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บทคัดยอ 
 

ความแมนยําการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสเปนงานสําคัญในงานวิจัยการ
วิเคราะหสายพันธุกรรม วิทยานิพนธน้ีจึงนําเสนอแบบจําลองการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัส
โดยใชวิธี TF-IDF และโครงขายประสาทเทียม (The TF-IDF and Neural Networks Approach 
for Translation Initiation Site Prediction: TF-IDF-NN-TIS) เพ่ือเพ่ิมคาความถูกตองการ
ทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัส ซ่ึงแบบจําลองแบงสายพันธุกรรมเปนสายพันธุกรรมยอย จากน้ัน
สรางลักษณะเฉพาะโดยใชเทคนิค n-แกรม ทั้งในสวนอัพสตรีมและดาวนสตรีมแยกจากกัน 
กําหนดคาลักษณะเฉพาะดวยคา TF-IDF เลือกลักษณะเฉพาะดวยเทคนิคการเลือก
ลักษณะเฉพาะสหสัมพันธ ประเมินผลการทดสอบแบบไขวเปลี่ยน k  กลุม โดยแบบจําลองที่
นําเสนอมี 5 ขั้นตอน คือ 1) การแบงสายพันธุกรรม 2) การสรางลักษณะเฉพาะ n-แกรม 3) การ
เลือกลักษณะเฉพาะ 4) การสรางลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส และ 5) การทํานายผลลัพธ 
วิทยานิพนธน้ีไดทําการพัฒนาโปรแกรมโดยใชภาษา MATLAB ชุดขอมูลที่ใชในการทดลอง
ประกอบดวย ชุดขอมูล Vertebrate ชุดขอมูล Arabidopsis thaliana และชุดขอมูล TIS+50    
ผลการทดลองแสดงใหเห็นวาแบบจําลองที่นําเสนอมีประสิทธิภาพในการทํานายจุดเร่ิมตนการ
แปลรหัส โดยใหคาความถูกตองสูงกวางานวิจัยที่ศึกษากอนหนา และใชเวลาในการทํางานนอย 
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ABSTRACT 
 

The precise prediction of translation initiation site is an important task for 
the analysis of genomic sequence. This study aims to increase the accuracy for the 
prediction of translation initiation site using a TF-IDF-NN-TIS model (The TF-IDF and 
Neural Networks Approach for Translation Initiation Site Prediction). This study deals 
with segment genome sequence to subsequence. Then the study creates feature using      
n-gram techniques for both upstream and downstream. Determining feature value uses 
TF-IDF approach and feature selection by correlation-based feature selection method. 
Evaluation prediction results use k-fold cross validation. The TF-IDF-NN-TIS composes 
of 5 steps; step 1) sequence segmentation, step 2) feature generation with n-gram 
technique, step 3) feature selection, step 4) feature generation from consensus pattern, 
and step 5) translation initiation sites prediction. MATLAB has been used for the 
developing of the program. This study performs experiments on three different datasets 
that are Vertebrate, Arabidopsis thaliana, and TIS+50. The experimental result indicates 
that the proposed model has the good efficiency of translation initiation site prediction 
that the accuracy received has higher value than the previous studied with less 
processing time. 
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บทที่ 1 
 

บทนํา 
 
 

ปจจุบันคอมพิวเตอรไดเขามามีบทบาทในการพัฒนาและชวยเพิ่มประสิทธิภาพ
การทํางานของมนุษยโดยเฉพาะอยางยิ่งงานทางดานวิทยาศาสตรชีวภาพ ปญหาสําคัญของงาน
ทางดานวิทยาศาสตรชีวภาพที่เก่ียวของกับขอมูลพันธุศาสตร และอณูชีววิทยา คือ ใชเวลาการ
ทํางานในหองปฏิบัติการ (Wet Lab) นาน ใชงบประมาณในการวิจัยสูง มีขั้นตอนในการศึกษาที่
ซับซอน และตองการความชํานาญของผูเชี่ยวชาญเฉพาะดาน เพ่ือใหไดขอมูลหรือผลการศึกษา
ที่ตองการ จึงไดมีการนําศาสตรทางดานชีวสารสนเทศศาสตร (Bioinformatics) เขามาชวยใน
ขั้นตอนการดําเนินงานในหองปฏิบัติการ ชีวสารสนเทศศาสตรเปนสาขาที่ใชความรูจาก
คณิตศาสตร สถิติ สารสนเทศ และวิทยาการคอมพิวเตอร เพ่ือแกปญหาทางชีววิทยา (Dana, 
2006; Ray et al., 2005) 

สิ่งมีชีวิตทั้งหมดมีโปรตีนเปนองคประกอบสวนใหญ โปรตีนมีบทบาทสําคัญยิ่ง
ในการเปนตัวกําหนดหนาที่ และรูปรางของเซลลในแตละสวนของ การวิเคราะหสายพันธุกรรม 
(Genome Sequence Analysis) ทําใหทราบบริเวณที่มีรหัสสําหรับการสรางโปรตีน (Coding 
Region) จึงเปนงานที่นักวิจัยใหความสําคัญ การหาบริเวณที่มีรหัสสําหรับการสรางโปรตีน
สามารถทําไดโดยการหา Open Reading Frame หรือ ORF ที่เร่ิมตนดวยโคดอนเริ่มตน (Start 
Codon) หรือจุดเร่ิมตนการแปลรหัส (Translation Initiation Sites: TIS) และส้ินสุดที่โคดอน
หยุด (Stop Codon) จากน้ันตองการทําการวิเคราะหวา ORF ที่ไดเปนยีนที่สามารถแปลรหัส
เปนโปรตีน หรือเปนเพียงลําดับนิวคลีโอไทดชวงหนึ่งที่ตั้งตนดวยโคดอนเริ่มตน และสิ้นสุดที่โค
ดอนหยุด (บุรชัย  สนธยานนท, 2542) การตรวจสอบวา ORF ที่หาไดน้ันเปนบริเวณที่มีรหัส
สําหรับการสรางโปรตีนอาจทําไดโดยการหาบริเวณที่เก่ียวของกับการควบคุมการแสดงออกของ
ยีน ตัวอยางเชน จุดเร่ิมตนการแปลรหัส บริเวณโปรโมเตอร (Promoter) หรือบริเวณที่เก่ียวของ
กับขั้นตอนการเชื่อมตออารเอ็นเอ (Splice Junction Site) 

การประยุกตใชเทคนิคโครงขายประสาทเทียม (Artificial Neural Networks)          
เปนแนวทางหนึ่งที่นํามาชวยในการดําเนินการกับขอมูลปริมาณมากที่อยูในรูปของตัวเลขได
อยางมีประสิทธิภาพ เน่ืองจากเทคนิคโครงขายประสาทเทียมมีการทํางานโดยเลียนแบบการ
ประมวลในสมองมนุษย การทํางานภายในเปนแบบขนาน สามารถทําการเรียนรูชุดขอมูล
ตัวอยางทั้งการเรียนรูแบบมีผูสอน (Supervised Learning) หรือ การเรียนรูแบบไมมีผูสอน
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(Unsupervised Learning) โดยที่ไมจําเปนตองทราบถึงความสัมพันธของขอมูลตางๆ อีกทั้งยัง
สามารถแบงกลุมขอมูลและทําการทํานายผลลัพธที่จะเกิดขึ้นได (Kantardzic, 2003) 

งานวิจัยน้ีประยุกตใชโครงขายประสาทเทียมสําหรับการทํานายจุดเร่ิมตนการ
แปลรหัสของสายพันธุกรรมโดยอัตโนมัติ เพ่ือใหไดคาความถูกตองสูง และใชเวลาประมวลผล
นอย  

 

1.1  การตรวจเอกสาร  
 

งานวิจัยที่เก่ียวของกับงานวิจัยน้ีแบงออกไดเปน 3 สวน คือ อณูชีววิทยา 
(Molecular Biology) เทคนิค n-แกรม (n-Gram) การเลือกลักษณะเฉพาะ (Feature Selection) 
และโครงขายประสาทเทียม (Neural Networks) 

 
1.1.1 อณูชีววิทยา 
อณูชีววิทยา เนนการศึกษาโครงสรางและการทํางานของยีน (Gene) ซ่ึงเปน

รหัสพันธุกรรมบนสายพันธุกรรม ในระดับตางๆ จนไดเปนโปรตีน 
1) ดีเอ็นเอ (DNA) คือ ชื่อยอของสารพันธุกรรมที่มีชื่อทาง

วิทยาศาสตรวา “กรดดีออกซีไรโบนิวคลีอิก” (Deoxyribonucleic Acid: DNA) เปนสารพันธุกรรม
ที่กําหนดรหัสพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตทุกชนิด ไดแก คน สัตว พืช เชื้อรา แบคทีเรีย และไวรัส 
เปนตน ดีเอ็นเอประกอบดวย นิวคลีโอไทดหลาย ๆ นิวคลีโอไทดมาเรียงตอกัน แตละ            
นิวคลีโอไทดประกอบดวยน้ําตาล ฟอสเฟต และเบส ซ่ึงเบสในดีเอ็นเอมี 4 ชนิด ไดแก เบสอะดี
นิน (Adenine: A) เบสไทมีน (Thymine: T) เบสไซโตซีน (Cytosine: C) และเบสกัวนีน 
(Guanine: G) ตามลําดับ (อมรา  คัมภิรานนท, 2542; ประดิษฐ  พงศทองคํา, 2543) ยีนเปน
สายดีเอ็นเอสั้น ๆ ที่กําหนดและควบคุมลักษณะตาง ๆ ของสิ่งมีชีวิต ทําหนาที่กําหนดชนิดของ
โปรตีนที่เซลลสังเคราะหขึ้นเพ่ือนําไปใชในกิจกรรมภายในเซลล 

2) โปรตีน (Protein) เปนสารอินทรียซ่ึงพบไดในสิ่งมีชีวิตทุก
ชนิด มีโครงสรางซับซอนและมีมวลโมเลกุลมากโปรตีนมีหนวยยอยคือ กรดอะมิโน เรียงตอกัน
ดวยพันธะเปปไทด โปรตีนมีหนาที่สําคัญตอโครงสรางและกิจกรรมภายในเซลลของสิ่งมีชีวิตทุก
ชนิด กระบวนการสรางโปรตีนมี 2 กระบวนการคือ กระบวนการถายสําเนา (Transcription) และ
กระบวนการแปลรหัส (Translation) โดยเริ่มตนเปนการนําขอมูลที่เก็บอยูในดีเอ็นเอถายสําเนา
ไปเปนอารเอ็นสื่อสาร หรือเอ็มอารเอ็นเอ (messenger RNA: mRNA) จากน้ัน mRNA ก็เขาสู
กระบวนการแปลรหัสไปเปนโปรตีน (อมรา  คัมภิรานนท, 2542) รหัสพันธุกรรมของกรดอะมิโน
หน่ึงตัวประกอบดวย 3 นิวคลีโอไทด เรียกวา โคดอน (Codon) กระบวนการแปลรหัสพันธุกรรม
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บนสาย mRNA ไปเปนโปรตีนจะเริ่มตนที่จุดเร่ิมตนการแปลรหัส (บุรชัย และคณะ, 2542;     
อุไรวรรณ  วิจารณกุล, 2545) มีรหัสพันธุกรรมเปน โคดอน ATG สําหรับกระบวนการแปลรหัส
พันธุกรรมตามแบบจําลองการตรวจสอบไรโบโซม (Kozak, 1978; Cigan et al., 1988; Kozak, 
1989) สมมติใหไรโบโซมเริ่มตนตรวจสอบสาย mRNA จากปลาย 5'  ไปยังปลาย 3'  จนกระทั่ง
เจอจุดเร่ิมตนการแปลรหัสพันธุกรรมจึงเริ่มตนแปลรหัสพันธุกรรม และหยุดการแปลรหัส
พันธุกรรมเม่ือเจอโคดอนหยุด (Stop Codon) ไดแก โคดอน TAA TAG หรือ TGA 

การดําเนินการวิเคราะหสายพันธุกรรมเพ่ือระบุจุดเร่ิมตนการ
แปลรหัสเปนงานที่นักวิจัยใหความสําคัญ งานวิจัยแรกนําเสนอการระบุจุดเร่ิมตนการแปลรหัส
ของสายดีเอ็นเอ E. coli (Stormo et al., 1982) ตอมาประยุกตใชเทคนิคเมตริกซนํ้าหนักเพ่ือ
คนหารูปแบบโดยทั่วไปที่อยูรอบ ๆ จุดเร่ิมตนการแปลรหัสในเซลลยูคารีโอต โดยคนพบลักษณะ
เดน คือ GCC[AG]CCATGG เรียกวารูปแบบคอนเซนซัส (Kozak, 1987) ซ่ึงเปนจุดเร่ิมตนของ
การนําวิธีการทางสถิติเขามาชวยในการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัส ป ค.ศ. 1997 เร่ิมมีการ
ประยุกตโครงขายประสาทเทียมสําหรับการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสในสายดีเอ็นเอสัตวมี
กระดูกสันหลังและสายดีเอ็นเอของพืช โดยสรางชุดขอมูล Vertebrate และชุดขอมูล 
Arabidopsis thaliana (Pedersen and Neilsen, 1997) ตามลําดับ ชุดขอมูลทั้งสองไดจาก
ฐานขอมูล GenBank ของ National Center of Biotechnology Information หรือ NCBI (NCBI, 
1988) Hatxigeorgiou (Hatzigeorgiou, 2002) ประยุกตโครงขายประสาทเทียมตามแบบจําลอง
การตรวจสอบไรโบโซมเพื่อทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสของมนุษย สําหรับการประยุกต
ขั้นตอนวิธีเรียนรูของเครื่องอ่ืนๆ เพ่ือการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสดวย ไดแก การประยุกต 
Support Vector Machine สําหรับการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสของสัตวมีกระดูกสันหลัง
โดยใชชุดขอมูล Vertebrate (Zien et al., 2000) การประยุกตเทคนิคเหมืองขอมูลหลายๆ 
เทคนิคเพ่ือปรับปรุงประสิทธิภาพการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสของสัตวมีกระดูกสันหลังโดย
ใชชุดขอมูล Vertebrate (Zeng et al., 2002) เพ่ือพัฒนาประสิทธิภาพการทํานายจุดเร่ิมตนการ
แปลรหัสใหดียิ่งขึ้นจึงไดมีการพัฒนาเทคนิคการเขารหัสแบบ n-แกรม ของสายโปรตีนรวมกับ
เทคนิค Support Vector Machine และตนไมตัดสินใจเพื่อทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัส      
(Liu et al., 2004) Tzanis และคณะ (Tzanis et al., 2005; Tzanis et al., 2006; Tzanis and 
Vlahavas, 2006) นําเสนอลักษณะเฉพาะใหมซึ่งแตกตางจากลักษณะเฉพาะของงานวิจัยที่
ศึกษากอนหนาเพ่ือการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสดวยขนาดหนาตาง 201 นิวคลีโอไทด 
เทคนิคอ่ืนๆ สําหรับการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัส ตัวอยางเชน แบบจําลองเกาสเซียนผสม 
(Li et al., 2005) เปนตน 

1.1.2 เทคนิค n-แกรม (n-gram Technique)  
เน่ืองจากขอมูลสายพันธุกรรมอยูในรูปของสายอักขระ (Text Sequences) น่ัน

คือ เปนการเรียงของลําดับนิวคลีโอไทด A C G และ T บางครั้งอาจไมสามารถนํามาใชในการ
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วิเคราะห หรือการประมวลผลขอมูลดวยขั้นตอนวิธีทางคอมพิวเตอรบางขั้นตอนวิธีจึงจําเปนตอง
แปลงขอมูลใหอยูในรูปที่เหมาะสมสําหรับการคํานวณในขั้นตอนวิธีทางคอมพิวเตอร การเปลี่ยน
รูปแบบลําดับนิวคลีโอไทดเปนขอมูลเชิงตัวเลขทําโดยสรางรูปแบบของ n-แกรมที่เปนไปได
จากน้ันนับความถี่ของแตละแกรมที่ปรากฏในสายพันธุกรรม 

นักวิจัย (Zeng et al., 2002) ประยุกตเทคนิค n-แกรมของสายดีเอ็นเอเพื่อระบุ
จุดเร่ิมตนการแปลรหัสสําหรับชุดขอมูล Vertebrate โดยกําหนดคา n  เทากับ 3, 4, และ 5 ได
คาความถูกตองเทากับ 90.00% งานวิจัยน้ีถูกพัฒนาตอโดย Liu และคณะ (Liu et al., 2004) ซ่ึง
ใชวิธีเขารหัส n-แกรมของกรดอะมิโนรวมกับ Support Vector Machine เพ่ือทํานายจุดเร่ิมตน
การแปลรหัสของชุดขอมูล Vertebrate ไดคาความถูกตองเทากับ 92.45% ในป ค.ศ. 2005 
Tzanis และคณะ (Tzanis, 2005) ประยุกตเทคนิค n-แกรม กําหนดคา n  เทากับ 3 ถึง 6 พบวา 
คา n  ที่มากกวาหรือเทากับ 3 ไมชวยเพิ่มประสิทธิภาพการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสของ
ชุดขอมูล Vertebrate  

1.1.3 การเลือกลักษณะเฉพาะ  
ขอมูลเชิงตัวเลขจากลักษณะเฉพาะที่แตกตางกันสามารถวัดความแตกตาง

ระหวางขอมูลกลุมบวกและกลุมลบได เม่ือขอมูลกลุมบวกหมายถึงขอมูลที่เปนจริง และขอมูล
กลุมลบหมายถึงขอมูลที่เปนเท็จ ซ่ึงสามารถวัดไดชัดเจนถาใชลักษณะเฉพาะจํานวนมากขึ้น 
อยางไรก็ตามเม่ือจํานวนลักษณะเฉพาะเพิ่ม ก็อาจจะมีขอมูลรบกวน และขอมูลซํ้าซอนเพ่ิมดวย
เชนกัน ทําใหประสิทธิภาพการวัดความแตกตางระหวางขอมูลกลุมบวกและกลุมลบลดลง และ
การประมวลชาลง เพ่ือลดขอมูลรบกวนและขอมูลซํ้าซอนและใชประโยชนจากลักษณะเฉพาะได
อยางเต็มที่ จึงประยุกตเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะเพื่อรักษาลักษณะเฉพาะที่มีนัยสําคัญ
สูงสุดตอการวัดความแตกตางระหวางกลุมขอมูล ขอมูลที่ผานการเลือกลักษณะเฉพาะแลวจะถูก
แบงออกเปนสองสวน ไดแก สวนแรกใชในกระบวนการคนหารูปแบบ หรือความสัมพันธจาก
ขอมูล เรียกขอมูลสวนนี้วา ชุดสอน (Training Set) และสวนที่สองใชตรวจสอบความถูกตองของ
รูปแบบ เรียกขอมูลสวนนี้วา ชุดทดสอบ (Test Set) เทคนิคที่นํามาใชในการเลือก
ลักษณะเฉพาะไดแก เทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะสหสัมพันธ (Hall and Smith, 1997;    
Hall, 2000) เทคนิคไคสแควร (Li and Leong, 2005) เทคนิคอัตราสวนเกน (Kantardzic, 2003) 
และเทคนิครีลีฟ-เอฟ (Marko and Igor, 2003)  

ตัวอยางงานวิจัยของเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ เชน การประยุกตเทคนิค
การเลือกลักษณะเฉพาะสหสัมพันธเพ่ือคนหาลักษณะเฉพาะสําคัญที่ไดจากเทคนิค n-แกรม เพ่ือ
ทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสในสัตวมีกระดูกสันหลังโดยใชชุดขอมูล Vertebrates (Zeng et al., 
2002) การประยุกตเทคนิคไคสแควร และเทคนิคอัตราสวนเกน เพ่ือเลือกลักษณะเฉพาะที่สราง
ตามแบบจําลองตนแบบการตรวจสอบไรโบโซม (Tzanis et al., 2006) เปนตน 
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1.1.4 โครงขายประสาทเทียม  
โครงขายประสาทเทียม คือ เทคนิคการทําเหมืองขอมูลเพ่ือคนหาความรูที่แฝง

อยูในฐานขอมูล มีรูปแบบการประมวลผลที่เลียนแบบการทํางานของเซลลประสาทของมนุษย
ประกอบดวย หนวยประมวลผลยอยหลายหนวยเชื่อมตอกันเปนโครงขาย 

โครงขายประสาทเทียมสําหรับการวิเคราะหสายพันธุกรรม ตัวอยางเชน การใช
โครงขายประสาทเทียมเพ่ือทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสสําหรับชุดขอมูล Vertebrate 
(Pedersen and Nielsen, 1997) การพัฒนาซอฟตแวร DIANA-TIS ซ่ึงใชโครงขายประสาท
เทียม 2 โครงขายสําหรับทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสสําหรับสายพันธุกรรมมนุษย โดยใช
หลักการของตนแบบการตรวจสอบไรโบโซม (Hatzigeorgiou, 2002) การใชโครงขายประสาท
เทียมรวมกับเทคนิคการจําแนกประเภทอ่ืน เพ่ือปรับปรุงการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัส
สําหรับขอมูล Vertebrate (Zeng et al., 2002) Liu และคณะ (Liu et al., 2006) ศึกษาปญหาการ
ระบุลักษณะเดนของสายพันธุกรรมและสายโปรตีนดวยโครงขายประสาทเทียม Conilione และ 
Wang (Conilione and Wang, 2005) ใชโครงขายประสาทเทียมเพ่ือคนหาลักษณะเดนของ
ตําแหนงโปรโมเตอรในสายพันธุกรรมของ E. coli ซ่ึงแบบจําลองที่ไดสามารถระบุลักษณะเดนที่
กลายพันธไดดี และทํางานไดดีเม่ือสายดีเอ็นเอมีความยาวมากๆ นักวิจัย (Tan et al., 2006) 
ประยุกตโครงขายประสาทเทียมฟซซ่ีเพ่ือทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสสําหรับชุดขอมูล 
Vertebrate 
 

1.2  วัตถุประสงค 
 

1.2.1 สรางแบบจําลองการวิเคราะหสายจีโนมดวยโครงขายประสาทเทยีม 
1.2.2 พัฒนาโปรแกรมการวิเคราะหสายจีโนมดวยโครงขายประสาทเทยีม 

 
1.3 ขอบเขตการดําเนินงาน 

 
1.3.1 ออกแบบและสรางแบบจําลองการวิเคราะหสายจีโนมดวยโครงขาย    

ประสาทเทียม 
1.3.2 พัฒนาโปรแกรมเพ่ือใชในการวิเคราะหสายจีโนมดวยโครงขายประสาท

เทียม 
1.3.3 ทดสอบโปรแกรมการวิเคราะหสายจีโนมดวยโครงขายประสาทเทียมดวย

ชุดขอมูล 3 ชุดขอมูลไดแก 
1) ชุดขอมูล Vertebrate  
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2) ชุดขอมูล Arobidopsis thaliana 
3) ชุดขอมูล TIS+50 

 

1.4  ขั้นตอนและระยะเวลาการดําเนินงาน  
 
1.4.1 ขั้นตอนการดําเนินงาน มีรายละเอียดดังน้ี 

1) ศึกษางานวิจัยและเอกสารที่เก่ียวของกับการวิเคราะหสาย
จีโนมเพื่อระบุตําแหนงยีนจากจุดเร่ิมตนการแปลรหัส 

2) ศึกษาเทคโนโลยีและเครื่องมือสนับสนุน 
3) วิเคราะหและออกแบบแบบจําลองการทํานายจุดเร่ิมตนการ

แปลรหัสโดยใชโครงขายประสาทเทียมซึ่งมีขั้นตอนวิธีดังภาพประกอบ 1.1 
4) เตรียมขอมูลสําหรับทดสอบโปรแกรมการทํานายจุดเร่ิมตน

การแปลรหัสโดยใชโครงขายประสาทเทียม 
5) พัฒนาโปรแกรมการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสโดยใช

โครงขายประสาทเทียม 
6) ทดสอบและติดตั้งโปรแกรม 
7) จัดทําเอกสารประกอบโปรแกรมและเขียนผลงานวิจัย 
8) จัดทําเอกสารวิทยานิพนธ 

 

ภาพประกอบ 1.1 แบบจําลองการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสโดยใชโครงขายประสาทเทยีม 

ข้ันตอนที่ 1: การแบงสายพันธุกรรม  

ข้ันตอนที่ 2: การสรางลักษณะเฉพาะ n-แกรม  

ข้ันตอนที่ 3: การเลือกลกัษณะเฉพาะ 

ข้ันตอนที่ 4: การสรางลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส 

ข้ันตอนที่ 5: การทํานายผลลัพธ 



7 

 

1.4.2 ระยะเวลาการดําเนินงานสามารถแสดงดังตารางที่ 1.1    
 

ตารางที่ 1.1 ระยะเวลาการดําเนินงาน 

กิจกรรม/ขั้นตอนการดําเนินงาน 
เดือน 

2551 2552 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 1 2 3 4 

1. ศึกษางานวิจัยและเอกสารที่
เกี่ยวของ 

                

2. ศึกษาเทคโนโลยีและเคร่ืองมือ
สนับสนุน 

                

3. วิเคราะหและออกแบบ                 
4. เตรียมขอมูล                 
5. พัฒนาโปรแกรม                 
6. ทดสอบและติดต้ังโปรแกรม                 
7. จัดทําเอกสารและเขียน
ผลงานวิจัย 

                

8. จัดทําเอกสารวิทยานิพนธ                 
 

1.5 สถานที่ และเคร่ืองมือ 
 
1.5.1 สถานที่ 
หองปฏิบัติการวิจัยปญญาประดิษฐ CS207 ภาควิชาวิทยาการคอมพิวเตอร 

มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร วิทยาเขตหาดใหญ 
 
1.5.2 เคร่ืองมือและอุปกรณ 

1) ดานฮารดแวร  
เคร่ืองคอมพิวเตอรสวนบุคคล หนวยความจําหลัก 1 กิกะไบต 

ฮารดดิสก 80 กิกะไบต หนวยประมวลผลกลางรุน Intel(R) Core(TM) 2 ความเร็วการ
ประมวลผล 1.86 กิกะเฮิรต จํานวน 1 เคร่ือง สําหรับพัฒนาโปรแกรม และทดสอบ  

2) ดานซอฟตแวร 
- ระบบปฏิบัติการ Microsoft Windows XP 
- โปรแกรมประยุกต MATLAB 7.0 
- โปรแกรมประยุกต Microsoft Office 2007 
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1.6 ประโยชนที่คาดวาจะไดรับ 
 

1.6.1 ไดแบบจําลองการวิเคราะหสายจีโนมโดยใชโครงขายประสาทเทยีม 
1.6.2 ไดโปรแกรมการวิเคราะหสายจีโนมโดยใชโครงขายประสาทเทยีม 
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บทที่ 2  
 

ทฤษฎีที่เก่ียวของกับการสรางแบบจําลองการทํานายจุดเริ่มตนการแปลรหสั              
โดยใชวิธี TF-IDF และโครงขายประสาทเทียม 

 
 

ในบทนี้จะกลาวถึงทฤษฎีตางๆ ที่ใชในการพัฒนาแบบจําลองการทํานาย
จุดเริ่มตนการแปลรหัสพันธุกรรมโดยใชวิธี TF-IDF และโครงขายประสาทเทียม ประกอบดวย  
1) อณูชีววิทยา ซ่ึงเปนความรูพ้ืนฐานเกี่ยวกับดีเอ็นเอ ยีน และโปรตีน 2) ฟาสต-เอ เปนรูปแบบ
การจัดเรียงสายพันธุกรรมในรูปขอความ 3) n-แกรม (n-gram) เปนวิธีการแปลงสายอักขระให
อยูในรูปแบบที่สามารถนําไปใชคํานวณกับโครงขายประสาท-เทียมได 4) TF-IDF (Term 
Frequency and Inverse Document Frequency) เปนวิธีการกําหนดคาความสามารถในการ
แบงแยกระหวางขอมูลกลุมบวกและลบ 5) เทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ เปนการลดมิติขอมูล
โดยเลือกลักษณะเฉพาะที่มีนัยสําคัญสําหรับการสรางแบบจําลองโดยวิทยานิพนธน้ีเลือกใช
ทั้งหมด 4 เทคนิค คือ เทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะสหสัมพันธ (Correlation-based Feature 
Selection: CFS) เทคนิคไคสแควร (Chi-Square) เทคนิคอัตราสวนเกน (Gain Raio) และ 
เทคนิครีลีฟ-เอฟ (ReleifF) 6) โครงขายประสาทเทียม (Artificial Neural Networks) 
ประกอบดวยสถาปตยกรรม ประเภท รูปแบบการเรียนรูของโครงขายประสาทเทียม โดยใช
ขั้นตอนการวิธีการสงคายอนกลับ 7) การทดสอบแบบไขวเปลี่ยนแบบ k กลุมเปนการทดสอบ
ประสิทธิภาพของโครงขายประสาทเทียม และ 8) การประเมินคาประสิทธิภาพที่ไดจากการ
ทํานายไดแก คาความถูกตอง คาการตอบสนองไว และคาความเฉพาะเจาะจง 

 
2.1 อณูชีววิทยา 

 
เปนการศึกษาโครงสรางของดีเอ็นเอ โปรตีน และการทํางานของยีน (Gene) 

ซ่ึงเปนรหัสพันธุกรรมบนสายดีเอ็นเอ  
 

2.1.1 ดีเอ็นเอ 
เปนชื่อยอของสารพันธุกรรมที่มีชื่อวิทยาศาสตรวา “กรดดีออกซีไรโบนิวคลีอิก” 

(Deoxyribonucleic Acid: DNA) ซ่ึงเปนกรดนิวคลีอิกที่พบในในกลางของเซลลทุกชนิด เชน 
มนุษย สัตว พืช เชื้อรา แบคทีเรีย ไวรัส เปนตน ผูคนพบดีเอ็นเอ คือ ฟรีดิช มีสเชอร ในป พ.ศ. 
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2412 (ค.ศ. 1869) แตไมทราบวามีโครงสรางอยางไร จนกระทั่งในป พ.ศ. 2469 (ค.ศ. 1953) 
เจมส ดี .  วัตสัน และ ฟรานซิส คริก เปนผูคนพบโครงสรางของดี เ อ็นเอและนับเปน
จุดเริ่มตนของยุคเทคโนโลยีทางดีเอ็นเอ ดีเอ็นเอจะบรรจุขอมูลทางพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตชนิด
น้ันไว ซ่ึงมีลักษณะที่เกิดจากการผสมผสานมาจากลักษณะพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตรุนบรรพบุรุษ 
เชน ปูและยา ตาและยาย หรือพอและแม และถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมซึ่งเกิดการ
ผสมผสานไปยังสิ่งมีชีวิตรุนถัดไป คือ ลูกและหลาน  

ลักษณะโครงสรางของดีเอ็นเอมีรูปรางเปนสายเกลียวคู (Double Helix) แสดง
ดังภาพประกอบ 2.1 แตละขางเปนการเรียงตัวของลําดับนิวคลีโอไทด (Nucleotide) หลายๆนิ
วคลีโอไทดมาตอกัน แตละ  นิวคลีโอไทดประกอบดวยหนวยยอย 3 หนวย คือ 1) นํ้าตาล       
ดีออกซีไรโบส (Deoxyribose Sugar) 2) กรดฟอสโฟริก และ 3) ไนโตรจีนัสเบส (Nitrogenous 
Base) สําหรับไนโตรจีนัสเบส แบงออกเปน 2 กลุม คือ a) เบสพิวรีน มี 2 ชนิดไดแก อะดินิน 
(Adenin) อักษรยอเปน A และกัวนิน (Guanine) อักษรยอเปน G และ b) ไพริมิดิน 
(Pyrimedine Base) มี 2 ชนิดไดแก ไทมิน (Thymine) อักษรยอเปน T และไซโตซิน 
(Cytosine) อักษรยอเปน C ในปฏิกิริยาการจับคูของเบสนั้น G จับคูกับ C ขณะที่ A จับคูกับ T 
(ประดิษฐ  พงศทองคํา, 2543) 
 

 
ภาพประกอบ 2.1 โครงสรางของดีเอ็นเอ 

 
ยีน คือ ดีเอ็นเอความยาวชวงหนึ่งๆที่กอใหเกิดลักษณะตางๆของสิ่งมีชีวิต

ขึ้นมาในสภาพแวดลอมหน่ึง ยีนมีสมบัติในการ ควบคุมลักษณะกรรมพันธุตางๆในรางกายของ
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สิ่งมีชีวิต และมีสมบัติถายทอดจากพอแมไปสูลูกไดอยางไมมีที่สิ้นสุด ตราบใดที่สิ่งมีชีวิตนั้น
ยังคงมีสมบัติการสืบพันธุที่สมบูรณแบบตอไปไดอีก ยีนทําหนาที่กําหนดชนิดของโปรตีนที่เซลล
สังเคราะหขึ้นเพ่ือนําไปใชในกิจกรรมตาง ๆ ภายในเซลล ลําดับนิวคลีโอไทดในยีนหน่ึง ๆ เปน
ตัวกําหนดการเรียงตัวของกรดอะมิโนชนิดตาง ๆ ของโปรตีน รหัสพันธุกรรมของกรดอะมิโน 1 
ตัวประกอบดวยนิวคลีโอไทดจํานวน 3 นิวคลีโอไทด เรียกวา โคดอน (Codon) สําหรับรหัส
พันธุกรรมที่เปนไปไดทั้งหมดของกรดอะมิโนเทากับ 64 ชนิด โดยการแปลรหัสพันธุกรรมมี
คุณสมบัติ ไดแก 1) ไมมีการเหลื่อมหรือซอนกันของเบส ไมเวนหรือขามเบส 2) รหัสพันธุกรรม
หลายรหัสสามารถกําหนดกรดอะมิโนตัวเดียวกันได 3) รหัสพันธุกรรมบางรหัสไมทําหนาที่
กําหนดกรดอะมิโนตัวใดเลย 4) รหัสพันธุกรรมที่กําหนดกรดอะมิโนแตละชนิดนั้นเหมือนกันใน
สิ่งมีชีวิตทุกชนิด และ 5) การแปลรหัสพันธุกรรมบนเอ็มอารเอ็นเอมีทิศทางจากปลาย 5'  ไปยัง
ปลาย 3'  
 

2.1.2 โปรตีน  
โปรตีน เปนสารอินทรียซ่ึงพบไดในสิ่งมีชีวิตทุกชนิด มีโครงสรางซับซอนและมี

มวลโมเลกุลมากโปรตีนมีหนวยยอยคือ กรดอะมิโน เรียงตอกันดวยพันธะเปปไทด โปรตีนมี
หนาที่สําคัญตอโครงสรางและกิจกรรมภายในเซลลของสิ่งมีชีวิตทุกชนิด รวมทั้งไวรัสดวย
โปรตีนหลายชนิดทําหนาที่เปนเอนไซมหรือหนวยยอยของเอนไซม สวนโปรตีนอ่ืนทําหนาที่
ทางดานโครงสราง เชน โครงสรางภายในเซลล (Cytoskeleton) กลไกทางกายภาพ และบาง
ชนิดยังมีหนาที่เปนภูมิคุมกันคอยปกปองรางกายจากสิ่งแวดลอม นอกจากนั้นยังมีหนาที่เปน
ขนสงสารภายในระบบรางกายและเปนแหลงสํารองพลังงานยามขาดแคลนอีกดวย โปรตีนใน
อาหารนั้นเปนแหลงของกรดอะมิโน ใหแกสิ่งมีชีวิตแตไมสามารถสังเคราะหกรดอะมิโนเหลานั้น
ไดเอง (อมรา คัมภิรานนท, 2542) สําหรับเซลลสิ่งมีชีวิตชั้นสูง (Eukaryote Cell) 

กระบวนการสรางโปรตีนมี 2 กระบวนการคือ กระบวนการถายสําเนา 
(Transcription) และกระบวนการแปลรหัส (Translation) โดยเริ่มตนเปนการนําขอมูลที่เก็บอยู
ในดีเอ็นเอถายสําเนาไปเปนอารเอ็นสื่อสาร หรือเอ็มอารเอ็นเอ (messenger RNA หรือ mRNA) 
จากนั้นเอ็มอารเอ็นเอก็เขาสูกระบวนการแปลรหัสไปเปนโปรตีน (อมรา คัมภิรานนท, 2542) 
แสดงดังภาพประกอบ 2.2 กระบวนการแปลรหัสพันธุกรรมบนลําดับเอ็มอารเอ็นเอไปเปน
โปรตีนจะเริ่มตนที่จุดเริ่มตนการแปลรหัส (Translation Initiation Sites หรือ TIS) (บุรชัย และ
คณะ, 2542; อุไรวรรณ  คัมภิรานนท, 2545) ซ่ึงมีรหัสพันธุกรรมเปนโคดอน ATG (หรือ AUG 
บนสายเอ็มอารเอ็นเอ) สําหรับกระบวนการแปลรหัสพันธุกรรมตามแบบจําลองการตรวจสอบ  
ไรโบโซม (Kozak, 1979; Cigan, 1988; Kozak, 1989) น้ันสมมติใหไรโบโซมเริ่มตนตรวจสอบ
ลําดับเอ็มอารเอ็นเอจากปลาย 5'  ไปยังปลาย 3'  จนกระทั่งเจอตําแหนงเริ่มตนการแปลรหัส
พันธุกรรมจึงเริ่มตนแปลรหัสพันธุกรรม และหยุดการแปลรหัสพันธุกรรมเม่ือเจอโคดอนหยุด 
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(Stop Codon) ไดแกโคดอน TAA TAG หรือ TGA สําหรับนิวคลีโอไทดดานซายของจุดเริ่มตน
การแปลรหัสเรียกวา อัพสตรีม (Upstream) และ นิวคลีโอไทดดานขวาของจุดเริ่มตนการแปล
รหัส เรียกวา ดาวนสตรีม (Downstream) แสดงดังภาพประกอบ 2.3  

ภาพประกอบ 2.2 โครงสรางพื้นฐานการสรางโปรตีนของเซลลยูคารโีอต 
(ดัดแปลงจาก: Computational Systems Biology Laboratory, 2004) 

 

 
ภาพประกอบ 2.3 การแบงสายพันธุกรรมดวยขนาดหนาตาง 303 นิวคลีโอไทด 

 
จากภาพประกอบ 2.3 แสดงลําดับดีเอ็นเอยอยของหนาตางขนาด 303          

นิวคลีโอไทดที่มีโคดอน ATG อยูกึ่งกลาง กําหนดใหนิวคลีโอไทด A ของ โคดอน ATG เปน
ตําแหนง +1 สําหรับสวนอัพสตรีมจะเริ่มตนที่ตําแหนง -1 และลดลงเรื่อยๆไปดานซาย สําหรับ
สวนดาวนสตรีมจะเร่ิมตนที่ตําแหนง +4 และเพ่ิมขึ้นเรื่อยๆไปดานขวา ทั้งนี้สายดีเอ็นเอมี      
โคดอน ATG หลายตําแหนง ซ่ึงโคดอน ATG ที่เปนจุดเริ่มตนการแปลรหัสสวนใหญจะอยู
ตําแหนงแรกใกลปลาย 5'  อยางไรก็ตามมีขอยกเวนที่โคดอน ATG แรกไมเปนจุดเริ่มตนการ
แปลรหัส (Kozak, 1996; Kozak, 2002; Dever, 2002) เน่ืองจากโคดอน ATG แรกมีบริบทรอบ 
ๆ ไมเหมาะสม หรือ ขนาดของ Open Reading Frame (ORF) มีความยาวนอย หรือ ไรโบโซม
ผูกติดครั้งแรกที่โคดอน ATG ที่เปนจุดเริ่มตนการแปลรหัสโดยตรง  
 

…..AGAGTCAAGAGTTTTAGCGATGACATCTTCATTTTTCT......TGG 

 Upstream  Downstream  
       
-150 -1 +4 +154 
_________________________________________________________________  
  
_________________________________________________________________  
 
 

Translation Initiation Site Stop Codon 

Window size of 303 nucleotides 

Transcription 

Translation 

    5'          exon     intron        exon       intron       exon                     3'  
DNA : A, C, G, T 

mRNA: A, C, G, U 

Protein 

TIS: ATG          Stop Codon:  
         TAA, TAG, TGA 
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2.2 ฟาสต-เอ (FASTA) 
 
ฟาสต-เอ (FASTA) ยอมาจากคําวา FAST-All โดยคําวา “All” หมายถึง การ

รวมการจัดเรียงฟาสต-พี (FAST-P) ซ่ึงเปนการจัดเรียงของโปรตีน และการจัดเรียงแบบฟาสต-
เอ็น (FAST-N) ซ่ึงเปนการจัดเรียงของนิวคลีโอไทด โดยรูปแบบฟาสต-เอจะจัดเก็บขอมูลแบบ
ไฟลขอความ นามสกุลของฟาสต-เอ คือ *.fasta โครงสรางการเก็บขอมูลแบบฟาสต-เอ
ประกอบดวย 2 สวนหลัก คือ สวนหัวของสายพันธุกรรม (Header of Sequences) ขึ้นตนดวย
สัญลักษณ “>” ตามดวยชื่อสายพันธุกรรม (Sequence Name) และสวนของขอมูลหรือลักษณะ
ของขอมูลสายพันธุกรรม (Sequence Detail) จะขึ้นบรรทัดใหม (Claveric and Notredame, 
2003) แสดงไดดังภาพประกอบ 2.4  

 

ภาพประกอบ 2.4 โครงสรางการจัดเก็บขอมูลแบบฟาสต-เอ 
 

จากภาพประกอบ 2.4 แสดงตัวอยางการเก็บขอมูลแบบฟาสต-เอ ของสาย
พันธุกรรม gi|1624855|gb|AA082798.1| ประกอบดวยสวนหัวของสายพันธุกรรมจะระบุ
หมายเลขสายพันธุกรรม (Sequence ID) คือ “gi|1624855” รหัสอางอิง (Accession Number) 
คือ “gb|AA082798.1” และคําอธิบายสายพันธุกรรม (Description) คือ “zn41e03.r1 
Stratagene endothelial cell 937223” และสามารถดาวนโหลดสายพันธุกรรมไดจากฐานขอมูล 
GenBank (National Center for Biotechnology Information, 1988)  
 
 
 

 
>gi|1624855|gb|AA082798.1| zn41e03.r1 Stratagene endothelial cell 937223  
 
AGGGGTCCATACGGCGTTGTTCTGGATTCCCGTCGTAACTTAAAGGGAA 
ACTTTCACAATGTCCGGAGCCCTTGATGTCCTGCAAATGAAGGAGGAGG 
ATGTCCTTAAGTTCCTTGCAGCAGGAACCCACTTAGGTGGCACCAATCTT 
GACTTCCAGATGGAACAGTACATCTATAAAAGGAAAAGTGATGGCATCTAT 
ATCATAAATCTCAAGAGGACCTGGGAGAAGCTTCTGCTGGCAGCTCGTGC 
AATTGTTGCCATTGAAAACCCTGCTGATGTCAGTGTTATATCCTCCAGGAA 
TACTGGCCAGAGGGCTGTCT 

สวนขอมูล 

  สวนหัว 
หมายเลข รหัสอางอิง คําอธิบาย 
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2.3 เทคนคิ n- แกรม (n-Gram)  
 

กําหนดสายอักขระ 1 2 NS = s ,s ,…,s  และอักขระ i 1 2 ms {A ,A ,…,A }∈  เม่ือ          
i =1,2,…,N  กําหนด N  คือ ความยาวของสายอักขระ S  และ m  คือ จํานวนของอักขระ 
รูปแบบ n-แกรมของสายอักขระ S  คือ สายอักขระยอยของอักขระ is  ที่เรียงตอกัน ซ่ึงมีความ
ยาวเทากับ n  โดยรูปแบบที่เปนไปไดทั้งหมดของ n-แกรม เทากับ mn รูปแบบ ตัวอยางเชน 
กําหนดสายอักขระ S  = AACCAGT และอักขระ is ∈ {A, C, G, T} จะได N  เทากับ 7 และ 
m  เทากับ 4 ดังน้ัน 1-แกรม คือ A C G และ T และ 2-แกรม คือ AA AC CC CA AG และ GT 
โดย 2-แกรมมีรูปแบบที่เปนไปไดทั้งหมดเทากับ 16 (42 = 16) รูปแบบ 

การทํางานของ n-แกรม คือ เลื่อนหนาตางของอักขระไปบนสายอักขระ S  
ทั้งหมด n  ตัว และในแตละครั้งที่ทําการเลื่อนหนาตางนั้นลําดับยอยขนาด n  อักขระจะถูกสกัด
ออกมา เทคนิค n-แกรมมี 2 แบบไดแกเทคนิค n-แกรมแบบทุกเฟรม (Any-frame) และเทคนิค 
n-แกรมแบบอิน-เฟรม (In-frame)  

สําหรับเทคนิค n-แกรม แบบทุกเฟรม มีหลักการทํางาน คือ เลื่อนหนาตางไป
บนสายอักขระ S  ทุกอักขระ รูปแบบที่สกัดไดจะมีคาเทากับ N - n +1 รูปแบบ (Saidi, 2007) 
ตัวอยางเชนกําหนดสายอักขระ S  = AAGGGCCTAG ซ่ึงมีความยาวเทากับ 10 (N  = 10) 
อักขระ ถาตองการสราง 2-แกรม ( n  = 2) ดังน้ันจะมีชุดขอมูลที่สกัดไดเทากับ 9 (10-2+1 = 9) 
รูปแบบ ไดแก AA AG GG GG GC CC CT TA และ AG  

สําหรับเทคนิค n-แกรม แบบอิน-เฟรม มีหลักการทํางาน คือ เลื่อนหนาตางไป
บนสายอักขระ S โดยขามอักขระที่หนาตางเลื่อนผาน รูปแบบที่สกัดไดจะมีคาเทากับ N/n  
รูปแบบ ตัวอยางเชนกําหนดใหลําดับคือ “AAGGGCCTAG” ซ่ึงมีความยาวเทากับ 10          
(N  = 10) อักขระ ถาตองการสราง 2-แกรม ( n  = 2) ดังน้ันจะมีชุดขอมูลที่สกัดไดเทากับ 5 
(10/2 = 5) รูปแบบ ไดแก AA GG GC CT และ AG  

 
2.4 TF-IDF (Term Frequency and Inverse Document Frequency) 

 
การจําแนกหมวดหมูเอกสาร (Text Categorization) (Joachims, 2003) คือ 

กิจกรรมในการแยกเอกสารซึ่งประกอบดวยภาษาธรรมชาติใหอยูภายใตหมวดหมูที่กําหนดไว
กอน โดยใชใจความสําคัญของเอกสาร เน่ืองจากคอมพิวเตอรไมสามารถจําแนกหมวดหมูของ
เอกสารซึ่งเปนภาษาธรรมชาติโดยตรงได ดังน้ันจึงตองแปลงเอกสารใหอยูในรูปแบบที่
คอมพิวเตอรสามารถใชในการเรียนรูได ขั้นตอนในการแปลงเอกสาร เรียกวา การทําดัชนี 
(Indexing) เพ่ือสรางตัวแทนเนื้อหาของเอกสาร (Document Representation) สําหรับใชใน
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กระบวนการเรียนรู ลักษณะของตัวแทนเอกสารขึ้นอยูกับสิ่งที่ตองการพิจารณา หรือตองการ
พิจารณาความหมายตามกฎของภาษา สําหรับการจําแนกหมวดหมูดวยวิธีการทางดานการ
เรียนรูดวยคอมพิวเตอรนิยมใชลักษณะของตัวแทนเอกสารที่สนใจความหมายของคํา โดยไม
สนใจตําแหนงของคํา 

กําหนดใหเซตเอกสาร (Document) 1 2 ND = {d , d , …, d }  มีจํานวนเอกสาร
ทั้งหมดเทากับ N  และเซตของคํา (Term) 1 2 MT = {t , t , …, t }  การแสดงความสัมพันธ
ระหวางแตละเอกสาร id  และคํา jt  แทนดวยเวคเตอร (Vector) i i,1 i,2 i,MV  = {v , v , …, v }  
สําหรับวิธีการหาคา i,jv  ที่นิยมใช ไดแก คาความถี่ (Frequency) และ คา TF-IDF  

1) คาความถี่ เปนการนับจํานวนครั้งของ jt  ที่ปรากฏใน
เอกสาร id  ดังสมการที่ (2.1) หมายความวา ถารูปแบบ jt  ปรากฏในเอกสาร id  บอยก็จะมี
ความเกี่ยวของกับเรื่องในเอกสาร id  มาก  

 
 i, j i, jv = f    (2.1) 

 
กําหนดให i,jf  คือ ความถี่ของคํา jt  ที่ปรากฏในเอกสาร 

id  
2) คา TF-IDF เปนการพิจารณาความสามารถในการแบงแยก

ของคํา jt  ในเอกสาร id  จากความถี่ของคํา jt  ในเอกสาร id  และ อัตราสวนกลับของจํานวน
เอกสารทั้งหมดกับจํานวนเอกสารที่มีคํา jt  ดังสมการที่ (2.2) หมายความวา หากรูปแบบ jt  มี
ปรากฏในทุกเอกสาร id   แลวรูปแบบ jt  ก็ไมสามารถแบงแยกเอกสารได 

 

 i, j i, j 2
j

N
v = f  lo g ( )

n
 ×  (2.2) 

กําหนดให N  คือ จํานวนเอกสารทั้งหมด 
 jn  คือ จํานวนของเอกสารซึ่งมีคํา jt  ที่ปรากฏ 
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2.5 เทคนคิการเลือกลักษณะเฉพาะ  
 

2.5.1 เทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะสหสัมพันธ  
เทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะสหสัมพันธ (Correlation-based Feature 

Selection: CFS) (Hall and Smith, 1997; Hall, 2000) เปนการเลือกลักษณะเฉพาะที่เกี่ยวของ
กับคลาสโดยใชการคนหาฮิวริสติก หลักการทํางาน คือ สรางกลุมลักษณะเฉพาะยอย k 
คํานวณหาคาความสัมพันธระหวางลักษณะเฉพาะกับลักษณะเฉพาะ และความสัมพันธระหวาง
ลักษณะเฉพาะกับคลาสดวยคาสหสัมพันธของเพียรสัน ดังสมการที่ (2.3) จากนั้นคํานวณหา
คาฮิวริสติกสําหรับแตละกลุม ดังสมการที่ (2.4) ถาคาฮิวริสติกสูง หมายถึง ลักษณะเฉพาะมี
ความสัมพันธกับคลาสสูง และมีความสัมพันธระหวางลักษณะเฉพาะกับลักษณะเฉพาะนอย 
 

 xy 2 2 2 2

xy - nxyr =
( x - nx )( y - ny )

∑

∑ ∑

 (2.3) 

 
 กําหนด xyr  คือ สัมประสิทธิ์สหสัมพันธสําหรับตวัแปร x และ y  
  x  คือ ขอมูลตอเน่ืองตัวแปรที่ 1 
  y  คือ ขอมูลตอเน่ืองตัวแปรที่ 2  
  n  คือ จํานวนขอมูลของตัวแปรที่ 1 และตัวแปรที่ 2 

 

 cf
S

ff

k r
Merit =

k+k(k-1) r
 (2.4) 

 
กําหนด SMerit คือ คาฮิวริสติกของกลุมลักษณะเฉพาะ S  
 cfr  คือ คาเฉลี่ยสหสัมพันธระหวางลักษณะเฉพาะกับคลาส 
 ffr  คือ คาเฉลี่ยสหสัมพันธระหวางลักษณะเฉพาะกับ

ลักษณะเฉพาะ 
 

2.5.2 เทคนิคไคสแควร (Chi-Square) 
เปนเทคนิคที่ใชคาไคสแควรซ่ึงเปนคาทางสถิติหาความสัมพันธระหวาง

ลักษณะเฉพาะกับคลาส เพ่ือจัดลําดับลักษณะเฉพาะตามคานัยสําคัญทางสถิติ (Li and Leong, 
2005) โดยคาไคสแควรของแตละลักษณะเฉพาะหาไดดังสมการที่ (2.5) 
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2m n ij ij2

i=1 j=1 ij

(A - E )
=

E
χ ∑ ∑  (2.5) 

 
กําหนด ijA  คือ ความถี่จริงของตัวอยางที่มีคาที่ i  และคลาสที่ j   
 ijE  คือ ความถี่คาดหวังของตัวอยางที่มีคาที่ i  และคลาสที่ j  หรือ 

ความถี่คาดหวังของ ijA  คํานวณดังสมการที่ (2.6) 
 m  คือ จํานวนคาของลักษณะเฉพาะ 
 n  คือ จํานวนของคลาส 

 

 j
ij i

C
E = R ×

N
 (2.6) 

 
กําหนด Ri  คือ จํานวนตัวอยางทั้งหมดที่มีคาลักษณะเฉพาะที่ i   
 C j  คือ จํานวนตัวอยางทั้งหมดที่อยูในคลาสที่ j  
 N  คือ จํานวนของตัวอยางทั้งหมด 
คาไคสแควรสําหรับแตละลักษณะเฉพาะหาคาไดจากความแตกตางระหวาง

คาความถี่คาดหวังและคาความถี่จริง ลักษณะเฉพาะที่มีคาไคสแควรมากจะมีนัยสําคัญสูง โดย
ลักษณะเฉพาะจะถูกจัดเรียงตามคาไคสแควรจากคามากไปนอย 
 

2.5.3 เทคนิคอัตราสวนเกน (Gain Ratio) 
เปนเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะที่ใชการประเมินคาลักษณะเฉพาะดวยคา

อัตราสวนเกน ซ่ึงวัดความสัมพันธของลักษณะเฉพาะที่จะปรับสเกลตามคาลักษณะเฉพาะที่
สนใจกับคลาส การหาคาอัตราสวนเกนคํานวณไดดังสมการที่ (2.7) 
 

 H(Y) - H(Y|X)
Gain Ratio =

H(X)
 (2.7) 

 
กําหนด X    คือ ลักษณะเฉพาะ 
 Y   คือ คลาส 
 H(X)  คือ คาเอนโทรปของ X  
 H(Y)  คือ คาเอนโทรปของ Y  
 H(Y|X)  คือ คาเอนโทรปของ Y  ภายใตเง่ือนไข X  
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  การหาคา H(Y)  แสดงไดดังสมการที่ (2.8) และการหาคา H(Y|X)  แสดงไดดัง
สมการที่ (2.9) 
 
 2( ) ( ) log ( ( ))

y Y
H Y p y p y

∈

= −∑  (2.8) 

 
 2( | ) ( ) ( | ) log ( ( | ))

x X y Y
H Y X p x p y x p y x

∈ ∈

= −∑ ∑  (2.9) 

 
กําหนด p(y)  คือ ความนาจะเปนของ y  
 p(x)  คือ ความนาจะเปนของ x  
 p(y|x)  คือ ความนาจะเปนของ y  เม่ือรู x  
 
คาอัตราสวนเกนไดจากการหารดวยคาเอนโทรปของลักษณะเฉพาะทําใหคาที่

ไดอยูระหวาง [0,1] ถาคาอัตราสวนเกนเทากับ 0 หมายถึง ลักษณะเฉพาะ X  ไมมี
ความสัมพันธกับคลาส Y  ถาคาอัตราสวนเกนมีคาเทากับ 1 แสดงวาลักษณะเฉพาะ X  มี
ความสัมพันธกับคลาส Y  มากที่สุด ขอสังเกตจากสมการที่ (2.7) คาอัตราสวนเกนมีคานอยเม่ือ
เทียบกับคาเกนสารสนเทศ 

 
2.5.4 เทคนิครีลีฟ-เอฟ (ReliefF) 
ขั้นตอนวิธีรีลีฟ (Relief Algorithm) (Marko and Igor, 2003) เปนเทคนิคการ

กรองเพ่ือเลือกลักษณะเฉพาะที่เกี่ยวของโดยอาศัยวิธีการเชิงสถิติ สมมติให 1 2 nI ,I ,…,I  เปน
กลุมตัวอยางของลักษณะเฉพาะ iA  เม่ือ i  = 1, 2,…, a  โดยที่ a  เปนจํานวนลักษณะเฉพาะ
ทั้งหมด ซ่ึงขั้นตอนวิธีรีลีฟพ้ืนฐานดังภาพประกอบ 2.5  

จากภาพประกอบ 2.5 เร่ิมตนสุมตัวอยาง iR  (บรรทัด 3) จากนั้นคนหา
ตัวอยางใกลสุดซึ่งมีคลาสเดียวกับ iR  แทนดวย H  และตัวอยางใกลสุดซึ่งตางคลาสกับ iR  
แทนดวย M  (บรรทัด 4) ตามลําดับ การปรับคาน้ําหนัก W[A]  ขึ้นอยูกับคาของตัวอยาง iR  
M  และ H  โดยหาความแตกตางระหวางคาน้ําหนักเดิมกับความแตกตางของคาลักษณะเฉพาะ
จากฟงกชัน 1 2diff(A,I ,I )  ซ่ึงใชคํานวณความแตกตางของคาลักษณะเฉพาะ A  ระหวาง
ตัวอยาง 1I  และตัวอยาง 2I  (บรรทัด 5 และ 6) สําหรับคาลักษณะเฉพาะแบบ nominal 
คํานวณไดดังสมการที่ (2.9)  
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ภาพประกอบ 2.5 ขั้นตอนวธิีรีลีฟพ้ืนฐาน 

 

 1 2
1 2

0 ; value(A,I )=value(A,I )
diff(A,I ,I ) =

1 ; otherwise




 (2.9) 

สําหรับคาลักษณะเฉพาะเชิงตัวเลข ฟงกชัน 1 2diff(A,I ,I )  คํานวณไดดังสมการ
ที่ (2.10) 
 

 1 2
1 2

|value(A,I ) - value(A,I ) |
diff(A,I ,I ) =

max(A) - min(A)
 (2.10) 

 
กระบวนการปรับคาน้ําหนักนี้จะถูกทําซ้ํา m  ครั้งตามที่ผูใชกําหนด สําหรับ

ขั้นตอนวิธีรีลีฟ-เอฟ (ReleifF Algorithm) มีหลักการทํางานคลายกับขั้นตอนวิธีรีลีฟ ขอดีของ
ขั้นตอนวิธีรีลีฟ-เอฟ คือ สามารถใชกับขอมูลที่มีมากกวา 2 คลาส และทนทานตอขอมูลรบกวน
หรือ ขอมูลที่ไมสมบูรณมากขึ้น โดยขั้นตอนวิธีรีลีฟ-เอฟแสดงดังภาพประกอบ 2.6  

จากภาพประกอบ 2.6 เร่ิมตนสุมตัวอยาง iR  จากนั้นคนหาตัวอยางใกลสุดที่มี
คลาสเดียวกับ iR  จํานวน k  ตัวอยาง (บรรทัด 3 และ 4) แทนดวย jH  และตัวอยางใกลสุดที่มี
คลาสแตกตางจาก iR  จํานวน k  ตัวอยาง แทนดวย jM (C)  (บรรทัด 5 และ 6) การปรับคา
นํ้าหนัก W[A]  ขึ้นอยูกับคาลักษณะเฉพาะ A  ของตัวอยาง iR  jH  และ jM (C)  โดยแตละ
คลาสของ jM (C)  ตองหาความนาจะเปนของคลาส P(C)  จากตัวอยางสอนที่มีอยู (บรรทัด 7 
และ 8) 
 

Algorithm Relief 
Input: for each training instance a vector of attribute values and the value 
Output: the vector W  of estimations of the qualities of attributes 
1 set all weights W[A]  := 0.0; 
2 for i  := 1 to m  do begin 
3  randomly select an instance iR ; 
4  find nearest hit H  and nearest miss M ; 
5  for A  := 1 to a  do 
6   i iW[A] :=W[A] - diff(A,R ,H)/m + diff(A,R ,M)/m  
7 end; 
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ภาพประกอบ 2.6 ขั้นตอนวธิีรีลีฟ-เอฟ 

 
2.6 โครงขายประสาทเทียม 

 
โครงขายประสาทเทียม (Artificial Neural Networks) (Roiger and Geatz, 

2003; Kantardzic, 2003) เปนสาขาหนึ่งของปญญาประดิษฐ ซ่ึงจําลองการทํางานของสมอง
มนุษยซ่ึงประกอบดวยเซลลประสาท (Neuron) จํานวนมาก แตละเซลลประสาทประกอบดวย
นิวเคลียส (Nucleus) ตัวเซลล (Cell Body) ใยประสาทนําเขา (Dendrite) และแกนประสาทนํา
ออก (Axon) โดยใยประสาทนําเขาทําหนาที่รับสัญญาณจากเซลลประสาทอื่น และแกนประสาท
นําออกทําหนาที่นําสัญญาณจากตัวเซลลสงตอไปใหเซลลประสาทอื่นตอไป คุณลักษณะสมอง
มนุษย ตัวอยางเชน การเรียนรูจากประสบการณ แกไขปญหาใหมโดยอางอิงจากปญหาที่เคย
เจอ และใหคําตอบไดแมขอมูลผิดพลาดและไมสมบูรณ และประมวลผลไดรวดเร็ว ขอดีของ
โครงขายประสาทเทียม คือ มีความแมนยําสูง ทนทานตอความผิดพลาด และสามารถรองรับ
ขอมูลที่ไมสมบูรณ หรือมีสิ่งรบกวนได  

กระบวนการสรางแบบจําลองโครงขายประสาทเทียมมี 5 ขั้นตอน คือ 1) การ
แทนคาขอมูลเขา 2) การกําหนดสถาปตยกรรม 3) การกําหนดวิธีการเรียนรู 4) การสอนของ
โครงขาย และ 5) การทดสอบเพื่อประเมินผลการสอนโครงขาย การแทนคาขอมูลเขาของ
โครงขายประสาทเทียมสงผลกระทบสําคัญตอการสอนของโครงขายและสมรรถภาพผลลัพธของ

Algorithm ReliefF 
Input: for each training instance a vector of attribute values and the class value 
Output: the vector W  of estimations the qualities of attributes 
1  set all weights W[A]  := 0.0; 
2  for i  := 1 to m  do begin 
3   randomly select an instance iR ; 

4   find k  nearest hits jH ; 

5   for each class C  ≠ class ( iR ) do 

6    from class C find k nearest misses jM (C) ; 
7   for A  := 1 to a  do 
8   k

i j
j = 1

W [ A ] : = W [ A ] - d i f f ( A , R , H ) / ( m × k ) +∑
 

 
i

k
i j

C c la s s ( R ) j= 1i

P ( C )[ d i f f ( A , R , M ( C ) ) ] / ( m × k ) ;
1 - (P (c la s s ( R ) ) )

∑ ∑
≠

 

9  end; 
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แบบจําลอง นอกจากนี้ยังสงผลตอเวลาการประมวลผลและการเรียนรูดวย ตัวแปรขอมูลเขามี 2 
ชนิด ไดแก ตัวแปรตาม หรือตัวแปรเชิงปริมาณ และตัวแปรอิสระ หรือคลาส โดยตัวแปรเชิง
ปริมาณอาจประยุกตใชฟงกชันซิกมอยด หรือการนอมอลไลซใหเปนขอมูลตอเน่ืองในชวงคา 0 
ถึง 1 หรือ -1 ถึง 1 เปนตน  ตัวแปรคลาสใชการแทนคาแบบไบนารี่ ตัวอยางเชนผลลัพธแบบ 1 
ไบนารี ไดแก รูปภาพดําและขาว คําตอบใชหรือไมใช หรือสวิตซเปดหรือปด เปนตน สําหรับตัว
แปรคลาสแบบหลายตัวแปรจํานวนโหนดผลลัพธไมควรจะเทากับจํานวนตัวแปรคลาส การ
กําหนดคา 1 สําหรับคลาสที่สนใจ สวนคลาสอ่ืน ๆ กําหนดใหเปน 0 จะทําใหเวลาการ
ประมวลผลลดลง  

2.6.1 สถาปตยกรรมโครงขายประสาทเทียม 
สถาปตยกรรมของโครงขายประสาทเทียมมี 2 ชนิด ไดแก สถาปตยกรรม

หนวยประมวลผลยอยเดียว (Perceptron) และสถาปตยกรรมหนวยประมวลผลยอยหลายชั้น 
(Multilayer Perceptron) 

1) สถาปตยกรรมหนวยประมวลผลยอยเดียวเปนโครงขาย
ประสาทเทียมแบบงายมีหนวยประมวลผลยอยเดียวประกอบดวย ชั้นขอมูลเขา ฟงกชันผลรวม 
(Summation Function) ทําหนาที่หาผลรวมของผลคูณระหวางคาขอมูลเขา 1 2 nx ,x ,…,x  กับ 
คาน้ําหนักขอมูลเขา 1 2 nw ,w ,…,w  และฟงกชันกระตุน (Activation Function) ทําหนาที่แปลง
ผลลัพธจากฟงกชันผลรวมใหอยูในชวงคาที่ตองการ ตัวอยางฟงกชันกระตุนเชน ฟงกชัน      
ซิกมอยด มีคาอยูในชวง 0 ถึง 1 และคาของฟงกชันซิกมอยดจะเพ่ิมขณะที่คาฟงกชันผลรวม
เพ่ิมขึ้นแสดงภาพองคประกอบของหนวยประมวลผลยอยไดดังภาพประกอบ 2.7 
 

 
ภาพประกอบ 2.7 องคประกอบของหนวยประมวลผลยอย 

 
การคํานวณของฟงกชันผลรวมสามารถแสดงไดดังสมการที่ 

(2.12) ดังน้ี 

∑
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n

i i
i=1

g (x ) =  x w +∑ β (2.12) 

 
กําหนดให g(x)  คือ ผลลัพธของฟงกชันผลรวม 

    ix  คือ คาขอมูลเขาตัวที่ i  
    n  คือ จํานวนขอมูลเขาทั้งหมด 
    iw  คือ คาน้ําหนักของขอมูลเขาตัวที่ i  

β คือ คาความโนมเอียง 
ฟงกชันกระตุน ( f  ) ทําหนาที่แปลผลลัพธของฟงกชันผลรวม 

g(x) ใหอยูในชวงคาที่ตองการ y ตัวอยางฟงกชันกระตุนสามารถแสดงได ดังสมการที่ (2.13) ถึง 
(2.15)  

1) ฟงกชันสเตป (Step Function) ผลลัพธที่
ไดจะเปนคา 0 และ 1 แสดงดังสมการที่ (2.13) และภาพประกอบ 2.8 
 

 1 ; if g(x) > 0
y = 

0 ; otherwise




 (2.13) 

 

 
ภาพประกอบ 2.8 ฟงกชันสเตป 
 

2) ฟงกชันเชิงเสน (Linear Function) 
ผลลัพธที่ไดจะมีคาเทากับขอมูลเขา แสดงดังสมการที่ (2.14) และภาพประกอบ 2.9 
 
 y = g(x)  (2.14) 
 

0 

1 
g(x) 

y 
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ภาพประกอบ 2.9 ฟงกชันเชิงเสน 

 
3) ฟ งก ชั นล็ อกซิ กมอยด  (Log-Sigmoid 

Function) ผลลัพธที่ไดจะอยูในชวง 0 ถึง 1 แสดงดังสมการที่ (2.15) และภาพประกอบ 2.10 
 

 
1y  =  
-g ( x )1 + e

 (2.15) 

 

 
ภาพประกอบ 2.10 ฟงกชันล็อกซิกมอยด 

 
2) หน วยประมวลผลย อยหลายชั้ นแสดงตั วอย า งดั ง

ภาพประกอบ 2.11 เปนโครงขายประสาทเทียมที่มีหนวยประมวลผลยอยหลาย ๆ หนวยมา
เชื่อมตอกันเปนโครงขายเพื่อเพ่ิมประสิทธิภาพในการทํานาย รูปแบบการเรียนรูของโครงขาย
ประสาทเทียมแบบหนวยประมวลผลยอยหลายชั้นเปนการเรียนรูแบบมีผูสอน สถาปตยกรรม
โครงขายประสาทเทียมแบบหนวยประมวลผลยอยหลายชั้นมี 3 ระดับ คือ ชั้นขอมูลเขา (Input 
Layer) ชั้นซอน (Hidden Layer) และชั้นผลลัพธ (Output Layer) โดยชั้นขอมูลเขามี 1 ชั้น ชั้น
ซอนมีกี่ชั้นก็ได และชั้นผลลัพธมี 1 ชั้น ในแตละชั้นจะมีหนวยประมวลผลยอยกี่หนวยก็ได  

ชั้นซอนหมายถึง ชั้นของของหนวยประมวลผลยอยที่อยู
ระหวางชั้นขอมูลเขาและชั้นผลลัพธซ่ึงชวยเพิ่มประสิทธิภาพการคํานวณ ในเชิงหลักการชั้น
ซอนสามารถมีไดมากกวา 1 ชั้น โดยโครงขายจะสามารถทํางานที่ซับซอนไดดีขึ้นถามีโหนด

y 

g(x) 

0 

1 
g(x) 

y 
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ซอนเพียงพอ ผลลัพธของโหนดซอนจะเปนขอมูลเขาใหแกโหนดที่อยูในชั้นถัดไปหรือโหนดของ
ชั้นผลลัพธ Berke และ Hajela (Berke and Hajela, 1991) แนะนําวาจํานวนโหนดของชั้นซอน
ควรจะอยูระหวางคาเฉลี่ยระหวางโหนดขอมูลเขาและโหนดผลลัพธ Soemardi (Soemardi, 
1996) แนะนําวาจํานวนโหนดซอนควรจะมีประมาณ 75% ของโหนดขอมูลเขา ดังนั้นจํานวน
โหนดซอนควรมีมากสุดเทากับผลรวมของโหนดขอมูลเขาและโหนดผลลัพธ แตไมควรนอยกวา 
75% ของโหนดขอมูลเขา หรือคาเฉลี่ยของโหนดขอมูลเขาและผลลัพธ 

 

ภาพประกอบ 2.11 สถาปตยกรรมแบบหนวยประมวลผลยอยหลายชั้น 
 

2.6.2 ประเภทของโครงขายประสาทเทียม 
ประเภทของโครงขายประสาทเทียมมี 3 ประเภท ไดแก 1)โครงขายแบบไป

ขางหนาชั้นเดียว (Single-Layer Feedforward Networks) เปนโครงขายที่มีทิศทางไปขางหนา
และมีเฉพาะชั้นขอมูลเขาและชั้นผลลัพธ 2) โครงขายแบบไปขางหนาหลายชั้น (Multilayer 
Feedforward Networks) แสดงดังภาพประกอบ 2.12 เปนโครงขายที่มีทิศทางไปขางหนา มีชั้น
ขอมูลเขา ชั้นซอน และชั้นแสดงผล แสดงดังภาพประกอบ 2.13 และ 3) โครงขายแบบยอนกลับ 
(Recurrent Networks) เปนโครงขายที่สามารถจะมีลูปในการวนกลับไดอยางนอย 1 วง น่ันคือ 
ผลลัพธของหนวยประมวลผลยอยหน่ึงสามารถกลับไปเปนขอมูลเขาของหนวยประมวลผลยอย
ในระดับที่ผานมาได ดังแสดงในภาพประกอบ 2.14 
 
 
 
 
 
 

1

2

n

x
x

x
 

. . . 
.. . 

.. . 
. . . 

. . . 
. . . 

ชั้นขอมูลเขา ชั้นซอนที่ 2 ชั้นซอนที่ 1 ชั้นผลลัพธ 
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1

2

n

x
x

x
M  

ชั้นขอมูลเขา ชั้นซอนที่ 1 ชั้นซอนที่ 2 ชั้นผลลัพธ 

 
ภาพประกอบ 2.12 โครงขายแบบไปขางหนาชั้นเดียว 

 

ภาพประกอบ 2.13 โครงขายแบบไปขางหนาหลายชั้น 
 

ภาพประกอบ 2.14 โครงขายแบบยอนกลบั 
 

ชั้นขอมูลเขา ชั้นผลลัพธ 

1

2

n

x
x

x
M  

1

2

n

x
x

x
M  

ชั้นขอมูลเขา ชั้นซอนที่ 1 ชั้นซอนที่ 2 ชั้นผลลัพธ 
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2.6.3 รูปแบบการเรียนรูของของโครงขายประสาทเทียม 
รูปแบบการเรียนรูของโครงขายประสาทเทียมมี 2 รูปแบบ คือการเรียนรูแบบมี

การสอน (Supervised Learning) และการเรียนรูแบบไมมีการสอน (Unsupervised Learning)  
1) การเรียนรูแบบมีการสอน (Supervised Learning) เปนการ

เรียนรูที่ตองมีชุดขอมูลสอน (Training Set) ซ่ึงประกอบดวยชุดขอมูลเขาและชุดขอมูลผลลัพธ 
โดยในระหวางการสอนนั้นโครงขายจะใหผลลัพธจริงที่ไดจากการคํานวณ (Actual Output) และ
เปรียบเทียบระหวางผลลัพธจริงที่จากการคํานวณกับชุดขอมูลผลลัพธเปาหมาย (Target 
Output) โดยผลตางจากการเปรียบเทียบคือ คาความผิดพลาด หรือคาความเคลื่อน ตัวอยาง
การเรียนแบบมีการสอน คือ ขั้นตอนวิธีการสงคายอนกลับ มักนิยมใชกับโครงขายประสาทเทียม
แบบไปขางหนาหลายชั้น (Multilayer Feedforward Neural Networks) 

2) การเรียนรูแบบไมมีการสอน (Unsupervised Learning) 
เปนการเรียนโดยไมตองอาศัยชุดขอมูลผลลัพธเปาหมาย (Target Output) ใชเฉพาะชุดขอมูล
เขาใหกับโครงขายเทานั้น โดยโครงขายจะจัดเรียงโครงสรางดวยตัวเองตามลักษณะของขอมูล 
ผลลัพธที่ได (เปรียบเทียบกับคน เชน การที่เราสามารถแยกแยะพันธุพืช พันธุสัตวตามลักษณะ
รูปรางของมันไดเองโดยไมมีใครสอน) 

 
2.6.4 ข้ันตอนวิธีการสงคายอนกลับ (Backpropagation Algorithm) 
วิธีการเรียนรูดวยขั้นตอนการสงคายอนกลับ (Backpropagation Algorithm)  

โดยสวนใหญมักใชเพ่ือสอนโครงขายแบบไปขางหนาหลายชั้น (Multilayer Feedforward 
Neural Networks) ขั้นตอนวิธีการสงคายอนกลับดังภาพประกอบ 2.15 ขอมูลสอนแตละ
ตัวอยางจะพิจารณาเปนคู <x, t>rr  เม่ือ xr  คือ เวคเตอรขอมูลเขา tr  คือ เวคเตอรขอมูลผลลัพธ 
และ η  คือ อัตราการเรียนรู กําหนดให inn  outn  และ hiddenn  เปนจํานวนโหนดขอมูลเขา 
โหนดผลลัพธ และโหนดซอนของโครงขายประสาทเทียม ตามลําดับ jix  คือขอมูลเขาจาก
โหนด i  ไปยังโหนด j  และ jiw  คือนํ้าหนักจากโหนด i  ไปยังโหนด j  กระบวนการสงคา
ยอนกลับ ประกอบดวย 2 สวนยอยคือ การสงผานไปขางหนา (Forward Pass) และการสงผาน
ยอนกลับ (Backward Pass) สําหรับการสงผานไปขางหนา ขอมูลจะผานเขาโครงขายประสาท
เทียมที่ชั้นขอมูลเขา และจะสงผาน จากอีกชั้นหนึ่งไปสูอีกชั้นหนึ่งจนกระทั่งถึงชั้นขอมูลออก 
(บรรทัด 5) สวนการสงผานยอนกลับคาน้ําหนักการเชื่อมตอจะถูกปรับเปลี่ยนใหสอดคลองกับ
กฎการแกขอผิดพลาด (Error-Correction) คือผลตางของผลลัพธแทจริง (Actual Response) 
กับผลลัพธเปาหมาย (Target Response) เกิดเปนสัญญาณผิดพลาด (Error Signal) สําหรับ
การคํานวณหาสัญญาณผิดพลาดโหนดผลลัพธแสดงดังบรรทัดที่ 7 และ 8 และการคํานวณหา
สัญญาณผิดพลาดโหนดซอนแสดงดังบรรทัดที่ 9 และ 10 ซ่ึงสัญญาณนี้จะถูกสงยอนกลับเขาสู 
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โครงขายประสาทเทียมในทิศทางตรงกันขามกับการเชื่อมตอ จากนั้นคาน้ําหนักของการเชือ่มตอ
จะถูกปรับจนกระทั่งผลลัพธแทจริงเขาใกลผลลัพธเปาหมายแสดงดังบรรทัดที่ 11 ถึง 13 

 

 
ภาพประกอบ 2.15 ขั้นตอนวิธีการสงคายอนกลับ 

 
ขั้นตอนวิธีการสงคายอนกลับเปนขั้นตอนวิธีที่ใชเวลาการเรียนนานเมื่อขนาด

โครงขายประสาทเทียมใหญ หรือจํานวนของชุดขอมูลสอนปริมาณมาก ขอจํากัดของขั้นตอน
วิธีการสงคายอนกลับ คือ ไมสามารถรับประกันไดวาโครงขายประสาทเทียมสอนภายในเวลา
จํากัด อัตราการเรียนรูจะสงผลตอการปรับคาน้ําหนัก ถาอัตราการเรียนรูสูงจะทําใหการเรียนรู
เร็ว แตก็อาจเรียนรูไมสําเร็จเน่ืองจากการปรับคามีความหยาบเกินไป อัตราการเรียนรูที่มีคา
นอยก็จะทําใหการปรับนํ้าหนักทําไดอยางละเอียดแตก็อาจเสียเวลาในการเรียนรูนาน สําหรับ

Algorithm: Backpropagation 
Input: training-examples, h , inn , outn  and hiddenn  
Output: neural networks model 
Detail: Each training example is a pair <x, t>rr , where xr  is the input vector, tr  is the 
target output vector, η is the learning rate. inn , outn , and hiddenn  are the number of 
network inputs, units in the hidden layer, and output units, respectively. The input from 
unit i  into unit j  and the weight from unit i  to unit j  are denoted jix  and jiw  
 
1 Initialize all network weights to small random number 
2 Until the termination condition is met do 
3  For each <x, t>rr  in training-example do 
4  /*Propagate input forward through the network*/ 
5  Input the instance xr  to the network, compute the output uo  of every unit u  
6  /*Propagate errors backward through the network*/ 
7  For each network output unit k, calculate its error term kδ  
8   (1 )( )k k k k ko o t oδ = − −  
9  For each hidden unit h, calculate its error term hδ   
10   (1 )h h h kh k

k outpus
o o w∑

ε
δ = − δ  

11  Update each network weight jiw  
12   ji j jiw x∆ = ηδ  
13   ji ji jiw w w= + ∆  
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เกณฑการหยุดการเรียนรูมี 2 เกณฑ คือ 1) หยุดการเรียนรูเม่ือคาความผิดพลาดอยูในระดับที่
ยอมรับได หรือนอยกวาคา Error Acceptance 2) หยุดการเรียนรูเม่ือครบจํานวนรอบการสอน 
(Epoch) 
 
2.7 การทดสอบแบบไขวเปลี่ยน k  กลุม 

 
การทดสอบแบบไขวเปลี่ยน k  กลุม (k-Fold Cross Validation) (Written and 

Frank, 2005) เปนการประเมินประสิทธิภาพของวิธีเรียนรูของเครื่อง หลักการทํางาน คือ แบง
ชุดขอมูลขนาดเทาๆกันจํานวน k  กลุม และไมมีสวนที่ทับกัน จากนั้นแบงชุดขอมูลเปน 2 กลุม
คือชุดสอน และชุดทดสอบ กระบวนการนี้ถูกทําซ้ํา k  ครั้ง ดวยชุดทดสอบที่แตกตางในแตละ
ครั้ง โดยรอบที่ 1 ขอมูลกลุมที่ 1 เปนชุดทดสอบ ขอมูลกลุมที่ 2 ถึง k  เปนขอมูลสอน รอบที่ 2 
ขอมูลกลุมที่ 2 เปนขอมูลทดสอบ ขอมูลกลุมที่ 1 และกลุมที่ 3 ถึง k  เปนขอมูลสอน สลับกันจน
ขอมูลทุกกลุมไดเปนชุดทดสอบ ตัวอยางเชน มีขอมูล 100 ตัวอยางแบงออกเปน 10 กลุม กลุม
ละ 10 ตัวอยาง ในรอบที่ 1 จะเอาขอมูลในกลุมที่ 1 เปนชุดทดสอบ ขอมูลกลุมที่ 2 ถึง 10 เปน
ชุดสอน รอบที่ 2 จะใชขอมูลกลุมที่ 2 เปนชุดทดสอบ ขอมูลกลุมที่ 1 และกลุมที่ 3 ถึง 10 เปน
ชุดสอน สลับกันไปจนทุกกลุมไดมีโอกาสเปนชุดทดสอบครบทุกกลุม จากนั้นจะทําการหาคา
ความถูกตองเฉลี่ย 
 
2.8 การประเมินคาประสิทธิภาพ 
 

การประเมินคาประสิทธิภาพ (Performance Evaluation) การทํางานของ
ขั้นตอนวิธีการเรียนรูของเครื่องสามารถวัดจากผลลัพธการทํานาย (Prediction) โดยคาของ
ผลลัพธที่ไดจากการทํานาย คือ คา True Positive (TP) คา True Negative (TN) คา False 
Positive (FP) และคา False Negative (FN) ตามลําดับ แสดงดังตารางที่ 2.1 (Written and 
Fank, 2005)  

 
ตารางที่ 2.1 คาของคอนฟวชันเมตริกซ (Confusion Matrix) แบบ 2 กลุม 

คาที่ทํานายได (Predicted Class) คาที่แทจริง (Actual Class) 
Class YES Class NO 

Class YES True Positive False Negative 
Class NO False Positive True Negative 
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คาที่ไดจากการทํานาย (Prediction) ในตารางที่ 2.1 อธิบายรายละเอียดไดดังน้ี 
1) คา True Positive (TP) คือ คาที่บอกความถูกตองในการจําแนกขอมูลซ่ึงมี

คาที่แทจริงอยูใน Class YES และมีการทํานายวาอยูใน Class YES (ทํานายถูกตอง) 
2) คา False Negative (FN) คาที่บอกความถูกตองในการจําแนกขอมูลซ่ึงมี

คาที่แทจริงอยูใน Class YES และมีการทํานายวาอยูใน Class NO (ทํานายผิด) 
3) คา False Positive (FP) คาที่บอกความถูกตองในการจําแนกขอมูลซ่ึงมี

คาที่แทจริงอยูใน Class NO และมีการทํานายวาอยูใน Class YES (ทํานายผิด) 
4) คา True Negative (TN) คาที่บอกความถูกตองในการจําแนกขอมูลซ่ึงมี

คาที่แทจริงอยูใน Class NO และมีการทํานายวาอยูใน Class NO (ทํานายถูกตอง) 
จากคาผลลัพธที่ไดสามารถนิยามการวัดคาประเมิน คือ คาความถูกตอง 

(Accuracy) เปนรอยละของตัวอยางที่ทํานายถูกในตัวอยางทั้งหมด คํานวณดังสมการที่ 2.16 
คาการตอบสนองไว (Sensitivity) เปนรอยละของตัวอยางกลุมบวกที่ทํานายถูกในตัวอยางกลุม
บวกทั้งหมด คํานวณดังสมการที่ 2.17 และคาความเฉพาะเจาะจง (Specificity) เปนรอยละของ
ตัวอยางกลุมลบที่ทํานายถูกในตัวอยางกลุมลบทั้งหมด คํานวณดังสมการที่ 2.18  

 

 TP + TN
Accuracy(%)  = 100

TP + FN +TN +FP
×  (2.16) 

 

 
TP 

Sensitivity(%)  = 100
TP + FN

×  (2.17) 

 TN
Specificity(%)  = 100

TN + FP
×  (2.18) 
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บทที่ 3 
 

แบบจําลองการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสโดยใชวิธี TF-IDF                     
และโครงขายประสาทเทียม 

 

 

วิทยานิพนธน้ีนําเสนอแบบจําลองการวิเคราะหสายจีโนมโดยใชโครงขาย
ประสาทเทียม โดยมุงเนนไปที่การวิเคราะหสายจีโนมเพื่อหาจุดเ ร่ิมตนการแปลรหัส 
(Translation Initiation Sites: TIS) โดยนําเสนอแบบจําลองการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัส
โดยใชวิธี TF-IDF และโครงขายประสาทเทียม (TF-IDF and Neural Networks Approach for 
Translation Initiation Sites Prediction: TF-IDF-NN-TIS) ซ่ึงมีเปาหมายเพ่ือเพ่ิมความ       
ถูกตองการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัส และลดเวลาในการประมวลผลของโครงขายประสาท
เทียม ในบทนี้จะกลาวถึงการออกแบบจําลองการทํานายจุดเร่ิมตนแปลรหัสดวยวิธี TF-IDF และ
โครงขายประสาทเทียม (TF-IDF-NN-TIS) แสดงดังภาพประกอบ 3.1 แบงการทํางานออกเปน 
5 ขั้นตอน คือ 1) การแบงสายพันธุกรรม (Sequence Segmentation) 2) การสราง
ลักษณะเฉพาะ n-แกรม (n-Gram Feature Generation) 3) การเลือกลักษณะเฉพาะ (Feature 
Selection) 4) การสรางลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส (Consensus Pattern Feature 
Generation) และ 5) การทํานายผลลัพธ หรือการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัส (Translation 
Initiation Sites Prediction: TIS Prediction) 

แบบจําลอง TF-IDF-NN-TIS ขั้นตอนที่ 1 คือ การแบงสายพันธุกรรม มี
จุดประสงคเพ่ือแบงสายดีเอ็นเอในชุดขอมูลเปนสายดีเอ็นเอยอย ขั้นตอนที่ 2 การสราง
ลักษณะเฉพาะ n-แกรม มีจุดประสงคเพ่ือเปลี่ยนรูปแบบนิวคลีโอไทดบนสายดีเอ็นเอดวยวิธี    
n-แกรมใหอยูในรูปที่สามารถนํามาคํานวณดวยวิธีเรียนรูของเครื่อง ขั้นตอนที่ 3 การเลือก
ลักษณะเฉพาะ มีจุดประสงคเพ่ือลดจํานวนขอมูลเขา และลดเวลาในการสรางแบบจําลองของ
โครงขายประสาทเทียม เทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะที่นํามาใชในแบบจําลองนี้ไดแก เทคนิค
การเลือกลักษณะเฉพาะสหสัมพันธ เทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน และเทคนิครีลีฟ 
ขั้นตอนที่ 4 การสรางลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส มีจุดประสงคเพ่ือสรางลักษณะเฉพาะ
จากลักษณะเดนโดยทั่วไปรอบจุดเร่ิมตนการแปลรหัสที่ไดมีการนําเสนอในงานวิจัยกอนหนา 
และแบบจําลองการตรวจสอบไรโบโซม และขั้นตอนที่ 5 การทํานายผลลัพธ หรือการทํานาย
จุดเร่ิมตนการแปลรหัส มีจุดประสงคเพ่ือทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสโดยใชโครงขายประสาท
เทียมรายละเอียดการทํางานของแบบจําลอง TF-IDF-NN-TIS 
ในแตละขั้นตอนมีดังน้ี 
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ข้ันตอนที่ 1 การแบงสายพันธุกรรม (Sequence Segmentation) 

1.1 กําหนดใหโคดอน ATG ในสายพันธุกรรมเปนโคดอน ATG เปาหมาย 
1.2 แบงสายพันธุกรรมเปนสายพันธุกรรมยอยดวยขนาดหนาตาง W 
1.3 จัดกลุมสายพันธุกรรมยอยเปนขอมูลกลุมบวก และขอมูลกลุมลบ 

 
ข้ันตอนที่ 2: การสรางลักษณะเฉพาะ n-แกรม (n-Gram Feature Generation) 

2.1 กําหนดให n เทากับ 1 2 หรือ 3 สายพันธุกรรมประกอบดวยอักขระ A C G และ T 
2.2 สรางลักษณะเฉพาะ n-แกรม ในอัพสตรีม และดาวนสตรีมแยกจากกัน 
2.3 กําหนดคาลักษณะเฉพาะดังนี้ 
    1) คาความถ่ี: ความถ่ีของรูปแบบ n-แกรม ของแตละลักษณะเฉพาะ 
    2) คา TF-IDF: คํานวณคา TF-IDF ของลักษณะเฉพาะท้ังหมดในสายพันธุกรรมยอย 

 
ข้ันตอนที่ 3: การเลือกลักษณะเฉพาะ (Feature Selection) 

3.1 เลือกลักษณะเฉพาะท่ีสรางจากเทคนิค n-แกรม ดวยเทคนิคตอไปนี้ 
   1) เทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะสหสัมพันธ (Correlation-based Feature Selection) 
   2) เทคนิคไคสแควร (Chi-Square) 
   3) เทคนิคอัตราสวนเกน (Gain Ratio) 
   4) เทคนิครีลีฟ-เอฟ (ReleifF) 

 
ข้ันตอนที่ 4: การสรางลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส (Consensus Pattern) 

4.1 นับความถ่ีของโคดอน ATG ท่ีปรากฏในสวนอัพสตรีม (UP_ATG) 
4.2 นับความถ่ีของโคดอนหยุดในอิน-เฟรมดาวนสตรีม (DN_STOP) 
4.3 พิจารณาตําแหนง -3 เปนนิวคลีโอไทด A หรือ G (UP_-3A/G) 
4.4 พิจารณาตําแหนง +4 เปนนิวคลีโอไทด G (DN_+4G) 

 
ข้ันตอนที่ 5: การทํานายผลลัพธ (Translation Initiation Sites Prediction) 

5.1 กําหนดจํานวนโหนดขอมูลเขาของโครงขายประสาทเทียมแบบหนวยประมวลผลยอยหลายชั้นเทากับ
จํานวนของลักษณะเฉพาะท่ีเลือก 

5.2 ประเมินผลลัพธการทํานายดวยวิธีการทดสอบแบบไขวเปล่ียน k กลุม 

ภาพประกอบ 3.1 แบบจําลองการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัส                                  
โดยใชวธิี TF-IDF และ โครงขายประสาทเทียม 

 

3.1 ขั้นตอนการแบงสายพนัธุกรรม  
 

เน่ืองจากสายดีเอ็นเอของชุดขอมูลมีโคดอน ATG ปรากฏอยูหลายตําแหนงซ่ึง
ทุกตําแหนงจัดเปนโคดอน ATG เปาหมาย แตละสายดีเอ็นเอมีโคดอน ATG เปาหมายเพียง 1 
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ตําแหนงเทาน้ันที่จัดเปนจุดเร่ิมตนการแปลรหัส หรือเปนขอมูลกลุมบวก สวนโคดอน ATG อ่ืนๆ 
จัดเปนขอมูลกลุมลบจึงตองแบงสายดีเอ็นเอเปนสายดีเอ็นเอยอยตามโคดอน ATG เปาหมาย
เพ่ือดูความแตกตางของบริบทโดยรอบระหวางโคดอน ATG เปาหมายที่เปนขอมูลกลุมบวก กับ
โคดอน ATG เปาหมายที่เปนขอมูลกลุมลบ ดังภาพประกอบ 3.2 

 
ข้ันตอนที่ 1 การแบงสายพันธุกรรม (Sequence Segmentation) 

1.1 กําหนดใหโคดอน ATG ในสายพันธุกรรมเปนโคดอน ATG เปาหมาย 
1.2 แบงสายพันธุกรรมเปนสายพันธุกรรมยอยดวยขนาดหนาตาง W 
1.3 จัดกลุมสายพันธุกรรมยอยเปนกลุมบวก และกลุมลบ 

ภาพประกอบ 3.2 ขั้นตอนการแบงสายพันธุกรรม 
 

ขั้นตอนที่ 1.1 เลือกโคดอน ATG ทั้งหมดในสายพันธุกรรมเปนโคดอน ATG 
เปาหมายที่พิจารณา ตัวอยางเชนสายพันธุกรรมมีความยาวเทากับ 327 นิวคลีโอไทด มีโคดอน 
ATG ทั้งหมดในสายพันธุกรรมเทากับ 6 ตําแหนง ดังน้ันจึงมีโคดอน ATG เปาหมายที่พิจารณา
เทากับ 6 ดังแสดงในภาพประกอบ 3.3 ขอสังเกต สําหรับสายพันธุกรรม 1 สายจะมีโคดอน 
ATG เปาหมายที่พิจารณาเปนจุดเร่ิมตนการแปลเพียง 1 ตําแหนงเทาน้ัน จากภาพประกอบ 3.3 

ประกอบดวยขอมูลนิวคลีโอไทด ตําแหนงระบุจุดเร่ิมตนการแปลรหัส และสัญลักษณ “ . ”แสดง
ตําแหนงของนิวคลีโอไทดในสายพันธุกรรม 

ขั้นตอนที่ 1.2 การแบงสายพันธุกรรมเปนสายพันธุกรรมยอยใชขนาดหนาตาง
ของจํานวนนิวคลีโอไทดรอบโคดอน ATG เปาหมายที่พิจารณา ซ่ึงขนาดหนาตาง W  จะเทากับ
จํานวนนิวคลีโอไทดในสวนอัพสตรีมบวกจํานวนนิวคลีโอไทดในสวนดาวนสตรีม โดยท่ีจํานวน  
นิวคลีโอไทดในสวนอัพสตรีมและดาวนสตรีมจะตองมีคาเทากับคาเฉล่ียของขนาดหนาตางลบ
จํานวนนิวคลีโอไทดของโคดอน ATG คือ (W -3)/2 ตัวอยางแสดงดังภาพประกอบ 3.4 การแบง
สายพันธุกรรมเปนสายพันธุกรรมยอยดวยขนาดหนาหนาตาง 303 นิวคลีโอไทด น่ันคือ แตละ
สายพันธุกรรมยอยจะมีจํานวนของนิวคลีโอไทดในอัพสตรีม และดาวนสตรีมมีคาเทากับ    
(303-3)/2 =150 นิวคลีโอไทด  

ขั้นตอนที่ 1.3 แบงสายพันธุกรรมยอยเปน 2 กลุม คือ กลุมบวก และกลุมลบ 
โดยสายพันธุกรรมยอยที่มีตําแหนงนิวคลีโอไทด A ของโคดอน ATG เปาหมายที่พิจารณาตรง
กับตําแหนงระบุจุดเร่ิมตนการแปลรหัสจัดเปนขอมูลกลุมบวก สวนสายพันธุกรรมยอยอ่ืน ๆ 
จัดเปนขอมูลกลุมลบ ตัวอยางเชนจากภาพประกอบ 3.3 สามารถแบงเปนสายพันธุกรรมยอยได
ทั้งหมดเทากับ 6 สาย ตําแหนงนิวคลีโอไทด A ของโคดอน ATG เปาหมายของสายพันธุกรรม
ยอยที่ 1 2 3 4 5 และ 6 เทากับ 36 90 144 223 228 และ 287 ตามลําดับ พบวา สาย
พันธุกรรมยอยที่ 1 มีตําแหนงนิวคลีโอไทด A ของโดคอน ATG เปาหมายตรงกับตําแหนงระบุ
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จุดเร่ิมตนการแปลรหัส (TIS=36) จึงจัดสายพันธุกรรมยอยที่ 1 เปนกลุมบวก สวนสาย
พันธุกรรมยอยที่ 2 3 4 5 และ 6 จัดเปนกลุมลบ หมายเหตุ สําหรับโคดอน ATG เปาหมายที่
พิจารณาของขนาดหนาตาง 303 นิวคลีโอไทดอาจจะมีโคดอน ATG อ่ืน ๆ ปรากฏอยูดวยแสดง
ดังภาพประกอบ 3.4  

 

 
ภาพประกอบ 3.3 ตัวอยางขอมูลสายพันธุกรรม 

 

 
ภาพประกอบ 3.4 การแบงสายพันธุกรรมดวยขนาดหนาตาง 303 นิวคลีโอไทด 

 

 
>gi|2010512…n L30 homolog, mRNA sequence; TIS=36 
TTGGTTGGGGGCCGTCCCGCTCCTAAGGCAGGAAGATGGTGGCCGCAAAGAAG
ACGAAAAAGTCGCTGGAGTCGATCAACTCTAGGCTCCAACTCGTTATGAAAAGTG
GGAAGTACGTCCTGGGGTACAAGCAGACTCTGAAGATGATCAGACAAGGCAAAG
CGAAATTGGTCATTCTCGCTAACAACTGCCCAGCTTTGAGGAAATCTGAAATAGA
GTACTATGCTATGTTGGCTAAAACTGGTGTCCATCACTACAGTGGCAATAATATT
GAACTGGGCACAGCATGCGGNAAATACTACAGAGTGTGCACACTGGCTATCATT
G 
 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  i . . . . . . . . . . . . . .   
 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .   
 . . .  90 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .    .  144 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .    . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  223 . . .  228 . . . . . . .   
 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .   
 . .  287 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .   
 

คําอธิบาย สัญลักษณ “ i” แทนตําแหนงโคดอน ATG ท่ีเปน TIS  
               สัญลักษณ " . " แทนนิวคลีโอไทดในสายพันธุกรรม 
               ตัวเลข 90 144 223 228 และ 287 แทน ตําแหนงโคดอน ATG ท่ีไมเปน TIS  
 

โคดอน ATG อ่ืนๆ  

 … G T C C C C T A T G G C A G G A A G A T G G T G G C G C A C G T T C G A A A A …  
 อัพสตรีม 150 นิวคลีโอไทด ดาวนสตรีม 150 นิวคลีโอไทด  
 
 

 
 

โคดอน ATG เปาหมายที่พิจารณา 

ขนาดหนาตาง 303 นิวคลีโอไทด 
-150 -1 +4 +154 

จุดเริ่มตนการแปลรหัส 
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3.2 ขั้นตอนการสรางลักษณะเฉพาะ n-แกรม  
เปนขั้นตอนการเปลี่ยนรูปแบบของลําดับนิวคลีโอไทดบนสายพันธุกรรมยอยให

อยูในรูปที่สามารถนําไปคํานวณหรือใชกับวิธีการเรียนรูของเครื่องได มีรายละเอียดการทํางาน
ดังภาพประกอบ 3.5 
 

ข้ันตอนที่ 2: การสรางลักษณะเฉพาะ n-แกรม (n-Gram Feature Generation) 

2.1 กําหนดให n เทากับ 1 2 หรือ 3 
     สายพันธุกรรมประกอบดวยอักขระ A C G และ T 
2.2 สรางลักษณะเฉพาะ n-แกรม ในอัพสตรีม และดาวนสตรีมแยกจากกัน 
2.3 กําหนดคาลักษณะเฉพาะดังนี้ 
    1) คาความถ่ี: นับจํานวนของรูปแบบ n-แกรมของแตละลักษณะเฉพาะ 
    2) คา TF-IDF: คํานวณคา TF-IDF ของลักษณะเฉพาะท้ังหมดในสายพันธุกรรมยอย 

ภาพประกอบ 3.5 ขั้นตอนการสรางลักษณะเฉพาะ n-แกรม 
 

ขั้นตอนที่ 2.1 ในงานวิจัยน้ีกําหนดคา n เทากับ 1 2 หรือ 3 จากงานวิจัยที่
ศึกษากอนหนาพบวาคา n ที่มากกวา 3 ไมสามารถปรับปรุงคาความถูกตอง (Tzanis et al, 
2005) ทั้งนี้ยังเพ่ิมความซับซอนในการคํานวณ และเพิ่มเวลาการประมวลผลลัพธของโครงขาย
ประสาทเทียม และสายพันธุกรรมประกอบดวยอักขระ 4 ตัว คือ A C G และ T 

ขั้นตอนที่ 2.2 1-แกรมมีรูปแบบท่ีเปนไปไดทั้งหมดเทากับ 4 (41 = 4) 
รูปแบบ ไดแก A C G และ T 2-แกรม มีรูปแบบที่เปนไปไดทั้งหมดเทากับ 16 (42 = 16) 
รูปแบบ ไดแก AA AC AG AT CA CC CG CT GA GC GG GT TA TC TG และ TT และ 3-
แกรม มีรูปแบบที่เปนไปไดทั้งหมดเทากับ 64 (43 = 64) รูปแบบ ไดแก AAA AAC AAG AAT 
ACA ACC ACG ACT AGA AGC AGG AGT ATA ATC ATG ATT CAA CAC CAG CAT 
CCA CCC CCG CCT CGA CGC CGG CGT CTA CTC CTG CTT GAA GAC GAG GAT 
GCA GCC GCG GCT GGA GGC GGG GGT GTA GTC GTG GTT TAA TAC TAG TAT 
TCA TCC TCG TCT TGA TGC TGG TGT TTA TTC TTG และ TTT  

สรางลักษณะเฉพาะจากเทคนิค n-แกรม โดยในแตละสายพันธุกรรมยอยแยก
พิจารณาระหวางอัพสตรีม และดาวนสตรีม ตัวอยางเชน ลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 2-แกรม 
สําหรับแตละสายพันธุกรรมยอยจะประกอบดวยลักษณะเฉพาะในสวนอัพสตรีมทั้งหมดเทากับ 
20 (4+16 = 20) และ ดาวนสตรีมมีจํานวนลักษณะเฉพาะทั้งหมดเทากับ 20 (4+16 = 20) ดัง
ตารางที่ 3.2 ดังน้ัน แตละสายพันธุกรรมยอยจึงมีลักษณะเฉพาะทั้งหมดเทากับ 40 ตารางที่ 3.1 
แสดงตัวอยาง ลักษณะเฉพาะ 1-แกรม ในอัพสตรีมแทนดวยสัญลักษณ UP_A UP_C UP_G 
และUP_T ลักษณะเฉพาะ 1-แกรม ในดาวนสตรีมแทนดวยสัญลักษณ DN_A DN_C DN_G 
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และ DN_T ลักษณะเฉพาะ 2-แกรม ในอัพสตรีมแทนดวยสัญลักษณ UP_AA UP_AC UP_AG 
เปนตน และลักษณะเฉพาะ 2-แกรม ในดาวนสตรีมแทนดวยสัญลักษณ DN_AA DN_AC 
DN_AG เปนตน 

 
ตารางที่ 3.1 ลักษณะเฉพาะที่สรางจาก 1-แกรม และ 2-แกรม 

เทคนิคการสราง
ลักษณะเฉพาะ 

รูปแบบลักษณะเฉพาะ 
จํานวน 

ลักษณะเฉพาะ 
1-แกรมอัพสตรีม UP_A UP_C UP_G UP_T 4 

1-แกรมดาวนสตรีม DN_A DN_C DN_G DN_T 4 

2-แกรมอัพสตรีม 
UP_AA UP_AC UP_AG UP_AT UP_CA UP_CC 
UP_CG UP_CT UP_GA UP_GC UP_GG UP_GT 

UP_TA UP_TC UP_TG UP_TA 
16 

2-แกรมดาวนสตรีม 
DN_AA DN_AC DN_AG DN_AT DN_CA DN_CC 
DN_CG DN_CT DN_GA DN_GC DN_GG DN_GT 

DN_TA DN_TC DN_TG DN_TA 
16 

จํานวนลักษณะเฉพาะทั้งหมด 40 

 
ขั้นตอนที่ 2.3 กําหนดให เซตของสายพันธุกรรมยอย S = {s1, s2, …, sN} มี

จํานวนสายพันธุกรรมยอยเทากับ N และ T = {t1, t2, …, tM} เปนเซตของรูปแบบ n-แกรมทั้งใน
สวนอัพสตรีมและดาวนสตรีมแยกจากกัน ดังนั้นจํานวนลักษณะเฉพาะ n-แกรมสําหรับแตละ
สายพันธุกรรมยอยเทากับ M ทั้งน้ีคา M จะแตกตางกันเม่ือกําหนดคา n แตกตางกัน แสดงดัง
ตารางที่ 3.2 ตัวอยางเชนจํานวนลักษณะเฉพาะ 1-แกรมเทากับ 8 จํานวนลักษณะเฉพาะ 2-แก
รมเทากับ 32 จํานวนลักษณะเฉพาะ 3-แกรมเทากับ 128 จํานวนลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 
2-แกรม เทากับ 40 เปนตน  

หมายเหตุ ตัวอยางลักษณะเฉพาะ 2-แกรม และ 3-แกรม สําหรับแตละสาย
พันธุกรรมยอยจะประกอบดวยลักษณะเฉพาะในสวนอัพสตรีมทั้งหมดเทากับ 80 (16+64 = 80) 
และ ดาวนสตรีมมีจํานวนลักษณะเฉพาะทั้งหมดเทากับ 80 (16+64 = 80) ถารวมอัพสตรีม และ
ดาวนสตรีมจะมีจํานวนลักษณะเฉพาะ M เทากับ 160 (80+80=160) ดังตารางที่ 3.2 
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ตารางที่ 3.2 จํานวนลักษณะเฉพาะสําหรับเทคนิค 1-แกรม 2-แกรม และ 3-แกรม 

เทคนิค n-แกรม 
จํานวนลักษณะเฉพาะ 

จากอัพสตรีม 
จํานวนลักษณะเฉพาะ 

จากดาวนสตรีม 

จํานวน 
ลักษณะเฉพาะท้ังหมด 

(M) 
1-แกรม 4 4 8 
2-แกรม 16 16 32 
3-แกรม 64 64 128 

1-แกรม และ 2-แกรม 4 + 16 = 20 4 + 16 = 20 40 
2-แกรม และ 3-แกรม 16+64 = 80 16 + 64 = 80 160 
1-แกรม และ 3-แกรม 4 + 64 = 68 4+ 64 = 68 136 

1-แกรม 2-แกรม และ 3-แกรม 4 + 16 + 64 = 84 4 + 16 + 64 = 84 168 

 
สําหรับคาลักษณะเฉพาะที่ไดจากเทคนิค n-แกรม กําหนดคาลักษณะเฉพาะ

ดังน้ี 
1) คาความถี่: วิธีน้ีใชความถี่ของรูปแบบ t  ในสายพันธุกรรม

ยอย s  ซ่ึงสามารถคํานวณไดดังสมการที่ (3.1) 
 

s,t s,tv = f  (3.1) 

 
กําหนดให s,tv  คือ คาลักษณะเฉพาะของรูปแบบ t  ในสาย

พันธุกรรมยอย s  
  s,tf  คือ ความถี่ของรูปแบบ t  ในสายพันธุกรรม

ยอย s   
 
2) คา TF-IDF: วิธีน้ีใชการกระจายของแตละรูปแบบ n-แกรม 

ตลอดของทุกสายพันธุกรรมยอยในชุดขอมูลสอนซึ่งสามารถคํานวณไดดังสมการที่ (3.2) 
 

s,t s,t
ts,t

N
f log if f 1

nv =

0 otherwises

× ;

;

⎧ ≥⎪
⎨
⎪⎩

 (3.2) 

 
กําหนดให s,tv   คือ คาลักษณะเฉพาะของรูปแบบ t  ใน

สายพันธุกรรมยอย s   
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  t,sf   คือ ความถี่ของรูปแบบ t  ในสาย

พันธุกรรมยอย s  
  N   คือ จํานวนสายพันธุกรรมยอยทั้งหมดใน

ชุดขอมูลสอน 
  tn  คือ จํานวนครั้งทั้งหมดที่รูปแบบ t  ปรากฏ

ในชุดขอมูลสอน 
 

3.3 ขั้นตอนการเลือกลักษณะเฉพาะ 
 
เปนขั้นตอนการลดมิติของขอมูลเพ่ือเพ่ิมประสิทธิภาพการทํานายผลลัพธ และ

ลดเวลาการประมวลผล ในวิทยานิพนธน้ีใชเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะสหสัมพันธ เทคนิค
ไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน และเทคนิครีลีฟ-เอฟ แสดงดังภาพประกอบ 3.6 
 

ข้ันตอนที่ 3: การเลือกลักษณะเฉพาะ (Feature Selection) 
3.1 เลือกลักษณะเฉพาะที่สรางจากเทคนิค n-แกรม ดวยเทคนิคตอไปน้ี 
     1) เทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะสหสัมพันธ (Correlation-based Feature Selection) 
     2) เทคนิคไคสแควร (Chi-Square) 
     3) เทคนิคอัตราสวนเกน (Gain Ratio) 
     4) เทคนิครีลีฟ-เอฟ (ReleifF) 

ภาพประกอบ 3.6 ขั้นตอนการเลือกลักษณะเฉพาะ 
 

3.4 ขั้นตอนการสรางลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส  
 (Consensus Pattern Feature Generation) 
 

ลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส (Consensus Pattern) เปนการสราง
ลักษณะเฉพาะจากแบบจําลองการตรวจสอบไรโบโซม (Kozak, 1989) และลักษณะเดนสวน
ใหญรอบจุดเร่ิมตนการแปลรหัสของ Kozak (Kozak, 1987) สําหรับขั้นตอนการสราง
ลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัสแสดงดังภาพประกอบ 3.7 โดยมีรายละเอียดดังน้ี  

ขั้นตอนที่ 4.1 พิจารณาสายพันธุกรรมยอยถาตําแหนง -3 เปนนิวคลีโอไทด A 
หรือ G กําหนดคาลักษณะเฉพาะเปน 1 อ่ืนๆ กําหนดคาลักษณะเฉพาะเปน 0 (Kozak, 1987) 

ขั้นตอนที่ 4.2 พิจารณาสายพันธุกรรมยอยถาตําแหนง +4 เปนนิวคลีโอไทด A 
หรือ G กําหนดคาลักษณะเฉพาะเปน 1 อ่ืนๆ กําหนดคาลักษณะเฉพาะเปน 0 (Kozak, 1987) 
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ข้ันตอนที่ 4: การสรางลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส  
(Consensus Pattern Feature Generation) 

4.1 พิจารณาตําแหนง -3 เปนนิวคลีโอไทด A หรือ G (UP_-3A/G) 
4.2 พิจารณาตําแหนง +4 เปนนิวคลีโอไทด G (DN_+4G) 
4.3 นับความถ่ีของโคดอน ATG ท่ีปรากฏในสวนอัพสตรีม (UP_ATG)  
4.4 นับความถ่ีของโคดอนหยุดในอิน-เฟรมดาวนสตรีม (DN_STOP) 

ภาพประกอบ 3.7 ขั้นตอนการสรางลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส 
 

ขั้นตอนที่ 4.3 นับความถี่ของโคดอน ATG แบบทุกเฟรมที่ปรากฏในสวน    
อัพสตรีมของสายพันธุกรรมยอย (Kozak, 1989) 

ขั้นตอนที่ 4.4 นับความถี่ของโคดอนหยุดในอิน-เฟรมดาวนสตรีมสาย
พันธุกรรมยอย (Kozak, 1989) 

ลักษณะเฉพาะที่สรางรูปแบบคอนเซนซัสจึงมี 4 รูปแบบแสดงดังตารางที่ 3.2 
เม่ือกําหนดใหนิวคลีโอไทด A ของโคดอน ATG เปาหมายเปนตําแหนง +1 โดยลักษณะเฉพาะ
ที่สรางจากรูปแบบคอนเซนซัสชวยใหระบุจุดเร่ิมตนการแปลรหัสไดถูกตองมากยิ่งขึ้น 
 
ตารางที่ 3.3 ลักษณะเฉพาะที่สรางจากรูปแบบคอนเซนซัส 

รูปแบบ คําอธิบาย 
จํานวน

ลักษณะเฉพาะ 

UP_−3A/G 
ลักษณะเฉพาะบูลีนซึ่งเปนจริงถามีนิวคลีโอไทด A หรือ G ท่ี
ตําแหนง -3 

1 

DN_+4G ลักษณะเฉพาะบูลีนซึ่งเปนจริงถามีนิวคลีโอไทด G ท่ีตําแหนง +4 1 

UP_ATG 
นับความถี่ของโคดอน ATG แบบทุกเฟรมท่ีปรากฏในสวนอัพ
สตรีม 

1 

DN_STOP 
นับความถ่ีของโดคอนหยุดแบบอิน-แฟรม (TAA TAG หรือ TGA) 
ท่ีปรากฏในสวนดาวนสตรีม 

1 

จํานวนลักษณะเฉพาะทั้งหมด 4 

 

3.5 การทํานายผลลัพธ (Translation Initiation Sites Prediction) 
 

เปนขั้นตอนการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสดวยโครงขายประสาทเทียมแบบ
หนวยประมวลผลยอยหลายชั้น ใชฟงกชันกระตุนซิกมอยด และใชการประเมินประสิทธิภาพ
แบบไขวเปลี่ยน k  กลุม (k-Fold Cross Validation) แสดงดังภาพประกอบ 3.8 มีรายละเอียด
ดังน้ี 
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ข้ันตอนที่ 5: การทํานายผลลัพธ (Translation Initiation Sites Prediction) 

5.1 กําหนดสถาปตยกรรมของโครงขายประสาทเทียมแบบไปขางหนาหลายชั้น 
     จํานวนโหนดขอมูลเขา เทากับ จํานวนลักษณะเฉพาะท่ีเลือก  
     จํานวนโหนดซอน เทากับ จํานวนตัวแปรเขา 
     จํานวนโหนดผลลัพธ เทากับ 1 
5.2 ประเมินผลลัพธการทํานายดวยวิธีการทดสอบแบบไขวเปล่ียน k กลุม 

ภาพประกอบ 3.8 ขั้นตอนการทํานายผลลัพธ 
 
ขั้นตอนที่ 5.1 กําหนดใชโครงขายประสาทเทียมแบบไปขางหนาหลายชั้น และ

ฟงกชันกระตุนซิกมอยด สําหรับสถาปตยกรรมโครงขายประสาทเทียมกําหนดใหจํานวนโหนด
ของชั้นขอมูลเขาเทากับ จํานวนของลักษณะเฉพาะที่เลือก ชั้นซอน (แทนดวยสัญลักษณ H ) 
ประกอบดวยจํานวนโหนดเทากับจํานวนตัวแปรเขา ชั้นผลลัพธ (แทนดวยสัญลักษณ O ) 
ประกอบดวย 1 โหนด  

ขั้นตอนที่ 5.2 การทดสอบไขวเปลี่ยนแบบ k  กลุม เปนวิธีการประเมินผลลัพธ
การทํานายที่ขอมูลทุกตัวเปนชุดขอมูลสอน และชุดขอมูลทดสอบ ในวิทยานิพนธน้ีกําหนดคา k  
เทากับ 10 จากน้ันประเมินคาผลลัพธดวยคาความถูกตอง (Accuracy) คาการตอบสนองไว 
(Sensitivity) และคาเฉพาะเจาะจง (Specificity) โดยหาคาเฉลี่ยของคาความถูกตอง คาการ
ตอบสนองไว และคาเฉพาะเจาะจง จากชุดทดสอบทั้ง 10 กลุม โดยทําการทดลองซ้ํา 3 คร้ัง 
และเลือกขอมูลแบบสุม 
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บทที่ 4 
 

โปรแกรมการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัส 
โดยใชวธิี TF-IDF และโครงขายประสาทเทียม 

 
 

การพัฒนาโปรแกรมการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสโดยใชวิธี TF-IDF และ
โครงขายประสาทเทียมจะใชแนวคิดและลําดับขั้นตอนการทํางานตามแบบจําลองการทํานาย
จุดเร่ิมตนการแปลรหัสโดยใชวิธี TF-IDF และโครงขายประสาทเทียม (The TF-IDF and Neural 
Networks Approach for Translation Initiation Sites Prediction: TF-IDF-NN-TIS) การทํางาน
ของโปรแกรมจะอธิบายดวยผังการทํางานของโปรแกรม และแสดงตัวอยางการทํางานของ
โปรแกรมดวย 

 

4.1 ผังการทํางานของโปรแกรม 
 
ในการพัฒนาโปรแกรมสามารถแสดงผังงานโปรแกรม (Program Flow Chart) 

ของโปรแกรมการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสโดยใชวิธี TF-IDF และโครงขายประสาทเทียม
ไดดังน้ี 

 
4.1.1 ผังงานโปรแกรมหลัก 

ผังงานโปรแกรมหลักของโปรแกรมการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสโดยใชวธิี TF-IDF และ
โครงขายประสาทเทียม แสดงดังภาพประกอบ 4.1
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ภาพประกอบ 4.1 ผังงานโปรแกรมหลัก 
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4.1.2 ผังงานโปรแกรมการแบงสายพันธุกรรม 
ผังงานโปรแกรมการแบงสายพันธุกรรมแสดงดังภาพประกอบ 4.2 

 

 
ภาพประกอบ 4.2ผังงานโปรแกรมการแบงสายพันธุกรรม 
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4.1.3 ผังงานโปรแกรมการสรางลักษณะเฉพาะ n-แกรม 
ผังงานโปรแกรมการสรางลักษณะเฉพาะ n-แกรม แสดงดังภาพประกอบ 4.3 

 

 
ภาพประกอบ 4.3 ผังงานโปรแกรมการสรางลักษณะเฉพาะ n-แกรม 

 

 

 

 

 

 

 

 

การสรางลักษณะเฉพาะ n-แกรม

กําหนดให n = 1 2 หรือ 3
สายพันธุกรรมยอยประกอบดวยอักขระ A C G และ T

เลือกการกําหนดคาลักษณะเฉพาะ

กําหนดคาลักษณะเฉพาะดวยคาความถ่ี กําหนดคาลักษณะเฉพาะดวยคา TF-IDF

หยุดการสรางลักษณะเฉพาะ n-แกรม

คา TF-IDFคาความถ่ี

สรางลักษณะเฉพาะ n-แกรม ในสายพันธุกรรมยอย
ทั้งสวนอัพสตรีมและดาวนสตรีมแยกจากกัน
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4.1.4 ผังงานโปรแกรมการเลือกลักษณะเฉพาะ 
ผังงานโปรแกรมของการเลือกลักษณะเฉพาะแสดงดังภาพประกอบ 4.4 

 

 
ภาพประกอบ 4.4 ผังงานโปรแกรมการเลือกลักษณะเฉพาะ 
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4.1.5 ผังงานโปรแกรมการสรางลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส 
ผังงานโปรแกรมการสรางลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัสแสดงดัง

ภาพประกอบ 4.5 
 

ภาพประกอบ 4.5 ผังงานโปรแกรมการสรางลักษณะเฉพาะจากรูปแบบคอนเซนซัส 
 

การสรางลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส

กําหนด ตําแหนง A ของโคดอน ATG 
เปาท่ีพิจารณาเปนตําแหนง +1

ตําแหนง -3 เปนนิวคลีโอไทด A หรือ G

คาลักษณะเฉพาะ UP_-3A/G = 1 คาลักษณะเฉพาะ UP_-3A/G = 0

ตําแหนง +4 เปนนิวคลีโอไทด G

คาลักษณะเฉพาะ DN_+4G = 1 คาลักษณะเฉพาะ DN_+4G = 0

ลักษณะเฉพาะ UP_ATG = ความถี่โคดอน ATG ในอัพสตรีม

ลักษณะเฉพาะ DN_STOP = ความถี่โคดอนหยุดในอิน-เฟรมดาวนสตรีม

หยุดการสรางลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส

ไมใช

ไมใช

 



46 

 

4.1.6 ผังงานโปรแกรมการทํานายผลลัพธ 
ผังงานโปรแกรมการทํานายผลลัพธแสดงดังภาพประกอบ 4.6 

 

 
ภาพประกอบ 4.6 ผังงานโปรแกรมการทํานายผลลัพธ 

 

4.2 การทํางานของโปรแกรม 
 

เม่ือเปดโปรแกรมการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสโดยใชวิธี TF-IDF และ
โครงขายประสาทเทียม จะปรากฏหนาจอใหผูใชทํางาน หนาจอหลักของโปรแกรมประกอบดวย
องคประกอบ 5 สวนหลัก คือ 1) สวนการนําเขาขอมูล 2) สวนสรางลักษณะเฉพาะ n-แกรม 3) 
สวนการเลือกลักษณะเฉพาะ 4) สวนการทํานายผลลัพธ และ 5) สวนการแสดงผลการทํางาน 
แสดงดังภาพประกอบ 4.7 โดยแตละสวนมีรายละเอียดการทํางานดังน้ี  
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ภาพประกอบ 4.7 หนาจอหลักของโปรแกรมการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัส                      

โดยใชวธิี TF-IDF และโครงขายประสาทเทียม 
 

4.2.1 สวนการนําเขาขอมูล 
ไฟลสายพันธุกรรมที่นํามาประมวลผลเปนไฟลที่มีนามสกุล *.txt หรือ *.fasta 

วิธีการทํางาน คือ เริ่มตนผูใชกดปุม “import” จะแสดงหนาตางสําหรับการเลือกแหลงขอมูล และ
ไฟลแสดงดังภาพประกอบ 4.8 โดยหนาตางจะแสดงเฉพาะรูปแบบไฟลที่มีนามสกุล *.txt หรือ 
*.fasta เทาน้ัน จากน้ันโปรแกรมจะแสดงขอมูลสายพันธุกรรมในสวนแสดงผลการทํางานแสดง
ดังภาพประกอบ 4.9 

 

 

 

1 

2 

3 

4 

5 
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ภาพประกอบ 4.8 หนาตางการเลือกแหลงขอมูลสายพันธุกรรม 

 

 
ภาพประกอบ 4.9 ขอมูลสายพันธุกรรม 

 
รูปแบบสายพันธุกรรมของขอมูลนําเขาอยูในรูปแบบฟาสต-เอ (FASTA) โดย

ประกอบดวย 3 สวนหลัก แสดงดังภาพประกอบ 4.10 สวนแรกเปนคําอธิบายซึ่งเริ่มตนดวย
เคร่ืองหมาย “>” ตามดวยชื่อและแหลงที่มาของขอมูล สวนที่ 2 เปนตําแหนงจุดเร่ิมตนการแปล
รหัส และสวนที่ 3 เปนขอมูลลําดับนิวคลีโอไทด  
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>gi|2010512.. Homo sapiens cDNA 5' end…., mRNA sequence; TIS=36 
TTGGTTGGGGGCCGTCCCGCTCCTAAGGCAGGAAGATGGTGGCCGC 
AAAGAAGACGAAAAAGTCGCTGGAGTCGATCAACTCTAGGCTCCAACT 
CGTTATGAAAAGTGGGAAGTACGTCCTGGGGTACAAGCAGACTCTGAA 
GATGATCAGACAAGGCAAAGCGAAATTGGTCATTCTCGCTAACAACTGC 
CCAGCTTTGAGGAAATCTGAAATAGAGTACTATGCTATGTTGGCTAAAAC 
TGGTGTCCATCACTACAGTGGCAATAATATTGAACTGGGCACAGCATGC 
GGNAAATACTACAGAGTGTGCACACTGGCTATCATTG 

สวนท่ี 3 
ขอมูลลําดับ 
นิวคลีโอไทด 

สวนท่ี 1 คําอธิบาย สวนท่ี 2 จุดเริ่มตนการแปลรหัส 

ภาพประกอบ 4.10 รูปแบบสายพันธุกรรม 
 

4.2.2 สวนการสรางลักษณะเฉพาะ n-แกรม 
เปนสวนที่ประกอบดวยการแบงสายพันธุกรรมเปนสายพันธุกรรมยอย โดยผูใช

สามารถระบุขนาดหนาตางที่ตองการสําหรับการแบงสายพันธุกรรม และสามารถเลือก
ลักษณะเฉพาะ n-แกรม ไดโดยคา n ที่เปนไปไดทั้งหมดเทากับ 7 ไดแก 1) 1-แกรม 2) 2-แกรม      
3) 3-แกรม 4) 1-แกรมและ 2-แกรม 5) 1-แกรมและ 3-แกรม 6) 2-แกรมและ 3-แกรม และ      
7) 1-แกรม 2-แกรม และ 3-แกรม สําหรับการกําหนดคาลักษณะเฉพาะมี 2 วิธี คือ คาความถี่ 
และคา TF-IDF ตัวอยางเชน แบงสายพันธุกรรมดวยขนาดหนาตางเทากับ 303 นิวคลีโอไดท 
และสรางลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 2-แกรม ทั้งในสวนอัพสตรีมและดาวนสตรีมของสาย
พันธุกรรมยอยแยกจากกัน กําหนดคาลักษณะเฉพาะดวยคา TF-IDF ดังภาพประกอบ 4.11 
จากน้ันกดปุม “Apply Feature Generation” ผลการทํางานในสวนนี้จะแสดงวิธีกําหนดคา
ลักษณะเฉพาะ รูปแบบลักษณะเฉพาะและคาลักษณะเฉพาะของตัวอยางทั้งกลุมบวกและกลุม
ลบ แสดงดังภาพประกอบ 4.12 
 

 
ภาพประกอบ 4.11 สวนการสรางลักษณะเฉพาะ 
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ภาพประกอบ 4.12 รูปแบบและคาของลักษณะเฉพาะ 

 

4.2.3 สวนการเลือกลักษณะเฉพาะ 
เปนสวนกําหนดขอมูลเขาของโครงขายประสาทเทียม ประกอบดวย 3 สวน คือ 

1) ผูใชเลือกลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 2-แกรม ดวยเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ 2) ผูใช
กําหนดจํานวนลักษณะเฉพาะ และ 3) ผูใชเลือกลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส แสดงดัง
ภาพประกอบ 4.13 สําหรับเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะมี 4 ตัวเลือกไดแก None หมายถึง 
ลักษณะเฉพาะทั้งหมด CFS หมายถึง เทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะสหสัมพันธ Chi-Square 
หมายถึง เทคนิคไคสแควร Gain Ratio หมายถึง เทคนิคอัตราสวนเกน และ ReleifF หมายถึง 

. 

. 

. 

รูปแบบลักษณะเฉพาะ 

วิธีกําหนดคาลักษณะเฉพาะ 

ลักษณะเฉพาะ 
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เทคนิครีลีฟ โดยเทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน และเทคนิครีลีฟ เปนเทคนิคที่ผูใชตอง
กําหนดจํานวนลักษณะเฉพาะ สําหรับลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัสมี 2 ตัวเลือกไดแก  
OFF หมายถึง ไมเลือก และ ON หมายถึง เลือก  

 

 
ภาพประกอบ 4.13 สวนการเลือกลักษณะเฉพาะ 

 
เม่ือผูใชกดปุม “Apply Feature Selection” โปรแกรมจะแสดงขอมูลเขาของ

โครงขายประสาทเทียม รูปแบบขอมูลประกอบดวยชื่อเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ 
ลักษณะเฉพาะ และตัวอยางขอมูลแสดงดังภาพประกอบ 4.14 

 

ภาพประกอบ 4.14 ขอมูลเขาของโครงขายประสาทเทยีม 
 

ตัวอยางขอมูล 

 1 

 

 

2 

3 

ชื่อเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ 

ลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 2-แกรม 

ลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส 
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4.2.4 สวนการทํานายผลลัพธ 
เปนการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสดวยโครงขายประสาทเทียม โดยสวนการ

ทํานายผลลัพธประกอบดวย 1) การกําหนดสถาปตยกรรมโครงขายประสาทเทียมแบบหนวย
ประมวลผลยอยหลายชั้น และ 2) การทดสอบไขวเปลี่ยน k  กลุม  

สวนที่ 1 ประกอบดวยการแสดงจํานวนโหนดชั้นขอมูลเขา (Input Nodes) 
จํานวนโหนดชั้นซอน (Hidden Nodes) และจํานวนรอบในการทํางาน (Epoch) โดยขอมูล
จํานวนโหนดชั้นซอน และจํานวนรอบการทํางานตองเปนจํานวนเต็มบวกเทาน้ัน สําหรับการ
ประเมินประสิทธิภาพโครงขายประสาทเทียมผูใชสามารถกําหนดจํานวนกลุม ( k -Folds) ของ
การทดสอบไขวเปลี่ยนได แสดงดังภาพประกอบ 4.15 
 

 
ภาพประกอบ 4.15 สวนการทํานายผลลพัธ 

 
เม่ือกดปุม “Evaluate Prediction” โปรแกรมจะแสดงผลการทํานายของแตละ

กลุมขอมูลทดสอบ แสดงดังภาพประกอบ 4.16 โดยผลการทํานายประกอบดวยเวลาการสราง
แบบจําลอง จํานวนตัวอยางที่ทํานายถูก จํานวนตัวอยางที่ทํานายผิด และตารางคอนฟวชั่น
เมตริกซ  

จากภาพประกอบ 4.16 แสดงขอมูลทดสอบกลุมที่ 5 ถึง 7 ตัวอยางเชน ขอมูล
ทดสอบกลุมที่ 5 ใชเวลาการสรางแบบจําลองเทากับ 0.71 วินาที ตัวอยางที่จัดกลุมถูกเทากับ 
48 ตัวอยาง คิดเปน 97.96% และตัวอยางที่จัดกลุมผิดเทากับ 1 ตัวอยาง คิดเปน 2.04%  

 
4.2.5 สวนการแสดงผลการทํางาน 
เปนสวนแสดงผลการทํางานจากแตละสวนของโปรแกรม โดยผูใชสามารถ

บันทึกผลลัพธเปนไฟลนามสกุล .mat ดวยการกดปุม “Save Result”  

 

จํานวนโหนดเขา 

จํานวนโหนดซอน 

จํานวนรอบการทํางาน 

จํานวนกลุมขอมูลทดสอบ 
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ภาพประกอบ 4.16 ผลลัพธการทํานายของโครงขายประสาทเทยีม 
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บทที่ 5 
 

ผลการทดลองและบทวิจารณ 
 
 

บทน้ีจะนําเสนอผลลัพธที่ไดจากการทดลองตามแบบจําลองการทํานาย
จุดเร่ิมตนการแปลรหัสโดยใชวิธี TF-IDF และโครงขายประสาทเทียม (The TF-IDF and Neural 
Networks Approach for Translation Initiation Sites Prediction: TFIDF-NN-TIS) ในการ
ทดลองใชขอมูล 3 ชุดขอมูล คือ ขอมูล Vertebrate ขอมูล Arabidopsis thaliana และขอมูล 
TIS+50  
 

5.1  ชุดขอมูลที่ใชในการทดลอง 
 

ขอมูลที่ใชในการทดลองประกอบดวย 3 ชุดขอมูล คือ ชุดขอมูล Vertebrate ชุด
ขอมูล Arabidopsis thaliana และชุดขอมูล TIS+50 

5.1.1 ชุดขอมูล Vertebrate (Pedersen and Nielsen, 1997) เปนชุดขอมูล
ของที่รวบรวมจากเนื้อเยื่อของสัตวมีกระดูกสันหลังโดยแตละสายพันธุกรรมมีจุดเร่ิมตนการแปล
รหัสเพียง 1 ตําแหนง สกัดชุดขอมูลจากฐานขอมูล GenBank จุดเร่ิมตนการแปลรหัสจะมี
จํานวนนิวคลีโอไทดในอัพสตรีมอยางนอย 10 นิวคลีโอไทด และมีจํานวนนิวคลีโอไทดในดาวน
สตรีมอยางนอย 150 นิวคลีโอไทด ทั้งน้ีทุกสายพันธุกรรมจะผานกระบวนการกําจัดสวนที่ไมมี
รหัส (Non-Coding Region) และกระบวนการเชื่อมตอสวนที่มีรหัส (Coding Region) เขา
ดวยกัน 
 

 
ภาพประกอบ 5.1 ตัวอยางสายพันธุกรรมของชุดขอมูล Vertebrate 

 
  

>206 BBCALCB.1 CAT X71666 ;TIS=57 
CCGTCAGAGCGCCGACACTCTTCTCTGTGCGAGCGAGCCGCCGACCGCCAAGCAAAATG
GGAAATGAGGCAAGTTATCCTTTGGAAATGTGCTCACACTTTGATGCAGATGAAATTAAAAG
GCTAGGAAAGAGATTTAAGAAGCTCGATTTGGACAATTCTGGTTCTTTGAGTGTGGAAGAG
TTCATGTCTCTACCTGAGTTACAA 
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5.1.2 ชุดขอมูล Arabidopsis thaliana หรือ A.thaliana (Pedersen and 
Nielsen, 1997) เปนชุดขอมูลพืชโดยแตละสายพันธุกรรมมีจุดเร่ิมตนการแปลรหัสเพียง 1 
ตําแหนง สกัดชุดขอมูลจากฐานขอมูล GenBank จุดเร่ิมตนการแปลรหัสจะมีจํานวนนิวคลีโอ
ไทดในอัพสตรีมอยางนอย 10 นิวคลีโอไทด และมีจํานวนนิวคลีโอไทดในดาวนสตรีมอยางนอย 
150 นิวคลีโอไทด ทั้งน้ีทุกสายพันธุกรรมจะผานกระบวนการกําจัดสวนที่ไมมีรหัส (Non-Coding 
Region) และกระบวนการเชื่อมตอสวนที่มีรหัส (Coding Region) เขาดวยกัน 
 

 
ภาพประกอบ 5.2 ตัวอยางสายพันธุกรรมของชุดขอมูล Arabidopsis thaliana 

 
5.1.3  ชุดขอมูล TIS+50 (Nadershahi et al., 2004) เปนสายดีเอ็นเอสั้นๆ 

ประกอบดวยจํานวน 50 สายดีเอ็นเอ โดยทุกสายดีเอ็นเอมี Open Reading Frame หรือ ORF 
น้ันคือ แตละสายมีสวนซึ่งเปนชวงจากจุดเร่ิมตนการแปลรหัส (TIS) ไปยังโคดอนหยุด ไดแก   
โคดอน TAA TGA หรือ TAG แสดงดังภาพประกอบ 5.3 แตละสายพันธุกรรมมีจุดเร่ิมตนการ
แปลรหัสเพียง 1 ตําแหนง 

 

 
ภาพประกอบ 5.3 ตัวอยางสายพันธุกรรมของชุดขอมูล TIS+50 

 
 
 
 

>gi|2010512|gb|AA358121.1| EST67041 Fetal …. mRNA sequence; TIS=36 
TTGGTTGGGGGCCGTCCCGCTCCTAAGGCAGGAAGATGGTGGCCGCAAAGAAGACGAAA
AAGTCGCTGGAGTCGATCAACTCTAGGCTCCAACTCGTTATGAAAAGTGGGAAGTACGTCC
TGGGGTACAAGCAGACTCTGAAGATGATCAGACAAGGCAAAGCGAAATTGGTCATTCTCGC
TAACAACTGCCCAGCTTTGAGGAAATCTGAAATAGAGTACTATGCTATGTTGGCTAAAA 
CTGGTGTCCATCACTACAGTGGCAATAATATTGAACTGGGCACAGCATGCGGNAAATACTA
CAGAGTGTGCACACTGGCTATCATTG 

>167 AT2A6.1 CAT X83096 Eukaryotae; …. Arabidopsis. Arabidopsis thaliana;TIS=18 
CACGCGTCCGAAGCAAGATGGAGTCAAGTGATCGTTCAAGTCAAGCAAAAGCTTTCGACGA
GACAAAAACCGGCGTGAAAGGGCTTGTGGCTTCGGGAATCAAAGAGATTCCAGCCATGTT
CCATACACCTCCGGATACTCTAACAAGCCTGAAACAAACAGCACCA 
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5.2  การทดลอง 
 
5.2.1 การออกแบบการทดลอง 
ขั้นตอนของแบบจําลองการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสโดยใชวิธี TF-IDF 

และโครงขายประสาทเทียม (TF-IDF-NN-TIS) มี 5 ขั้นตอน คือ ขั้นตอนที่ 1 การแบงสาย
พันธุกรรม ขั้นตอนที่ 2 การสรางลักษณะเฉพาะ n-แกรม ขั้นตอนที่ 3 การเลือกลักษณะเฉพาะ 
ขั้นตอนที่ 4 การสรางลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส และขั้นตอนที่ 5 การทํานายผลลัพธ 
ดังภาพประกอบ 3.1 มีการทดลองทั้งหมด 4 แบบ คือ การทดลอง A B C และ D การทดลองแต
ละแบบมีขั้นตอนการทดลองแตกตางกันแสดงดังตารางที่ 5.1 โดยที่สัญลักษณ  หมายถึง ทํา
ขั้นตอนนั้น และสัญลักษณ  หมายถึงไมทําขั้นตอนนั้น  

 
ตารางที่ 5.1 ขั้นตอนการทดลองของการทดลองแตละแบบ 

การทดลอง 
ขั้นตอนที่ 1 
การแบงสาย
พันธุกรรม 

ขั้นตอนที่ 2 
การสราง 

ลักษณะเฉพาะ 
n-แกรม 
( M ) 

ขั้นตอนที่ 3 
การเลือก

ลักษณะเฉพาะ 
( R ) 

ขั้นตอนที่ 4 
การสรางลักษณะ 
เฉพาะรูปแบบ 
คอนเซนซัส 

(CP ) 

ขั้นตอนที่ 5 
การทํานาย
ผลลัพธ 

A      
B      
C      
D      

 
การทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสใชโครงขายประสาทเทียมแบบไปขางหนาหลายชั้น 
(Feedforward Multilayer Neural Networks) ในขั้นตอนการสอนโครงขายน้ีจะใชวิธีการสงคา
ยอนกลับ (Backpropagation Algorithm) โดยใชฟงกชันกระตุนซิกมอยด (Sigmoid Activation 
Function) เปนฟงกชันการแปลงคา (Transfer Function) เน่ืองจากฟงกชันการแปลงคามี
ความสําคัญมากในโครงขายที่สอนดวยวิธีการสงคายอนกลับ ซ่ึงฟงกชันที่ใชควรมีความตอเน่ือง 
ไมเปนเชิงเสน สามารถหาคาอนุพันธได และงายตอการคํานวณ กําหนดสถาปตยกรรมของ
โครงขายประสาทเทียมเทากับ 3 ชั้น ไดแกชั้นขอมูลเขา ชั้นซอน และชั้นผลลัพธ โดยชั้นขอมูล
เขามีจํานวนโหนดเทากับจํานวนลักษณะเฉพาะที่ตองการ จํานวนขอมูลชั้นซอน (แทนดวย H ) 
มีจํานวน 10 โหนด และจํานวนขอมูลชั้นแสดงผลลัพธ (แทนดวย O ) มีจํานวน 1 โหนด 
ประเมินผลลัพธของโครงขายประสาทเทียมดวยวิธีการทดสอบไขวเปลี่ยนแบบ k กลุม  
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การทดลองแตละแบบมีสถาปตยกรรมโครงขายประสาทเทียมแบบหนวย
ประมวลผลยอยหลายชั้นในชั้นขอมูลเขาแตกตางกันดังตารางที่ 5.2 โดยการทดลองแบบ A มี
ขอมูลเขาเปนลักษณะเฉพาะ n-แกรม การทดลองแบบ B มีขอมูลเขาเปนลักษณะเฉพาะ        
n-แกรม ที่ผานการเลือกดวยเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ ไดแก เทคนิคการเลือก
ลักษณะเฉพาะสหสัมพันธ (CFS) เทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน และเทคนิครีลีฟ-เอฟ 
การทดลองแบบ C มีขอมูลเขาเปนลักษณะเฉพาะ n-แกรม รวมกับลักษณะเฉพาะที่สรางจาก
รูปแบบคอนเซนซัส และการทดลองแบบ D มีขอมูลเขาเปนลักษณะเฉพาะ n-แกรม ที่ผานการ
เลือกดวยเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ และลักษณะเฉพาะที่สรางจากรูปแบบคอนเซนซัส 
จากตารางที่ 5.2 กําหนดให M  คือ ลักษณะเฉพาะ n-แกรม R  คือ ลักษณะเฉพาะของ n-แกรม 
ที่ผานการเลือกดวยเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ CP  คือ ลักษณะเฉพาะของรูปแบบคอน
เซนซัส H  คือชั้นซอนมีจํานวนโหนดเทากับ 10 โหนด และ O  คือ ชั้นผลลัพธมีจํานวนโหนด
เทากับ 1 โหนด 

 
ตารางที่ 5.2 การออกแบบการทดลอง และสถาปตยกรรมของโครงขายประสาทเทียม 

การทดลอง 
ลักษณะเฉพาะ 
ท่ีผานการเลือก  

( R ) 

ลักษณะเฉพาะ 
รูปแบบคอนเซนซัส 

(CP ) 

สถาปตยกรรม 
โครงขายประสาทเทียม 

A   M  : H : O  
B   R  : H : O  
C   ( M +CP ) : H : O  
D   ( R +CP ) : H : O  

 
5.2.2 ผลการทดลอง 
ข้ันตอนที่ 1 การแบงสายพันธุกรรม งานวิจัยน้ีใชชุดขอมูล 3 ชุดขอมูล ไดแก 

ชุดขอมูล Vertebrate ชุดขอมูล Arabidopsis thaliana และชุดขอมูล TIS+50 แตละชุดขอมูลมี
คุณลักษณะแสดงดังตารางที่ 5.3 แตละสายพันธุกรรมมีจุดเร่ิมตนการแปลรหัสเพียง 1 ตําแหนง 

ชุดขอมูล Vertebrate ประกอบดวยสายพันธุกรรมทั้งหมดเทากับ 3,312 สาย
พันธุกรรม มีโคดอน ATG ที่พิจารณาทั้งหมดเทากับ 13,503 ตําแหนง จากน้ันแบงสาย
พันธุกรรมเปนสายพันธุกรรมยอยดวยขนาดหนาตางที่ตองการ จะไดตัวอยางทั้งหมดเทากับ 
13,503 ตัวอยางแบงเปนตัวอยางกลุมบวกจํานวน 3,312 ตัวอยาง คิดเปน 24.5% และตัวอยาง
กลุมลบจํานวน 10,191 ตัวอยาง คิดเปน 75% ดังน้ันอัตราสวนระหวางขอมูลกลุมบวกตอขอมูล
กลุมลบ คือ 1 ตอ 3  
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ตารางที่ 5.3 คุณลักษณะของชุดขอมูล  
ชื่อ 

ชุดขอมูล 
ความยาวสาย
พันธุกรรม 
ส้ันสุด 

ความยาวสาย 
พันธุกรรม 
ยาวสุด 

ความยาวสาย 
พันธุกรรม 
สวนใหญ 

จํานวน 
กลุมบวก 

จํานวน 
กลุมลบ 

อัตราสวน 
กลุมบวก ตอ 
กลุมลบ 

Vertebrate 169 299 299 3,312 10,191 1/3 
A.thaliana 169 299 299 523 1,525 1/3 
TIS+50 197 1,112 469 50 469 1/9 

 
ชุดขอมูล A.thaliana ประกอบดวยสายพันธุกรรมทั้งหมด 523 สายพันธุกรรม 

มีโคดอน ATG ที่พิจารณาทั้งหมดเทากับ 2,048 ตําแหนง จากนั้นแบงสายพันธุกรรมเปนสาย
พันธุกรรมยอยดวยขนาดหนาตางที่ตองการ จะไดตัวอยางกลุมบวกจํานวน 523 ตัวอยาง คิด
เปน 25.5% และตัวอยางกลุมลบ จํานวน 1,525 ตัวอยาง คิดเปน 74.5% ดังนั้นอัตราสวน
ระหวางขอมูลกลุมบวกตอขอมูลกลุมลบ คือ 1 ตอ 3 

ชุดขอมูล TIS+50 ประกอบดวยสายพันธุกรรมทั้งหมดเทากับ 50 สาย
พันธุกรรม มีโคดอน ATG ที่พิจารณาทั้งหมดเทากับ 519 ตําแหนง จากน้ันแบงสายพันธุกรรม
เปนสายพันธุกรรมยอยดวยขนาดหนาตางที่ตองการจะไดตัวอยางกลุมบวกจํานวน 50 ตัวอยาง 
คิดเปน 9.6% และตัวอยางกลุมลบจํานวน 469 ตัวอยาง คิดเปน 90.4% ดังนั้นอัตราสวน
ระหวางขอมูลกลุมบวกตอขอมูลกลุมลบ คือ 1 ตอ 9 

 
ข้ันตอนที่ 2 การสรางลักษณะเฉพาะ n-แกรม ลักษณะเฉพาะที่ไดจาก

เทคนิค 1-แกรม 2-แกรม หรือ 3-แกรม ทั้งในสวนอัพสตรีมและดาวนสตรีมแสดงดังตารางที่ 5.4  
 

ตารางที่ 5.4 ลักษณะเฉพาะ 1-แกรม 2-แกรม หรือ 3-แกรมสําหรับการทดลอง 
ลักษณะเฉพาะ คําอธิบาย 

UP_A UP_C UP_G UP_T  
ลักษณะเฉพาะท่ีไดจาก 1-แกรม 
ในสวนอัพสตรีม 

DN_A DN_C DN_G DN_T 
ลักษณะเฉพาะท่ีไดจาก 1-แกรม 
ในสวนดาวนสตรีม 

UP_AA UP_AG UP_AC UP_AT UP_GA UP_GG UP_GC UP_GT 
UP_CA UP_CG UP_CC UP_CT UP_TA  UP_TG UP_TC UP_TT 

ลักษณะเฉพาะท่ีไดจาก 2-แกรม 
ในสวนอัพสตรีม 

DN_AA DN_AG DN_AC DN_AT DN_GA DN_GG DN_GC 
DN_GT DN_CA DN_CG DN_CC DN_CT DN_TA DN_TG 
DN_TC DN_TT 

ลักษณะเฉพาะท่ีไดจาก 2-แกรม 
ในสวนดาวนสตรีม 
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ตารางที่ 5.4 ลักษณะเฉพาะ 1-แกรม 2-แกรม หรือ 3-แกรมสําหรับการทดลอง (ตอ) 

ลักษณะเฉพาะ คําอธิบาย 

UP_AAA UP_AAC UP_AAG UP_AAT UP_ACA UP_ACC 
UP_ACG UP_ACT UP_AGA UP_AGC UP_AGG 
UP_AGT UP_ATA UP_ATC UP_ATG UP_ATT UP_CAA 
UP_CAC UP_CAG UP_CAT UP_CCA UP_CCC 
UP_CCG UP_CCT UP_CGA UP_CGC UP_CGG 
UP_CGT UP_CTA UP_CTC UP_CTG UP_CTT 
UP_GAA UP_GAC UP_GAG UP_GAT UP_GCA 
UP_GCC UP_GCG UP_GCT UP_GGA UP_GGC 
UP_GGG UP_GGT UP_GTA UP_GTC UP_GTG 
UP_GTT UP_TAA UP_TAC UP_TAG UP_TAT UP_TCA 
UP_TCC UP_TCG UP_TCT UP_TGA UP_TGC 
UP_TGG UP_TGT UP_TTA UP_TTC UP_TTG UP_TTT 

ลักษณะเฉพาะท่ีไดจาก 3-แกรม 
ในสวนอัพสตรีม 

DN_AAA DN_AAC DN_AAG DN_AAT DN_ACA 
DN_ACC DN_ACG DN_ACT DN_AGA DN_AGC 
DN_AGG DN_AGT DN_ATA DN_ATC DN_ATG 
DN_ATT DN_CAA DN_CAC DN_CAG DN_CAT 
DN_CCA DN_CCC DN_CCG DN_CCT DN_CGA 
DN_CGC DN_CGG DN_CGT DN_CTA DN_CTC 
DN_CTG DN_CTT DN_GAA DN_GAC DN_GAG 
DN_GAT DN_GCA DN_GCC DN_GCG DN_GCT 
DN_GGA DN_GGC DN_GGG DN_GGT DN_GTA 
DN_GTC DN_GTG DN_GTT DN_TAA DN_TAC 
DN_TAG DN_TAT DN_TCA DN_TCC DN_TCG 
DN_TCT DN_TGA DN_TGC DN_TGG DN_TGT 
DN_TTA DN_TTC DN_TTG DN_TTT 

ลักษณะเฉพาะท่ีไดจาก 3-แกรม 
ในสวนดาวนสตรีม 

 
สําหรับแตละลักษณะเฉพาะของตัวอยางกําหนดคาลักษณะเฉพาะดวย

คาความถี่ และคา TF-IDF โดยคาความถี่เปนการนับจํานวนลักษณะเฉพาะที่ปรากฏในตัวอยาง
ซ่ึงคาลักษณะเฉพาะที่ไดจะอยูในชวงของจํานวนเต็มศูนย และจํานวนเต็มบวก สําหรับคา      
TF-IDF คาที่ไดจะเปนจํานวนจริงที่มีคาตั้งแต 0 เปนตนไป ตัวอยางเชนชุดขอมูล Vertebrate 
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แบงสายพันธุกรรมดวยขนาดหนาตาง 303 นิวคลีโอไทด สรางลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ     
2-แกรม มีจํานวนลักษณะเฉพาะทั้งหมดเทากับ 40 พบวา คาความถี่ของตัวอยางบวกที่ 1 
สําหรับลักษณะเฉพาะ UP_A UP_C UP_G UP_T DN_A DN_C DN_G และ DN_T มีคา
เทากับ 12 22 15 7 46 20 37 และ 44 ตามลําดับ แสดงดังตารางที่ 5.5 และคา TF-IDF ของ
ตัวอยางบวกที่ 1 สําหรับลักษณะเฉพาะ UP_A UP_C UP_G UP_T DN_A DN_C DN_G และ 
DN_T มีคาเทากับ 0.14 0.25 0.16 0.12 1.14 0.54 0.84 และ 1.24 ตามลําดับ แสดงดังตาราง
ที่ 5.6 

 

ตารางที่ 5.5 คาความถีต่วัอยางกลุมบวกที่ 1 ถึง 10 ของชุดขอมูล Vertebrate 

ลักษณะเฉพาะ 
คาความถ่ี 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
UP_A 12 11 2 3 45 48 55 10 6 15 
UP_C 22 40 27 6 23 21 16 8 6 7 
UP_G 15 30 19 5 41 35 34 10 6 10 
UP_T 7 21 6 5 40 45 44 2 6 8 
DN_A 46 43 27 35 39 30 63 45 40 29 
DN_C 20 29 41 26 35 44 25 35 40 46 
DN_G 37 45 49 37 40 42 39 26 37 33 
DN_T 44 30 30 49 33 31 20 41 30 39 
UP_AA 3 0 0 2 20 16 19 2 2 7 
UP_AC 3 8 0 0 6 3 7 2 0 3 
UP_AG 5 3 2 0 11 13 15 4 3 3 
UP_AT 0 0 0 0 8 16 13 1 1 1 
UP_CA 4 3 2 0 6 11 5 4 2 3 
UP_CC 6 18 13 2 2 3 3 1 1 0 
UP_CG 8 8 9 2 9 2 2 3 0 1 
UP_CT 4 10 2 2 6 4 6 0 3 3 
UP_GA 5 7 0 1 8 11 18 3 2 4 
UP_GC 8 6 10 1 10 9 2 4 2 1 
UP_GG 0 12 5 2 12 7 5 3 1 2 
UP_GT 2 5 4 1 10 8 9 0 0 3 
UP_TA 0 1 0 0 10 10 12 0 0 1 
UP_TC 4 8 3 3 5 5 4 1 2 3 
UP_TG 2 6 3 1 9 13 12 0 2 3 
UP_TT 1 6 0 1 16 17 16 1 2 1 
DN_AA 17 19 5 11 11 10 25 15 10 3 
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ตารางที่ 5.5 คาความถีต่วัอยางกลุมบวกที่ 1 ถึง 10 ของชุดขอมูล Vertebrate (ตอ) 

ลักษณะเฉพาะ 
คาความถ่ี 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
DN_AC 5 7 11 4 9 8 4 8 11 10 
DN_AG 13 9 10 10 10 9 25 11 12 8 
DN_AT 10 8 1 10 8 3 8 11 7 8 
DN_CA 7 6 8 5 13 10 14 13 12 10 
DN_CC 2 5 8 3 9 15 4 10 10 17 
DN_CG 1 5 9 5 6 4 2 2 5 1 
DN_CT 10 13 16 13 7 14 5 10 13 17 
DN_GA 16 13 11 10 14 6 21 8 15 8 
DN_GC 5 10 15 8 8 13 10 6 9 9 
DN_GG 8 16 16 8 13 15 5 3 9 10 
DN_GT 8 6 6 11 5 8 3 9 3 6 
DN_TA 6 5 3 9 1 4 3 9 2 8 
DN_TC 8 7 7 11 9 8 7 11 10 10 
DN_TG 14 14 14 13 10 13 6 10 11 13 
DN_TT 16 3 6 15 13 6 4 10 7 8 

 
ตารางที่ 5.6 คา TF-IDF ตวัอยางกลุมบวกที่ 1 ถึง 10 ของชุดขอมูล Vertebrate  

ลักษณะเฉพาะ 
คา TF-IDF 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
UP_A 0.14 0.13 0.02 0.04 0.54 0.58 0.66 0.12 0.07 0.18 
UP_C 0.25 0.46 0.31 0.07 0.27 0.24 0.19 0.09 0.07 0.08 
UP_G 0.16 0.32 0.20 0.05 0.44 0.37 0.36 0.11 0.06 0.11 
UP_T 0.12 0.37 0.11 0.09 0.71 0.80 0.78 0.04 0.11 0.14 
DN_A 1.14 1.06 0.67 0.86 0.96 0.74 1.55 1.11 0.99 0.72 
DN_C 0.54 0.78 1.10 0.70 0.94 1.18 0.67 0.94 1.07 1.24 
DN_G 0.84 1.03 1.12 0.84 0.91 0.96 0.89 0.59 0.84 0.75 
DN_T 1.24 0.85 0.85 1.39 0.93 0.88 0.57 1.16 0.85 1.10 
UP_AA 0.35 0.00 0.00 0.23 2.33 1.86 2.21 0.23 0.23 0.81 
UP_AC 0.26 0.71 0.00 0.00 0.53 0.26 0.62 0.18 0.00 0.26 
UP_AG 0.24 0.15 0.10 0.00 0.53 0.63 0.73 0.19 0.15 0.15 
UP_AT 0.00 0.00 0.00 0.00 1.08 2.17 1.76 0.14 0.14 0.14 
UP_CA 0.22 0.17 0.11 0.00 0.34 0.61 0.28 0.22 0.11 0.17 
UP_CC 0.44 1.31 0.94 0.15 0.15 0.22 0.22 0.07 0.07 0.00 
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ตารางที่ 5.6 คา TF-IDF ตวัอยางกลุมบวกที่ 1 ถึง 10 ของชุดขอมูล Vertebrate (ตอ) 

ลักษณะเฉพาะ 
คา TF-IDF  

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
UP_CG 1.91 1.91 2.15 0.48 2.15 0.48 0.48 0.72 0.00 0.24 
UP_CT 0.26 0.65 0.13 0.13 0.39 0.26 0.39 0.00 0.20 0.20 
UP_GA 0.30 0.41 0.00 0.06 0.47 0.65 1.07 0.18 0.12 0.24 
UP_GC 0.48 0.36 0.60 0.06 0.60 0.54 0.12 0.24 0.12 0.06 
UP_GG 0.00 0.92 0.38 0.15 0.92 0.54 0.38 0.23 0.08 0.15 
UP_GT 0.21 0.52 0.41 0.10 1.04 0.83 0.93 0.00 0.00 0.31 
UP_TA 0.00 0.22 0.00 0.00 2.24 2.24 2.68 0.00 0.00 0.22 
UP_TC 0.28 0.56 0.21 0.21 0.35 0.35 0.28 0.07 0.14 0.21 
UP_TG 0.13 0.38 0.19 0.06 0.57 0.82 0.75 0.00 0.13 0.19 
UP_TT 0.15 0.90 0.00 0.15 2.39 2.54 2.39 0.15 0.30 0.15 
DN_AA 2.17 2.43 0.64 1.40 1.40 1.28 3.19 1.92 1.28 0.38 
DN_AC 0.56 0.78 1.23 0.45 1.01 0.89 0.45 0.89 1.23 1.12 
DN_AG 1.10 0.76 0.84 0.84 0.84 0.76 2.11 0.93 1.01 0.68 
DN_AT 1.24 1.00 0.12 1.24 1.00 0.37 1.00 1.37 0.87 1.00 
DN_CA 0.59 0.51 0.68 0.42 1.10 0.85 1.19 1.10 1.02 0.85 
DN_CC 0.28 0.71 1.14 0.43 1.28 2.13 0.57 1.42 1.42 2.42 
DN_CG 0.36 1.81 3.26 1.81 2.18 1.45 0.73 0.73 1.81 0.36 
DN_CT 0.98 1.27 1.56 1.27 0.68 1.37 0.49 0.98 1.27 1.66 
DN_GA 1.42 1.16 0.98 0.89 1.25 0.53 1.87 0.71 1.34 0.71 
DN_GC 0.59 1.18 1.77 0.95 0.95 1.54 1.18 0.71 1.06 1.06 
DN_GG 1.02 2.05 2.05 1.02 1.66 1.92 0.64 0.38 1.15 1.28 
DN_GT 1.18 0.89 0.89 1.62 0.74 1.18 0.44 1.33 0.44 0.89 
DN_TA 1.44 1.20 0.72 2.16 0.24 0.96 0.72 2.16 0.48 1.92 
DN_TC 0.97 0.85 0.85 1.34 1.09 0.97 0.85 1.34 1.21 1.21 
DN_TG 1.15 1.15 1.15 1.07 0.82 1.07 0.49 0.82 0.90 1.07 
DN_TT 2.81 0.53 1.05 2.63 2.28 1.05 0.70 1.75 1.23 1.40 

 
ข้ันตอนที่ 3 การเลือกลักษณะเฉพาะ ดําเนินการเลือกลักษณะเฉพาะสําคัญ

ที่สามารถระบุจุดเร่ิมตนการแปลรหัสไดถูกตองมากข้ึน ดวยเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ
สหสัมพันธ (CFS) เทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน และเทคนิครีลีฟ-เอฟ เปรียบเทียบ
ลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือกสําหรับคาความถี่และคา TF-IDF พบวาสําหรับชุดขอมูล 
Vertebrate ชุดขอมูล A.thaliana และชุดขอมูล TIS+50 มีลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือกสําหรับ
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คาความถี่ และ คา TF-IDF เหมือนกัน ตัวอยางเชน แบงสายพันธุกรรมดวยขนาดหนาตาง 303 
นิวคลีโอไทด สรางลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 2-แกรม เลือกลักษณะเฉพาะ สําหรับชุดขอมูล 
Vertebrate เลือกลักษณะเฉพาะดวยเทคนิคไคสแควร พบวา ลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือก 5 
ลําดับแรกที่มีนัยสําคัญสูงสุด สําหรับคาความถี่ คือ DN_G DN_C DN_T DN_GC DN_CT ซ่ึง
เหมือนกับคา TF-IDF คือ DN_G DN_C DN_T DN_GC DN_CT แสดงดังตารางที่ 5.7  
 
ตารางที่ 5.7 ลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือกสําหรับคาความถี่ และคา TF-IDF ของชุดขอมูล 
Vertebrate 

ชื่อเทคนิค 
การเลือกกษณะเฉพาะ 

รูปแบบลักษณะเฉพาะท่ีผานเลือก 
คาความถ่ี คา TF-IDF 

เทคนิค CFS 
(ฮิวริสติกเลือกเทากับ 14 ลักษณะ) 

DN_A DN_C DN_G DN_T 
UP_AT DN_AC DN_AG 
DN_CA DN_CG DN_CT 
DN_GC DN_GG DN_GT 
DN_TC 

DN_A DN_C DN_G DN_T 
UP_AT  DN_AC DN_AG 
DN_CA DN_CG DN_CT 
DN_GC DN_GG DN_GT 
DN_TC 

เทคนิคไคสแควร 
(ผูใชกําหนดเทากับ 5 ลักษณะ) 

DN_G DN_C DN_T DN_GC 
DN_CT 

DN_G DN_C DN_T 
DN_GC DN_CT 

เทคนิคอัตราสวนเกน 
(ผูใชกําหนดเทากับ 5 ลักษณะ) 

DN_G DN_C DN_T DN_A 
DN_CA 

DN_G DN_C DN_T DN_A 
DN_CA 

เทคนิครีลีฟ-เอฟ 
(ผูใชกําหนดเทากับ 5 ลักษณะ) 

DN_C DN_A DN_G DN_T 
DN_AG 

DN_C DN_A DN_G DN_T 
DN_AG 

 
ตัวอยางชุดขอมูล A.thaliana ลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือกดวยเทคนิค CFS

สําหรับคาความถี่ คือ DN_A DN_C DN_G DN_T DN_CG ซ่ึงเหมือนกับคา TF-IDF คือ 
DN_A DN_C DN_G DN_T DN_CG แสดงดังตารางที่ 5.8 
 
ตารางที่ 5.8 ลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือกสําหรับคาความถี่ และคา TF-IDF ของชุดขอมูล 
A.thaliana 

ชื่อเทคนิค 
การเลือกกษณะเฉพาะ 

รูปแบบลักษณะเฉพาะท่ีผานเลือก 
คาความถ่ี คา TF-IDF 

เทคนิค CFS 
(ฮิวริสติกเลือกเทากับ 5 ลักษณะ) 

DN_A DN_C DN_G DN_T 
DN_CG 

DN_A DN_C DN_G DN_T 
DN_CG 

เทคนิคไคสแควร 
(ผูใชกําหนดเทากับ 5 ลักษณะ) 

DN_C DN_G DN_T DN_A 
DN_GC 

DN_C DN_G DN_T DN_A 
DN_GC 
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ตารางที่ 5.8 ลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือกสําหรับคาความถี่ และคา TF-IDF ของชุดขอมูล 
A.thaliana (ตอ) 

ชื่อเทคนิค 
การเลือกกษณะเฉพาะ 

รูปแบบลักษณะเฉพาะท่ีผานเลือก 
คาความถ่ี คา TF-IDF 

เทคนิคอัตราสวนเกน 
(ผูใชกําหนดเทากับ 5 ลักษณะ) 

DN_C DN_A DN_T DN_G 
DN_CT 

DN_C DN_A DN_T DN_G 
DN_CT 

เทคนิครีลีฟ-เอฟ 
(ผูใชกําหนดเทากับ 5 ลักษณะ) 

DN_T DN_A DN_C DN_G 
DN_TC 

DN_T DN_A DN_C DN_G 
DN_TC 

 
ตัวอยางชุดขอมูล TIS+50 เลือกลักษณะเฉพาะดวยเทคนิครีลีฟ-เอฟ พบวา

ลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือก 5 ลําดับแรกที่มีนัยสําคัญสูงสุด สําหรับคาความถี่ คือ DN_GC 
UP_T UP_AT UP_A DN_CT ซ่ึงเหมือนกับคา TF-IDF คือ DN_GC UP_T UP_AT UP_A 
DN_CT แสดงดังตารางที่ 5.9 

 
ตารางที่ 5.9 ลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือกสําหรับคาความถี่ และคา TF-IDF ของชุดขอมูล 
TIS+50 

ชื่อเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ 
รูปแบบลักษณะเฉพาะท่ีผานเลือก 

คาความถ่ี คา TF-IDF 
เทคนิค CFS 
(ฮิวริสติกเลือกเทากับ 13 ลักษณะ) 

UP_A UP_C UP_T DN_C 
UP_AG UP_AT UP_CA 
UP_GA UP_TA UP_TG 
UP_TT DN_CG DN_GC 

UP_A UP_C UP_T DN_C 
UP_AG UP_AT UP_CA 
UP_GA UP_TA UP_TG 
UP_TT DN_CG DN_GC 

เทคนิคไคสแควร 
(ผูใชกําหนดเทากับ 5 ลักษณะ) 

UP_AT UP_TG UP_A UP_T 
UP_GA 

UP_AT UP_TG UP_A 
UP_T UP_C 

เทคนิคอัตราสวนเกน 
(ผูใชกําหนดเทากับ 5 ลักษณะ) 

UP_AG UP_GA UP_G UP_C 
UP_A 

UP_AG UP_GA UP_G 
UP_C UP_A 

เทคนิครีลีฟ-เอฟ 
(ผูใชกําหนดเทากับ 5 ลักษณะ) 

DN_GC UP_T UP_AT UP_A 
DN_CT 

DN_GC UP_T UP_AT 
UP_A DN_CT 

 
จากตารางที่ 5.7 ถึง 5.9 แสดงใหเห็นวาจํานวนลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือก

ดวยเทคนิค CFS มีจํานวนลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือกนอยกวา 40 เสมอ ตัวอยางเชน ชุด
ขอมูล Vertebrate มีจํานวนลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือกเทากับ 14 คือ DN_A DN_C DN_G 
DN_T UP_AT DN_AC DN_AG DN_CA DN_CG DN_CT DN_GC DN_GG DN_GT และ 
DN_TC แสดงดังตารางที่ 5.7 ชุดขอมูล A.thaliana มีจํานวนลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือก
เทากับ 5 คือ DN_A DN_C DN_G DN_T และ DN_CG แสดงดังตารางที่ 5.8 และชุดขอมูล 
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TIS+50 มีจํานวนลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือกเทากับ 13 ลักษณะ คือ UP_A UP_C UP_T 
DN_C UP_AG UP_AT UP_CA UP_GA UP_TA UP_TG UP_TT DN_CG และ DN_GC  

สําหรับเทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน และเทคนิครีลีฟ-เอฟเปนเทคนิค
แบบตัวกรองที่เรียงลําดับลักษณะเฉพาะตามนัยสําคัญทางสถิติจากมากไปนอย เปรียบเทียบ
จํานวนลักษณะเฉพาะที่เหมาะสมโดยเลือกลักษณะเฉพาะ 5 10 15 20 และ 30 ลําดับแรกที่มี
นัยสําคัญสูงสุด พบวาลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือกดวยเทคนิคไคสแควร  เทคนิค      
อัตราสวนเกน และเทคนิครีลีฟ-เอฟมีลักษณะเฉพาะที่ไมเหมือนกัน ตัวอยางการแบงสาย
พันธุกรรมดวยขนาดหนาตาง 303 นิวคลีโอไทด สรางลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 2-แกรม 
กําหนดคาลักษณะเฉพาะดวยวิธี TF-IDF สําหรับชุดขอมูล Vertebrate พบวา ลักษณะเฉพาะที่
ผานการเลือก 5 ลําดับแรกที่มีนัยสําคัญสูงสุดของเทคนิคไคสแควร คือ DN_G DN_C DN_T 
DN_GC และ DN_CT เทคนิคอัตราสวนเกน คือ DN_G DN_C DN_T DN_A และ DN_CA 
และเทคนิครีลีฟ-เอฟ คือ DN_C DN_A DN_G DN_T และ DN_AG แสดงดังตารางที่ 5.10 
 
ตารางที่ 5.10 ลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือกสําหรับคา TF-IDF ของชุดขอมูล Vertebrate 

จํานวน 
ลักษณะเฉพาะ 

รูปแบบลักษณะเฉพาะท่ีผานการเลือก 
เทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน เทคนิครีลีฟ-เอฟ 

5 DN_G DN_C DN_T 
DN_GC DN_CT 

DN_G DN_C DN_T 
DN_A DN_CA 

DN_C DN_A DN_G 
DN_T DN_AG 

10 DN_G DN_C DN_T 
DN_GC DN_CT DN_TC 
DN_A DN_TG DN_CA 
DN_GG 

DN_G DN_C DN_T 
DN_A DN_CA DN_CT 
DN_TC DN_AG DN_TG 
DN_GC 

DN_C DN_A DN_G 
DN_T DN_AG DN_CT 
DN_GA DN_CA DN_TG 
DN_TC 

15 DN_G DN_C DN_T 
DN_GC DN_CT DN_TC 
DN_A DN_TG DN_CA 
DN_GG DN_AG DN_CC 
DN_GT DN_AC DN_GA 

DN_G DN_C DN_T 
DN_A DN_CA DN_CT 
DN_TC DN_AG DN_TG 
DN_GC DN_AC DN_GG 
DN_GT DN_GA DN_CC 

DN_C DN_A DN_G 
DN_T DN_AG DN_CT 
DN_GA DN_CA DN_TG 
DN_TC DN_GC DN_AC 
DN_CC DN_GT DN_AT 

20 DN_G DN_C DN_T 
DN_GC DN_CT DN_TC 
DN_A DN_TG DN_CA 
DN_GG DN_AG DN_CC 
DN_GT DN_AC DN_GA 
DN_CG UP_AT DN_TT 
DN_AT DN_AA 

DN_G DN_C DN_T 
DN_A DN_CA DN_CT 
DN_TC DN_AG DN_TG 
DN_GC DN_AC DN_GG 
DN_GT DN_GA DN_CC 
UP_AT DN_CG UP_CG 
DN_AT DN_TT 

DN_C DN_A DN_G 
DN_T DN_AG DN_CT 
DN_GA DN_CA DN_TG 
DN_TC DN_GC DN_AC 
DN_CC DN_GT DN_AT 
DN_AA DN_GG DN_TT 
DN_TA DN_CG 
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ตารางที่ 5.10 ลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือกสําหรับคา TF-IDF ของชุดขอมูล Vertebrate (ตอ) 
จํานวน 

ลักษณะเฉพาะ 
รูปแบบลักษณะเฉพาะท่ีผานการเลือก 

เทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน เทคนิครีลีฟ-เอฟ 

30 DN_G DN_C DN_T 
DN_GC DN_CT DN_TC 
DN_A DN_TG DN_CA 
DN_GG DN_AG DN_CC 
DN_GT DN_AC DN_GA 
DN_CG UP_AT DN_TT 
DN_AT DN_AA UP_TG 
UP_A DN_TA UP_T 
UP_CA UP_AA UP_G 
UP_GA UP_C UP_TA 

DN_G DN_C DN_T 
DN_A DN_CA DN_CT 
DN_TC DN_AG DN_TG 
DN_GC DN_AC DN_GG 
DN_GT DN_GA DN_CC 
UP_AT DN_CG UP_CG 
DN_AT DN_TT DN_AA 
UP_A DN_TA UP_TG 
UP_T UP_AA UP_CA 
UP_G UP_GA UP_AG 

DN_C DN_A DN_G 
DN_T DN_AG DN_CT 
DN_GA DN_CA DN_TG 
DN_TC DN_GC DN_AC 
DN_CC DN_GT DN_AT 
DN_AA DN_GG DN_TT 
DN_TA DN_CG UP_AT 
UP_TG UP_TT UP_CG 
UP_AG UP_TA UP_AC 
UP_C UP_CA UP_CT 

 
ตัวอยางชุดขอมูล A.thaliana ลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือก 5 ลําดับแรกของ

เทคนิคไคสแควร คือ DN_C DN_G DN_T DN_A และ DN_GC เทคนิคอัตราสวนเกน คือ 
DN_C DN_A DN_T DN_G และ DN_CT และเทคนิครีลีฟ-เอฟ คือ DN_T DN_A DN_C 
DN_G และ DN_TC แสดงดังตารางที่ 5.11 
 
ตารางที่ 5.11 ลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือกสําหรับคา TF-IDF ของชุดขอมูล A.thaliana 

จํานวน 
ลักษณะเฉพาะ 

รูปแบบลักษณะเฉพาะท่ีผานการเลือก 
เทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน เทคนิครีลีฟ-เอฟ 

5 
DN_C DN_G DN_T 
DN_A DN_GC 

DN_C DN_A DN_T 
DN_G DN_CT 

DN_T DN_A DN_C 
DN_G DN_TC 

10 

DN_C DN_G DN_T 
DN_A DN_GC DN_TC 
DN_CG DN_CT DN_GT 
DN_CA 

DN_C DN_A DN_T 
DN_G DN_CT DN_TC 
DN_CG DN_GT DN_CA 
DN_GC 

DN_T DN_A DN_C 
DN_G DN_TC DN_CA 
DN_GA DN_AG DN_AT 
DN_TT 

15 

DN_C DN_G DN_T 
DN_A DN_GC DN_TC 
DN_CG DN_CT DN_GT 
DN_CA DN_AC DN_GA 
DN_AG DN_CC DN_AA 

DN_C DN_A DN_T 
DN_G DN_CT DN_TC 
DN_CG DN_GT DN_CA 
DN_GC DN_AT DN_AG 
DN_TT DN_GA DN_AA 

DN_T DN_A DN_C 
DN_G DN_TC DN_CA 
DN_GA DN_AG DN_AT 
DN_TT DN_GT DN_CT 
DN_AA DN_TG DN_AC 
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ตารางที่ 5.11 ลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือกสําหรับคา TF-IDF ของชุดขอมูล A.thaliana (ตอ) 
จํานวน 

ลักษณะเฉพาะ 
รูปแบบลักษณะเฉพาะท่ีผานการเลือก 

เทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน เทคนิครีลีฟ-เอฟ 

20 

DN_C DN_G DN_T 
DN_A DN_GC DN_TC 
DN_CG DN_CT DN_GT 
DN_CA DN_AC DN_GA 
DN_AG DN_CC DN_AA 
DN_TT UP_G DN_AT 
DN_GG UP_GG 

DN_C DN_A DN_T 
DN_G DN_CT DN_TC 
DN_CG DN_GT DN_CA 
DN_GC DN_AT DN_AG 
DN_TT DN_GA DN_AA 
DN_AC DN_TA DN_CC 
DN_GG UP_G 

DN_T DN_A DN_C 
DN_G DN_TC DN_CA 
DN_GA DN_AG DN_AT 
DN_TT DN_GT DN_CT 
DN_AA DN_TG DN_AC 
DN_CG DN_GC DN_GG 
DN_CC DN_TA 

30 

DN_C DN_G DN_T 
DN_A DN_GC DN_TC 
DN_CG DN_CT DN_GT 
DN_CA DN_AC DN_GA 
DN_AG DN_CC DN_AA 
DN_TT UP_G DN_AT 
DN_GG UP_GG DN_TG 
UP_TG DN_TA UP_GC 
UP_GA UP_T UP_GT 
UP_A UP_AT UP_AG 

DN_C DN_A DN_T 
DN_G DN_CT DN_TC 
DN_CG DN_GT DN_CA 
DN_GC DN_AT DN_AG 
DN_TT DN_GA DN_AA 
DN_AC DN_TA DN_CC 
DN_GG UP_G DN_TG 
UP_GC UP_TG UP_A 
UP_GG UP_T UP_AT 
UP_GA UP_TA UP_GT 

DN_T DN_A DN_C 
DN_G DN_TC DN_CA 
DN_GA DN_AG DN_AT 
DN_TT DN_GT DN_CT 
DN_AA DN_TG DN_AC 
DN_CG DN_GC DN_GG 
DN_CC DN_TA UP_TG 
UP_G UP_GG UP_TA 
UP_GC UP_TT UP_CA 
UP_CG UP_T UP_GA 

 
ตัวอยางชุดขอมูล TIS+50 ลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือก 5 ลําดับแรกของ

เทคนิคไคสแควร คือ UP_AT UP_TG UP_A UP_T และ UP_C เทคนิคอัตราสวนเกน คือ 
UP_AG UP_GA UP_G UP_C และ UP_A และเทคนิครีลีฟ-เอฟ คือ DN_GC UP_T UP_AT 
UP_A และ DN_CT แสดงดังตารางที่ 5.12 
 
ตารางที่ 5.12 ลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือกสําหรับคา TF-IDF ของชุดขอมูล TIS+50 

จํานวน 
ลักษณะเฉพาะ 

รูปแบบลักษณะเฉพาะท่ีผานการเลือก 
เทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน เทคนิครีลีฟ-เอฟ 

5 UP_AT UP_TG UP_A 
UP_T UP_C 

UP_AG UP_GA UP_G 
UP_C UP_A 

DN_GC UP_T UP_AT 
UP_A DN_CT 

10 UP_AT UP_TG UP_A 
UP_T UP_C UP_GA 
UP_G UP_AC UP_AG 
UP_CA 

UP_AG UP_GA UP_G 
UP_C UP_A UP_T 
UP_AT UP_CA UP_GG 
UP_TG 

DN_GC UP_T UP_AT 
UP_A DN_CT UP_TG 
DN_C UP_TA UP_CA 
DN_CG 
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ตารางที่ 5.12 ลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือกสําหรับคา TF-IDF ของชุดขอมูล TIS+50 (ตอ) 
จํานวน 

ลักษณะเฉพาะ 
รูปแบบลักษณะเฉพาะท่ีผานการเลือก 

เทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน เทคนิครีลีฟ-เอฟ 
15 UP_AT UP_TG UP_A 

UP_T UP_C UP_GA 
UP_G UP_AC UP_AG 
UP_CA UP_GT UP_TT 
UP_TA UP_AA DN_GC 

UP_AG UP_GA UP_G 
UP_C UP_A UP_T 
UP_AT UP_CA UP_GG 
UP_TG UP_TT UP_CC 
UP_TA UP_AC UP_AA 

DN_GC UP_T UP_AT 
UP_A DN_CT UP_TG 
DN_C UP_TA UP_CA 
DN_CG DN_G DN_TC 
UP_TC DN_CC UP_AA 

20 UP_AT UP_TG UP_A 
UP_T UP_C UP_GA 
UP_G UP_AC UP_AG 
UP_CA UP_GT UP_TT 
UP_TA UP_AA DN_GC 
UP_GG UP_CT UP_TC 
DN_CG UP_CC 

UP_AG UP_GA UP_G 
UP_C UP_A UP_T 
UP_AT UP_CA UP_GG 
UP_TG UP_TT UP_CC 
UP_TA UP_AC UP_AA 
UP_CT UP_TC DN_GC 
UP_GC UP_GT 

DN_GC UP_T UP_AT 
UP_A DN_CT UP_TG 
DN_C UP_TA UP_CA 
DN_CG DN_G DN_TC 
UP_TC DN_CC UP_AA 
DN_AG UP_TT UP_GA 
UP_CC UP_AG 

30 UP_AT UP_TG UP_A 
UP_T UP_C UP_GA 
UP_G UP_AC UP_AG 
UP_CA UP_GT UP_TT 
UP_TA UP_AA DN_GC 
UP_GG UP_CT UP_TC 
DN_CG UP_CC UP_GC 
DN_C DN_CT DN_TC 
DN_CC DN_G DN_T 
DN_TT DN_A DN_TG 

UP_AG UP_GA UP_G 
UP_C UP_A UP_T 
UP_AT UP_CA UP_GG 
UP_TG UP_TT UP_CC 
UP_TA UP_AC UP_AA 
UP_CT UP_TC DN_GC 
UP_GC UP_GT DN_CG 
DN_C DN_G DN_CT 
DN_TC DN_CC DN_TA 
DN_T DN_TG DN_A 

DN_GC UP_T UP_AT 
UP_A DN_CT UP_TG 
DN_C UP_TA UP_CA 
DN_CG DN_G DN_TC 
UP_TC DN_CC UP_AA 
DN_AG UP_TT UP_GA 
UP_CC UP_AG DN_CA 
DN_A UP_CT DN_T 
DN_TA DN_GA UP_CG 
UP_C DN_AT DN_TG 

 
ข้ันตอนที่ 4 การสรางลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส  
รูปแบบคอนเซนซัสเปนลักษณะโดยทั่วไปรอบจุดเร่ิมตนการแปลรหัสพันธุกรรม

ที่มีงานวิจัยศึกษากอนหนาไดแก ลักษณะเดนรอบจุดเร่ิมตนการแปลรหัสพันธุกรรม (Kozak, 
1987) และ แบบจําลองการตรวจสอบไรโบโซม (Kozak, 1989) ลักษณะเฉพาะที่สรางจาก
รูปแบบคอนเซนซัสมี 4 ลักษณะเฉพาะแสดงดังตารางที่ 5.14 กําหนดใหนิวคลีโอไทด A ของ   
โคดอน ATG เปาหมายเปนตําแหนง +1  
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ตารางที่ 5.13 ลักษณะเฉพาะที่สรางจากรูปแบบคอนเซนซัส  
ลักษณะเฉพาะ คําอธิบาย 

DN_+4G ลักษณะเฉพาะบูลีนเปนจริงถามีนิวคลีโอไทด G ท่ีตําแหนง +4 (Kozak, 1987) 

UP_-3A/G 
ลักษณะเฉพาะบูลีนเปนจริงถามีนิวคลีโอไทด A หรือ G ท่ีตําแหนง -3 (Kozak, 
1987) 

UP_ATG นับความถ่ีของโคดอน ATG อัพสตรีม (Kozak, 1989) 

DN_STOP 
นับความถ่ีของโคดอนหยุด (TAA, TAG, หรือ TGA) ในอิน-เฟรมดาวนสตรีม 
(Kozak, 1989) 

 

ข้ันตอนที่ 5 การทํานายผลลัพธ 
การทดลองแตละแบบมีสถาปตยกรรมโครงขายประสาทเทียมแบบหนวย

ประมวลผลยอยหลายชั้นในชั้นขอมูลเขาแตกตางกัน และประเมินผลดวยวิธีการทดสอบไขว
เปลี่ยนแบบ k  กลุม น้ันคือ ขอมูลจะแบงเปน k  กลุมเทา ๆ กัน จากน้ัน k -1 สวนจะใชเปนชุด
ขอมูลสอน และ 1 สวนจะใชเปนชุดขอมูลทดสอบ โดยชุดขอมูลสอนและชุดขอมูลทดสอบจะ
แตกตางกันทั้ง k  คร้ัง ผลการทดลองสามารถสรุปเปน 7 ประเด็น ไดแก 1) ประสิทธิภาพขนาด
หนาตาง 2) ประสิทธิภาพ n-แกรม 3) ประสิทธิภาพของคา TF-IDF 4) ประสิทธิภาพของเวลา
สําหรับ TF-IDF 5) ประสิทธิภาพของเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ 6) ประสิทธิภาพของ
รูปแบบคอนเซนซัส และ 7) ประสิทธิภาพของแบบจําลอง TF-IDF-NN-TIS โดยประสิทธิภาพ
การทํานายที่พิจารณาไดแก คาความถูกตอง (Accuracy) คือรอยละของตัวอยางที่ทํานาย
ถูกตองทั้งหมด คาการตอบสนองไว (Sensitivity) คือรอยละของตัวอยางกลุมบวกที่ทํานาย
ถูกตอง และคาความเฉพาะเจาะจง (Specificity) คือรอยละของตัวอยางกลุมลบที่ทํานายถูกตอง  

1) ประเด็นประสิทธิภาพขนาดหนาตาง 
พิจารณาขนาดหนาตางที่แตกตางกันสําหรับชุดขอมูล 

Vertebrate ชุดขอมูล A.thaliana และชุดขอมูล TIS+50 ของการทดลองแบบ A B C และ D ผล
การทดลองแสดงใหเห็นวา ขนาดหนาตางที่มีจํานวนนิวคลีโอไทดเหมาะสมจะให คาความถูก
ตอง คาการตอบสนองไว และคาความเฉพาะเจาะจงที่มีคาสูง ตัวอยางเชน สรางลักษณะเฉพาะ 
1-แกรม กําหนดคาลักษณะเฉพาะดวยคา TF-IDF ของการทดลอง A B C และ D เลือก
ลักษณะเฉพาะดวยเทคนิค CFS  

สําหรับชุดขอมูล Vertebrate แสดงดังตารางที่ 5.14 และ
ภาพประกอบ 5.4 การทดลองแบบ B ของขนาดหนาตาง 53 103 203 303 และ 403 ใหคา
ความถูกตองเทากับ 76.67% 76.82% 76.61% 99.62% และ 90.37% ตามลําดับ ผลการ
ทดลองแสดงใหเห็นวา ขนาดหนาตาง 303 นิวคลีโอไทด ใหคาความถูกตองสูงสุดเทากับ 
99.62% 
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ตารางที่ 5.14 คาความถูกตองของขนาดหนาตางที่แตกตางกันสําหรับชุดขอมูล Vertebrate 

การทดลอง 
คาความถูกตอง (%) 

W = 53 W = 103 W = 203 W = 303 W = 403 
A 76.80 78.06 78.29 97.78 95.29 
B 76.67 76.82 76.61 99.62 90.37 
C 81.13 87.43 91.42 98.79 98.90 

D 80.54 86.73 91.31 98.89 96.55 
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ภาพประกอบ 5.4 เปรียบเทียบคาความถูกตองของขนาดหนาตาง                                   

ที่แตกตางกันสําหรับชุดขอมูล Vertebrate 
 

สําหรับชุดขอมูล A.thaliana แสดงดังตารางที่ 5.15 และ
ภาพประกอบ 5.5 การทดลองแบบ C ของขนาดหนาตาง 53 103 203 303 และ 403 ใหคา
ความถูกตองเทากับ 85.50% 86.67% 92.97% 97.66% และ 98.10% ตามลําดับ ผลการ
ทดลองแสดงใหเห็นวาขนาดหนาตาง 403 นิวคลีโอไทด ใหคาความถูกตองสูงสุดเทากับ 
98.10% ทั้งน้ีขนาดหนาตาง 303 นิวคลีโอไทดก็ใหคาความถูกตองสูงเชนเดียวกัน 
 

ตารางที่ 5.15 คาความถูกตองของขนาดหนาตางที่แตกตางกันสําหรับชุดขอมูล A.thaliana 

การทดลอง 
คาความถูกตอง (%) 

W = 53 W = 103 W = 203 W = 303 W = 403 
A 77.54 78.81 78.91 96.83 96.29 
B 76.03 78.86 78.71 91.11 89.26 
C 85.50 86.67 92.97 97.66 98.10 

D 83.35 86.23 91.80 95.85 91.11 
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ภาพประกอบ 5.5 เปรียบเทียบคาความถูกตองของขนาดหนาตาง                                   

ที่แตกตางกันสําหรับชุดขอมูล A.thaliana 

 
สําหรับชุดขอมูล TIS+50 แสดงดังตารางที่ 5.16 และ

ภาพประกอบ 5.6 การทดลองแบบ C ของขนาดหนาตาง 53 103 203 303 และ 403 ใหคา
ความถูกตองเทากับ 87.12% 91.82% 89.57% 94.48% และ 94.07% ตามลําดับ ผลการ
ทดลองแสดงใหเห็นวา ขนาดหนาตาง 303 นิวคลีโอไทด ใหคาความถูกตองสูงสุดเทากับ 
94.48%  

ตารางที่ 5.16 คาความถูกตองของขนาดหนาตางที่แตกตางกันสําหรับชุดขอมูล TIS+50 

การทดลอง 
คาความถูกตอง (%) 

W = 53 W = 103 W = 203 W = 303 W = 403 
A 87.53 89.98 88.34 89.57 88.96 
B 89.16 90.18 89.37 91.82 89.98 
C 87.12 91.82 89.57 94.48 94.07 
D 88.14 89.78 92.84 93.66 94.07 
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ภาพประกอบ 5.6 เปรียบเทียบคาความถูกตองของขนาดหนาตาง                                   

ที่แตกตางกันสําหรับชุดขอมูล TIS+50 
 

2) ประเด็นประสิทธิภาพ n-แกรม 
พิจารณาลักษณะเฉพาะ n-แกรม กําหนด n  เทากับ 1 2 หรือ 

3 ผลการทดลองแสดงใหเห็นวา การเลือก n  ที่เหมาะสมจะชวยเพิ่มความถูกตองการทํานาย
จุดเร่ิมตนการแปลรหัส ตัวอยางเชน แบงสายพันธุกรรมดวยขนาดหนาตาง 303 นิวคลีโอไทด 
เปรียบเทียบคาความถูกตองของลักษณะเฉพาะ n-แกรม 7 รูปแบบ คือ 1) ลักษณะ 1-แกรม   
2) ลักษณะเฉพาะ 2-แกรม 3) ลักษณะเฉพาะ 3-แกรม 4) ลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 2-แกรม 
5) ลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 3-แกรม 6) ลักษณะเฉพาะ 2-แกรม และ 3-แกรม และ          
7) ลักษณะเฉพาะ 1-แกรม 2-แกรม และ 3-แกรม กําหนดคาลักษณะเฉพาะดวยคา TF-IDF 
เลือกลักษณะเฉพาะดวยเทคนิค CFS พิจารณาคาความถูกตองการทดลองแบบ D ของ
ลักษณะเฉพาะ n-แกรมทั้ง 7 รูปแบบ ผลการทดลองแสดงใหเห็นวา ชุดขอมูล Vertebrate 
ลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 2-แกรมใหคาความถูกตองสูงสุดเทากับ 99.76% ชุดขอมูล 
A.thaliana ลักษณะเฉพาะ 1-แกรมใหคาความถูกตองสูงสุดเทากับ 97.61% และชุดขอมูล 
TIS+50 ลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 2-แกรม ใหคาความถูกตองสูงสุดเทากับ 95.50% แสดง
ดังตารางที่ 5.17 และภาพประกอบ 5.7  
 
ตารางที่ 5.17 คาความถูกตองของลักษณะเฉพาะ n-แกรม 

ชื่อชุด
ขอมูล 

คาความถูกตอง (%) 

1 2 3 1 และ 2 1 และ 3 2 และ 3 1 2 และ 3 
Vertebrate 98.91 94.03 93.24 99.76 96.51 93.53 99.06 
A.thaliana 97.61 96.53 92.77 97.56 94.82 95.85 97.27 
TIS+50 94.07 94.89 92.84 95.50 94.27 94.89 94.68 
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ภาพประกอบ 5.7 เปรียบเทียบคาความถูกตองของลกัษณะเฉพาะ n-แกรม 

 

พิจารณาคาการตอบสนองไวการทดลองแบบ D ของ
ลักษณะเฉพาะ n-แกรมทั้ง 7 รูปแบบ ผลการทดลองแสดงใหเห็นวา ชุดขอมูล Vertebrate 
ลักษณะเฉพาะ 1-แกรม ใหคาการตอบสนองไวสูงสุดเทากับ 99.49% ชุดขอมูล A.thaliana 
ลักษณะเฉพาะ 1-แกรม ใหคาการตอบสนองไวสูงสุดเทากับ 96.75% และชุดขอมูล TIS+50 
ลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 3-แกรมใหคาการตอบสนองไวสูงสุดเทากับ 76.00% แสดงดัง
ตารางที่ 5.18 และภาพประกอบ 5.8  
 

ตารางที่ 5.18 คาการตอบสนองไวของลักษณะเฉพาะ n-แกรม 
ชื่อชุด
ขอมูล 

คาการตอบสนองไว (%) 

1 2 3 1 และ 2 1 และ 3 2 และ 3 1 2 และ 3 
Vertebrate 99.49 89.79 87.32 99.18 89.25 87.77 99.18 
A.thaliana 96.75 94.46 84.89 96.56 85.85 92.16 96.18 
TIS+50 72.00 66.00 62.00 72.00 76.00 74.00 74.00 
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ภาพประกอบ 5.8 เปรียบเทียบคาการตอบสนองไวของลักษณะเฉพาะ n-แกรม  

 
พิจารณาคาความเฉพาะเจาะจงการทดลองแบบ D ของ 

ลักษณะเฉพาะ n-แกรมทั้ง 7 รูปแบบ ผลการทดลองแสดงใหเห็นวา ชุดขอมูล Vertebrate 
ลักษณะเฉพาะ 1-แกรม 2-แกรม และ 3-แกรมใหคาความเฉพาะเจาะจงสูงสุดเทากับ 99.02% 
ชุดขอมูล A.thaliana ลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 2-แกรมใหคาความเฉพาะเจาะจงสูงสุด
เทากับ 98.03% และชุดขอมูล TIS+50 ลักษณะเฉพาะ 2-แกรมใหคาความเฉพาะเจาะจงสูงสุด
เทากับ 98.18% แสดงดังตารางที่ 5.19 และภาพประกอบ 5.9  
 
ตารางที่ 5.19 คาความเฉพาะเจาะจงของลักษณะเฉพาะ n-แกรม 

ชื่อชุด
ขอมูล 

คาความเฉพาะเจาะจง (%) 

1 2 3 1 และ 2 1 และ 3 2 และ 3 1 2 และ 3 
Vertebrate 98.72 95.41 95.16 98.95 98.87 95.41 99.02 

A.thaliana 97.90 97.25 95.48 98.03 97.90 97.11 97.64 
TIS+50 96.58 98.18 96.36 98.12 96.36 97.27 97.04 
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ภาพประกอบ 5.9 เปรียบเทียบคาความเฉพาะเจาะจงของลักษณะเฉพาะ n-แกรม 

 
1) ประเด็นประสิทธิภาพของคา TF-IDF 
พิจารณาระหวางคา TF-IDF และคาความถี่ ผลการทดลอง

แสดงใหเห็นวา คา TF-IDF ใหประสิทธิภาพการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสสูงกวา คาความถี่ 
สําหรับชุดขอมูล Vertebrate ชุดขอมูล A.thaliana และชุดขอมูล TIS+50 ตัวอยางเชน แบงสาย
พันธุกรรมดวยขนาดหนาตาง 303 นิวคลีโอไทด สรางลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 2-แกรม 
เลือกลักษณะเฉพาะดวยเทคนิค CFS  

สําหรับชุดขอมูล Vertebrate ของการทดลองแบบ A B C และ 
D คาความถูกตองสําหรับคา TF-IDF เทากับ 99.53% 99.73% 98.73% และ 99.76% 
ตามลําดับ สูงกวาคาความถี่ซ่ึงใหคาความถูกตองเทากับ 93.97% 92.18% 96.81% และ 
98.05% ตามลําดับ แสดงดังภาพประกอบ 5.10 คาการตอบสนองไวสําหรับคา TF-IDF เทากับ 
89.70% 99.94% 96.65% และ 99.18% ตามลําดับ สูงกวาคาความถี่ซ่ึงใหคาการตอบสนองไว
เทากับ 87.08% 88.86% 96.29% และ 98.22% ตามลําดับ แสดงดังภาพประกอบ 5.11 และคา
ความเฉพาะเจาะจงสําหรับคา TF-IDF เทากับ 99.16% 99.63% 98.43% และ 98.95% 
ตามลําดับ สูงกวาคาความถี่ซ่ึงใหคาความเฉพาะเจาะจงเทากับ 96.21% 93.26% 96.98% และ 
98.00% ตามลําดับ แสดงดังภาพประกอบ 5.12 
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ภาพประกอบ 5.10 เปรียบเทียบคาความถูกตองของการทดลองแบบ A B C และ D                 

ระหวางคาความถี่ และคา TF-IDF สําหรับชุดขอมูล Vertebrate  
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ภาพประกอบ 5.11 เปรียบเทียบคาการตอบสนองไวของการทดลองแบบ A B C และ D        

ระหวาง คาความถี่ กับ คา TF-IDF สําหรับชุดขอมูล Vertebrate 
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ภาพประกอบ 5.12 เปรียบเทียบคาความเฉพาะเจาะจงของการทดลองแบบ A B C และ D 

ระหวางคาความถี่ กับ คา TF-IDF สําหรับชุดขอมูล Vertebrate 
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สําหรับชุดขอมูล A.thaliana ของการทดลองแบบ A B C และ 
D คาความถูกตองสําหรับคา TF-IDF เทากับ 88.33% 97.53% 95.80% และ 97.56% 
ตามลําดับ สูงกวาคาความถี่ซ่ึงใหคาความถูกตองเทากับ 88.00% 93.52% 94.78% และ 
97.41% ตามลําดับ แสดงดังภาพประกอบ 5.13 คาการตอบสนองไวสําหรับคา TF-IDF เทากับ 
72.66% 98.50% 91.79% และ 97.51% ตามลําดับ และคาความถี่ใหคาการตอบสนองไวเทากับ 
79.73% 91.97% 89.67% และ 96.65% ตามลําดับ แสดงดังภาพประกอบ 5.14 และคาความ
เฉพาะเจาะจงสําหรับคา TF-IDF เทากับ 93.70% 98.95% 97.18% และ 98.03% ตามลําดับ สูง
กวาคาความถี่ซ่ึงใหคาความเฉพาะเจาะจงเทากับ 92.72% 94.02% 96.52% และ 97.38% 
ตามลําดับ แสดงดังภาพประกอบ 5.15 
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ภาพประกอบ 5.13 เปรียบเทียบคาความถูกตองของการทดลองแบบ A B C และ D                

ระหวางคาความถี่ และคา TF-IDF สําหรับชุดขอมูล A.thaliana  
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ภาพประกอบ 5.14 เปรียบเทียบคาการตอบสนองไวของการทดลองแบบ A B C และ D        

ระหวาง คาความถี่ กับ คา TF-IDF ของชุดขอมูล A.thaliana 
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ภาพประกอบ 5.15 เปรียบเทียบคาความเฉพาะเจาะจงของการทดลองแบบ A B C และ D 

ระหวางคาความถี่ กับ คา TF-IDF สําหรับชุดขอมูล A.thaliana 
 

สําหรับชุดขอมูล TIS+50 ของการทดลองแบบ A B C และ D 
คาความถูกตองสําหรับคา TF-IDF เทากับ 90.80% 91.85% 93.87% และ 95.50% ตามลําดับ 
สูงกวาคาความถี่ซ่ึงใหคาความถูกตองเทากับ 88.00% 93.52% 94.78% และ 97.41% 
ตามลําดับ แสดงดังภาพประกอบ 5.16 คาการตอบสนองไวสําหรับคา TF-IDF เทากับ 48.00% 
66.67% 66.00% และ 72.00% ตามลําดับ สูงกวาคาความถี่ซ่ึงใหคาการตอบสนองไวเทากับ 
46.00% 46.00% 50.00% และ 46.00% ตามลําดับ แสดงดังภาพประกอบ 5.17 และคาความ
เฉพาะเจาะจงสําหรับคา TF-IDF เทากับ เทากับ 95.67% 94.76% 97.04% และ 98.12% 
ตามลําดับ และคาความถี่ใหคาความเฉพาะเจาะจงเทากับ 93.85% 95.44% 96.81% และ 
95.90% ตามลําดับ แสดงดังภาพประกอบ 5.18 
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ภาพประกอบ 5.16 เปรียบเทียบคาความถูกตองของการทดลองแบบ A B C และ D ระหวาง

คาความถี่ กับ คา TF-IDF สําหรับชุดขอมูล TIS+50  
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ภาพประกอบ 5.17 เปรียบเทียบคาการตอบสนองไวของการทดลองแบบ A B C และ D        

ระหวาง คาความถี่ กับ คา TF-IDF ของชุดขอมูล TIS+50 
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ภาพประกอบ 5.18 เปรียบเทียบคาความเฉพาะเจาะจงของการทดลองแบบ A B C และ D 

ระหวางคาความถี่ กับ คา TF-IDF สําหรับชุดขอมูล TIS+50 
 

2) ประเด็นประสิทธิภาพของเวลาสําหรับคา TF-IDF 
พิจารณาระหวางคา TF-IDF และคาความถี่ ผลการทดลอง

แสดงใหเห็นวาโครงขายประสาทเทียมของคา TF-IDF ใชเวลาการสรางแบบจําลองนอยกวา
โครงขายประสาทเทียมของคาความถี่สําหรับชุดขอมูล Vertebrate ชุดขอมูล A.thaliana และชุด
ขอมูล TIS+50 ตัวอยางเชน แบงสายพันธุกรรมดวยขนาดหนาตาง 303 นิวคลีโอไทด สราง
ลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 2-แกรม เลือกลักษณะเฉพาะดวยเทคนิค CFS  

สําหรับชุดขอมูล Vertebrate การทดลองแบบ A B C และ D 
ใชเวลาการสรางแบบจําลองสําหรับคา TF-IDF เทากับ 399.63 79.25 359.55 และ 101.50 
วินาที ตามลําดับ นอยกวาเวลาการสรางแบบจําลองสําหรับคาความถี่เทากับ 697.28 172.41 
799.22 และ 255.87 วินาที ตามลําดับ แสดงดังภาพประกอบ 5.19  
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สําหรับชุดขอมูล A.thaliana การทดลองแบบ A B C และ D 
ใชเวลาการสรางแบบจําลองสําหรับคา TF-IDF เทากับ 64.22 6.67 20.23 และ 8.17 วินาที 
ตามลําดับ นอยกวาเวลาการสรางแบบจําลองสําหรับคาความถี่เทากับ 190.65 15.70 210.19 
และ 27.60 วินาที ตามลําดับ แสดงดังภาพประกอบ 5.20   

สําหรับชุดขอมูล TIS+50 การทดลองแบบ A B C และ D ใช
การสรางแบบจําลองสําหรับคา TF-IDF เทากับ 8.76 1.81 4.81 และ 2.02 วินาที ตามลําดับ 
นอยกวาเวลาการสรางแบบจําลองสําหรับคาความถี่เทากับ 60.33 13.67 79.45 และ 20.48 
วินาที ตามลําดับ แสดงดังภาพประกอบ 5.21   
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ภาพประกอบ 5.19 เปรียบเทียบเวลาการสรางแบบจําลองระหวาง                                 

คาความถี่กับคา TF-IDF สําหรับชุดขอมูล Vertebrate  
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ภาพประกอบ 5.20 เปรียบเทียบเวลาการสรางแบบจําลองระหวาง                                 

คาความถี่กับคา TF-IDF สําหรับชุดขอมูล A.thaliana  
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ภาพประกอบ 5.21 เปรียบเทียบเวลาการสรางแบบจําลองระหวาง                                       

คาความถี่กับคา TF-IDF สําหรับชุดขอมูล TIS+50  
 

3) ประ เ ด็นประ สิท ธิภ าพของ เทคนิ คการ เ ลื อก
ลักษณะเฉพาะ 

การเลือกลักษณะเฉพาะสามารถเพิ่มประสิทธิภาพการทํานาย
ผลลัพธ และลดเวลาการประมวลผลโดยสามารถสรุปเปน 2 ประเด็นยอย คือ 1) ประเด็นจํานวน
ลักษณะเฉพาะที่เหมาะสม และ 2) ประเด็นประสิทธิภาพเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ  

ประเด็นยอยที่ 1 ประสิทธิภาพของจํานวนลักษณะเฉพาะ 
เน่ืองจากเทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน และเทคนิครีลีฟ-เอฟ เปนเทคนิคการเลือก
ลักษณะเฉพาะแบบตัวกรอง จึงตองระบุจํานวนลักษณะเฉพาะที่ใชเปนขอมูลเขาในโครงขาย
ประสาทเทียม ผลการทดลองแสดงใหเห็นวาจํานวนลักษณะเฉพาะ 5 ถึง 15 ลําดับแรกที่มี
นัยสําคัญสูงสุดใหคาความถูกตองสูงสําหรับชุดขอมูล Vertebrate ชุดขอมูล A.thaliana และชุด
ขอมูล TIS+50 ตัวอยางเชน แบงสายพันธุกรรมดวยขนาดหนาตาง 303 นิวคลีโอไทด สราง
ลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 2-แกรม กําหนดคาลักษณะเฉพาะดวยคา TF-IDF  

สําหรับชุดขอมูล Vertebrate คาความถูกตองของการทดลอง
แบบ B เม่ือเลือกลักษณะเฉพาะดวยเทคนิคไคสแควรจํานวนลักษณะเฉพาะ 15 ลําดับแรกใหคา
ความถูกตองสูงสุดเทากับ 99.64% เทคนิคอัตราสวนเกนจํานวนลักษณะเฉพาะ 15 ลําดับแรก
ใหคาความถูกตองสูงสุดเทากับ 99.62% และเทคนิคเทคนิครีลีฟ-เอฟจํานวนลักษณะเฉพาะ
เทากับ 20 ลําดับแรกใหคาความถูกตองสูงสุดเทากับ 99.65% แสดงดังตารางที่ 5.20  
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ตารางที่ 5.20 คาความถูกตองของจํานวนลักษณะเฉพาะที่มีลําดับนัยสําคัญแตกตางกันของ
เทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะแบบตัวกรองสําหรับขอมูล Vertebrate 

จํานวน 
ลักษณะเฉพาะ 

คาความถูกตอง (%) 
เทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน เทคนิครีลีฟ-เอฟ 

5 97.65 97.55 99.57 
10 99.33 99.27 99.53 
15 99.64 99.62 99.54 

20 98.59 99.34 99.65 

30 99.30 99.03 98.99 
 

สําหรับชุดขอมูล A.thaliana คาความถูกตองของการทดลอง
แบบ B เม่ือเลือกลักษณะเฉพาะดวยเทคนิคไคสแควรจํานวนลักษณะเฉพาะ 5 ลําดับแรกใหคา
ความถูกตองสูงสุดเทากับ 99.27% เทคนิคอัตราสวนเกนจํานวนลักษณะเฉพาะ 5 ลําดับแรกให
คาความถูกตองสูงสุดเทากับ 99.22% และเทคนิครีลีฟ-เอฟจํานวนลักษณะเฉพาะ 5 ลําดับแรก
ใหคาความถูกตองสูงสุดเทากับ 99.27% แสดงดังตารางที่ 5.21  

 

ตารางที่ 5.21 คาความถูกตองของจํานวนลักษณะเฉพาะที่มีลําดับนัยสําคัญแตกตางกันของ
เทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะแบบตัวกรองสําหรับขอมูล A.thaliana 

จํานวน 
ลักษณะเฉพาะ 

คาความถูกตอง (%) 
เทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน เทคนิครีลีฟ-เอฟ 

5 99.27 99.22 99.27 

10 97.86 98.78 99.12 
15 94.53 96.48 99.27 

20 97.56 95.75 96.39 
30 88.18 91.21 90.77 

 
สําหรับชุดขอมูล TIS+50 คาความถูกตองของการทดลองแบบ 

B เม่ือเลือกลักษณะเฉพาะดวยเทคนิคไคสแควรจํานวนลักษณะเฉพาะเทากับ 10 ใหคาความ
ถูกตองสูงสุดเทากับ 90.18% เทคนิคอัตราสวนเกนจํานวนลักษณะเฉพาะเทากับ 10 ใหคาความ
ถูกตองสูงสุดเทากับ 90.18% และเทคนิครีลีฟ-เอฟจํานวนลักษณะเฉพาะเทากับ 15 ใหคาความ
ถูกตองสูงสุดเทากับ 90.36% แสดงดังตารางที่ 5.22  
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ตารางที่ 5.22 คาความถูกตองของจํานวนลักษณะเฉพาะที่มีลําดับนัยสําคัญแตกตางกันของ
เทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะแบบตัวกรองสําหรับขอมูล TIS+50 

จํานวน 
ลักษณะเฉพาะ 

คาความถูกตอง (%) 
เทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน เทคนิครีลีฟ-เอฟ 

5 90.39 87.73 89.37 
10 90.18 90.18 89.78 

15 89.78 88.14 90.36 

20 89.57 89.98 89.78 
30 88.96 89.57 89.57 

 
ประเด็นยอยที่ 2 การเปรียบเทียบประสิทธิภาพเทคนิค

การเลือกลักษณะเฉพาะ ผลการทดลองแสดงใหเห็นวาเทคนิค CFS ชวยเพ่ิมประสิทธิภาพ
การทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัส สําหรับชุดขอมูล Vertebrate ชุดขอมูล A.thaliana และชุด
ขอมูล TIS+50 ตัวอยางเชน การแบงสายพันธุกรรมดวยขนาดหนาตาง 303 นิวคลีโอไทด สราง
ลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 2-แกรม กําหนดคาลักษณะเฉพาะดวยคา TF-IDF เทคนิค      
ไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน และเทคนิครีลีฟ-เอฟ เลือกจํานวนลักษณะเฉพาะ 15 ลําดับ
แรกที่มีนัยสําคัญสูงสุด 

พิจารณาคาความถูกตองของการทดลองแบบ B ผลการ
ทดลองแสดงใหเห็นวา ชุดขอมูล Vertebrate เทคนิค CFS ใหคาความถูกตองสูงสุดเทากับ 
99.70% ชุดขอมูล A.thaliana เทคนิค CFS ใหคาความถูกตองสูงสุดเทากับ 99.22% และชุด
ขอมูล TIS+50 เทคนิครีลีฟ-เอฟใหคาความถูกตองสูงสุดเทากับ 90.39% แสดงดังตารางที่ 5.23 
และภาพประกอบ 5.22  
 
ตารางที่ 5.23 คาความถูกตองของเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ 

ชื่อชุดขอมูล 
คาความถูกตอง (%) 

เทคนิค CFS เทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน เทคนิครีลีฟ-เอฟ 
Vertebrate 99.70 99.64 99.62 99.45 
A.thaliana 99.22 94.53 96.48 99.02 
TIS+50 89.16 89.78 88.14 90.39 
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ภาพประกอบ 5.22 เปรียบเทียบคาความถูกตองของเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ 

พิจารณาคาการตอบสนองไวของการทดลองแบบ B ชุดขอมูล 
Vertebrate เทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน และเทคนิครีลีฟ-เอฟ ใหคาการตอบสนองไว
สูงสุดเทากับ 100.00% ชุดขอมูล A.thaliana เทคนิค CFS ใหคาการตอบสนองไวสูงสุดเทากับ 
100.00% และชุดขอมูล TIS+50 เทคนิค CFS ใหคาความถูกตองสูงสุดเทากับ 66.67% แสดง
ดังตารางที่ 5.24 และภาพประกอบ 5.23 

ตารางที่ 5.24 คาการตอบสนองไวของเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ 

ชื่อชุดขอมูล 
คาการตอบสนองไว (%) 

เทคนิค CFS เทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน เทคนิครีลีฟ-เอฟ 
Vertebrate 99.94 100.00 100.00 100.00 
A.thaliana 100.00 90.23 93.69 99.04 
TIS+50 66.67 48.00 38.00 48.00 
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ภาพประกอบ 5.23 เปรียบเทียบคาการตอบสนองไวของเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ  
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พิจารณาคาความเฉพาะเจาะจงแสดงดังตารางที่ 5.25 และ
ภาพประกอบ 5.24 สําหรับชุดขอมูล TIS+50 การทดลองแบบ B เทคนิค CFS ใหคาความ
เฉพาะเจาะจงเทากับ 94.76% สูงกวาเทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน และเทคนิค        
รีลีฟ-เอฟ ซ่ึงใหคาความเฉพาะเจาะจงเทากับ 79.35% 78.78% และ 79.92% ตามลําดับ  

ตารางที่ 5.25 คาความเฉพาะเจาะจงของเทคนิคการเลอืกลักษณะเฉพาะ  

ชื่อชุดขอมูล 
คาความเฉพาะเจาะจง (%) 

เทคนิค CFS เทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน เทคนิครีลีฟ-เอฟ 
Vertebrate 99.63 99.53 99.50 99.27 
A.thaliana 98.95 96.00 97.44 99.02 
TIS+50 94.76 79.35 78.78 79.92 
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ภาพประกอบ 5.24 เปรียบเทียบคาความเฉพาะเจาะจงของเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ 

  
4) ประเด็นประสิทธิภาพของลักษณะเฉพาะท่ีสรางจาก

รูปแบบคอนเซนซัส  
ลักษณะเฉพาะที่สรางจากรูปแบบคอนเซนซัสชวยเพ่ิม

ประสิทธิภาพการทํานายผลลัพธของโครงขายประสาทเทียม ผลการทดลองแสดงใหเห็นวา
ลักษณะเฉพาะที่สรางจากรูปแบบคอนเซนซัสใหประสิทธิภาพสูง โดยเฉพาะอยางยิ่งสําหรับชุด
ขอมูล TIS+50 ซ่ึงแตละสายพันธุกรรมจะมีจุดเร่ิมตนการแปลรหัส และรหัสหยุด (โคดอน TAA 
TAG หรือ TGA) โดยแบงการพิจารณาเปน 2 กรณี คือ กรณีที่ 1 พิจารณาระหวางการทดลอง
แบบ C กับการทดลองแบบ A ซ่ึงปราศจากการเลือกลักษณะเฉพาะ และ กรณีที่ 2 พิจารณา
ระหวางการทดลองแบบ D กับ แบบ B ซ่ึงมีการเลือกลักษณะเฉพาะ โดยการทดลองแบบ C 
และ D มีลักษณะเฉพาะที่สรางจากรูปแบบคอนเซนซัส และการทดลองแบบ A และ B ไมมี
ลักษณะเฉพาะที่สรางจากรูปแบบคอนเซนซัส ผลการทดลองแสดงใหเห็นวาการทดลองแบบ C 
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ใหประสิทธิภาพสูงกวาการทดลองแบบ A และการทดลองแบบ D ใหประสิทธิภาพสูงกวาการ
ทดลองแบบ B 

กรณีที่ 1 พิจารณาระหวางการทดลองแบบ C กับการ
ทดลองแบบ A ซึ่งปราศจากการเลือกลักษณะเฉพาะ ตัวอยางเชน แบงสายพันธุกรรมดวย
ขนาดหนาตาง 303 นิวคลีโอไทด สรางลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 2-แกรม กําหนดคา
ลักษณะเฉพาะดวยคา TF-IDF เลือกลักษณะเฉพาะดวยเทคนิค CFS  

พิจารณาคาความถูกตอง สําหรับชุดขอมูล Vertebrate ชุด
ขอมูล A.thaliana และชุดขอมูล TIS+50 พบวา การทดลองแบบ C ใหคาความถูกตองเทากับ 
97.99% 95.80% และ 93.87% สูงกวาการทดลองแบบ A ซ่ึงใหคาความถูกตองเทากับ 96.84% 
88.33% และ 90.80% ตามลําดับ แสดงดังภาพประกอบ 5.25 

พิจารณาคาการตอบสนองไวสําหรับชุดขอมูล Vertebrate ชุด
ขอมูล A.thaliana และชุดขอมูล TIS+50 พบวา การทดลองแบบ C ใหคาการตอบสนองไว
เทากับ 96.65% 91.79% และ 66.00% สูงกวาการทดลองแบบ A ซ่ึงใหคาการตอบสนองไว
เทากับ 89.70% 72.66% และ 48.00% ตามลําดับ แสดงดังภาพประกอบ 5.26 

พิจารณาคาความเฉพาะเจาะจงสําหรับชุดขอมูล Vertebrate 
ชุดขอมูล A.thaliana และชุดขอมูล TIS+50 พบวาการทดลองแบบ C ใหคาความเฉพาะเจาะจง
เทากับ 99.16% 97.18% และ 97.04% และการทดลองแบบ A ใหคาความเฉพาะเจาะจงเทากับ 
98.43% 93.70% และ 95.67% ตามลําดับ แสดงดังภาพประกอบ 5.27 
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ภาพประกอบ 5.25 เปรียบเทียบคาความถูกตองระหวาง                                            

การทดลองแบบ A กับการทดลองแบบ C  
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ภาพประกอบ 5.26 เปรียบเทียบคาการตอบสนองไวระหวาง                                       

การทดลองแบบ A กับการทดลองแบบ C  
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ภาพประกอบ 5.27 เปรียบเทียบคาความเฉพาะเจาะจง                                              

ระหวางการทดลองแบบ A กับการทดลองแบบ C  
 

กรณีที่ 2 พิจารณาระหวางการทดลองแบบ D กับการ
ทดลองแบบ B มีการเลือกลักษณะเฉพาะ ตัวอยางเชน แบงสายพันธุกรรมดวยขนาด
หนาตาง 303 นิวคลีโอไทด สรางลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 2-แกรม กําหนดคา
ลักษณะเฉพาะดวยคา TF-IDF เลือกลักษณะเฉพาะดวยเทคนิค CFS  

พิจารณาคาความถูกตอง สําหรับชุดขอมูล Vertebrate ชุด
ขอมูล A.thaliana และชุดขอมูล TIS+50 พบวา การทดลองแบบ D ใหคาความถูกตองเทากับ 
99.76% 97.56% และ 95.50% ตามลําดับ สูงกวาการทดลองแบบ B ซ่ึงใหคาความถูกตอง
เทากับ 99.73% 97.53% และ 91.85% ตามลําดับ แสดงดังภาพประกอบ 5.28 

พิจารณาคาการตอบสนองไว สําหรับชุดขอมูล Vertebrate ชุด
ขอมูล A.thaliana และชุดขอมูล TIS+50 พบวา การทดลองแบบ D ใหคาการตอบสนองไว
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เทากับ 99.18% 96.54% และ 72.00% ตามลําดับ สูงกวาการทดลองแบบ B ซ่ึงใหคาการ
ตอบสนองไวเทากับ 99.94% 98.50% และ 66.67% ตามลําดับ แสดงดังภาพประกอบ 5.29 

พิจารณาคาความเฉพาะเจาะจง สําหรับชุดขอมูล Vertebrate 
ชุดขอมูล A.thaliana และชุดขอมูล TIS+50 พบวา การทดลองแบบ D ใหคาความเฉพาะเจาะจง
เทากับ 98.95% 98.03% และ 98.12% ตามลําดับ สูงกวาการทดลองแบบ B ซ่ึงใหคาความ
เฉพาะเจาะจงเทากับ 99.63% 98.95% และ 94.76% ตามลําดับ แสดงดังภาพประกอบ 5.30 
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ภาพประกอบ 5.28 เปรียบเทียบคาความถูกตองระหวาง                                            

การทดลองแบบ B กับการทดลองแบบ D  
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ภาพประกอบ 5.29 เปรียบเทียบคาการตอบสนองไวระหวาง                                           

การทดลองแบบ B กับการทดลองแบบ D  

 



89 

 

98.95

98.03 98.12

98.95

94.76

99.63

92.00

93.00

94.00

95.00

96.00

97.00

98.00

99.00

100.00

Vertebrate A.thaliana TIS+50

Sp
ec

ifi
ci

ty
 (%

)

model D

model B

 
ภาพประกอบ 5.30 เปรียบเทียบคาความเฉพาะเจาะจงระหวาง                                     

การทดลองแบบ B กับการทดลองแบบ D  
 

5) ประเด็นประสิทธิภาพของแบบจําลอง TF-IDF-NN-TIS 
แบบจําลอง TF-IDF-NN-TIS ประกอบดวยการทดลอง 4 แบบ 

คือ การทดลองแบบ A B C และ D แตละการทดลองจะมีขอมูลเขาในโครงขายประสาทเทียม
แตกตางกัน โดยการทดลองแบบ D เปนการทดลองที่ใชลักษณะเฉพาะที่ผานการเลือกดวย
เทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะรวมกับลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส สําหรับการพิจารณา
ประเด็นประสิทธิภาพของแบบจําลอง TF-IDF-NN-TIS สรุปเปน 2 ประเด็นยอย คือ ประเด็น
ยอยที่ 1 ประสิทธิภาพของแบบจําลอง TF-IDF-NN-TIS หรือการทดลองแบบ D และ ประเด็น
ยอยที่ 2 เปรียบเทียบประสิทธิภาพของแบบจําลอง TF-IDF-NN-TIS กับงานวิจัยที่ศึกษากอน
หนา 

ประเด็นยอยที่ 1 ประสิทธิภาพของแบบจําลอง หรือการ
ทดลองแบบ D ผลการทดลองแสดงใหเห็นวาการทดลองแบบ D มีประสิทธิภาพการทํานาย
ผลลัพธของโครงขายประสาทเทียมสูงกวาการทดลองแบบ A B และ C สําหรับชุดขอมูล 
Vertebrate ชุดขอมูล A.thaliana และชุดขอมูล TIS+50 ตัวอยางเชน แบงสายพันธุกรรมดวย
ขนาดหนาตาง 303 นิวคลีโอไทด สรางลักษณะเฉพาะ 1-แกรม และ 2-แกรม กําหนดคา
ลักษณะเฉพาะดวยคา TF-IDF เลือกลักษณะเฉพาะดวยเทคนิค CFS  

พิจารณาคาความถูกตองแสดงดังตารางที่ 5.26 และ
ภาพประกอบ 5.31 สําหรับชุดขอมูล TIS+50 ของการทดลองแบบ D ใหคาความถูกตองเทากับ 
95.50% สูงกวาการทดลองแบบ A B และ C ซ่ึงเทากับ 90.80% 89.16% และ 93.87% 
ตามลําดับ 
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ตารางที่ 5.26 คาความถูกตองของการทดลองแบบ A B C และ D  

ชื่อชุดขอมูล 
คาความถูกตอง (%) 

A B C D 
Vertebrate 99.53 99.73 98.73 99.76 
A.thaliana 88.33 97.53 95.80 97.56 
TIS+50 90.80 89.16 93.87 95.50 
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ภาพประกอบ 5.31 เปรียบเทียบคาความถูกตองระหวางการทดลองแบบ A B C และ D  

 

พิจารณาคาตอบสนองไวแสดงดังตารางที่ 5.27 และ
ภาพประกอบ 5.32 สําหรับชุดขอมูล Vertebrate การทดลองแบบ D ใหคาการตอบสนองไว
เทากับ 99.18% ซ่ึงใกลเคียงกับคาการตอบสนองไวของการทดลองแบบ B ซ่ึงเทากับ 99.94% 
สูงกวาการทดลองแบบ A และ C ซ่ึงใหคาการตอบสนองไวเทากับ 89.70% และ 96.65% 
 

ตารางที่ 5.27 คาการตอบสนองไวของการทดลองแบบ A B C และ D  

ชื่อชุดขอมูล 
คาการตอบสนองไว (%) 

A B C D 
Vertebrate 89.70 99.94 96.65 99.18 

A.thaliana 72.66 98.50 91.79 96.56 
TIS+50 48.00 66.67 66.00 72.00 
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ภาพประกอบ 5.32 เปรียบเทียบคาการตอบสนองไวระหวางการทดลองแบบ A B C และ D 

 
พิจารณาคาความเฉพาะเจาะจงแสดงดังตารางที่ 5.28 และ

ภาพประกอบ 5.33 สําหรับชุดขอมูล TIS+50 การทดลองแบบ D ใหคาความเฉพาะเจาะจง
เทากับ 98.12% สูงกวาการทดลองแบบ A B และ C ซ่ึงใหคาความเฉพาะเจาะจงเทากับ 
95.67% 94.76% และ 97.04% ตามลําดับ 

 
ตารางที่ 5.28 คาความเฉพาะเจาะจงของการทดลองแบบ A B C และ D  

ชื่อชุดขอมูล 
คาความเฉพาะเจาะจง (%) 

A B C D 
Vertebrate 99.16 99.63 98.43 98.95 
A.thaliana 93.70 98.95 97.18 98.03 
TIS+50 95.67 94.76 97.04 98.12 
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ภาพประกอบ 5.33 เปรียบเทียบคาความเฉพาะเจาะจงระหวางการทดลองแบบ A B C และ D 
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ตารางที่ 5.29 เปรียบเทียบคาความถูกตองระหวางแบบจําลอง TF-IDF-NN-TIS กับ งานวิจัยที่
ศึกษากอนหนา        
 

ชื่อนักวิจัย ปท่ีเผยแพร Vertebrate (%) A.thaliana (%) TIS+50 (%) 
Pedersen และ Nielsen 1997 85.00 88.00 - 
Zien และคณะ 2000 88.10 - - 
Liu และคณะ 2004 92.45 - - 
Rajapakse และ Ho 2005 96.10 - - 
Tzanis และคณะ 2007 97.26 97.07 - 
Zeng และคณะ 2007 96.68 - 91.82 
TF-IDF-NN-TIS 2009 99.76 97.56 95.50 

 
ประเด็นยอยที่ 2 เปรียบเทียบประสิทธิภาพการทํานาย

จุดเริ่มตนการแปลรหัสระหวางแบบจําลอง TF-IDF-NN-TIS กับงานวิจัยที่ศึกษากอนหนา 
แสดงดังตารางที่ 5.29 เปรียบเทียบคาความถูกตองของแบบจําลอง TF-IDF-NN-TIS กับ
งานวิจัยที่ศึกษากอนหนา (Pedersen and Neilsen, 1997; Zien et al., 2000; Liu et al., 2004; 
Rajapakse and Ho, 2005; Tzanis et al., 2007; Zeng and Alhajj, 2007) โดยแบบจําลอง   
TF-IDF-NN-TIS แบงสายพันธุกรรมดวยขนาดหนาตาง 303 นิวคลีโอไทด สรางลักษณะเฉพาะ 
1-แกรม และ 2-แกรม กําหนดคาลักษณะเฉพาะดวยคา TF-IDF ใชลักษณะเฉพาะ 1แกรม และ 
2-แกรมที่ผานการเลือกดวยเทคนิค CFS รวมกับลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัสเปนขอมูล
เขาสําหรับการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสของโครงขายประสาทเทียม พบวา สําหรับชุด
ขอมูล Vertebrate แบบจําลองที่นําเสนอใหคาความถูกตองเทากับ 99.76% สูงกวางานวิจัยที่
ศึกษากอนหนาของ Tzanis และคณะ (Tzanis et al., 2007) ซ่ึงเทากับ 97.26% สําหรับชุด
ขอมูล A.thaliana คาความถูกตองของแบบจําลองที่นําเสนอเทากับ 97.56% สูงกวางานวิจัยที่
ศึกษากอนหนาของTzanis และคณะ (Tzanis et al., 2007) ซ่ึงเทากับ 97.07% สําหรับชุดขอมูล 
TIS+50 คาความถูกตองของแบบจําลองเทากับ 95.50% สูงกวางานวิจัยที่ศึกษากอนหนาของ
นักวิจัย (Zeng et al., 2007) ซ่ึงเทากับ 91.82% ดังน้ันแบบจําลอง TF-IDF-NN-TIS ใหคาความ
ถูกตองสูงกวางานวิจัยที่ศึกษากอนหนาสําหรับ ชุดขอมูล Vertebrate ชุดขอมูล A.thaliana และ
ชุดขอมูล TIS+50 
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บทที่ 6 
 

บทสรุปและขอเสนอแนะ 
 
 

งานวิจัยน้ีนําเสนอแบบจําลองการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสโดยใชวิธี    
TF-IDF และโครงขายประสาทเทียม (The TF-IDF and Neural Networks Approach for 
Translation Initiation Sites Prediction: TF-IDF-NN-TIS) ซ่ึงใชเทคนิคการสรางลักษณะเฉพาะ 
n-แกรม กําหนดคาลักษณะเฉพาะ TF-IDF รวมกับเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ จากผลการ
ทดลอง จากผลการทดลองแสดงใหเห็นวาแบบจําลองที่นําเสนอใหคาความถูกตองสูง และใช
เวลาในการประมวลผลนอย 
 

6.1 สรุปผลงานวิจัย 
 

งานวิจัยน้ีไดบรรลุตามวัตถุประสงคโดยมีการออกแบบแบบจําลองการทํานาย
จุดเร่ิมตนการแปลรหัสโดยใชวิธี TF-IDF และโครงขายประสาทเทียม ซ่ึงเปนแบบจําลองการ
วิเคราะหสายจีโนมโดยใชโครงขายประสาทเทียม ที่มุงเนนเฉพาะสวนของการระบุจุดเร่ิมตนการ
แปลรหัสในสายจีโนม แบบจําลองที่นําเสนอมีขั้นตอนทั้งหมด 5 ขั้นตอน คือ 1) ขั้นตอนการแบง
สายพันธุกรรม 2) ขั้นตอนการสรางลักษณะเฉพาะ n-แกรม 3) ขั้นตอนการเลือกลักษณะเฉพาะ 
4) ขั้นตอนการสรางลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส และ 5) ขั้นตอนการทํานายผลลัพธ 
พัฒนาโปรแกรมตามแบบจําลองที่ไดออกแบบไวโดยใชโปรแกรม MATLAB การทดลองแบง 4 
แบบ คือ การทดลองแบบ A B C และ D การทดลองแตละแบบมีชั้นขอมูลเขาของ
สถาปตยกรรมโครงขายประสาทเทียมแบบไปขางหนาหลายชั้นที่แตกตางกัน การทดลองแบบ A 
มีขอมูลเขาเปนลักษณะเฉพาะทั้งหมดของ n-แกรม การทดลองแบบ B มีขอมูลเขาเปน
ลักษณะเฉพาะ n-แกรม ที่ผานการเลือกดวยเทคนิค CFS เทคนิคไคสแควร เทคนิค         
อัตราสวนเกน และเทคนิครีลีฟ-เอฟ การทดลองแบบ C มีขอมูลเขาเปนลักษณะเฉพาะ n-แกรม 
และลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส และการทดลองแบบ D มีขอมูลเขาเปนลักษณะเฉพาะ 
n-แกรมที่ผานการเลือกดวยเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ และลักษณะเฉพาะรูปแบบ      
คอนเซนซัส ทําการทดสอบประสิทธิภาพการทดลองแตละแบบดวยชุดขอมูล 3 ชุดขอมูล ไดแก 
ชุดขอมูล Vertebrate ชุดขอมูล Arabidopsis thaliana และชุดขอมูล TIS+50 
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โดยผลการทดลองเพื่อหาขนาดหนาตางที่ เหมาะสมสําหรับชุดขอมูล 
Vertebrate ดวยเทคนิค CFS และโครงขายประสาทเทียมไดรับการตีพิมพในงานประชุม
วิชาการระดับชาติ The 12th National Computer Science and Engineering Conference 
(NCSEC 2008) ในระหวางวันที่ 20-21 พฤศจิกายน 2551 ณ โรงแรมลองบีชการเดน แอนด 
สปา จังหวัดชลบุรี เร่ือง การทํานายตําแหนงเริ่มตนการแปลรหัสพันธุกรรมของลําดับดีเอ็นเอ
สัตวมีกระดูกสันหลังโดยเลือกลักษณะเฉพาะที่สัมพันธกันและโครงขายประสาทเทียม 
(Translation Initiation Sites Prediction of Vertebrate DNA Sequences Using Correlation-
base Feature Selection and Neural Networks) แสดงดังภาคผนวก ก สําหรับแบบจําลอง        
TF-IDF-NN-TIS ไดรับการตีพิมพในงานประชุมวิชาการระดับนานาชาติ The 2nd IEEE 
International Conference on Computer Science and Information Technology          
(IEEE ICCSIT 2009) ณ กรุงปกก่ิง ประเทศจีน ระหวางวันที่ 8-11 สิงหาคม 2552 แสดงดัง
ภาคผนวก ข 

ผลการทดลองตามแบบจําลองการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสโดยใช        
วิธี TF-IDF และโครงขายประสาทเทียม สามารถสรุปเปนประเด็นตางๆ 7 ประเด็น คือ 1) 
ประเด็นประสิทธิภาพของขนาดหนาตาง สรุปจากขั้นตอนที่ 1 การแบงสายพันธุกรรม 2) 
ประเด็นประสิทธิภาพ n-แกรม 3) ประเด็นประสิทธิภาพของคา TF-IDF 4) ประเด็น
ประสิทธิภาพของเวลาสําหรับคา TF-IDF ทั้งสามประเด็นนี้สรุปจากขั้นตอนที่ 2 การสราง
ลักษณะเฉพาะ n-แกรม  5) ประเด็นประสิทธิภาพของเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ สรุปจาก
ขั้นตอนที่ 3 การเลือกลักษณะเฉพาะ 6) ประเด็นประสิทธิภาพของรูปแบบคอนเซนซัส สรุปจาก
ขั้นตอนที่ 4 การสรางลักษณะเฉพาะรูปแบบคอนเซนซัส และ 7) ประเด็นประสิทธิภาพของ
แบบจําลอง TF-IDF-NN-TIS สรุปจากขั้นตอนที่ 1 ถึง ขั้นตอนที่ 5 โดยมีรายละเอียดดังน้ี 

 
6.1.1 ประเด็นประสิทธิภาพขนาดหนาตาง การแบงสายพันธุกรรมเปน

สายพันธุกรรมยอยดวยขนาดหนาตางที่เหมาะสมจะชวยเพ่ิมคาความถูกตองการทํานาย
จุดเร่ิมตนการแปล 

6.1.2 ประเด็นประสิทธิภาพ n-แกรม การสรางลักษณะเฉพาะสําหรับสาย
พันธุกรรมดวยเทคนิค n-แกรมที่เหมาะสมจะชวยเพ่ิมคาความถูกตองการทํานายจุดเร่ิมตนการ
แปลรหัส  

6.1.3 ประเด็นประสิทธิภาพของคา TF-IDF การกําหนดคาลักษณะเฉพา 
n-แกรมดวยคา TF-IDF จะใหคาความถูกตอง คาการตอบสนองไว และคาความเฉพาะเจาะจง
การทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสสูงกวาคาลักษณะเฉพาะ n-แกรม ที่กําหนดดวยคาความถี่  
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6.1.4 ประเด็นประสิทธิภาพของเวลาสําหรับคา TF-IDF การประมวลผล
โครงขายประสาทเทียมซึ่งมีขอมูลเขาเปนลักษณะเฉพาะที่กําหนดคาลักษณะเฉพาะดวยคา   
TF-IDF ใชเวลาการสรางแบบจําลองนอยกวาคาความถี่ 

6.1.5 ประเด็นประสิทธิภาพของเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ เทคนิค
การเลือกลักษณะเฉพาะมี 4 เทคนิค คือ เทคนิค CFS เทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน 
และเทคนิครีลีฟ-เอฟ สําหรับเทคนิคไคสแควร เทคนิคอัตราสวนเกน และเทคนิครีลีฟ-เอฟเปน
เทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะแบบตัวกรองที่เรียงลําดับลักษณะเฉพาะตามนัยสําคัญทางสถิติ
จากมากไปนอย จึงตองระบุจํานวนลักษณะเฉพาะที่ตองการใชเปนขอมูลเขาในโครงขาย
ประสาทเทียม ผลการทดลองแสดงใหเห็นวาจํานวนลักษณะเฉพาะตั้งแต 5 ถึง 15 ลําดับแรกที่มี
นัยสําคัญสูงสุดใหคาความถูกตองการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสสูง สําหรับประสิทธิภาพ
ของเทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะ ผลการทดลองแสดงใหเห็นวาเทคนิค CFS ใหคาความ
ถูกตอง คาการตอบสนองไว และคาความเฉพาะเจาะจงสูงในการทํานายผลลัพธดวยโครงขาย
ประสาทเทียม  

6.1.6 ประเด็นประสิทธิภาพของรูปแบบคอนเซนซัส ลักษณะเฉพาะที่
สรางจากรูปแบบคอนเซนซัสชวยใหการระบุจุดเร่ิมตนการแปลรหัสถูกตองมากขึ้น จากผลการ
ทดลองแสดงใหเห็นวาลักษณะเฉพาะที่สรางจากรูปแบบคอนเซนซัสเพ่ิมประสิทธิภาพการ
ทํานายผลลัพธของโครงขายประสาทเทียม โดยใหคาความถูกตอง คาการตอบสนองไว และคา
ความเฉพาะเจาะจงสูงกวาการทํานายผลลัพธของโครงขายประสาทเทียมที่ไมมีลักษณะเฉพาะที่
สรางจากรูปแบบคอนเซนซัส 

6.1.7 ประเด็นประสิทธิภาพของแบบจําลอง TF-IDF-NN-TIS จากการผล
ทดลองแสดงใหเห็นวาการทดลองที่มีขอมูลเขาเปนลักษณะเฉพาะ n-แกรม ที่ผานการเลือกดวย
เทคนิคการเลือกลักษณะเฉพาะรวมกับลักษณะเฉพาะที่สรางจากรูปแบบคอนเซนซัส ใหคา
ความถูกตองการทํานายจุดเร่ิมตนการแปลรหัสสูง สําหรับการเปรียบเทียบคาความถูกตอง
ระหวางแบบจําลอง TF-IDF-NN-TIS กับงานวิจัยที่มีการศึกษากอนหนาของชุดขอมูล 
Vertebrate ชุดขอมูล A.thaliana และชุดขอมูล TIS+50 พบวา แบบจําลองที่นําเสนอใหคาความ
ถูกตองเทากับ 99.76% 97.56% และ 95.50% ตามลําดับ ซ่ึงสูงกวางานวิจัยที่ศึกษากอนหนา 
 

6.2 ปญหาและอุปสรรค 
 

เน่ืองจากขอมูลที่ศึกษาสวนใหญเปนขอมูลเก่ียวกับชีววิทยา จึงตองใชเวลานาน
สําหรับการศึกษาเน้ือหาในสวนของอณูชีววิทยา ชุดขอมูล และชีวสารสนเทศศาสตร  
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6.3 ขอเสนอแนะ 
 

เน่ืองจากขอมูลที่ใชในการทดลองมีจํานวนมาก จึงควรใชเคร่ืองคอมพิวเตอรที่มี
สมรรถนะสูง และอาจใชเทคนิคการคํานวณแบบคลัสเตอร เพ่ือลดเวลาในการทํางาน นอกจากน้ี
ยังสามารถนําแบบจําลองดังกลาวไปใชสําหรับการวิเคราะหสายจีโนมเพื่อเปาหมายอ่ืนๆ 
ตัวอยางเชน การทํานายตําแหนงการเชื่อมตอ (Splice Sites Junction Prediction) และการ
ทํานายตําแหนงโปรโมเตอร (Promoter Prediction)  
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"	��#����$�	��%"&���������������'�����*+%�,��%"������	�����'��            

���*+%�,��%�	�������$��� (Correlation-based Feature Selection) ��%

��"���.���!�����%����	�� �	����"������	����	�������'��

!��"��������!�����"��"	��#���/�!��"����0��� ��1��+���
���+	      

�����	���%"���$��	� ."��������*+%�,��%"��������� 1-���� 

��% 2-���� �������"���."�/4�4�"!���&����$�	��%"&�������1�� 

GenBank 5�����"����"�/����#���� �������	�������/���������

6&�����&��" ��%/4�����/�������������� 

 

�������7: �������������������������������, ��#�-����,          

.���!�����%����	��,  �����'�����*+%�,��%�	�������$���  

 

Abstract 

This paper presents a technique of Translation Initiation 

Sites using Correlation-based Feature Selection and Neural Networks. 

There is comparison study for the selection of difference window sizes 

of DNA sequences. The study examines at both upstream and 

downstream nucleotides by using 1-gram and 2-gram techniques. The 

study uses  data set of vertebrate DNA sequences from GenBank.  The 

results of the study indicates that the proposed technique gives 

maximum accuracy with less  time.    

  

Keywords: Translation Initiation Sites, n-Gram, Neural Networks, 

Correlation-based Feature Selection 

  

1. ����� 

 /�����	4	������/�7�!���&�������������1%6&���#�;��/��&�

!��"	��#��� �����	�!��"	��#����'����5���!���&���������������'����

���;�&����$��#��� (Transcription) 1����
�������������1�����$��#�

��;���<�.���	� (Translation) ��%������"���������	�������%������

5���!����������������� ��'� Central Dogma [1] �"�"���&��	� 1     

 

�&��	� 1  .��������'
�=���������.���	�!���>��$�&���	.�� 

 

"	��#�����%���"��������	.�;�"$ (Nucleotide) ����0       

�����	.�;�"$��������."��	������	.�;�"$�	��
���"  4 4��"�'�  A  C  G  

��% T�  �	� �'�"	��#����������4�����@��0�	����/�����"���*+%����0!��

����	4	��� ��%��<���������"�����	�����!����"�%��.�4��"����0!��

.���	�  

������������ (Genetic Code) ����6@� ���"��!�������	.�

;�"$�����$��#���'���� (messenger RNA ��'� mRNA) �	�6�"!������

���������1��"	��#���;���<����"��!����"�%��.�!��.���	�>@�����

�����������������"�%��.���@�������%���;�"��� 3 �����	.�;�"$ 

��	����� .�"�� (Codon)  

��%��������������������������"����#����$��#���;�

��<�.���	�1%���������	��� ������ �������������������������� 

Transcription 

Translation 

5’      exon     intron    exon       intron       exon           3’ 

DNA : A, C, G, T 

mRNA: A, C, G, U 

Protein 

TIS: ATG          Stop Codon: 
         TAA, TAG, TGA 
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(Translation Initiation Sites: TIS) [2] >@���	��������������<�.�"�� 

ATG ��������%����������������������������=��������

������1��;�.�.>���
�����/��;�.�.>������������1��

���"����#����$��#���1������ 5’ ;�������� 3’ 1���%�����1���������

��������������������������1@������������������������ ��%���"

��������������������'���1�.�"�����" (Stop Codon) ;"���� TAA 

TAG ��'� TGA [3-5] �����������	.�;�"$"���>���!�� TIS ��	����� ���

��	� (Upstream) ��%  �����	.�;�"$"���!��!�� TIS ��	����� "���$

��	� (Downstream) "���&��	� 2 �"����"��"	��#�������!����������

!��" 203 �����	.�;�"$1%�	.�"�� ATG ��&��@������."��	������	.�;�"$ 

A !��  .�"�� ATG ��<��������� +1 ��������������	�1%���������	�

�������� -1 ��%�"����'���0;�"���>��� ���������"���$��	�1%

���������	��������� +4 ��%�����!@
���'���0;�"���!�� !������� ���������

�"���1%��'����1��+����"��!����"	��#����	��	.�"�� ATG ��<� TIS 

��	�����������"	�� ����	.�"�� ATG ������� 1 ��������;"� 

 

�&��	� 2 ���"��"	��#�������!���������� 203 �����	.�;�"$ 

 

�������	
��������������� TIS ."������'�����*+%

�,��%�	�������$�����%��"���.���!�����%����	�� /�����	� 2 

�����6@��O*Q	��%�����1���	���	���!��� ����	� 3 �����6@����1��������

����������������������������������������."�/4������'�����*+%

�,��%�	�������$�����%.���!�����%����	�� (Translation Initiation 

Sites Prediction using Correlation-based Feature Selection and Neural 

Networks: TISP-CFS-NN) ����	� 4 �����6@� 5�����"��� ��%       

����	� 5 �'������  

 

2. �J'+�
�"�� �3���������� ��� 

2.1 ��*��*����-
��� 

 ��������#�-������<����	����������������*+%�,��%"���

��������"������� n ���	� ���������#�-�������;"�."���'�����������

!�����!�%;������"����
���" n ��� ��%/�����%���
��	���������'���

���"������!��" n ���!�%1%6&���"����� ��������#�-�����	 2 ���

;"������������#�-�����������V�� (Any-frame) ��%��������#�����

������-�V�� (In-frame) 

2.1.1 ��*��*����-
���
������K�� (Any-frame) �	���

������"�����;��	
�����"/�����"���	������� m ��� ������'��&�����	�

��";"�1%�	����������  m-n+1 �&���� [7]  ���������4�������"/�����"��

�'� “AAGGGCCTAG”  >@���	�������������� 10 ��� (m = 10) 6���������

���� 2-���� (n = 2) "����
�1%�	4�"!���&��	���";"�������� 9 �&���� 

(10-2+1 = 9) ;"���� AA AG GG GG GC CC CT TA ��% AG  ��<���� 

2.1.2 ��*��*����-
���
�����-�K�� (In-frame) �	���*+%

���������"���	
 �����"/�����"���	������� m ��� ������'��&�����	�

��";"�1%�	����������  m/n �&����  ���������4�������"/�����"���'�                     

“AA GG GC CT AG”  >@���	�������������� 10 ��� (m = 10) 6���������

���� 2-���� (n = 2) "����
�1%�	4�"!���&��	���";"�������� 5 �&���� 

(10/2 = 5) ;"���� AA GG GC CT ��% AG  �����������1��;"����������

��#�-�������������*+%�,��%��'�������� TIS >@�� Zeng ��%�+% [8] 

/4��������� 203   �����	.�;�"$  

 

2.2 Correlation-based Feature Selection 

 �^7���	����"!@
�1�����������	�����	���&�!�����'���;�/4�/�

��������� TIS !�����"��"	��#����'� �	���*+%�,��%1�������� ����	

��	��������*+%�,��%������
��	�������$������ ���/������6&�����!��

�����	���&��	��%����_���"�� "����
����	��'�����*+%�,��%1@�1����<�

�����������������*+%�,��%�	�����7��������������� TIS ������ 

Correlation-based Feature Selection ��'� CFS ��<����	��'�����*+%

�,��%�	��� �̀�������j���������'����������*+%�,��%�	��	����������$

������."��������"����!��!���&� [10]  ���������4�� Zeng ��%�+% 

[8] ;"�/4����	 CFS ��'�����*+%�,��% �	�����1����������#�-���� 

������������ TIS "������������'��!���&��	������&���� 

 

2.3 %*�������"�������� 

.���!�����%����	���'����������������'��!���&���'��

����������&��	��{���&�/�=��!���&� �	�&���������%���5��	���	�����

���������!���>��$��%��!�����*�$��%���"��� �������%���5�

��������������4'��������� �&���������	���&�!��.���!�����%��

��	����<������	���&�����	5&��� (Supervised Learning) >@��1%�����	���

��.���!�����%����	���������;�/4����1����&��	� 3 �"�V^��$4��

���������/��������%���5�����!��.���!�����%����	�� 

��%���"���V^��$4��5���� (Summation Function) ��'�������+��

5����!��5��&+�%���������
������������!���&��!����%V^��$4����%���� 

(Activation Function)              

���"�� DNA 

 upstream                        downstream 

            -100                      -1        +4          +103 

 TIS 

       �������� 203 �����	.�;�"$ 

 . . .GCTTCGAGCATGGCTTTTGTTG…�
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�&��	� 3 V^��$4�����������!���������%���5�����                             

  

.�������!��.���!�����%����	������������%���5�

��������4�
� (Multilayer Perceptron) �	 3 �%"�� �'� 4�
�!���&��!�� (Input 

Layer) 4�
�>��� (Hidden Layer) ��%4�
�5�����$ (Output Layer) /4�

����������	��	����>��>��� ��	���&�"���!�
�������������������� 

(Backpropagation)  >@� ���%���������� ��������� ��%���"���            

2 ��������'� �����5���;�!������� (Forward Pass) ��%�����5���

�������� (Backward Pass) �����������5���;�!������� !���&�1%5���

�!��.���!�����%����	���	�4�
�!���&��!�� ��%1%��5��� 1���	�4�
���@��

;�&��	�4�
���@��1���%����6@�4�
�!���&���� ��������5��������������

�
����������4'������1%6&��������	���/���"���������Q������

!��5�"���" (Error-Correction) �'�5�����!��5�����$�	�;"� (Actual 

Response) ���5�����$�������� (Target Response) ���"��<��77�+

5�"���" (Error Signal) >@���77�+�	
1%6&������������!��&�.���!���

��%����	��/���`���������!����������4'������ 1����
�����
������

!������4'������1%6&�����1���%����5�����$�	�;"� �!��/���5�����$

�������� [11] �������������1���	�/4�.���!�����%����	���4�� Pedersen 

��% Nielsen [12] /4�.���!�����%����	�������� TIS /��>��$            

�&���	.�� ����� Hatzigeorgiou [13] �������1�����������1��     

;�.�.>�"���.���!�����%����	����'�������� TIS /� cDNA !��

���*�$ Ho ��% Rajapakse [14] /4�.���!�����%����	����'�������� TIS 

!��4�"!���&����"��"	��#������$�	��%"&�������>@���������*+%�,��%

"������	�&�.>����$��V ��<����                

                                    

2.4 ��������Q� ��������
�� K-����� 

 �����%����5�����$����"��;!�����	������ K �����     

(K-Fold Cross Validation) �����������������."�����4�"!���&�!��"

����0���1����� K ����� ��%;���	����	�>
��>������ /�����%���
�!�����

��%����5�����$1%����������  K-1 �������<�4�"�� ��% 1 �������<�4�"

�"�� ��%�������	
6&����>
�� K ���
� "���4�"�"���	�����������/�

����%���
�  "����
�!���&�������1@���<���
 �4�"�� ��%4�"�"�� 

���������4�� !���&�1����� 600 �������� �������"��;!�����	������ 

3-����� ������������!���&���<� 3 �����0�% 200 �������� ����	� 1 1%/4�

!���&�������	� 1 ��<�4�"�"�� ������	� 2 ��% 3 ��<�4�"�� ����	� 2 /4� 

!���&�������	� 2 ��<�4�"�"�� ������	� 1 ��% 3 ��<�4�"�� ��%���

�"����/4�!���&�������	� 3 ��<�4�"�"�� ������	� 1 ��% 2 ��<�4�"�� 

��<���� 

 

��W�	����� 1 ����	��������#� 

1.1 �����.�"�� ATG �	������/����"��"	��#�����
���" 

1.2 ����.�"�� ATG ��<���� 1 ��%��� 0 

1.3 ������"��"	��#�����<����"��"	��#�������"���!��"�������� 63 

     103 203 ��%��
����"�������	.�;�"$  

 

��W�	����� 2 ����������'("�)��" 

2.1 /4������� 1-���� ��% 2-���� 

   2.1.1 �������6	�!�� 1-���� ��% 2-�����	������/������	�  

            (up_x ��% up_xx) 

   2.1.2 �������6	�!�� 1-���� ��% 2-�����	������/�"���$��	� 

            (dn_x ��% dn_xx) 

2.2 /4� Local Feature (Optional) 

    2.2.1 ��1��+��������� -3 ��<������	.�;�"$ A ��'� G (up_-3AG) 

    2.2.2  ��1��+��������� +4 ��<������	.�;�"$ G (dn_+4G) 

    2.2.3 ��1��+���������!��.�"�����" (TAA TAG ��'� 

              TGA) /����-�V��"���$��	� (dn_STOP) 

    2.2.4  ��1��+���������!��.�"�� ATG /����-�V�������	� 

             (up_ATG) 

 

��W�	����� 3 �����&�����'("�)��" 

3.1 ��'�����*+%�,��%�	�����1�������� 1-���� ��%2-���� "��� 

     ���	 Correlation-based Feature  Selection 

 

��W�	����� 4 ��������� TIS 

4.1 �����"6��̂������!��.���!�����%����	��."��	 

      1�����.��"�!�� (Input Node) �������1��������*+%�,��% 

      �	���'�� 

4.2 ������ TIS "���.���!�����%����	�� 

4.3 ��%����5������������� K-Fold Cross Validation  

�&��	� 4 ���1����� TISP-CFS-NN  

 

3. 
��3���� TISP-CFS-NN 

 ���1���������������������������������������������

."�/4������'�����*+%�,��%�	�������$�����%.���!�����%����	�� 

(TISP-CFS-NN: Translation Initiation Sites Prediction Using 

w1 

wn 

x1 

x2 

 

xn 

y z 

. 

. 

. 

Bias 

w2 
� �
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Correlation-based Feature Selection and Neural Networks) /4�������

��������� TIS !��4�"!���&����"��"	��#������$�	��%"&��������	���

������ 4 !�
���� �'� 1) ������	��!���&� 2) ����������*+%�,��%     

3) �����'�����*+%�,��% ��% 4) ��������� TIS �"�"���&��	� 4  

 

3.1 ��W�	����� 1 ����	��������#�  

1��4�"!���&��	��	��&������."��� ATG �	������/����"��      

"	��#��� �����"/��.�"�� ATG �	��	�������������	.�;�"$ A ������

�7���*+$�%�� TIS ��<���� 1 (�������������� TIS) ��%.�"�� ATG 

�'��0��<���� 0 1����
�������"��"	��#�����<����"��"	��#�������0"���

!��"�������� 63 103 203 ��%��
����"�������	.�;�"$  

 

3.2 ��W�	����� 2 ����������'("�)��"  

����������*+%�,��%�������;"� 2 ��+	 ;"������+	�	� 1 �'� 

���/4������� 1-���� ��% 2-���� ��%��+	�	� 2 �'����/4������� 

Local  Feature 

��(���� 1 ����������*+%�,��%."�/4������� 1-���� ��%

2-���� (������"��� R) ��'���1�����"��"	��#�����%���"������!�%       

4 ���;"����   A G C ��% T "����
� 1-����1@��	�&������
���"�������      

4 �&���� (41 = 4) ��% 2-�����	�&������
���"������� 16 �&����        

(42 = 16) ;"���� AA AG AC AT GA GC GG GT CA CG CC CT TA TG 

TC ��% TT 1����
��������6	�!���&������
���"�	������/���������

."���1��+��������%����������	���%"���$��	�."��	1�����

�&����/������	���
���"������� 20 �&���� (4+16 = 20) ��%"���$

��	��	� 20 �&���� (4+16 = 20) "���"�/�������	� 1 ��������

���*+%�,��% 1-����/������	��4�� up_A ��% up_G  ��<���� ��%

�����������*+%�,��% 2-����/�"���$��	� �4�� dn_AA dn_AG ��%

dn_AT  ��<���� 

 

  ������	� 1  ���*+%�,��%����1�� 1-���� ��%2-���� 

�#�
�� *�������� 3��� � 

up_x ���1��������� x /������	� 4

dn_x ���1��������� x /�"���$��	� 4

up_xx ���1��������� xx /������	� 16

dn_xx ���1��������� xx/�"���$��	� 16

 

��(���� 2 ���/4� Local Feature (���"��� LF) ����

���*+%�,��%>@�� LF ��<�����������*+%�,��%1������=��������

������1��;�.�.>� [3-5] ��%�&�������*+%�"�����/�7�!�� 

Koak [6] ."����*+%�,��%�	�����1��������������1���'����

���1����� .�"�� ATG �	���1��+���<�.�"�� ATG �����'�;�� ��%

�	 . � " � � � �� " � � � � � / � �� � -� V � � �� �  � �	 � � �' � ; ��  � � � �� �

���*+%�,��%�	�����1���&�������*+%�"�����/�7�!�� Kozak �'�

������1������������� -3 /������	���<������	.�;�"$ A ��'� G 

��%�������� +4 /�"���$��	���<������	.�;�"$ G "����
� LF 1@��	        

4 �&�����"�"��������	� 2 >@�����*+%�,��%�	�����1�� LF 4���/���%��

.�"�� ATG �	���<� TIS ;"�6&������������!@
�  

 

  ������	� 2 ���*+%�,��%�	�����1�� Local Feature 

�#�
�� *�������� 3��� � 

dn_+4G 
���*+%�,��%�&�	�>@����<�1���6���	 

�����	.�;�"$ G �	��������� +4 [6] 
1 

up_-3AG 
���*+%�,��%�&�	�>@����<�1���6���	 

�����	.�;�"$ A ��'� G �	��������� -3 [6] 
1 

up_ATG 
���*+%�,��%�&�	�>@����<�1���6���	 

.�"�� ATG /����-�V�������	� [3-5] 
1 

dn_STOP 

���*+%�,��%�&�	�>@����<�1���6���	 

.�"�����" (TAA, TAG, ��'� TGA) 

 /����-�V��"���$��	� [3-5] 

1 

 

 

3.3 ��W�	����� 3 �����&�����'("�)��"  

���*+%�,��%��
���"�	�;"�1�� 1-������% 2-�����	         

40 �&��������	��	��������*+%������
��	�������$������1@���'��

���*+%�,��%�	�������$������"������	 CFS >@���������������!�����	 

CFS �'����/4�j������������������%����������������!��

���*+%�,��%."���1��+��%"������������$_��/��	���	���!����%�����

���*+%�,��%������ ��%���*+%�,��%������*+%�,��% ."�&��

j�������"�������	�  (1) >@��1%/������%���&��"�����������!��

���*+%�,��%�	��	����������$�%��������*+%�,��%������&� ��%�	

����������$_��/��%��������*+%�,��%������*+%�,��%���� ."�1��

&��1%/������	����4	
���������!������%���!�����*+%�,��% ��%

1�"���������*+%�,��%�	�;����	���!��� 

                 
ff

cf
S

r1)k(kk

rk
Merit

��
�     (1) 

��'�� SMerit �'� ���j�������!����������*+%�,��% S �	���%���"��� 

k ���*+%�,��%�	�6&���"��'�� cfr  �'�����,�	������������$�%�����

���*+%�,��%������ ffr  �'�����,�	������������$_��/��%�����

���*+%�,��%������*+%�,��% [10] ."������"/�����*+%�,��%�	�

5��������'��"������	 CFS ���"��� M 
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3.4 ��W�	����� 4  ��������� TIS 

��������� TIS /4�.���!�����%����	�����                

�������%���5���������4�
� ��%V̂��$4����%����>�����"$ �����"

6��̂������!��.���!�����%����	��/��4�
�!���&��!���	1�����

.��"�������1��������*+%�,��%�	�������� 1�����!���&�4�
�>��� 

(���"��� H) �	1����� 5 .��" ��%1�����!���&�4�
��"�5�          

(���"��� O) �	1�����  2 .��" ��%����5���������� TIS ���                      

K-Fold Cross Validation 

 

4. X�������� 

 ���1����� TISP-CFS-NN ;"��������"��������'���

����������$�������� ���������1�� 2 ���%;��$ �������%���5�

�������� Intel(R) Core(TM) 2 ������#�/������%���5� 1.83 ���%�j��$� 

�	����"�����
���" 4 ����'�����"������ A  B  C ��% D ."�   

����"��� A �	!���&��!����<����*+%�,��%�	�5��������'��"������	 CFS 

(M) ����"��� B �	!���&��!����<����*+%�,��%�	�5��������'��"������	 

CFS ��% Local Feature (M ��% LF) ����"��� C �	!���&��!����<�

���*+%�,��%��
���" ��% Local Feature (R ��% LF) ��%����"��� 

D �	!���&��!����<� Local Feature (LF) ������
� !�������1%��#�;"����

1�����!���&��!����'��/4�/������.���!�����%����	��1%!@
���&����

����"���/�����%������4�
�!���&�>�����%4�
��"�5�����������

����"���"��������	� 3 �"�6��̂������.���!�����%����	��!��

����"��� ����%������������4�� ����"��� A �	6��̂������                      

.���!�����%����	����<� M : H : O �����'�4�
�!���&��!���	1�����

.��"������� M 4�
�>����	!���&���<� H ��%4�
��"�5��	!���&���<� O 

��<���� 

 

  ������	� 3 6��^������.���!�����%����	��!������"���  

���

���� 

���'("�)��" �Y��4	�������

%*�������"��������R M LF 

A � � � M : H : O 

B � � � (M+LF) : H : O

C � � � (R+LF) : H : O

D � � � LF : H : O 

 

4�"!���&�/�����"�����%���"������"��"	��#���1����� 

3,312 ���"��������1�����$�	��%"&�����������4��"1�� Kent Ridge 

Biomedical Data Set Repository ��"1�� GenBank [15] ����%���"��    

"	��#����	.�"�� ATG ��<� TIS  �	�6&�������	�����������"	���"�

��������"���&��	� 5 ���"��"	��#����	1�����.�"�� ATG ��&���
���" 4 4�"

."��	�.�"�� ATG 4�"�	� 2 ��<� TIS ��'���1�������	.�;�"$ A /�.�"�� 

ATG 4�"�	
�	���������������7���*+$ “ i ” >@���%�� TIS ��"	 

 �&��	� 5 �����������"��"	��#����	��	�������� TIS  

 

4.1 ��W�	����� 1 ����	��������#�  

1��4�"!���&�1����� 3,312 ���"��������������������	.�;�"$ A !��   

.�"�� ATG �	��������7���*+$ “ i ” �	1����� 3,263 �������� "����
�1@�

/4����"��"	��#�������������"�����	��1����� 3,263 ���"�� ��%��"��
�

;�1����� 49 ���"�� ��'���1��/�����%���"��"	��#����	4�".�"�� ATG �	�

;���������7���*+$�%�� TIS "����
�1@��	.�"�� ATG ��
���" 13,308 

4�"��%���"���.�"�� ATG �	���<���� 1 1����� 3,263 (24.5%) 4�"

��%��� 0 1����� 10,045 (75.5%)  4�" !�
�������;����������.�

"�� ATG ����%4�"�������<����"��"	��#����������!��"�������� 63 

103 203 ��%��
����"�������	.�;�"$ 

 

4.2 ��W�	����� 2 ����������'("�)��"   

�����"/�����*+%�,��%�	�����"��������� 1-���� ��%     

2-���� �	��
���" 40 �&���� (R = 40) ��%�����"/�����*+%�,��%�	�

����1��  Local Feature �	��
���" 4 �&���� (LF= 4) �����
���" 44 

�&���� �"�"��������	� 4 

   ������	� 4 �&�������*+%�,��%��
���"�	�/4�/�����"��� 

��*��*�������

���'("�)��"
�#�
�����'("�)��" 

1-���������	� up_A  up_C  up_G  up_T 

1-����"���$��	� dn_A  dn_C  dn_G  dn_T 

2-���������	� 

up_AA  up_AG  up_AC  up_AT up_GA  
up_GG  up_GC  up_GT  up_CA  up_CG  
up_CC  up_CT  up_TA  up_TG   up_TC  
up_TT 

2-����"���$��	� 

dn_AA  dn_AG  dn_AC  dn_AT dn_GA  
dn_GG  dn_GC  dn_GT  dn_CA  dn_CG  
dn_CC  dn_CT  dn_TA  dn_TG   dn_TC  
dn_TT 

Local Feature up_-3AG  dn_+4G  up_ATG  dn_STOP 

299 HSU27655.1 CAT U27655 Eukaryote 

CAGCTGCCCCAAGCCATGGCTGAACACTCTCCCAGC    80 

CCAGACTTCAGCTTCGAGCATGGCTGTCAGGGCAGC  160 

GGAGGCAGATGAGAAGAGGGAGATGGCCTTGC 

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .     80 

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .iEEEEEEEEEEEEEEEEE      60 

EEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEE  

*�������� �7���*+$ “ i” �����������.�"�� ATG �	���<� TIS 

�7���*+$ “ E ” ��������	.�;�"$/�"���$��	���%    

�7���*+$ " . " ��������	.�;�"$/������	� 
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4.3 ��W�	����� 3 �����&�����'("�)��"  

���*+%�,��%�	�����1�������� 1-���� ��% 2-���� /�  

����%���"��"	��#��������	1�������
���" 40 �&���� �������"�����'��

���*+%�,��%"������	 CFS ."�/4�.������ WEKA 1�����

���*+%�,��%�	�5��������'��"������	 CFS �"�"��������	� 5 !�������

1��������*+%�,��%�	�5��������'��"������	 CFS 1%�	�������������'�

����������*+%�,��%�	�����!@
���� (M � R) >@����������                     

63 �����	.�;�"$�	��� M ������� 11 �������� 103 �����	.�;�"$�	���        

M ������� 12  �������� 203 �����	.�;�"$�	��� M ������� 13  ��%��������

��
����"�������	.�;�"$�	���  M ������� 4 

 

  ������	� 5  ���*+%�,��%��������#�-�����	�5��������'��"������	 CFS 

����	�� 
���'("�)��"���X��������&�� 

�� � ��� CFS 

3��� � 

(M) 

63 

up_G  up_T  dn_C  dn_G  up_AT 

up_GC  up_CG  up_TG  dn_GC 

dn_CG      dn_CT 

11 

103 

up_A   up_T  dn_C  dn_G  dn_T  

up_AT  up_CG  up_TG  dn_GC 

dn_CG     dn_CT     dn_TC                     

12 

203 

up_A  dn_A  dn_C  dn_G  dn_T  

up_AT  up_CG  up_TG  dn_GG  

dn_GC      dn_CG     dn_CT    dn_TC 

13 

��
����"�� dn_A    dn_G     dn_C    dn_T 4

 

4.4 ��W�	����� 4 ��������� TIS 

����"�������%����	6��̂������.���!�����%��

��	��������������%��%����5����  3-Fold Cross Validation."�

��1��+���%����_��!��!�
�������	/���%�"#���%����_��!��!��"

����������
����"�������	.�;�"$ ��%����_��!�������'�����*+%�,��%

"������	 CFS ��%��%����_��!����������������1�����"��

����%��	�"���;��	
 

4.4.1 ��"�����/������������	����W�������� *��%�Q��!   

����"���!���������� 63  103  203  ��%��
����"�������	.�;�"$�"�

"��������	� 6 5�����"����"�/����#��������"��� A /���������

6&������������ 77.05%  77.84%   80.17%  ��% 99.88%  ������"�� ���

�"��� B /���������6&������������ 80.21%  84.51%  92.79%  ��% 

98.07% ������"�� ����"��� C /���������6&������������ 80.91%  

85.19%  92.31%  ��% 99.02% ������"�� ��%����"��� D /���������

6&������������ 76.50%  78.92%  86.02%  ��% 89.06% ������"�� 1��

����"�����������������	��	1����������	.�;�"$����������6&�����&�  

 

  ������	� 6 �������6&���������"���!��!��"������������������ 

������� 

*��* ��Y#�	������������	�� (%) 

63  103  203  
��W������  

(MAX.=299) 

A 77.05 77.84 80.17 99.88 

B 80.21 84.51 92.79 98.07 

C 80.91 85.19 92.31 99.02 

D 76.50 78.92 86.02 89.06 

 

4.4.2 ��"�����/���������&�����'("�)��"�� � ��� CFS  

��'�� ���	����	���������6&�����!������������
����"��            

�����	.�;�"$!������"��� A  B  C  ��% D �"�"��������	� 6 5����

�"���/���������6&������������ 99.88%  98.07%  99.02%  ��% 89.06% 

������"�� 5�����"����"�/����#���������'�����*+%�,��%"������	 

CFS /��5�����"����	�&��"�'� 99.88% (����"��� A) ���6��/4�

�,��% LF ."�;��/4������� CFS 1%;"�5�����"�����	�� 89.06%     

(����"��� D) ��������%�"#������'��/4� LF ������� CFS             

(����"��� B) �����/��5�����"����	�"	�'� 98.07% 

������	� 7 �"�/����#�6@�1��������*+%�,��%�	���";"�1��

!��"���������	����������� ���������4�� ��'����1��+���
 ����"��               

�����	.�;�"$!��5�����"��� A B C ��% D ;"�1��������*+%�,��%

������� 4 8 44 ��% 4 �&���� ������"�� 1%��#�;"��������"��� A ��% 

D �	1��������*+%�,��%���� 

 

   ������	� 7 1��������*+%�,��%�	���";"�1�����������	����������� 

������� 

3��� ����'("�)��" 

63 103 203 
��W������  

(MAX.=299) 

A 11 12 13 4 

B 15 16 17 8 

C 44 44 44 44 

D 4 4 4 4 

 

4.4.3 ��"�����/����� ���������
��3����  

���	����	����������������1�����!������������
����"��  

�����	.�;�"$!������"��� A  B  C  ��% D �"�"��������	� 8         

5�����"���/4����� 41.11  61.42  146.38  ��% 46.73 �����	 ������"�� 

�"�/����#��������"��� A /4����������	��"��'���1��;"��"1�����

���*+%�,��%�� 
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   ������	� 8 ��������������1�����!��!��"������������������ 

������� 

� ���������
��3��������������	�� 

( �����) 

63 103 203 
��W������  

(MAX.=299) 

A 76.06 57.39 67.25 41.11

B 88.53 75.50 77.66 61.42

C 157.78 153.72 159.23 146.38

D 41.50 39.64 41.42 46.73

 

5. ������ 

�������	
�������������������������������������������

���������������!�����"��"	��#������$�	��%"&�������."������'��

���*+%�,��%�	�������$�����%��"���.���!�����%����	�� ��'�

���1����� TISP-CFS-NN 5�����"�������6���;"�"���	
              

1) ���������	��	1����������	.�;�"$���1%�	�������6&������	�&�����      
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Abstract—The precise prediction of translation initiation site is 
an important task for the analysis of genomic sequence. This 
study aims to increase the accuracy for the prediction of 
translation initiation site using a TF-IDF-NN-TIS model     
(TF-IDF and Neural Networks Approach for Translation 
Initiation Site Prediction). This study creates feature using       
1-gram and 2-gram techniques for both upstream and 
downstream. Determining feature value uses TF-IDF approach 
and feature selection by correlation-based feature selection 
method. Evaluation prediction results use 10-fold cross 
validation. This study performed experiments on three 
different datasets that are Vertebrate, Arabidopsis thaliana, 
and TIS+50. The results of the study indicate that the proposed 
model gives highest accuracy with less processing time. 

Keywords-translation initation sites; neural networks; 
correlation-based feature selection; TF-IDF. 

I.  INTRODUCTION  
Gene is an important basis constituent of any living 

organisms. In general, genes are portions of the 
deoxyribonucleic acid, or DNA. DNA composes of several 
connecting nucleotides. The DNA has four bases that are 
adenine (A), cytosine (C), guanine (G), and thymine (T). 
DNA sequence has two ends called the 5’ and 3’ end. The 
DNA is transcribed to produce messenger RNA (mRNA), 
which is then translated to produce protein. For the 
translation process according to the ribosome scanning 
model that is ribosome scan mRNA sequence from the 5’ 
end to the 3’ end until it reads a translation initiation site 
(TIS) which is conserved ATG codon that has appropriate 
context. Then the translation process will begin and 
terminate when stopped codon is read which are TAA, TAG, 
or TGA [1]. The left-hand side nucleotide of TIS is called 
upstream region and the right-hand side nucleotide of TIS is 
called downstream region. The aim of TIS prediction is to 
correctly and efficiently identify the position of TIS in 
genome sequence.  

This paper is outlined as follows. Section II is the related 
work and background. Section III proposes the TF-IDF and 
Neural Networks Approach for Translation Initiation Site 
(TF-IDF-NN-TIS) model. Section IV is the experimental 
result. Section V is the conclusion. 

II. RELATED WORK AND BACKGROUND 
Kozak [2] was the first researcher who proposed weight 

matrix to model the conserved motif around the TIS in 

cDNA sequence in 1987. The conserved motif derived from 
this matrix is GCC[A/G]CCATGG. Within this conserved 
motif, the nucleotide A or G in position -3 and nucleotide G 
in position +4 are the most highly conserved, assuming that 
+1 is the position of the nucleotide A of the conserved ATG 
codon. The first automatically system for TIS prediction is 
NetStart system that proposed by Pedersen and Nielsen [3]. 
The study trained feedforward multilayer neural networks 
with window size of 203 nucleotides. Whereas, Zien et al. 
[4] combined support vector machine with specially 
developed kernel function. This study carefully designed 
kernel functions for the purpose of achieving higher TIS 
prediction accuracy. Another method based on artificial 
neural networks was proposed by Hatzigeorgiou [5], who 
combined two neural networks that analyzed the conserved 
pattern and the coding or noncoding potential around the 
TIS, along with the ribosome scanning model. The study 
considered an input window size of 12 nucleotides around 
codon ATG.  

Rajapakse and Ho [6] proposed a technique of encoding 
the input window of 103 nucleotides to neural networks. The 
encoding is based on lower-order Markov models.              
Zeng et al. [7] used feature generation with n-gram 
frequencies that the total number of generated feature quite 
large. Feature selection methods were used to find the most 
relevant feature that evaluated on a variety of standard 
machine learning methods. In later work, Liu et al. [8] used       
n-gram amino acid patterns instead of n-gram nucleotide.  
Tzanis et al. [9] improved accuracy with a novel TIS 
prediction based on component that mapped the biological 
problems identified. While Zeng and Alhajj [10] proposed 
approach which used multiple agents, each of which 
investigated some distinct biological perspective. 

A. n-gram 
Let sequence S = s1s2…sN and alphabet  si ε {A1,A2…,Am} 

where i = 1,2,…,N, where N  be a length of sequence S and 
m be a length of alphabet si. An n-gram of the sequence S is 
any subsequence of consecutive alphabet si which long n. 
The ith n-gram of S is the subsequence sisi+1…si+n-1, There 
are total possible formats of n-gram equal to mn formats. 

For example, give a sequence S = AACCAGT and 
alphabet si ε {A, C, G, T} where N equaled to 7 and m 
equaled to 4. Then 1-gram are A, C, G, and T, 2-gram are 
AA, AC, CC, CA, AG, and GT. The total possible formats of 
2-gram equaled to 16 (42 = 16) formats. An n-gram used    



for a long time in a wide variety of problems. There           
are four good characteristics of n-gram. First, it is 
straightforwardness that is relatively insensitive to spelling 
errors. Second, it is domain independence which is 
independent from language and topic. Third, it is efficiency 
of one processing. Finally, it is simplicity which no linguistic 
knowledge is required [11]. 

B. TF-IDF weighting 
TF-IDF is the most common weighting method used to 

describe documents in the vector space model. The TF-IDF 
function weights each vector component which each of them 
relates to a word of the vocabulary of each document on the 
following basis. First, it incorporates the word frequency in 
the document. Therefore, the more words TF (Term 
Frequency) appear in a document, the more significance of 
this document is estimated. In addition, IDF (Inverse 
Document Frequency) measures how infrequent a word is in 
the collection. This value is estimated using the whole 
training text collection at hand. Accordingly, if a word is 
very frequent in the text collection, it is not considered to be 
particularly representative of this document since it occurs in 
most documents, for example, stop words. In contrast, if the 
word is infrequent in the text collection, it is believed to be 
very relevant for the document [12]. 

C. Correlation-based Feature Selection (CFS) 
One of the problems that has to be overcome in 

classifying tasks is high data dimensionality. High data 
dimensionality affects virtually all classifier neural networks 
as well as the others resulting in less accurate classification 
of high dimensional data. The CFS method performs when 
the classification is done by a multilayer perceptron. The 
CFS requires less computation time and provides very high 
statistical significance [13]. 

The CFS algorithm is a heuristic for evaluating the merit 
of a subset of features. This heuristic takes into account the 
usefulness of individual features for predicting the class label 
along with the level of intercorrelation among them. The 
hypothesis on which the heuristic is “good feature subsets 
containing features highly correlated with the class, yet 
uncorrelated with each other” by the heuristic formula            
as in (1). 
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where MeritS is the heuristic “merit” of a feature subset S 
containing k features, cfr is the average feature-class 

correlation, and ffr is the average feature-feature 
intercorrelation. This will give maximum value for the 
subset of features with high relation between feature and 
class and low relation between feature and feature of each 
group [15]. 

III. TF-IDF-NN-TIS MODEL 
A TF-IDF and Neural Networks Approach for 

Translation Inititation Site Prediction model, called          
TF-IDF-NN-TIS, composes of 5 steps that are 1) sequence 
segmentation, 2) n-gram feature generation, 3) feature 
selection, 4) consensus pattern, and 5) TIS prediction. The 
details of each step shows in Fig. 1. 

A. Sequence Segmentation 
For each sequence, select all ATGs codon then segment 

sequence into subsequence with window size of 303 
nucleotides. This means that the selected subsequence should 
have the number of nucleotide in upstream and downstream 
less than or equal to 150 nucleotides as shows in Fig. 2. The 
subsequence will be divided into 2 groups that are positive 
group and negative group. The subsequence that has the 
position nucleotide A of target ATG codon matched with the 
position of TIS will be classified as positive group while 
other subsequence will be classified as negative group. 

 
Step 1: Sequence Segmentation 
1.1  Select all ATGs from each sequence. 
1.2  Divide sequence into subsequence with window size of 303 

nucleotides. 
1.3  Divide subsequence into 2 groups that are positive group 

and negative group.
Step 2: n-gram Feature Generation 
2.1  Let n equal to 1 and 2. The DNA sequence composes of A, 

C, G, and T. 
2.2  Create all possible formats of 1-gram and 2-gram in 

upstream and downstream, separately. 
2.3  For each subsequence, there are 40 features, determine value 

for all features as follows. 
       (a) Frequency value: count the frequency of each feature that 

appears in subsequence. 
       (b) TF-IDF value: calculate TF-IDF value of all features in 

subsequence. 
Step 3: Feature Selection 
3.1  Select feature that creates from n-gram technique by 

correlation-based feature selection (CFS) method. 
Step 4: Consensus Pattern (Optional) 
4.1  Count the frequencies of ATG codon that appear in the 

upstream (up_ATG) 
4.2  Count the frequencies of stop codon that appear in the 

downstream (dn_stop) 
4.3  Consider position -3 as whether to be nucleotide A or G           

(up_-3A/G) 
4.4  Consider position +4 as whether to be nucleotide G 

(dn_+4G) 
Step 5: TIS Prediction 
5.1  Specify the number of input nodes of neural networks equals 

to the number of features needed. 
5.2  Predict TIS using MLP neural networks 
5.3  Evaluate prediction result using k-fold cross validation.

Figure 1. TF-IDF-NN-TIS model. 

 



 

Figure 2. The sequence segmentation with window size of 303 nucleotides. 

B. N-gram Feature Generation  
We specify n equal to 1 and 2. The DNA sequence 

composes of 4 characters that are A, C, G, and T. Then        
1-gram will have all possible formats equal to 4 (41 = 4) 
formats that are A, C, G, and T. The 2-gram will have all 
possible formats equal to 16 (42 = 16) formats that are AA, 
AC, AG, CA, CC, and etc. We considered on upstream and 
downstream, separately. This means that upstream will be 20 
features (4+16=20) and downstream will be 20 features 
(4+16=20). For example, 1-gram in upstream terms denoted 
by up_A, and up_C, 1-gram in downstream terms denoted by 
dn_A and dn_C, 2-gram in upstream terms denoted                    
by up_AA, up_AG, and etc, 2-gram in downstream           
denoted by dn_AA, dn_AG, and etc.  

Let T = (t1, t2,…, tM) be features created by 1-gram and   
2-gram techniques with the total number of 40 features 
(M=40). Let ,t sf be the frequency of feature t in sequence s. 
We used 2 ways for determining value of feature t in 
sequence s which were frequency value (denoted by ,t sv ) 
and TF-IDF value (denoted by 't,sv ) [13]. 

1) Frequency value: This approach uses the frequency 
of the feature t in the sequence s which can be calculated        
by (2).  

 , ,t s t sv f=    (2) 

2) TF-IDF value: This approach takes into account the 
distribution of each 1-gram and 2-gram throughout all 
sequences in the training set which can be calculated by (3).  
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where N is the number of all sequences in the training set, 
and nt is the total number of times feature t occurs in the 
training set. 

C. Feature Selection 
The total features received from 1-gram and 2-gram are 

40 features, but there are only some features that are highly 
correlated with the class, but uncorrelated to each other. The 
CFS method was applied to keep the most significant 
features for the prediction of TIS (denoted by R) which can 
be calculated by (1). Note that the number of features 
selection from the CFS method will be less than or equal to 
the number of all features (R ≤ M). 

D. Consensus Pattern (optional) 
Consensus pattern (denoted by CP) creates feature from 

the ribosome scanning model [1] and the conserved motif [2] 
from weight matrix model. The features created from the 
consensus patterns have the total number of 4 features 
(CP=4) as follows. 1) Count the frequencies of ATG codon 
that appear in the upstream (up_ATG) [3]. 2) Count the 
frequencies of stopped codon that appear in the downstream 
(dn_stop) [1]. The stopped codon is TAA, TAG, and TGA.        
3) Consider position -3 as whether to be nucleotide A or G           
(up_-3A/G) [2] and 4) Consider position +4 as whether to be 
nucleotide G (dn_+4G) [2]. 

E. TIS Prediction 
The prediction of TIS used feedforward multilayer 

perceptron neural networks and sigmoid activation function. 
To specify the architecture of neural networks, the input 
nodes are equal to the number of features needed.            
The hidden layer (denoted by H) composes of 10 nodes. The 
output layer (denoted by O) composes of 1 node.                   
The evaluation of k-fold cross validation is used for the TIS 
classification. 

Classification performance is measured by sensitivity 
(Se) and accuracy (Acc). Let TP be the number of the true 
positive ATGs classified as positive, TN be the number of 
the true negative ATGs classified as negative. RP is the 
number of the total true positive ATGs in the dataset, R is 
the number of the total dataset. Se is defined as TP/RP, the 
percentage of the correctly-predicted positives in the total 
true positives. Acc is defined as (TP+TN)/R, the percentage 
of the total correctly-predicted instances in all instances 
[17]. 

IV. EXPERIMENT AND RESULT 
The experiment was tested on personal computer with 2 

gigabytes of memory, Intel(R) Core(TM) 2 Duo CPU T5550, 
and 1.83 gigahertz of processing speed. Experiment 
composes of 4 methods that are A, B, C, and D as shows in 
Table I. Method A uses all features of 1-gram and 2-gram. 
Method B uses feature of 1-gram and 2-gram that passes 
through the selection by CFS method. Method C combines 
all features of 1-gram and 2-gram and consensus pattern. 
Method D combines feature from n-gram that passes through 
the selection by CFS and consensus pattern which is the 
proposed (TF-IDF_NN_TIS) model. From Table I, M 
denoted by 1-gram and 2-gram features, R denoted by CFS 
feature, and CP denoted by consensus pattern feature. 

TABLE I.  THE EXPERIMENTAL DESIGN AND ARCHITECTURE OF 
NEURAL NETWORKS 

Method CFS (R) Consensus 
Pattern (CP) 

Architecture of 
Neural Networks 

A   M:H:O 
B   R:H:O 
C   (M+CP):H:O 
D   (R+CP):H:O 

AATGAAGCCG…TCAGAGCGATGCCGACACTCT…TCTCTGAAGC

TIS downstream 
 150 nucleotides 

upstream 
 150 nucleotides

Window size of 303 nucleotides 



TABLE II.  CHARACTERISTIC DATASET 

Name Min. Max. Mode #Pos. 
ATGs 

#Neg. 
ATGs 

Positive/ 
Negative 

Vertebrate 169 299 299 3312 10191 1/3 
A.thaliana 169 299 299 523 1525 1/3 
TIS+50 197 1112 469 50 469 1/9 

TABLE III.  COMPARISON THE ACCURACIES OF FREQUENCY VS. TF-IDF. 

Method 
Vertebrate (%) A.thaliana (%) TIS+50 (%) 

Freq. TF-IDF Freq. TF-IDF Freq. TF-IDF 

A 93.97 99.53 89.40 91.11 88.95 89.36 
B 92.18 99.73 93.52 97.41 90.39 90.80 
C 96.81 98.73 94.78 95.17 92.02 93.86 
D 98.05 99.76 97.41 97.51 93.26 94.89 

TABLE IV.  TIMES COMPARISON FOR MODELING OF FREQUENCY VS.        
TF-IDF VALUE ON ALL DATASETS. 

Method 
Vertebrate 
(seconds) 

A.thaliana  
(seconds) 

TIS+50  
(seconds) 

Freq. TF-IDF Freq. TF-IDF Freq. TF-IDF 

A 697 400 191 64 74 6 
B 172 79 16 7 14 2 
C 799 360 210 20 72 4 
D 256 102 28 8 17 2 

 
There are 3 datasets for this study that are Vertebrate, 

Arabidopsis thaliana, and TIS+50 as shows in Table II. The 
Vertebrate and Arabidopsis thaliana were constructed by 
Pedersen and Nielsen [3]. The datasets were originally 
extracted from Genbank and checked for suspicious 
annotations. The possible introns (noncoding region) are 
eliminated from all sequences. The upstream parts of the TIS 
are limited with at least 10 nucleotides and the downstream 
parts of the TIS are limited with at least 150 nucleotides. The 
TIS+50 datasets were constructed by Nadershahi et al. [16]. 
It is a standard EST dataset which contains 50 EST 
sequences. For each sequence in the dataset, there are one 
ATG as true TIS and other ATGs as false TIS. The 
Vertebrate composes of 13,503 ATGs which 3,312 (24.5%) 
of ATGs are true TISs. The Arabidopsis thaliana dataset 
composes of 2,048 ATGs which 523 (25.5%) of ATGs are 
true TISs. The TIS+50 composes of 519 ATGs which 50 
(9.6%) of ATGs are true TISs.  

The 10-folds cross validation is used for this study by 
dividing data into training set and testing set. The data will 
be divided into 10 equivalently parts. Then 9 parts will be 
used for training set and 1 part will be used for testing set. 
Data will be rotated 10 times for different testing set and 
different training set. The experimental results can be 
concluded into 5 issues that are 1) the efficiency of TF-IDF, 
2) the efficiency of time for the TF-IDF, 3) the efficiency of 
CFS feature selection, 4) the efficiency of consensus pattern, 
and 5) the efficiency of TF-IDF-NN-TIS model. 

 
1) Issue of the efficiency of TF-IDF value 

Consider between TF-IDF value and frequency value, 
the experimental result shows that TF-IDF value received 
the accuracy higher than frequency value as shows in         

Table III. For example, method A of Vertebrate, A.thaliana, 
and TIS+50 dataset, TF-IDF value received the accuracy at 
99.53%, 91.11%, and 89.36%, respectively, while the 
frequency value received the accuracy at 93.97%, 89.40%, 
and 88.95%, respectively. 

 
2) Issue of the efficiecy of time for the TF-IDF 

Consider between TF-IDF value and frequency value, 
the experimental result shows that the time for TF-IDF is 
less than the time for frequency as shows in Table IV. For 
example, method B of Vertebrate, A.thaliana, and TIS+50 
dataset the time for TF-IDF are 79, 7, and 2 seconds, 
respectively which is less than the time for frequency which 
are 172, 16, and 14 seconds, respectively. 

 
3) Issue of the efficiecy of CFS feature selection method 

Consider between method B using CFS feature selection 
and method A without CFS feature selection, the 
experimental result shows that features through the selection 
of CFS method (method B) gives higher accuracy than       
1-gram and 2-gram (method A) as shows in Table III. For 
example of A.thaliana, the TF-IDF of method B gave the 
accuracy at 97.41% which higher than method A at 91.11%. 
The time for method B is 7 seconds which is less than the 
time for method A at 64 seconds. 

 
4) Issue of the efficiency of consensus pattern 

Consider between method C with consensus pattern and 
method A without consensus pattern in the case of without 
CFS feature selection. The experimental result of the 
consensus pattern shows that method C gives higher 
accuracy than method A as shows in Table III. For example 
of TIS+50 dataset, TF-IDF of method C gave the accuracy 
at 93.86% which is higher than method A at 89.36%. 
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(b) The sensitivity of TF-IDF-NN-TIS  
Figure 3. The accuracy and the sensitivity of TF-IDF-NN-TIS model. 



TABLE V.  RESULTS OF PREVIOUS STUDIES. 

Study Year Vertebrate A.thaliana TIS+50 
Pedersen et al. [3] 1997 85.00 88.00 - 
Zien et al. [4] 2000 88.10 - - 
Liu et al. [8] 2004 92.45 - - 
Rajapakse et al.[6] 2005 96.10 - - 
Tzanis et al. [9] 2007 97.26 97.07 - 
Zeng et al. [10] 2007 96.68 - 91.82 
Our approach 2009 99.76 97.51 94.48 

 
Note that the consensus pattern is optional. This means 

that if there is no consensus pattern available from the 
previous researcher then the TF-IDF and CFS feature 
selection from method B also give high accuracy as mention 
in issue 3. 

 
5) Issue of the efficiency of the purpose TF-IDF-NN-TIS 

model 
The experimental result shows that the TF-IDF-NN-TIS 

(method D) gave highest accuracy and sensitivity than other 
methods on three datasets as shows in Table III and           
Fig. 3(a). For example, with TF-IDF of A.thaliana, method 
A, B, C, and D gave the accuracy at 91.11%, 97.41%, 
95.17%, and 97.51%, respectively. The sensitivities are 
82.79%, 90.06%, 90.25%, and 95.41%, respectively as 
shows in Fig. 3(b). 

Table V compares the accuracy of the purposed          
TF-IDF-NN-TIS model with previous studies [3, 4, 6, 8, 9, 
10] on three datasets of Vertebrate, A.thaliana, and TIS+50. 
For Vertebrate dataset, our approach gives the accuracy at 
99.76% which is higher than Tzanis et al. [9] at 97.26%. For 
A.thaliana dataset, our approach gives the accuracy             
at 97.51% which is higher than Tzanis et al. [9] at 97.07%, 
For TIS+50 dataset, our approach gives the accuracy at 
94.48% which is higher than Zeng et al. [10] at 91.82%. 
Therefore, the purposed TF-IDF-NN-TIS model gives 
higher accuracy than previous studies of the three datasets. 

V. CONCLUSION 
This paper proposes TF-IDF-NN-TIS model which aims 

to increase the accuracy for TIS prediction. The proposed 
model composes of the feature creation from 1-gram and      
2-gram with TF-IDF value using CFS method for feature 
selection. The experimental result shows that proposed 
model received highest accuracy than the previous studies on 
all three datasets that are Vertebrate with the accuracy at 
99.76%, A.thaliana with the accuracy at 97.51%, and TIS+50 
with the accuracy at 94.48%. Moreover, the proposed model 
also uses less time.  

For future work, we aim to apply TF-IDF-NN-TIS model 
for splice site and transcription start site prediction in 
genome sequence.  
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