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บทคัดยอ

ขอมูลการถอดรหัสพันธุกรรมของดีเอ็นเอไดมาจากการทดลองไมโครอารเรยดีเอ็นเอใน
หองทดลองจุลชีววิทยา  ขอมูลการถอดรหัสพันธุกรรมของดีเอ็นเอถูกจัดเก็บอยูในรูปแบบของ     
ตารางที่เก็บขอมูลเชิงตัวเลขซึ่งสามารถนําไปวิเคราะหดวยวิธีการคํานวณเพื่อใหเขาใจถึงหลักเกณฑ
พื้นฐานของการเจริญเติบโตและพัฒนาการของสิ่งมีชีวิต ตลอดจนตรวจหาสาเหตุทางพันธุกรรมที่
แฝงอยูของโรคที่เกิดขึ้นกับมนุษย   ระบบการจัดกลุมขอมูลการถอดรหัสพันธุกรรมของดีเอ็นเอที่
พัฒนาขึ้นนี้มีวัตถุประสงคเพื่อเปนเครื่องมือชวยวิเคราะหขอมูลการถอดรหัสพันธุกรรมของดีเอ็นเอ
ดวยเทคนิคการจัดกลุมขอมูลโดยใชขั้นตอนวิธีตาง ๆ ไดแก   การจัดกลุมโดยใชขั้นตอนวิธีเค-มีนส   
การจัดกลุมแบบลําดับชั้นดวยขั้นตอนแบบซิงเกิลลิงกเกจ   การจัดกลุมแบบลําดับชั้นดวยขั้นตอน
แบบคอมพลีตลิงกเกจ  และ  การจัดกลุมแบบลําดับชั้นดวยขั้นตอนแบบเซ็นทรอยดลิงกเกจ      
นอกจากนี้ยังไดนําเอาขั้นตอนวิธีของการจัดกลุมที่ผูเขียนไดมีสวนในการวิจัยและพัฒนารวมกับ
อาจารยที่ปรึกษาการคนควาแบบอิสระมาใชในระบบนี้ดวย ซ่ึงไดแก  การจัดกลุมโดยใชขั้นตอนวิธี
เค-มีนสที่พิจารณาขอบเขตรัศมีของกลุม และ การจัดกลุมโดยใชขั้นตอนวิธีเค-มีนสหลายระดับ   
ระบบจะแสดงผลลัพธการจัดกลุมที่ไดอยูในรูปแบบที่เปนกราฟฟก และ จัดเก็บผลลัพธการจัดกลุม
เปนไฟลขอความเพื่อใหระบบสามารถนํามาจัดแสดงในภายหลังได    ส่ิงเหลานี้เพียงพอที่จะทําให
ระบบการจัดกลุมการถอดรหัสพันธุกรรมของดีเอ็นเอที่พัฒนาขึ้นนี้ เปนเครื่องมือที่ใหความสะดวก
กับนักชีววิทยาในการวิเคราะหขอมูลการถอดรหัสพันธุกรรมของดีเอ็นเอ
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ABSTRACT

DNA microarray experiments in biological laboratory are sources of  DNA transcription
data. DNA trancription data is formed into a numerical table that can be analysed by several
computational methods to understand fundamental aspects of growth and development as well as
to explore the underlying genetic causes of human diseases. In this study, DNA transcription data
clustering system is developed. It is a tool that helps the analysis of DNA transcription data using
clustering techniques. Clustering techniques developed in this system include the k-means
algorithm, single linkage hierarchical clustering, complete linkage hierarchical clustering,
centroid linkage hierarchical clustering, the cluster radius bounded k-means algorithm and the
multi-level k-means algorithm. The last two methods are originally proposed by the author in
coorperation with author’s independent study adviser. The results of clustering are displayed in
graphic format and kept in text file that can be subsequently displayed the system. This DNA
transcription data clustering system is shown to be satisfied by the user requirements and eases
biologist for DNA transcription data analysis.
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