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 การจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลา  เปนการจัดกลุมรูปแบบหนึ่งในสวนของ

งานวิจัยในดานการทําเหมืองขอมูลอนุกรมเวลา ซ่ึงจะทําการพิจารณาบนขอมูลอนุกรมเวลาหนึ่ง ๆ 

และจัดกลุมใหกับลําดับยอยภายในขอมูลอนุกรมเวลานั้น โดยวิเคราะหจากความคลายคลึงกันของ

ขอมูล ลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกันของขอมูลสูงจะถูกจัดอยูในกลุมเดียวกัน ในขณะท่ีลําดับยอยท่ี

มีความคลายคลึงกันของขอมูลต่ําจะถูกจัดอยูในกลุมท่ีตางออกไป โดยมีหลักเกณฑท่ีสําคัญคือ ลําดับ

ยอยทุกลําดับไมจําเปนตองถูกจัดกลุมท้ังหมด และ ลําดับยอยท่ีถูกจัดกลุมจะตองไมมีการซอนทับกัน 

ในงานวิจัยท่ีผานมาท้ังหมดเก่ียวกับการจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลา มีความจําเปนท่ี

จะตองระบุพารามิเตอรสําหรับกําหนดคาความยาวของลําดับยอยกอนท่ีจะทําการจัดกลุม ซ่ึง

กอใหเกิดปญหาสําคัญสองประการ คือ 1. เปนการยากท่ีผูใชจะทราบคาท่ีเหมาะสมในการจัดกลุมได 

บางครั้งตองอาศัยความรูจากผูเชี่ยวชาญเฉพาะดานของขอมูลประเภทนั้น หรือแยไปกวานั้นในกรณีท่ี

ขอมูลมีความซับซอนมาก ๆ แมแตผูเชี่ยวชาญเองก็ไมสามารถระบุคาท่ีเหมาะสมได และ 2. ความยาว

ของลําดับยอยในการจัดกลุมจะถูกจํากัดโดยคาพารามิเตอรท่ีกําหนดลงไปนี้ ทําใหขาดอิสระในการจัด

กลุมท่ีแทจริง เพราะโดยท่ัวไปแลวในขอมูลอนุกรมเวลาหนึ่ง ๆ ไมจําเปนท่ีลําดับยอยในแตละกลุม

จะตองมีความยาวเทากัน ท้ังสองปญหานี้นําไปสูความไมแมนยําในการจัดกลุม จึงเปนท่ีมาของการ

นําเสนอการจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาโดยปราศจากพารามิเตอร เพ่ือใหไดการจัดกลุม

ลําดับยอยท่ีงายตอการใชงานและอิสระ ครอบคลุมการจัดกลุมในทุกความยาว โดยการนําหลักของ

การคนพบโมทีฟความยาวเหมาะสมสาหรับขอมูลอนุกรมเวลามาประยุกตใชสําหรับสรางกลุมตั้งตนท่ี

มีความยาวเหมาะสม ซ่ึงอาจประกอบดวยความยาวเทาใดก็ได กอนท่ีจะทําการคัดเลือกลําดับยอยใน

ความยาวท่ีเหมาะสมเหลานี้มาทําการจัดกลุมตอไป ท้ังนี้ไดทําการทดลองเพ่ือวัดประสิทธิภาพในแง

ของความแมนยําเทียบกับวิธีการกอนหนาท่ีตองกําหนดพารามิเตอร โดยกําหนดพารามิเตอรท่ีคาจริง

ใหกับอัลกอริทึม เพ่ือใหเห็นวาวิธีการท่ีนําเสนอก็สามารถใหผลลัพธท่ีดีใกลเคียงกัน มากไปกวานั้นยัง

ไดผลลัพธท่ีเหนือกวาอยางเห็นไดชัดในกรณีท่ีขอมูลอนุกรมเวลาประกอบดวยกลุมของลําดับยอยท่ีมี

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  ความเปนมาและความสําคัญของปญหา 

การจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลา (Time Series Clustering) เปนงานหนึ่งในหลาย ๆ งานท่ี

ไดรับความสนใจมาก ในสวนของการทําเหมืองขอมูลอนุกรมเวลา (Time Series Mining) [8] ซ่ึงเขา

มามีบทบาทอยางมากในปจจุบัน เนื่องจากมีการใชงานขอมูลอนุกรมเวลาอยางแพรหลายใน

หลากหลายสาขา เชน ทางการแพทยใชเก็บขอมูลคลื่นหัวใจ, ชีพจร, คลื่นสมอง ทางดานธุรกิจใชเก็บ

ขอมูลทางการตลาด, ขอมูลราคาหุน และอ่ืน ๆ อีกหลายสาขา โดยการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลาแบง

ออกเปน 2 ประเภทหลัก ๆ  คือ การจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลาแบบท้ังอนุกรม (Whole Time Series 

Clustering) [11] และ การจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลา (Subsequence Time Series 

Clustering) [10][12][5][7] ท้ังสองแบบจะทําการพิจารณาความคลายคลึงกันของขอมูลในแตละ

หนวยยอยและทําการจัดกลุมใหกับขอมูลแตละหนวยนั้น แตกตางกันท่ีแบบแรกวิเคราะหจากขอมูล

อนุกรมเวลาหลากหลายอนุกรม และทําการจัดกลุมใหกับขอมูลแตละอนุกรมโดยพิจารณาท้ังอนุกรม

เปนหนวยเดียว (ดังภาพท่ี 1.1)  

 

ภาพท่ี 1.1 การจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลาแบบท้ังอนุกรม  

ขอมูลอนุกรมเวลาท้ัง 6 ชุด  ถูกจัดใหอยูใน 2 กลุม ตามความคลายคลึงกันของขอมูล 

 

ในขณะท่ีแบบท่ีสองวิเคราะหจากขอมูลอนุกรมเวลาเพียงหนึ่งอนุกรม และพิจารณาจัดกลุมใหกับแต

ละลําดับยอยภายในขอมูลอนุกรมเวลานั้น (ดังภาพท่ี 1.2) งานวิจัยสวนมากใหความสําคัญกับการจัด

กลุมแบบแรก ท้ัง ๆ ท่ีการจัดกลุมแบบท่ีสองก็มีความสําคัญไมแพกัน เพราะสามารถนําไปใชตอในงาน



2 

 

สวนอ่ืน ๆ ของการทําเหมืองขอมูลอนุกรมเวลาได เชน การคนพบหลักเกณฑ (Rule Discovery) การ

จําแนกประเภท (Classification) การตรวจจับสิ่งผิดปรกติ (Anomaly Detection) เปนตน 

 

ภาพท่ี 1.2 การจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลา 1 ชุด   

ลําดับยอย 5 ชุด ถูกจัดใหอยูใน 2 กลุม ตามความคลายคลึงกันของขอมูล 

 

เหตุผลท่ีการจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาไมเปนท่ีนิยมนั้นเนื่องจากมีงานวิจัย [1] 

ท่ีแสดงใหเห็นถึงความลมเหลวในผลลัพธของการจัดกลุมลําดับยอยดวยวิธีท่ีถูกนําเสนอเปนครั้งแรก

ใน [2] (ดังภาพท่ี 1.3 อัลกอริทึมนี้ใหผลลัพธเปนรูปคลื่นไซนซ่ึงตางจากขอมูลนําเขาโดยสิ้นเชิง) 

 

 

 

ภาพท่ี 1.3 ผลลัพธรูปคลื่นไซนจากการทําการจัดกลุมดวยวิธี [2] 

สีแตละสีแทนตัวแทนของแตละกลุม ในท่ีนี้ผลลัพธมี 3 กลุม 

(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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ทําใหงานวิจัยอ่ืน ๆ ท่ีไดมีการนําเอาวิธีการนี้ไปใชถูกมองวาลมเหลวตามไปดวย และถึงแมจะมี

งานวิจัยจํานวนหนึ่งท่ีพยายามจะแกไขปญหาในจุดนี้ตามมา [10][12] แตไมมีงานวิจัยใดท่ีแกปญหานี้

ไดท่ีดีเทาท่ีควร ความสนใจของปญหาจึงคอย ๆ ลดลงเนื่องจากความยากของปญหา จนกระท่ังเม่ือไม

นานมานี้มีงานวิจัยท่ีประสบความสําเร็จในการแกปญหานี้โดยนําเสนอการจัดกลุมลําดับยอยดวยวิธี

ใหม [5][7] ท่ีมีหลักสําคัญ คือ ลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาไมจําเปนตองถูกจัดกลุมท้ังหมด และ 

ตองไมมีการซอนทับกันของลําดับยอยท่ีถูกจัดกลุม (ดังภาพท่ี 1.4) เพราะขอมูลบางสวนอาจเปน

สัญญาณรบกวน หรือ ขอมูลท่ีไมมีความหมายก็ได ดังนั้นการพยายามท่ีจะจัดกลุมใหกับขอมูลเหลานี้

ท้ังหมด รวมท้ังการไมคํานึงถึงสวนท่ีซอนทับกันของขอมูล จึงนําไปสูผลลัพธท่ีลมเหลว ดังท่ีไดเห็นใน

งานวิจัยกอน ๆ  และจากผลการทดลองท่ีถูกนําเสนอประกอบกับการทําการทดลองโดยตรงทําใหเห็น

วาวิธีการใหมนี้สามารถใหผลลัพธท่ีมีความหมายกับการจัดกลุมลําดับยอยได  

 

 

ภาพท่ี 1.4 การจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาจําเปนตองมีการละท้ิงขอมูลบางสวน 

และตองไมมีการซอนทับระหวางลําดับยอยใด ๆ ท่ีถูกจัดกลุม 

จากภาพ ขอมูลถูกจัดเปน 2 กลุม ดังท่ีเห็นในกรอบ และสวนท่ีเหลือคือสวนท่ีไมถูกจัดกลุม 

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

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

 

แตอยางไรก็ตามวิธีการดังกลาวเหลานี้จําเปนตองมีการกําหนดพารามิเตอรเพ่ือระบุคาความ

ยาวของลําดับยอยในการจัดกลุมกอนดําเนินการ ซ่ึงกอใหเกิดปญหาสําคัญสองประการ คือ 1. เปน

การยากท่ีผูใชจะทราบคาท่ีเหมาะสมของลําดับยอยในการจัดกลุมได บางครั้งตองอาศัยความรูจาก

ผูเชี่ยวชาญเฉพาะดานของขอมูลประเภทนั้น หรือแยไปกวานั้นในกรณีท่ีขอมูลมีความซับซอนมากๆ 

แมแตผูเชี่ยวชาญเองก็ไมสามารถระบุคาท่ีเหมาะสมได และ 2. ความยาวของลําดับยอยในการจัดกลุม

จะถูกจํากัดโดยคาพารามิเตอรท่ีกําหนดลงไปนี้ ทําใหขาดอิสระในการจัดกลุมท่ีแทจริง เพราะ



4 

 

โดยท่ัวไปแลวในขอมูลอนุกรมเวลาหนึ่ง ๆ ไมจําเปนท่ีลําดับยอยในแตละกลุมจะตองมีความยาว

เทากัน  

ท้ังสองปญหานี้เปนตัวการนําไปสูความไมแมนยําในการจัดกลุม งานวิจัยนี้จึงนําเสนอวิธีใน

การแกไขปญหาโดยกําจัดสวนของการกําหนดคาพารามิเตอรท่ีสรางขอจํากัดของใหกับการจัดกลุมท้ิง

ไป โดยนําเสนออัลกอริทึมใหม เรียกวาการจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาโดยปราศจาก

พารามิเตอร (Parameter-Free Subsequence Time Series Clustering) ซ่ึงงายตอการใชงานและ

มีอิสระในการจัดกลุมครอบคลุมทุกคาความยาว  วิธีการประกอบดวยสองสวน คือ สวนของการ

คัดเลือกความยาวท่ีเหมาะสมในการจัดกลุม และ สวนของการจัดกลุม โดยในสวนแรกไดนําหลักของ

การคนพบโมทีฟความยาวเหมาะสมสําหรับขอมูลอนุกรมเวลา (Proper Length Motif Discovery 

for Time Series Data) [13] โดยพ้ืนฐานของความสามารถในการบีบอัดขอมูล มาประยุกตใชในการ

หากลุมตั้งตนท่ีมีความยาวเหมาะสม และนําผลลัพธไปใชตอในสวนท่ีสอง คือ การจัดกลุม ซ่ึงจะ

อธิบายถึงวิธีการโดยละเอียดตอไปในบทท่ี 3 

1.2 วัตถุประสงคของการวิจัย 

นําเสนอวิธีการจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาโดยไมตองมีการกําหนดพารามิเตอร

เริ่มตนใด ๆ  

1.3 ขอบเขตของการวิจัย 

1. งานวิจัยนี้ทดลองกับขอมูลอนุกรมเวลาโดยใชชุดขอมูลสําหรับการจําแนกประเภทและ

การจัดกลุมจาก UCR (University of California, Riverside) [9] 

2. วัดผลดวยการเปรียบเทียบความแมนยํากับอัลกอริทึมกอนท่ีตองการการกําหนด

คาพารามิเตอรเริ่มตนโดยกําหนดคาความยาวจริงใหกับอัลกอริทึม และเปรียบเทียบ

ออกมาในสองกรณี คือ กรณีท่ีขอมูลประกอบดวยลําดับยอยความยาวเทากัน และ กรณี

ท่ีขอมูลประกอบดวยลําดับยอยหลากหลายความยาว 
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1.4 ขอจํากัดของการวิจัย 

งานวิจัยนี้เปนงานวิจัยแรกท่ีนําเสนอวิธีการจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาโดย

ปราศจากพารามิเตอร ดังนั้นการเปรียบเทียบผลลัพธจึงทําไดเพียงเปรียบเทียบกับอัลกอริทึมกอนหนา

นี้ท่ีตองการการกําหนดพารามิเตอรเริ่มตน โดยกําหนดพารามิเตอรท่ีใหผลลัพธดีท่ีสุดของอัลกอริทึม

นั้น จึงอาจเกิดผลลัพธท่ีไมยุติธรรมข้ึนตอท้ังสองฝาย 

1.5 ประโยชนที่ไดรับ 

สามารถจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาไดอยางอิสระและแมนยํา โดยไมตองมีการ

กําหนดคาตั้งตนใด ๆ 

1.6 วิธีดําเนินการวิจัย 

1. ศึกษาข้ันตอนและวิธีการของงานวิจัยท่ีเก่ียวของ รวมท้ังวิเคราะหขอและดีขอเสีย 

2. ออกแบบอัลกอริทึมสําหรับแกปญหาในงานวิจัยนี้ 

3. พัฒนาโปรแกรมตามอัลกอริทึมท่ีไดออกแบบ 

4. ทําการทดลองและวิเคราะหผลการทดลอง 

5. ปรับปรุงอัลกอริทึมและโปรแกรมใหไดผลลัพธท่ีดีข้ึน 

6. เปรียบเทียบผลการทดลองกับงานวิจัยกอนหนา 

7. สรุปผลการทดลองและจัดทําวิทยานิพนธ 

1.7 ลําดับข้ันตอนในการเสนอผลการวิจัย 

สวนหนึ่งของงานวิทยานิพนธนี้ไดรับการตีพิมพเปนบทความทางวิชาการ จํานวน 1 เรื่อง 

ดังนี้ 

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

clusters” โดย นวิน  มาดิการ, เหมวรรณ ศิวรักษ, สุระ รอดพงษพันธ  และ  โชติรัตน  รัตนา

มหัทธนะ “The fifth International Conference on Knowledge and Smart Technology 

(KST)” ซ่ึงจัดข้ึน ณ มหาวิทยาลัยบูรพา จังหวัดชลบุรี ประเทศไทย ระหวางวันท่ี 31 มกราคม ถึง 1 

กุมภาพันธ 2556 
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2 บทที่ 2 

งานวิจัยที่เกี่ยวของ 

 ในสวนนี้จะประกอบดวยสองหัวขอ คือ แนวคิดและทฤษฎี ซ่ึงจะทําการสรุปและอธิบาย

ทฤษฎีท่ีเก่ียวของและไดนํามาใชในงานวิจัยนี้ และ งานวิจัยท่ีเก่ียวของ ซ่ึงจะอธิบายหลักการและ

วิธีการของแตละงานวิจัยกอนหนานี้ท่ีเก่ียวของกับงานวิจัยนี้ ท้ังในสวนของการจัดกลุมลําดับยอยของ

ขอมูลอนุกรมเวลา และการคนพบโมทีฟของขอมูลอนุกรมเวลา 

2.1  แนวคิดและทฤษฎี 

Euclidean distance 

ระยะทางยุคลิด เปนมาตรวัดความแตกตางระหวางขอมูลอนุกรมเวลาสองชุด โดยวัด

ระยะทางระหวางจุดขอมูลตอจุดขอมูลของขอมูลอนุกรมเวลาท้ังสอง (ดังภาพท่ี 2.1) 

 

ภาพท่ี 2.1 การคิดระยะทางยุคลิดระหวางขอมูลอนุกรมเวลา P และ Q 

ซ่ึงเปนผลรวมระยะทางระหวางจุดขอมูลทุกจุดบนขอมูลอนุกรมเวลา 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.) 

 

นิยามของระยะทางยุคลิดระหวางขอมูลอนุกรมเวลา 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 ตําแหนงของจุดขอมูล โดยท่ี k เปนจํานวนเต็ม และ 1 ≤ k ≤ l  

และ  l คือ ความยาวของขอมูลอนุกรมเวลา P และ Q (ซ่ึงตองเทากัน) 

Motif Discovery 

โมทีฟ คือ คูของลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกันมากท่ีสุดในขอมูลอนุกรมเวลาใด ๆ 

(เปรียบเทียบโดยระทางยุคลิดระหวางลําดับยอยท้ังสอง) โดยโมทีฟท่ีไดจะแตกตางกันออกไปตาม

ความยาวของลําดับยอย w ท่ีถูกกําหนด (ดังภาพท่ี 2.2) 

 

 

 

ภาพท่ี 2.2 ตัวอยางโมทีฟท่ีถูกคนพบในแตละความยาวท่ีถูกกําหนด  

 

วิธีการในการคนพบโมทีฟแบบงายท่ีสุดคือวิธีบรูทฟอรซ (Brute force) โดยจะทําการ

เปรียบเทียบระยะทางยุคลิดระหวางลําดับยอยท้ังหมดในขอมูลอนุกรมเวลาท่ีพิจารณา และใหผลลัพธ

เปนคูลําดับยอยท่ีมีระยะทางยุคลิดนอยท่ีสุด ซ่ึงตองการเวลาในการทํางานท่ีคอนขางสูง แต ณ 

ปจจุบันมีวิธีการคนพบโมทีฟท่ีไดรับการยอมรับวาเร็วท่ีสุดโดยท่ีใหผลลัพธถูกตองตรงกับวิธีบรูทฟอรซ 

คือ การคนพบโมทีฟในงานวิจัย [6] ซ่ึงมีการนําคุณสมบัติความไมเทากันของสามเหลี่ยม (Triangular 

Inequality) และเทคนิคอ่ืน ๆ มาใชเพ่ือลดเวลาในการทํางานใหนอยลง อัลกอริทึมนี้มีชื่อวา การ

คนพบโมทีฟของเอ็มเค (MK Motif Discovery) 

 

Motif Motif 

𝑤 = 150 𝑤 = 98 
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Subsequence Matching 

 การจับคูลําดับยอย คือ การคนหาลําดับยอยในขอมูลอนุกรมเวลาใด ๆ ท่ีมีความคลายคลึง

กับลําดับยอยท่ีมีอยูมากท่ีสุด (เปรียบเทียบโดยระทางยุคลิดระหวางลําดับยอยท้ังสอง) ซ่ึงวิธีการนี้

แตกตางจากการคนพบโมทีฟ เพราะลําดับยอยท่ีจะนําไปคนในขอมูลอนุกรมเวลาถูกกําหนดไวแลว 

หรือ ทราบคาอยูแลว เรียกลําดับยอยท่ีนําไปคนนี้วา ลําดับยอย Q และ ผลลัพธท่ีไดคือ ลําดับยอย R 

(ดังภาพท่ี 2.3) โดยท่ัวไปแลวอัลกอริทึมท่ีนิยมนํามาใชในการทําการจับคูลําดับยอยมากท่ีสุด คือ 

One Nearest Neighbor (1NN) 

 

                   Q 

 

 

 

 

 

Amplitude Averaging 

การเฉลี่ยแบบแอมพลิจูด คือ การหาคาเฉลี่ยระหวางจุดขอมูลแตละจุดบนลําดับยอยท่ี

พิจารณาท้ังสอง (ดังภาพท่ี 2.4) 

 

 

ภาพท่ี 2.4 ตัวอยางการเฉลี่ยแบบแอมพลิจูด โดย AVG คือ 

ลําดับยอยซ่ึงเปนคาเฉลี่ยระหวางลําดับยอย S1 และ ลําดับยอย S2 

0 500 1000 1500 2000 2500 3000
-10

-5

0

5

Searching 

R 

ภาพท่ี 2.3 ตัวอยางการทําการจับคูลําดับยอยดวยลําดับยอย Q 



9 

 

โดยมีนิยามดังนี้ 

1 2
 ( ) / 2

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

เม่ือ  AVG คือ ลําดับยอยผลลัพธ  

   i  คือ ตําแหนงของจุดขอมูล โดยท่ี i เปนจํานวนเต็ม และ 1 ≤ i ≤ l 

และ l  คือ ความยาวของลําดับยอย S1 และ S2 (ซ่ึงตองเทากัน) 

Error of cluster 

คาผิดพลาดของกลุม คํานวณจากระยะทางยุคลิดระหวางตัวแทนกลุม (Cluster Center) คือ

ลําดับยอยท่ีเปนคาเฉลี่ยของลําดับยอยทุกชุดภายในกลุมดวยการเฉลี่ยแบบแอมพลิจูด กับลําดับยอย

ทุกชุดภายในกลุม 

1

, )( ()
m

i
j

j i
EucDist S CE C


 ------------------ (2.3) 

เม่ือ 
i

C  คือ กลุมท่ี i โดยท่ี i เปนจํานวนเต็ม และ 1 ≤ i ≤ จํานวนกลุมท้ังหมด 

  
i

C  คือ ตัวแทนของกลุมท่ี i  

  
j

S  คือ ลําดับยอยท่ี j ในกลุม 
i

C  โดยท่ี j เปนจํานวนเต็ม และ 1 ≤ j ≤ m 

และ m คือ จํานวนลําดับยอยท้ังหมดในกลุม 
i

C   

Shannon Entropy 

เอนโทรปโดยแชนนอน ใชสําหรับหาคาประมาณของจํานวนบิตท่ีใชในการแทนขอมูลใด ๆ  

ในท่ีนี้นํามาใชในการแทนขอมูลอนุกรมเวลา T โดยมีนิยามดังนี้ 

2
( ) ( ) log ( )tH T P T t P T t    ------------------ (2.4) 

เม่ือ  T คือ ขอมูลอนุกรมเวลาใดๆ 

t คือ คาท่ีไมซํ้ากันของแตละจุดขอมูลในขอมูลอนุกรมเวลา T 

และ  P(T=t) คือ ความนาจะเปนท่ีจะเกิดคา t ในขอมูลอนุกรมเวลา T 

โดยกําหนดให P(T=t) log2 P(T=t) มีคาเปน 0 เม่ือ P(T=t) = 0  
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Minimum Description Length (MDL) 

คือหลักการในการหาสมมติฐาน (Hypothesis) ท่ีมีความสามารถในการบีบอัดขอมูลไดดีท่ีสุด 

ตามนิยามท่ีวา ความยาวในการเก็บขอมูล (Description Length) ท่ีนอยท่ีสุดของขอมูลใด ๆ  บง

บอกถึงความสามารถในการบีบอัดขอมูลท่ีดีท่ีสุดของสมมติฐานนั้น นิยามของความยาวในการเก็บ

ขอมูล D ดวยสมมติฐาน H เปนดังนี้ 

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

เม่ือ  D คือ ขอมูลใดๆ 

  H คือ สมมติฐานท่ีใชในการบีบอัดขอมูล D 

  D|H หรืออาจเขียนแทนดวย D’ คํานวณไดจาก D-H 

และความยาวในการเก็บขอมูลอนุกรมเวลาโดยท่ัวไปมีนิยามดังนี้ 

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

เม่ือ T คือ ขอมูลอนุกรมเวลาใด ๆ   

  m คือ ความยาวของขอมูลอนุกรมเวลา T  

และ  H(T) คือ เอนโทรปของขอมูลอนุกรมเวลา T 

ตัวอยาง1 กําหนดขอมูลอนุกรมเวลา B ขนาด 250 จุดขอมูล ประกอบดวยคาท่ีไมซํ้ากัน

จํานวน 172 คา และ เอนโทรปเทากับ 7.29 ดังนั้นจํานวนบิตท่ีใชในการเก็บขอมูลอนุกรมเวลา B  

คือ DL(B) = 250*7.29= 1,822 บิต  

 

 

ภาพท่ี 2.5 การบีบอัดขอมูลอนุกรมเวลา B ดวย 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
คาตัวเลขทุกคาในตัวอยางนี้ยกมาจากคาที่ถูกระบุไวในงานวิจัย [5] 
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แตถามีสมมติฐาน H เปนเสนตรงขนาด 250 จุดขอมูลเทากัน เราสามารถสราง B’ ขนาด

เทากันไดโดย B’= B-H  (ดังภาพท่ี 2.5) ซ่ึง B’ ประกอบดวยคาท่ีไมซํ้ากันเพียง 10 คา และเอนโทรป

เทากับ 2.51 เราสามารถสราง B ไดดวย B’ และ H โดยใชจํานวนบิตเพียง DL(B) = DL(H) + 

DL(B|H) ซ่ึงเทากับ (2*8) + (250*2.51) = 643 บิต ท้ังนี้เนื่องจาก H เปนเสนตรง จึงตองการแค 2 

ไบต (16 บิต) สําหรับเก็บคาจุดเริ่มตนและจุดสุดทายของ H  

2.2 งานวิจัยที่เกี่ยวของ 

การจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาไดถูกนําเสนอครั้งแรกในป 1998 [2] โดยวิธีการ

คือเริ่มตนจากการสกัดลําดับยอยความยาว w ทุกชุดท่ีเปนเซตยอยของขอมูลอนุกรมเวลานั้น ซ่ึงจะ

ทําใหไดลําดับยอยความยาว w จํานวน l-w+1 ชุดโดยท่ี l คือความยาวของขอมูลอนุกรมเวลา (Time 

Series Length) (ดังภาพท่ี 2.6) จากนั้นทําการจัดกลุมโดยใชอัลกอริทึมการจัดกลุมแบบเคมีนส (K-

means Clustering) ทําใหไดผลลัพธดังภาพท่ี 2.7  

 

ภาพท่ี 2.6 การสกัดลําดับยอยความยาว  

w  จากขอมูลอนุกรมเวลาท่ีกําหนด 

 

 

ภาพท่ี 2.7 ผลลัพธจากการทําการจัดกลุมแบบ

เคมีนส ไดลําดับยอยซ่ึงเปนตัวแทนกลุม 3 กลุม 

 

ซ่ึงจากผลลัพธท่ีนําเสนอ ดูเหมือนจะใหผลลัพธท่ีถูกตองและไมมีปญหา แตตอมาเม่ือมีการศึกษาอยาง

จริงจังจึงมีงานวิจัย [1] ท่ีคนพบปญหาและแสดงผลการทดลองใหเห็นวาการจัดกลุมลําดับยอยดวยวิธี

นี้ไมไดใหผลลัพธท่ีถูกตอง E. Keogh และคณะ ไดทําการทดลองโดยเปรียบเทียบผลการทดลอง

ระหวางการจัดกลุมลําดับยอยกับการจัดกลุมแบบท้ังอนุกรม โดยใชชุดขอมูลเดียวกันและทําการ

ทดลองจัดกลุมในแตละวิธี ขอมูลท่ีใชในการทดลองมาจากสองเซตซ่ึงไมมีความเก่ียวของกัน เรียกวา

ขอมูลจากเซต X และ ขอมูลจากเซต Y จากนั้นคํานวณคาความมีความหมายของการจัดกลุม 
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จากผลการทดลองท่ีได ตามสูตร  within_set_ _distance
clustering meaningfulness( , )=

between_set_ _and_ _distance

X
X Y

X Y
  

(คานี้จะใกลเคียง 0 ถาการจัดกลุมนั้นใหผลลัพธท่ีมีความหมาย ในทางกลับกันคานี้จะใกลเคียง 1 ถา

การจัดกลุมนั้นใหผลลัพธท่ีไมมีความหมาย) ซ่ึงจากผลการทดลอง (ดังภาพท่ี 2.8) หมายความวาการ

จัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาดวยวิธีนี้ไมไดใหผลลัพธท่ีมีความหมายโดยสิ้นเชิง ซ่ึงทําให

เกิดผลกระทบตอวงการอยางมาก งานวิจัยหลายงานท่ีไดนําอัลกอริทึมนี้ไปใชถูกตัดสินวาใหผลลัพธท่ี

ไมถูกตองตามไปดวย จึงไดมีความพยายามท่ีจะแกปญหานี้ตามมาในหลายงานวิจัยแตก็ไมมีงานใดท่ี

ประสบความสําเร็จในการท่ีจะไดผลลัพธท่ีดีเทาท่ีควร ปญหานี้จึงถูกละเลยไปชวงเวลาหนึ่ง และทําให

ความนิยมของหัวขอวิจัยนี้ลดลงดวย 

 

ภาพท่ี 2.8 ผลลัพธจากการทําการทดลองจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลา 

เทียบกับการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลาแบบท้ังอนุกรม ในหลาย ๆ  คา 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.) 

 

เม่ือไมนานมานี้ไดมีงานวิจัยสองงาน [5][7] ท่ีประสบความสําเร็จในการนําเสนอวิธีแกไข

ปญหานี้ บนแนวคิดเดียวกันท่ีวา “ลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาไมจําเปนตองถูกจัดกลุมท้ังหมด 

และ ตองไมมีการซอนทับกันของลําดับยอยท่ีถูกจัดกลุม” ดังท่ีไดกลาวไวแลวกอนหนานี้ โดยใชวิธีจดั

กลุมแบบลําดับชั้น (Hierarchical Clustering) (ดังภาพท่ี 2.9) ซ่ึงประกอบดวย 3 ข้ันตอนยอย คือ 

สราง (Create) สรางกลุมใหมจากลําดับยอยคูหนึ่งท่ีคลายคลึงกันมากท่ีสุดจากกระบวนการคนพบโม

ทีฟ, เพ่ิม (Add) เพ่ิมลําดับยอยท่ีคลายคลึงกับกลุมท่ีมีอยูมากท่ีสุดจากกระบวนการจับคูลําดับยอยเขา
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ไปในกลุม และ รวม (Merge) ทําการรวมสองกลุมท่ีมีความคลายคลึงกันเขาเปนกลุมเดียวกัน โดย

กระบวนการจัดกลุมจะเลือกข้ันตอนใดข้ันตอนหนึ่งในแตละลําดับชั้นของการจัดกลุมและจะดําเนินไป

อยางตอเนื่อง จนกระท่ังถึงจุดสิ้นสุดของการจัดกลุม (Stopping Point) อยางไรก็ตามท้ังสองงานนี้มี

จุดตางกันในวิธีการเลือกข้ันตอนในการจัดกลุม พารามิเตอรตั้งตนท่ีตองกําหนด และ การนิยาม

จุดสิ้นสุดของการจัดกลุม ดังนี้ 

 

ภาพท่ี 2.9 ตัวอยางการจัดกลุมลําดับยอยแบบลําดับชั้น 

 

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

ธนาวินท รักธรรมานนท และคณะ เลือกใชหลักการของ MDL (Minimum Description 

Length) เปนเกณฑในการเลือกจัดกลุม บนสมมติฐานท่ีวากลุมท่ีดีตองมีตัวแทนของกลุมท่ีมี

ความสามารถในการบีบอัดลําดับยอยท่ีเปนสมาชิกในกลุมนั้นไดดี ซ่ึงความสามารถในการบีบอัดนี้จะ

ข้ึนอยูกับคาการประหยัดบิต (Bitsave) คาการประหยัดบิตท่ีสูงหมายถึงความสามารถในการบีบอัดท่ี

สูงตามไปดวย (ใชความยาวในการเก็บขอมูลนอยท่ีสุดตามนิยามของ MDL) โดยกําหนดนิยามการ

คํานวณคาการประหยัดบิตไวดังนี้ 
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คําจํากัดความท่ี 1 : คาการประหยัดบิต คือ จํานวนบิตท่ีประหยัดไปจากการเก็บขอมูลโดยใช

สมมติฐาน H ชวย นิยามดังนี้  

Bitsave = DL(กอนหนา) – DL(ภายหลัง) ------------------ (2.7) 

เม่ือ DL(กอนหนา) คือ ความยาวในการเก็บขอมูลตามปกติ และ DL(ภายหลัง) คือ ความยาวในการ

เก็บขอมูลเม่ือนําสมมติฐาน H เขามาชวย ซ่ึงจะนิยามการคํานวณโดยละเอียดตอไป 

คําจํากัดความท่ี 2  :  ความยาวในการเก็บขอมูลของกลุมใด ๆ (Description Length of 

Cluster) คือ ความยาวของการแทนขอมูลท้ังกลุมใด ๆ ดวยสมมติฐาน H มีนิยามดังนี้ 

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

A C

DLC C DL H DL A H DL A H


   ------------------ (2.8) 

เม่ือ C คือ กลุมใด ๆ A คือ ลําดับยอยท่ีเปนสมาชิกในกลุม C และ H ในท่ีนี้คือ ตัวแทนกลุม C  

 คําจํากัดความท่ี 3 : คาการประหยัดบิตของการสราง คือ คาการประหยัดบิตท่ีไดรับเม่ือทํา

การสรางกลุมใหมจากลําดับยอยคูหนึ่ง คํานวณไดดังนี้ 

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

เม่ือ A และ B คือ ลําดับยอยคูท่ีจะใชสรางกลุม และ Cnew คือ กลุมใหมท่ีเกิดข้ึน 

คําจํากัดความท่ี 4 : คาการประหยัดบิตของการเพ่ิม คือ คาการประหยัดบิตท่ีไดรับเม่ือทํา

การเพ่ิมลําดับยอยใหมเขาในกลุมท่ีมีอยู  

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

เม่ือ A คือ ลําดับยอยท่ีจะเพ่ิมเขาในกลุม C คือ กลุมเดิมกอนท่ีจะทําการเพ่ิม และ Cnew คือ กลุมใหม

ท่ีเกิดข้ึน 

คําจํากัดความท่ี 5 : คาการประหยัดบิตของการรวม คือ คาการประหยัดบิตท่ีไดรับเม่ือทํา

การรวมกลุมสองกลุมท่ีมีอยูเขาดวยกัน  

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

เม่ือ C1 คือ และ C2 คือกลุมสองกลุมท่ีจะถูกรวม และ Cnew คือ กลุมใหมท่ีเกิดข้ึน 
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วิธีการคือเลือกข้ันตอนท่ีใหคาการประหยัดบิตท่ีมากท่ีสุด และดําเนินการจัดกลุมเชนนี้ตอเนื่องไป

จนกระท่ังข้ันตอนท่ีจะเลือกไมสามารถชวยประหยัดบิตไดอีก (คาการประหยัดบิตนอยกวา 0) หรือ ไม

เหลือข้ันตอนใหเลือกอีกตอไป จึงหยุดการจัดกลุม (ดังภาพท่ี 2.10) ซ่ึงทําใหไดผลลัพธดังภาพท่ี 2.11   

 

     

ภาพท่ี 2.10 แสดงแตละข้ันตอนของการจัดกลุมรวมท้ังจุดสิ้นสุดของการจัดกลุม 

(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 ผลทดลองของการจัดกลุมลําดับยอยโดยหลักการ MDL  

แสดงจํานวนกลุม 1 กลุม ซ่ึงประกอบดวยลําดับยอยจํานวน 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.) 

 

เนื่องจากตองปองกันปญหาเรื่องการถูกจํากัดความยาวของลําดับยอย อัลกอริทึมนี้จึงมีการ

ผอนผันใหความยาวหละหลวมไดชวงหนึ่ง โดยพารามิเตอรท่ีตองการสําหรับอัลกอริทึมนี้คือ S ซ่ึงเปน

ความยาวของลําดับยอยในการจัดกลุมโดยประมาณ ทําใหอัลกอริทึมนี้สามารถจัดการกับความยาว

ของลําดับยอยไดตั้งแต S ถึง 2S  
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Selective Subsequence Time Series clustering [7] 

สุระ รอดพงษพันธ และคณะ ใชการคํานวณหาคาผิดพลาดของกลุม (Error of cluster) เปน

วิธีการในการเลือกข้ันตอนในการจัดกลุม โดยเลือกข้ันตอนท่ีใหคาผิดพลาดต่ําท่ีสุด เพราะกลุมท่ีดีควร

จะมีคาผิดพลาดของกลุมต่ํา (ลําดับยอยภายในกลุมมีความคลายคลึงกันสูง) และดําเนินการจัดกลุม

เชนนี้ตอเนื่องไป จนกระท่ังเสร็จสิ้นซ่ึงจะเหลือกลุมเพียงกลุมเดียว จากนั้นทําการลงจุดคาผิดพลาด

ของท้ังกระบวนการลงบนกราฟแลวหาสมการเสนตรงของกราฟดังกลาว จุดสิ้นสุดของการจัดกลุมคือ

จุดท่ีกราฟท้ังสองหางกันมากท่ีสุดระหวางจุดตัดของกราฟท้ังสอง (ดังภาพท่ี 2.12) ผลลัพธสุดทายของ

อัลกอริทึมคือผลลัพธ ณ จุดสิ้นสุดการจัดกลุม ดังแสดงในภาพท่ี 2.13 และเชนเดียวกับอัลกอริทึมท่ีได

กลาวถึงกอนหนา อัลกอริทึมนี้อนุญาตใหความยาวของลําดับยอยมีคาไดตั้งแต w/f ถึง w*f โดยท่ี w 

คือ ความยาวของลําดับยอย และ f คือ คาท่ีบงบอกถึงความสามารถในการยืดหยุนของลําดับยอย 

หากไมตองการใหมีความยืดหยุนใด ๆ ในการจัดกลุม ใหกําหนดคานี้เปน 1 ฉะนั้นพารามิเตอรท่ี

ตองการสําหรับอัลกอริทึมนี้มี 2 คา คือ w และ f  

 

 

ภาพท่ี 2.12 กราฟแสดงคาผิดพลาดของท้ังกระบวนการและสมการเสนตรงของกราฟ 

รวมท้ังจุดสิ้นสุดของการจัดกลุม 

 (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 ผลทดลองของการจัดกลุมลําดับยอยโดยหลักความผิดพลาดของกลุม  

แสดงจํานวนกลุม 3 กลุม ซ่ึงแตละกลุมประกอบดวยลําดับยอยกลุมละ 2 ชุด 

และใหผลลัพธถูกตองเม่ือเทียบกับผลลัพธในภาพท่ี 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.) 

 

ถึงแมผลการทดลองของท้ังสองงานไดแสดงใหเห็นวาท้ังสองวิธีนี้สามารถใหผลลัพธท่ีมี

ความหมายสําหรับการจัดกลุม แตปญหาสําคัญของท้ังสองงานนี้คือ การกําหนดพารามิเตอรเพ่ือระบุ

ความยาวของลําดับยอยในการจัดกลุม ซ่ึงกอใหเกิดความลําบากตอการใชงานดังท่ีไดกลาวไปแลว

กอนหนา และ ถึงแมอัลกอริทึมท้ังสองไดออกแบบวิธีจัดการกับปญหาความยาวท่ีถูกจํากัดของลําดับ

ยอย โดยยอมใหคาความยาวหละหลวมไดชวงหนึ่ง แตชวงหนึ่งนี้เปนเพียงชวงเล็ก ๆ ขอบเขตของการ

จัดกลุมจึงยังถูกจํากัดอยู เรียกวายังไมใชการจัดกลุมอยางอิสระโดยแทจริง 

 ดังนั้นแนวคิดของงานวิจัยนี้คือการกําจัดขอจํากัดเหลานี้ไปโดยทําใหอัลกอริทึมปราศจาก

การกําหนดคาใด ๆ อาศัยขอสังเกตท่ีวาการคนพบโมทีฟ [6] ถูกใชเปนองคประกอบยอยในท้ังสองงาน

ขางตน จึงไดนําเสนอแนวคิดท่ีจะประยุกตใชการคนพบโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอรใน [4][13] 

กับการทําการจัดกลุมลําดับยอยเพ่ือใหไดการจัดกลุมลําดับยอยโดยปราศจากพารามิเตอร โดยจะ

กลาวถึงรายละเอียดของวิธีการคนพบโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอรในปจจุบัน ซ่ึงมีดวยกัน 2 

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

 เปนงานวิจัยงานแรกเก่ียวกับการคนพบโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอร โดยใหความสําคัญ

กับบริเวณท่ีโมทีฟถูกคนพบและความคลายคลึงระหวางลําดับยอยของโมทีฟเปนหลัก (Location 

and Similarity Based) มีคําจํากัดความท่ีสําคัญในงานวิจัย ดังนี้ 

คําจํากัดความท่ี 1 : โมทีฟอันดับท่ี k (kth-Motif) เนื่องดวยโมทีฟตามนิยามพ้ืนฐานคือคูของ

ลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกันมากท่ีสุดในขอมูลอนุกรมเวลา โมทีฟอันดับท่ี k คือ ลําดับยอยคูท่ีมี

ความคลายคลึงกันมากท่ีสุดเปนอันดับ k โดยท่ี k เปนจํานวนเต็ม มีคาตั้งแต 1 ข้ึนไป และมีขอจํากัด

วา แตละลําดับยอยในโมทีฟอันดับใด ๆ จะตองไมมีการซอนทับกัน 

คําจํากัดความท่ี 2  :  โมทีฟท่ีดี (Best Motif) คือ โมทีฟท่ีอัลกอริทึมนี้ตัดสินวาเปนโมทีฟท่ีดี

ท่ีสุดจากฟงกชันการใหคะแนนท่ีนําเสนอ โดยคํานึงถึงความบอยของการถูกคนพบเม่ือความยาว

เปลี่ยนแปลงเปนหลัก  

คําจํากัดความท่ี 3  :  โมทีฟท่ีดีอันดับท่ี k (kth-Best Motif) เชนเดียวกับโมทีฟอันดับท่ี k โม

ทีฟท่ีดีอันดับท่ี k คือ โมทีฟท่ีอัลกอริทึมนี้ตัดสินวาเปนโมทีฟท่ีดีเปนอันดับท่ี k จากฟงกชันการให

คะแนนดังกลาว โดยท่ี k เปนจํานวนเต็ม มีคาตั้งแต 2 ข้ึนไป 

ปวัน นันทานิช และคณะ ไดนําเสนออัลกอริทึมในการคนพบโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอร 

เพ่ือแกปญหาเรื่องความออนไหวของโมทีฟท่ีถูกคนพบในแตละคาความยาวท่ีแตกตางกัน โดยจาก

ภาพท่ี 2.14 จะเห็นวาเพียงความยาวท่ีตางกันเพียงจุดขอมูลเดียวสามารถทําใหตําแหนงของโมทีฟท่ี

ถูกคนพบเปลี่ยนไปเปนอีกตําแหนงหนึ่งได 
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ภาพท่ี 2.14 ความออนไหวของโมทีฟท่ีถูกคนพบในความยาวท่ีแตกตางกัน 

 (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. 

 

วิธีการคนพบโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอรของงานวิจัยนี้ เริ่มตนโดยนําเสนอการหาโมทีฟ

ในทุกคาความยาวท่ีเปนไปได (ตั้งแต 2 ถึง ความยาวของขอมูลอนุกรมเวลา/2) พรอมท้ังวิธีการจัด

กลุมและการใหคะแนนกับโมทีฟ ภายใตนิยามท่ีกําหนดวา “โมทีฟท่ีดี คือ โมทีฟท่ีถูกคนพบซํ้า ๆ ใน

บริเวณเดียวกันถึงแมความยาวเปลี่ยนไป” และใหผลลัพธเปนโมทีฟท่ีถูกจัดอันดับตามเกณฑการให

คะแนนนี้ (ดังภาพท่ี 2.15)  

 

ภาพท่ี 2.15 ผลลัพธของการจัดอันดับโมทีฟในงานวิจัย [4] ประกอบดวยโมทีฟท้ังหมด 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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แตเนื่องจากงานวิจัยนี้เปนงานวิจัยแรกท่ีนําเสนอวิธีการคนพบโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอร จึงยังมี

ขอบกพรองอยู และปญหาสําคัญท่ีเกิดข้ึน 2 ปญหา คือ 1. ใชเวลาตลอดท้ังกระบวนการสูงมาก 

เพราะ นอกจากตองหาโมทีฟในทุกคาความยาวท่ีเปนไปไดแลว โมทีฟท่ีตองการในแตละคาความยาว

ไมใชเพียงคูของลําดับยอยท่ีคลายคลึงกันท่ีสุด แตเปนคูของลําดับยอยท่ีคลายคลึงกันในทุกอันดับ 

(ตามนิยามของโมทีฟอันดับท่ี k) และ 2. มีการคนพบวาภายในกระบวนการมีการละท้ิงโมทีฟท่ีสําคัญ

ไป ทําใหสงผลตอความแมนยําของผลลัพธ 

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

 งานวิจัยอีกงานหนึ่งเก่ียวกับการคนพบโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอร โดยเปลี่ยนเทคนิค

การคนพบโมทีฟมาใหความสําคัญกับความสามารถในการบีบอัดขอมูล (Compression and 

Similarity Based) ดวยหลักการ MDL แทน อีกท้ังยังนําเสนอโมทีฟดวยนิยามท่ีแตกตางไปจากเดิม  

คําจํากัดความท่ีสําคัญของงานวิจัย มีดังนี้ 

คําจํากัดความท่ี 1 : โมทีฟ คือ กลุมของลําดับยอยท่ีคลายคลึงกันและเกิดข้ึนบอยครั้งใน

ขอมูลอนุกรมเวลา (อยางต่ํา 2 ครั้ง) 

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

ขอมูลตามหลักของ MDL ไดดีเปนอันดับ k โดยท่ี k ในท่ีนี้เปนจํานวนเต็มมีคาตั้งแต 1 เปนตนไป 

 เนื่องจากขอบกพรองของอัลกอริทึมแรกท่ีไดกลาวถึง สรชัย ยิ่งเจริญถาวรชัย  ไดศึกษาและ

พัฒนาอัลกอริทึมใหมเก่ียวกับการคนพบโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอร ดวยการใหนิยามของโมทีฟ

ใหมท่ีตางออกไป คือ “โมทีฟเปนกลุมของลําดับยอยท่ีคลายคลึงกัน” (ไมใชคูของลําดับยอยดังท่ีได

กลาวถึงกอนหนา) (ดังภาพท่ี 2.16) 
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ภาพท่ี 2.16 ผลลัพธของการจัดอันดับโมทีฟในงานวิจัย [13]  

จะเห็นวาโมทีฟคือกลุมของลําดับยอยซ่ึงอาจมีไดมากกวาหนึ่งคู 

(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.) 

 

 ผลลัพธของอัลกอริทึมนี้เปนการจัดอันดับโมทีฟเชนเดียวกับอัลกอริทึมกอนหนา ตางท่ีนิยาม  

และวิธีการจัดอันดับโมทีฟ อัลกอริทึมนี้ไดนําหลักของ MDL มาใชในการจัดอันดับโมทีฟ คือ จัดอันดับ

ตามความสามารถในการบีบอัดขอมูล (ดวยหลักการเดียวกับในงานวิจัย [5]) วิธีการนี้นําเสนอใน

ประเด็นของความเร็วทีใชในการประมวลผลซ่ึงเร็วกวาอัลกอริทึมกอนหนา และยังนําเสนอในสวนของ

ฟงกชัน Early Termination ซ่ึงชวยตัดเวลาของการประมวลผลขอมูลโดยไมจําเปนท้ิงได  (ดังภาพท่ี 

2.17) แตในประเด็นของความแมนยํากลับไมสามารถบงบอกไดชัดเจนวาแมนยํากวา เพราะมีการ

นิยามโมทีฟท่ีแตกตางกัน 
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ภาพท่ี 2.17 ผลการทดลองวัดประสิทธิภาพดานความเร็วของอัลกอริทึม [13]  

เม่ือเสนบนคืออัลกอริทึมกอนหนา เสนกลางคืออัลกอริทึมท่ีนําเสนอ  

และเสนลางคืออัลกอริทึมท่ีนําเสนอพรอมฟงกชันเสริม 

(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.) 

 

ถาพิจารณาในดานของความครบถวนของโมทีฟผลลัพธและความเร็วในการประมวลผลแลว 

อัลกอริทึมท่ีกลาวถึงลาสุดนี้มีความเหมาะสมท่ีจะนํามาใชในงานวิจัยนี้มากกวาอยางเห็นไดชัด แตการ

จะนําผลลัพธของอัลกอริทึมดังกลาวมาใชนั้น จําเปนจะตองมีการปรับเปลี่ยนนิยามของการคนพบโม

ทีฟใหเหมาะสมสําหรับการนํามาใชในการจัดกลุม นอกจากนี้ยังตองมีการคัดเลือกเฉพาะบางโมทีฟ

จากโมทีฟผลลัพธท้ังหมดของข้ันตอนการคนพบโมทีฟนี้ เพ่ือใหไดเฉพาะโมทีฟท่ีเหมาะจะนํามาใชเปน

กลุมตั้งตนท่ีดีสําหรับการจัดกลุมจริง ๆ ดังนั้นจึงมีความจําเปนตองนําเสนอวิธีการสําหรับคัดเลือก

ผลลัพธเหลานี้ โดยจะกลาวถึงรายละเอียดตอไปในบทถัดไป 
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3 บทที่ 3 

การจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาโดยปราศจากพารามิเตอร 

ในวิทยานิพนธเลมนี้นําเสนอวิธีการจัดกลุมลําดับยอยขอมูลอนุกรมเวลาโดยปราศจาก

พารามิเตอร ซ่ึงเปนงานวิจัยแรกของการจัดกลุมลําดับยอยท่ีนําเสนอในแงอัลกอริทึมท่ีปราศจาก

พารามิเตอร โดยประยุกตใชวิธีการของการคนพบโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอรท่ีมีในปจจุบันเพ่ือ

หากลุมตั้งตนท่ีมีความยาวเหมาะสมสําหรับการจัดกลุม เพราะ อัลกอริทึมนี้ตั้งอยูบนหลักความคิด

ท่ีวา การจัดกลุมท่ีดีตองเริ่มจากกลุมตั้งตนท่ีดี ซ่ึงกลุมตั้งตนในท่ีนี้ก็คือคูของลําดับยอยท่ีมีความ

คลายคลึงกันหรือโมทีฟนั่นเอง เหนือสิ่งอ่ืนใดสิ่งท่ีจําเปนตองทราบเปนอันดับแรกในบทนี้ คือ วิธีการ

นําเอาอัลกอริทึมในการคนพบโมทีฟท่ีมีในปจจุบันมาใชในงานวิจัยนี้นั้นไมสามารถทําไดโดยตรง ท้ังนี้

จําเปนจะตองมีการปรับปรุงและจัดการกับอัลกอริทึม โดยคํานึงถึงนิยามของโมทีฟท่ีจําเปนจะตอง

ปรับใหตรงกับความตองการสําหรับการนําไปใชงานในการจัดกลุม และผลลัพธของโมทีฟท่ีเหมาะสม

จะนําไปใชเปนกลุมตั้งตนในการจัดกลุม ซ่ึงจากผลลัพธของอัลกอริทึมในการคนพบโมทีฟในปจจุบัน

ทําเพียงจัดอันดับใหกับโมทีฟผลลัพธตามนิยามของโมทีฟท่ีดีในแตละอัลกอริทึมเทานั้น แตมีเพียง

บางสวนของโมทีฟผลลัพธเหลานี้เทานั้นท่ีมีความเหมาะสมจะนํามาใชเปนกลุมตั้งตนสําหรับข้ันตอน

การจัดกลุม เพราะโมทีฟผลลัพธเหลานี้อาจประกอบดวยกลุมโมทีฟท่ีมีรูปรางไมสมบูรณ (Imperfect 

Motifs) ซ่ึงจะกอใหเกิดปญหาภายหลังในการจัดกลุมหากไมมีการจัดการในสวนนี้ จึงไดนําเสนอ

วิธีการท่ีเรียกวากระบวนการขัดเกลาโมทีฟมาเพ่ือจัดการกับปญหานี้โดยเฉพาะ ซ่ึงจะกลาวถึง

ความสําคัญและรายละเอียดตอไปในสวนของอัลกอริทึม 

ลําดับการนําเสนอในบทนี้จะแบงเปน 2 หัวขอหลัก คือ 3.1 คําจํากัดความท่ีใชในงานวิจัย 

และ 3.2 อัลกอริทึมของการจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลาโดยปราศจากพารามิเตอร 

3.1  คําจํากัดความที่ใชในงานวิจัย 

 คําจํากัดความท่ี 1 : ขอมูลอนุกรมเวลา (Time Series) คือ เซตของจํานวนจริงท่ีตอเนื่องกัน

ตามจุดขอมูล ขอมูลอนุกรมเวลาความยาว n นิยามดังนี้ 
2 31

{ ,  ,  , , } 
n

T t t t t   

 คําจํากัดความท่ี 2 : ลําดับยอย (Subsequences) ความยาว m ของขอมูลอนุกรมเวลา T 

คือ เซตยอยใด ๆ ของขอมูลอนุกรมเวลา 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 ลําดับของลําดับยอย หรือ ตําแหนงเริ่มตนของจุดขอมูลในขอมูลอนุกรมเวลา T  โดยท่ี  

1 ≤ i ≤ n-m+1 และ 1 < m < n 

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

สกัดลําดับยอยความยาว w ท้ังหมด ในขอมูลอนุกรมเวลา 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 ระยะทางยุคลิดท่ีไดกลาวไวในหัวขอท่ี 2.1 นํามาหารดวย w ซ่ึงเปนความยาวของลําดับยอยท่ี

พิจารณาเพ่ือใหเกิดบรรทัดฐานเดียวกันสําหรับระยะยุคลิดของคูลําดับยอยท่ีพิจารณาในแตละความ

ยาว นิยามดังนี้ 
( ,  )

( ,  )
w

w j

j

w

w i

i

EucDist S S
NormalizedEucDist S S

w
  

 คําจํากัดความท่ี 5 : การปรับมาตราแบบเอกรูป (Uniform Scaling) คือ การปรับใหลําดับ

ยอยท่ีมีความยาวแตกตางกัน มีความยาวเทากัน โดยขยายลําดับยอยท่ีสั้นกวาใหเทากับลําดับยอยท่ี

ยาวกวา นิยามดังนี้ กําหนดให
1 2 3

{ ,  , , ,  }w

w
S s s s s   คือลําดับยอยใด ๆ ความยาว w และ 

1 2 3
,  , , , 

w
s s s s คือ ขอมูลในแตละจุดขอมูลของลําดับยอยนั้น ตองการขยายลําดับยอยนี้ใหมีความ

ยาว w'  ซ่ึงยาวกวา จะไดลําดับยอยใหม 
1 2 3 '

{ ,  ,  , ,  }w'

w
' 'S s s ' s s '   โดย  * '/k k w w

s ' s เม่ือ k คือ

ตําแหนงของจุดขอมูลในลําดับยอยนั้น 

คําจํากัดความท่ี 6 : โมทีฟ (Motif)  ความยาว w คือ เซตของลําดับยอยคูหนึ่งท่ีมีความ

คลายคลึงกันมากท่ีสุดจากลําดับยอยท้ังหมดท่ีไดจากกระบวนการ Sliding Window ดวยความยาว 

w นิยามดังนี้ , }{  w

i

w

jw
M S S  เม่ือ ( ,  )

i j

w wEucDist S S มีคานอยท่ีสุด โดยท่ีไมอนุญาตให w

i
S และ w

j
S  

มีการซอนทับกันใด ๆ ท้ังสิ้น 

คําจํากัดความท่ี 7 : ศูนยกลางโมทีฟ (Motif Center) คือ ลําดับยอยซ่ึงเปนคาเฉลี่ยแบบแอม

พลิจูดระหวางลําดับยอยท้ังสองของโมทีฟ 

 คําจํากัดความท่ี 8 : การซอนทับกันท้ังหมด (Complete Overlap) สําหรับในกรณีของ

ลําดับยอย จะพิจารณาวาลําดับยอยคูหนึ่งมีการซอนทับกันท้ังหมดก็ตอเม่ือจุดขอมูลทุกจุดในลําดับ

ยอยท่ีสั้นกวาเปนจุดขอมูลบางสวนของลําดับยอยท่ียาวกวา (ลําดับยอยท่ีสั้นกวาเปนเซตยอยของ
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ลําดับยอยท่ียาวกวา) เชน กําหนดให w1 ≤ w2 
1w

i
S  และ 2w

j
S จะซอนทับกันท้ังหมดก็ตอเม่ือ 

1 2w w

i j
S S  

 สําหรับในกรณีของโมทีฟ จะพิจารณาวาโมทีฟคูหนึ่งมีการซอนทับกันท้ังหมดก็ตอเม่ือลําดับ

ยอยท้ังสองของโมทีฟหนึ่งมีการซอนทับกันท้ังหมดกับลําดับยอยท้ังสองของอีกโมทีฟหนึ่ง เชนโมทีฟ 

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 จะซอนทับกันท้ังหมดก็ตอเม่ือ 1 2

1 2

w w

i i
S S และ 1 2

1 2

w w

j j
S S  

คําจํากัดความท่ี 9 : การซอนทับกันบางสวน (Partial Overlap) สําหรับในกรณีของลําดับ

ยอย จะพิจารณาวาลําดับยอยคูหนึ่งมีการซอนทับกันบางสวนก็ตอเม่ือมีจุดขอมูลอยางนอยหนึ่งจุด

ของลําดับยอยคูนี้ท่ีซอนทับกัน โดยยกเวนกรณีของการซอนทับกันท้ังหมด เชน 3

1 1 2 3
{ ,  ,  }S t t t  และ 

3 3

3

4 5
{ ,  ,  }S t t t  ซอนทับกันบางสวนเพราะมีจุดขอมูล 

3
t ท่ีซอนทับกันหนึ่งจุด 

สําหรับในกรณีของโมทีฟ ใหพิจารณาลําดับยอยท้ังสี่ชุด 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 วามีจุดขอมูลอยางนอยหนึ่งจุดท่ีซอนทับกันหรือไม 

คําจํากัดความท่ี 10 : ความยาวในการเก็บขอมูลของกลุม (Description Length of 

Cluster) ดวยสมมติฐาน H อาจใชความยาวในการเก็บขอมูลนอยกวาความยาวในการเก็บขอมูล

ท้ังหมดตามปกติ โดยมีนิยามดังนี้ ( ) ( ) ( | )
A C

DLC C DL H DL A H


   เม่ือกลุมในท่ีนี้หมายถึงกลุม

ของลําดับยอย โดย C คือ กลุมใด ๆ A คือ ลําดับยอยท่ีเปนสมาชิกในกลุม C และ H คือสมมติฐานท่ี

นํามาใชในการเก็บ C และการคํานวณ ( )DL H  และ ( | )DL A H  คํานวณจากสมการท่ี 2.6 (ในหัวขอ

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

ยกตัวอยางขอมูลแบบไมตอเนื่อง (Discrete Data) กลุมหนึ่งประกอบดวยชื่อ David ท่ีเขียน

แตกตางกันในแตละภาษา {'David', 'Davud', 'Dovid'}C   และสมมติใหแตละชื่อแทนลําดับยอยแต

ละชุด กลุม C นี้จะประกอบดวย 3 ลําดับยอย กําหนดใหสมมติฐาน H ของขอมูลกลุมนี้คือลําดับยอย 

David และสมมติใหการคํานวณคาความยาวในการเก็บขอมูลคิดเปนรายตัวอักษร 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

ความยาวในการเก็บขอมูลของกลุม C นี้ดวยสมมติฐาน H= 'David'  คือ 40+16 = 56 บิต 
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คําจํากัดความท่ี 11 : คาการประหยัดบิต (Bitsave)  เปนมาตรวัดวา การนําสมมติฐาน H มา

ใชเก็บขอมูลสามารถชวยลดความยาวในการเก็บขอมูลไดหรือไม และไดมากนอยเพียงใด โดยมีนิยาม

ดังนี้ Bitsave = DL(กอนหนา) – DL(ภายหลัง) เม่ือ DL(กอนหนา) คือ ความยาวในการเก็บขอมูล

ท้ังหมดตามปกติ ( ( )
A C

DL A

 ) และ DL(ภายหลัง) คือ ความยาวในการเก็บขอมูลของกลุมดวย

สมมติฐาน H ตามคําจํากัดความท่ี 10 และ จะตัดสินวาชวยลดความยาวในการเก็บขอมูลไดก็ตอเม่ือ

คาการประหยัดบิตมีคามากกวาศูนย (Bitsave > 0) 

จากตัวอยางอยางขอมูลในคําจํากัดความท่ีแลว DL(กอนหนา) คือ ( )
A C

DL A

 = ('David')DL

+ ('Davud')DL + ('Dovid')DL  = 8*5+8*5+8*5 = 120 บิต ในขณะท่ี DL(ภายหลัง) คํานวณใหเห็น

ไปแลววาคือ 56 บิต ดังนั้นการนําสมมติฐาน H= 'David'  มาใชสําหรับขอมูลชุดนี้สามารถประหยัดบิต

ไดมากกวาจากเดิมถึง 120-56 = 64 บิต  

 ในอีกแงหนึ่งสามารถใชคาการประหยัดบิตเปนมาตรวัดความคลายคลึงกันของลําดับยอยได

เชนกัน เพราะลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกันสูงจะสงผลใหคาการประหยัดบิตสูงตามไปดวย หาก

นํามาจัดอยูในกลุมเดียวกัน 

 คําจํากัดความท่ี 12 : กลุมตั้งตน (Initial Cluster) ในท่ีนี้ คือ โมทีฟท้ังหมดท่ีเหลือหลังจาก

ผานกระบวนการขัดเกลาดวยวิธีท่ีนําเสนอในงานวิจัยนี้ (ในหัวขอท่ี 3.2)  

 คําจํากัดความท่ี 13 : กลุมตั้งตนท่ีดีท่ีสุด (Best Initial Cluster) คือ กลุมตั้งตนท่ีถูกจัด

อันดับวาดีท่ีสุดในกลุมตั้งตนท้ังหมดท่ีมี ณ ขณะนั้น โดยจัดอันดับตามคาการประหยัดบิตจากมากไป

นอย 

3.2 อัลกอริทึมของการจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนกุรมเวลาโดยปราศจาก

พารามิเตอร 

 อัลกอริทึมแบงออกเปนสองสวนดังท่ีไดกลาวไปแลวตอนตน คือ สวนของการคัดเลือกกลุมตั้ง

ตนท่ีมีความยาวเหมาะสมโดยประยุกตใชหลักของการคนพบโมทีฟ และสวนของการจัดกลุม ซ่ึงจะ

อธิบายรายละเอียดแยกจากกันในแตละสวน ดังนี้ 
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3.2.1 การคัดเลือกกลุมตั้งตนท่ีมีความยาวเหมาะสม 

 จุดประสงคของข้ันตอนนี้ คือ คนหาคูของลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกันและมีคุณสมบัติ

เหมาะสมพอท่ีจะทําหนาท่ีเปนกลุมตั้งตนท่ีดีในการจัดกลุม การคนพบโมทีฟจึงเปนวิธีท่ีเหมาะสมท่ีสุด

ท่ีจะนํามาใชในกระบวนการ ท้ังนี้อัลกอริทึมในการคนหาโมทีฟโดยปราศจากพารามิเตอรมีเพียงสอง

อัลกอริทึมท่ีไดกลาวถึงในบทท่ี 2 อัลกอริทึมท่ีนํามาใชในงานวิจัยนี้พยายามยึดนิยามตามงานวิจัย [4] 

คือ การคนหาคูของลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกัน แตเลือกใชวิธีของงานวิจัย [13] เนื่องจากวิธีใน

งานวิจัย [4] ยังมีจุดบกพรองอยูมาก ท้ังท่ีไดกลาวถึงไปแลวในประเด็นของเวลาในการประมวลผล 

และ โมทีฟบางโมทีฟท่ีถูกละท้ิงไป และท่ีจะกลาวถึงตอไปนี้ คือ วิธีการจัดอันดับดวยการนับความถ่ี

ของโมทีฟท่ีถูกคนพบในบริเวณใกลเคียงกันนั้นจะไมมีความหมายเม่ือโมทีฟมีความยาวมาก ๆ (ดัง

ภาพท่ี 3.1) 

 

 

ภาพท่ี 3.1 คาความถ่ีจากผลการทดลองของโมทีฟผลลัพธในความยาวท่ีแตกตางกัน  

(บน) โมทีฟความยาว 152 ท่ีถูกคนพบ พบวามีความถ่ีของการถูกคนพบ 150 

(ลาง) โมทีฟความยาว 785 ท่ีถูกคนพบ พบวามีความถ่ีของการถูกคนพบถึง 511 

ƒ = 150 

ƒ = 511 
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จากภาพแสดงผลท่ีไดจากการทดลอง พบวาเม่ือโมทีฟท่ีถูกคนพบมีความยาวมาก ๆ คาหนึ่งแลว ไมวา

จะขยายความยาวออกไปอีกเทาใดโมทีฟท่ีถูกคนพบก็ยังคงเปนท่ีโมทีฟในบริเวณเดิม ทําใหโมทีฟภาพ

ลางมีขนาดยาวกวามาก และความถ่ีของโมทีฟก็มีคาสูงมาก ๆ เชนกัน เม่ือเทียบกับโมทีฟท่ีควรจะเปน

จริง ๆ (ภาพบน) ดังนั้นจึงเปลี่ยนวิธีในการจัดอันดับโมทีฟมาเปนการวัดคาการประหยัดบิตของโมทีฟ

แตละโมทีฟแทน (ดังท่ีไดกลาวไวในหัวขอท่ีแลววาคาการประหยัดบิตสามารถนํามาใชเปนมาตรวัด

ความคลายคลึงกันของคูลําดับยอยได) เพราะนอกจากจะตัดสินความคลายคลึงกันของโมทีฟไดชัดเจน

กวาแลว เม่ือมีการขยายความยาวจนถึงคามาก ๆ คาหนึ่งแลว คาการประหยัดบิตของโมทีฟนั้นจะมี

คาเปนลบ และคอย ๆ เปนลบมากข้ึนเรื่อย ๆ จึงเปนท่ีมาของการนําเสนอฟงกชันในการหยุด

ประมวลผล (Early Termination) ในงานวิจัย [13] ซ่ึงจะกลาวถึงรายละเอียดตอไป 

ในสวนของอัลกอริทึมท่ีนําเสนอในการหากลุมตั้งตนนี้ประกอบดวยสองข้ันตอนยอย คือ การ

คนพบโมทีฟ (Motif Discovery) ดวยวิธีการใหมท่ีนําเสนอ และ กระบวนการขัดเกลาโมทีฟ 

(Cleansing Process) เพ่ือใหไดกลุมตั้งตนท่ีดีสําหรับนําไปใชตอในอัลกอริทึมสวนของการจัดกลุม

ตอไป การทํางานของอัลกอริทึมโดยรวมในสวนนี้ไดแสดงไวเปนผังงาน ดังภาพท่ี 3.2 

 

 

ภาพท่ี 3.2 ผังงานการทํางานของอัลกอริทึมโดยรวมในสวนของการคัดเลือก 

กลุมตั้งตนท่ีมีความยาวเหมาะสม 
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- การคนพบโมทีฟ (Motif Discovery) 

เชนเดียวกับงานวิจัยกอน อัลกอริทึมเริ่มตนโดยคนหาโมทีฟในทุกคาความยาวท่ีเปนไปได คือ 

ตั้งแต 2 ถึง ความยาวของขอมูลอนุกรมเวลา/2 ในแตละความยาวท่ีเปลี่ยนแปลงไปจะมีการคํานวณ

คาการประหยัดบิตของโมทีฟ รวมท้ังการจัดกลุมโมทีฟท่ีซอนทับกันท้ังหมดตามนิยามของการซอนทับ

กันท้ังหมด (Complete Overlap) เขาดวยกัน โมทีฟตั้งแตสองโมทีฟข้ึนไปท่ีซอนทับกันท้ังหมดจะถูก

นํามาพิจารณาคาการประหยัดบิต โมทีฟท่ีมีคาการประหยัดบิตนอยกวาก็จะถูกละท้ิงไป แสดงการ

ทํางานของอัลกิริทึมเปนรหัสเทียมดังตารางท่ี 3.1 

  

ตารางท่ี 3.1 อัลกอริทึมในการคนพบโมทีฟท่ีนําเสนอใหม 

[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 

 

ขอมูลนําเขา คือ ขอมูลอนุกรมเวลา T และ ขอมูลสงออก คือ กลุมของโมทีฟ MGS เริ่มตนท่ีคนหาโม

ทีฟในทุกคาความยาวท่ีเปนไปได (บรรทัดท่ี 2-3) โดยอัลกอริทึมท่ีนํามาใชในการคนหาโมทีฟในท่ีนี้ 

คือ การคนพบโมทีฟของเอ็มเค (MK Motif Discovery) [6] ซ่ึงเปนอัลกอริทึมท่ีใหผลลัพธถูกตองและ

เร็วท่ีสุดในปจจุบันดังท่ีไดกลาวไวในบทท่ี 2 จากนั้น (บรรทัดท่ี 6-12) นําโมทีฟท่ีเพ่ิงคนพบมา

ตรวจสอบกับโมทีฟภายในกลุม ณ ขณะนั้นวามีการซอนทับกันท้ังหมดหรือไม หากมีการซอนทับกัน

ท้ังหมดใหทําการเปรียบเทียบคาการประหยัดบิต และ ละท้ิงโมทีฟท่ีมีคาการประหยัดบิตนอยกวาไป 
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โดยวิธีการคํานวณคาการประหยัดบิตของแตละโมทีฟทําไดดังนี้ กําหนดให โมทีฟ , }{  w

x

w

yw
M S S  

คาการประหยัดบิตของโมทีฟนี้ คือ คาความยาวของกลุมโดยสมมติใหโมทีฟเปรียบเสมือนกลุมของ

ลําดับยอยซ่ึงมีสมาชิกเปนลําดับยอยสองชุด สมมติฐาน H ซ่ึงนํามาแทนคือคาเฉลี่ยแบบแอมพลิจูด

ของลําดับยอยท้ังสองนี้ เปรียบเทียบกับ คาความยาวในการเก็บลําดับยอยท้ังสองชุดตามปกติตาม

สมการ 

จาก  Bitsave = DL(กอนหนา) – DL(ภายหลัง) 

จะได                     Bitsave = ( )
S M

DL S

  – ( ( ) ( | ))

S M

DL H DL S H


 ------------------ (3.1) 

และข้ันตอนสุดทายในแตละรอบ (บรรทัดท่ี 13) เปนวิธีการเพ่ือจัดการกับโมทีฟท่ีซอนทับกับโมทีฟ

ภายในกลุมมากกวาหนึ่งโมทีฟข้ึนไป (ดังภาพท่ี 3.3) หากปราศจากข้ันตอนนี้ภายในกลุมจะ

ประกอบดวยโมทีฟเดียวกันซํ้า ๆ หลายจํานวน ท้ังนี้การจะเลือกเก็บโมทีฟท่ีใหญกวาเพียงโมทีฟเดียว

ตองม่ันใจวาคาการประหยัดบิตของโมทีฟนั้นมากกวาโมทีฟท่ีเล็กกวาท่ีซอนทับกันท้ังหมดทุกโมทีฟ 

ไมเชนนั้นจะละท้ิงโมทีฟขนาดใหญกวานี้ท้ิงไป 

 

ภาพท่ี 3.3 แสดงโมทีฟท่ีซอนทับกันท้ังหมด (เสนประเชื่อมระหวางลําดับยอยท้ังสองของโมทีฟ) 

จะเห็นวาโมทีฟ 1 และ โมทีฟ 2 ไมไดซอนทับกันท้ังหมด (พิจารณาในแนวตั้ง) แตเม่ือมีการคนพบ 

โมทีฟ 3 ซ่ึงซอนทับกันท้ังหมดกับท้ังโมทีฟ 1 และ โมทีฟ 2 อีกท้ังยังมีคาการประหยัดบิตท่ีดีกวา  

หากไมมีการจัดการใด ๆ โมทีฟ 3 จะถูกบันทึกไวสองครั้ง ท้ัง ๆ ท่ีเปนโมทีฟเดียวกัน 

 

ในสวนของบรรทัดท่ี 4 ท่ีอธิบายขามไป คือ ฟงกชันการในการหยุดประมวลผล (Early Termination) 

ดังท่ีไดกลาวไปแลววาเม่ือขยายความยาวในการคนหาโมทีฟจนถึงความยาวมาก ๆ คาหนึ่ง คาการ
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ประหยัดบิตจะเปนลบ หมายความวา ลําดับยอยท้ังสองนี้ไมมีความคลายคลึงกันอีกตอไป และยิ่งทํา

การขยายความยาวใหมากข้ึนไปอีก คาการประหยัดบิตนี้ก็จะยิ่งเปนลบมากข้ึนเรื่อย ๆ จึงไมมี

ประโยชนท่ีจะประมวลผลตอไป ถาการทํางานของโปรแกรมเขาสูกรณีนี้จะทําการหยุดประมวลผล

และนําผลลัพธ ณ ขณะนั้นไปใชตอในข้ันถัดไปไดทันที เพราะแมจะประมวลผลตอไปก็ไมเกิดการ

เปลี่ยนแปลงกับผลลัพธนั้นอีกแตอยางใด  

- การขัดเกลาโมทีฟ (Cleansing Process) 

หลังจากท่ีไดกลุมของโมทีฟท่ีเปนผลลัพธในข้ันตอนกอนหนา ข้ันตอนตอไปคือการคัดเลือก 

โมทีฟท่ีจะทําหนาท่ีเปนกลุมตั้งตนตอไป โดยผานข้ันตอนการขัดเกลาโมทีฟท่ีจะนําเสนอตอไปนี้เพราะ

โมทีฟท่ีเปนผลลัพธเหลานี้อาจประกอบดวยกลุมโมทีฟมีรูปรางไมสมบูรณ (ดังภาพท่ี 3.4)  ท่ีได

กลาวถึงในตอนตนของบทนี้ การขัดเกลาโมทีฟทําเพ่ือละท้ิงโมทีฟท่ีไมสมบูรณเหลานี้ไป เพราะโมทีฟ

เหลานี้อาจสงผลใหเกิดความคลาดเคลื่อนในการจัดกลุมตอไปได 

 

   

 

 

  

 

 

 

Input 

 

 

 

 

 

Output 

ภาพท่ี 3.4 ตัวอยางโมทีฟท่ีไมสมบูรณ (บน) ขอมูลอนุกรมเวลานําเขา  

(ลาง) โมทีฟผลลัพธจากข้ันตอนการคนพบโมทีฟท่ีนําเสนอ  

ในท่ีนี้โมทีฟท่ีถูกจัดอยูอันดับท่ี 2 คือ โมทีฟท่ีไมสมบูรณ 
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จากภาพจะเห็นวาโมทีฟท้ังสองอันดับไมไดซอนทับกันท้ังหมด ดังนั้นผลลัพธจึงออกมาแยกกันท้ัง ๆ ท่ี

เม่ือดูตามรูปรางแลว เปนโมทีฟรูปเดียวกัน และโมทีฟท่ีถูกจัดอันดับอยูในอันดับสองในท่ีนี้เปนโมทีฟท่ี

ยังมีรูปรางไมสมบูรณ ซ่ึงโดยท่ัวไปแลวโมทีฟท่ีมีความยาวสั้นกวาจะมี ระยะทางยุคลิดโดยบรรทัดฐาน 

(Normalized Euclidean Distance) นอยกวาอยูแลว หากละเลยการกําจัดโมทีฟท่ีไมสมบูรณนี้ไป

จะสงผลถึงข้ันตอนในการจัดกลุม เพราะการจัดกลุมในงานวิจัยนี้เลือกใชระยะทางยุคลิดโดยบรรทัด

ฐานเปนตัวกําหนดทางเลือกของข้ันตอนในการจัดกลุม โดยเลือกข้ันตอนท่ีใหระยะทางยุคลิดโดย

บรรทัดฐานนอยท่ีสุด ดังนั้นหลังจากท่ีสรางกลุมตั้งตนแรกจากโมทีฟอันดับแรกในท่ีนี้ไป แทนท่ีข้ัน

ตอไปจะนําลําดับยอยท่ีรูปรางเหมือนกับกลุมตั้งตนแรกเพ่ิมเขาไปในกลุม อาจเลือกท่ีจะสรางกลุมตั้ง

ตนใหมจากโมทีฟอันดับสองแทน เพราะมีคาระยะทางยุคลิดโดยบรรทัดฐานท่ีต่ํากวา ทําใหการจัด

กลุมสูญเสียรูปรางท่ีควรจะเปน และสงผลตอความแมนยําของการจัดกลุม ซ่ึงโดยท่ัวไปแลวผลลัพธ

จากการคนพบโมทีฟจะประกอบดวยผลลัพธท่ีไมสมบูรณเชนนี้เปนจํานวนมาก เพราะฉะนั้นจึงตองมี

การกําจัดโมทีฟท่ีไมสมบูรณเหลานี้ท้ิงไปเสียกอน โดยวิธีการท่ีนําเสนอประกอบดวยข้ันตอนดังนี้ 

1. จากโมทีฟท่ีเปนผลลัพธ ใหนําศูนยกลางของโมทีฟไปคนหาลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึง

กันในขอมูลอนุกรมเวลาท่ีสนใจ โดยการคํานวณระยะทางยุคลิดกับทุกลําดับยอย ยกเวนลําดับยอยท่ี

เปนองคประกอบของโมทีฟนี ้ 

2. สรางกลุมจําลองโดยการนําลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกันมาลองเพ่ิมเขาไปในกลุม โดย

เริ่มจากลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงสูงกอน และจะทําการเพ่ิมเขาไปในกลุมจําลองนี้เม่ือคํานวณคา

การประหยัดบิตแลวไดคามากกวาศูนย โดยมีวิธีการคํานวณดังนี้ 

จาก  Bitsave = DL(กอนหนา) – 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 ศูนยกลางโมทีฟซ่ึงคงท่ี G คือ กลุมจําลองในข้ันตอนกอนหนา และ G’ คือ กลุมจําลอง

ภายหลังการเพ่ิมลําดับยอยอีกหนึ่งชุดเขามาในกลุม 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 ลําดับยอยใหมท่ีจะนํามาเพ่ิมเขาในกลุม 
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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) 

จากตัวอยางในภาพท่ี 3.4  เม่ือนําโมทีฟอันดับหนึ่งมาคนหาลําดับยอยท่ีคลายคลึงกันและคํานวณคา

การประหยัดบิตเสร็จสิ้นทุกข้ันตอนแลวจะไดผลลัพธดังภาพท่ี 3.5 

 

 

ภาพท่ี 3.5 ผลลัพธของการสรางกลุมจําลองดวยโมทีฟอันดับแรกจากตัวอยางในภาพท่ี 3.4 

 

3. จากกลุมจําลองในผลลัพธของข้ันท่ีสอง จะเห็นวารูปรางของลําดับยอยเริ่มตางกันท่ีลําดับ

ยอยชุดท่ี 5 เปนตน ซ่ึงเม่ือสังเกตคาการประหยัดบิตแลวพบวา มีความแตกตางกันมากระหวางลําดับ

ยอยชุดท่ี 1 ถึง 4 และ ลําดับยอยชุดท่ี 5 ถึง 6 กระบวนการในข้ันตอนนี้จึงทําเพ่ือหาเสนแบงระหวาง

ขอมูลสองกลุมนี้ โดยมีวิธีการดังนี้ เริ่มตนท่ีลงจุดคาการประหยัดบิตลงบนเสนตรงเสนหนึ่ง (ดังภาพท่ี 

3.6)  

   

 

 

 

ภาพท่ี 3.6 เสนตรงแสดงคาการประหยัดบิตของแตละลําดับยอยและโมทีฟ 

124.18 125.42            633.58  653.43 
653.43 
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จากนั้นใหหาเสนแบงท่ีสามารถแบงแยกขอมูลออกเปนสองกลุมไดดีท่ีสุด โดยคํานวณชองวางระหวาง

ขอมูลสองกลุม (Gap) ดังนี้ 

   Gap = ( )
R R L L

      ------------------ (3.4) 

เม่ือ 
R

  และ 
R

  แทนคาเฉลี่ย และ สวนเบี่ยงเบนมาตรฐานของขอมูลดานขวา และ  
L

  และ 
L

  

แทนคาเฉลี่ย และ สวนเบี่ยงเบนมาตรฐานของขอมูลดานซาย ตามลําดับ 

 จากนั้นเม่ือสามารถแบงคาขอมูลเปนสองฝงไดแลวใหตัดขอมูลในฝงซายท้ิงไป ผลลัพธท่ีเหลือ

ในกลุมจําลองจะเหลือเพียงขอมูลท่ีรูปรางคลายกันเทานั้น (หมายเหตุ : ในการลงจุดคาการประหยัด

บิต เพ่ือปองกันเหตุการณท่ีในกลุมจําลองประกอบดวยลําดับยอยท่ีสมบูรณอยูแลว ใหลงจุดคา 1 เพ่ิม

ไปบนเสนตรงเพ่ือใหเกิดความแตกตางระหวางขอมูล ซ่ึงการใสคา 1 เพ่ิมไปนี้จะไมสงผลตอผลลัพธใน

กรณีตัวอยาง เพราะลําดับยอยท่ีรูปรางแตกตางจะมีคาการประหยัดบิตท่ีนอยอยูแลว) 

4. หลังจากไดกลุมจําลองท่ีสมบูรณในข้ันท่ี 3 แลว ข้ันตอไปนี้คือการกําจัดโมทีฟในอันดับต่ํา

กวาซ่ึงอาจเปนองคประกอบของกลุมจําลองนี้ออก (ดังภาพท่ี 3.7) 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพท่ี 3.7 โมทีฟอันดับต่ํากวาซ่ึงเปนองคประกอบของโมทีฟอันดับสูงกวาจะถูกกําจัดไป 

 

Input 

 

 

 

 

 

Output 
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เม่ือกําหนดความสําคัญของโมทีฟท่ีมีคาการประหยัดบิตสูงกวาใหมากกวาแลว โมทีฟท่ีมีความสําคัญ

นอยกวาซ่ึงอาจมีขนาดเล็กกวา หรือ ใหญกวา หากพบวามีการซอนทับกันท้ังหมดของลําดับยอยใน

กลุมจําลองท่ีสรางข้ึนนี้ จะถือวาเปนโมทีฟท่ีมีรูปรางเดียวกัน และโมทีฟท่ีมีความสําคัญนอยกวา

เหลานี้จะถูกกําจัดไป 

3.2.2 การจัดกลุมลําดับยอย 

หลังจากท่ีไดกลุมตั้งตนซ่ึงเปนผลลัพธของข้ันตอนท่ีแลวเรียบรอยแลว ข้ันตอนถัดไปคือการ

ดําเนินการจัดกลุม โดยใชการจัดกลุมแบบลําดับชั้นเหมือนกับในงานวิจัยกอน ๆ และเพ่ือหลีกเลี่ยง

ปญหาในการสรางผลลัพธรูปคลื่นไซน จึงจําเปนตองมีขอจํากัดในการจัดกลุม ดังท่ีไดกลาวไปใน

ตอนตนคือ ลําดับยอยท้ังหมดไมจําเปนตองถูกจัดกลุม และ ลําดับยอยท่ีถูกจัดกลุมนั้นลวนตองไมมี

สวนซอนทับกันใด ๆ ท้ังสิ้น (ไมวาซอนทับกันบางสวน หรือ ซอนทับกันท้ังหมด) การจัดกลุมมีลักษณะ

เปนแบบคอยเปนคอยไปโดยคํานึงถึงคาผิดพลาดกลุมเปนหลัก โดยพยายามจัดกลุมใหไดคาผิดพลาด

ของกลุมนอยท่ีสุดในแตละข้ัน และจะดําเนินการจัดกลุมอยางนี้ตอเนื่องไปจนถึงจุดสุดทาย (ดังภาพท่ี 

3.8) ซ่ึงมีลักษณะเปนกรีดีอัลกอริทึม (Greedy Algorithm) และไมไดรับประกันวาจะใหคาผิดพลาด

รวมในจุดสุดทายนอยท่ีสุด เม่ือเทียบกับบรูทฟอรซอัลกอริทึม (Brute Force Algorithm) แตให

ผลลัพธท่ีใกลเคียงกันในเวลาการประมวลผลท่ีนอยกวามาก จึงเลือกใชกรีดีอัลกอริทึมสําหรับงานวิจัย

นี้ จากนั้นเม่ือการจัดกลุมสิ้นสุดลงจึงมาทําการวิเคราะหหาจุดสิ้นสุดการจัดกลุม (Stopping Point) ท่ี

เหมาะสมในภายหลัง ซ่ึงในงานวิจัยนี้นําวิธีของงานวิจัย [7] มาใชโดยตรง 
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ภาพท่ี 3.8 การจัดกลุมลําดับยอยแบบลําดับชั้น โดยแทนแตละลําดับยอยดวยรูปวงกลม 

 การนําเสนอในหัวขอนี้จึงประกอบไปดวยสองสวน คือ สวนของอัลกอริทึมในการจัดกลุม 

(Clustering Algorithm) และ เกณฑในการหาจุดสิ้นสุดของการจัดกลุม (Stopping Criterion) 

- อัลกอริทึมในการจัดกลุม (Clustering Algorithm) 

อัลกอริทึมในการจัดกลุมลําดับยอยท่ีนําเสนอนี้ประกอบดวยการวนซํ้าของการเลือกแตละ

ข้ันตอนในการจัดกลุม โดยในแตละรอบของการวนซํ้ามีข้ันตอนใหเลือก 4 ข้ันตอน ประกอบดวย 

1. สรางกลุมตั้งตน (Create Initial Cluster) คือ การสรางกลุมของลําดับยอยจากกลุมตั้ง

ตนท่ีดีท่ีสุด (Best Initial Cluster) ณ ขณะนั้น 

2. สรางกลุมถัดไป (Create Subsequent Cluster) คือ การสรางกลุมของลําดับยอยจาก

การคนพบโมทีฟในความยาวเดียวกันกับกลุมท่ีถูกสรางไวจากข้ันตอนแรก หรืออาจกลาวไดวาเปนการ

คนพบโมทีฟอันดับถัดไปของโมทีฟในกลุมตั้งตนแรก 

3. เพ่ิมลําดับยอย (Add) คือ การเพ่ิมลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกันมากท่ีสุดเขาไปใน

กลุมท่ีถูกสรางไวแลว โดยการเลือกลําดับยอยมาเพ่ิมในกลุมนั้นใชเทคนิคการจับคูลําดับยอยโดยจับคู

กับตัวแทนกลุม 

4. รวมกลุม (Merge) คือ การรวมกลุมท่ีถูกสรางไวสองกลุมเขาดวยกัน  

โดยใหทําการเลือกข้ันตอนท่ีใหคาผิดพลาดของกลุมตอความยาว (Error of Cluster per Width) ท่ี

เปลี่ยนแปลงนอยท่ีสุด ซ่ึงมีวิธีการคํานวณดังนี้ 

กําหนดให คาผิดพลาดของกลุมตอความยาวท้ังหมด  
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1

( ) ( , )
ji

j
i

m

NormalizedEucDist S CEPW C


  ------------------ (3.5) 

เม่ือ 
i

C  คือ กลุมท่ี i โดยท่ี i เปนจํานวนเต็ม และ 1 ≤ i ≤ จํานวนกลุมท้ังหมด 

  
i

C  คือ ตัวแทนของกลุมท่ี i  

  
j

S  คือ ลําดับยอยท่ี j ในกลุม 
i

C  โดยท่ี j เปนจํานวนเต็ม และ 1 ≤ j ≤ m 

และ m คือ จํานวนลําดับยอยท้ังหมดในกลุม 
i

C   

ดังนั้น คาผิดพลาดของกลุมตอความยาวท่ีเปลี่ยนแปลง คือ 

 EPW  = EPW(ภายหลัง) – EPW(กอนหนา) ------------------ (3.6) 

อัลกอริทึมในการจัดกลุมแสดงเปนรหัสเทียมดังตารางท่ี 3.2 พรอมท้ังยกตัวอยางการจัดกลุมเพ่ือให

เห็นภาพชัดเจนยิ่งข้ึนดังภาพท่ี 3.9 

 

ตารางท่ี 3.2 อัลกอริทึมในการจัดกลุมลําดับยอย 

[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 

 

กําหนดใหขอมูลอนุกรมเวลานําเขาประกอบดวยลําดับยอยจากสามกลุมแทนดวยสัญลักษณ

ดังนี้ A แทนลําดับยอยในกลุม A B แทนลําดับยอยในกลุม B และ C แทนลําดับยอยในกลุม C ซ่ึง

ความยาวของลําดับยอยในกลุม A และ B มีคาเทากัน แตไมเทากับความยาวของลําดับยอยในกลุม C

สวน ● แทนขอมูลสวนท่ีไมมีความหมายซ่ึงจะไมถูกจัดกลุม และกําหนดใหผลลัพธจากการคัดเลือก

กลุมตั้งตนท่ีเหมาะประกอบดวยกลุมตั้งตน AA (ลําดับยอยสองชุดในกลุม A) และ กลุมตั้งตน CC 

(ลําดับยอยสองชุดในกลุม C) เรียงลําดับตามคาการประหยัดบิตของแตละกลุม 
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ภาพท่ี 3.9 แสดงตัวอยางการจัดกลุมของลําดับยอยดวยวิธีท่ีนําเสนอโดยแทนขอมูลนําเขา 

ดวยสัญลักษณ (กําหนดใหสีออนแทนข้ันตอนท่ีไมถูกเลือกระหวางกระบวนการจัดกลุม) 

 

 จากตัวอยาง ในรอบแรกของการจัดกลุมตองเลือกสรางกลุมจากกลุมตั้งตนท่ีดีท่ีสุดใน

ขณะนั้นจากผลลัพธของกลุมตั้งตนท้ังหมดจากข้ันตอนท่ีแลว (AA และ CC) ซ่ึงในท่ีนี้ คือ AA ตอมาใน

รอบท่ีสองตัวเลือกท่ีสามารถทําไดประกอบดวยการเพ่ิม A ซ่ึงเปนลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกับ

กลุม AA มากท่ีสุดเขาไปในกลุม สรางกลุมใหมจากกลุมตั้งตนท่ีดีท่ีสุดในขณะนี้ คือ CC หรือ สราง

กลุมถัดไปในความยาวเดียวกับกลุมตั้งตน ซ่ึงในท่ีนี้คือ AA อีกกลุมหนึ่ง สมมติใหการสรางกลุม AA 

อีกกลุมหนึ่งข้ึนมาใหคาผิดพลาดนอยท่ีสุดจึงเลือกทําข้ันตอนนี้ ทําใหผลลัพธในรอบนี้ประกอบดวย

กลุมสองกลุม คือ AA และ AA ในรอบท่ีสามตัวเลือกท่ีสามารถเลือกไดในรอบนี้ประกอบดวยการเพ่ิม 

B ซ่ึงสมมติวาเปนลําดับยอยท่ีมีความคลายคลึงกับกลุมท่ีมีอยู ณ ตอนนี้มากท่ีสุดซ่ึงตองเลือกวาจะ

เพ่ิมเขาไปใน AA กลุมแรก หรือ AA กลุมท่ีสอง การสรางกลุมตั้งตนท่ีดีท่ีสุดในขณะนี้ ซ่ึงยังคงเปน CC 

เชนเดิมอยู การสรางกลุมตั้งตนถัดไปในความยาวเดียวกัน ในท่ีนี้คือ BB และเนื่องจากในรอบนี้มีกลุม

ท่ีถูกสรางไวแลวสองกลุม ตัวเลือกท่ีเพ่ิมข้ึนมาคือการรวมสองกลุมนี้เปนกลุมเดียวกัน และสมมติให

ตัวเลือกท่ีใหคาผิดพลาดนอยท่ีสุดในรอบนี้คือการรวม ผลลัพธในรอบนี้จึงเปนการรวมกลุม AA และ 

AA เขาเปนกลุมเดียวกันคือ AAAA จากนั้นในรอบถัด ๆ ไปก็ใหวนซํ้าทําการจัดกลุมในลักษณะนี้ตอไป
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โดยเลือกข้ันตอนท่ีใหคาผิดพลาดนอยท่ีสุด สุดทายแลวจะไดผลลัพธในการจัดกลุมเปนสามกลุมอยาง

ถูกตองคือ AAAA, BB และ CC  

รายละเอียดของแตละข้ันตอน แสดงเปนรหัสเทียมดังตารางท่ี 3.3, 3.4, 3.5 และ 3.6 สังเกต

วาในแตละข้ันตอนเม่ือทําการจัดกลุมแลวจะตองมีการลบลําดับยอยท่ีซอนทับกันออก (ท้ังในขอมูล

อนุกรมเวลา และ ในกลุมตั้งตนท่ีเปนผลลัพธของข้ันตอนกอนหนา) เพ่ือปองกันปญหาในการจัดกลุม  

 

ตารางท่ี 3.3 การสรางกลุมตั้งตน 

 

 

ตารางท่ี 3.4 การสรางกลุมถัดไป 

 [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 การเพ่ิมลําดับยอย 

[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 การรวมกลุม 

[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 ในการรวมกลุมสองกลุมท่ีมีความยาวไมเทากัน ใหปรับความยาว

ของลําดับยอยภายในกลุมท่ีสั้นกวากอนโดยนําไปผานกระบวนการการปรับมาตราแบบเอกรูป 

(Uniform Scaling) 
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- เกณฑในการหาจุดสิ้นสุดของการจัดกลุม (Stopping Criterion) 

ในการหาจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมนี้ ทําไดโดยวิเคราะหจากคาผิดพลาดของกลุมตอความยาว

สะสมในแตละรอบของการวนซํ้าเลือกข้ันตอนในการจัดกลุม ซ่ึงคํานวณไดจากสมการท่ี 3.5 

เชนเดียวกันกับท่ีคํานวณในข้ันตอนการจัดกลุม จากนั้นใหลงจุดคาผิดพลาดของกลุมท่ีคํานวณไดในแต

ละรอบของการวนซํ้า และทําการหาสมการเชิงเสนของกราฟท่ีได โดยการหาสมการพหุนามดีกรีสอง

ดวยวิธีการประมาณแบบกําลังสองนอยสุด (The Method of Least Square) และใหเปรียบเทียบ

กันระหวางกราฟท้ังสอง จุดท่ีหางกันมากท่ีสุดระหวางจุดตัดของกราฟท้ังสองคือจุดสิ้นสุดของการจัด

กลุม (ดังภาพท่ี 3.10) หากมีจุดท่ีหางท่ีสุดหางเทากัน ใหยึดจุดทางขวาสุดเปนหลัก และผลลัพธ

สุดทายของการจัดกลุม คือ ผลลัพธ ณ จุดสิ้นสุดการจัดกลุมนี้ 

 

 

ภาพท่ี 3.10 การหาจุดสิ้นสุดของการจัดกลุม โดยจุดสิ้นสุดคือจุดท่ีกราฟคาผิดพลาดของกลุม  

(เสนทึบ) และ สมการเชิงเสน (เสนประ) หางกันมากท่ีสุดในระหวางจุดตัดของกราฟท้ังสอง 
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4 บทที่ 4 

การทดลองและวิเคราะหผลการทดลอง 

หลังจากท่ีไดนําเสนอข้ันตอนและวิธีการในการจัดกลุมลําดับยอยโดยปราศจากพารามิเตอร

ไปแลว สิ่งท่ีจะนําเสนอตอไปในบทนี้ คือ ผลการทดลองเพ่ือประเมินผลและสนับสนุนแนวคิดในการ

ทําการจัดกลุมลําดับยอยโดยปราศจากพารามิเตอรดวยวิธีท่ีไดนําเสนอไป สิ่งสําคัญในการนําเสนอท่ี

จําเปนตองทราบเปนอันดับแรกในบทนี้  คือ โดยท่ัวไปแลวจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรมเวลา

นั้น ผลลัพธท่ีไดจะไมออกมาตรงกับผลลัพธจริงในทุกจุดขอมูล หรือ มีสวนท่ีเหลื่อมกันเล็กนอย (ดัง

ภาพท่ี 4.1)  ดังนั้นการจะตัดสินวาสามารถจัดกลุมไดถูกตองหรือไม จําเปนจะตองมีการกําหนดเกณฑ

ข้ันตํ่าของการซอนทับกันระหวางลําดับยอยผลลัพธท่ีคนพบดวยอัลกอริทึมท่ีทําการตรวจสอบและ

ลําดับยอยผลลัพธจริง ซ่ึงในการทดลองนี้กําหนดใหเปน 80% ของคาความยาวของลําดับยอยท้ังสอง

ยูเนียนกัน หากต่ํากวาจะถือวาการจัดกลุมของลําดับยอยท่ีพิจารณาอยูนั้นไมถูกตอง 

 

 

ภาพท่ี 4.1 ลําดับยอยสองชุด s และ r ซ่ึงมีสวนท่ีเหลื่อมกันอยูเล็กนอย 

 

การนําเสนอในบทนี้จะเริ่มกลาวถึงเครื่องมือท่ีนํามาใชในการประเมินผลกอน จากนั้นจึงจะ

แสดงผลการทดลองดวยเครื่องมือดังกลาวโดยเปรียบเทียบกับอัลกอริทึมท่ีไดกลาวถึงไปในบทท่ี 2 ท้ัง

สองอัลกอริทึม [5][7]  พรอมท้ังวิเคราะหผลการทดลองควบคูไปกับการนําเสนอ  

 

s 

r 
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4.1  เคร่ืองมือวัดคุณภาพของการจัดกลุม 

Rand Index  

 หรือ RI [15] เปนมาตรวัดความเห็นพองตองกันระหวางผลลัพธในอัลกอริทึมท่ีจะทําการ

ตรวจสอบและผลลัพธจริง ๆ ท่ีควรจะเปน (ผลลัพธท่ีถูกตอง) ซ่ึงนิยมมากในการนํามาใชวัด

ประสิทธิภาพของการจัดกลุม ในกรณีท่ีทราบผลลัพธท่ีถูกตองอยูแลว โดย RI จะวัดคาความสัมพันธ

ระหวางคูของขอมูลท่ีถูกจัดกลุมโดยพิจารณาทุกคูท่ีเปนไปได (สมมติขอมูลท่ีพิจารณามีจํานวน n 

ขอมูล คูของขอมูลท่ีนํามาพิจารณา คือ  2
n =

!

2 !( 2) !

n

n 
) กําหนดใหผลลัพธของการจัดกลุมดวย

อัลกอริทึมท่ีตรวจสอบ คือ Cls1 และ ผลลัพธท่ีถูกตองของการจัดกลุมนี้ คือ Cls2  

ตัวอยาง Cls1 = (1,2,2,1,1) และ Cls2 = (2,1,2,1,1) เม่ือเลขในวงเล็บแสดงหมายเลขของกลุมท่ีถูก

จัดใหกับขอมูลตําแหนงนั้น จากตัวอยางนี้ขอมูลท่ีพิจารณามีท้ังหมด 5 ขอมูล หรือ n=5 จํานวนคูของ

ขอมูลท่ีนํามาพิจารณาท้ังหมดคือ  5
2  ซ่ึงเทากับ 10 ใหพิจารณาท้ังสิบคูของขอมูลในท้ัง Cls1 และ 

Cls2 เปรียบเทียบกัน โดยนับจํานวนของ a, b, c และ d  

เม่ือ a คือ จํานวนคูของขอมูลท่ีอยูในกลุมเดียวกันท้ังใน Cls1 และ Cls2 

b คือ จํานวนคูของขอมูลท่ีอยูในกลุมเดียวกันใน Cls1 แตตางกลุมกันใน Cls2 

c คือ จํานวนคูของขอมูลท่ีอยูตางกลุมกันใน Cls1 แตอยูกลุมเดียวกันใน Cls2 

และ d คือ จํานวนคูของขอมูลท่ีอยูตางกลุมกันท้ังใน Cls1 และ Cls2  

(แสดงเปนตารางความสัมพันธ ดังตารางท่ี 4.0)  

  

ตารางท่ี 4.1 ความสัมพันธของคา a, b, c และ d ในการคํานวณคา RI 

 คูท่ีเหมือนกัน คูท่ีตางกัน 

คูท่ีเหมือนกัน a b 

คูท่ีตางกัน c d 

Cls1 
Cls2 
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จากตัวอยาง ขอมูลคูแรกท่ีนํามาพิจารณาคือ (1,2) ใน Cls1 และ (2,1) ใน Cls 2 (ดังตาราง

ท่ี 4.2) ซ่ึงจะเห็นวาอยูกลุมเดียวกันใน Cls1 แตตางกลุมกันใน Cls2 ดังนั้นคา d จึงถูกนับเพ่ิมเปน 1 

 

ตารางท่ี 4.2 ตัวอยางขอมูลคูแรกท่ีนํามาพิจารณาในการคํานวณคา RI  

(คูของขอมูลในชองท่ีแรเงา พิจารณาในแนวนอน) 

Cls1 1 2 2 1 1 

Cls2 2 1 2 1 1 

 

คูถัดมาท่ีทําการพิจารณาคือ (1,2) ใน Cls1 และ (2,2) ใน Cls 2 (ดังตารางท่ี 4.3)  ในกรณีนี้คา b ถูก

นับเพ่ิมเปน 1 และใหพิจารณาเชนนี้ไปจนครบท้ังสิบคู จะไดคา a, b, c และ d ท่ีครบถวน ซ่ึงสําหรับ

ตัวอยางนี้ คือ a = 1 , b = 3 , c = 3 และ d = 3 

 

ตารางท่ี 4.3 ตัวอยางขอมูลคูท่ีสองท่ีนํามาพิจารณาในการคํานวณคา RI 

Cls1 1 2 2 1 1 

Cls2 2 1 2 1 1 

 

จากนั้นใหนํามาคํานวณคา RI ดังนี้ 

  
a b

RI
a b c d




  
------------ (4.1) 

คา RI จะมีคาอยูระหวาง 0 ถึง 1 เรียงตามความถูกตอง ซ่ึงจากตัวอยางนี้คา RI เทากับ 0.4 

เพราะมีผลลัพธท่ีตางกันถึง 2 ตําแหนง แตการคิด RI นี้มีขอจํากัดอยูบางประการเม่ือนํามาใชกับ

งานวิจัยนี้ คือ มาตรวัดนี้ไมมีการนิยามความแตกตางระหวางขอมูลท่ีไมถูกจัดกลุมกับขอมูลท่ีจัดกลุม

ผิด ดังนั้นวิธีเบื้องตนในการคํานวณเม่ือมีขอมูลท่ีไมถูกจัดกลุมอยู คือ กําหนดกลุมใหอยูในกลุมอ่ืนท่ี

นอกเหนือจากกลุมผลลัพธท้ังหมดในการจัดกลุม ซ่ึงอาจทําใหเกิดความไมเทาเทียมในการประเมินผล 

จึงนําเสนอเครื่องมือวัดอ่ืน ๆ มาประเมินผลควบคูไปดวย 
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F-Measure 

 หรือ 
1

F  คือ มาตรวัดอีกชนิดหนึ่งท่ีสามารถนํามาใชวัดความแมนยําในการจัดกลุม โดย

พิจารณาท้ังคา Precision (p) และ คา Recall (r) ของผลลัพธในการจัดกลุมเทียบกับผลลัพธท่ี

ถูกตองจริง โดยในท่ีนี้เลือกท่ีจะคํานวณคา 
1

F  ของเซตของลําดับยอยผลลัพธมากกวาการคํานวณคา 

1
F  ของแตละกลุมแลวจึงหาคา 

1
F  รวมของการจัดกลุม โดยมีนิยามการคํานวณดังนี้  

C

m
p

n
   ---------- (4.2)   

R

m
r

n
   ---------- (4.3) 

เม่ือ  m คือ จํานวนของลําดับยอยท่ีจัดกลุมถูกตองตรงกับผลลัพธจริง 

C
n  คือ จํานวนของลําดับยอยท้ังหมดท่ีเปนผลลัพธของอัลกอริทึมท่ีตรวจสอบ 

และ 
R

n  คือ จํานวนของลําดับยอยท้ังหมดท่ีนํามาวิเคราะห (ลําดับยอยผลลัพธ) 

   
1

2 p r
F

p r

 



 -------------------- (4.4) 

คา 
1

F  นี้ จะมีคาตั้งแต 0 ถึง 1 เรียงตามความถูกตอง เชนเดียวกับ RI และสามารถแกปญหา

ในสวนของความแตกตางระหวางขอมูลท่ีไมถูกจัดกลุมและขอมูลท่ีจัดกลุมผิดได 

Accuracy-on-Detection 

หรือ AoD [16] เปนมาตรวัดท่ีออกแบบข้ึนมาเพ่ือวัดคุณภาพของอัลกอริทึมในงานวิจัย

ทางดานขอมูลอนุกรมเวลาโดยเฉพาะ จึงมีความเหมาะสมท่ีจะนํามาใชในงานวิจัยนี้ โดยใช

เปรียบเทียบความเหมือนระหวางผลลัพธของขอมูลอนุกรมเวลาท่ีไดจากอัลกอริทึมท่ีจะทําการ

ตรวจสอบกับผลลัพธจริง เปนเปอรเซ็นต โดยคํานวณอัตราสวนระหวางสวนท่ีซอนทับกันและสวนท่ี

ยูเนียนของผลลัพธท้ังสอง ซ่ึงหลังจากทําการปรับปรุงใหเหมาะสมกับการนํามาใชในงานวิจัยนี้แลว มี

นิยามการคํานวณดังนี้ 

กําหนดใหผลลัพธจากการจัดกลุมลําดับยอยดวยอัลกอริทึมท่ีตรวจสอบ คือ C = { Ci  | 0 < i ≤ kC  } 

เม่ือ  kC  คือ จํานวนกลุมท้ังหมดท่ีเปนผลลัพธของอัลกอริทึมนี้ และ แตละกลุมใด ๆ ให 

1 2 3
 { , , , , }

ii i i i n
C s s s s   เม่ือ 

ki
s คือ แตละลําดับยอยใด ๆ ในกลุม Ci ซ่ึงมีจํานวนเทากับ ni ชุด
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และ กําหนดใหผลลัพธท่ีถูกตองของการจัดกลุมลําดับยอย คือ R = { Rj  | 0 < j ≤ kR  } เม่ือ kR คือ 

จํานวนกลุมท้ังหมดของผลลัพธท่ีถูกตอง และ แตละกลุมใด ๆ ให 
1 2 3

 { , , , , }
jj j j j n

R r r r r   เม่ือ 
kj

r

คือ แตละลําดับยอยใด ๆ ในกลุม Rj  ซ่ึงมีจํานวนเทากับ 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 จํานวนจุดขอมูลท่ีซอนทับกันระหวางลําดับยอย s และ r และ U(s,r) คือ จํานวนจุด

ขอมูลท่ียูเนียนกันระหวางลําดับยอย s และ r (ดังภาพท่ี 4.2) ท้ังนี้ใหคิดเฉพาะลําดับยอยท่ีผลลัพธ

ตรงกันระหวางกลุม C  ใด ๆ และ กลุม R ใด ๆ (หรือ คิดเฉพาะลําดับยอยท่ีจัดกลุมถูกตองเทานั้น) 

ลําดับยอยอ่ืน ๆ นอกเหนือจากนี้ รวมท้ังลําดับยอยท่ีไมถูกจัดกลุมใน C ท้ัง ๆ ท่ีถูกจัดกลุมใน R ให 

คา O(s,r) = 0 และ U(s,r) = U(r,r) 

 

 

 

 

 

 

 

4.2  ผลการทดลอง 

 การทดลองในท่ีนี้ ใชขอมูลทดลองจากขอมูลการจัดกลุมและการจําแนกประเภทขอมูล

อนุกรมเวลาของมหาวิทยาลัยแคลิฟอรเนีย ริเวอรไซด (The UCR Time Series Classification 

/Clustering Archive) ซ่ึงเปนฐานขอมูลอนุกรมเวลาท่ีใหญท่ีสุดในโลก และไดรับการยอมรับอยาง

เปนสากล โดยนําขอมูลจากแตละกลุมมาตอกัน และค่ันกลางขอมูลเหลานี้ดวยขอมูลแบบสุม 

(Randomwalk Data) เพ่ือใชเปนขอมูลอนุกรมเวลานําเขาในการทดลอง ท้ังนี้ไดแบงการทดลอง

 

 

O(s,r) 

U(s,r) 

s 
r 

ภาพท่ี 4.2 แสดงสวนท่ีซอนทับกัน O(s,r) และ สวนท่ียูเนียนกัน U(s,r) ระหวางลําดับยอย s และ r 
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ออกเปนสองกรณี คือ 1. กรณีท่ีขอมูลอนุกรมเวลาประกอบดวยลําดับยอยความยาวเดียวกัน และ 2. 

กรณีท่ีขอมูลอนุกรมเวลาประกอบดวยความยาวแตกตางกัน และแสดงผลการทดลองในแตละกรณี 

ดังนี้ 

4.2.1 ขอมูลประกอบดวยดวยลําดับยอยความยาวเดียวกัน 

ในการทดลองนี้นําขอมูลอนุกรมเวลาซ่ึงประกอบดวยลําดับยอยแตละประเภทมาทําการ

วิเคราะหและจัดกลุมตามความเหมาะสม โดยในการทดลองแตละครั้ง ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาท่ี

นํามาวิเคราะหอาจประกอบดวยกลุมของลําดับยอยหลายกลุม แตลําดับยอยในทุก ๆ กลุมจะมีความ

ยาวท่ีเทากัน และเปรียบเทียบผลลัพธของการจัดกลุมท่ีไดจากอัลกอริทึมท่ีนําเสนอ ซ่ึงจะขอใชตัวยอ

แทนดวย PFSTS Clustering กับท้ังสองอัลกอริทึมในการจัดกลุมท่ีนําเสนอไปในบทท่ี 2 ซ่ึงจะขอใช

ตัวยอแทนเชนกัน ดังนี้ SSTS Clustering แทนอัลกอริทึมในงานวิจัย [7] และ MDL Clustering 

แทนอัลกอริทึมในงานวิจัย [5] โดยกําหนดพารามิเตอรใหเปนคาความยาวจริงของลําดับยอยในขอมูล

ทดลองซ่ึงทราบคาอยูแลว ขอมูลท่ีนํามาทําการทดลองและแสดงผลลัพธใหเห็น มีดังนี้ 

1. ขอมูล Gun-Point คือ ขอมูลซ่ึงบันทึกจากภาพถายวีดีโอจําลองการชักปนพกออกจาก

ซองปนข้ึนมาตั้งทาเตรียมยิงและเก็บกลับเขาไปในซองปน โดยเปรียบเทียบความตางระหวางการชัก

ปนจริง ๆ กับ การชักปนดวยมือเปลา ทําใหไดขอมูลออกมา 2 กลุม (ดังภาพท่ี 4.3) 

 

 

ภาพท่ี 4.3 ความแตกตางระหวางขอมูล Gun-Point ท้ังสองกลุม  

(ซาย) ขอมูลกลุมท่ี 1 การชักปนจริง ๆ และ (ขวา) ขอมูลกลุมท่ี 2 การชักปนดวยมือเปลา 
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 ขอมูลท้ังสองกลุมนี้มีความยาวเดียวกัน คือ 150 จุดขอมูล นําขอมูลจากท้ังสองกลุมมาตอกัน 

โดยสุมเลือกตัวอยางมาจากแตละกลุม กลุมละ 5 ตัวอยาง ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุมความยาว 50 

จุดขอมูล ไดผลลัพธเปนขอมูลอนุกรมนําเขาหนึ่งชุด ความยาวรวม 2000 จุดขอมูล (ดังภาพท่ี 4.4) 

และแสดงรายละเอียดของขอมูล ดังตารางท่ี 4.4 โดยแสดงตําแหนงและกลุมท่ีถูกตองของแตละขอมูล

ตัวอยางในรูปแบบ a(b) เม่ือ a แทนหมายเลขของกลุมท่ีถูกตอง และ b แทนตําแหนงของขอมูลท่ี

ถูกตองบนขอมูลอนุกรมเวลา 

 

 

ภาพท่ี 4.4 ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 1 จากขอมูล Gun-Point ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุม 

 

ตารางท่ี 4.4 รายละเอียดของขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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) 

 

 ผลลัพธเม่ือทําการทดลองกับขอมูลนําเขาชุดนี้ดวยอัลกอริทึมท่ีนําเสนอ แสดงดังภาพท่ี 4.5 

ดวยคาความยาวท่ีอัลกอริทึมเลือก คือ 152 และรายละเอียดของผลลัพธเปรียบเทียบกับอัลกอริทึม

กอนหนาเม่ือกําหนดใหคาความยาวในการจัดกลุมเปน 150 แสดงดังตารางท่ี 4.5 

 

 

(1) 
(2) 

(1) 
(1) 

(2) (2) 
(1) 

(1) 

(2) 
(2) 
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ภาพท่ี 4.5 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 1  

ดวยอัลกอริทึม PFSTS Clustering 

 

ตารางท่ี 4.5 รายละเอียดของผลลัพธจากการทดลองสําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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) 

 

โดยท่ัวไปแลวคาความยาวท่ีคลาดเคลื่อนในการจัดกลุมเพียงเล็กนอยจะไมสงผลตอผลลัพธ

อยางรายแรงเม่ือเทียบกับการจัดกลุมดวยคาความยาวจริง แตจะสงผลตอคา AoD เพียงเล็กนอย

เทานั้น นอยครั้งท่ีจะสงผลตอคา RI และ 
1

F  (ท้ังนี้พิจารณาในอัลกอริทึมการจัดกลุมเดียวกัน) แตใน

กรณีของขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 1 นี้ คาความยาวท่ีคลาดเคลื่อนกลับสงผลดีตอผลลัพธ เพราะ

ทําใหจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมเลื่อนออกไปหนึ่งข้ันตอน ทําใหผลลัพธของอัลกอริทึมท่ีนําเสนอถูกตอง

และครบถวนท่ีสุด ดังท่ีเห็นวา SSTS Clustering ไมสามารถจัดกลุมใหกับลําดับยอยชุดท่ี 9 ได สวน 

MDL Clustering นั้นไดผลลัพธเปน 3 กลุม ท้ัง ๆ ท่ีกลุมท่ี 2 และ กลุมท่ี 3 ควรจะเปนกลุมเดียวกัน 

Width chosen by the algorithm is 152 

(1) 

(1) 
(1) 

(1) (1) 

(2) 
(2) (2) 

(2) 
(2) 
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ท่ีเปนเชนนี้ก็เพราะจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมของท้ังสองอัลกอริทึมนั้นหยุดกอนท่ีควรจะเปนไปหนึ่ง

ข้ันตอน ตางจากในอัลกอริทึมท่ีนําเสนอซ่ึงสามารถหยุดจัดกลุมไดในตําแหนงท่ีถูกตอง จึงมีความ

แมนยําสูงกวาในทุกเครื่องมือวัด (ดังตารางท่ี 4.6) ซ่ึงถาสมมติใหท้ังสองอัลกอริทึมท่ีเปรียบเทียบดวย

นี้ หยุดจัดกลุมชากวาท่ีควรจะเปนหนึ่งข้ันตอน ก็จะใหผลลัพธท่ีเหมือนกัน (SSTS Clustering จะเพ่ิม

ลําดับยอยชุดท่ี 9 เขามาในกลุมท่ี 2 ในขณะท่ี MDL Clustering จะรวมกลุมท่ี 2 และ กลุมท่ี 3 เปน

กลุมเดียวกัน) ท้ังคา RI, AoD และ 
1

F  จะสูงข้ึนมาในระดับท่ีเทาเทียมกัน 

  

ตารางท่ี 4.6 เปรียบเทียบคา Rand Index, AoD และ 
1

F  ของแตละอัลกอริทึม  

สําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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. ขอมูล Coffee คือ ขอมูลสเปคโทรแกรมทางดานอาหาร (Food Spectrogram) ซ่ึงได

จากการวิเคราะหองคประกอบทางเคมีของอาหาร ซ่ึงในท่ีนี้วิเคราะหลักษณะของกาแฟสองสายพันธุ 

คือ อราบิกา (Arabica) และ โรบัสตา (Robusta) ทําใหไดขอมูลเปน 2 กลุม (ดังภาพท่ี 4.6) 

 

 

ภาพท่ี 4.6 ความแตกตางระหวางขอมูล Coffee ท้ังสองกลุม  

(ซาย) ขอมูลกลุมท่ี 1 กาแฟอราบิกา และ (ขวา) ขอมูลกลุมท่ี 2 กาแฟโรบัสตา 

Measurement 

Algorithm 
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 ขอมูลท้ังสองกลุมนี้มีความยาวเดียวกัน คือ 286 จุดขอมูล นําขอมูลจากท้ังสองกลุมมาตอกัน 

โดยสุมเลือกตัวอยางมา 6 ตัวอยาง จากกลุมท่ีหนึ่ง  และอีก 5 ตัวอยาง จากกลุมท่ีสอง ค่ันกลางดวย

ขอมูลแบบสุมความยาว 70 จุดขอมูล ไดผลลัพธเปนขอมูลอนุกรมนําเขาหนึ่งชุด ความยาวรวม 3916 

จุดขอมูล (ดังภาพท่ี 4.7) และแสดงรายละเอียดของขอมูล ดังตารางท่ี 4.7 

 

 

ภาพท่ี 4.7 ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 2 จากขอมูล Coffee ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุม 

 

ตารางท่ี 4.7 รายละเอียดของขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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) 

  

เม่ือนําขอมูลชุดนี้ไปประมวลผลดวยอัลกอริทึมท่ีนําเสนอ ไดผลลัพธดังภาพท่ี 4.8 ดวยคา

ความยาวท่ีอัลกอริทึมเลือก คือ 288 และแสดงรายละเอียดของผลลัพธเปรียบเทียบกับอัลกอริทึม

กอนหนาโดยกําหนดความยาวของการจัดกลุมใหเปน 286 ดังตารางท่ี 4.8 

 

 

 

(1) 
(1) 

(1) 

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

(2) 
(2) 
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ภาพท่ี 4.8 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 2  

ดวยอัลกอริทึม PFSTS Clustering 

 

ตารางท่ี 4.8 รายละเอียดของผลลัพธจากการทดลองสําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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) 

 

ในขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 2 นี้ ความยาวในการเลือกจัดกลุมยังคงคลาดเคลื่อนจากท่ี

ควรจะเปนเล็กนอย ผลลัพธของการจัดกลุมท่ีไดเปนผลลัพธเดียวกับ SSTS Clustering แตมีคา AoD 

ท่ีต่ํากวาเล็กนอยเนื่องจากความยาวท่ีคลาดเคลื่อนนี้ (ดังตารางท่ี 4.9) จะเห็นวาในกรณีนี้ MDL 

Clustering จัดกลุมใหกับลําดับยอยชุดท่ี 1 ผิดพลาดไป ซ่ึงควรจะถูกจัดอยูในกลุมท่ี 1 ในขณะท่ี 

SSTS Clustering และอัลกอริทึมท่ีนําเสนอจัดกลุมใหกับลําดับยอยขาดไปสองชุดเนื่องจากการจัด

กลุมถึงจุดสิ้นสุดเร็วเกินไป (เร็วกวาสองข้ันตอนเม่ือเทียบกับ MDL Clustering) ทําใหผลลัพธโดยรวม

Width chosen by the algorithm is 288. 

(2) (2) 
(2) 

(2) 

(1) 

(1) 

(1) (1) 
(1) 
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ในขอมูลชุดนี้มีความแมนยํานอยกวา MDL Clustering เล็กนอย โดยมีคา AoD ท่ีนอยกวาเพราะ 

MDL Clustering จัดกลุมใหกับลําดับยอยถูกตองมากกวา 1 ชุด สวนคา 
1

F  ไมตางกันมาก เพราะ

เครื่องมือวัดนี้มีการใหความสําคัญระหวางการไมจัดกลุมและการจัดกลุมผิด ถึงแม MDL Clustering 

จะจัดกลุมครบถวนกวา แตมีการจัดกลุมผิด จึงถูกหักคะแนนในสวนนี้ไป สวนคา RI ไมสามารถบง

บอกไดชัดเจน เพราะเครื่องมือวัดนี้ไมมีการคํานึงถึงลําดับยอยท่ีไมถูกจัดกลุม     

  

ตารางท่ี 4.9 เปรียบเทียบคา Rand Index, AoD และ 
1

F  ของแตละอัลกอริทึม  

สําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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. ขอมูล CBF คือ ขอมูลสังเคราะหซ่ึงถูกออกแบบมาเพ่ือวัดประสิทธิภาพของการจําแนก

ประเภท หรือ การจัดกลุม โดยเฉพาะ ขอมูลนี้ประกอบดวย 3 กลุม เรียกวา Cylinder, Bell และ 

Funnel ตามลําดับ (ดังภาพท่ี 4.9) 

 

 

ภาพท่ี 4.9 ความแตกตางระหวางขอมูล CBF ท้ังสามกลุม (ซาย) ขอมูลกลุมท่ี 1 Cylinder 

(กลาง) ขอมูลกลุมท่ี 2 Bell และ (ขวา) ขอมูลกลุมท่ี 3 Funnel 

Algorithm 

Measurement 
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 ขอมูลท้ังสามกลุมนี้มีความยาวเดียวกัน คือ 128 จุดขอมูล นําขอมูลจากท้ังหมดมาตอกัน 

และค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุมความยาว 10  โดยสุมเลือกตัวอยางมาจากแตละกลุมดังนี้ กลุมท่ีหนึ่ง 

4  ตัวอยาง กลุมท่ีสอง 3 ตัวอยาง และ กลุมท่ีสาม 3 ตัวอยาง ไดผลลัพธเปนขอมูลอนุกรมนําเขาหนึ่ง

ชุด ความยาวรวม 1380 จุดขอมูล (ดังภาพท่ี 4.10) และแสดงรายละเอียดของขอมูล ดังตารางท่ี 

4.10 

 

 

ภาพท่ี 4.10 ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 3 จากขอมูล CBF ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุม 

 

ตารางท่ี 4.10 รายละเอียดของขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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) 

 

 ผลลัพธเม่ือทําการทดลองกับขอมูลนําเขาชุดนี้ดวยอัลกอริทึมท่ีนําเสนอ แสดงดังภาพท่ี 4.11 

ดวยคาความยาวท่ีอัลกอริทึมเลือก คือ 131 และรายละเอียดของผลลัพธเปรียบเทียบกับอัลกอริทึม

กอนหนาเม่ือกําหนดใหคาความยาวในการจัดกลุมเปน 128 แสดงดังตารางท่ี 4.11 

 

 

 

(2) 
(3) 

(3) 

(2) 

(2) 
(3) 

(1) 

(1) 

(1) 

(1) 
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ภาพท่ี 4.11 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 3  

ดวยอัลกอริทึม PFSTS Clustering 

 

ตารางท่ี 4.11 รายละเอียดของผลลัพธจากการทดลองสําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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) 

 

จากผลลัพธสําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 3 นี้ อัลกอริทึมท่ีนําเสนอจัดกลุมใหกับ

ลําดับยอยชุดท่ี 10 ซ่ึงควรจะอยูในกลุมท่ี 3 ผิดพลาดไป เชนเดียวกับ SSTS Clustering จึงมีคา 
1

F  

และ RI ท่ีเทากัน (ดังตารางท่ี 4.12) ในขณะท่ีคา AoD ยังคงต่ํากวาเล็กนอยเนื่องจากความยาวท่ี

คลาดเคลื่อนเชนเคย อยางไรก็ตามผลลัพธสําหรับขอมูลชุดนี้ดีกวา MDL Clustering มาก ท้ังนี้เพราะ

จํานวนกลุมท่ี MDL Clustering จัดใหกับลําดับยอยท้ังหมดมีถึง 5 กลุม ซ่ึงเกินจากจํานวนกลุมจริง

มาถึงสองกลุม และในกรณีนี้ตอใหขยับจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมของ MDL Clustering ออกไปจน

เหลือจํานวนกลุม 3 กลุมเทากัน ก็ยังไดผลลัพธท่ีมีความแมนยําต่ํากวา เพราะอัลกอริทึมจะทําการ

Width chosen by the algorithm is 131. 

(1) 

(1) 

(1) 

(1) 

(1) (3) (3) 

(2) 

(2) (2) 
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รวมกลุม 4, 5 และ 2 เขาดวยกัน ปรากฏวาจัดกลุมใหกับลําดับยอยผิดไปถึง 3 ชุด คือ ชุดท่ี 1, 9 

และ 10 ปญหาในกรณีนี้จึงมาจากตัวอัลกอริทึมเอง 

  

ตารางท่ี 4.12 เปรียบเทียบคา Rand Index, AoD และ 
1

F  ของแตละอัลกอริทึม  

สําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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. ขอมูล Olive Oil คือ ขอมูลสเปคโทรแกรมทางดานอาหาร เชนเดียวกับขอมูล Coffee 

แตขอมูลนี้วิเคราะหความแตกตางระหวางน้ํามันมะกอกบริสุทธิ์จากแตละประเทศ ในท่ีนี้ประกอบดวย 

กรีซ อิตาลี โปรตุเกส และ สเปน ซ่ึงลวนแตเปนประเทศท่ีมีชื่อเสียงดานการผลิตน้ํามันมะกอกบริสุทธิ์

ท่ีมีคุณภาพสูง ทําใหไดขอมูลออกมาสี่กลุม ตามลําดับ (ดังภาพท่ี 4.12) ซ่ึงขอมูลชุดนี้มีความแตกตาง

ของขอมูลนอยมาก ๆ แมกระท่ังนําตัวอยางจากแตละกลุมมาซอนทับกันใหเห็น (ดังภาพท่ี 4.13) ยัง

ยากท่ีจะเห็นความแตกตาง 

 

Algorithm 

Measurement 
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ภาพท่ี 4.12 ความแตกตางระหวางขอมูล Olive Oil ท้ังสี่กลุม (บนซาย) ขอมูลกลุมท่ี 1 น้ํามันมะกอก

บริสุทธิ์จากกรีซ (บนขวา) ขอมูลกลุมท่ี 2 น้ํามันมะกอกบริสุทธิ์จากอิตาลี (ลางซาย) ขอมูลกลุมท่ี 3 

น้ํามันมะกอกบริสุทธิ์จากโปรตุเกส และ (ลางบน) ขอมูลกลุมท่ี 4 น้ํามันมะกอกบริสุทธิ์จากสเปน 

 

 

ภาพท่ี 4.13 ภาพเม่ือซอนทับระหวางตัวอยางขอมูลในแตละกลุมของขอมูล Olive Oil ท้ัง 4 กลุม 

 

 ขอมูลทุกกลุมในชุดนี้มีความยาว 570 จุดขอมูล สุมเลือกตัวอยางมาจากแตละกลุม กลุมละ 2 

ตัวอยาง ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุมความยาว 80 จุดขอมูล ไดผลลัพธเปนขอมูลอนุกรมนําเขาหนึ่งชุด 

ความยาวรวม 5200 จุดขอมูล (ดังภาพท่ี 4.14) และแสดงรายละเอียดของขอมูล ดังตารางท่ี 4.13   
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ภาพท่ี 4.14 ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 4 จากขอมูล Olive Oil ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุม 

 

ตารางท่ี 4.13 รายละเอียดของขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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) 

 

 เม่ือทําการทดลองกับขอมูลนําเขาชุดนี้ดวยอัลกอริทึมท่ีนําเสนอ ไดผลลัพธดังภาพท่ี 4.15 

ดวยคาความยาวท่ีอัลกอริทึมเลือก คือ 572 และรายละเอียดของผลลัพธเปรียบเทียบกับอัลกอริทึม

กอนหนาเม่ือกําหนดใหคาความยาวในการจัดกลุมเปน 570 แสดงดังตารางท่ี 4.14 

 

 

ภาพท่ี 4.15 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 4  

ดวยอัลกอริทึม 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 รายละเอียดของผลลัพธจากการทดลองสําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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) 

 

ในขอมูลอนุกรมเวลาชุดท่ี 4 นี้ ถูกยกตัวอยางข้ึนมาเปนกรณพิเศษเพ่ือใหเห็นถึงปญหาใน

กรณีท่ีคาความยาวในการจัดกลุมสงผลตอผลลัพธของการจัดกลุม (มีผลตอคา ARI และ 
1

F  และสงผล

ตอคา AoD ในปริมาณหนึ่ง) หากสังเกตจากคาผลลัพธ (ดังตารางท่ี 4.15) จะเห็นวาความแมนยําของ

ท้ังสามอัลกอริทึมคอนขางแยมาก และอัลกอริทึมท่ีนําเสนอยังมีความแมนยําต่ํากวา SSTS 

Clustering อีกดวย ท้ังนี้ปญหาหลักในกรณีนี้ไมไดข้ึนอยูกับจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมเพียงอยางเดียว

เชนท่ีผานมา แตข้ึนอยูกับมาตรวัดท่ีท้ังสามอัลกอริทึมใชในการแยกแยะความแตกตางของขอมูล 

(ระยะทางยุคลิด) ซ่ึงไมสามารถแยกแยะความตางของขอมูลในแตละกลุมได (ในขอมูลชุดนี้เองมี

งานวิจัยท่ีศึกษาโดยเฉพาะเก่ียวกับการจําแนกประเภทของขอมูลนี้โดยใชเทคนิคการประมวลผล

สัญญาณ (Signal Processing) และ สถิติศาสตร (Statistics) [14]) เนื่องจากขอมูลท้ังสี่กลุมมีความ

คลายคลึงกันมาก ๆ และมีความออนไหวตอคาผิดพลาดมาก ดังนั้นเพียงคาความยาวท่ีคลาดเคลื่อน

เพียงเล็กนอยก็สามารถสงผลตอความสามารถในการจัดกลุมได จึงทําใหผลลัพธของอัลกอริทึมท่ี

นําเสนอมีความแมนยํานอยกวา SSTS Clustering สวน MDL Clustering นั้นมีปญหาเรื่องจุดสิ้นสุด

ของการจัดกลุมมาเปนปจจัยดวยจึงทําใหผลลัพธยิ่งแยลงไปอีก ดังท่ีเห็นวา MDL Clustering จัดให

ลําดับยอยทุกชุดอยูในกลุมเดียวกันท้ังหมด  
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ตารางท่ี 4.15 เปรียบเทียบคา Rand Index, AoD และ 
1

F  ของแตละอัลกอริทึม  

สําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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 สิ่งท่ีเห็นเดนชัดท่ีสุดคือความสามารถในการเลือกคาความยาวท่ี

เหมาะสมของอัลกอริทึมท่ีนําเสนอ ซ่ึงสามารถเลือกไดใกลเคียงคาความยาวจริงมาก มีความคลาด

เคลื่อนเพียงเล็กนอยเทานั้น และโดยท่ัวไปแลวคาท่ีคลาดเคลื่อนเพียงเล็กนอยนี้จะไมสงผลตอ

ความสามารถในการจัดกลุมอยางรายแรง ยกเวนในขอมูลชุดสุดทายท่ีนําเสนอ ซ่ึงเปนกรณีตัวอยางท่ี

ยกข้ึนมาเปนพิเศษ เพ่ือใหเห็นถึงขอมูลชุดท่ีมีความออนไหวตอคาความผิดพลาดมาก ๆ ฉะนั้นผลลัพธ

ท่ีไดโดยรวมจะใกลเคียงกับ SSTS Clustering เพราะมีรากฐานในการจัดกลุมและจุดสิ้นสุดของการ

จัดกลุมเดียวกัน ดังนั้นหากในกรณีท่ีไมทราบคาความยาวท่ีควรกําหนดใหในการจัดกลุม อัลกอริทึมท่ี

นําเสนอนี้จะเปนตัวเลือกท่ีสําคัญกวาอัลกอริทึมท้ังหมดท่ีกลาวถึง แตสิ่งสําคัญอีกสิ่งหนึ่งท่ีสังเกตได

จากผลการทดลอง คือ ปจจัยสําคัญท่ีสงผลอยางมากตอความแมนยําในการจัดกลุม คือ จุดสิ้นสุดของ

การจัดกลุม ดังท่ีเห็นในผลลัพธของแตละชุดขอมูล วาเพียงจุดสิ้นสุดการจัดกลุมท่ีพลาดไปหนึ่ง

ข้ันตอน ก็สามารถสงผลตอความแมนยําในการจัดกลุมในปริมาณท่ีมากได 

4.2.2 ขอมูลประกอบดวยดวยลําดับยอยความยาวแตกตางกัน 

 การทดลองนี้ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาท่ีนํามาวิเคราะหประกอบดวยลําดับยอยหลากหลาย

กลุม ซ่ึงลําดับยอยในแตละกลุมไมจําเปนตองมีความยาวท่ีเทากัน และสามารถมีความยาวแตกตางกัน

มากเพียงใดก็ได โดยไมมีขอจํากัดใด ๆ ท้ังสิ้น ดังนั้นอัลกอริทึมท้ังสองอัลกอริทึมท่ีนํามาเปรียบเทียบ

ในหัวขอกอนหนา ท้ัง SSTS Clustering และ MDL Clustering จึงไมสามารถทําการจัดกลุมใหกับ

ขอมูลเหลานี้ได ดวยขีดจํากัดของพารามิเตอรท่ีกําหนด การเปรียบเทียบจึงนําเสนอโดยการ

Measurement 

Algorithm 
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ประมวลผลอัลกอริทึมดังกลาวนี้ในแตละคาความยาวท่ีแตกตางกันของลําดับยอยท่ีปรากฏในขอมูล

อนุกรมเวลาท่ีพิจารณาทีละคาความยาว โดยกําหนดพารามิเตอรเปนคาความยาวจริงของลําดับยอย

นั้นและประมวลผลจนครบทุกคาความยาว (การประเมินผลจากเครื่องมือวัดตาง ๆ จะประเมิน

แยกกันในแตละคาความยาวดวยเชนกัน) เปรียบเทียบกับอัลกอริทึมท่ีนําเสนอซ่ึงไมตองกําหนด

พารามิเตอรใด ๆ และสามารถจัดกลุมใหกับลําดับยอยท้ังหมดนี้ไดภายในการประมวลผลเพียงครั้ง

เดียว ซ่ึงเปนขอไดเปรียบหลักของอัลกอริทึมท่ีนําเสนอ และเนื่องจากผลลัพธในหัวขอท่ีแลวแสดงให

เห็นวา SSTS Clustering สามารถใหคาความแมนยําท่ีดีกวาในชุดขอมูลสวนใหญ การทดลองใน

หัวขอนี้จึงขอนําเฉพาะผลลัพธของ SSTS Clustering มาเปรียบเทียบเทานั้น เพ่ือความสะดวกในการ

อานและการนําเสนอ โดยขอมูลท่ีนํามาทําการทดลองมีดังนี้ 

1. ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 5 ความยาวรวม 5889 จุดขอมูล (ดังภาพท่ี 4.17)

ประกอบดวย ลําดับยอยจาก 2 กลุม (ดังภาพท่ี 4.16) คือ ลําดับยอยหนึ่งกลุมจากขอมูล Gun-Point 

ซ่ึงมีความยาว 150 จุดขอมูล จํานวน 6 ตัวอยาง และ ลําดับยอยอีกหนึ่งกลุมจากขอมูล Fish ซ่ึงเปน

ขอมูลจากคอนทัวร (Contour) ของปลาแตละสายพันธุ ความยาว 463 จุดขอมูล จํานวน 3 ตัวอยาง 

ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุมความยาว 400 จุดขอมูล รายละเอียดของขอมูลแสดงดังตารางท่ี 4.16 

 

 

ภาพท่ี 4.16 ความแตกตางระหวางขอมูลแตละกลุมในขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 5  

(ซาย) กลุมท่ี 1 ขอมูลจากขอมูล Gun-Point และ (ขวา) กลุมท่ี 2 ขอมูลจากขอมูล Fish 
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ภาพท่ี 4.17 ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 5 จากขอมูล Gun-Point 1 กลุม และ  

 Fish 1 กลุม ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุม 

 

ตารางท่ี 4.16 รายละเอียดของขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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) 

 

ผลลัพธของอัลกอริทึมท่ีนําเสนอสําหรับขอมูลนําเขาชุดนี้ แสดงดังภาพท่ี 4.18 ดวยคาความ

ยาวท่ีอัลกอริทึมเลือก คือ 152 และ 465 ในขณะท่ีผลลัพธของ SSTS Clustering เม่ือกําหนดใหคา

ความยาวของการจัดกลุมเปน 150 และ 463 แสดงดังภาพท่ี 4.19 และ 4.20 ตามลําดับ และ

รายละเอียดของการจัดกลุมท้ังหมดแสดงดังตารางท่ี 4.17 

 

 

 

ภาพท่ี 4.18 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 5 

ดวยอัลกอริทึม 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 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 5 

ดวยอัลกอริทึม SSTS Clustering เม่ือกําหนดใหคาความยาวของการจัดกลุมเปน 150 

 

 

ภาพท่ี 4.20 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 5 

ดวยอัลกอริทึม SSTS Clustering เม่ือกําหนดใหคาความยาวของการจัดกลุมเปน 463 

 

ตารางท่ี 4.17 รายละเอียดของผลลัพธจากการทดลองสําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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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จากขอมูลอนุกรมนําเขาชุดท่ี 5 นี้ จะเห็นวาความยาวในการจัดกลุมท่ีอัลกอริทึมเลือกยังคง

ถูกตองใกลเคียงกับคาความยาวจริง สงผลใหผลลัพธของอัลกอริทึมท่ีนําเสนอถูกตองครบถวน (SSTS 

Clustering ไมสามารถใหผลลัพธเชนนี้ไดภายในการประมวลผลเพียงครั้งเดียว) เวนแตวามีผลลัพธท่ี

ไมไดคาดหวังเกินมา จึงสงผลใหคา 
1

F  คอนขางต่ํา ในขณะท่ีคา AoD และ RI สูงมาก เพราะไมมีการ

คํานึงถึงผลลัพธท่ีเกินมาเหลานี้ (ดังตารางท่ี 4.18) โดยผลลัพธเหลานี้เกิดจากความยาวของขอมูล

แบบสุมซ่ึงมีขนาดยาวมากสําหรับในขอมูลชุดนี้ (400 จุดขอมูล จํานวน 9 ตําแหนง) อัลกอริทึมจึง

พยายามจัดกลุมใหกับขอมูลเหลานี้ดวยคาความยาวท่ีสามารถจัดกลุมได คือ 152 โดยพยายามจัดให

คลายคลึงกันท่ีสุดเทาท่ีจะทําได ปญหานี้เกิดข้ึนเชนเดียวกันใน SSTS Clustering ยิ่งกําหนดคาความ

ยาวของการจัดกลุมสั้นเพียงใดก็ยิ่งมีโอกาสเพ่ิมจํานวนผลลัพธท่ีเกินมามากข้ึน ท้ังนี้ผลลัพธท่ีเกินมามี

จํานวนมากเสียจนไมอาจแสดงใหเห็นในภาพได เพ่ือความสะดวกจึงแสดงเฉพาะลําดับยอยในกลุมท่ี

คาดหวังไวเพียงเทานั้น (เฉพาะในกรณีของ SSTS Clustering) โดยคา 
1

F  จะเปนสิ่งบงบอกวาผลลัพธ

ท่ีเกินมานั้นมีมากนอยเพียงใด (ยิ่งคา 
1

F  ต่ํา จํานวนผลลัพธท่ีเกินมายิ่งมาก) 

 

ตารางท่ี 4.18 เปรียบเทียบคา Rand Index, AoD และ 
1

F  ของแตละอัลกอริทึม  

สําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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. ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 6 ความยาวรวม 5824 จุดขอมูล (ดังภาพท่ี 4.22)

ประกอบดวย ลําดับยอยจาก 3 กลุม (ดังภาพท่ี 4.21) คือ ลําดับยอยสองกลุมจากขอมูล Coffee 

ความยาว 286 จุดขอมูล จํานวนกลุมละ 2 ตัวอยาง และ ลําดับยอยอีกหนึ่งกลุมจากขอมูล Olive Oil 

Algorithm 

Measurement 
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ความยาว 570 จุดขอมูล จํานวน 4 ตัวอยาง ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุมความยาว 300 จุดขอมูล 

รายละเอียดของขอมูลแสดงดังตารางท่ี 4.19 

 

 

ภาพท่ี 4.21 ความแตกตางระหวางขอมูลแตละกลุมในขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 6  

(ซาย, กลาง) ขอมูลกลุมท่ี 1 และ 2 จากขอมูล Coffee ในกลุมท่ี 1 และ 2  

และ (ขวา) ขอมูลกลุมท่ี 3 จากขอมูล Olive Oil ในกลุมท่ี 1 

 

 

ภาพท่ี 4.22 ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 6 จากขอมูล Coffee 2 กลุม และ  

 Olive Oil 1 กลุม ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุม 

 

ตารางท่ี 4.19 รายละเอียดของขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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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ผลลัพธของอัลกอริทึมท่ีนําเสนอสําหรับขอมูลนําเขาชุดนี้ แสดงดังภาพท่ี 4.23 ดวยคาความ

ยาวท่ีอัลกอริทึมเลือก คือ 300 และ 573 ในขณะท่ีผลลัพธของ SSTS Clustering เม่ือกําหนดใหคา

ความยาวของการจัดกลุมเปน 286 และ 570 แสดงดังภาพท่ี 4.24 และ 4.25 ตามลําดับ และ

รายละเอียดของการจัดกลุมท้ังหมดแสดงดังตารางท่ี 4.20 

 

 

 

ภาพท่ี 4.23 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 6  

ดวยอัลกอริทึม PFSTS Clustering 

 

 

ภาพท่ี 4.24 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 6 

ดวยอัลกอริทึม SSTS Clustering เม่ือกําหนดใหคาความยาวของการจัดกลุมเปน 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 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 6 

ดวยอัลกอริทึม SSTS Clustering เม่ือกําหนดใหคาความยาวของการจัดกลุมเปน 570 

 

ตารางท่ี 4.20 รายละเอียดของผลลัพธจากการทดลองสําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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) 

 

จากขอมูลอนุกรมนําเขาชุดท่ี 6 นี้ ความยาวในการจัดกลุมท่ีอัลกอริทึมเลือกนี้มีความ

คลาดเคลื่อนมากข้ึนกวาเดิม แตยังอยูในเกณฑท่ีกําหนดและไมสงผลตอความสามารถในการจัดกลุม 

ดังท่ีเห็นจากผลลัพธเม่ือเปรียบเทียบกับ SSTS Clustering ขอมูลชุดนี้อัลกอริทึมท่ีนําเสนอสามารถ

จัดกลุมไดอยางครบถวนและไมมีขอมูลท่ีเหนือความคาดหมายเกินมา เพราะความยาวของขอมูลแบบ

สุมคือ 300 จุดขอมูล เทียบกับความยาวท่ีสั้นท่ีสุดท่ีอัลกอริทึมเลือกคือ 286 จุดขอมูล จึงเปนไปได

ยากท่ีจะมีขอมูลแบบสุมความยาว 286 จุดขอมูล ท่ีคลายคลึงกัน และเหตุการณดังกลาวไมเกิดข้ึน

สําหรับขอมูลชุดนี้ แตความผิดพลาดของอัลกอริทึมสําหรับขอมูลชุดนี้คือไมสามารถแยกขอมูล 

Coffee สองกลุมออกจากกันไดจึงทําใหคาความแมนยําจากเครื่องมือวัดตาง ๆ ไมสูงเทาท่ีควร (ดัง

(3) (3) 
(3) 

(3) 

Number of output subsequences is 8 
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ตารางท่ี 4.21) ท้ังนี้สาเหตุมาจากการกําหนดจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมท่ีผิดพลาดไปจากจุดท่ีควรจะ

เปนจริง ๆ หนึ่งข้ันตอน เนื่องมาจากการวิเคราะหจุดสิ้นสุดนั้นคํานึงถึงคาผิดพลาดของท้ังระบบการ

จัดกลุมเปนหลัก การรวมกลุมท่ี 1 และ กลุมท่ี 2 เขาเปนกลุมเดียวกันอาจใหคาผิดพลาดท่ีสูง แตเม่ือ

เทียบกับการรวมกลุมท่ีเปนผลลัพธจากการรวมกลุมท่ี 1 และกลุมท่ี 2 ในข้ันตอนท่ีแลวกับกลุมท่ี 3 

ถือวาเปนคาท่ีนอยกวามาก ๆ เม่ือคํานึงถึงคาผิดพลาดท่ีสูงข้ึนผิดปกติในข้ันตอนนี้ อัลกอริทึมจึงเลือก

จุดนี้เปนจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมแทน ซ่ึงปญหานี้เกิดข้ึนเชนกันใน SSTS Clustering นอกจากนี้ยัง

ประสบปญหาในเรื่องของผลลัพธท่ีเกินมา จึงทําใหคา 
1

F  ของ SSTS Clustering คอนขางต่ํา 

 

ตารางท่ี 4.21 เปรียบเทียบคา Rand Index, AoD และ 
1

F  ของแตละอัลกอริทึม  

สําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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. ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 7 ความยาวรวม 4909 จุดขอมูล (ดังภาพท่ี 4.27)

ประกอบดวย ลําดับยอยจาก 3 กลุม (ดังภาพท่ี 4.26) คือ ลําดับยอยหนึ่งกลุมจากขอมูล Trace ซ่ึง

เปนขอมูลท่ีอานจากตัวรับรู (Sensor) ในโรงงานอุตสาหกรรม ความยาว 275 จุดขอมูล จํานวน 3 

ตัวอยาง ลําดับยอยอีกหนึ่งกลุมจากขอมูล Swedish Leaf คือ ขอมูลจากคอนทัวรของใบไมสวีเดนใน

แตละสายพันธุ ความยาว 128 จุดขอมูล จํานวน 3 ตัวอยาง และ ลําดับยอยกลุมสุดทายจากขอมูล 

Wheat คือ ขอมูลสเปคโทรแกรมของขาวสาลีท่ีเจริญเติบโตในแคนาดาในแตละฤดู ความยาว 1050 

จุดขอมูล จํานวน 2 ตัวอยาง ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุมความยาว 200 จุดขอมูล รายละเอียดของ

ขอมูลแสดงดังตารางท่ี 4.22 

 

Algorithm 

Measurement 
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ภาพท่ี 4.26 ความแตกตางระหวางขอมูลแตละกลุมในขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 7  

(บนซาย) ขอมูลกลุมท่ี 1 จากขอมูล Trace (บนขวา) ขอมูลกลุมท่ี 2 จากขอมูล Swedish Leaf 

และ (ลาง) ขอมูลกลุมท่ี 3 จากขอมูล Wheat 

 

 

ภาพท่ี 4.27 ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 7 จากขอมูล Trace 1 กลุม  

 Wheat 1 กลุม และ Swedish Leaf 1 กลุม ค่ันกลางดวยขอมูลแบบสุม 

 

ตารางท่ี 4.22 รายละเอียดของขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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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ผลลัพธของอัลกอริทึมท่ีนําเสนอสําหรับขอมูลนําเขาชุดนี้ แสดงดังภาพท่ี 4.28 ดวยคาความ

ยาวท่ีอัลกอริทึมเลือก คือ 226,  126 และ 1051 ในขณะท่ีผลลัพธของ SSTS Clustering เม่ือ

กําหนดใหคาความยาวของการจัดกลุมเปน 275, 128 และ 1050 แสดงดังภาพท่ี 4.29, 4.30 และ 

4.31 ตามลําดับ และรายละเอียดของการจัดกลุมท้ังหมดแสดงดังตารางท่ี 4.23 

 

 

 

ภาพท่ี 4.28 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 7  

ดวยอัลกอริทึม PFSTS Clustering 

 

 

ภาพท่ี 4.29 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 7 

ดวยอัลกอริทึม SSTS Clustering เม่ือกําหนดใหคาความยาวของการจัดกลุมเปน 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 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 7 

ดวยอัลกอริทึม SSTS Clustering เม่ือกําหนดใหคาความยาวของการจัดกลุมเปน 128 

 

 

ภาพท่ี 4.31 ผลลัพธของการจัดกลุมขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 7 

ดวยอัลกอริทึม SSTS Clustering เม่ือกําหนดใหคาความยาวของการจัดกลุมเปน 1050 

 

ตารางท่ี 4.23 รายละเอียดของผลลัพธจากการทดลองสําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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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ขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 7 นี้ ประกอบดวยความยาวของลําดับยอยท่ีแตกตางกัน 3 คา 

อีกท้ังความยาวระหวางลําดับยอยท่ีสั้นท่ีสุดกับลําดับยอยท่ียาวท่ีสุดยังตางกันถึงเกือบสิบเทาตัว แต

อัลกอริทึมท่ีนําเสนอก็สามารถจัดกลุมใหกับลําดับยอยท้ังหมดไดอยางถูกตองครบถวน ดวยคาความ

ยาวท่ีใกลเคียงความยาวจริง ยกเวนความยาวของขอมูลกลุม Trace ซ่ึงคลาดเคลื่อนจากคาจริง

พอสมควรแตไมเกินเกณฑท่ีกําหนด จึงไมมีผลตอคา RI แตสงผลตอคา AoD และยังมีผลลัพธท่ีเกินมา

เล็กนอย (ขอมูลแบบสุมถูกจัดกลุม 3 ชุด) จึงสงผลใหคา 
1

F  ต่ําลง (ดังตารางท่ี 4.24) แตยังคงมีคาสูง

ท่ีสุดเม่ือเปรียบเทียบกับ SSTS Clustering 

 

ตารางท่ี 4.24 เปรียบเทียบคา Rand Index, AoD และ 
1

F  ของแตละอัลกอริทึม  

สําหรับขอมูลอนุกรมเวลานําเขาชุดท่ี 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 

 

จากผลการทดลองท้ังหมดในหัวขอนี้แสดงใหเห็นถึงขอไดเปรียบอยางชัดเจนของอัลกอริทึมท่ี

นําเสนอเหนือท้ังสองอัลกอริทึมท่ีนํามาเปรียบเทียบ ท้ัง SSTS Clustering และ MDL Clustering ซ่ึง

ไมสามารถดําเนินการจัดกัดกลุมอยางอิสระเชนนี้ได ในขณะท่ีอัลกอริทึมท่ีนําเสนอสามารถเลือกความ

ยาวท่ีเหมาะสม และดําเนินการจัดกลุมไดอยางแมนยํา สวนในประเด็นของผลลัพธท่ีไมไดคาดหวังนั้น

โดยท่ัวไปแลวเกิดข้ึนไดถาขอมูลแบบสุมมีขนาดยาว เม่ือเทียบกับความยาวท่ีอัลกอริทึมเลือกในการ

จัดกลุม หรืออีกแงหนึ่งอาจมองวาเปนปญหาเนื่องมาจากการกําหนดจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมท่ีไม

ถูกตองก็เปนได ท้ังนี้ปญหาเรื่องจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมเปนปญหาสําคัญของการจัดกลุมแบบลําดับ

ชั้นอยูแลว และสงผลตอผลลัพธไมวาขอมูลจะประกอบดวยลําดับยอยความยาวเดียวกันหรือแตกตาง 

Algorithm 

Measurement 
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5 บทที่ 5 

สรุปผลการวิจัย อภิปรายผลและขอเสนอแนะ 

งานวิจัยนี้เปนงานวิจัยแรกท่ีมองเห็นปญหาและนําเสนอออกมาในรูปแบบของการจัดกลุม

ลําดับยอยโดยปราศจากพารามิเตอร เพ่ือแกไขปญหาของการจัดกลุมลําดับยอยในปจจุบันซ่ึงตองการ

พารามิเตอรสําหรับกําหนดคาความยาวในการจัดกลุมสองประการ คือ 1. ปญหาเรื่องความยากในการ

กําหนดคาความยาวท่ีเหมาะสมใหกับขอมูลอนุกรมเวลาแตละชุด 2. ปญหาเรื่องการถูกจํากัดของ

ความยาวในการจัดกลุม ซ่ึงถูกจํากัดภายใตพารามิเตอรท่ีกําหนดลงไป ทําใหขาดอิสระในการจัดกลุม

อยางแทจริง โดยวิธีการท่ีนําเสนอคือการประยุกตใชอัลกอริทึมในการคนพบโมทีฟโดยปราศจาก

พารามิเตอรท่ีมีอยูในปจจุบันมาใชเปนเครื่องมือในการเลือกคาความยาวท่ีเหมาะสมของการจัดกลุมใน

ขอมูลแตละชุด ซ่ึงความยาวท่ีเลือกนี้อาจมีเพียงคาเดียวหรือหลายคาก็ได และแตละคาสามารถ

แตกตางกันมากเพียงใดก็ได โดยไรขอจํากัด ท้ังนี้ไดทําการทดลองเพ่ือสนับสนุนแนวคิดดังกลาว โดย

ทําการทดลองออกมาในสองกรณี คือ กรณีแรกใหขอมูลประกอบดวยลําดับยอยท่ีมีความยาวเทากัน 

และ กรณีท่ีสองใหขอมูลประกอบดวยลําดับยอยท่ีมีความยาวแตกตางกัน ซ่ึงผลการทดลองแสดงให

เห็นวาสําหรับกรณีแรก อัลกอริทึมท่ีนําเสนอนี้สามารถใหผลลัพธของการจัดกลุมท่ีใกลเคียงกับการจัด

กลุมดวยอัลกอริทึมกอนหนานี้ท่ีถึงแมจะถูกกําหนดคาความยาวในการจัดกลุมเปนคาความยาวจริงให

แลวก็ตาม และสําหรับกรณีท่ีสอง อัลกอริทึมท่ีนําเสนอสามารถใหผลลัพธท่ีเหนือกวาอัลกอริทึมท่ี

นํามาเปรียบเทียบอยางชัดเจน เพราะนอกจากจะไมตองกําหนดคาพารามิเตอรใด ๆ แลว ยังสามารถ

จัดกลุมใหกับลําดับยอยในขอมูลแตละชุดไดอยางอิสระ (จัดกลุมไดในหลากหลายความยาว โดยไมมี

ขอจํากัดระหวางความยาวท่ีแตกตางกัน) และแมนยํา โดยท่ีอัลกอริทึมท่ีนํามาเปรียบเทียบนั้นไม

สามารถทําได กลาวโดยสรุปคือ นอกจากอัลกอริทึมท่ีนําเสนอนี้จะสามารถทําการจัดกลุมใหกับลําดับ

ยอยไดโดยไมตองมีการกําหนดคาพารามิเตอรใด ๆ แลว ยังสามารถจัดกลุมใหกับลําดับยอยท่ีมีความ

ยาวแตกตางกันไดอยางแมนยําอีกดวย ซ่ึงถือวาประสบความสําเร็จและบรรลุตามจุดประสงคของ

งานวิจัยท่ีไดกําหนดไวในตอนตนทุกประการ โดยจะทําการสรุปและอภิปรายผลการวิจัย กอนท่ีจะ

กลาวถึง ขอจํากัดและขอเสนอแนะสําหรับงานวิจัยนี้ตอไปในหัวขอท่ี 5.1 และ 5.2 ตอไปตามลําดับ 
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5.1  สรุปและอภิปรายผลการวิจัย 

เปาหมายหลักของงานวิจัยนี้คือการกําจัดข้ันตอนในการกําหนดพารามิเตอรของคาความยาว

ในการจัดกลุมลําดับยอยท้ิงไป บนสมมติฐานท่ีวาการกําจัดข้ันตอนนี้ไปจะนําไปสูผลลัพธของการจัด

กลุมท่ีอิสระมากข้ึนได โดยปลอยใหภาระในการเลือกความยาวท่ีเหมาะสมในการจัดกลุมเปนของ

อัลกอริทึม ซ่ึงสามารถเลือกคาความยาวท่ีเหมาะสมสําหรับขอมูลแตละชุดได แมขอมูลจะ

ประกอบดวยลําดับยอยท่ีมีความยาวเพียงคาเดียวหรือหลากหลายคาความยาวก็ตาม ท้ังนี้เทคนิคท่ี

นํามาใชประกอบดวย การคนพบโมทีฟความยาวเหมาะสมสาหรับขอมูลอนุกรมเวลา ในงานวิจัย [13] 

และกระบวนการขัดเกลาโมทีฟท่ีนําเสนอในงานวิจัยนี้ จากนั้นจึงทําการจัดกลุมดวยอัลกอริทึมการจัด

กลุมในงานวิจัยนี้ซ่ึงปรับปรุงจากอัลกอริทึมท่ีมีในปจจุบันใหสามารถจัดกลุมลําดับยอยในหลากหลาย

คาความยาวได โดยมีลักษณะเปนการจัดกลุมแบบลําดับชั้น และพิจารณาจุดสิ้นสุดของการจัดกลุม 

จากการวิเคราะหกราฟคาความผิดพลาดของกลุม และสมมติฐานนี้ก็ไดรับการสนันสนุนจากผลการ

ทดลองวาสามารถทําไดจริงดวยผลลัพธท่ีแมนยํา แตสิ่งท่ีสังเกตไดจากการทดลองท้ังหมดนี้คือสิ่ง

สําคัญซ่ึงมีผลตอความแมนยําของการจัดกลุมลําดับยอยมาก คือ การกําหนดจุดสิ้นสุดของการจัดกลุม

ของอัลกอริทึม ดังท่ีไดกลาวถึงในบทท่ีแลววาเพียงการกําหนดจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมท่ีผิดพลาดไป

หนึ่งข้ันตอน ก็สามารถสงผลตอความแมนยําของผลลัพธในปริมาณมาก และวิธีท่ีใชอยูในปจจุบันยังไม

สามารถกําหนดจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมท่ีถูกตองไดดีเทาท่ีควร ท้ังนี้ปญหาเรื่องการกําหนดจุดสิ้นสุด

ท่ีเหมาะสมเปนปญหาท่ียาก นับวาเปนปญหาหลักและเปนหัวใจสําคัญของการทําการจัดกลุมแบบ

ลําดับชั้นมาตั้งแตอดีตถึงปจจุบัน และอยูนอกเหนือขอบเขตของงานวิจัยนี้ จึงไมไดนําเสนอวิธีในการ

แกปญหา 

5.2  ขอจํากัดและขอเสนอแนะ 

 เนื่องจากงานวิจัยนี้เปนงานวิจัยแรกท่ีนําเสนอวิธีการจัดกลุมลําดับยอยของขอมูลอนุกรม

เวลาโดยปราศจากพารามิเตอร จึงเปนการนําเสนอเพียงเฟรมเวิรคของอัลกอริทึมในเชิงปราศจาก

พารามิเตอร วาสามารถทําไดจริง โดยพ้ืนฐานของการจัดกลุมถอดแบบมาจากอัลกอริทึมท่ีมีอยูใน

ปจจุบัน (Selective Subsequence Time Series Clustering [7]) ท้ังในเรื่องของมาตรวัดความ

คลายคลึงกันระหวางลําดับยอยซ่ึงเปนระยะทางยุคลิด การหาคาเฉลี่ยแบบแอมพลิจูด รวมท้ังการ

กําหนดจุดสิ้นสุดของการจัดกลุมท่ีไดกลาวถึงในหัวขอท่ีแลว ซ่ึงเปนท่ีทราบดีสําหรับผูวิจัยในดานของ
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การทําเหมืองขอมูลอนุกรมเวลาวา ท้ังระยะทางยุคลิดและการเฉลี่ยแบบแอมพลิจูดนี้ไมสามารถให

ผลลัพธท่ีดีสําหรับขอมูลท่ีมีการบิดเบือน (Warp) ในหนวยเวลา (ดังภาพท่ี 5.1)  

 

 

ภาพท่ี 5.1 ตัวอยางขอมูลท่ีมีการบิดเบือนในหนวยเวลา 

 

โดยขอมูลดังกลาวนี้อาจมีการบิดเบือนในขนาดท่ีไมคงท่ี แตหากยิ่งบิดเบือนมากคาความแตกตาง

ระหวางระยะทางยุคลิดก็จะเพ่ิมข้ึนตามไปดวย ดังนั้นหากเปลี่ยนโครงสรางของการจัดกลุมดังกลาว 

โดยเปลี่ยนแปลงมาตรวัดมาใชไดนามิกไทมวอรปปง (Dynamic Time Warping) และเปลี่ยนแปลง

การหาคาเฉลี่ยเปนการเฉลี่ยแบบรูปราง (Shape-based Averaging) ซ่ึงใหผลลัพธดีกวากับขอมูล

ประเภทดังกลาว ก็อาจสงผลใหความแมนยําของผลลัพธในการจัดกลุมดียิ่งข้ึน แลกกับเวลาในการ

ประมวลผลท่ีมากข้ึน ในท่ีนี้เวลาท่ีใชในการประมวลของเฉพาะข้ันตอนการจัดกลุมนอยกวาเวลาใน

ข้ันตอนการคัดเลือกความยาวท่ีเหมาะสมมาก ๆ คิดเปน O(mn2) และ O(M2n2) เม่ือ m คือ ความ

ยาวของลําดับยอยท่ียาวท่ีสุดในการจัดกลุม M คือความยาวสุดทายของลําดับยอยกอนการหยุด

ประมวลผลในข้ันตอนการคัดเลือกความยาว และ n คือความยาวของขอมูลอนุกรมเวลานําเขา  

สําหรับขอจํากัดของการจัดกลุมดวยอัลกอริทึมท่ีนําเสนอ เนื่องจากพ้ืนฐานในการเลือกคา

ความยาวท่ีเหมาะสมในการจัดกลุมนั้นมาจากการคํานวณคาการประหยัดบิตดวยเทคนิค MDL ซ่ึง

ข้ึนอยูกับความคลายคลึงกันเริ่มตนของลําดับยอยภายในขอมูลอนุกรมเวลาท่ีนํามาพิจารณา ดังนั้น

สําหรับขอมูลอนุกรมเวลาท่ีมีความแตกตางกันระหวางลําดับยอยภายในอันเนื่องมาจากสัญญาณ
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รบกวนหรือปจจัยแวดลอมอ่ืน ๆ (ดังภาพท่ี 5.2) โดยท่ัวไปแลวอัลกอริทึมท่ีนําเสนอไมสามารถทําการ

จัดกลุมใหกับขอมูลประเภทนี้ไดดี 

 

 

ภาพท่ี 5.2 ตัวอยางขอมูลอนุกรมเวลาท่ีมีสัญญาณรบกวนจํานวนมาก 

 

แตหากมีความตองการท่ีจะทําการจัดกลุมขอมูลประเภทนี้จริง ๆ ก็สามารถทําไดโดยนําขอมูลนําเขา

ไปผานข้ันตอนในการลดสัญญาณรบกวน (Noise Reduction) หรือ การทําใหขอมูลหยาบลง 

(Discretization) เพ่ือเพ่ิมความคลายคลึงกันระหวางลําดับยอยภายในใหมากข้ึนกอนท่ีจะนํามาเปน

ขอมูลนําเขาในอัลกอริทึมท่ีนําเสนอ 
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