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ABSTRACT - This paper uses the covariance-based clustering proposed by the author in [1] to 
analyze the scientific abstract corpus of yeast given in KDD Cup 2002 (Task 2) competition to show 
the effectiveness of the algorithm even dealing with data of large size. 
KEY WORDS - Text clustering, Spectral data clustering 
 
บทคัดยอ - บทความนี้นําวิธีการจัดกลุมสมาชิกของเมตริกซจํานวนจริงแบบไมสมมาตร โดยวิธี covariance-based clustering ท่ี
เสนอใน [1] มาใชในการวิเคราะหกลุมเอกสารบทคัดยอทางวิทยาศาสตรของยีสต ท่ีกําหนดใหในการแขงขันการสืบคนความรู KDD 
Cup 2002 (Task2) เพื่อแสดงใหเห็นวาวิธีการจัดกลุมดังกลาวสามารถประยุกตใชงานไดแมขอมูลจะมีขนาดใหญ 
คําสําคัญ - การจัดกลุมเอกสารขอความ การจัดกลุมขอมูลดวยวิธีสเปกตรัล 
 
1. บทนํา 
การทําเหมืองขอมูลมีจุดประสงคหลักคือ การวิเคราะหคนหาความรู
หรือรูปแบบความสัมพันธที่แฝงอยูในขอมูลที่สามารถนําไปใชให
เกิดประโยชน ในปจจุบันมีเทคนิคที่ใชวิเคราะหขอมูลหลายเทคนิค
ดวยกัน ไดแก เทคนิคการแบงกลุมขอมูล (data clustering) เทคนิค
การหากฎความสัมพันธ (association rule) เทคนิคการจัดกลุมและ
ทํานายกลุมขอมูล (data classification and prediction) [2] เปนตน 
อีกทั้งยังมีการนําเอาหลายเทคนิคไปประยุกตใชรวมกันเพื่อให
เหมาะสมกับงานตางๆ สําหรับเทคนิคการแบงกลุมหรือคลัสเตอร
ขอมูลนั้น เปนเทคนิคที่ไดรับความนิยมในการนําไปประยุกตใชกับ
เทคนิคอื่น และเหมาะที่จะนําไปแบงกลุมขอมูลในกรณีที่ไมมีการ
ระบุประเภทหรือจํานวนกลุมที่มีอยูของขอมูลมากอน โดยหลักการ
ของเทคนิคคลัสเตอรขอมูลคือ การจัดขอมูลใหเปนสมาชิกของกลุม
เดียวกันหากมีความคลายคลึงกัน และ ขอมูลที่เปนสมาชิกของกลุม
หนึ่งจะไมคลายคลึงกับขอมูลที่เปนสมาชิกของกลุมอื่น 

เทคนิคคลัสเตอรขอมูลมีข้ันตอนวิธีหรืออัลกอริทึมที่รูจักกันอยาง
แพรหลาย เชน อัลกอริทึม k-means อัลกอริทึม agglomerative and 
divisive hierarchical clustering [2] เปนตน บทความนี้จะนํา
อัลกอริทึม covariance-based clustering ที่ผูเขียนเคยเสนอใน [1] มา
ใชในการวิเคราะหจัดกลุมเอกสารขอความโดยจะใชขอมูลตัวอยางที่
กําหนดใหใน KDD Cup 2002 (Task2) [5] เพื่อแสดงใหเห็นวา
วิธีการจัดกลุมดังกลาวสามารถประยุกตใชงานไดแมขอมูลจะมี
ขนาดใหญ 

2. การจัดกลุมขอมูลดวยวิธี Covariance-based 
clustering 

การจัดกลุมขอมูลดวยวิธี covariance-based clustering [1] อาศัย
เทคนิคในการนําเอเกนเวคเตอร หรือสเปกตรัมของเมตริกซมาใช
ชวยในการจัดรูปลักษณของเมตริกซใหม โดยสลับแถวและสดมภ
ของเมตริกซขอมูล ใหสมาชิกที่มีคาใกลเคียงกันปรากฏในบริเวณ
ใกล ๆ กันมากที่สุด การเปลี่ยนรูปลักษณของเมตริกซดังกลาว ทําให



สามารถเห็นถึงการจัดกลุมของสมาชิก ซ่ึงหมายถึงการจัดกลุมของ
ขอมูลแตละแถวและการจัดกลุมของแอททริบิวตในแตละสดมภ
นั่นเอง 

ลําดับการจัดเรียงดังกลาว ไดจากการวิเคราะหสเปกตรัลของเมตริกซ
โควาเรนซ C (covariance matrix) ของเมตริกซขอมูล U ที่พิจารณา 
โดยลําดับการจัดเรียงสดมภ cπ ไดจากลําดับการเรียงคาสมาชิกของ
เอเกนเวคเตอร nν ที่สอดคลองกับคาเอเกนที่มากที่สุดของเมตริกซ
โควาเรนซ และ ลําดับการจัดเรียงแถว rπ ไดจากลําดับการเรียงคา
สมาชิกของเวคเตอรผลคูณ nUν ระหวางเมตริกซขอมูลที่พิจารณา
กับเอเกนเวคเตอรดังกลาว ในสวนยอยตอไปนี้จะอธิบายที่มาของ
ข้ันตอนวิธีขางตน 

2.1   การจัดกลุมสมาชิกของเมตริกซขอมูลดวยวิธีสเปกตรัล 

กําหนดให U เปนเมตริกซของจํานวนจริงขนาด m x n การจัดกลุม
สมาชิกของ U หมายถึงการจัดลําดับแถวและสดมภของ U ใหม ให
สมาชิกของ U อยูใกลเคียงกันมากที่สุด นั่นคือเราสามารถนิยาม
ปญหาการจัดกลุมสมาชิกของเมตริกซขอมูล U ไดดังนี้ 
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โดยที่  พจนซายมือ  หมายถึง การหาลําดับสดมภที่ทําใหสมาชิกมี

การจัดกลุม 
 พจนขวามือ หมายถึง การหาลําดับแถวที่ทําใหสมาชิกมีการ

จัดกลุม 
 

rc ππ ,   หมายถึง  เวคเตอรการจัดเรียงลําดับของสดมภ
และแถวตามลําดับ 

 c
jU π   หมายถึง  สดมภที่ j ของ U หลังการจัดเรียง

สดมภดวย 
cπ  

 r
iU π   หมายถึง  แถวที่ i ของ U หลังการจัดเรียงแถว

ดวย rπ  
 <u, v>  หมายถึง  ความคล ายคลึ งกันของ เวค เตอร

จํานวนจริง pRvu ∈,   ซ่ึงนิยามโดย 
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จะเห็นวาปญหาการจัดกลุมสมาชิกดังกลาวสามารถแยกพิจารณา
อยางเปนอิสระตอกัน และแตละปญหายอยเปนปญหา quadratic 

combinatorial optimization ซ่ึงจัดไดวามีความซับซอนของปญหาอยู
ในกลุม NP-Complete [3] ดังนั้น การหาเวคเตอรลําดับที่ดีที่สุดใน
เวลา polynomial time จึงทําไดยาก บทความนี้ขอเสนอวิธีสเปกตรัล
ที่นําเอเกนเวคเตอรของเมตริกซมาใชเพื่อหาเวคเตอรลําดับ 

rc ππ ,  
ที่ใหการจัดกลุมของสมาชิกไดดีภายในเวลาอันสมควร โดยจะแยก
พิจารณาการจัดลําดับสดมภในสวนที่ 2.2 และพิจารณาการจัดลําดับ
แถวในสวนที่ 2.3 

2.2  การจัดลําดับสดมภเพื่อการจัดกลุมสมาชิกของเมตริกซ
ขอมูล 

เมื่อกําหนดเมตริกซของจํานวนจริงแบบไมสมมาตร U ขนาด m x n 
มาให เราสามารถนิยามปญหาการจัดลําดับสดมภเพื่อการจัดกลุม
สมาชิกของเมตริกซขอมูลได ดังนี้ 
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เราสามารถหาความคลายคลึงกันของสมาชิกในสดมภ Uj, Uj’ไดดวย
คาผลคูณเวคเตอร 
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ดังนั้นเราสามารถหาความคลายคลึงกันเฉลี่ยระหวางสดมภใดๆดวย
เมตริกซ C โดยที่ 
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จะสังเกตไดวา C เปนเมตริกซของจํานวนจริงแบบสมมาตร คา C j,j’ 

จะบงบอกถึงความคลายคลึงกันระหวางสดมภ j และ j’ ในเมตริกซ 
U ดังนั้นถาตองการใหสดมภในเมตริกซ U ที่มีลักษณะคลายกันมา
อยูใกลกันจะตองจัดลําดับเมตริกซ C ใหสมาชิกบริเวณเสนทแยงมุม
มีคาใหมากที่สุด นั่นคือ การจัดกลุมสมาชิกของ U โดยการลําดับ
สดมภใหมสามารถทําไดโดยการหาลําดับของการจัดเรียงแถวและ
สดมภของ C ใหม ใหสมาชิกที่มีคามากอยูบริเวณเสนทแยงมุมของ
เมตริกซ C ใหไดมากที่สุด ปญหาดังกลาวมีนิยามที่เทียบเทาไดดังนี้ 
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หากพิจารณาคาเอเกนและเอเกนเวคเตอรของ C แลวจะเกิดสมการ
ดังนี้ 

iiiC νλν =  
 
โดยที่  iλ  คือ คาเอเกนที ่i ของเมตริกซ C 
 iν  คือ เอเกนเวคเตอรที่สอดคลองกับคา iλ  โดยที่ 

1=iν  
 
หากคูณสมการขางตนดวย T

iν  ทั้งสองขางจะได 
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หากกําหนดใหคาเอเกนของเมตริกซ C เรียงลําดับดังนี้ 

nλλλ ≤≤≤ ...21  
 
เอเกนเวคเตอร nν  ที่สอดคลองกับคาเอเกน nλ  ที่มากที่สุด จะเปน
คําตอบของปญหา Cxx T

Rx n∈
max  โดย x เปนเวคเตอรที่มีคาสมาชิก

เปนจํานวนจริง  

อยางไรก็ตาม ในปญหาของการจัดเรียงลําดับสดมภของเมตริกซ C 
ที่พิจารณา ( )⎥⎦

⎤
⎢⎣
⎡

c
T

c C
c

ππ
π

max  เราตองการ เวคเตอรของการจัดลําดับที่

มีคาสมาชิกเปนจํานวนเต็มบวกที่อยูในชวง 1 ถึง n แบบไมซํ้า ใน 
[1] มีการเสนอใหใชวิธีการ approximation เอเกนเวคเตอร nν  ให
เปน 

cπ  โดยใชลําดับของการจัดเรียงคาสมาชิกของ nν  เปนคําตอบ 
นั่นคือ )( nc order νπ =  

วิธีสเปกตรัลในการจัดลําดับสดมภเพื่อการจัดกลุมสมาชิกของ
เมตริกซขอมูล จึงมีขั้นตอนวิธีดังตอไปนี้ 

Algorithm CovarianceBasedColumnClustering(
cU π, ) 

Input:  nmRU *∈  เมตริกซของจํานวนจริงแบบไมสมมาตร 
Output:  

cπ   เวคเตอรการจัดเรียงลําดับสดมภของเมตริกซ U 
เพื่อใหสมาชิกของเมตริกซมีการจัดกลุม 

(1) คํ า น วณห า โ ค ว า เ ร นซ เ ม ต ริ ก ซ ข อ ง เ ม ต ริ ก ซ ข อ มู ล 
UU

m
C T1

=  

(2) คํานวณหาเอเกนเวคเตอรที่สอดคลองกับ คาเอเกนเวคเตอรที่
มากที่สุด ของเมตริกซโควาเรนซ ),( nCreigenvecton =ν  

(3) คํ านวณหาลํ าดับการจัด เรี ยงสดมภของเมตริกซขอมูล 
)( nc order νπ =  

2.3  การจัดลําดับแถวเพื่อการจัดกลุมสมาชิกของเมตริกซ
ขอมูล 

เมื่อกําหนด U เปนเมตริกซของจํานวนจริงแบบไมสมมาตรขนาด   
m x n ปญหาการจัดลําดับแถวเพื่อการจัดกลุมสมาชิกของเมตริกซ
ขอมูล U สามารถนิยามได ดังนี้ 
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โดยที่ rπ  เปนเวคเตอรของการจัดลําดับแถว 
 
เราสามารถพิจารณาปญหาดังกลาวในลักษณะเดียวกับการพิจารณา
ในสวน 2.2 นั่นคือ หากความคลายคลึงกันเฉลี่ยระหวางแถว 

{ }mii ,..,1', ∈  ใน U กําหนดไดโดยเมตริกซ R โดยที่ 

n
UU

R ii
ii

><
= '

',
,  นั่นคือ TUU

n
R 1
=  แลว เราสามารถนิยาม

ปญหาการจัดลําดับแถวที่เทียบกันไดดังนี้   
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เราสามารถแกปญหาดังกลาวไดในลักษณะคลายกันกับกรณีการ
จัดลําดับสดมภ นั่นคือการหาเอเกนเวคเตอรที่สอดคลองกับคาเอเกน
ที่มากที่สุดของ R และหาลําดับการจัดเรียงของสมาชิกของเอเกน
เวคเตอรดังกลาวเพื่อนําไปจัดลําดับแถวของเมตริกซ U 

อยางไรก็ตาม โดยสวนใหญ เมตริกซ U มักมีจํานวนแถวสูงกวา
จํานวนสดมภมาก การคํานวณหาเอเกนเวคเตอรของเมตริกซ R จึง
ไมสามารถทําไดงายนัก ใน [1] มีการเสนอวิธีการนําเอเกนเวคเตอร
ของเมตริกซ C ซ่ึงคํานวณไดจากสวนที่แลวมาใช เพื่ออนุมานหาการ
จัดลําดับแถวโดยไมตองคํานวณหาเอเกนเวคเตอรของเมตริกซ R 
ใหม 

จะสังเกตุไดวา  TUU
n

R 1
=   และ  UU

m
C T1

=   ดังนั้นเราจะได

ความสัมพันธดังตอไปนี้ 
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mUUUU
n

URU TTT
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==  

 



ซ่ึงทําใหปญหาตอไปนี้เทียบเทากัน 

( ) ( )xCx
n

mxURUx T

Rx

TT

Rx mm

2
2

maxmax
∈∈

=  

 
สําหรับทุกๆ เอเกนเวคเตอร iν  ที่สอดคลองกับคาเอเกน iλ  ของ
เมตริกซ C เราจะได 

iiiC νλν =  
 
หากคูณเมตริกซ C ทั้งสองขางของสมการขางตน จะทําใหได 

iiiii CC νλνλν 22 ==  
 
จากสมการขางตน ทําใหเราทราบวา เมื่อ nλ  เปนคาเอเกนที่มาก
ที่สุดสําหรับเมตริกซ C แลว 2

nλ  จะเปนคาเอเกนที่มากที่สุดสําหรับ
เมตริกซ C2ดวย ดังนั้น nν  จึงเปนเอเกนเวคเตอรที่สอดคลองกับคา
เอเกนที่มากที่สุดสําหรับเมตริกซ C2 

นั่นหมายความวา nν  เปนคําตอบของปญหา xCx T

Rx n

2max
∈

 และ

ปญหา xURUx TT

Rx n∈
max   นั่นคือ nU ν  เปนคําตอบของปญหา 

xRx T

Rx m∈
max  

จากความจริงดังกลาว เราสามารถอนุมานไดวา เวคเตอรของการ
จัดลําดับแถว rπ  สามารถหาไดจากลําดับการจัดเรียงคาสมาชิกของ
เวคเตอร nU ν  โดยที่ nν  เปนเอเกนเวคเตอรที่สอดคลองกับคา     
เอเกนที่มากที่สุดของเมตริกซ C เมื่อรวมการพิจารณาทั้งสวนที่ 2.2 
และ 2.3 ข้ันตอนวิธีสเปกตรัลของการหาการจัดลําดับสดมภและแถว
ของเมตริกซ U เพื่อการจัดกลุมสมาชิก จึงมีดังนี้ 

Algorithm CovarianceBasedClustering (
rcU ππ ,, ) 

Input:  nmRU *∈  เมตริกซขอมูลที่เปนจํานวนจริงแบบไม
สมมาตร 

Output:  
rc ππ ,   เวคเตอรการจัดเรียงลําดับสดมภและแถวของ

เมตริกซ U เพื่อใหสมาชิกเมตริกซมีการจัดกลุม 

(1) คํานวณหาโควาเรนซเมตริกซของเมตริกซขอมูล UU
m

C T1
=  

(2) คํานวณหาเอเกนเวคเตอรที่สอดคลองกับคาเอเกนเวคเตอรที่
มากที่สุด ของเมตริกซโควาเรนซ ),( nCreigenvecton =ν  

(3) คํ านวณหาลํ าดับการจัด เรี ยงสดมภของเมตริกซขอมูล 
)( nc order νπ =  

(4) คํ านวณหาลํ าดั บการจั ด เ รี ย งแถวของ เมตริ กซ ข อมู ล 
( )nr Uorder νπ =  

การคํานวณหาเอเกนเวคเตอรในขั้นตอนที่ (2) เปนการคํานวณหาเอ
เกนเวคเตอรเฉพาะของเมตริกซจํานวนจริงแบบสมมาตร ซ่ึงสามารถ
ทําไดโดยวิธีทั่วไป เชน Lanczos's method, Re-orthogonalization, 
etc [4]. 

จะสังเกตไดวาความซับซอนของขั้นตอนวิธีที่เสนอ ข้ึนอยูกับความ
ซับซอนของการคํานวณในแตละขั้นตอน โดยสามารถประมาณอยาง
คราว ๆ ไดตามลําดับดังนี้ O(mn2), O(n3), O(n.log n), และ 
O(mn+n.log n) จะเห็นไดวา หาก m >> n ความซับซอนทั้งหมดของ
วิธีที่เสนอจะเทากับ O(mn2) และหาก m << n ความซับซอนจะ
เทากับ O(n3)  

3. ขอมูลท่ีกําหนดใหใน KDD Cup 2002 
ในสวนนี้เราจะนําเทคนิคการจัดกลุมขอมูลดวยวิธี covariance-based 
clustering มาประยุกตใชในการศึกษาลักษณะของขอมูลชุดเอกสาร
ตางๆ ที่กําหนดใหใน KDD Cup 2002 (Task2) [5] ซ่ึงมี
สวนประกอบตางๆ ออกเปนดังนี้  

3.1  Gene–Abstracts file 
Gene–Abstracts เปนแฟมขอมูลที่ระบุใหทราบวายีน (gene) แตละ
ยีนถูกกลาวถึงในบทคัดยอ (abstracts) ใดบาง โดยในบทคัดยอจะมี 
คําสําคัญ (keyword) อธิบายคุณลักษณะตางๆที่เกี่ยวกับยีนนั้น 
ภายในแฟมขอมูล Gene–Abstracts จะมีลักษณะดังรูปที่ 1 
 
 
 
 
 
 

รูปที่ 1 แสดงตัวอยางขอมูลภายในแฟม Gene-Abstracts 
 
ในแตละบรรทัดภายในแฟมขอมูลแสดงความสัมพันธเชิงคูลําดับ
ระหวางรหัสของยีน(สดมภแรก) กับชื่อแฟมขอมูลของบทคัดยอ 
(สดมภที่สอง) ยีนที่พิจารณาเปนยีนของเซลยีสตโดยระบุไวในที่นี้
ทั้งส้ิน 3329 ยีน 

YML034W 10734188 
YML034W 10894548 
YHR051W 207698 
:                                 : 



Some strains of Saccharomyces cerevisiae 
exhibit a specific transport system for 
ureidosuccinic acid, which is regulated by 
nitrogen metabolism. … 

METABOLISM 
     amino acid metabolism 
          amino acid biosynthesis 
               biosynthesis aspartate 
                     biosynthesis lysine 
               biosynthesis cysteine-aromatic ….. 

Gene Abstracts 

Function(Term) 

Gene-Abstract 
Matrix 

Gene-Function 
Matrix 

Abstract-
Function Matrix 

การแบงกลุมบทคัดยอตามฟงกชัน 

การแบงกลุมแฟมบทคัดยอตามยีน  

การแบงกลุมยีนตามฟงกชัน 

3.2  Abstracts Files 
บทคัดยอจะมีทั้งหมด 15,234 แฟมขอมูล อยูรวมในโฟลเดอร
เดียวกัน แตละบทคัดยอถูกกาํหนดชือ่ดวยรหัสตัวเลขซึ่งสอดคลอง
กับทีอ่างอิงในแฟมขอมูล Gene–Abstracts บทคัดยอเหลานี้ สามารถ
ดาวนโหลดไดจากฐานขอมลู MEDLINE database 
(www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi) ภายในแฟมขอมลูของ
บทคัดยอจะมีลกัษณะเปนดังรูปที่ 2 
 
 
 
 
 
 

รูปที่ 2 แสดงตัวอยางขอมูลภายในแฟมบทคัดยอเลขที่ 13831 
  
3.3  Function-Hierarchy file 
ในแฟมขอมูลนี้ เปนการอธิบายขอมูลในลักษณะลํ าดับขั้ น 
(hierarchy) ของฟงกชันตางๆ (function) ของยีน ในการจัดกลุม
เอกสารบทคัดยอ (abstract clustering) นั้น เราสามารถนํา Function-
Hierarchy มาใชสําหรับกําหนดคําศัพททางเทคนิค (technical term) 

โดยอาจมีการปรับแฟมขอมูล Function-Hierarchy ใหม เพื่อให
เหมาะสมกับการทําหนาที่เปนพจนานุกรมตัดคําศัพท (dictionary) 
ดวยการคัดคําบางคําที่ไมสนใจหรือไมสําคัญออกจากแฟมเอกสารนี้ 
ภายในแฟมขอมูล Function-Hierarchy ใหมจะมีลักษณะดังตัวอยาง
ในรูปที่ 3  ซ่ึงจะไดฟงกชันของยีนทั้งส้ิน 342 ฟงกชัน 

 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที่ 3 แสดงตัวอยางขอมูลภายในแฟม Function-Hierarchy 
 
 
4. การวิเคราะหจัดกลุมขอมูล KDD Cup 2002 
การจัดกลุมเอกสารงาน KDD Cup Task2 สามารถนําขั้นตอนตางๆ 
มาเขียนเปนแผนผังไดดังรูปที่ 4 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที่ 4 แสดงแผนผังขั้นตอนการวิเคราะหการจัดกลุมเอกสาร KDD Cup 2002 



4.1  การจัดกลุมของยีนและแฟมบทคัดยอ 

ข้ันตอนการจัดกลุมขอมูลเริ่มจากการนําแฟมขอมูล Gene–Abstracts 
มาจัดรูปแบบใหมใหเหมาะสมเพื่อนําไปสรางเปน เมตริกซสําหรับ
การนําไปจัดกลุม โดยทําการกําหนดดรรชนีใหกับยีนและแฟม
บทคัดยอ ซ่ึงจะไดคูลําดับของความสัมพันธระหวางยีนกับแฟม
บทคัดยอ ทําใหไดรูปแบบดังตัวอยางนี้ 

 

 

 

ในสดมภแรกจะเปนดรรชนีของยีน (gene index) และสดมภสุดทาย
เปนดรรชนีของแฟมบทคัดยอ (abstract index) เมื่อมีการกําหนด
ดรรชนีเรียบรอยแลวจึงสรางเปนเมตริกซ ซ่ึงในที่นี้เราใชเมตริกซ
แบบ sparse matrix ที่สามารถสรางเมตริกซขนาดใหญและรองรับ
ขอมูลมากๆไดเนื่องจากจํานวนของชื่อแฟมขอมูลของบทคัดยอมี
จํานวนมากถึง 15,234 แฟมขอมูล 

หากใชการจัดการเมตริกซในรูปแบบปกติ จะทําใหเกิดปญหาใน
เรื่องของหนวยความจําและเวลาในการทํางานของโปรแกรม 
เนื่องจากเมตริกซแบบเต็มรูปของความสัมพันธระหวางยีนกับขอมูล
บทคัดยอจะมีขนาดเปนจํานวนของยีนคูณกับจํานวนของแฟม
บทคัดยอ ขอดีของการใช sparse matrix คือ สามารถจัดการขอมูลใน
ลักษณะคูอันดับ ทําใหสามารถนําดรรชนีที่กําหนดมาระบุลงใน
เมตริกซรูปแบบนี้ไดทันทีและสะดวกกับการจัดการ  

จากความสัมพันธของยีนกับแฟมบทคัดยอขางตน เราสามารถ
วิเคราะหหาการจัดกลุมของยีนที่ถูกกลาวถึงในแฟมบทคัดยอดวย
การจัดกลุมขอมูลโดยวิธีการ covariance-based clustering ผลลัพธ
แสดงดังรูปที่ 5 และ 6 โดยในรูปที่ 5 และ 6 แกนนอนจะหมายถึง
แฟมบทคัดยอ แกนตั้งจะหมายถึงยีน จากรูปเราสามารถวิเคราะหได
อยางคราวๆ วายีนแบงออกเปนสองกลุมใหญๆ โดย กลุมหนึ่งมี
จํานวนบทคัดยอที่เกี่ยวของจํานวนนอย และอีกกลุมหนึ่งมีจํานวน
บทคัดยอที่เกี่ยวของจํานวนมาก เราสามารถจําแนกรายชื่อของยีน
และแฟมบทคัดยอของทั้งสองกลุมดังกลาวเพื่อประโยชนในการ
สืบคนตอไป 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
รูปที่ 5 แสดงแผนภาพกอนการจัดกลุมยีนกับบทคัดยอ 

 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที่ 6 แสดงแผนภาพหลังจากการจัดกลุมยีนกบับทคัดยอ 
 
4.2  การจัดกลุมของฟงกชันของยีนและแฟมบทคัดยอ 
ในสวนของการหาการจัดกลุมของบทคัดยอตามความคลายของ
จํานวนฟงกชันที่ปรากฏอยูภายในบทคัดยอสามารถทําไดโดยการ
สรางเมตริกซความสัมพันธในรูปแบบ Abstracts-Function คําศัพทที่
สําคัญในแตละแฟมบทคัดยอหมายถึงฟงกชันที่ระบุไวในแฟมขอมูล 
Function-Hierarchy ที่ไดกลาวขางตน เราจะนําคําศัพทชุดนี้มาทํา
การคัดเลือกเฉพาะคําที่สําคัญออกจากบทคัดยอโดยวนเปดแฟม
บทคัดยอตางๆ แลว ตรวจหาฟงกชัน จากนั้นจะไดเปนเมตริกซ ที่มี
ขนาดเปนจํานวนของแฟมบทคัดยอคูณกับจํานวนของฟงกชัน โดย
สมาชิกของเมตริกซนี้ จะระบุจํานวนครั้งที่ปรากฏของฟงกชันในแต
ละแฟมบทคัดยอ  

เราสามารถวิ เคราะหหาความสัมพันธของฟงกชันในแตละ
แฟมขอมูล  โดยใชวิ ธีการจัดกลุมขอมูลแบบ  covariance-based 
clustering อีกครั้ง ซ่ึงผลลัพธเปนดังรูปที่ 7 และทําใหสามารถสรุป
อยางคราวไดวาบทคัดยอสวนใหญกลาวถึงฟงกชันตางๆ ของยีน 
และจะมีบางฟงกชันที่ไมไดถูกกลาวถึงเลย 

 



 
 
 
 
 
 

รูปที่ 7 แสดงแผนภาพกอนการทําการจัดกลุมและหลงัจากการจัด
กลุมคําศพัทเฉพาะในแตละแฟมบทคัดยอ โดยแกนตั้งหมายถึง 

แฟมบทคัดยอ แกนนอนจะหมายถึงฟงกชันของยีน 
 

4.3  การจัดกลุมของยีนและฟงกชันของยีน 
ในการศึกษาทางชีววิทยาระดับโมเลกุล เราตองการทราบวาแตละยีน
ของเซลสิ่งมีชีวิตมีฟงกชันอยางไรบาง ในสวนนี้เราจะนําผลจากการ
วิเคราะหขอมูลในสองสวนขางตนมาวิ เคราะหหาการจัดกลุม
ระหวางยีนและฟงกชันของยีน จากเมตริกซยีนกับบทคัดยอ (Gene-
Abstracts) และ เมตริกซคําศัพทเฉพาะที่สําคัญในแตละแฟม
บทคัดยอ (Abstracts-Function) เมื่อเราตองการหาความสัมพันธ
ระหวาง ยีน กับคําศัพทในแตละแฟมบทคัดยอ (Function) เรา
สามารถนําเมตริกซขางตนทั้งสองมาคูณกัน เพื่อใหไดเมตริกซ
ผลลัพธ Gene-Function = Gene-Abstracts * Abstracts-Function    
คาสมาชิกของเมตริกซ Gene-Function จะหมายถึง จํานวนบทคัดยอ
ที่กลาวถึงยีนและฟงกชัน ซ่ึงบงบอกความสัมพันธโดยนัยระหวาง
ยีนและฟงกชันนั้นๆ 

เมื่อไดเมตริกซ Gene-Function เราสามารถใชวิธี covariance-based 
clustering ในการจัดกลุม ซ่ึงทําใหไดผลสรุปออกมาดังรูปที่ 8 ผล
จากการจัดกลุมในรูปที่ 8 ทําใหสามารถสรุปอยางคราวไดวายีนที่
พิจารณามีกลุมฟงกชันเฉพาะรวมกันอยางเรียงราย และมีกลุมยีนที่
ยังไมมีการคนพบหนาที่หรือฟงกชันของมัน 

 
 
 
 
 
 
 
รูปที่ 8 แสดงแผนภาพกอนการทําการจัดกลุมและหลงัจากการจัด
กลุมยีนกับคําศัพทในแตละแฟมบทคัดยอ โดยแกนนอนหมายถึง

ฟงกชันของยีน แกนตั้งหมายถึงยีน 
 
ข้ันตอนวิธีตางๆ ที่อธิบายขางตนไดรับการพัฒนาดวยโปรแกรม  
แมทแลป และปฏิบัติการบนเครื่องคอมพิวเตอรสวนบุคคลที่มีหนวย
ประมวลผลรุน Pentium III ความเร็ว 650 MHz. และมีหนวยความจํา 
256 Mb. ตารางที่ 1 แสดงขนาดและเวลาการคํานวณของวิธีการจัด
กลุมสมาชิกของเมตริกซตางๆ ดวยวิธีสเปกตรัล 
 

 

ตารางที่ 1 ขนาดและเวลาการคํานวณของวิธีการจัดกลุมสมาชิกของเมตริกซตางๆ ดวยวธีิสเปกตรัล 

เมตริกซ ยีนและแฟมบทคดัยอ แฟมบทคัดยอและฟงกชันของยีน ยีนและฟงกชันของยีน 
ขนาด 3329*15234 15234*342 3329*342 
เวลาการคํานวณ (วินาท)ี 1.28 23.22 5.05 

 
 
 
 
 



5. สรุป 
บทความนี้ไดแสดงการนําวิธีการจัดกลุมสมาชิกดวยวิธี covariance-
based clustering มาประยุกตใชในการวิเคราะหขอมูลเอกสารขนาด
ใหญ วิธีการจัดกลุมสมาชิกดังกลาวอาศัยการวิเคราะหปริมาณการจัด
กลุมสมาชิกดวยคาเอเกนและเอเกนเวคเตอรของเมตริกซโควาเรนซ
ของเมตริกซที่พิจารณา จากคุณสมบัติทางคณิตศาสตรตางๆ เกี่ยวกับ
คาเอเกนและเอเกนเวคเตอร ทําใหเราคนพบลําดับการจัดเรียงแถว
และสดมภ เพื่อการจัดกลุมสมาชิกไดอยางมีประสิทธิภาพและ
สามารถประมวลผลไดกับขอมูลขนาดใหญ  
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