
การร้จำโปรโมเตอร์โดยใช้เทคนิคการเลือกด้วยวิธีทางสถิติจากการแทนด้วยเคออสเกมส์

นางสาวอรวรรณ ตินนังวัฒนะ

วิทยานิพนธ์นี้เป็นส่วนหนึ่งของการศึกษาตามหลักสูตรปริญญาวิทยาคาสตรดุษฎีบัณฑิต 

สาขาวิชาวิทยาการคอมพิวเตอร์ ภาควิชาคณิตศาสตร์

คณะวิทยาศาสตร์ จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย 

ปีการศึกษา 2548 

ISBN 974-53-2756-5 

ลิขสิทธิ้ของจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย



STATISTICAL FEATURE SELECTION FROM CHAOS GAME REPRESENTATION 

FOR PROMOTER RECOGNITION

Miss Orawan Tinnungwattana

A Dissertation Submitted in Partial Fulfillment of the Requirements 

for the Degree of Doctor of Philosophy Program in Computer Science 

Department of Mathematics 

Faculty of Science 

Chulalongkorn University 

Academic year 2005 

ISBN 974-53-2756-5

4 8 1 7 7 2



Thesis Title 

By

Field of Study 

Thesis Advisor

STATISTICAL FEATURE SELECTION FROM CHAOS GAME 

REPRESENTATION FOR PROMOTER RECOGNITION 

Miss Orawan Tinnungwattana 

Computer Science

Professor Chidchanok Lursinsap, Ph.D.

Accepted by the Faculty of Science, Chulalongkorn University in Partial 

Fulfillment of the Requirements for the Doctor’s Degree

Dean of the Faculty of Science

(Professor Piamsak Menasveta, Ph.D.)

THESIS COMMITTEE

...........' Chairman 

(Associate Professor Peraphon Sophatsathit, Ph.D.)

............................... โ ' . . ^ โ ...................Thesis Advisor

(Professor Chidchanok Lursinsap, Ph.D.)

A  A -  M h............................................................... Member

(Associate Professor Boonserm Kijsirikul, Ph.D.)

A  A A Member

(Rath Pichyangkura, Ph.D.

0 . • c
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