้ันตอนในการจัดกลุม เพราะการจัดกลุมในงานวิจัยนี้เลือกใชระยะทางยุคลิดโดยบรรทัด

ฐานเปนตัวกําหนดทางเลือกของข้ันตอนในการจัดกลุม โดยเลือกข้ันตอนท่ีใหระยะทางยุคลิดโดย

บรรทัดฐานนอยท่ีสุด ดังนั้นหลังจากท่ีสรางกลุมตั้งตนแรกจากโมทีฟอันดับแรกในท่ีนี้ไป แทนท่ีข้ัน

ตอไปจะนําลําดับยอยท่ีรูปรางเหมือนกับกลุมตั้งตนแรกเพ่ิมเขาไปในกลุม อาจเลือกท่ีจะสรางกลุมตั้ง

ตนใหมจากโมทีฟอันดับสองแทน เพราะมีคาระยะทางยุคลิดโดยบรรทัดฐานท่ีต่ํากวา ทําใหการจัด

กลุมสูญเสียรูปรางท่ีควรจะเปน และสงผลตอความแมนยําของการจัดกลุม ซ่ึงโดยท่ัวไปแลวผลลัพธ

จากการคนพบโมทีฟจะประกอบดวยผลลัพธท่ีไมสมบูรณเชนนี้เปนจํานวนมาก เพราะฉะนั้นจึงตองมี

การกําจัดโมทีฟท่ีไมสมบูรณเหลานี้ท้ิงไปเสียกอน โดยวิธีการท่ีนําเสนอประกอบดวยข้ันตอนดังนี้ 

1. จากโมทีฟท่ีเปนผลลัพธ ใหนําศูนยกลางของโมทีฟไปคนหาลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึง

กันในขอมูลอนุกรมเวลาท่ีสนใจ โดยการคํานวณระยะทางยุคลิดกับทุกลําดับยอย ยกเวนลําดับยอยท่ี

เปนองคประกอบของโมทีฟนี ้ 

2. สรางกลุมจําลองโดยการนําลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกันมาลองเพ่ิมเขาไปในกลุม โดย

เริ่มจากลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงสูงกอน และจะทําการเพ่ิมเขาไปในกลุมจําลองนี้เม่ือคํานวณคา

การประหยัดบิตแลวไดคามากกวาศูนย โดยมีวิธีการคํานวณดังนี้ 

จาก  Bitsave = DL(กอนหนา) – DL(ภายหลัง)      จะได 

Bitsave = [ ( )
S G

DL S

 –( ( ) ( | )

S G

DL H DL S H


 )] – [
'

( )
S G

DL S

 –

'

( ( ) ( | ))
S G

DL H DL S H


 ] --- 

(3.2) 

ในท่ีนี้ H คือ ศูนยกลางโมทีฟซ่ึงคงท่ี G คือ กลุมจําลองในข้ันตอนกอนหนา และ G’ คือ กลุมจําลอง

ภายหลังการเพ่ิมลําดับยอยอีกหนึ่งชุดเขามาในกลุม ดังนั้น 
'

( )
S G

DL S

 = ( ) ( )

S G

DL S' DL S


 และ 

'

( | )
S G

DL S H

 = ( | ) ( | )

S G

DL S' H DL S H


  เม่ือ S’ คือ ลําดับยอยใหมท่ีจะนํามาเพ่ิมเขาในกลุม 
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แทนในสมการ (3.2) Bitsave = [ ( )
S G

DL S

 –( ( ) ( | )

S G

DL H DL S H


 )] –  

[ ( ) ( )
S G

DL S' DL S


 – ( ( ) ( | ) ( | )
S G

DL H DL S' H DL S H


  ] 

จะได    Bitsave = ( ) ( | )DL S' DL S' H  ------------------ (3.3) 

จากตัวอยางในภาพท่ี 3.4  เม่ือนําโมทีฟอันดับหนึ่งมาคนหาลําดับยอยท่ีคลายคลึงกันและคํานวณคา

การประหยัดบิตเสร็จสิ้นทุกข้ันตอนแลวจะไดผลลัพธดังภาพท่ี 3.5 

 

 

ภาพท่ี 3.5 ผลลัพธของการสรางกลุมจําลองดวยโมทีฟอันดับแรกจากตัวอยางในภาพท่ี 3.4 

 

3. จากกลุมจําลองในผลลัพธของข้ันท่ีสอง จะเห็นวารูปรางของลําดับยอยเริ่มตางกันท่ีลําดับ

ยอยชุดท่ี 5 เปนตน ซ่ึงเม่ือสังเกตคาการประหยัดบิตแลวพบวา มีความแตกตางกันมากระหวางลําดับ

ยอยชุดท่ี 1 ถึง 4 และ ลําดับยอยชุดท่ี 5 ถึง 6 กระบวนการในข้ันตอนนี้จึงทําเพ่ือหาเสนแบงระหวาง

ขอมูลสองกลุมนี้ โดยมีวิธีการดังนี้ เริ่มตนท่ีลงจุดคาการประหยัดบิตลงบนเสนตรงเสนหนึ่ง (ดังภาพท่ี 

3.6)  

   

 

 

 

ภาพท่ี 3.6 เสนตรงแสดงคาการประหยัดบิตของแตละลําดับยอยและโมทีฟ 

124.18 125.42            633.58  653.43 
653.43 
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จากนั้นใหหาเสนแบงท่ีสามารถแบงแยกขอมูลออกเปนสองกลุมไดดีท่ีสุด โดยคํานวณชองวางระหวาง

ขอมูลสองกลุม (Gap) ดังนี้ 

   Gap = ( )
R R L L

      ------------------ (3.4) 

เม่ือ 
R

m  และ 
R

s  แทนคาเฉลี่ย และ สวนเบี่ยงเบนมาตรฐานของขอมูลดานขวา และ  
L

m  และ 
L

s  

แทนคาเฉลี่ย และ สวนเบี่ยงเบนมาตรฐานของขอมูลดานซาย ตามลําดับ 

 จากนั้นเม่ือสามารถแบงคาขอมูลเปนสองฝงไดแลวใหตัดขอมูลในฝงซายท้ิงไป ผลลัพธท่ีเหลือ

ในกลุมจําลองจะเหลือเพียงขอมูลท่ีรูปรางคลายกันเทานั้น (หมายเหตุ : ในการลงจุดคาการประหยัด

บิต เพ่ือปองกันเหตุการณท่ีในกลุมจําลองประกอบดวยลําดับยอยท่ีสมบูรณอยูแลว ใหลงจุดคา 1 เพ่ิม

ไปบนเสนตรงเพ่ือใหเกิดความแตกตางระหวางขอมูล ซ่ึงการใสคา 1 เพ่ิมไปนี้จะไมสงผลตอผลลัพธใน

กรณีตัวอยาง เพราะลําดับยอยท่ีรูปรางแตกตางจะมีคาการประหยัดบิตท่ีนอยอยูแลว) 

4. หลังจากไดกลุมจําลองท่ีสมบูรณในข้ันท่ี 3 แลว ข้ันตอไปนี้คือการกําจัดโมทีฟในอันดับต่ํา

กวาซ่ึงอาจเปนองคประกอบของกลุมจําลองนี้ออก (ดังภาพท่ี 3.7) 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพท่ี 3.7 โมทีฟอันดับต่ํากวาซ่ึงเปนองคประกอบของโมทีฟอันดับสูงกวาจะถูกกําจัดไป 

 

Input 

 

 

 

 

 

Output 
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เม่ือกําหนดความสําคัญของโมทีฟท่ีมีคาการประหยัดบิตสูงกวาใหมากกวาแลว โมทีฟท่ีมีความสําคัญ

นอยกวาซ่ึงอาจมีขนาดเล็กกวา หรือ ใหญกวา หากพบวามีการซอนทับกันท้ังหมดของลําดับยอยใน

กลุมจําลองท่ีสรางข้ึนนี้ จะถือวาเปนโมทีฟท่ีมีรูปรางเดียวกัน และโมทีฟท่ีมีความสําคัญนอยกวา

เหลานี้จะถูกกําจัดไป 

3.2.2 การจัดกลุมลําดับยอย 

หลังจากท่ีไดกลุมตั้งตนซ่ึงเปนผลลัพธของข้ันตอนท่ีแลวเรียบรอยแลว ข้ันตอนถัดไปคือการ

ดําเนินการจัดกลุม โดยใชการจัดกลุมแบบลําดับชั้นเหมือนกับในงานวิจัยกอน ๆ และเพ่ือหลีกเลี่ยง

ปญหาในการสรางผลลัพธรูปคลื่นไซน จึงจําเปนตองมีขอจํากัดในการจัดกลุม ดังท่ีไดกลาวไปใน

ตอนตนคือ ลําดับยอยท้ังหมดไมจําเปนตองถูกจัดกลุม และ ลําดับยอยท่ีถูกจัดกลุมนั้นลวนตองไมมี

สวนซอนทับกันใด ๆ ท้ังสิ้น (ไมวาซอนทับกันบางสวน หรือ ซอนทับกันท้ังหมด) การจัดกลุมมีลักษณะ

เปนแบบคอยเปนคอยไปโดยคํานึงถึงคาผิดพลาดกลุมเปนหลัก โดยพยายามจัดกลุมใหไดคาผิดพลาด

ของกลุมนอยท่ีสุดในแตละข้ัน และจะดําเนินการจัดกลุมอยางนี้ตอเนื่องไปจนถึงจุดสุดทาย (ดังภาพท่ี 

3.8) ซ่ึงมีลักษณะเปนกรีดีอัลกอริทึม (Greedy Algorithm) และไมไดรับประกันวาจะใหคาผิดพลาด

รวมในจุดสุดทายนอยท่ีสุด เม่ือเทียบกับบรูทฟอรซอัลกอริทึม (Brute Force Algorithm) แตให

ผลลัพธท่ีใกลเคียงกันในเวลาการประมวลผลท่ีนอยกวามาก จึงเลือกใชกรีดีอัลกอริทึมสําหรับงานวิจัย

นี้ จากนั้นเม่ือการจัดกลุมสิ้นสุดลงจึงมาทําการวิเคราะหหาจุดสิ้นสุดการจัดกลุม (Stopping Point) ท่ี

เหมาะสมในภายหลัง ซ่ึงในงานวิจัยนี้นําวิธีของงานวิจัย [7] มาใชโดยตรง 
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ภาพท่ี 3.8 การจัดกลุมลําดับยอยแบบลําดับชั้น โดยแทนแตละลําดับยอยดวยรูปวงกลม 

 การนําเสนอในหัวขอนี้จึงประกอบไปดวยสองสวน คือ สวนของอัลกอริทึมในการจัดกลุม 

(Clustering Algorithm) และ เกณฑในการหาจุดสิ้นสุดของการจัดกลุม (Stopping Criterion) 

- อัลกอริทึมในการจัดกลุม (Clustering Algorithm) 

อัลกอริทึมในการจัดกลุมลําดับยอยท่ีนําเสนอนี้ประกอบดวยการวนซํ้าของการเลือกแตละ

ข้ันตอนในการจัดกลุม โดยในแตละรอบของการวนซํ้ามีข้ันตอนใหเลือก 4 ข้ันตอน ประกอบดวย 

1. สรางกลุมตั้งตน (Create Initial Cluster) คือ การสรางกลุมของลําดับยอยจากกลุมตั้ง

ตนท่ีดีท่ีสุด (Best Initial Cluster) ณ ขณะนั้น 

2. สรางกลุมถัดไป (Create Subsequent Cluster) คือ การสรางกลุมของลําดับยอยจาก

การคนพบโมทีฟในความยาวเดียวกันกับกลุมท่ีถูกสรางไวจากข้ันตอนแรก หรืออาจกลาวไดวาเปนการ

คนพบโมทีฟอันดับถัดไปของโมทีฟในกลุมตั้งตนแรก 

3. เพ่ิมลําดับยอย (Add) คือ การเพ่ิมลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกันมากท่ีสุดเขาไปใน

กลุมท่ีถูกสรางไวแลว โดยการเลือกลําดับยอยมาเพ่ิมในกลุมนั้นใชเทคนิคการจับคูลําดับยอยโดยจับคู

กับตัวแทนกลุม 

4. รวมกลุม (Merge) คือ การรวมกลุมท่ีถูกสรางไวสองกลุมเขาดวยกัน  

โดยใหทําการเลือกข้ันตอนท่ีใหคาผิดพลาดของกลุมตอความยาว (Error of Cluster per Width) ท่ี

เปลี่ยนแปลงนอยท่ีสุด ซ่ึงมีวิธีการคํานวณดังนี้ 

กําหนดให คาผิดพลาดของกลุมตอความยาวท้ังหมด  
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i

m

NormalizedEucDist S CEPW C


  ------------------ (3.5) 

เม่ือ 
i

C  คือ กลุมท่ี i โดยท่ี i เปนจํานวนเต็ม และ 1 ≤ i ≤ จํานวนกลุมท้ังหมด 

  
i

C  คือ ตัวแทนของกลุมท่ี i  

  
j

S  คือ ลําดับยอยท่ี j ในกลุม 
i

C  โดยท่ี j เปนจํานวนเต็ม และ 1 ≤ j ≤ m 

และ m คือ จํานวนลําดับยอยท้ังหมดในกลุม 
i

C   

ดังนั้น คาผิดพลาดของกลุมตอความยาวท่ีเปลี่ยนแปลง คือ 

 EPW  = EPW(ภายหลัง) – EPW(กอนหนา) ------------------ (3.6) 

อัลกอริทึมในการจัดกลุมแสดงเปนรหัสเทียมดังตารางท่ี 3.2 พรอมท้ังยกตัวอยางการจัดกลุมเพ่ือให

เห็นภาพชัดเจนยิ่งข้ึนดังภาพท่ี 3.9 

 

ตารางท่ี 3.2 อัลกอริทึมในการจัดกลุมลําดับยอย 

[Clusters] Clustering(T,MGS) 

1. 
2. 
3. 
 
 
4. 

Clusters := Ø 
While there is an operation left 

Clusters := ChooseMinError( CreateInitialCluster(MGS, T, Clusters), 
CreateSubsequentCluster(MGS, width, T, Clusters),  
 Add(MGS, width, T, Clusters), Merge(Clusters) ) 

return Clusters 

 

กําหนดใหขอมูลอนุกรมเวลานําเขาประกอบดวยลําดับยอยจากสามกลุมแทนดวยสัญลักษณ

ดังนี้ A แทนลําดับยอยในกลุม A B แทนลําดับยอยในกลุม B และ C แทนลําดับยอยในกลุม C ซ่ึง

ความยาวของลําดับยอยในกลุม A และ B มีคาเทากัน แตไมเทากับความยาวของลําดับยอยในกลุม C

สวน ● แทนขอมูลสวนท่ีไมมีความหมายซ่ึงจะไมถูกจัดกลุม และกําหนดใหผลลัพธจากการคัดเลือก

กลุมตั้งตนท่ีเหมาะประกอบดวยกลุมตั้งตน AA (ลําดับยอยสองชุดในกลุม A) และ กลุมตั้งตน CC 

(ลําดับยอยสองชุดในกลุม C) เรียงลําดับตามคาการประหยัดบิตของแตละกลุม 
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ภาพท่ี 3.9 แสดงตัวอยางการจัดกลุมของลําดับยอยดวยวิธีท่ีนําเสนอโดยแทนขอมูลนําเขา 

ดวยสัญลักษณ (กําหนดใหสีออนแทนข้ันตอนท่ีไมถูกเลือกระหวางกระบวนการจัดกลุม) 

 

 จากตัวอยาง ในรอบแรกของการจัดกลุมตองเลือกสรางกลุมจากกลุมตั้งตนท่ีดีท่ีสุดใน

ขณะนั้นจากผลลัพธของกลุมตั้งตนท้ังหมดจากข้ันตอนท่ีแลว (AA และ CC) ซ่ึงในท่ีนี้ คือ AA ตอมาใน

รอบท่ีสองตัวเลือกท่ีสามารถทําไดประกอบดวยการเพ่ิม A ซ่ึงเปนลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกับ

กลุม AA มากท่ีสุดเขาไปในกลุม สรางกลุมใหมจากกลุมตั้งตนท่ีดีท่ีสุดในขณะนี้ คือ CC หรือ สราง

กลุมถัดไปในความยาวเดียวกับกลุมตั้งตน ซ่ึงในท่ีนี้คือ AA อีกกลุมหนึ่ง สมมติใหการสรางกลุม AA 

อีกกลุมหนึ่งข้ึนมาใหคาผิดพลาดนอยท่ีสุดจึงเลือกทําข้ันตอนนี้ ทําใหผลลัพธในรอบนี้ประกอบดวย

กลุมสองกลุม คือ AA และ AA ในรอบท่ีสามตัวเลือกท่ีสามารถเลือกไดในรอบนี้ประกอบดวยการเพ่ิม 

B ซ่ึงสมมติวาเปนลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกับกลุมท่ีมีอยู ณ ตอนนี้มากท่ีสุดซ่ึงตองเลือกวาจะ

เพ่ิมเขาไปใน AA กลุมแรก หรือ AA กลุมท่ีสอง การสรางกลุมตั้งตนท่ีดีท่ีสุดในขณะนี้ ซ่ึงยังคงเปน CC 

เชนเดิมอยู การสรางกลุมตั้งตนถัดไปในความยาวเดียวกัน ในท่ีนี้คือ BB และเนื่องจากในรอบนี้มีกลุม

ท่ีถูกสรางไวแลวสองกลุม ตัวเลือกท่ีเพ่ิมข้ึนมาคือการรวมสองกลุมนี้เปนกลุมเดียวกัน และสมมติให

ตัวเลือกท่ีใหคาผิดพลาดนอยท่ีสุดในรอบนี้คือการรวม ผลลัพธในรอบนี้จึงเปนการรวมกลุม AA และ 

AA เขาเปนกลุมเดียวกันคือ AAAA จากนั้นในรอบถัด ๆ ไปก็ใหวนซํ้าทําการจัดกลุมในลักษณะนี้ตอไป
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โดยเลือกข้ันตอนท่ีใหคาผิดพลาดนอยท่ีสุด สุดทายแลวจะไดผลลัพธในการจัดกลุมเปนสามกลุมอยาง

ถูกตองคือ AAAA, BB และ CC  

รายละเอียดของแตละข้ันตอน แสดงเปนรหัสเทียมดังตารางท่ี 3.3, 3.4, 3.5 และ 3.6 สังเกต

วาในแตละข้ันตอนเม่ือทําการจัดกลุมแลวจะตองมีการลบลําดับยอยท่ีซอนทับกันออก (ท้ังในขอมูล

อนุกรมเวลา และ ในกลุมตั้งตนท่ีเปนผลลัพธของข้ันตอนกอนหนา) เพ่ือปองกันปญหาในการจัดกลุม  

 

ตารางท่ี 3.3 การสรางกลุมตั้งตน 

 

 

ตารางท่ี 3.4 การสรางกลุมถัดไป 

 [Clusters, epw] CreateSubsequentCluster(MGS, width, T, Clusters) 

1. 

2. 

3. 

4. 

5. 

6. 

motif := MKMotif(T, width) 

Clusters :=Update(Clusters, motif) 

MGS := RemoveOverlaps(MGS, motif) //remove from MGS 

T := RemoveOverlaps(T, motif) //remove from T 

epw := CalculateError(Clusters) 

return Clusters, epw 

 

 

 

 

[Clusters, epw] CreateInitialCluster(MGS, T, Clusters) 

1. 

2. 

3. 

4. 

5. 

6. 

7. 

motif := The first element in MGS 

width := width of motif 

Clusters := Update(Clusters, motif) 

MGS := RemoveOverlaps(MGS, motif) //remove from MGS 

T := RemoveOverlaps(T, motif) //remove from T 

epw := CalculateError(Clusters) 

return Clusters, epw 
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ตารางท่ี 3.5 การเพ่ิมลําดับยอย 

[Clusters, epw] Add(MGS, width, T, Clusters) 

1. 

2. 

3. 

4. 

5. 

6. 

7. 

8. 

9. 

subsequences := SlidingWindow(T, width) 

for each c in Clusters 

s := 1NN(cluster center of c, subsequences) 

result := add s in to c 

Clusters := Update(Clusters, ChooseMinError(result)) 

MGS := RemoveOverlaps(MGS, s) //remove from MGS 

T := RemoveOverlaps(T, s) //remove from T 

epw := CalculateError(Clusters) 

retrun Clusters, epw 

 

ตารางท่ี 3.6 การรวมกลุม 

[Clusters, epw] Merge(Clusters) 

1. 

2. 

3. 

4. 
 

5. 

5. 

6. 

7. 

for each c1, c2 in Clusters 

width := max(width of c1, width of c2) 

if size of c1 and c2 are not equal 

min(width of c1, width of c2) := 
UniformScaling(min(width of c1, width of c2), width)  

result := merge c1 and c2 

Clusters := Update(Clusters, ChooseMinError(result)) 

epw := CalculateError(Clusters) 

return Clusters, epw 

 

สังเกตบรรทัดท่ี 3-4 ในตารางท่ี 3.6 ในการรวมกลุมสองกลุมท่ีมีความยาวไมเทากัน ใหปรับความยาว

ของลําดับยอยภายในกลุมท่ีสั้นกวากอนโดยนําไปผานกระบวนการการปรับมาตราแบบเอกรูป 

(Uniform Scaling) 
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- เกณฑในการหาจุดสิ้นสุดของการจัดกลุม (Stopping Criterion) 

ในการหาจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมนี้ ทําไดโดยวิเคราะหจากคาผิดพลาดของกลุมตอความยาว

สะสมในแตละรอบของการวนซํ้าเลือกข้ันตอนในการจัดกลุม ซ่ึงคํานวณไดจากสมการท่ี 3.5 

เชนเดียวกันกับท่ีคํานวณในข้ันตอนการจัดกลุม จากนั้นใหลงจุดคาผิดพลาดของกลุมท่ีคํานวณไดในแต

ละรอบของการวนซํ้า และทําการหาสมการเชิงเสนของกราฟท่ีได โดยการหาสมการพหุนามดีกรีสอง

ดวยวิธีการประมาณแบบกําลังสองนอยสุด (The Method of Least Square) และใหเปรียบเทียบ

กันระหวางกราฟท้ังสอง จุดท่ีหางกันมากท่ีสุดระหวางจุดตัดของกราฟท้ังสองคือจุดสิ้นสุดของการจัด

กลุม (ดังภาพท่ี 3.10) หากมีจุดท่ีหางท่ีสุดหางเทากัน ใหยึดจุดทางขวาสุดเปนหลัก และผลลัพธ

สุดทายของการจัดกลุม คือ ผลลัพธ ณ จุดสิ้นสุดการจัดกลุมนี้ 

 

 

ภาพท่ี 3.10 การหาจุดสิ้นสุดของการจัดกลุม โดยจุดสิ้นสุดคือจุดท่ีกราฟคาผิดพลาดของกลุม  

(เสนทึบ) และ สมการเชิงเสน (เสนประ) หางกันมากท่ีสุดในระหวางจุดตัดของกราฟท้ังสอง 
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4 บทที่ 4 

การทดลองและวิเคราะหผลการทดลอง 

หลังจากท่ีไดนําเสนอข้ันตอนและวิธีการในการจัดกลุมลําดับยอยโดยปราศจากพารามิเตอร

ไปแลว สิ่งท่ีจะนําเสนอตอไปในบทนี้ คือ ผลการทดลองเพ่ือประเมินผลและสนับสนุนแนวคิดในการ

ทําการจัดกลุมลําดับยอยโดยปราศจากพารามิเตอรดวยวิธีท่ีไดนําเสนอไป สิ่งสําคัญในการนําเสนอท่ี

จําเปนตองทราบเปนอันดับแรกในบทนี้  คือ โดยท่ัวไปแลวจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลา

นั้น ผลลัพธท่ีไดจะไมออกมาตรงกับผลลัพธจริงในทุกจุดขอมูล หรือ มีสวนท่ีเหลื่อมกันเล็กนอย (ดัง

ภาพท่ี 4.1)  ดังนั้นการจะตัดสินวาสามารถจัดกลุมไดถูกตองหรือไม จําเปนจะตองมีการกําหนดเกณฑ

ข้ันตํ่าของการซอนทับกันระหวางลําดับยอยผลลัพธท่ีคนพบดวยอัลกอริทึมท่ีทําการตรวจสอบและ

ลําดับยอยผลลัพธจริง ซ่ึงในการทดลองนี้กําหนดใหเปน 80% ของคาความยาวของลําดับยอยท้ังสอง

ยูเนียนกัน หากต่ํากวาจะถือวาการจัดกลุมของลําดับยอยท่ีพิจารณาอยูนั้นไมถูกตอง 

 

 

ภาพท่ี 4.1 ลําดับยอยสองชุด s และ r ซ่ึงมีสวนท่ีเหลื่อมกันอยูเล็กนอย 

 

การนําเสนอในบทนี้จะเริ่มกลาวถึงเครื่องมือท่ีนํามาใชในการประเมินผลกอน จากนั้นจึงจะ

แสดงผลการทดลองดวยเครื่องมือดังกลาวโดยเปรียบเทียบกับอัลกอริทึมท่ีไดกลาวถึงไปในบทท่ี 2 ท้ัง

สองอัลกอริทึม [5][7]  พรอมท้ังวิเคราะหผลการทดลองควบคูไปกับการนําเสนอ  

 

s 

r 



43 

 

4.1  เคร่ืองมือวัดคุณภาพของการจัดกลุม 

Rand Index  

 หรือ RI [15] เปนมาตรวัดความเห็นพองตองกันระหวางผลลัพธในอัลกอริทึมท่ีจะทําการ

ตรวจสอบและผลลัพธจริง ๆ ท่ีควรจะเปน (ผลลัพธท่ีถูกตอง) ซ่ึงนิยมมากในการนํามาใชวัด

ประสิทธิภาพของการจัดกลุม ในกรณีท่ีทราบผลลัพธท่ีถูกตองอยูแลว โดย RI จะวัดคาความสัมพันธ

ระหวางคูของขอมูลท่ีถูกจัดกลุมโดยพิจารณาทุกคูท่ีเปนไปได (สมมติขอมูลท่ีพิจารณามีจํานวน n 

ขอมูล คูของขอมูลท่ีนํามาพิจารณา คือ  2
n =

!

2 !( 2) !

n

n 
) กําหนดใหผลลัพธของการจัดกลุมดวย

อัลกอริทึมท่ีตรวจสอบ คือ Cls1 และ ผลลัพธท่ีถูกตองของการจัดกลุมนี้ คือ Cls2  

ตัวอยาง Cls1 = (1,2,2,1,1) และ Cls2 = (2,1,2,1,1) เม่ือเลขในวงเล็บแสดงหมายเลขของกลุมท่ีถูก

จัดใหกับขอมูลตําแหนงนั้น จากตัวอยางนี้ขอมูลท่ีพิจารณามีท้ังหมด 5 ขอมูล หรือ n=5 จํานวนคูของ

ขอมูลท่ีนํามาพิจารณาท้ังหมดคือ  5
2  ซ่ึงเทากับ 10 ใหพิจารณาท้ังสิบคูของขอมูลในท้ัง Cls1 และ 

Cls2 เปรียบเทียบกัน โดยนับจํานวนของ a, b, c และ d  

เม่ือ a คือ จํานวนคูของขอมูลท่ีอยูในกลุมเดียวกันท้ังใน Cls1 และ Cls2 

b คือ จํานวนคูของขอมูลท่ีอยูในกลุมเดียวกันใน Cls1 แตตางกลุมกันใน Cls2 

c คือ จํานวนคูของขอมูลท่ีอยูตางกลุมกันใน Cls1 แตอยูกลุมเดียวกันใน Cls2 

และ d คือ จํานวนคูของขอมูลท่ีอยูตางกลุมกันท้ังใน Cls1 และ Cls2  

(แสดงเปนตารางความสัมพันธ ดังตารางท่ี 4.0)  

  

ตารางท่ี 4.1 ความสัมพันธของคา a, b, c และ d ในการคํานวณคา RI 

 คูท่ีเหมือนกัน คูท่ีตางกัน 

คูท่ีเหมือนกัน a b 

คูท่ีตางกัน c d 

Cls1 
Cls2 
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จากตัวอยาง ขอมูลคูแรกท่ีนํามาพิจารณาคือ (1,2) ใน Cls1 และ (2,1) ใน Cls 2 (ดังตาราง

ท่ี 4.2) ซ่ึงจะเห็นวาอยูกลุมเดียวกันใน Cls1 แตตางกลุมกันใน Cls2 ดังนั้นคา d จึงถูกนับเพ่ิมเปน 1 

 

ตารางท่ี 4.2 ตัวอยางขอมูลคูแรกท่ีนํามาพิจารณาในการคํานวณคา RI  

(คูของขอมูลในชองท่ีแรเงา พิจารณาในแนวนอน) 

Cls1 1 2 2 1 1 

Cls2 2 1 2 1 1 

 

คูถัดมาท่ีทําการพิจารณาคือ (1,2) ใน Cls1 และ (2,2) ใน Cls 2 (ดังตารางท่ี 4.3)  ในกรณีนี้คา b ถูก

นับเพ่ิมเปน 1 และใหพิจารณาเชนนี้ไปจนครบท้ังสิบคู จะไดคา a, b, c และ d ท่ีครบถวน ซ่ึงสําหรับ

ตัวอยางนี้ คือ a = 1 , b = 3 , c = 3 และ d = 3 

 

ตารางท่ี 4.3 ตัวอยางขอมูลคูท่ีสองท่ีนํามาพิจารณาในการคํานวณคา RI 

Cls1 1 2 2 1 1 

Cls2 2 1 2 1 1 

 

จากนั้นใหนํามาคํานวณคา RI ดังนี้ 

  
a b

RI
a b c d




  
------------ (4.1) 

คา RI จะมีคาอยูระหวาง 0 ถึง 1 เรียงตามความถูกตอง ซ่ึงจากตัวอยางนี้คา RI เทากับ 0.4 

เพราะมีผลลัพธท่ีตางกันถึง 2 ตําแหนง แตการคิด RI นี้มีขอจํากัดอยูบางประการเม่ือนํามาใชกับ

งานวิจัยนี้ คือ มาตรวัดนี้ไมมีการนิยามความแตกตางระหวางขอมูลท่ีไมถูกจัดกลุมกับขอมูลท่ีจัดกลุม

ผิด ดังนั้นวิธีเบื้องตนในการคํานวณเม่ือมีขอมูลท่ีไมถูกจัดกลุมอยู คือ กําหนดกลุมใหอยูในกลุมอ่ืนท่ี

นอกเหนือจากกลุมผลลัพธท้ังหมดในการจัดกลุม ซ่ึงอาจทําใหเกิดความไมเทาเทียมในการประเมินผล 

จึงนําเสนอเครื่องมือวัดอ่ืน ๆ มาประเมินผลควบคูไปดวย 
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F-Measure 

 หรือ 
1

F  คือ มาตรวัดอีกชนิดหนึ่งท่ีสามารถนํามาใชวัดความแมนยําในการจัดกลุม โดย

พิจารณาท้ังคา Precision (p) และ คา Recall (r) ของผลลัพธในการจัดกลุมเทียบกับผลลัพธท่ี

ถูกตองจริง โดยในท่ีนี้เลือกท่ีจะคํานวณคา 
1

F  ของเซตของลําดับยอยผลลัพธมากกวาการคํานวณคา 

1
F  ของแตละกลุมแลวจึงหาคา 

1
F  รวมของการจัดกลุม โดยมีนิยามการคํานวณดังนี้  

C

m
p

n
   ---------- (4.2)   

R

m
r

n
   ---------- (4.3) 

เม่ือ  m คือ จํานวนของลําดับยอยท่ีจัดกลุมถูกตองตรงกับผลลัพธจริง 

C
n  คือ จํานวนของลําดับยอยท้ังหมดท่ีเปนผลลัพธของอัลกอริทึมท่ีตรวจสอบ 

และ 
R

n  คือ จํานวนของลําดับยอยท้ังหมดท่ีนํามาวิเคราะห (ลําดับยอยผลลัพธ) 

   
1

2 p r
F

p r

 



 -------------------- (4.4) 

คา 
1

F  นี้ จะมีคาตั้งแต 0 ถึง 1 เรียงตามความถูกตอง เชนเดียวกับ RI และสามารถแกปญหา

ในสวนของความแตกตางระหวางขอมูลท่ีไมถูกจัดกลุมและขอมูลท่ีจัดกลุมผิดได 

Accuracy-on-Detection 

หรือ AoD [16] เปนมาตรวัดท่ีออกแบบข้ึนมาเพ่ือวัดคุณภาพของอัลกอริทึมในงานวิจัย

ทางดานขอมูลอนุกรมเวลาโดยเฉพาะ จึงมีความเหมาะสมท่ีจะนํามาใชในงานวิจัยนี้ โดยใช

เปรียบเทียบความเหมือนระหวางผลลัพธของขอมูลอนุกรมเวลาท่ีไดจากอัลกอริทึมท่ีจะทําการ

ตรวจสอบกับผลลัพธจริง เปนเปอรเซ็นต โดยคํานวณอัตราสวนระหวางสวนท่ีซอนทับกันและสวนท่ี

ยูเนียนของผลลัพธท้ังสอง ซ่ึงหลังจากทําการปรับปรุงใหเหมาะสมกับการนํามาใชในงานวิจัยนี้แลว มี

นิยามการคํานวณดังนี้ 

กําหนดใหผลลัพธจากการจัดกลุมลําดับยอยดวยอัลกอริทึมท่ีตรวจสอบ คือ C = { Ci  | 0 < i ≤ kC  } 

เม่ือ  kC  คือ จํานวนกลุมท้ังหมดท่ีเปนผลลัพธของอัลกอริทึมนี้ และ แตละกลุมใด ๆ ให 

1 2 3
 { , , , , }

ii i i i n
C s s s s   เม่ือ 

ki
s คือ แตละลําดับยอยใด ๆ ในกลุม Ci ซ่ึงมีจํานวนเทากับ ni ชุด
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และ กําหนดใหผลลัพธท่ีถูกตองของการจัดกลุมลําดับยอย คือ R = { Rj  | 0 < j ≤ kR  } เม่ือ kR คือ 

จํานวนกลุมท้ังหมดของผลลัพธท่ีถูกตอง และ แตละกลุมใด ๆ ให 
1 2 3

 { , , , , }
jj j j j n

R r r r r   เม่ือ 
kj

r

คือ แตละลําดับยอยใด ๆ ในกลุม Rj  ซ่ึงมีจํานวนเทากับ nj ชุด จะได 

1 ,

1 ,

( , )

( , )

R

j j

R

j j

k

j s C r R

k

j s C r R

O s r
AoD

U s r

  

  


 

 
x 100% --------------- (4.5) 

เม่ือ O(s,r) คือ จํานวนจุดขอมูลท่ีซอนทับกันระหวางลําดับยอย s และ r และ U(s,r) คือ จํานวนจุด

ขอมูลท่ียูเนียนกันระหวางลําดับยอย s และ r (ดังภาพท่ี 4.2) ท้ังนี้ใหคิดเฉพาะลําดับยอยท่ีผลลัพธ

ตรงกันระหวางกลุม C  ใด ๆ และ กลุม R ใด ๆ (หรือ คิดเฉพาะลําดับยอยท่ีจัดกลุมถูกตองเทานั้น) 

ลําดับยอยอ่ืน ๆ นอกเหนือจากนี้ รวมท้ังลําดับยอยท่ีไมถูกจัดกลุมใน C ท้ัง ๆ ท่ีถูกจัดกลุมใน R ให 

คา O(s,r) = 0 และ U(s,r) = U(r,r) 

 

 

 

 

 

 

 

4.2  ผลการทดลอง 

 การทดลองในท่ีนี้ ใชขอมูลทดลองจากขอมูลการจัดกลุมและการจําแนกประเภทขอมูล

อนุกรมเวลาของมหาวิทยาลัยแคลิฟอรเนีย ริเวอรไซด (The UCR Time Series Classification 

/Clustering Archive) ซ่ึงเปนฐานขอมูลอนุกรมเวลาท่ีใหญท่ีสุดในโลก และไดรับการยอมรับอยาง

เปนสากล โดยนําขอมูลจากแตละกลุมมาตอกัน และค่ันกลางขอมูลเหลานี้ดวยขอมูลแบบสุม 

(Randomwalk Data) เพ่ือใชเปนขอมูลอนุกรมเวลานําเขาในการทดลอง ท้ังนี้ไดแบงการทดลอง

 

 

O(s,r) 

U(s,r) 

s 
r 

ภาพท่ี 4.2 แสดงสวนท่ีซอนทับกัน O(s,r) และ สวนท่ียูเนียนกัน U(s,r) ระหวางลําดับยอย s และ r 
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ออกเปนสองกรณี คือ 1. กรณีท่ีขอมูลอนุกรมเวลาประกอบดวยลําดับยอยความยาวเดียวกัน และ 2. 

กรณีท่ีขอมูลอนุกรมเวลาประกอบดวยความยาวแตกตางกัน และแสดงผลการทดลองในแตละกรณี 

ดังนี้ 

4.2.1 ขอมูลประกอบดวยดวยลําดับยอยความยาวเดียวกัน 

ในการทดลองนี้นําขอมูลอนุกรมเวลาซ่ึงประกอบดวยลําดับยอยแตละประเภทมาทําการ

วิเคราะหและจัดกลุมตามความเหมาะสม โดยในการทดลองแตละครั้ง ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาท่ี

นํามาวิเคราะหอาจประกอบดวยกลุมของลําดับยอยหลายกลุม แตลําดับยอยในทุก ๆ กลุมจะมีความ

ยาวท่ีเทากัน และเปรียบเทียบผลลัพธของการจัดกลุมท่ีไดจากอัลกอริทึมท่ีนําเสนอ ซ่ึงจะขอใชตัวยอ

แทนดวย PFSTS Clustering กับท้ังสองอัลกอริทึมในการจัดกลุมท่ีนําเสนอไปในบทท่ี 2 ซ่ึงจะขอใช

ตัวยอแทนเชนกัน ดังนี้ SSTS Clustering แทนอัลกอริทึมในงานวิจัย [7] และ MDL Clustering 

แทนอัลกอริทึมในงานวิจัย [5] โดยกําหนดพารามิเตอรใหเปนคาความยาวจริงของลําดับยอยในขอมูล

ทดลองซ่ึงทราบคาอยูแลว ขอมูลท่ีนํามาทําการทดลองและแสดงผลลัพธใหเห็น มีดังนี้ 

1. ขอมูล Gun-Point คือ ขอมูลซ่ึงบันทึกจากภาพถายวีดีโอจําลองการชักปนพกออกจาก

ซองปนข้ึนมาตั้งทาเตรียมยิงและเก็บกลับเขาไปในซองปน โดยเปรียบเทียบความตางระหวางการชัก

ปนจริง ๆ กับ การชักปนดวยมือเปลา ทําใหไดขอมูลออกมา 2 กลุม (ดังภาพท่ี 4.3) 

 

 

ภาพท่ี 4.3 ความแตกตางระหวางขอมูล Gun-Point ท้ังสองกลุม  

(ซาย) ขอมูลกลุมท่ี 1 การชักปนจริง ๆ และ (ขวา) ขอมูลกลุมท่ี 2 การชักปนดวยมือเปลา 
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 ขอมูลท้ังสองกลุมนี้มีความยาวเดียวกัน คือ 150 จุดขอมูล นําขอมูลจากท้ังสองกลุมมาตอกัน 

โดยสุมเลือกตัวอยางมาจากแตละกลุม กลุมละ 5 ตัวอยาง ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุมความยาว 50 

จุดขอมูล ไดผลลัพธเปนขอมูลอนุกรมนําเขาหนึ่งชุด ความยาวรวม 2000 จุดขอมูล (ดังภาพท่ี 4.4) 

และแสดงรายละเอียดของขอมูล ดังตารางท่ี 4.4 โดยแสดงตําแหนงและกลุมท่ีถูกตองของแตละขอมูล

ตัวอยางในรูปแบบ a(b) เม่ือ a แทนหมายเลขของกลุมท่ีถูกตอง และ b แทนตําแหนงของขอมูลท่ี

ถูกตองบนขอมูลอนุกรมเวลา 

 

 

ภาพท่ี 4.4 ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 1 จากขอมูล Gun-Point ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุม 

 

ตารางท่ี 4.4 รายละเอียดของขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 1 

Example No. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

Input Index 1(50) 2(250) 1(450) 1(650) 2(850) 2(1050) 1(1250) 1(1450) 2(1650) 2(1850) 

 

 ผลลัพธเม่ือทําการทดลองกับขอมูลนําเขาชุดนี้ดวยอัลกอริทึมท่ีนําเสนอ แสดงดังภาพท่ี 4.5 

ดวยคาความยาวท่ีอัลกอริทึมเลือก คือ 152 และรายละเอียดของผลลัพธเปรียบเทียบกับอัลกอริทึม

กอนหนาเม่ือกําหนดใหคาความยาวในการจัดกลุมเปน 150 แสดงดังตารางท่ี 4.5 

 

 

(1) 
(2) 

(1) 
(1) 

(2) (2) 
(1) 

(1) 

(2) 
(2) 



49 

 

 

 

ภาพท่ี 4.5 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 1  

ดวยอัลกอริทึม PFSTS Clustering 

 

ตารางท่ี 4.5 รายละเอียดของผลลัพธจากการทดลองสําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 1 

Example No. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

PFSTS 

Clustering 
1(49) 2(252) 1(449) 1(653) 2(848) 2(1049) 1(1253) 1(1449) 2(1653) 2(1848) 

SSTS  

Clustering 
1(51) 2(252) 1(451) 1(653) 2(850) 2(1049) 1(1255) 1(1449) --------- 2(1850) 

MDL  

Clustering 
1(51) 2(252) 1(451) 1(653) 3(850) 2(1049) 1(1255) 1(1449) 3(1653) 3(1850) 

 

โดยท่ัวไปแลวคาความยาวท่ีคลาดเคลื่อนในการจัดกลุมเพียงเล็กนอยจะไมสงผลตอผลลัพธ

อยางรายแรงเม่ือเทียบกับการจัดกลุมดวยคาความยาวจริง แตจะสงผลตอคา AoD เพียงเล็กนอย

เทานั้น นอยครั้งท่ีจะสงผลตอคา RI และ 
1

F  (ท้ังนี้พิจารณาในอัลกอริทึมการจัดกลุมเดียวกัน) แตใน

กรณีของขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 1 นี้ คาความยาวท่ีคลาดเคลื่อนกลับสงผลดีตอผลลัพธ เพราะ

ทําใหจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมเลื่อนออกไปหนึ่งข้ันตอน ทําใหผลลัพธของอัลกอริทึมท่ีนําเสนอถูกตอง

และครบถวนท่ีสุด ดังท่ีเห็นวา SSTS Clustering ไมสามารถจัดกลุมใหกับลําดับยอยชุดท่ี 9 ได สวน 

MDL Clustering นั้นไดผลลัพธเปน 3 กลุม ท้ัง ๆ ท่ีกลุมท่ี 2 และ กลุมท่ี 3 ควรจะเปนกลุมเดียวกัน 

Width chosen by the algorithm is 152 

(1) 

(1) 
(1) 

(1) (1) 

(2) 
(2) (2) 

(2) 
(2) 
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ท่ีเปนเชนนี้ก็เพราะจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมของท้ังสองอัลกอริทึมนั้นหยุดกอนท่ีควรจะเปนไปหนึ่ง

ข้ันตอน ตางจากในอัลกอริทึมท่ีนําเสนอซ่ึงสามารถหยุดจัดกลุมไดในตําแหนงท่ีถูกตอง จึงมีความ

แมนยําสูงกวาในทุกเครื่องมือวัด (ดังตารางท่ี 4.6) ซ่ึงถาสมมติใหท้ังสองอัลกอริทึมท่ีเปรียบเทียบดวย

นี้ หยุดจัดกลุมชากวาท่ีควรจะเปนหนึ่งข้ันตอน ก็จะใหผลลัพธท่ีเหมือนกัน (SSTS Clustering จะเพ่ิม

ลําดับยอยชุดท่ี 9 เขามาในกลุมท่ี 2 ในขณะท่ี MDL Clustering จะรวมกลุมท่ี 2 และ กลุมท่ี 3 เปน

กลุมเดียวกัน) ท้ังคา RI, AoD และ 
1

F  จะสูงข้ึนมาในระดับท่ีเทาเทียมกัน 

  

ตารางท่ี 4.6 เปรียบเทียบคา Rand Index, AoD และ 
1

F  ของแตละอัลกอริทึม  

สําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 1 

 RI AoD 
1

F  

PFSTS Clustering 1.00 97.26% 1.00 

SSTS Clustering 0.91 88.30% 0.95 

MDL Clustering 0.87 68.43% 0.70 

 

2. ขอมูล Coffee คือ ขอมูลสเปคโทรแกรมทางดานอาหาร (Food Spectrogram) ซ่ึงได

จากการวิเคราะหองคประกอบทางเคมีของอาหาร ซ่ึงในท่ีนี้วิเคราะหลักษณะของกาแฟสองสายพันธุ 

คือ อราบิกา (Arabica) และ โรบัสตา (Robusta) ทําใหไดขอมูลเปน 2 กลุม (ดังภาพท่ี 4.6) 

 

 

ภาพท่ี 4.6 ความแตกตางระหวางขอมูล Coffee ท้ังสองกลุม  

(ซาย) ขอมูลกลุมท่ี 1 กาแฟอราบิกา และ (ขวา) ขอมูลกลุมท่ี 2 กาแฟโรบัสตา 

Measurement 

Algorithm 
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 ขอมูลท้ังสองกลุมนี้มีความยาวเดียวกัน คือ 286 จุดขอมูล นําขอมูลจากท้ังสองกลุมมาตอกัน 

โดยสุมเลือกตัวอยางมา 6 ตัวอยาง จากกลุมท่ีหนึ่ง  และอีก 5 ตัวอยาง จากกลุมท่ีสอง ค่ันกลางดวย

ขอมูลแบบสุมความยาว 70 จุดขอมูล ไดผลลัพธเปนขอมูลอนุกรมนําเขาหนึ่งชุด ความยาวรวม 3916 

จุดขอมูล (ดังภาพท่ี 4.7) และแสดงรายละเอียดของขอมูล ดังตารางท่ี 4.7 

 

 

ภาพท่ี 4.7 ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 2 จากขอมูล Coffee ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุม 

 

ตารางท่ี 4.7 รายละเอียดของขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 2 

Example 

No. 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 

Input 

Index 
1(70) 2(426) 1(782) 2(1138) 2(1494) 1(1850) 2(2206) 2(2562) 1(2918) 1(3274) 1(3630) 

  

เม่ือนําขอมูลชุดนี้ไปประมวลผลดวยอัลกอริทึมท่ีนําเสนอ ไดผลลัพธดังภาพท่ี 4.8 ดวยคา

ความยาวท่ีอัลกอริทึมเลือก คือ 288 และแสดงรายละเอียดของผลลัพธเปรียบเทียบกับอัลกอริทึม

กอนหนาโดยกําหนดความยาวของการจัดกลุมใหเปน 286 ดังตารางท่ี 4.8 

 

 

 

(1) 
(1) 

(1) 

(1) (1) (1) (2) (2) 
(2) 

(2) 
(2) 
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ภาพท่ี 4.8 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 2  

ดวยอัลกอริทึม PFSTS Clustering 

 

ตารางท่ี 4.8 รายละเอียดของผลลัพธจากการทดลองสําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 2 

Example 

No. 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 

PFSTS 

Clustering 
------- 2(425) 1(780) 2(1137) 2(1493) 1(1849) 2(2205) ------- 1(2917) 1(3273) 1(3628) 

SSTS 

Clustering 
------- 2(427) 1(782) 2(1139) 2(1495) 1(1851) 2(2207) ------ 1(2919) 1(3275) 1(3630) 

MDL 

Clustering 
2(71) 2(431) 1(782) 2(1143) 2(1495) 1(1851) 2(2207) 2(2563) 1(2919) 1(3275) 1(3630) 

 

ในขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 2 นี้ ความยาวในการเลือกจัดกลุมยังคงคลาดเคลื่อนจากท่ี

ควรจะเปนเล็กนอย ผลลัพธของการจัดกลุมท่ีไดเปนผลลัพธเดียวกับ SSTS Clustering แตมีคา AoD 

ท่ีต่ํากวาเล็กนอยเนื่องจากความยาวท่ีคลาดเคลื่อนนี้ (ดังตารางท่ี 4.9) จะเห็นวาในกรณีนี้ MDL 

Clustering จัดกลุมใหกับลําดับยอยชุดท่ี 1 ผิดพลาดไป ซ่ึงควรจะถูกจัดอยูในกลุมท่ี 1 ในขณะท่ี 

SSTS Clustering และอัลกอริทึมท่ีนําเสนอจัดกลุมใหกับลําดับยอยขาดไปสองชุดเนื่องจากการจัด

กลุมถึงจุดสิ้นสุดเร็วเกินไป (เร็วกวาสองข้ันตอนเม่ือเทียบกับ MDL Clustering) ทําใหผลลัพธโดยรวม

Width chosen by the algorithm is 288. 

(2) (2) 
(2) 

(2) 

(1) 

(1) 

(1) (1) 
(1) 
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ในขอมูลชุดนี้มีความแมนยํานอยกวา MDL Clustering เล็กนอย โดยมีคา AoD ท่ีนอยกวาเพราะ 

MDL Clustering จัดกลุมใหกับลําดับยอยถูกตองมากกวา 1 ชุด สวนคา 
1

F  ไมตางกันมาก เพราะ

เครื่องมือวัดนี้มีการใหความสําคัญระหวางการไมจัดกลุมและการจัดกลุมผิด ถึงแม MDL Clustering 

จะจัดกลุมครบถวนกวา แตมีการจัดกลุมผิด จึงถูกหักคะแนนในสวนนี้ไป สวนคา RI ไมสามารถบง

บอกไดชัดเจน เพราะเครื่องมือวัดนี้ไมมีการคํานึงถึงลําดับยอยท่ีไมถูกจัดกลุม     

  

ตารางท่ี 4.9 เปรียบเทียบคา Rand Index, AoD และ 
1

F  ของแตละอัลกอริทึม  

สําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 2 

 RI AoD 
1

F  

PFSTS Clustering 0.82 81.25% 0.90 

SSTS Clustering 0.82 81.41% 0.90 

MDL Clustering 0.82 88.94% 0.91 

 

3. ขอมูล CBF คือ ขอมูลสังเคราะหซ่ึงถูกออกแบบมาเพ่ือวัดประสิทธิภาพของการจําแนก

ประเภท หรือ การจัดกลุม โดยเฉพาะ ขอมูลนี้ประกอบดวย 3 กลุม เรียกวา Cylinder, Bell และ 

Funnel ตามลําดับ (ดังภาพท่ี 4.9) 

 

 

ภาพท่ี 4.9 ความแตกตางระหวางขอมูล CBF ท้ังสามกลุม (ซาย) ขอมูลกลุมท่ี 1 Cylinder 

(กลาง) ขอมูลกลุมท่ี 2 Bell และ (ขวา) ขอมูลกลุมท่ี 3 Funnel 

Algorithm 

Measurement 
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 ขอมูลท้ังสามกลุมนี้มีความยาวเดียวกัน คือ 128 จุดขอมูล นําขอมูลจากท้ังหมดมาตอกัน 

และค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุมความยาว 10  โดยสุมเลือกตัวอยางมาจากแตละกลุมดังนี้ กลุมท่ีหนึ่ง 

4  ตัวอยาง กลุมท่ีสอง 3 ตัวอยาง และ กลุมท่ีสาม 3 ตัวอยาง ไดผลลัพธเปนขอมูลอนุกรมนําเขาหนึ่ง

ชุด ความยาวรวม 1380 จุดขอมูล (ดังภาพท่ี 4.10) และแสดงรายละเอียดของขอมูล ดังตารางท่ี 

4.10 

 

 

ภาพท่ี 4.10 ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 3 จากขอมูล CBF ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุม 

 

ตารางท่ี 4.10 รายละเอียดของขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 3 

Example No. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

Input Index 1(10) 3(148) 1(286) 2(424) 3(562) 2(700) 1(838) 2(976) 1(1114) 3(1252) 

 

 ผลลัพธเม่ือทําการทดลองกับขอมูลนําเขาชุดนี้ดวยอัลกอริทึมท่ีนําเสนอ แสดงดังภาพท่ี 4.11 

ดวยคาความยาวท่ีอัลกอริทึมเลือก คือ 131 และรายละเอียดของผลลัพธเปรียบเทียบกับอัลกอริทึม

กอนหนาเม่ือกําหนดใหคาความยาวในการจัดกลุมเปน 128 แสดงดังตารางท่ี 4.11 

 

 

 

(2) 
(3) 

(3) 

(2) 

(2) 
(3) 

(1) 

(1) 

(1) 

(1) 
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ภาพท่ี 4.11 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 3  

ดวยอัลกอริทึม PFSTS Clustering 

 

ตารางท่ี 4.11 รายละเอียดของผลลัพธจากการทดลองสําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 3 

Example No. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

PFSTS  

Clustering 
1(0) 3(146) 1(284) 2(422) 3(566) 2(698) 1(836) 2(974) 1(1115) 1(1249) 

SSTS  

Clustering 
1(1) 3(149) 1(287) 2(425) 3(569) 2(701) 1(839) 2(977) 1(1116) 1(1250) 

MDL  

Clustering 
5(1) 3(149) 1(287) 4(441) 3(569) 2(701) 1(839) 2(977) 5(1116) 4(1244) 

 

จากผลลัพธสําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 3 นี้ อัลกอริทึมท่ีนําเสนอจัดกลุมใหกับ

ลําดับยอยชุดท่ี 10 ซ่ึงควรจะอยูในกลุมท่ี 3 ผิดพลาดไป เชนเดียวกับ SSTS Clustering จึงมีคา 
1

F  

และ RI ท่ีเทากัน (ดังตารางท่ี 4.12) ในขณะท่ีคา AoD ยังคงต่ํากวาเล็กนอยเนื่องจากความยาวท่ี

คลาดเคลื่อนเชนเคย อยางไรก็ตามผลลัพธสําหรับขอมูลชุดนี้ดีกวา MDL Clustering มาก ท้ังนี้เพราะ

จํานวนกลุมท่ี MDL Clustering จัดใหกับลําดับยอยท้ังหมดมีถึง 5 กลุม ซ่ึงเกินจากจํานวนกลุมจริง

มาถึงสองกลุม และในกรณีนี้ตอใหขยับจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมของ MDL Clustering ออกไปจน

เหลือจํานวนกลุม 3 กลุมเทากัน ก็ยังไดผลลัพธท่ีมีความแมนยําต่ํากวา เพราะอัลกอริทึมจะทําการ

Width chosen by the algorithm is 131. 

(1) 

(1) 

(1) 

(1) 

(1) (3) (3) 

(2) 

(2) (2) 
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รวมกลุม 4, 5 และ 2 เขาดวยกัน ปรากฏวาจัดกลุมใหกับลําดับยอยผิดไปถึง 3 ชุด คือ ชุดท่ี 1, 9 

และ 10 ปญหาในกรณีนี้จึงมาจากตัวอัลกอริทึมเอง 

  

ตารางท่ี 4.12 เปรียบเทียบคา Rand Index, AoD และ 
1

F  ของแตละอัลกอริทึม  

สําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 3 

 RI AoD 
1

F  

PFSTS Clustering 0.87 86.43% 0.90 

SSTS Clustering 0.87 86.50% 0.90 

MDL Clustering 0.80 58.51% 0.60 

 

4. ขอมูล Olive Oil คือ ขอมูลสเปคโทรแกรมทางดานอาหาร เชนเดียวกับขอมูล Coffee 

แตขอมูลนี้วิเคราะหความแตกตางระหวางน้ํามันมะกอกบริสุทธิ์จากแตละประเทศ ในท่ีนี้ประกอบดวย 

กรีซ อิตาลี โปรตุเกส และ สเปน ซ่ึงลวนแตเปนประเทศท่ีมีชื่อเสียงดานการผลิตน้ํามันมะกอกบริสุทธิ์

ท่ีมีคุณภาพสูง ทําใหไดขอมูลออกมาสี่กลุม ตามลําดับ (ดังภาพท่ี 4.12) ซ่ึงขอมูลชุดนี้มีความแตกตาง

ของขอมูลนอยมาก ๆ แมกระท่ังนําตัวอยางจากแตละกลุมมาซอนทับกันใหเห็น (ดังภาพท่ี 4.13) ยัง

ยากท่ีจะเห็นความแตกตาง 

 

Algorithm 

Measurement 
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ภาพท่ี 4.12 ความแตกตางระหวางขอมูล Olive Oil ท้ังสี่กลุม (บนซาย) ขอมูลกลุมท่ี 1 น้ํามันมะกอก

บริสุทธิ์จากกรีซ (บนขวา) ขอมูลกลุมท่ี 2 น้ํามันมะกอกบริสุทธิ์จากอิตาลี (ลางซาย) ขอมูลกลุมท่ี 3 

น้ํามันมะกอกบริสุทธิ์จากโปรตุเกส และ (ลางบน) ขอมูลกลุมท่ี 4 น้ํามันมะกอกบริสุทธิ์จากสเปน 

 

 

ภาพท่ี 4.13 ภาพเม่ือซอนทับระหวางตัวอยางขอมูลในแตละกลุมของขอมูล Olive Oil ท้ัง 4 กลุม 

 

 ขอมูลทุกกลุมในชุดนี้มีความยาว 570 จุดขอมูล สุมเลือกตัวอยางมาจากแตละกลุม กลุมละ 2 

ตัวอยาง ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุมความยาว 80 จุดขอมูล ไดผลลัพธเปนขอมูลอนุกรมนําเขาหนึ่งชุด 

ความยาวรวม 5200 จุดขอมูล (ดังภาพท่ี 4.14) และแสดงรายละเอียดของขอมูล ดังตารางท่ี 4.13   
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ภาพท่ี 4.14 ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 4 จากขอมูล Olive Oil ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุม 

 

ตารางท่ี 4.13 รายละเอียดของขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 4 

Example No. 1 2 3 4 5 6 7 8 

Input Index 1(80) 2(730) 1(1380) 4(2030) 2(2680) 3(3330) 4(3980) 3(4630) 

 

 เม่ือทําการทดลองกับขอมูลนําเขาชุดนี้ดวยอัลกอริทึมท่ีนําเสนอ ไดผลลัพธดังภาพท่ี 4.15 

ดวยคาความยาวท่ีอัลกอริทึมเลือก คือ 572 และรายละเอียดของผลลัพธเปรียบเทียบกับอัลกอริทึม

กอนหนาเม่ือกําหนดใหคาความยาวในการจัดกลุมเปน 570 แสดงดังตารางท่ี 4.14 

 

 

ภาพท่ี 4.15 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 4  

ดวยอัลกอริทึม PFSTS Clustering 

 

Width chosen by the algorithm is 572. 

(1) (2) (1) (4) (2) (3) 

(3) 

(4) 

(1) 

(1) 

(1) (1) (1) (1) 
(4) 

(4) 
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ตารางท่ี 4.14 รายละเอียดของผลลัพธจากการทดลองสําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 4 

Example No. 1 2 3 4 5 6 7 8 

PFSTS  

Clustering 
1(79) 1(729) 1(1379) 1(2029) 1(2679) 1(3329) 4(3978) 4(4628) 

SSTS  

Clustering 
1(80) 2(731) 1(1380) 1(2030) 2(2681) 1(3330) 1(3980) 1(4630) 

MDL  

Clustering 
1(81) 1(731) 1(1381) 1(2030) 1(2681) 1(3331) 1(3980) 1(4630) 

 

ในขอมูลอนุกรมเวลาชุดท่ี 4 นี้ ถูกยกตัวอยางข้ึนมาเปนกรณพิเศษเพ่ือใหเห็นถึงปญหาใน

กรณีท่ีคาความยาวในการจัดกลุมสงผลตอผลลัพธของการจัดกลุม (มีผลตอคา ARI และ 
1

F  และสงผล

ตอคา AoD ในปริมาณหนึ่ง) หากสังเกตจากคาผลลัพธ (ดังตารางท่ี 4.15) จะเห็นวาความแมนยําของ

ท้ังสามอัลกอริทึมคอนขางแยมาก และอัลกอริทึมท่ีนําเสนอยังมีความแมนยําต่ํากวา SSTS 

Clustering อีกดวย ท้ังนี้ปญหาหลักในกรณีนี้ไมไดข้ึนอยูกับจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมเพียงอยางเดียว

เชนท่ีผานมา แตข้ึนอยูกับมาตรวัดท่ีท้ังสามอัลกอริทึมใชในการแยกแยะความแตกตางของขอมูล 

(ระยะทางยุคลิด) ซ่ึงไมสามารถแยกแยะความตางของขอมูลในแตละกลุมได (ในขอมูลชุดนี้เองมี

งานวิจัยท่ีศึกษาโดยเฉพาะเก่ียวกับการจําแนกประเภทของขอมูลนี้โดยใชเทคนิคการประมวลผล

สัญญาณ (Signal Processing) และ สถิติศาสตร (Statistics) [14]) เนื่องจากขอมูลท้ังสี่กลุมมีความ

คลายคลึงกันมาก ๆ และมีความออนไหวตอคาผิดพลาดมาก ดังนั้นเพียงคาความยาวท่ีคลาดเคลื่อน

เพียงเล็กนอยก็สามารถสงผลตอความสามารถในการจัดกลุมได จึงทําใหผลลัพธของอัลกอริทึมท่ี

นําเสนอมีความแมนยํานอยกวา SSTS Clustering สวน MDL Clustering นั้นมีปญหาเรื่องจุดสิ้นสุด

ของการจัดกลุมมาเปนปจจัยดวยจึงทําใหผลลัพธยิ่งแยลงไปอีก ดังท่ีเห็นวา MDL Clustering จัดให

ลําดับยอยทุกชุดอยูในกลุมเดียวกันท้ังหมด  
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ตารางท่ี 4.15 เปรียบเทียบคา Rand Index, AoD และ 
1

F  ของแตละอัลกอริทึม  

สําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 4 

 RI AoD 
1

F  

PFSTS Clustering 0.43 37.45% 0.38 

SSTS Clustering 0.57 49.93% 0.50 

MDL Clustering 0.14 24.95% 0.25 

 

จากการทดลองท้ังหมดนี้ สิ่งท่ีเห็นเดนชัดท่ีสุดคือความสามารถในการเลือกคาความยาวท่ี

เหมาะสมของอัลกอริทึมท่ีนําเสนอ ซ่ึงสามารถเลือกไดใกลเคียงคาความยาวจริงมาก มีความคลาด

เคลื่อนเพียงเล็กนอยเทานั้น และโดยท่ัวไปแลวคาท่ีคลาดเคลื่อนเพียงเล็กนอยนี้จะไมสงผลตอ

ความสามารถในการจัดกลุมอยางรายแรง ยกเวนในขอมูลชุดสุดทายท่ีนําเสนอ ซ่ึงเปนกรณีตัวอยางท่ี

ยกข้ึนมาเปนพิเศษ เพ่ือใหเห็นถึงขอมูลชุดท่ีมีความออนไหวตอคาความผิดพลาดมาก ๆ ฉะนั้นผลลัพธ

ท่ีไดโดยรวมจะใกลเคียงกับ SSTS Clustering เพราะมีรากฐานในการจัดกลุมและจุดสิ้นสุดของการ

จัดกลุมเดียวกัน ดังนั้นหากในกรณีท่ีไมทราบคาความยาวท่ีควรกําหนดใหในการจัดกลุม อัลกอริทึมท่ี

นําเสนอนี้จะเปนตัวเลือกท่ีสําคัญกวาอัลกอริทึมท้ังหมดท่ีกลาวถึง แตสิ่งสําคัญอีกสิ่งหนึ่งท่ีสังเกตได

จากผลการทดลอง คือ ปจจัยสําคัญท่ีสงผลอยางมากตอความแมนยําในการจัดกลุม คือ จุดสิ้นสุดของ

การจัดกลุม ดังท่ีเห็นในผลลัพธของแตละชุดขอมูล วาเพียงจุดสิ้นสุดการจัดกลุมท่ีพลาดไปหนึ่ง

ข้ันตอน ก็สามารถสงผลตอความแมนยําในการจัดกลุมในปริมาณท่ีมากได 

4.2.2 ขอมูลประกอบดวยดวยลําดับยอยความยาวแตกตางกัน 

 การทดลองนี้ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาท่ีนํามาวิเคราะหประกอบดวยลําดับยอยหลากหลาย

กลุม ซ่ึงลําดับยอยในแตละกลุมไมจําเปนตองมีความยาวท่ีเทากัน และสามารถมีความยาวแตกตางกัน

มากเพียงใดก็ได โดยไมมีขอจํากัดใด ๆ ท้ังสิ้น ดังนั้นอัลกอริทึมท้ังสองอัลกอริทึมท่ีนํามาเปรียบเทียบ

ในหัวขอกอนหนา ท้ัง SSTS Clustering และ MDL Clustering จึงไมสามารถทําการจัดกลุมใหกับ

ขอมูลเหลานี้ได ดวยขีดจํากัดของพารามิเตอรท่ีกําหนด การเปรียบเทียบจึงนําเสนอโดยการ

Measurement 

Algorithm 
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ประมวลผลอัลกอริทึมดังกลาวนี้ในแตละคาความยาวท่ีแตกตางกันของลําดับยอยท่ีปรากฏในขอมูล

อนุกรมเวลาท่ีพิจารณาทีละคาความยาว โดยกําหนดพารามิเตอรเปนคาความยาวจริงของลําดับยอย

นั้นและประมวลผลจนครบทุกคาความยาว (การประเมินผลจากเครื่องมือวัดตาง ๆ จะประเมิน

แยกกันในแตละคาความยาวดวยเชนกัน) เปรียบเทียบกับอัลกอริทึมท่ีนําเสนอซ่ึงไมตองกําหนด

พารามิเตอรใด ๆ และสามารถจัดกลุมใหกับลําดับยอยท้ังหมดนี้ไดภายในการประมวลผลเพียงครั้ง

เดียว ซ่ึงเปนขอไดเปรียบหลักของอัลกอริทึมท่ีนําเสนอ และเนื่องจากผลลัพธในหัวขอท่ีแลวแสดงให

เห็นวา SSTS Clustering สามารถใหคาความแมนยําท่ีดีกวาในชุดขอมูลสวนใหญ การทดลองใน

หัวขอนี้จึงขอนําเฉพาะผลลัพธของ SSTS Clustering มาเปรียบเทียบเทานั้น เพ่ือความสะดวกในการ

อานและการนําเสนอ โดยขอมูลท่ีนํามาทําการทดลองมีดังนี้ 

1. ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 5 ความยาวรวม 5889 จุดขอมูล (ดังภาพท่ี 4.17)

ประกอบดวย ลําดับยอยจาก 2 กลุม (ดังภาพท่ี 4.16) คือ ลําดับยอยหนึ่งกลุมจากขอมูล Gun-Point 

ซ่ึงมีความยาว 150 จุดขอมูล จํานวน 6 ตัวอยาง และ ลําดับยอยอีกหนึ่งกลุมจากขอมูล Fish ซ่ึงเปน

ขอมูลจากคอนทัวร (Contour) ของปลาแตละสายพันธุ ความยาว 463 จุดขอมูล จํานวน 3 ตัวอยาง 

ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุมความยาว 400 จุดขอมูล รายละเอียดของขอมูลแสดงดังตารางท่ี 4.16 

 

 

ภาพท่ี 4.16 ความแตกตางระหวางขอมูลแตละกลุมในขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 5  

(ซาย) กลุมท่ี 1 ขอมูลจากขอมูล Gun-Point และ (ขวา) กลุมท่ี 2 ขอมูลจากขอมูล Fish 



62 

 

 

ภาพท่ี 4.17 ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 5 จากขอมูล Gun-Point 1 กลุม และ  

 Fish 1 กลุม ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุม 

 

ตารางท่ี 4.16 รายละเอียดของขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 5 

Example No. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 

Input Index 1(400) 2(950) 1(1813) 2(2363) 1(3226) 1(3776) 2(4326) 1(5189) 1(5739) 

 

ผลลัพธของอัลกอริทึมท่ีนําเสนอสําหรับขอมูลนําเขาชุดนี้ แสดงดังภาพท่ี 4.18 ดวยคาความ

ยาวท่ีอัลกอริทึมเลือก คือ 152 และ 465 ในขณะท่ีผลลัพธของ SSTS Clustering เม่ือกําหนดใหคา

ความยาวของการจัดกลุมเปน 150 และ 463 แสดงดังภาพท่ี 4.19 และ 4.20 ตามลําดับ และ

รายละเอียดของการจัดกลุมท้ังหมดแสดงดังตารางท่ี 4.17 

 

 

 

ภาพท่ี 4.18 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 5 

ดวยอัลกอริทึม PFSTS Clustering 

Widths chosen by the algorithm are 152 and 465. 

(1) 
(1) 

(1) 

(1) 
(1) 

(1) 

(3) 

(3) 
(3) 

(3) 

(2) 
(2) 

(2) 

(4) 
(4) 

(4) 

(4) 

(4) 

(4) 

(4) 

(5) 

(5) 

(6) (6) 

(1) 
(1) 

(1) 

(1) 
(1) (1) 

(2) 
(2) 

(2) 
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ภาพท่ี 4.19 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 5 

ดวยอัลกอริทึม SSTS Clustering เม่ือกําหนดใหคาความยาวของการจัดกลุมเปน 150 

 

 

ภาพท่ี 4.20 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 5 

ดวยอัลกอริทึม SSTS Clustering เม่ือกําหนดใหคาความยาวของการจัดกลุมเปน 463 

 

ตารางท่ี 4.17 รายละเอียดของผลลัพธจากการทดลองสําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 5 

Example No. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 

PFSTS  

Clustering 
1(399) 2(949) 1(1812) 2(2362) 1(3225) 1(3775) 2(4325) 1(5188) 1(5737) 

(w=150) SSTS  

Clustering 
1(401) ------ 1(1814) ------ 1(3227) 1(3775) ------ 1(5188) 1(5738) 

(w=463) SSTS  

Clustering 
------ 2(949) ------ 2(2362) ------ ------ 2(4325) ------ ------ 

(1) 
(1) 

(1) 

(1) 
(1) (1) 

(2) 

(2) 
(2) 

Number of output subsequences is 8 

Number of output subsequences is 32 
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จากขอมูลอนุกรมนําเขาชุดท่ี 5 นี้ จะเห็นวาความยาวในการจัดกลุมท่ีอัลกอริทึมเลือกยังคง

ถูกตองใกลเคียงกับคาความยาวจริง สงผลใหผลลัพธของอัลกอริทึมท่ีนําเสนอถูกตองครบถวน (SSTS 

Clustering ไมสามารถใหผลลัพธเชนนี้ไดภายในการประมวลผลเพียงครั้งเดียว) เวนแตวามีผลลัพธท่ี

ไมไดคาดหวังเกินมา จึงสงผลใหคา 
1

F  คอนขางต่ํา ในขณะท่ีคา AoD และ RI สูงมาก เพราะไมมีการ

คํานึงถึงผลลัพธท่ีเกินมาเหลานี้ (ดังตารางท่ี 4.18) โดยผลลัพธเหลานี้เกิดจากความยาวของขอมูล

แบบสุมซ่ึงมีขนาดยาวมากสําหรับในขอมูลชุดนี้ (400 จุดขอมูล จํานวน 9 ตําแหนง) อัลกอริทึมจึง

พยายามจัดกลุมใหกับขอมูลเหลานี้ดวยคาความยาวท่ีสามารถจัดกลุมได คือ 152 โดยพยายามจัดให

คลายคลึงกันท่ีสุดเทาท่ีจะทําได ปญหานี้เกิดข้ึนเชนเดียวกันใน SSTS Clustering ยิ่งกําหนดคาความ

ยาวของการจัดกลุมสั้นเพียงใดก็ยิ่งมีโอกาสเพ่ิมจํานวนผลลัพธท่ีเกินมามากข้ึน ท้ังนี้ผลลัพธท่ีเกินมามี

จํานวนมากเสียจนไมอาจแสดงใหเห็นในภาพได เพ่ือความสะดวกจึงแสดงเฉพาะลําดับยอยในกลุมท่ี

คาดหวังไวเพียงเทานั้น (เฉพาะในกรณีของ SSTS Clustering) โดยคา 
1

F  จะเปนสิ่งบงบอกวาผลลัพธ

ท่ีเกินมานั้นมีมากนอยเพียงใด (ยิ่งคา 
1

F  ต่ํา จํานวนผลลัพธท่ีเกินมายิ่งมาก) 

 

ตารางท่ี 4.18 เปรียบเทียบคา Rand Index, AoD และ 
1

F  ของแตละอัลกอริทึม  

สําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 5 

 RI AoD 
1

F  

PFSTS Clustering 1.00 99.22% 0.55 

(w=150) SSTS Clustering 1.00 98.68% 0.52 

(w=463) SSTS Clustering 1.00 99.57% 0.55 

 

2. ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 6 ความยาวรวม 5824 จุดขอมูล (ดังภาพท่ี 4.22)

ประกอบดวย ลําดับยอยจาก 3 กลุม (ดังภาพท่ี 4.21) คือ ลําดับยอยสองกลุมจากขอมูล Coffee 

ความยาว 286 จุดขอมูล จํานวนกลุมละ 2 ตัวอยาง และ ลําดับยอยอีกหนึ่งกลุมจากขอมูล Olive Oil 

Algorithm 

Measurement 
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ความยาว 570 จุดขอมูล จํานวน 4 ตัวอยาง ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุมความยาว 300 จุดขอมูล 

รายละเอียดของขอมูลแสดงดังตารางท่ี 4.19 

 

 

ภาพท่ี 4.21 ความแตกตางระหวางขอมูลแตละกลุมในขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 6  

(ซาย, กลาง) ขอมูลกลุมท่ี 1 และ 2 จากขอมูล Coffee ในกลุมท่ี 1 และ 2  

และ (ขวา) ขอมูลกลุมท่ี 3 จากขอมูล Olive Oil ในกลุมท่ี 1 

 

 

ภาพท่ี 4.22 ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 6 จากขอมูล Coffee 2 กลุม และ  

 Olive Oil 1 กลุม ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุม 

 

ตารางท่ี 4.19 รายละเอียดของขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 6 

Example No. 1 2 3 4 5 6 7 8 

Input Index 1(300) 3(886) 3(1756) 1(2626) 3(3212) 2(4082) 2(4668) 3(5254) 

 

(1) (1) (2) (2) (3) (3) 
(3) 

(3) 
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ผลลัพธของอัลกอริทึมท่ีนําเสนอสําหรับขอมูลนําเขาชุดนี้ แสดงดังภาพท่ี 4.23 ดวยคาความ

ยาวท่ีอัลกอริทึมเลือก คือ 300 และ 573 ในขณะท่ีผลลัพธของ SSTS Clustering เม่ือกําหนดใหคา

ความยาวของการจัดกลุมเปน 286 และ 570 แสดงดังภาพท่ี 4.24 และ 4.25 ตามลําดับ และ

รายละเอียดของการจัดกลุมท้ังหมดแสดงดังตารางท่ี 4.20 

 

 

 

ภาพท่ี 4.23 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 6  

ดวยอัลกอริทึม PFSTS Clustering 

 

 

ภาพท่ี 4.24 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 6 

ดวยอัลกอริทึม SSTS Clustering เม่ือกําหนดใหคาความยาวของการจัดกลุมเปน 286 

 

Widths chosen by the algorithm are 300 and 573. 

(1) (1) (1) (1) 
(3) (3) 

(3) 

(3) 

(1) 
(1) (1) (1) 

Number of output subsequences is 17 
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ภาพท่ี 4.25 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 6 

ดวยอัลกอริทึม SSTS Clustering เม่ือกําหนดใหคาความยาวของการจัดกลุมเปน 570 

 

ตารางท่ี 4.20 รายละเอียดของผลลัพธจากการทดลองสําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 6 

Example No. 1 2 3 4 5 6 7 8 

PFSTS  

Clustering 
1(288) 3(883) 3(1754) 1(2614) 3(3210) 1(4070) 1(4656) 3(5251) 

(w=286) SSTS  

Clustering 
1(301) -------- -------- 1(2627) -------- 1(4084) 1(4670) -------- 

(w=570) SSTS  

Clustering 
-------- 3(887) 3(1757) -------- 3(3213) -------- -------- 3(5254) 

 

จากขอมูลอนุกรมนําเขาชุดท่ี 6 นี้ ความยาวในการจัดกลุมท่ีอัลกอริทึมเลือกนี้มีความ

คลาดเคลื่อนมากข้ึนกวาเดิม แตยังอยูในเกณฑท่ีกําหนดและไมสงผลตอความสามารถในการจัดกลุม 

ดังท่ีเห็นจากผลลัพธเม่ือเปรียบเทียบกับ SSTS Clustering ขอมูลชุดนี้อัลกอริทึมท่ีนําเสนอสามารถ

จัดกลุมไดอยางครบถวนและไมมีขอมูลท่ีเหนือความคาดหมายเกินมา เพราะความยาวของขอมูลแบบ

สุมคือ 300 จุดขอมูล เทียบกับความยาวท่ีสั้นท่ีสุดท่ีอัลกอริทึมเลือกคือ 286 จุดขอมูล จึงเปนไปได

ยากท่ีจะมีขอมูลแบบสุมความยาว 286 จุดขอมูล ท่ีคลายคลึงกัน และเหตุการณดังกลาวไมเกิดข้ึน

สําหรับขอมูลชุดนี้ แตความผิดพลาดของอัลกอริทึมสําหรับขอมูลชุดนี้คือไมสามารถแยกขอมูล 

Coffee สองกลุมออกจากกันไดจึงทําใหคาความแมนยําจากเครื่องมือวัดตาง ๆ ไมสูงเทาท่ีควร (ดัง

(3) (3) 
(3) 

(3) 

Number of output subsequences is 8 
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ตารางท่ี 4.21) ท้ังนี้สาเหตุมาจากการกําหนดจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมท่ีผิดพลาดไปจากจุดท่ีควรจะ

เปนจริง ๆ หนึ่งข้ันตอน เนื่องมาจากการวิเคราะหจุดสิ้นสุดนั้นคํานึงถึงคาผิดพลาดของท้ังระบบการ

จัดกลุมเปนหลัก การรวมกลุมท่ี 1 และ กลุมท่ี 2 เขาเปนกลุมเดียวกันอาจใหคาผิดพลาดท่ีสูง แตเม่ือ

เทียบกับการรวมกลุมท่ีเปนผลลัพธจากการรวมกลุมท่ี 1 และกลุมท่ี 2 ในข้ันตอนท่ีแลวกับกลุมท่ี 3 

ถือวาเปนคาท่ีนอยกวามาก ๆ เม่ือคํานึงถึงคาผิดพลาดท่ีสูงข้ึนผิดปกติในข้ันตอนนี้ อัลกอริทึมจึงเลือก

จุดนี้เปนจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมแทน ซ่ึงปญหานี้เกิดข้ึนเชนกันใน SSTS Clustering นอกจากนี้ยัง

ประสบปญหาในเรื่องของผลลัพธท่ีเกินมา จึงทําใหคา 
1

F  ของ SSTS Clustering คอนขางต่ํา 

 

ตารางท่ี 4.21 เปรียบเทียบคา Rand Index, AoD และ 
1

F  ของแตละอัลกอริทึม  

สําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 6 

 RI AoD 
1

F  

PFSTS Clustering 0.86 82.33% 0.75 

(w=286) SSTS Clustering 0.33 49.74% 0.35 

(w=570) SSTS Clustering 1.00 99.74% 0.67 

 

3. ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 7 ความยาวรวม 4909 จุดขอมูล (ดังภาพท่ี 4.27)

ประกอบดวย ลําดับยอยจาก 3 กลุม (ดังภาพท่ี 4.26) คือ ลําดับยอยหนึ่งกลุมจากขอมูล Trace ซ่ึง

เปนขอมูลท่ีอานจากตัวรับรู (Sensor) ในโรงงานอุตสาหกรรม ความยาว 275 จุดขอมูล จํานวน 3 

ตัวอยาง ลําดับยอยอีกหนึ่งกลุมจากขอมูล Swedish Leaf คือ ขอมูลจากคอนทัวรของใบไมสวีเดนใน

แตละสายพันธุ ความยาว 128 จุดขอมูล จํานวน 3 ตัวอยาง และ ลําดับยอยกลุมสุดทายจากขอมูล 

Wheat คือ ขอมูลสเปคโทรแกรมของขาวสาลีท่ีเจริญเติบโตในแคนาดาในแตละฤดู ความยาว 1050 

จุดขอมูล จํานวน 2 ตัวอยาง ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุมความยาว 200 จุดขอมูล รายละเอียดของ

ขอมูลแสดงดังตารางท่ี 4.22 

 

Algorithm 

Measurement 
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ภาพท่ี 4.26 ความแตกตางระหวางขอมูลแตละกลุมในขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 7  

(บนซาย) ขอมูลกลุมท่ี 1 จากขอมูล Trace (บนขวา) ขอมูลกลุมท่ี 2 จากขอมูล Swedish Leaf 

และ (ลาง) ขอมูลกลุมท่ี 3 จากขอมูล Wheat 

 

 

ภาพท่ี 4.27 ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 7 จากขอมูล Trace 1 กลุม  

 Wheat 1 กลุม และ Swedish Leaf 1 กลุม ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุม 

 

ตารางท่ี 4.22 รายละเอียดของขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 7 

Example No. 1 2 3 4 5 6 7 8 

Input Index 1(200) 3(675) 1(1925) 2(2400) 2(2728) 1(3056) 2(3531) 3(3859) 

 

(3) 

(3) (2) 

(2) 
(2) 

(1) 

(1) 

(1) 
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ผลลัพธของอัลกอริทึมท่ีนําเสนอสําหรับขอมูลนําเขาชุดนี้ แสดงดังภาพท่ี 4.28 ดวยคาความ

ยาวท่ีอัลกอริทึมเลือก คือ 226,  126 และ 1051 ในขณะท่ีผลลัพธของ SSTS Clustering เม่ือ

กําหนดใหคาความยาวของการจัดกลุมเปน 275, 128 และ 1050 แสดงดังภาพท่ี 4.29, 4.30 และ 

4.31 ตามลําดับ และรายละเอียดของการจัดกลุมท้ังหมดแสดงดังตารางท่ี 4.23 

 

 

 

ภาพท่ี 4.28 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 7  

ดวยอัลกอริทึม PFSTS Clustering 

 

 

ภาพท่ี 4.29 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 7 

ดวยอัลกอริทึม SSTS Clustering เม่ือกําหนดใหคาความยาวของการจัดกลุมเปน 275 

 

Widths chosen by the algorithm are 226, 126 and 1051. 

Number of output subsequences is 13 

(1) 

(1) 

(1) 

(3) 

(3) (4) 

(4) 
(4) 

(2) 

(2) 

(2) 

(1) 

(1) 

(1) 
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ภาพท่ี 4.30 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 7 

ดวยอัลกอริทึม SSTS Clustering เม่ือกําหนดใหคาความยาวของการจัดกลุมเปน 128 

 

 

ภาพท่ี 4.31 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 7 

ดวยอัลกอริทึม SSTS Clustering เม่ือกําหนดใหคาความยาวของการจัดกลุมเปน 1050 

 

ตารางท่ี 4.23 รายละเอียดของผลลัพธจากการทดลองสําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 7 

Example No. 1 2 3 4 5 6 7 8 

PFSTS  

Clustering 
1(209) 3(673) 1(1943) 2(2401) 2(2729) 1(3073) 2(3532) 3(3858) 

(w=275) SSTS  

Clustering 
1(198) -------- 1(1932) -------- -------- 1(3062) -------- -------- 

(w=128) SSTS  

Clustering 
-------- -------- -------- 2(2399) 2(2727) -------- 2(3530) -------- 

(w=1050) SSTS  

Clustering 
-------- 3(674) -------- -------- -------- -------- -------- 3(3859) 

Number of output subsequences is 3 

Number of output subsequences is 29 

(3) 

(3) 

(2) 

(2) 

(2) 
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ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 7 นี้ ประกอบดวยความยาวของลําดับยอยท่ีแตกตางกัน 3 คา 

อีกท้ังความยาวระหวางลําดับยอยท่ีสั้นท่ีสุดกับลําดับยอยท่ียาวท่ีสุดยังตางกันถึงเกือบสิบเทาตัว แต

อัลกอริทึมท่ีนําเสนอก็สามารถจัดกลุมใหกับลําดับยอยท้ังหมดไดอยางถูกตองครบถวน ดวยคาความ

ยาวท่ีใกลเคียงความยาวจริง ยกเวนความยาวของขอมูลกลุม Trace ซ่ึงคลาดเคลื่อนจากคาจริง

พอสมควรแตไมเกินเกณฑท่ีกําหนด จึงไมมีผลตอคา RI แตสงผลตอคา AoD และยังมีผลลัพธท่ีเกินมา

เล็กนอย (ขอมูลแบบสุมถูกจัดกลุม 3 ชุด) จึงสงผลใหคา 
1

F  ต่ําลง (ดังตารางท่ี 4.24) แตยังคงมีคาสูง

ท่ีสุดเม่ือเปรียบเทียบกับ SSTS Clustering 

 

ตารางท่ี 4.24 เปรียบเทียบคา Rand Index, AoD และ 
1

F  ของแตละอัลกอริทึม  

สําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 7 

 RI AoD 
1

F  

PFSTS Clustering 1.00 95.26% 0.84 

(w=275) SSTS Clustering 1.00 96.43% 0.64 

(w=128) SSTS Clustering 1.00 98.45% 0.80 

(w=1050) SSTS Clustering 1.00 99.90% 0.80 

 

จากผลการทดลองท้ังหมดในหัวขอนี้แสดงใหเห็นถึงขอไดเปรียบอยางชัดเจนของอัลกอริทึมท่ี

นําเสนอเหนือท้ังสองอัลกอริทึมท่ีนํามาเปรียบเทียบ ท้ัง SSTS Clustering และ MDL Clustering ซ่ึง

ไมสามารถดําเนินการจัดกัดกลุมอยางอิสระเชนนี้ได ในขณะท่ีอัลกอริทึมท่ีนําเสนอสามารถเลือกความ

ยาวท่ีเหมาะสม และดําเนินการจัดกลุมไดอยางแมนยํา สวนในประเด็นของผลลัพธท่ีไมไดคาดหวังนั้น

โดยท่ัวไปแลวเกิดข้ึนไดถาขอมูลแบบสุมมีขนาดยาว เม่ือเทียบกับความยาวท่ีอัลกอริทึมเลือกในการ

จัดกลุม หรืออีกแงหนึ่งอาจมองวาเปนปญหาเนื่องมาจากการกําหนดจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมท่ีไม

ถูกตองก็เปนได ท้ังนี้ปญหาเรื่องจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมเปนปญหาสําคัญของการจัดกลุมแบบลําดับ

ชั้นอยูแลว และสงผลตอผลลัพธไมวาขอมูลจะประกอบดวยลําดับยอยความยาวเดียวกันหรือแตกตาง 

Algorithm 
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5 บทที่ 5 

สรุปผลการวิจัย อภิปรายผลและขอเสนอแนะ 

งานวิจัยนี้เปนงานวิจัยแรกท่ีมองเห็นปญหาและนําเสนอออกมาในรูปแบบของการจัดกลุม

ลําดับยอยโดยปราศจากพารามิเตอร เพ่ือแกไขปญหาของการจัดกลุมลําดับยอยในปจจุบันซ่ึงตองการ

พารามิเตอรสําหรับกําหนดคาความยาวในการจัดกลุมสองประการ คือ 1. ปญหาเรื่องความยากในการ

กําหนดคาความยาวท่ีเหมาะสมใหกับขอมูลอนุกรมเวลาแตละชุด 2. ปญหาเรื่องการถูกจํากัดของ

ความยาวในการจัดกลุม ซ่ึงถูกจํากัดภายใตพารามิเตอรท่ีกําหนดลงไป ทําใหขาดอิสระในการจัดกลุม

อยางแทจริง โดยวิธีการท่ีนําเสนอคือการประยุกตใชอัลกอริทึมในการคนพบโมทีฟโดยปราศจาก

พารามิเตอรท่ีมีอยูในปจจุบันมาใชเปนเครื่องมือในการเลือกคาความยาวท่ีเหมาะสมของการจัดกลุมใน

ขอมูลแตละชุด ซ่ึงความยาวท่ีเลือกนี้อาจมีเพียงคาเดียวหรือหลายคาก็ได และแตละคาสามารถ

แตกตางกันมากเพียงใดก็ได โดยไรขอจํากัด ท้ังนี้ไดทําการทดลองเพ่ือสนับสนุนแนวคิดดังกลาว โดย

ทําการทดลองออกมาในสองกรณี คือ กรณีแรกใหขอมูลประกอบดวยลําดับยอยท่ีมีความยาวเทากัน 

และ กรณีท่ีสองใหขอมูลประกอบดวยลําดับยอยท่ีมีความยาวแตกตางกัน ซ่ึงผลการทดลองแสดงให

เห็นวาสําหรับกรณีแรก อัลกอริทึมท่ีนําเสนอนี้สามารถใหผลลัพธของการจัดกลุมท่ีใกลเคียงกับการจัด

กลุมดวยอัลกอริทึมกอนหนานี้ท่ีถึงแมจะถูกกําหนดคาความยาวในการจัดกลุมเปนคาความยาวจริงให

แลวก็ตาม และสําหรับกรณีท่ีสอง อัลกอริทึมท่ีนําเสนอสามารถใหผลลัพธท่ีเหนือกวาอัลกอริทึมท่ี

นํามาเปรียบเทียบอยางชัดเจน เพราะนอกจากจะไมตองกําหนดคาพารามิเตอรใด ๆ แลว ยังสามารถ

จัดกลุมใหกับลําดับยอยในขอมูลแตละชุดไดอยางอิสระ (จัดกลุมไดในหลากหลายความยาว โดยไมมี

ขอจํากัดระหวางความยาวท่ีแตกตางกัน) และแมนยํา โดยท่ีอัลกอริทึมท่ีนํามาเปรียบเทียบนั้นไม

สามารถทําได กลาวโดยสรุปคือ นอกจากอัลกอริทึมท่ีนําเสนอนี้จะสามารถทําการจัดกลุมใหกับลําดับ

ยอยไดโดยไมตองมีการกําหนดคาพารามิเตอรใด ๆ แลว ยังสามารถจัดกลุมใหกับลําดับยอยท่ีมีความ

ยาวแตกตางกันไดอยางแมนยําอีกดวย ซ่ึงถือวาประสบความสําเร็จและบรรลุตามจุดประสงคของ

งานวิจัยท่ีไดกําหนดไวในตอนตนทุกประการ โดยจะทําการสรุปและอภิปรายผลการวิจัย กอนท่ีจะ

กลาวถึง ขอจํากัดและขอเสนอแนะสําหรับงานวิจัยนี้ตอไปในหัวขอท่ี 5.1 และ 5.2 ตอไปตามลําดับ 
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5.1  สรุปและอภิปรายผลการวิจัย 

เปาหมายหลักของงานวิจัยนี้คือการกําจัดข้ันตอนในการกําหนดพารามิเตอรของคาความยาว

ในการจัดกลุมลําดับยอยท้ิงไป บนสมมติฐานท่ีวาการกําจัดข้ันตอนนี้ไปจะนําไปสูผลลัพธของการจัด

กลุมท่ีอิสระมากข้ึนได โดยปลอยใหภาระในการเลือกความยาวท่ีเหมาะสมในการจัดกลุมเปนของ

อัลกอริทึม ซ่ึงสามารถเลือกคาความยาวท่ีเหมาะสมสําหรับขอมูลแตละชุดได แมขอมูลจะ

ประกอบดวยลําดับยอยท่ีมีความยาวเพียงคาเดียวหรือหลากหลายคาความยาวก็ตาม ท้ังนี้เทคนิคท่ี

นํามาใชประกอบดวย การคนพบโมทีฟความยาวเหมาะสมสาหรับขอมูลอนุกรมเวลา ในงานวิจัย [13] 

และกระบวนการขัดเกลาโมทีฟท่ีนําเสนอในงานวิจัยนี้ จากนั้นจึงทําการจัดกลุมดวยอัลกอริทึมการจัด

กลุมในงานวิจัยนี้ซ่ึงปรับปรุงจากอัลกอริทึมท่ีมีในปจจุบันใหสามารถจัดกลุมลําดับยอยในหลากหลาย

คาความยาวได โดยมีลักษณะเปนการจัดกลุมแบบลําดับชั้น และพิจารณาจุดสิ้นสุดของการจัดกลุม 

จากการวิเคราะหกราฟคาความผิดพลาดของกลุม และสมมติฐานนี้ก็ไดรับการสนันสนุนจากผลการ

ทดลองวาสามารถทําไดจริงดวยผลลัพธท่ีแมนยํา แตสิ่งท่ีสังเกตไดจากการทดลองท้ังหมดนี้คือสิ่ง

สําคัญซ่ึงมีผลตอความแมนยําของการจัดกลุมลําดับยอยมาก คือ การกําหนดจุดสิ้นสุดของการจัดกลุม

ของอัลกอริทึม ดังท่ีไดกลาวถึงในบทท่ีแลววาเพียงการกําหนดจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมท่ีผิดพลาดไป

หนึ่งข้ันตอน ก็สามารถสงผลตอความแมนยําของผลลัพธในปริมาณมาก และวิธีท่ีใชอยูในปจจุบันยังไม

สามารถกําหนดจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมท่ีถูกตองไดดีเทาท่ีควร ท้ังนี้ปญหาเรื่องการกําหนดจุดสิ้นสุด

ท่ีเหมาะสมเปนปญหาท่ียาก นับวาเปนปญหาหลักและเปนหัวใจสําคัญของการทําการจัดกลุมแบบ

ลําดับชั้นมาตั้งแตอดีตถึงปจจุบัน และอยูนอกเหนือขอบเขตของงานวิจัยนี้ จึงไมไดนําเสนอวิธีในการ

แกปญหา 

5.2  ขอจํากัดและขอเสนอแนะ 

 เนื่องจากงานวิจัยนี้เปนงานวิจัยแรกท่ีนําเสนอวิธีการจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรม

เวลาโดยปราศจากพารามิเตอร จึงเปนการนําเสนอเพียงเฟรมเวิรคของอัลกอริทึมในเชิงปราศจาก

พารามิเตอร วาสามารถทําไดจริง โดยพ้ืนฐานของการจัดกลุมถอดแบบมาจากอัลกอริทึมท่ีมีอยูใน

ปจจุบัน (Selective Subsequence Time Series Clustering [7]) ท้ังในเรื่องของมาตรวัดความ

คลายคลึงกันระหวางลําดับยอยซ่ึงเปนระยะทางยุคลิด การหาคาเฉลี่ยแบบแอมพลิจูด รวมท้ังการ

กําหนดจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมท่ีไดกลาวถึงในหัวขอท่ีแลว ซ่ึงเปนท่ีทราบดีสําหรับผูวิจัยในดานของ
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การทําเหมืองขอมูลอนุกรมเวลาวา ท้ังระยะทางยุคลิดและการเฉลี่ยแบบแอมพลิจูดนี้ไมสามารถให

ผลลัพธท่ีดีสําหรับขอมูลท่ีมีการบิดเบือน (Warp) ในหนวยเวลา (ดังภาพท่ี 5.1)  

 

 

ภาพท่ี 5.1 ตัวอยางขอมูลท่ีมีการบิดเบือนในหนวยเวลา 

 

โดยขอมูลดังกลาวนี้อาจมีการบิดเบือนในขนาดท่ีไมคงท่ี แตหากยิ่งบิดเบือนมากคาความแตกตาง

ระหวางระยะทางยุคลิดก็จะเพ่ิมข้ึนตามไปดวย ดังนั้นหากเปลี่ยนโครงสรางของการจัดกลุมดังกลาว 

โดยเปลี่ยนแปลงมาตรวัดมาใชไดนามิกไทมวอรปปง (Dynamic Time Warping) และเปลี่ยนแปลง

การหาคาเฉลี่ยเปนการเฉลี่ยแบบรูปราง (Shape-based Averaging) ซ่ึงใหผลลัพธดีกวากับขอมูล

ประเภทดังกลาว ก็อาจสงผลใหความแมนยําของผลลัพธในการจัดกลุมดียิ่งข้ึน แลกกับเวลาในการ

ประมวลผลท่ีมากข้ึน ในท่ีนี้เวลาท่ีใชในการประมวลของเฉพาะข้ันตอนการจัดกลุมนอยกวาเวลาใน

ข้ันตอนการคัดเลือกความยาวท่ีเหมาะสมมาก ๆ คิดเปน O(mn2) และ O(M2n2) เม่ือ m คือ ความ

ยาวของลําดับยอยท่ียาวท่ีสุดในการจัดกลุม M คือความยาวสุดทายของลําดับยอยกอนการหยุด

ประมวลผลในข้ันตอนการคัดเลือกความยาว และ n คือความยาวของขอมูลอนุกรมเวลานําเขา  

สําหรับขอจํากัดของการจัดกลุมดวยอัลกอริทึมท่ีนําเสนอ เนื่องจากพ้ืนฐานในการเลือกคา

ความยาวท่ีเหมาะสมในการจัดกลุมนั้นมาจากการคํานวณคาการประหยัดบิตดวยเทคนิค MDL ซ่ึง

ข้ึนอยูกับความคลายคลึงกันเริ่มตนของลําดับยอยภายในขอมูลอนุกรมเวลาท่ีนํามาพิจารณา ดังนั้น

สําหรับขอมูลอนุกรมเวลาท่ีมีความแตกตางกันระหวางลําดับยอยภายในอันเนื่องมาจากสัญญาณ
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รบกวนหรือปจจัยแวดลอมอ่ืน ๆ (ดังภาพท่ี 5.2) โดยท่ัวไปแลวอัลกอริทึมท่ีนําเสนอไมสามารถทําการ

จัดกลุมใหกับขอมูลประเภทนี้ไดดี 

 

 

ภาพท่ี 5.2 ตัวอยางขอมูลอนุกรมเวลาท่ีมีสัญญาณรบกวนจํานวนมาก 

 

แตหากมีความตองการท่ีจะทําการจัดกลุมขอมูลประเภทนี้จริง ๆ ก็สามารถทําไดโดยนําขอมูลนําเขา

ไปผานข้ันตอนในการลดสัญญาณรบกวน (Noise Reduction) หรือ การทําใหขอมูลหยาบลง 

(Discretization) เพ่ือเพ่ิมความคลายคลึงกันระหวางลําดับยอยภายในใหมากข้ึนกอนท่ีจะนํามาเปน

ขอมูลนําเขาในอัลกอริทึมท่ีนําเสนอ 
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