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ABSTRACT - This paper employs the decision tree induction technique for data classification using 
microsatellite genetic data to provide a phylogenetic tree of four hill tribes of northern Thailand (Lisu, 
Akha, Karen, and Hmong). The obtained results would guide population geneticist a possible hypothesis 
of such tribute race evolution. 
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บทคัดยอ - บทความนี้นําเทคนิค Decision Tree Induction สําหรับจัดหมวดขอมูลมาใชในการสืบหาความใกลเคียงเชิงพันธุกรรม 
ของชาวเขา 4 เผา (ลีซอ อีกอ กะเหร่ียง และมง) โดยวิเคราะหจากขอมูลความแปรผันทางพันธุกรรมของ Microsatellites ผลจากการ
ทดลองทําใหไดสมมุติฐานเบื้องตนที่จะแนะใหมีการตรวจสอบขอเท็จจริงในเชิงพันธุศาสตรประชากรตอไป 
คําสําคัญ - การจัดหมวดขอมูล  เทคนิคดิซิชันทรีอินดักชัน ขอมูลพันธุกรรม พันธุศาสตรประชากร 
 
1. บทนํา 
ขอมูลตางๆในปจจุบันเริ่มมีจํานวนมากขึ้น การจัดหมวดขอมูล (data 
classification) [1] ถือเปนส่ิงสําคัญที่ทําใหเราสามารถวิเคราะหเพือ่
คนพบความสัมพนัธของขอมูลในการแบงกลุมออกเปนหมวดๆ (class) 
ตามคุณสมบัติเฉพาะที่เราสนใจ เทคนิคหนึ่งในการจัดหมวดขอมลู คือ
การสรางตนไมการตัดสินใจ (decision tree induction) [4]  

decision tree สามารถชวยจัดหมวดของขอมลูได โดยพิจารณา
คุณลักษณะ (attribute) ของขอมูลวา คุณลักษณะใดทีท่ําใหขอมูลถูกจัด
ใหอยูในหมวดเดียวกันไดดีที่สุด หรืออีกนัยหนึ่งคือหมวดของขอมลูมี
การกระจายอยางไรเมื่อใชคุณลักษณะนั้นๆ เปนตัวแบงแยก  decision 
tree ยังสามารถจัดหมวดใหกบัขอมูลใหมได ตามคุณลักษณะของ
ขอมูลนัน้ๆ 

ในบทความฉบับนี้เราจะนําเทคนิค decision tree induction มาใชใน
การจัดหมวดขอมูลสารพันธุกรรมประเภท microsatellite ที่ตรวจพบ
เฉพาะในโครโมโซม Y ที่พบในเพศชาย [5]  เพื่อใชในการสืบหาความ
ใกลเคียง หรือความแปรผันทางพันธุกรรมของชาวเขา 4 เผา (ลีซอ 
อีกอ กะเหรี่ยง และมง) ผลจากการวิเคราะหจะทําใหไดสมมุติฐาน
เบื้องตนที่จะแนะใหมีการตรวจสอบขอเท็จจริงในทางพันธุศาสตร
ประชากรตอไป 

microsatellite เปนสารพันธุกรรมที่แทรกอยูโดยทั่วไปในสายของ      
ดีเอ็นเอ มีลักษณะเปนลาํดับเบสทีม่ีการเรียงตัวซํ้าๆ กันเปนชุด  แตละ
ชุดมักจะประกอบดวยคูเบสจํานวน 2-6 คูเบส (ดูภาพจําลองในรปูที ่1) 
จํานวนชุดของคูเบสที่ซํ้ากัน ณ ตําแหนงเดียวกนัในสายดีเอ็นเออาจ
แตกตางกันไดในแตละบุคคล ความแตกตางกนัดังกลาวอาจเกิดขึน้
เนื่องจากการกลายพันธุ (mutation) และ/หรือ การผสมผสานระหวาง
ชนเผาที่ตางเชื้อสายกัน 
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รูปที ่1 แสดงตัวอยางจําลองภาพสารพันธุกรรม microsatellite ในโครโมโซม Y 
 

 
จากคุณลักษณะดังกลาวของ microsatellite ทําใหเราสามารถศึกษา
โครงสรางพันธุกรรมของชนเผาตางๆได โดยอาศัยสมมุติฐานทาง 
พันธุศาสตรประชากรที่วา บุคคลที่มีสารพันธุกรรม microsatellite ใน
ตําแหนงตางๆ เหมือนกันมาก มักจะมีความสัมพันธใกลชิดกันทาง  
เชื้อสายมาก ฉะนั้นในประชากรที่มีสารพันธุกรรม microsatellite 
ใกลเคียงกัน ก็ยอมมีความเปนไปไดที่จะมีบรรพบุรุษรวมกัน   

อยางไรก็ตาม ในปจจุบันประชากรเผาพันธุตางๆ มีการติดตอส่ือสาร
กันมากขึ้น ทําใหมีการผสมผสานกันระหวางประชากรมากขึ้น 
การศึกษาโครงสรางพันธุกรรมของชนเผาหนึ่งๆ ตามสมมุติฐาน
ขางตนจึงไมใชเร่ืองงายนัก บทความนี้เลือกศึกษากลุมประชากร
ชาวเขาสี่เผา ที่อาศัยอยูบริเวณภาคเหนือตอนบนของประเทศไทย คือ 
ลีซอ อีกอ กะเหรี่ยง และ มง เนื่องจากสังคมของชาวเขาเหลานี้ยังคง
เขมงวดกับการแตงงานเฉพาะกับคนเผาเดียวกัน การสืบทอดเชื้อสาย
จึงเกิดขึ้นภายในเผาเทานั้น ดังนั้นขอมูลพันธุกรรมที่ตรวจพบจึง
สะทอนใหเห็นถึงความสัมพันธระหวางประชากรทั้ง 4 เผาไดดีนั่นเอง  
ในการศึกษาครั้งนี้เราจะนําขอมูลสารพันธุกรรม microsatellite ของ
ชาวเขามาใชในการจัดหมวด โดยแตละหมวดหมายถึงชนเผาตางๆ 
และคุณลักษณะของชาวเขาแตละคน บงบอกไดดวยจํานวนชุดของคู
เบสที่ซํ้ากันของ microsatellite ในตําแหนงตางๆ (ดูรายละเอียดใน
ตารางที่ 1 ในภาคผนวก) decision tree ที่สรางไดจะแสดงใหเห็นวา 
microsatellite ตําแหนงใดบางที่ชวยในการแยกกลุมของประชากรไดดี
ที่สุด ซ่ึงเราสามารถนําขอสรุปดังกลาวไปใชชวยในการตัดสินใจใน
การจําแนกความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางกลุมประชากรตอไป 
ในสวนที่ 2 ของบทความจะอธิบายถึงวิธีการสราง decision tree ใน
สวนที่ 3 จะเสนอผลของการจัดหมวดขอมูลพันธุกรรม microsatellites 
ดวยเทคนิค decision tree induction และ จะสรุปบทความในสวน
สุดทาย 

2. การสราง decision tree 
แนวคิดหลักของการสราง decision tree คือการเลือกคุณลักษณะ 
(attribute) ของขอมูลที่เมื่อแบงขอมูลออกเปนกลุมๆ ตามคาตางๆ ของ
คุณลักษณะดังกลาวแลวทําใหขอมูลยังจับกลุมเปนหมวดๆ อยูไมแตก
กระจายออกจากกัน นั่นคือ ทําให entropy [4] ของการแบงขอมูลมีคา
นอยที่สุด คุณลักษณะที่เลือกจะแทนเปนโหนดรากของ decision tree 
และตนไมยอย ตางๆ สามารถสรางไดในลักษณะเดียวกันจากขอมูล
กลุมยอยที่มีคาเฉพาะหนึ่งๆ ของคุณลักษณะดังกลาว ซ่ึงจะได decision 
tree เปนผลลัพธสุดทาย decision tree สามารถสรางไดดวย   
อัลกอริทึมอยางงายตอไปนี้  

Algorithm DecisionTree (ขอมูล, กลุมคุณลักษณะ)  

Input   : ขอมูลที่จะนํามาสราง decision tree 
            : กลุมคุณลักษณะของขอมูล 
Output : โครงสรางของ Decision Tree 

1. สรางโหนดใหม N 
2. ถา ขอมูลทุกตัวอยูในหมวด C เดียวกัน ใหสงคาการคํานวณเปน

ตนไมโหนดเดี่ยว N ที่มีหมวด C กําหนดไว 
3. ถา ขอมูลมีคุณลักษณะที่กําหนดเหลือเพียง 1 ตัว ใหสงคาการ

คํานวณเปนตนไมโหนดเดี่ยว N ที่มีหมวดของขอมูลสวนใหญ
กําหนดไว 

4. มิเชนนั้น  
5. คํานวณคา entropy  ของการแบงขอมูลออกตามคาตาง ๆ 

ของแตละคุณลักษณะ 
6.        เลือกคุณลักษณะ A ที่ใหคา entropy นอยที่สุดและ

กําหนดให เปนคุณลักษณะของโหนด N 
7.        สําหรับทุก ๆ คา v ที่เปนไปไดของคุณลักษณะ A 
8.       หาขอมูลยอยที่มีคาของคุณลักษณะ A เทากับ v 
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9. สรางกิ่งตนไมใหมจากโหนด N สําหรับคา v ใหมี
ตนไมยอยจากการคํานวณยอย 
DecisionTree (ขอมูลยอย, กลุมคุณลักษณะยกเวน A)  

10. ใหสงคาการคํานวณเปนตนไมโหนด N เปนราก 
 
อัลกอริทึมนี้จะสราง decision tree ในแนวลึกกอน แบบ top-down 
recursive การทํา recursive จะหยุดเมื่อ  

• ขอมูลยอยทีไ่ดมหีมวดขอมูลเดียวกันหมด (ข้ันตอนที ่2) 
• ขอมูลยอยมีคุณลกัษณะที่กําหนด เหลือเพียง 1 ตัว (ข้ันตอนที ่3) 
 
ในการเลือกคุณลักษณะที่แบงแยกขอมูลออกเปนกลุม โดยรักษาหมวด
ขอมูลไมใหกระจายออกจากกัน ตามระบุในขั้นตอนที่ 5 และ 6 ของ
อัลกอริทึมสามารถทําได โดยเลือกคุณลักษณะที่มี entropy นอยที่สุด 
ซ่ึง entropy ของคุณลักษณะ A ใด ๆ คํานวณไดดังนี้  

กําหนดให S เปนเซตของขอมูล entropy ของ A มีคาเทากับ 
 
 
 
โดยที่ sj   แทนเซตขอมูลยอยของ S ที่มีคาคุณลักษณะ A เทากับ Aj 
      sij  แทนจํานวนขอมูลในเซตขอมูลยอย sj ที่อยูในหมวด

ขอมูล i   
m แทนจํานวนของหมวดขอมูลที่แตกตางกัน 
Ci แทนหมวดขอมูลที่ i ( i  =1,…,m) 
si  แทนเซตขอมูลยอยของ  S ในหมวดขอมูล Ci 
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pij    =   sij/|Sj|    แทนความนาจะเปนที่ขอมูลใน sj จะอยูใน
หมวดขอมูล Ci  

 
อัลกอริทึมนี้จะทําการสราง decision tree ในลักษณะ recursive โดย
ขอมูลจะถูกแบงออกเปนขอมูลยอยเรื่อย ๆ ตามขั้นตอนที่ 7 - 9 และ 
ใหสงคาการคํานวณเปนโครงสรางของ Decision Treeในทายที่สุดใน
ข้ันตอนที่ 10 

3. ผลการจัดหมวดขอมูลพันธุกรรมดวยเทคนิค           
ดิซิชันทรีอินดักชัน 

ขอมูลที่ใชในการสราง decision tree คือขอมูลความยาวของ 
microsatellites 15 ตําแหนง ในโครโมโซม Y ของชาวเขา 51 คน        
ดูรายละเอียดในตารางที่ 1 ในภาคผนวก 

ผลการคํานวณทําใหได decision tree ดังรูปที่ 2 ซ่ึงสามารถสรุปไดวา  
- สารพันธุกรรม microsatellite ตําแหนงที่  DYS19 ใชแยกชาวเขา

ทั้ง 4 เผาออกจากกันไดดีที่สุด 
- กลุมชาวเขาเผาอีกอมีความใกลเคียงเชิงพันธุกรรมกับชาวเขาเผา

อื่นนอย 
- กลุมชาวเขาเผาลีซอมีความใกลเคียงเชิงพันธุกรรมกับกลุมของ

ชาวเขาเผากะเหรี่ยง โดยมีความแตกตางกันของพันธุกรรม 
microsatellite ตําแหนงที่ DYS339 DYS439 และ DYS390 

- กลุมชาวเขาเผามงมีความแตกตางเชิงพันธุกรรมกับเผาลีซอและ
กะเหรี่ยงดวย  microsatellite ตําแหนงที่ Y-GATA-A7.2 

รูปที ่3 แสดงความสัมพันธทางพันธุกรรม (phylogenetic tree) ระหวาง
ชาวเขาทั้ง 4 เผาทีไ่ดจากขอสรุปขางตน ซ่ึงตรงกับการคํานวณหา 
phylogenetic tree ดวยโปรแกรม Mega 2.1 [2] ที่นิยามความแตกตาง
ระหวางกลุมประชากรดวยสูตร Fst และ Nei [3] 

4. สรุป 
จากผลการทดลองจะเห็นไดวาการจัดหมวดขอมูลโดยวิธี decision tree 
induction สามารถนํามาประยุกตใชในการสืบหาความใกลเคียงของ
กลุมชาติพันธุมนุษย อยางไรก็ตาม ผลที่ไดจากการทดลองยังเปนเพียง
สมมุติฐานเบื้องตนที่ไดจากการวิเคราะหตามคาขอมูลที่พิจารณา ยังมี
ความจําเปนที่จะตองตรวจสอบขอเท็จจริงในเชิงพันธุศาสตรประชากร
ตอไป 
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รูปที ่2 แสดง decision tree ที่บงชี้ตาํแหนงของพันธุกรรม microsatellite ที่แบงแยกความแตกตางของชาวเขา 4 เผา 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที ่3 แสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางชาวเขา 4 เผา โดยตัวเลขที่กํากับแสดงถึงความแตกตางระหวางเผา 
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ภาคผนวก 
 

ตารางที่ 1 แสดงขอมูลความยาวของสารพันธุกรรม microsatellites 15 ตําแหนง ในโครโมโซม Y ของชาวเขา 51 คน 
sample DYS

390 
DYS
391 

DYS
392 

DYS
393 

DYS
389ii 

DYS
426 

DYS
436 

DYS
437 

DYS
439 

Y-gata-
A7.1 

Y-gata-
A7.2 

Y-gata-
A10 

DYS
389i 

DYS
19 

DYS
388 

class 

1 214 162 171 127 117 92 133 185 248 172 178 166 153 199 128 Lisu 
2 210 162 174 119 117 92 133 185 244 168 182 166 149 191 122 Lisu 
3 214 166 171 127 121 92 133 185 248 176 182 166 153 203 128 Lisu 
4 206 162 168 119 117 92 133 189 244 168 182 170 149 191 128 Lisu 
5 210 162 171 119 121 92 133 189 244 168 182 166 149 195 128 Lisu 
6 210 162 174 119 117 92 133 185 244 168 182 166 149 191 122 Lisu 
7 214 162 171 119 117 92 133 185 252 172 182 162 149 203 128 Lisu 
8 210 162 171 119 121 92 133 189 244 168 182 166 149 195 128 Lisu 
9 210 162 174 119 117 92 133 185 244 168 182 166 149 191 122 Lisu 

10 214 162 171 127 121 92 133 185 248 176 182 166 153 203 128 Lisu 
11 210 162 171 119 121 92 133 189 244 168 182 166 149 195 128 Lisu 
12 210 158 174 123 117 95 136 185 244 180 182 162 157 187 128 Ahka 
13 214 162 174 127 117 92 133 185 248 172 182 170 153 199 128 Ahka 
14 214 158 174 123 117 95 136 185 244 180 182 162 157 187 128 Ahka 
15 214 158 174 123 117 95 136 185 244 176 182 166 157 187 128 Ahka 
16 214 162 174 127 117 92 133 185 248 172 182 170 153 199 128 Ahka 
17 214 158 174 123 117 95 136 185 244 176 182 162 157 187 128 Ahka 

 
 
 
 



sample DYS
390 

DYS
391 

DYS
392 

DYS
393 

DYS
389ii 

DYS
426 

DYS
436 

DYS
437 

DYS
439 

Y-gata-
A7.1 

Y-gata-
A7.2 

Y-gata-
A10 

DYS
389i 

DYS
19 

DYS
388 

class 

18 214 158 174 123 117 95 136 185 244 172 182 162 157 187 128 Ahka 
19 214 162 174 127 117 92 133 185 248 172 182 170 153 199 128 Ahka 
20 214 158 174 123 117 95 136 185 244 176 182 162 157 187 128 Ahka 
21 214 158 174 123 117 95 136 185 244 176 182 162 157 187 128 Ahka 
22 214 158 174 123 117 95 136 185 244 180 182 162 157 187 128 Ahka 
23 214 162 174 127 117 92 133 185 248 172 182 170 157 199 128 Ahka 
24 214 158 174 123 117 95 136 185 244 176 182 162 157 187 128 Ahka 
25 214 158 174 123 117 95 136 185 244 180 182 162 157 187 128 Ahka 
26 210 162 174 119 117 92 133 189 248 172 182 166 149 191 122 Karen 
27 214 158 171 127 117 92 133 185 252 172 178 174 153 187 128 Karen 
28 214 162 171 123 117 92 133 189 244 172 178 166 149 199 128 Karen 
29 210 162 174 119 117 92 133 189 248 168 182 166 149 191 122 Karen 
30 222 166 171 123 117 92 133 185 248 172 182 162 153 195 128 Karen 
31 218 162 174 127 117 92 133 185 244 172 182 166 157 195 128 Karen 
32 210 162 174 123 117 92 133 185 244 172 178 162 157 183 131 Karen 
33 218 162 174 131 117 92 133 185 244 172 178 166 157 195 128 Karen 
34 218 162 174 127 117 92 133 185 244 172 182 166 161 195 128 Karen 
35 210 162 174 123 117 92 133 185 244 172 178 162 157 187 131 Karen 
36 210 162 174 119 121 92 133 189 244 168 178 170 149 191 122 Karen 
37 210 162 174 119 117 92 133 189 248 168 182 162 149 191 122 Karen 
38 218 162 174 127 117 92 133 185 244 172 182 166 157 195 128 Karen 
39 210 162 174 119 117 92 133 189 248 168 182 166 149 191 122 Karen 
40 210 162 174 119 113 92 133 189 248 168 182 166 149 191 122 Karen 
41 214 162 174 119 113 92 133 189 248 168 182 170 149 191 122 Karen 
42 210 162 174 119 117 92 133 189 248 168 186 166 149 191 122 Karen 
43 210 162 174 123 117 92 133 185 244 172 178 162 157 191 131 Karen 
44 210 162 174 119 117 92 133 189 248 168 186 166 149 191 122 Karen 
45 214 162 174 119 117 92 133 185 248 180 186 162 149 191 122 Hmong 
46 214 162 165 131 117 92 133 185 244 176 186 162 153 195 131 Hmong 
47 214 162 174 119 117 92 133 185 248 168 186 166 149 191 122 Hmong 
48 214 166 165 123 125 92 133 189 244 172 186 162 149 191 134 Hmong 
49 206 162 165 119 125 92 133 185 244 172 186 162 149 191 134 Hmong 
50 206 162 165 119 117 92 133 185 252 172 186 166 153 191 128 Hmong 
51 206 162 165 127 125 92 133 189 244 172 186 162 149 191 134 Hmong 

 
แหลงขอมูล: Genetics and Molecular Biology Unit, ภาควิชาชวีวทิยา, มหาวิทยาลัยเชียงใหม, จังหวัดเชียงใหม ประเทศไทย 




