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บทคัดยอ 
 

งานวิจัยฉบับนี้ มีวัตถุประสงคเพื่อนําเสนอกระบวนการตรวจสอบกลุมของยีนที่ถูกควบคุม
รวม โดยขั้นตอนแรกจะใชวิธีการวิเคราะหขอมูลระดับการแสดงออกของยีนดวยฮิดเดนมารคอฟ
โมเดลซึ่งเปนสวนสําคัญหลักของงานวิจัย หลังจากนั้นจึงนําผลการวิเคราะหขอมูลที่ไดไปทําการ
วิเคราะหลําดับดีเอ็นเอเปนขั้นตอนสุดทาย ในขั้นตอนแรกนั้นจะใชฮิดเดนมารคอฟโมเดลใน
กระบวนการหาความสัมพันธระหวางยีน การจัดกลุมยีน ซ่ึงจะนําไปสูการแบงกลุมยีนเพื่อตรวจหา
กลุมของยีนที่ถูกควบคุมรวมในที่สุด นอกจากนี้ยังไดมีการนําเสนอเทคนิคตางๆเพื่อชวยใหการ
วิเคราะหมีประสิทธิภาพสูงขึ้น อันไดแก การนําความรูทางชีววิทยาไปฝงไวในโมเดล การเลือก
ขอมูลมาวิเคราะหโดยใชนัลลโมเดล และการใชหลักการของเบยเซี่ยนอินฟอรเมชั่นในการสราง
โมเดล   จากผลการทดลองแสดงใหเห็นไดวาวิธีการวิเคราะหขอมูลระดับการแสดงออกของยีนนั้น
ใหผลการแบงกลุมที่ดีและคอนขางสอดคลองกับรายงานทางชีววิทยา เมื่อนําเอากลุมของยีนที่ถูก
ควบคุมรวมกันดังกลาวไปทําการวิเคราะหในขั้นตอนสุดทายโดยใช RSATools ก็สามารถ
ตรวจสอบพบโอลิโกนิวคลีโอไทดรวมในสวนหนาของยีนทุกกลุม และคาดวาจะเปนตําแหนงที่ยีน
ควบคุมรวมมาเกาะ ซ่ึงสามารถนําไปใชเปนขอมูลในการวิเคราะหเชิงลึกทางชีววิทยาไดในอนาคต 
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ABSTRACT 
 

The objective of this study was to propose a strategy for detecting co-regulated genes. 
First, gene expression data analysis using hidden Markov model was implemented as the main 
part of this research. Then, the obtained results were used in DNA sequences analysis. The hidden 
Markov model was used in the process of genes correlation prediction and genes classification, 
leading to genes clustering for the detection of co-regulated genes. Furthermore, various 
techniques such as embedding the biological knowledge to the model, selecting significantly 
expressed genes using the null model and using the Bayesian information criterion to construct 
the model were introduced for better efficiency in the analysis of gene expression data. Moreover, 
these experimental results provided gene clusters corresponding to existing biological knowledge. 
Therefore, these clusters of genes presumably co-regulated by same regulators were finally sent to 
RSATools for upstream DNA sequences analysis. The common oligo-neucleotides were found in 
all groups of genes and were expected to be the common binding sites for regulator genes, 
possibly leading to further rigorous biological research.      

ÅÔ¢ÊÔ·¸Ô ìÁËÒÇÔ·ÂÒÅÑÂàªÕÂ§ãËÁè
Copyright  by Chiang Mai University
A l l  r i g h t s  r e s e r v e d

ÅÔ¢ÊÔ·¸Ô ìÁËÒÇÔ·ÂÒÅÑÂàªÕÂ§ãËÁè
Copyright  by Chiang Mai University
A l l  r i g h t s  r e s e r v e d


