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บทที่ 1 

บทนํา 

  
 ในบทน้ีจะกลาวถึงความเปนมาและเหตุผลของโครงงาน วัตถุประสงคของโครงงาน ขอบเขตของ

โครงงาน ขั้นตอนในการดําเนินโครงงาน ประโยชนที่คาดวาจะไดรับ และโครงสรางของรายงาน โดยมี

รายละเอียดดังตอไปน้ี 

 

1.1 ความเปนมาและเหตผุล 

 

 ยีนที่สําคัญ (Essential genes) คือ ยีนที่สําคัญตอการดํารงชีวิตของสิ่งมีชีวิต ยีนที่สําคัญถือเปน

รากฐานของเซลลสิ่งมีชีวิต เซลลทุกเซลลจึงมียีนที่สําคัญอยูจํานวนหน่ึง การระบุยีนที่สําคัญไมเพียงแตจะเปน

ความตองการขั้นพ้ืนฐานสําหรับการอยูรอดของสิ่งมีชีวิต แตยังสําคัญสําหรับการคนหายีนของมนุษยและยา

ตานเช้ือแบคทีเรียและเช้ือโรคตางๆ อีกดวย แตดวยวิธีการทดลองในการระบุยีนที่สําคัญมีคาใชจายสูง มีหลาย

ขั้นตอน และใชเวลานาน การเก็บขอมูลของลําดับยีนและขอมูลการทดลองที่มีปริมาณมาก จึงมีการนําเสนอ

วิธีการจํานวนมากสําหรับการระบุโปรตีนที่สําคัญซึ่งเปนประโยชนสําหรับการคัดกรองเลือกยีนสําหรับศึกษา

เพ่ิมเติมในหองทดลอง เปนการลดคาใชจายในการทําการทดลองตอไป โดยวิธีการที่ทันสมัยที่สุดสําหรับการ

ระบุโปรตีนที่สําคัญโดยอาศัยการเรียนรูดวยเครื่องและคุณสมบัติโทโปโลยีของโครงขายปฏิสัมพันธระหวาง

โปรตีน ซึ่งช้ีใหเห็นถึงความกาวหนาและขอจํากัดของวิธีการปจจุบัน ในปจจุบันมีการสรางฐานขอมูลของยีนที่

สําคัญ (a database of essential genes: DEG ) [1] ทั้งหมดที่มีอยูในปจจุบันไว เพราะฉะน้ันการวิเคราะห

หายีนที่สําคัญจึงสามารถชวยในการตอบคําถามเก่ียวกับสิ่งที่เปนหนาที่พ้ืนฐานที่จําเปนตอการดํารงชีวิตของ

เซลลได 

 จากการศึกษาเกี่ยวกับการระบุยีนที่สําคัญในแบคทีเรียเพ่ือระบุเปาหมายยาที่มีประสิทธิภาพในการ 

ยับย้ังการเจริญเติบโตของแบคทีเรีย โดยใชคุณสมบัติลักษณะทางโทโปโลยีของโครงขายทางชีววิทยา [2] 

พบวาคุณสมบัติลักษณะทางโทโปโลยีหน่ึงที่นํามาใชคือ ความเปนศูนยกลาง (Centrality) ประกอบดวย  

ความเปนจุดศูนยกลางดีกรีหรือความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับ (Degree centrality), ความเปนจุด

ศูนยกลางโดยวัดจากความใกลชิด (Closeness centrality), ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากการคั่นกลาง 

(Betweenness centrality) และความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากเวกเตอรลักษณะเฉพาะ (Eigenvector 

centrality) ของโหนดยีนในโครงขายทางชีววิทยาที่ศึกษา ซึ่งจากการศึกษาดวยความเปนจุดศูนยกลางโดยวัด

จากระดับ เปนการคนหาวายีนใดบางที่เปนจุดศูนยกลางของการเช่ือมโยง (Hub) 



2 

 

 ซึ่งถือเปนตําแหนงที่มีอิทธิพลสูงสุดในโครงขาย วัดไดจากจํานวนเสนเช่ือมโยงทั้งหมดที่โยง

เปนโหนดยีนน้ัน โดยพบวาหากยีนตัวใดที่เปนจุดศูนยกลางของการเช่ือมโยง เปนไปไดวายีนน้ันเปน

ยีนที่สําคัญ [2] และ ความเปนศูนยกลาง อ่ืนๆมีแนวโนมในลักษณะเดียวกันดวย [2] จะเห็นไดวาการ

ใชคุณลักษณะทางโทโปโลยีของโหนดในโครงขายมีประสิทธิภาพเพียงพอที่จะใชระบุยีนที่สําคัญ 

โดยเฉพาะความเปนจุดศูนยกลางดีกรี อยางไรก็ตามโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนสามารถ

จําลองไดดวยกราฟถวงนํ้าหนัก ทําใหการพิจารณาดีกรีของโหนดสามารถพิจารณาดวยดีกรีแบบถวง

นํ้าหนัก และสามารถขยายการประยุกตใชกับการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด (𝑘-Nearest Neighbors 

Search (𝑘𝑁𝑁)) และการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน (Reverse 𝑘-Nearest Neighbors Search 

(𝑅𝑘𝑁𝑁))  ได 

 วิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน [3] เปนวิธีการหาโหนดเพ่ือนบานที่ไดรับอิทธิพลจาก

โหนดของขอมูลที่นํามาวิเคราะหในโครงขาย สําหรับโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนมีการศึกษา

และประยุกตใชในการอนุมานความสัมพันธระหวางโปรตีนและโรค โดยอาศัยการคนหาเพ่ือนบานใกล

ที่สุดผกผัน ใชเพ่ือระบุผลกระทบของโปรตีนที่สนใจตอโปรตีนอ่ืนในโครงขาย จากน้ันความสัมพันธ

ระหวางโปรตีนและโรคจะถูกอนุมานไดโดยใชวิธีทดสอบขอมูลทางสถิติ [4] 

ในงานวิจัยน้ี ผูดําเนินการจึงสนใจที่จะศึกษาและประยุกตใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผันเขามา

ชวยหายีนที่สําคัญในโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนในแบคทีเรีย โดยจะนําขอมูลโครงขาย

ปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนในแบคทีเรีย และขอมูลยีนที่สําคัญ มาวิเคราะหรวมกันเพ่ืออนุมานหายีน

หรือโปรตีนที่สําคัญตัวใหม ซึ่งจะเปนประโยชนตอการพัฒนายาตานเช้ือแบคทีเรียตอไปไดในอนาคต 

  

1.2 วัตถุประสงค 

 เพ่ือประยุกตใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผันบนโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนใน

การระบุยีนที่สําคัญในแบคทีเรีย  

 

1.3 ขอบเขตของงานวิจัย 

 1.3.1 สนใจศึกษาการระบุยีนที่สําคัญของแบคทีเรีย Escherichia coli เทาน้ัน 

 1.3.2 ขอมูลยีนที่สําคัญไดมาจาก DEG: a database of essential genes. 

 1.3.3 ขอมูลโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน STRING database 

 

 

 

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

 1.4.1 ศึกษาคนควาทฤษฎี 

 1.4.2 ศึกษางานวิจัยที่เกี่ยวของ 

 1.4.3 กําหนดแนวทางในการดําเนินการคนหาขอมูลและวิเคราะหขอมูล 

 1.4.4 สรางโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนของแบคทีเรีย 

 1.4.5 เขียนโปรแกรมเพ่ือระบุยีนที่สําคัญโดยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน 

 1.4.6 ประเมินประสิทธิภาพกับวิธีการอ่ืน 

 1.4.7 ปรับปรุงแกไขและอภิปรายผล 

 1.4.8 จัดทําเอกสารรายงานฉบับสมบูรณ 

ตารางการดําเนินงาน 

ขั้นตอนการดําเนินการ 
ป 2561 ป 2562 

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

1.ศึกษาคนควาทฤษฎี           

2.ศึกษางานวิจัยที่เกี่ยวของ          

3.กําหนดแนวทางในการดําเนินการ

คนหาขอมูลและวิเคราะหขอมูล 

         

 4.สรางโครงขายปฏิสัมพันธระหวาง

โปรตีนของแบคทีเรีย 

         

5.เขียนโปรแกรมเพ่ือระบุยีนที่สําคัญ

โดย วิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด

ผกผัน 

         

6.ประเมินประสิทธิภาพกับวิธีการอ่ืน          

7.ปรับปรุงแกไขและอภิปรายผล          

8. จัดทําเอกสารรายงานฉบับสมบูรณ          
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1.5. ประโยชนท่ีคาดวาจะไดรับ 

 ประโยชนตอนิสิตที่ทําโครงงาน 

  1. ไดความรูและความเขาใจเกี่ยวกับวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผันมาก 

     ย่ิงขึ้น 

  2. ไดความรูและความเขาใจเก่ียวกับการระบุยีนที่สําคัญบนโครงขายโปรตีนมาก   

     ย่ิงขึ้น 

  3. ไดเพ่ิมประสบการณการเขียนโปรแกรม R สําหรับการทํางานวิเคราะหขอมูลซึ่ง

     เปนที่นิยมในปจจุบัน 

  

 ประโยชนที่ไดจากโครงงานที่พัฒนาขึ้น 

  1. ไดวิธีการระบุยีนที่สําคัญบนโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนโดยการวิเคราะห

     ขอมูลผานวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน 

  2. สามารถนําแนวคิดที่ไดไปพัฒนาตอในการระบุยีนที่สําคัญของสิ่งมีชีวิตอ่ืนๆตอไป 

 

1.6. โครงสรางของรายงาน 

 รายงานฉบับน้ีจะกลาวถึงภาพรวมของการพัฒนาโครงงานน้ีตามลําดับดังน้ี 

 บทที ่2 ความรูพ้ืนฐานและทฤษฎีที่เกี่ยวของ ที่นํามาประยุกตใชในการทําโครงงาน 

 บทที ่3 จะกลาวถึงขั้นตอนการสรางโปรแกรมเพ่ือระบุยีนที่สําคัญโดยวิธีการคนหาเพ่ือนบาน 

  ที่สุดผกผัน 

 บทที ่4 เปนการเปรียบเทียบประสิทธิภาพกับวิธีการอ่ืน 

 บทที ่5 จะกลาวถึงขอสรุป และขอเสนอแนะระหวางการทําโครงงาน 
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บทที่ 2 

ความรูพื้นฐานและทฤษฎีบทที่เก่ียวของ 
 

 ความรูพ้ืนฐานและทฤษฎีบทที่เกี่ยวของที่ผูวิจัยนํามาประยุกตใชกับการดําเนินงานน้ัน ไดแก 

ความรูพ้ืนฐานทางคณิตศาสตร ยีนที่สําคัญ ความสัมพันธระหวางยีนและโปรตีน ปฏิสัมพันธระหวาง

โปรตีน ทฤษฎีกราฟ ความเปนศูนยกลาง  การคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด การคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด

ผกผัน และ คอนฟวชันเมทริกซ ซึ่งจะไดกลาวไวในบทน้ี 

 

2.1 ยีนท่ีสําคัญ  

 ยีนที่สําคัญคือยีนของสิ่งมีชีวิตที่มีความสําคัญตอการอยูรอด อยางไรก็ตามการเปนสิ่งจําเปน

น้ันขึ้นอยูกับสถานการณที่สิ่งมีชีวิตอาศัยอยู ตัวอยางเชนยีนที่สําคัญในการยอยแปงเปนสิ่งจําเปน

เฉพาะถาหากแปงเปนแหลงพลังงานเทาน้ัน ซึ่งในปจจุบันไดมีการพยายามในการระบุยีนที่สําคัญใน

การยอยแปงเหลาน้ันในการรักษาชีวิตโดยมีเง่ือนไขวาสารอาหารทั้งหมดน้ันยังคงมีอยู [1] การทดลอง

ดังกลาวนําไปสูขอสรุปวาจํานวนยีนที่สําคัญสําหรับแบคทีเรียอยูในลําดับประมาณ 250–300 ยีน

สําคัญเหลาน้ีเขารหัสโปรตีนเพ่ือรักษาเมตาบอลิซึมสวนกลางทําซ้ําดีเอ็นเอแปลยีนเขาสูโปรตีนรักษา

โครงสรางเซลลพ้ืนฐานและทําหนาที่เปนสื่อกลางในกระบวนการขนสงเขาและออกจากเซลล ยีนสวน

ใหญที่พบเปนยีนไมสําคัญ แตเปนยีนที่ไดเปรียบในการเลือกถายทอดและความแข็งแรงที่เพ่ิมมากขึ้น 

 วิธีการทดลองสําหรับการระบุยีนที่สําคัญในแบคทีเรีย เปนการศึกษาบนจีโนมของแบคทีเรีย 

โดยการใชการยับย้ังยีน ยีนที่ตองการศึกษาจะถูกลบออกจากจีโนมอยางเปนระบบ จากน้ันสังเกตการ

เจริญเติบโตของแบคทีเรียปกติ (Wild type) และแบคทีเรียที่ถูกลบยีนออก (Mutant) หากแบคทีเรีย

ที่ถูกลบยีนออกไมสามารถที่จะอยูรอดหรือเติบโตไดจะจัดเปนยีนที่สําคัญ 

  

2.2 ความสัมพันธระหวางยีนและโปรตีน 

 ยีนคือสวนหน่ึงของสายดีเอ็นเอซึ่งเปนโมเลกุลที่ประกอบดวยนิวคลีโอไทดสี่ชนิดเช่ือมตอกัน

เปนสายยาว ลําดับนิวคลีโอไทดสี่ชนิดน้ีคือขอมูลทางพันธุกรรมที่ถูกเก็บและมีการถายทอดใน

สิ่งมีชีวิต ดีเอ็นเอตามธรรมชาติอยูในรูปเกลียวคู โดยนิวคลีโอไทดบนแตละสายจะเปนคูสมซึ่งกันและ

กันกับนิวคลีโอไทดบนสายดีเอ็นเออีกสายหน่ึง แตละสายทําหนาที่เปนแมแบบในการสรางสายคูขึ้นมา

ไดใหม น่ีคือกระบวนการทางกายภาพที่ทําใหยีนสามารถจําลองตัวเอง และถายทอดไปยังรุนลูกได 

ลําดับของนิวคลีโอไทดในยีนจะถูกแปลออกมาเปนสายของกรดอะมิโน ประกอบกันเปนโปรตีน ซึ่ง

ลําดับของกรดอะมิโนที่มาประกอบกันเปนโปรตีนน้ันถายทอดออกมาจากลําดับของนิวคลีโอไทดบนดี

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

พันธุกรรม กรดอะมิโนแตละชนิดที่ประกอบขึ้นมาเปนโปรตีนชวยกําหนดวาสายโซของกรดอะมิโนน้ัน

จะพับมวนเกิดเปนโครงสรางสามมิติอยางไร โครงสรางสามมิติน้ีกําหนดหนาที่ของโปรตีนน้ัน ๆ ซึ่ง

โปรตีนมีหนาที่ในกระบวนการเกือบทั้งหมดของเซลลสิ่งมีชีวิต การเปลี่ยนแปลงที่เกิดกับดีเอ็นเอในยีน

ยีนหน่ึง อาจทําใหเกิดการเปลี่ยนแปลงลําดับกรดอะมิโนในโปรตีน เปลี่ยนโครงสรางโปรตีน เปลี่ยน

การทําหนาที่ของโปรตีน ซึ่งอาจสงผลตอเซลลและสิ่งมีชีวิตน้ัน ๆ ไดอยางมาก 

 

2.3 ปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน (Protein-protein interaction) 

 ความสัมพันธของยีนสามารถถูกแสดงออกในรูปแบบของปฏิสัมพันธกันของยีนในโครงขาย 

ลักษณะของโครงขายที่นิยมใชกัน คือ  ปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน กําหนดให 𝐺(𝑉,𝐸) แทนกราฟ ซึ่ง

ประกอบดวย V แทนเซตของโหนด และ E  ⊆  V × V แทนเซตของเสนเช่ือม ในที่น้ีหาก 𝐺(𝑉,𝐸) 

แทนโครงขายปฏิสัมพันธของโปรตีน โหนดของโครงขายจะหมายถึงโปรตีนและ เสนเช่ือมของ

โครงขายหมายถึงปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนน่ันเอง โดยโครงขายปฏิสัมพันธน้ีจะมีลักษณะเปนกราฟ

ไมระบุทิศทาง (Undirected graph) เพราะเสนเช่ือมน้ันแสดงเพียงปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน ยกเวน

บางงานวิจัย (Suratanee และคณะ, 2014) ที่ไดมีการกําหนดสถานะของเสนเช่ือมไวแตกตางกันเชน 

กําหนดใหเปนสถานะ activation และ inhibition ขอมูลปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนปจจุบันไดมาจาก

ขอมูลทางการทดลอง เชน yeast two-hybrid screening (Stelzl และคณะ, 2005) และ affinity 

capture mass spectrometry (Krogan และคณะ,2006). เปนตน ขอมูลเหลาน้ีไดถูกรวบรวมและ

เก็บไวเปนฐานขอมูล เชน HPRD (Prasad และคณะ, 2009), BIND (Liu และคณะ, 2007), STRING 

(Franceschini และคณะ, 2013) เปนตน โดยมีการแจกจายใหใชโดยไมเสียคาใชจายเพ่ือการศึกษา 

โดยพบวาฐานขอมูลสวนใหญน้ีจะมีขนาดใหญ กลาวคือจะมีจํานวนโหนดมากกวา 10,000 โหนดและ

เสนเช่ือมมากกวา 60,000 เสน 

  

2.4 ทฤษฎีกราฟ 

 กราฟ (Graph) เปนแบบจําลองทางคณิตศาสตรคิดคนโดยนักคณิตศาสตรชาว

สวิตเซอรแลนด เลออนฮารดออยเลอร (Leonhard Euler)  กราฟสามารถใชแทนปญหาในโลกของ

ความเปนจริง โดยจําลองปญหาดวยแผนภาพที่ประกอบดวยจุด (Point) หรือเรียกวาโหนด (Node) 

และเสนที่เช่ือมระหวางจุด 2 จุด หรือเสนเช่ือม (Edge) ตัวอยาง เชน แผนภาพแสดงเสนทางการบิน 

แผนภาพแสดงเสนทางรถไฟฟ าและวงจรไฟฟ า อีกทั้งปจจุบันยังมีการนําไปประยุกตใชในดานตาง ๆ 

อยางกวางขวาง เชน ปญหาดานจิตวิทยา ภาษาศาสตร เทคโนโลยีคอมพิวเตอรและเศรษฐศาสตรซึ่ง

https://th.wikipedia.org/wiki/%E0%B8%A3%E0%B8%AB%E0%B8%B1%E0%B8%AA%E0%B8%9E%E0%B8%B1%E0%B8%99%E0%B8%98%E0%B8%B8%E0%B8%81%E0%B8%A3%E0%B8%A3%E0%B8%A1
https://th.wikipedia.org/wiki/%E0%B8%A3%E0%B8%AB%E0%B8%B1%E0%B8%AA%E0%B8%9E%E0%B8%B1%E0%B8%99%E0%B8%98%E0%B8%B8%E0%B8%81%E0%B8%A3%E0%B8%A3%E0%B8%A1
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ในงานวิจัยฉบับน้ี กราฟถูกนํามาใชในการจําลองความสัมพันธของคํา ในขอความ โดยกราฟ (G) 

ประกอบดวยโหนดสมาชิก (𝑉) และเสนเช่ือมระหวางโหนด (𝐸)  แสดงดังสมการ 

 𝐺 =  (𝑉,𝐸)    (2.1) [5] 

โดยที่ 𝑉 เปนเซตจํากัดที่ไมเปนเซตวางของสมาชิกที่เรียกวาจุดยอด หรือ โหนด ; 𝐸 เปนเซตของเสน

เช่ือมระหวางโหนด 

  

2.5 ความเปนศูนยกลาง (Centrality) 

 การวัดคาความเปนศูนยกลางมีสามประเภท ไดแก ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับ

และความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากการคั่นกลาง 

 2.5.1 ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับ (Degree Centrality)   

 ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับ อยูบนพ้ืนฐานความคิดที่วาศูนยรวมกิจกรรมซึ่งจัด

วาเปนศูนยกลางในเครือขายน้ัน คือเหลาศูนยรวมกิจกรรมที่มีความเช่ือมโยงเปนสวนใหญกับศูนยรวม

กิจกรรมอ่ืนๆ กําหนดไดจากการนับ รวมจํานวนทิศทางของเสนเช่ือมโยงที่เขามาสูศูนยรวมกิจกรรม

น้ันๆ จากศูนยรวมกิจกรรมอ่ืนทั้งหมดใน เครือขาย ศูนยรวมกิจกรรมที่มีคาความเปนศูนยกลางสูง

ยอมถือวาเปนศูนยรวมกิจกรรมที่มีระดับของ กิจกรรมในเครือขายมากตามไปดวย (Wasserman & 

Faust 1994) ศูนยรวมกิจกรรมซึ่งมีความเช่ือมโยง กับศูนยรวมกิจกรรมอ่ืนๆ ในเครือขายเปนจํานวน

มากอาจอยูในตําแหนงที่เอ้ืออํานวยประโยชนใหแกศูนย รวมกิจกรรมตางๆ ได ขณะเดียวกันอาจจะมี

การพ่ึงพาตอศูนยรวมกิจกรรมอ่ืนๆ คอนขางนอยเพราะ สามารถเขาถึงทรัพยากรในเครือขายไดดีกวา 

(Hanneman & Riddle 2005) โดยสมการทางคณิตศาสตรของความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจาก

ระดับ คือ 

     𝑑(𝑖) = ∑ 𝑚𝑖𝑗𝑗     (2.2) [6] 

โดยที่ 𝑑(𝑖) คือ ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับของศูนยรวมกิจกรรม 𝑖 โดย 𝑚𝑖𝑗 = 1 

ถามีการเช่ือมตอระหวางศูนยรวมกิจกรรม 𝑖 และ  𝑗 หรือ 𝑚𝑖𝑗 = 0 ถาไมมีการเช่ือมตอระหวางกัน 
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 2.5.2 ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากการคั่นกลาง (Betweenness Centrality)  

 ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากการคั่นกลาง อยูบนสมมติฐานที่วาศูนยรวมกิจกรรมใดก็

ตามซึ่งอยูระหวางกลางการเช่ือมโยงของศูนยรวมกิจกรรมอ่ืนๆ ก็เปนเสมือนศูนยรวมกิจกรรม

ศูนยกลางของเครือขาย เพราะศูนยรวมกิจกรรมในตําแหนงน้ีสามารถควบคุมการมีปฏิสัมพันธของ

ศูนยรวมกิจกรรมตางๆ ที่มาเช่ือมโยงผานตัวเองได โดยสามารถสวมบทบาทผูควบคุมประตูแหง

ความสัมพันธ หรือทําการกีดขวางการติดตอจากสิ่งที่ไมพึงปรารถนา (Wasserman & Faust 1994) 

ซึ่งทําการวัดจากความเช่ือมโยงทางออมระหวางศูนยรวมกิจกรรมตางๆ ในเครือขาย การที่มีคาความ

เปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับสูงอาจหมายถึง "ภาวะซอนเรนจากผิวนอกของเครือขาย" 

(Durland & Fredericks 2005) ศูนยรวมกิจกรรมเหลาน้ีทาหนาที่คลายกับตัวกลางในการจัดสรร

อํานาจเพราะอยูบนวิถีซึ่งใหโอกาสแกศูนยรวมกิจกรรมอ่ืนๆ แมวาจะไมมีการเช่ือมตอโดยตรงก็ตาม 

(Durland & Fredericks 2005) โดยสมการทางคณิตศาสตรความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากการ

คั่นกลาง  คือ 

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

 

โดยที่ 𝑏(𝑖) คือ ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากการคั่นกลางของศูนยรวมกิจกรรม 𝑖  

         
 

 𝑔𝑗𝑘 คือจํานวนเสนทางที่สั้นที่สุดจากศูนยรวมกิจกรรม 𝑖 ไปสูศูนยรวมกิจกรรม 𝑗(𝑗, 𝑘 ≠ 𝑖) 

         𝑔𝑗𝑖𝑘 คือจํานวนเสนทางที่สั้นที่สุดจากศูนยรวมกิจกรรม 𝑖 ไปยังศูนยรวมกิจกรรม 𝑗 ที่ตองผาน 𝑖 
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2.6 การคนหาเพื่อนบานใกลที่สุด (𝑘-Nearest Neighbors Search (𝑘𝑁𝑁))   

 ขั้นตอนวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด เปนวิธีที่ใชในการจัดแบงคลาส โดยเทคนิคน้ีจะ

ตัดสินใจวา คลาสใดที่จะแทนเง่ือนไขหรือกรณีใหมๆ ไดบาง โดยการตรวจสอบจํานวนบางจํานวน 

(“𝑘” ในขั้นตอนวิธีการเพ่ือนบานใกลที่สุด) ของกรณีหรือเง่ือนไขที่เหมือนกันหรือใกลเคียงกันมาก

ที่สุด โดยจะหาผลรวม (Count Up) ของจํานวนเง่ือนไข หรือกรณีตางๆ สําหรับแตละคลาส และ

กําหนดเง่ือนไขใหมๆ ใหคลาสที่เหมือนกันกับคลาสที่ใกลเคียงกันมากที่สุด  

 ขั้นตอนวิธีการคนหาเพื่อนบานใกลที่สุด 

 การนําเทคนิคของขั้นตอนวิธีการเพ่ือนบานใกลที่สุดไปใชน้ัน เปนการหาระยะหางระหวางแต

ละตัวแปร (Attribute) ในขอมูล จากน้ันก็คํานวณคาออกมา ซึ่งวิธีน้ีจะเหมาะสําหรับขอมูลแบบ

ตัวเลข แตตัวแปรที่เปนคาแบบไมตอเน่ืองน้ันก็สามารถทําได เพียงแตตองการการจัดการแบบพิเศษ

เพ่ิมขึ้น อยางเชน ถาเปนเรื่องของสี เราจะใชอะไรวัดความแตกตางระหวางสีนํ้าเงินกับสีเขียว 

ตอจากน้ันเราตองมีวิธีในการรวมคาระยะหางของ Attribute ทุกคาที่วัดมาได เมื่อสามารถคํานวณ

ระยะหางระหวางเง่ือนไขหรือกรณีตางๆ ได จากน้ันก็เลือกชุดของเง่ือนไขที่ใชจัดคลาส มาเปนฐาน

สําหรับการจัดคลาสในเง่ือนไขใหมๆ ไดแลวเราจะตัดสินไดวาขอบเขตของจุดขางเคียงที่ควรเปนน้ัน 

ควรมีขนาดใหญเทาไร และอาจมีการตัดสินใจไดดวยวาจะนับจํานวนจุดขางเคียงตัวมันไดอยางไร โดย

ขั้นตอนวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดมีขั้นตอนโดยสรุป ดังน้ี 

 1. กําหนดขนาดของ 𝑘 (ควรกําหนดใหเปนเลขคี่) 

 2. คํานวณระยะหาง (Distance) ของขอมูลที่ตองการพิจารณากับกลุมขอมูลตัวอยาง 

 3. จัดเรียงลําดับของระยะหาง และเลือกพิจารณาชุดขอมูลที่ใกลจุดที่ตองการพิจารณาตาม

     จํานวน 𝑘 ที่กําหนดไว 

 4. พิจารณาขอมูลจํานวน 𝑘 ชุด และสังเกตวากลุม (class) ไหนที่ใกลจุดที่พิจารณาเปน   

    จํานวนมากที่สุด 

 5. กําหนด class ใหกับจุดที่พิจารณา โดยจัดใหเปน class เดียวกับ class ที่ใกลจุดพิจารณา

    มากที่สุด 

  

 สําหรับโครงขายปฏิสัมพันธโปรตีนระหวางโปรตีนการคนหา 𝑘𝑁𝑁 ถูกใชในการคนหาโปรตีน

ที่มีอิทธิพลตอโปรตีนที่สนใจ นํ้าหนักของโครงขายปฏิสัมพันธโปรตีนระหวาง โปรตีนคือคะแนนความ

เช่ือมั่นจากฐานขอมูล STRING ดังน้ันระยะทางที่เช่ือมตอระหวาง 2 โปรตีนจึงเปนการกลับกันของ

คะแนนความมั่นใจระหวาง 2 โปรตีน สูตรของการคนหา 𝑘𝑁𝑁 มีดังน้ี 
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 โดย 𝑑𝑖𝑠𝑡𝑎𝑛𝑐𝑒(𝑞, 𝑝) เปนระยะทางระหวางโปรตีน 𝑞 และ โปรตีน 𝑝 

               𝑑𝑖𝑠𝑡𝑎𝑛𝑐𝑒(𝑞, �̅�)เปนระยะทางระหวางโปรตีน 𝑞 และ โปรตีน �̅� 

                     𝑃  เปนเซตของโปรตีนทั้งหมดในโครงขาย 

               𝑘𝑁𝑁(𝑞) เปนเซตของโปรตีนเพ่ือนบานที่ใกลโปรตีน 𝑞 ที่สุด 𝑘 ตัว โดยที่ 

 

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

 

2.7 การคนหาเพื่อนบานใกลที่สุดผกผัน  (Reverse 𝑘-Nearest Neighbors Search (𝑅𝑘𝑁𝑁))  

 การคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผันเปนวิธีที่ใชในการจัดกลุมขอมูล  โดยการตรวจสอบความ

เปนเพ่ือนบานใกลเคียงของจุดที่สนใจที่มีตอขอมูลอ่ืนๆ และกําหนดเง่ือนไขใหมใหคลาสที่เหมือนกัน

กับคลาสที่ใกลเคียงกันมากที่สุด โดยปกติจะมีพารามิเตอร 𝑘 เพ่ือระบุจํานวนเพ่ือนบานที่ใกลเคียง

ที่สุดที่พิจารณาของโหนดที่สนใจ ดังน้ันเราจึงเรียกวา 𝑅𝑘𝑁𝑁 search โดยทั่วไป แนวคิดของการ

คนหาคือการคนหาโหนดใกลเคียงที่ไดรับอิทธิพลจากโหนดที่สนใจ สําหรับโครงขายปฏิสัมพันธโปรตีน

ระหวางโปรตีนการคนหา 𝑅𝑘𝑁𝑁 ถูกใชในการคนหาโปรตีนที่ไดรับอิทธิพลจากโปรตีนที่สนใจ 

นํ้าหนักของโครงขายปฏิสัมพันธโปรตีนระหวาง โปรตีนคือคะแนนความเช่ือมั่นจากฐานขอมูล 

STRING ดังน้ันระยะทางที่เช่ือมตอระหวาง 2 โปรตีนจึงเปนการกลับกันของคะแนนความมั่นใจ

ระหวาง 2 โปรตีน สูตรของการคนหา 𝑅𝑘𝑁𝑁 ของโปรตีนที่สนใจ 𝑞 มีดังน้ี 

 

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

 

 ซึ่ง 𝑝 ในเซตของ 𝑅𝑘𝑁𝑁(𝑞) เปนโปรตีนที่ไดรับอิทธิพลจากโปรตีน q ดังน้ันดวย

พารามิเตอร 𝑘 เดียวกัน 𝑅𝑘𝑁𝑁 และ 𝑘𝑁𝑁 ของโปรตีนที่สนใจจึงมีโปรตีนหลายชุด แทนที่จะคนหา

โปรตีน 𝑘  ที่ใกลเคียงที่สุดกับโปรตีนที่สนใจ  วิธีการ 𝑅𝑘𝑁𝑁 พยายามระบุชุดของโปรตีนที่โปรตีนที่

สนใจเปน 𝑘𝑁𝑁 ของชุดโปรตีนเหลาน้ัน ดังน้ัน 𝑅𝑘𝑁𝑁 จะใหโปรตีนที่มีขนาดเล็กลงเสมอในขณะที่ 

𝑘𝑁𝑁 จะใหโปรตีนที่ใกลเคียงที่สุด (หรือใกลเคียง) กับโปรตีนที่สนใจ ดวยวิธีการคนหาเพ่ือนบานที่

ใกลที่สุด 𝑘𝑁𝑁 ดังน้ันเพ่ือนบานที่ไมเก่ียวของที่อาจไมสงผลกระทบตอโปรตีนที่สนใจอาจรวมอยูและ

ทําใหความแมนยําในการทํานายลดลงได 
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2.8 คอนฟวชันเมทริกซ (Confusion Matrix)  

ตารางที่ 2.1  คอนฟวชันเมทริกซ 

 
 

ความหมายของคําตาง ๆ ในตาราง มีดังน้ี  

 True Positive (TP) คือ จํานวนของขอมูลจริงที่เปน Positive และแบบจําลองจําแนกวา

เปน Positive  

 True Negative (TN) คือ จํานวนของขอมูลจริงที่เปน Negative และแบบจําลองจําแนกวา

เปน Negative  

 False Positive (FP) คือ จํานวนของขอมูลจริงที่เปน Negative และแบบจําลองจําแนกวา

เปน Positive  

 False Negative (FN) คือ จํานวนของขอมูลจริงที่เปน Positive และแบบจําลองจําแนกวา

เปน Negative  

 โดยสามารถคํานวณคาตางๆ [8] เพ่ือนํามาเปรียบเทียบประสิทธิภาพดังน้ี 

 Accuracy คือ คาความถูกตอง เปน % คํานวณจาก (TP+TN) / (TP+TN+FP+FN) * 100  

 Precision คือ คาความแมนยํา เปน % คํานวณจาก TP / (TP+FP) * 100  

 Sensitivity คือ คาความไว เปน % คํานวณจาก TP / (TP+FN) * 100    

 Specificity คือ คาความจําเพาะ เปน % คํานวณจาก TN / (TN+FP) * 100   

  

 โดยคาความแมนยําจะบอกประสิทธิภาพของการจําแนกแตละคลาสวา ขอมูลที่แบบจําลอง

จําแนกน้ันมีความถูกตองแมนยํามากนอยเพียงใด ความไวจะมีประโยชนในการวินิจฉัยแยกกันผลลบ

ปลอม (false negative) เพราะวาการทดสอบย่ิงไวเทาไร โอกาสการไดผลลบ ที่ไมเปนจริงก็นอยลง

เทาน้ัน และดังน้ันถาความไวอยูที่ 100% โอกาสไดผลลบปลอมก็อยูที่ 0%  และความจําเพาะจะมี

ประโยชนในการยืนยันภาวะที่มี โดยกันผลบวกปลอม (false positive) เพราะวาการทดสอบย่ิง

จําเพาะเทาไร โอกาสการไดผลบวกที่ไมเปนจริง ก็นอยลงเทาน้ัน  
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บทที่ 3 

ข้ันตอนการดําเนินงาน 

 

ในบทที่ 3 จะอธิบายถึงรายละเอียดของวิธีการดําเนินงานในการทําวิจัยครั้งน้ี ต้ังแตการรวบรวมขอมูล 

การเตรียมขอมูลกอนการประมวลผล การสรางโมเดลการจําแนกประเภท  รวมไปถึงการเขียนคําสั่งภาษา R 

บางคําสั่งที่สําคัญตอการเปรียบเทียบวิธีการระบุยีนที่สําคัญบนโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนแตละวิธี 

3.1 การรวบรวมขอมูล 

 ผูจัดทําไดเก็บรวบรวมขอมูลโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนของแบคทีเรีย  Escherichia coli 

str. K-12 substr. MG1655_511145 จาก STRING database ซึ่งเปนฐานขอมูลหลักที่เปนทางการที่เก็บ

ขอมูลความสัมพันธระหวางโปรตีนแตละชนิด  ซึ่งความสัมพันธระหวางโปรตีนแตละรายการที่เก็บไวใน  

STRING database จะมีการใหคะแนน คะแนนเหลาน้ีเปนคะแนนที่แสดงถึงความเช่ือมั่น  ซึ่งมีคาต้ังแต 1 ถึง 

1000 ซึ่งหากโปรตีนสองชนิดมีคาความเช่ือมั่นมากจะแสดงถึงการที่โปรตีนสองชนิดมีความสัมพันธกันมาก   

ซึ่งผูจัดทําไดเลือกพิจารณาขอมูลที่มีคะแนนความเช่ือมั่นอยางนอย 900 หรือมีคะแนนความเช่ือมั่นอยางนอย 

90% เทาน้ัน 

โดยขอมูลโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน จะเก็บในลักษณะดังรูปตอไปน้ี 

 
 

 

รูปที่ 3.1 แสดงตัวอยางขอมูลโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน 

 

 

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

จากการพิจารณาขอมูลพบวา มีทั้งหมด 3 คอลัมน ประกอบดวย โปรตีนชนิดที่ 1 (protein1) โปรตีน

ชนิดที่ 2 (protein2)  และคะแนนความเช่ือมั่น (combined_score)  ซึ่งคะแนนความเช่ือมั่นในตารางจะมีคา

ต้ังแต 0 ถึง 1000 ซึ่งผูจัดทําไดเลือกพิจารณาเฉพาะความสัมพันธระหวางโปรตีนที่มีความเช่ือมั่น 90% ขึ้นไป

เทาน้ัน น่ันก็คือมีคะแนนความเช่ือมั่น (combined_score)  ต้ังแต 900 คะแนนขึ้นไป  

 เน่ืองจากการระบุยีนที่สําคัญบนโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน เปนการคํานวณที่ใชขอมูล

คอนขางมากและมีความซับซอน เพราะฉะน้ันโปรแกรมหน่ึงที่รองรับการคํานวณและจัดการขอมูลไดคือ 

RStudio ซึ่งเปนโปรแกรมที่ใชภาษา R ซึ่งทางสถิติใชกันอยางแพรหลาย สะดวกและไมเสียคาใชจาย 

นําขอมูลลงไปใน RStudio  เขียนคําสั่งโปรแกรม RStudio เพ่ือเลือกพิจารณาเฉพาะความสัมพันธ

ระหวางโปรตีนที่มีความเช่ือมั่น 90% ขึ้นไปเทาน้ัน จากรูปภาพที่ 3.2 แสดงตัวอยางคําสั่งในการเลือกชุดขอมูล

ปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนมีความเช่ือมั่น 90% ขึ้นไปเทาน้ัน 

 
รูปภาพที ่3.2 ตัวอยางคําสั่ง  

 

3.3 การสรางโมเดลการจําแนกประเภท (Classification Model Creation) 

 หลังจากน้ันนําชุดขอมูลโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนเขาในโปรแกรม  Rstudio เพ่ือนําไป

ทดสอบการสรางโมเดลการจําแนกประเภทดวยอัลกอริทึมแบบตางๆ ไดแก ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจาก

ระดับ, การคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด, การคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน 

 3.3.1 การระบุยีนที่สําคัญโดยใชความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับ (Degree Centrality)

 สรางโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนของแบคทีเรียดวยการใช โปรแกรม Rstudio จากขอมูลการ

เช่ือมโยงกับโปรตีนอ่ืนของโปรตีนที่สนใจ โดยถาโปรตีนใดมีความเช่ือมโยงกันคาเทากับ 1 ถาโปรตีนใดไมมี

ความเช่ือมโยงกันคาเทากับ 0 และนําคาที่ไดรวมออกมาเปนดีกรีรวมของโปรตีนสําหรับโปรตีนตัวอยางน้ันๆ  

จากรูปภาพที่ 3.3 แสดงตัวอยางคําสั่งในการหาดีกรีของโปรตีน 
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รูปภาพที ่3.3 แสดงตัวอยางคําสั่งในการหาดีกรีของโปรตีน 

 

รูปภาพที่ 3.4 แสดงตัวอยางผลคาดีกรีของโปรตีนแตละตัว  โดยแสดงเปน 2  คอลัมน ประกอบดวย 

ช่ือของโปรตีนแตละตัว และคาดีกรีของโปรตีนตัวน้ันๆ 

 
รูปภาพที ่3.4 แสดงตัวอยางดีกรีของโปรตีน 

 หลังจากไดผลลัพธของดีกรี ขั้นตอไปเปนการเขียนคําสั่งเพ่ือระบุยีนที่สําคัญโดยการตัดสินใจวาจะ

ทํานายเปนคลาสใดแบงเปน 3 วิธีคือ  

1) ขึ้นอยูกับวาถา ดีกรี มากกวาหรือเทากับ ควอไทลที่ 1 ของจํานวนดีกรีทั้งหมด จะระบุวาโปรตีน

ชนิดน้ันเปนโปรตีนที่สําคัญ 

2) ขึ้นอยูกับวาถา ดีกรี มากกวาหรือเทากับ ควอไทลที่ 2 ของจํานวนดีกรีทั้งหมด จะระบุวาโปรตีน

ชนิดน้ันเปนโปรตีนที่สําคัญ 

3) ขึ้นอยูกับวาถา ดีกรี มากกวาหรือเทากับ ควอไทลที่ 3 ของจํานวนดีกรีทั้งหมด จะระบุวาโปรตีน

ชนิดน้ันเปนโปรตีนที่สําคัญ 

  จากน้ันจะนําผลลัพธของการทํานายคลาสของยีนวาเปนยีนที่สําคัญหรือเปนยีนที่ไมสําคัญที่ไดไป

เปรียบเทียบกับผลการทดลองการระบุยีนที่สําคัญที่ไดจริงจากการทดลองในหองปฏิบัติการ เพ่ือวัด

ประสิทธิภาพและนําไปแสดงผลตอไป 
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 3.3.2 การระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพื่อนบานใกลที่สุด  

 ขั้นตอนวิธีการคนหาเพ่ือนบานที่ใกลสุดจะทําการจําแนกขอมูลที่ไดรับมาใหมโดยอางอิงจากขอมูลเดิม

ที่มีคุณสมบัติที่ใกลเคียงที่สุดจํานวน 𝑘 ตัวโดยจะมีขั้นตอนดังตอไปน้ี 

1. กําหนดขนาดของ 𝑘 

2. คํานวณระยะหาง (Distance) ระหวางแตละตัวแปร(Attribute) ของขอมูลที่ตองการพิจารณากับ

กลุมขอมูลตัวอยางโดยผูจัดทําไดเลือกตัวแปร(Attribute) ที่นํามาคํานวณคือความเปนจุด

ศูนยกลางโดยวัดจากระดับ (Degree Centrality) และความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากการ

คั่นกลาง (Betweenness Centrality)  

3. จัดเรียงลําดับของระยะหาง และเลือกพิจารณาชุดขอมูลที่ใกลจุดที่ตองการพิจารณาตามจํานวน 𝑘 

ที่กําหนดไว 

4. พิจารณาขอมูลจํานวน 𝑘 ชุด และสังเกตวากลุม (class) ไหนที่ใกลจุดที่พิจารณาเปนจํานวนมาก

ที่สุด 

5. กําหนด class ใหกับจุดที่พิจารณา โดยการตัดสินจวาจะระบุเปนคลาสใด ขึ้นอยูกับวา neighbors 

เปน essential มากกวา 25% ของจํานวน Neighbor ทั้งหมด เน่ืองจากขอมูลจริงจากการทดลอง

โปรตีนที่เปนโปรตีนที่สําคัญพบประมาณ 10% ของยีนทั้งหมด ดังน้ันหากเราพบวาโปรตีนที่

พิจารณามีเพ่ือนบานใกลเคียงเปนโปรตีนที่สําคัญมากกวา 25% ของจํานวน Neighbor ทั้งหมด 

จึงถือวามีโอกาสที่จะเปนโปรตีนที่สําคัญสูง 

 ซึ่งผูจัดทําไดคํานวณโดยการเขียนคําสั่งในโปรแกรม Rstudio จากรูปภาพที่ 3.5 แสดงตัวอยางคําสั่ง

ในการหาเพ่ือนบานใกลที่สุด  
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รูปภาพที ่3.5 แสดงตัวอยางคําสั่งในการหาเพ่ือนบานใกลที่สุด 

 จากน้ันจะนําผลลัพธของการทํานายคลาสของยีนวาเปนยีนที่สําคัญหรือเปนยีนที่ไมสําคัญที่ไดไป

เปรียบเทียบกับผลการทดลองการระบุยีนที่สําคัญที่ไดจริงจากการทดลองในหองปฏิบัติการ เพ่ือวัด

ประสิทธิภาพและนําไปแสดงผลตอไป 

 3.3.3  การระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพื่อนบานใกลที่สุดผกผัน   

 ใหระยะทางเปนระยะทางระหวางโปรตีน 2 ตัวและให 𝑃 เปนกลุมโปรตีนในโครงขาย และเพ่ือน

บานที่ใกลที่สุดของโปรตีน 𝑞 คือโปรตีนที่มีระยะทางใกลเคียงที่สุดกับโปรตีน 𝑞 สามารถหาไดจาก 𝑅𝑘𝑁𝑁(𝑞) 

ซึ่งไดกลาวไวแลวในสมการ 2.5 

 โดยกําหนด class ใหกับจุดที่พิจารณา 𝑞 โดยการตัดสินใจวาจะระบุเปนคลาสใดขึ้นอยูกับวาจุดที่

สนใจ 𝑞 เปน neighbors ของโปรตีนอ่ืนซึ่งเปน essential มากกวา  25% ของจํานวนโปรตีน ที่ 𝑞 ไปเปน 

neighbor ทั้งหมด เน่ืองจากขอมูลจริงจากการทดลองโปรตีนที่เปนยีนที่สําคัญพบประมาณ 10% ของโปรตีน

ทั้งหมด ดังน้ันหากเราพบวาโปรตีนที่พิจารณาเปนเพ่ือนบานใกลเคียงของโปรตีนที่สําคัญมากกวา 25% ของ

จํานวน Neighbor ทั้งหมด จึงถือวามีโอกาสที่จะเปนโปรตีนที่สําคัญสูง 

 

 ซึ่งผูจัดทําไดคํานวณโดยการเขียนคําสั่งในโปรแกรม  Rstudio จากรูปภาพที่ 3.6 แสดงตัวอยางคําสั่ง

ในการหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน  
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รูปภาพที ่3.6 แสดงตัวอยางคําสั่งในการหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน 

 

 จากน้ันจะนําผลลัพธของการทํานายคลาสของยีนวาเปนยีนที่สําคัญหรือเปนยีนที่ไมสําคัญที่ไดไป

เปรียบเทียบกับผลการทดลองการระบุยีนที่สําคัญที่ไดจริงจากการทดลองในหองปฏิบัติการ เพ่ือวัด

ประสิทธิภาพและนําไปแสดงผลตอไป 
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บทที่ 4 

ผลการดําเนินงาน 

 
 บทที่ 4 จะกลาวถึงผลการดําเนินงาน ซึ่งมีอยูดวยกัน 4 สวนหลัก ๆ คือ ผลที่ไดจากการระบุยีนที่

สําคัญโดยใชความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับ ผลที่ไดจากการระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพ่ือน

บานใกลที่สุด ผลที่ไดจากการระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน และผลการระบุยีนที่

สําคัญดวยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดและการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ที่คา 𝑘 = 1, 2, … , 100 

 

1) ผลการระบยุีนที่สาํคญัโดยใชความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับ  

 ผลจากการดําเนินงานพบวาจะไดผลลัพธดังนี ้  

 1.1) เมื่อใช ควอไทลที่ 1 เปนตัววัด  

 

ตารางที่ 4.1 คอนฟวชันเมทริกซของผลการระบุยนีทีส่าํคัญโดยใชความเปนจุดศนูยกลางโดยวัดจากระดับ

เม่ือใช ควอไทลที่ 1 เปนตัววัด 

 

 Predicted Class 

Essential Nonessential 

Actual Class 

 

Essential 427 68 

Nonessential 1781 384 

 

 ผลการดําเนินงานจะได ผลลัพธความถูกตอง 30.49% คาความแมนยํา 19.34% คาความไว 86.26% 

และคาความจําเพาะ 17.74% 

 

 1.2) เม่ือใช ควอไทลที่ 2 เปนตัววัด  

 

ตารางที่ 4.2 คอนฟวชันเมทริกซของผลการระบุยนีทีส่าํคัญโดยใชความเปนจุดศนูยกลางโดยวัดจากระดับ

เม่ือใช ควอไทลที่ 2 เปนตัววัด 

 Predicted Class 

Essential Nonessential 

Actual Class 

 

Essential 312 183 

Nonessential 1120 1045 
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 ผลการดําเนินงานจะได ผลลัพธความถูกตอง  51.02% คาความแมนยํา  21.79% คาความไว  

63.03% และคาความจําเพาะ 48.27% 

 

 1.3) เม่ือใช ควอไทลที่ 3 เปนตัววัด  

 

ตารางที่ 4.3 คอนฟวชันเมทริกซของผลการระบุยนีทีส่าํคัญโดยใชความเปนจุดศนูยกลางโดยวัดจากระดับ

เม่ือใช ควอไทลที่ 3 เปนตัววัด 

 

 Predicted Class 

Essential Nonessential 

Actual Class 

 

Essential 175 320 

Nonessential 505 1660 

 

 ผลการดําเนินงานจะได ผลลัพธความถูกตอง 68.98% คาความแมนยํา  25.74% คาความไว  

35.35% และคาความจําเพาะ 76.67% 

 

2) ผลการระบุยีนท่ีสําคญัโดยใชการคนหาเพื่อนบานใกลท่ีสุด 

 

ตารางที่ 4.4 คอนฟวชันเมทริกซของผลการระบุยนีทีส่าํคัญโดยใชการคนหาเพื่อนบานใกลทีสุ่ด 

 Predicted Class 

Essential Nonessential 

Actual Class 

 

Essential 216 279 

Nonessential 986 1179 

 

 จากการระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด ที่พารามิเตอร 𝑘 = 50 ผลการดําเนินงาน

จะไดผลลัพธดังน้ี  ผลลัพธความถูกตอง 52.44%  คาความแมนยํา 17.97%  คาความไว 43.64% และคา

ความจําเพาะ 54.46% 
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3) ผลการระบุยีนท่ีสําคญัโดยใชการคนหาเพื่อนบานใกลท่ีสุดผกผัน 

 

ตารางที่ 4.5 คอนฟวชันเมทริกซของผลการระบุยนีทีส่าํคัญโดยใชการคนหาเพื่อนบานใกลทีสุ่ดผกผัน 

 Predicted Class 

Essential Nonessential 

Actual Class 

 

Essential 203 292 

Nonessential 460 1705 

 

 จากการระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ที่พารามิเตอร 𝑘 = 50 ผลการ

ดําเนินงานจะไดผลลัพธดังน้ี  ผลลัพธความถูกตอง 71.73% คาความแมนยํา 30.62% คาความไว  41.01% 

และคาความจําเพาะ 78.75% 

 

ตารางที่ 4.6 ผลการระบุยีนที่สําคัญดวยวิธีตางๆ 

 Degree Centrality 

ควอไทลที ่1 ควอไทลที ่2 ควอไทลที ่3 

Accuracy(%) 30.49 51.02 68.98 

precision(%) 19.34 21.79 25.76 

sensitivity(%) 86.26 63.03 35.35 

specificity(%) 17.74 48.27 76.67 
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4) ผลการระบุยีนท่ีสําคญัดวยวิธีการคนหาเพื่อนบานใกลท่ีสุดและการคนหาเพื่อนบานใกล

ท่ีสุด ผกผัน ท่ีคา 𝒌 = 1, 2, … , 100 

 4.1 ) คาความถูกตองโดยวิธีการคนหาเพือ่นบานใกลทีสุ่ดและการคนหาเพื่อนบานใกลที่สุดผกผนั 

ที่คา k = 1, 2, … , 100 

 
กราฟที่ 4.1 แสดงผลคาความถูกตองโดยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สดุและการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด

ผกผัน ที่คา 𝑘 = 1, 2, … , 100 

 ผลการดําเนินงานจะไดวาวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน มีคาความถูกตองมากกวาวิธีการ

คนหาเพ่ือนบานใกลทีสุ่ด ทุกคา 𝑘 = 1, 2, … , 100 

  4.2 ) คาความแมนยําโดยวิธีการคนหาเพือ่นบานใกลทีสุ่ดและการคนหาเพื่อนบานใกลที่สุดผกผนั 

ที่คา 𝑘 = 1, 2, … , 100 

 
กราฟที่ 4.2 แสดงผลคาความแมนยําโดยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สดุและการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด

ผกผัน ที่คา 𝑘 = 1, 2, … , 100 
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 ผลการดําเนินงานจะไดวาวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน มีคาความแมนยํามากกวาวิธีการ

คนหาเพ่ือนบานใกลทีสุ่ด ทุกคา  𝑘 = 1, 2, … , 100 

  

 4.3 ) คาความไวโดยวิธีการคนหาเพื่อนบานใกลทีสุ่ดและการคนหาเพื่อนบานใกลที่สุดผกผัน ทีค่า 

𝒌 = 1, 2, … , 100 

 

 
กราฟที่ 4.3 แสดงผลคาความไวโดยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลทีสุ่ดและการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ที่

คา 𝑘 = 1, 2, … , 100 

  

 ผลการดําเนินงานจะไดวาวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด มีคามีคาความไวมากกวาวิธีการคนหา

เพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ที่คา 𝑘 = 1, 2, … , 100 ทั้งหมด 81 วิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน มีคา

ความไวมากกวาวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด ที่คา 𝑘 = 1, 2, … , 100 ทั้งหมด 19 คา  
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 4.4 ) คาความจําเพาะโดยวิธีการคนหาเพื่อนบานใกลที่สุดและการคนหาเพื่อนบานใกลทีสุ่ด 

ผกผัน ทีค่า 𝒌 = 1, 2, … , 100 

 

 
 กราฟที่ 4.4 แสดงผลคาความจําเพาะโดยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สดุและการคนหาเพ่ือนบาน

ใกลทีสุ่ดผกผัน ที่คา 𝑘 = 1, 2, … , 100 

  

 ผลการดําเนินงานจะไดวาวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน มีคาความจําเพาะมากกวาวิธีการ

คนหาเพ่ือนบานใกลทีสุ่ด ทุกคา 𝑘 = 1, 2, … , 100 
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บทที่ 5 

 ขอสรุปและขอเสนอแนะ 
   

 ในบทน้ีจะสรุปผลจากบทที ่4 คือ วิเคราะหผลหลังจากการดําเนินคําสั่งของโปรแกรมตาง ๆ เรียบรอย 

แลวนํามาสูขอสรุปวาอยางไร ซึ่งจะแบงออกเปน 2 สวนใหญ ๆ  

 

5.1 ขอสรุป  

 จากการระบุยีนที่สําคัญดวยชุดขอมูลทดสอบพบวา วิธีการระบุยีนที่สําคัญที่มีคาความถูกตองมาก

ที่สุด เปน 74.02% คือวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ที่พารามิเตอร 𝑘 = 60 วิธีการระบุยีนที่สําคัญที่มี

คาความแมนยํามากที่สุด เปน 41.01% คือวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ที่พารามิเตอร 𝑘 = 23  

วิธีการระบุยีนที่สําคัญที่มีคาความไวมากที่สุด เปน 86.26% คือการระบุยีนที่สําคัญโดยใชความเปนจุด

ศูนยกลางโดยวัดจากระดับเมื่อใช ควอไทลที่ 1 เปนตัววัด วิธีการระบุยีนที่สําคัญที่มีคาความจําเพาะมากที่สุด 

เปน 83.46%  คือการระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ที่พารามิเตอร 𝑘 = 8 และ

จากการทดสอบพบวาวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน มีคาความถูกตอง คาความแมนยํา และคา

ความจําเพาะ มากกวาวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด ทุกคา 𝑘 = 1, 2, … , 100 และวิธีการคนหาเพ่ือนบาน

ใกลที่สุด มีคาความไวมากกวาวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ที่คา 𝑘 = 1, 2, … , 100 ทั้งหมด 81 คา  

 ดังน้ันสามารถสรุปผลไดวา การระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน มี

ประสิทธิภาพในการระบุยีนที่สําคัญมากที่สุด เน่ืองจากมีคาความถูกตอง คาความแมนยํา และคาความจําเพาะ 

มากกวาวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด ทุกคา 𝑘 = 1, 2, … , 100 และวิธีการระบุยีนที่สําคัญโดยใชความเปน

จุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับ 

 

5.2 ขอเสนอแนะจากการทําโครงงานนี้ 

 1. ควรระบุยีนที่สําคัญโดยใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ที่พารามิเตอร 𝑘 อ่ืนๆเพ่ือนํามา

 เปรียบเทียบประสิทธิภาพที่คา 𝑘 ตางๆ 

 2. สามารถนําแนวคิดที่ไดไปพัฒนาตอในการระบุยีนที่สําคัญของสิ่งมีชีวิตอ่ืนๆตอไปได 
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ภาคผนวก ก 

แบบเสนอหัวขอโครงงาน รายวชิา 2301399 Project Proposal 

ปการศึกษา 2561 

ช่ือโครงงาน (ภาษาไทย) การคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผันสําหรับการระบุยีนที่สําคัญบนโครงขาย 

                                       ปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน 

ช่ือโครงงาน (ภาษาอังกฤษ)      Reverse  nearest neighbors search for identification of bacteria's             

                                      essential genes in protein-protein interaction network 

อาจารยที่ปรึกษา ผศ.ดร. กิติพร พลายมาศ    

ผูดําเนินการ  น.ส. นัยขวัญ ไชยศรี  เลขประจําตัวนิสิต 5833528723 

สาขาวิชา คณิตศาสตร ภาควิชาคณิตศาสตรและวิทยาการคอมพิวเตอร 

 คณะวิทยาศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย 

__________________________________________________________________________________________________________ 

 

หลักการและเหตุผล 

 ยีนที่สําคัญ (essential genes) คือยีนที่สําคัญตอการดํารงชีวิตของสิ่งมีชีวิต ยีนที่สําคัญถือเปน

รากฐานของเซลลสิ่งมีชีวิต เซลลทุกเซลลจึงมียีนที่สําคัญอยูจํานวนหน่ึง การระบุยีนที่สําคัญไมเพียงแตจะเปน

ความตองการขั้นพ้ืนฐานสําหรับการอยูรอดของสิ่งมีชีวิต แตยังสําคัญสําหรับการคนหายีนของมนุษยและยา

ตานเช้ือแบคทีเรียและเช้ือโรคตางๆ อีกดวย วิธีการทดลองในการระบุยีนที่สําคัญมีคาใชจายสูง มีหลายขั้นตอน 

และใชเวลานาน ดวยการเก็บขอมูลของลําดับยีนและขอมูลการทดลองที่มีปริมาณมาก จึงมีการนําเสนอวิธีการ

จํานวนมากสําหรับการระบุโปรตีนที่สําคัญซึ่งเปนประโยชนสําหรับการคัดกรองเลือกยีนสําหรับศึกษาเพ่ิมเติม

ในหองทดลอง เปนการลดคาใชจายในการทําการทดลองตอไป โดยวิธีการที่ทันสมัยที่สุดสําหรับการระบุ

โปรตีนที่สําคัญโดยอาศัยการเรียนรูดวยเครื่องและคุณสมบัติโทโปโลยีของโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน 

ซึ่งช้ีใหเห็นถึงความกาวหนาและขอจํากัดของวิธีการปจจุบัน ในปจจุบันมีการสรางฐานขอมูลของยีนที่สําคัญ  

(a database of essential genes: DEG ) [1] ทั้งหมดที่มีอยูในปจจุบันไว เพราะฉะน้ันการวิเคราะหหายีนที่

สําคัญจึงสามารถชวยในการตอบคําถามเกี่ยวกับสิ่งที่เปนหนาที่พ้ืนฐานที่จําเปนตอการดํารงชีวิตของเซลลได 

 จากการศึกษาเก่ียวกับการระบุยีนที่สําคัญในแบคทีเรียเพ่ือระบุเปาหมายยาที่มีประสิทธิภาพในการ

ยับย้ังการเจริญเติบโตของแบคทีเรีย โดยใชคุณสมบัติลักษณะทางโทโปโลยีของโครงขายทางชีววิทยา [2] 

พบวาคุณสมบัติลักษณะทางโทโปโลยีหน่ึงที่นํามาใชคือ ความเปนศูนยกลาง(Centrality) ประกอบดวย ความ

เปนจุดศูนยกลางดีกรีหรือความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากระดับ (Degree Centrality), ความเปนจุด

ศูนยกลางโดยวัดจากความใกลชิด(Closeness Centrality), ความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากการคั่นกลาง 

(Betweenness Centrality) และความเปนจุดศูนยกลางโดยวัดจากเวกเตอรลักษณะเฉพาะ(Eigenvector 

Centrality) ของโหนดยีนในโครงขายทางชีววิทยาที่ศึกษา ซึ่งจากการศึกษาดวยความเปนจุดศูนยกลางโดยวัด
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จากระดับ (Degree Centrality) เปนการคนหาวายีนใดบางที่เปนจุดศูนยกลางของการเช่ือมโยง (Hub) ซึ่งถือ

เปนตําแหนงที่มีอิทธิพลสูงสุดในโครงขาย วัดไดจากจํานวนเสนเช่ือมโยงทั้งหมดที่โยงเปนโหนดยีนน้ัน โดย

พบวาหากยีนตัวใดที่เปนจุดศูนยกลางของการเช่ือมโยง (Hub) เปนไปไดวายีนน้ันเปนยีนที่สําคัญ [2] และ 

ความเปนศูนยกลาง (Centrality) อ่ืนๆมีแนวโนมในลักษณะเดียวกันดวย [2] จะเห็นไดวาการใชคุณลักษณะ

ทางโทโปโลยีของโหนดในโครงขายมีประสิทธิภาพเพียงพอที่จะใชระบุยีนที่สําคัญ โดยเฉพาะความเปนจุด

ศูนยกลางดีกรี อยางไรก็ตามโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนสามารถจําลองไดดวยกราฟถวงนํ้าหนัก ทําให

การพิจารณาดีกรีของโหนดสามารถพิจารณาดวยดีกรีแบบถวงนํ้าหนัก และสามารถขยายการประยุกตใชกับ

การคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด (k-Nearest Neighbors search (kNN)) และการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุด

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

 วิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน [3] เปนวิธีการหาโหนดเพ่ือนบานที่ไดรับอิทธิพลจากโหนด

ของขอมูลที่นํามาวิเคราะหในโครงขาย สําหรับโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนมีการศึกษาและประยุกตใช

ในการอนุมานความสัมพันธระหวางโปรตีนและโรค โดยอาศัยการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน ใชเพ่ือระบุ

ผลกระทบของโปรตีนที่สนใจตอโปรตีนอ่ืนในโครงขาย จากน้ันความสัมพันธระหวางโปรตีนและโรคจะถูก

อนุมานไดโดยใชวิธีทดสอบขอมูลทางสถิติ [4] 

ในโครงงานน้ี ผูดําเนินการจึงสนใจที่จะศึกษาและประยุกตใชการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผันเขา

มาชวยหายีนที่สําคัญในโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนในแบคทีเรีย โดยจะนําขอมูลโครงขายปฏิสัมพันธ

ระหวางโปรตีนในแบคทีเรีย และขอมูลยีนที่สําคัญ มาวิเคราะหรวมกันเพ่ืออนุมานหายีนหรือโปรตีนที่สําคัญตัว

ใหม ซึ่งจะเปนประโยชนตอการพัฒนายาตานเช้ือแบคทีเรียตอไปไดในอนาคต 

 

วัตถุประสงค 

เพ่ือคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผันบนโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนในการระบุยีนที่สําคัญใน

แบคทีเรีย  
 

ขอบเขตของโครงงาน 

1. สนใจศึกษาการระบุยีนที่สําคัญของแบคทีเรีย Escherichia coli เทาน้ัน 

2. ขอมูลยีนที่สําคัญไดมาจาก DEG: a database of essential genes. 

 3. ขอมูลโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน STRING database 
 

 

 

 

 

 

 

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

 

ก. แผนการศึกษา 

1. ศึกษาคนควาทฤษฎี 

2. ศึกษางานวิจัยที่เกี่ยวของ 

3. กําหนดแนวทางในการดําเนินการคนหาขอมูลและวิเคราะหขอมูล 

4. สรางโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนของแบคทีเรีย 

5. เขียนโปรแกรมเพ่ือระบุยีนที่สําคัญโดยวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน 

6. ประเมินประสิทธิภาพกับวิธีการอ่ืน 

7. ปรับปรุงแกไขและอภิปรายผล 

8. จัดทําเอกสารรายงานฉบับสมบูรณ 

 

ข. ระยะเวลาที่ศึกษา 

ขั้นตอนการดําเนินการ 
ป 2561 ป 2562 

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

1.ศึกษาคนควาทฤษฎี           

2.ศึกษางานวิจัยที่เกี่ยวของ          

3.กําหนดแนวทางในการดําเนินการคนหา

ขอมูลและวิเคราะหขอมูล 

         

 4.สรางโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีน

ของแบคทีเรีย 

         

5.เขียนโปรแกรมเพ่ือระบุยีนที่สําคัญโดย 

วิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผัน 

         

6.ประเมินประสิทธิภาพกับวิธีการอ่ืน          

7.ปรับปรุงแกไขและอภิปรายผล          

8. จัดทําเอกสารรายงานฉบับสมบูรณ          
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ประโยชนท่ีคาดวาจะไดรับ 

ก. ประโยชนดานความรูและประสบการณตอนิสิต 

1. ไดความรูและความเขาใจเกี่ยวกับวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผันมากย่ิงขึ้น 

2. ไดความรูและความเขาใจเกี่ยวกับการระบุยีนที่สําคัญบนโครงขายโปรตีนมากย่ิงขึ้น 

3. ไดเพ่ิมประสบการณการเขียนโปรแกรม R สําหรับการทํางานวิเคราะหขอมูลซึ่งเปนที่นิยม 

   ในปจจุบัน 

 ข. ประโยชนที่ไดจากโครงงานที่พัฒนาขึ้น 

1. ไดวิธีการระบุยีนที่สําคัญบนโครงขายปฏิสัมพันธระหวางโปรตีนโดยการวิเคราะหขอมูล  

   ผานวิธีการคนหาเพ่ือนบานใกลที่สุดผกผันได 

2. สามารถนําแนวคิดที่ไดไปพัฒนาตอในการระบุยีนที่สําคัญของสิ่งมีชีวิตอ่ืนๆตอไปได 

 

อุปกรณและเครื่องมือท่ีใช 

ก. ฮารดแวร 

1. คอมพิวเตอร 

2. อุปกรณจัดเก็บขอมูลสํารอง  

3. กระดาษ A4 

ข. ซอฟตแวร 

1. โปรแกรม R 

2. โปรแกรม Microsoft Word 
 

งบประมาณ 

1. คาอุปกรณจัดเก็บขอมูลสํารอง 2500 บาท. 

2. คากระดาษ A4 400 บาท. 

3. คาเขาเลมโครงงาน 600 บาท 

4. คาถายเอกสาร 400 บาท 

5. Handy Drive 16 GB 500 บาท 

6. คาปริ้นสงาน 600 บาท 

รวมทั้งสิ้น 5,000 บาท 
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ภาคผนวก ข 

ขอมูลโปรแกรม R 

 

1. ขอมูลเก่ียวกับภาษา R และโปรแกรม R Studio  

1.1 ภาษา R  

R เปนภาษาโปรแกรมที่ใชสําหรับการประมวลผลทางดานสถิติและแสดงผลทางดานกราฟฟกตาง ๆ 

ตัวโปรแกรมน้ันมีใชกันอยางแพรหลายซึ่งคลายกับภาษาอีกภาษาหน่ึงที่ใชกันกวางขวางเชนกัน น่ันคือภาษา S 

ซึ่งถูกพัฒนาจากทางหองวิจัยเบล (Bell Laboratories) โดย จอหน แชมเบอรส (John Chambers) และคณะ 

ในทางการศึกษาและงานวิจัยงานตาง ๆ นิยมใชภาษา R ขอดีของภาษาน้ีคือ เปนฟรีแวรที่สามารถบรรจุลง 

(Download) คอมพิวเตอรไดทั่วไป และสามารถหาวิธีแกไขตาง ๆ ไดงายหากเจอสถานการณผิดปกติทาง

โปรแกรม  

1.2 RStudio  

RStudio เปนโปรแกรมตอประสานที่ถูกรวบรวมและพัฒนาขึ้นจาก R ซึ่งประกอบไปดวยหลาย ๆ 

สวนซึ่งจะกลาวในหัวขอถัดไป ทางโปรแกรมน้ันมีชุดคําสั่งสําเร็จจรูปที่สนับสนุนการคํานวณทางสถิติคอนขาง

เยอะและรวมไปถึงงานในโครงงานครั้งนี ดวย จึงทําใหการใชงานน้ันมีความสะดวกและเปนที่นิยมมากกวา

แบบภาษา R  

1.3 หนาตางของ RStudio  

หลังจากที่ลงโปรแกรมเปนทีเ่รียบรอยแลว พอเขาหนาโปรแกรมก็จะพบกับหนาตางที่ใชปฏิบัติงานซึ่ง

ประกอบดวย 4 สวนหลัก ๆ ไดแก  

• มุมซายลาง: สวนเฝาคุม (Console window) เปนสวนที่ใชในการดําเนินงานคําสั่งตาง ๆ 

เมื่อกด Enter ตัวโปรแกรมจะดําเนินการคําสั่งที่ถูกเขียนไวทันที โดยสามารถเขียนรหสัหรือคําสั่ง 

ตาง ๆ ตรงตัวพรอม (prompt) คือ “>”  

• มุมบนซาย: หนาตางแกไข (Script window) เปนสวนที่ใชพิมพหรือแกไขคําสั่งและรหสั 

ตาง ๆ โดยที่โปรแกรมจะไมดําเนินการจนกวาจะสั่ง นอกจากน้ียังสามารถเรียกคําสั่งเกาออกมา

ตรวจสอบได หรือแสดงผลของตารางงานได  

• มุมขวาบน: พ้ืนที่ทํางาน (Workspace) เปนสวนที่จะเก็บประวัติการทํางานและชุดคําสั่งหรือ

แฟมงานเอาไวสามารถเรียกดูได และเก็บช่ือตัวแปร ชนิดของตัวแปร ขนาดและความยาว  

• มุมลางขวา: แฟมงาน / จอแสดงผลกราฟหรือ แผนภาพ / คําแนะนําชุดคําสั่งสําเร็จรูป / ตัว

ชวยหาขอมูล  

 

 

 



34 
 

 

 
 

 

รูปภาพที ่1: หนาตางของ RStudio 

 
1.4 สัญลักษณที่ใชบอยในโปรแกรม 

สัญลักษณ ความหมาย 

a <− b นําคา b เก็บลงใน a 

a : b ลําดับจํานวนเต็มตั งแต a ถึง b 

a$b ขอมูล b จาก a 

c(a,b) เวกเตอร a,b 

a[b] ดึงขอมูล a ที่มเีง่ือนไข b 

a[,b] ดึงแถวแนวต้ัง b ของขอมูล a 

#a หมายเหตุ 

& และ 

NA ไมมีขอมูล 

ตารางที่ 1: สญัลักษณที่ใชในคําสั่ง 
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1.5 รหัสและคาสั่งตาง ๆ ที่ใชในโครงงาน 

 

 

คําอธิบาย 

เริ่มตนใชงาน 

 

 

คําอธิบาย 

อานไฟลคั่นดวยเครื่องหมายจุลภาค 

 

 

คําอธิบาย 

อานไฟลที่คั่นดวยเครื่องหมายอัฒภาค 

 

 

คําอธิบาย 

อานในไฟลที่มีตัวคั่น 

 

 

คําอธิบาย 

สราง Matrix  โดย nrow และ ncol คือจํานวนของแถวและคอลัมนตามลําดับ 

 

 

คําอธิบาย 

เปนการจัดเก็บขอมูล ซึ่งเปนขอมูลแบบตาราง 

 

 

คําอธิบาย 

ติดต้ังและทําการ load package 

 

 

คําอธิบาย 

แสดงของมูลในรูปแบบฮิสโตแกรม 

library() 

read_csv () 

read_csv2 () 

read_delim () 

matrix(nrow = 1, ncol = 1) 

data.frame() 

install.packages() 

hist() 
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คําอธิบาย 

จะแสดงความยาวของอ็อบเจ็กตหน่ึง 

 

 

คําอธิบาย 

ใหช่ือของแถว 

 

 

คําอธิบาย 

เช่ือมเมทริกซตามลักษณะของจํานวนแถว 

 

 

คําอธิบาย 

เช่ือมเมทริกซตามลักษณะของจํานวนคอลัมน 

 

 

คําอธิบาย 

ควอรไทลของ y ตามควอรไทลของ x 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

length() 

row.names() 

rbind() 

cbind() 

qqplot(x, y) 



37 
 

ภาคผนวก ค  

คําสั่งตาง ๆ ในภาษา R 

 

 

 

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

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

View(string.data) 

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

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

 
 

 

 

Deg <- degree(net) 

 

hist(Deg) 

 

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

lab_ess$Name = row.names(lab_ess) 

 

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

names(SelQ3) 

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

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

head(df1) 

 

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

names(nonSelQ3) 

โหลดข้อมูลและเลือกข้อมูลที่จะนํามาทดสอบ 

การระบุยีนท่ีสําคัญโดยใชความเปนจุดศูนยกลางโดยวดัจากระดับและสรางคอนฟวเมทริกซจากผล

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

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

head(dfn1) 

 

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

 

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

head(acc_Q3) 

 

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

 

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

names(SelQ2) 

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

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

head(df2) 

 

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

names(nonSelQ2) 

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

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

head(dfn2) 

 

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

 

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

head(acc_Q2) 

 

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

names(SelQ1) 

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

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

head(df3) 

 

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

names(nonSelQ1) 

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

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

head(dfn3) 

 

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

 

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

head(acc_Q1) 

 

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

 

 

 

 

library(igraph) 

 

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

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

 

#View(string.data) 

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

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

#remove multiple edges 

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

 

 

#Finding properties of network 

#Degree 

#Node <- V(net)$name 

Deg <- degree(net) 

 

#Betweenness 

bw <- betweenness(net, directed = F) 

names(bw) 

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

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

head(df4) 

 

# Import known essential protein data 

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

material-5.txt") 

 

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

database 

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

lab_dat$Name = 

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

properties 

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

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

understand 

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

 

#Crate dataframe of protein name and its degree. 

Deg_df = data.frame(Deg) 

Deg_df$Name = row.names(Deg_df) 

 

#Crate dataframe of protein name and its bw. 

BW_df = data.frame(bw) 

BW_df$Name = row.names(BW_df) 

 

#Combine 3 dataframe with same "Name" 

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

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

 

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

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

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

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

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

then we can drop it. 

 

##Data preparation for kNN 

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

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

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

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

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

select 80% of index from pos_dat 

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

select 80% of index from neg_dat 

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

the index that we randomly select 

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

and the rest is test set. 

 

alldata <- rbind(train,test) 

 

#### my knn   #### 

 

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

 

#data <- test[,1:2] 

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

data <- alldata[,1:2] 

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

 

 

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

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

class <- as.numeric(class) 

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

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

 

 

 

library(igraph) 

 

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

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

 

#View(string.data) 

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

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

#remove multiple edges 

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

 

 

#Finding properties of network 

#Degree 

#Node <- V(net)$name 

Deg <- degree(net) 

 

#Betweenness 

bw <- betweenness(net, directed = F) 

names(bw) 

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

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

head(df4) 

 

การระบุยนีทีส่าํคัญโดยใชการคนหาเพื่อนบานใกลทีสุ่ดผกผันและสรางคอนฟวเมทริกซจากผลการทดสอบ 
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# Import known essential protein data 

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

material-5.txt") 

 

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

database 

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

lab_dat$Name = 

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

 

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

properties 

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

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

understand 

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

 

#Crate dataframe of protein name and its degree. 

Deg_df = data.frame(Deg) 

Deg_df$Name = row.names(Deg_df) 

 

#Crate dataframe of protein name and its bw. 

BW_df = data.frame(bw) 

BW_df$Name = row.names(BW_df) 

 

#Combine 3 dataframe with same "Name" 

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

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

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

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

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

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

then we can drop it. 

 

##Data preparation for kNN 

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

and 

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

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

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

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

select 80% of index from pos_dat 

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

select 80% of index from neg_dat 

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

the index that we randomly select 

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

and the rest is test set. 

 

alldata <- rbind(train,test) 

 

#### my rknn  #### 

 

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

 

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

data <- alldata[,1:2] 

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

 

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

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

class <- as.numeric(class) 

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

 

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

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

 

 

getNeighbors <- function(data, k) 

{ 

  dmatrix <- dist(data) 

  ele <- row.names(data) 

   

  nb <- NULL 

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

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

    slist <- slist[-1] 

    if(is.null(slist)){ 

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

    }else{ 

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

    } 

  } 

  return(nb)   

script.R 
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} 

 

getReNeighbors <- function(data, k){ 

  knb <- getNeighbors(data, k) 

  ele <- row.names(data) 

   

  rnb <- NULL 

  for(e in ele){ 

    listrn <- NULL 

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

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

      if(length(fl) > 0){ 

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

      } 

    } 

    #print(listrn) 

    if(is.null(listrn)){ 

      rnb[[e]] <- NA  

    }else{ 

      rnb[[e]] <- listrn 

    } 

  } 

  return(rnb)  

} 

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

  knb <- getNeighbors(data, k) 

  ele <- row.names(data) 

   

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

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

      score <- 0 

    }else{ 

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

    } 

    #print(i) 

    #print(score) 

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

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

      cls[i] <- 1 

    }else{ 

      cls[i] <- 0 

    } 

  } 

  names(cls) <- ele 

  return(cls) 

} 

 

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

  rnb <- getReNeighbors(data, k) 

  ele <- row.names(data) 

   

  cls <- NULL 

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

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

      score <- 0 

    }else{ 

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

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

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

      cls[i] <- 1 

    }else{ 

      cls[i] <- 0 

    } 

  } 

  names(cls) <- ele 

  return(cls) 

} 

 

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

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

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

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

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

   

  cmat <- matrix( 

    c(TP, FN,  

      FP, TN), 

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

    byrow = TRUE, # fill matrix by rows 

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

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

   

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

  sens <- TP/(TP+FN) 

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

 

  perf <- list(cmat = cmat, 

               accuracy = acc, 

               sensitivity = sens, 

               specificity = spec, 

               precision = prec) 

  return(perf) 

} 
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ภาคผนวก ง 

ผลการระบุยีนที่สําคัญดวยวิธีการคนหาเพื่อนบานใกลที่สุดและการคนหาเพื่อนบาน

ใกลที่สุด ผกผัน ที่คา k = 1,2,…,100 

 

คา k 
Accuracy Precision Sensitivity Specificity 

rkNN kNN rkNN kNN rkNN kNN rkNN kNN 

1 65.44 51.54 22.79 37.67 34.77 43.84 82.01 53.30 

2 68.53 46.43 23.11 18.37 29.70 54.55 77.41 44.57 

3 63.87 41.95 22.91 18.95 39.80 64.65 69.38 36.77 

4 73.53 49.89 23.54 16.10 18.79 40.20 86.05 52.10 

5 71.39 52.74 30.03 18.14 40.40 43.84 78.48 54.78 

6 63.11 44.51 22.54 17.75 31.52 54.55 75.24 42.21 

7 65.08 41.73 23.73 17.93 39.60 59.60 70.90 37.64 

8 72.44 48.91 25.10 15.82 24.24 40.40 83.46 50.85 

9 70.00 46.99 24.37 16.53 29.09 45.66 79.35 47.30 

10 67.78 45.98 23.92 17.06 33.54 49.29 75.61 45.22 

11 65.86 44.10 23.89 17.92 38.18 55.96 72.19 41.39 

12 72.48 50.45 26.72 17.00 27.47 42.83 82.77 52.19 

13 71.05 49.40 26.25 17.49 30.71 50.12 80.28 44.23 

14 68.72 47.33 25.11 17.55 34.34 49.49 76.58 46.83 

15 66.65 45.75 24.68 17.97 38.59 53.74 73.07 43.93 

16 72.82 49.92 28.77 16.60 29.49 42.02 82.73 51.73 

17 71.05 48.27 27.05 16.85 32.73 45.25 79.82 48.96 

18 69.77 47.86 27.25 18.10 37.37 51.11 77.18 47.11 

19 68.46 47.37 27.13 19.24 41.21 57.17 74.69 45.13 

20 72.26 51.02 27.71 17.21 30.51 42.83 81.80 52.89 

21 71.17 50.15 27.85 17.26 34.55 44.24 79.54 51.50 

22 70.56 49.02 28.57 18.22 38.79 50.30 77.83 48.73 

23 69.14 45.71 41.01 18.05 75.57 54.14 77.73 43.79 

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

26 69.59 46.28 27.57 17.39 38.99 50.30 76.58 45.36 

27 68.20 45.00 27.30 17.73 42.26 53.74 74.04 43.00 

28 71.88 50.23 28.38 17.08 33.54 43.43 80.65 51.78 

29 70.68 49.70 27.77 17.70 35.96 46.67 78.61 50.39 

30 69.77 47.29 27.71 17.72 38.79 50.30 76.86 46.61 

31 68.27 46.05 26.95 18.07 41.21 53.74 74.46 44.30 

32 71.58 52.44 27.84 17.70 33.13 42.63 80.37 54.69 

33 70.64 51.65 27.80 18.13 36.16 45.45 78.52 53.07 

34 69.77 50.64 27.58 18.39 38.38 48.08 76.95 51.22 

35 68.38 49.66 26.68 18.27 40.00 49.09 74.87 49.79 

36 71.95 52.67 29.26 17.52 35.76 41.62 80.23 55.20 

37 71.50 51.17 29.55 17.79 38.38 44.45 79.08 52.61 

38 70.34 49.21 28.70 17.43 40.00 46.26 77.27 49.88 

39 69.51 48.87 28.47 18.13 42.22 49.70 75.75 48.68 

40 71.84 52.89 28.90 17.10 35.15 39.80 80.23 55.89 

41 71.65 51.95 29.73 17.46 38.38 42.42 79.26 54.13 

42 70.60 51.65 28.99 17.92 49.89 40.00 77.60 53.26 

43 70.23 51.24 29.29 18.38 42.42 47.07 76.58 52.19 

44 72.44 53.46 29.69 17.04 35.15 38.79 80.97 56.81 

45 71.80 52.41 29.60 16.80 37.37 39.39 79.68 55.38 

46 71.88 51.99 30.63 17.63 40.40 43.03 79.08 54.04 

47 71.35 51.04 30.51 17.92 42.22 45.25 78.01 52.61 

48 72.93 53.80 30.83 17.11 36.57 38.59 81.25 57.27 

49 72.37 52.67 30.77 17.29 38.79 40.81 80.05 55.38 

50 71.73 52.44 30.62 17.97 41.01 43.64 78.75 54.46 

51 70.86 51.20 29.94 18.01 42.22 45.66 77.41 52.57 

52 73.87 54.29 32.82 17.49 38.59 39.19 81.94 57.74 

53 73.35 53.72 32.63 17.94 40.61 41.62 80.83 56.49 

54 72.48 53.57 31.68 18.54 41.41 44.04 79.58 55.75 

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

57 72.71 53.72 31.75 17.88 40.61 41.41 80.05 56.54 

58 71.39 53.27 30.03 18.31 40.40 43.64 78.76 53.27 

59 71.20 52.93 32.99 17.93 38.38 39.80 82.17 58.34 

60 74.02 54.89 32.99 18.64 43.43 45.45 77.55 54.64 

61 73.27 54.44 32.18 17.91 39.34 40.40 81.02 57.64 

62 72.48 53.98 31.40 18.22 40.40 42.22 79.81 56.67 

63 71.88 53.57 30.80 18.86 41.01 45.25 78.94 55.47 

64 73.57 55.26 32.13 18.26 37.78 40.40 81.76 58.66 

65 73.23 54.92 32.01 18.35 38.99 41.21 81.06 58.06 

66 73.12 54.36 32.37 18.87 40.81 44.04 80.51 56.72 

67 72.52 53.65 31.90 18.68 42.02 44.44 79.49 55.75 

68 72.74 54.74 30.70 18.03 36.97 40.40 80.92 58.01 

69 72.74 54.51 31.45 18.45 39.39 42.22 80.37 57.32 

70 71.77 53.68 30.12 18.26 39.19 42.82 79.21 56.17 

71 71.73 53.27 30.73 18.83 41.41 45.66 78.66 55.01 

72 73.16 55.04 31.47 18.51 37.58 41.62 81.29 58.11 

73 72.59 54.55 31.07 18.74 38.79 43.23 80.32 57.14 

74 72.26 54.40 31.10 19.05 40.40 44.65 79.54 56.63 

75 71.58 54.21 30.61 19.34 41.62 46.06 78.43 56.07 

76 73.05 55.23 31.44 18.87 37.98 42.63 81.06 58.11 

77 72.37 55.00 30.83 19.05 38.99 43.64 80.00 57.60 

78 71.50 54.62 29.92 18.90 39.60 44.04 78.80 57.04 

79 71.17 53.91 30.12 18.84 41.62 44.65 77.92 56.03 

80 71.95 61.69 29.53 20.16 36.57 35.76 80.05 67.62 

81 71.65 55.08 29.86 18.64 38.79 42.02 79.17 58.06 

82 70.90 54.66 29.15 18.79 41.21 44.04 77.18 55.89 

83 72.71 54.92 31.52 17.88 39.80 39.60 80.23 58.43 

84 70.49 53.68 29.23 18.58 41.21 44.04 77.18 55.89 

85 71.92 60.23 30.43 19.30 39.60 35.75 79.31 65.82 

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

88 72.18 60.98 30.89 19.73 40.00 35.76 79.54 66.74 

89 71.84 66.68 30.82 19.69 41.21 36.16 78.84 66.28 

90 70.98 60.49 29.72 19.78 41.01 36.77 77.83 65.91 

91 70.83 59.55 29.96 19.90 42.42 38.79 77.32 64.30 

92 71.47 60.68 30.18 19.15 40.61 34.55 78.52 66.65 

93 71.09 60.34 29.97 19.30 41.41 35.56 77.88 66.00 

94 70.83 60.23 30.01 19.83 42.63 37.38 77.27 65.45 

95 69.89 59.81 28.75 19.85 41.82 38.18 76.30 64.75 

96 70.71 61.54 28.61 19.59 38.38 34.34 78.11 67.76 

97 70.53 60.68 28.78 19.42 39.60 35.35 77.60 66.47 

98 70.26 60.38 28.80 19.72 40.61 36.77 77.04 65.77 

99 69.92 59.85 28.61 19.68 41.21 37.58 76.49 64.94 

100 71.43 62.56 29.65 20.49 38.99 35.15 78.85 68.82 
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