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รายงานฉบบันีÊสนใจโรคพนัธุกรรมสองโรคทีÉสามารถประยุกต์ใช้การรูจ้ําแบบในการวเิคราะห ์
โรคแรกทีÉสนใจคอืโรคเบาหวานชนิดทีÉสอง 2LOmb ซึÉงทาํการคดัเลอืกลกัษณะประจําโดยการ
ทดสอบการเรยีงสบัเปลีÉยนเชงิสุ่มทีÉรวมผลการวเิคราะหอ์นัตรกริยิาระหว่างตําแหน่งพนัธุกรรม
สองตําแหน่งเป็นขั ÊนตอนวธิทีีÉพฒันาขึÊนสําหรบัปญัหาแรก ขั Êนตอนวธิปีระกอบดว้ยสีÉข ั Êนไดแ้ก่ 
การวเิคราะหแ์บบสองตําแหน่งพนัธุกรรม การทดสอบการเรยีงสบัเปลีÉยนเชงิสุม่ การคาํนวณค่า
ความน่าจะเป็นวงกว้าง และการค้นหาแบบก้าวหน้าเพืÉอระบุการรวมการวเิคราะห์แบบสอง
ตําแหน่งทีÉดทีีÉสุด สมรรถนะของ 2LOmb ไดร้บัการเปรยีบเทยีบกบัสมรรถนะของวธิกีารหา
ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมแบบเซต การคดัเลอืกลกัษณะประจาํแบบองิสหสมัพนัธ ์และเทคนิค 
ReliefF แบบปรบัปรุง ผลการจําลองจากปญัหาอนัตรกริยิาหลายตําแหน่งแสดงใหเ้หน็ว่า 
2LOmb ใหค้่าผดิพลาดแบบบวกเทจ็ตํÉา นอกจากนั Êน 2LOmb สามารถระบุภาวะพหุสณัฐาน 
นิวคลโีอไทดเ์ดีÉยวทีÉเป็นสาเหตุโรคไดท้ั Êงหมด ซึÉงชีÊใหเ้หน็ว่า 2LOmb มกีําลงัการตรวจจบัสูง 
2LOmb ได้รบัการนําไปประยุกต์ใช้กบัข้อมูลโรคเบาหวานชนิดทีÉสองทีÉประกอบด้วย 7,065 
ภาวะพหสุณัฐานนิวคลโีอไทดเ์ดีÉยวจาก 370 ยนี 2LOmb ระบุ 11 ภาวะพหสุณัฐานนิวคลโีอไทด์
เดีÉยวจากสีÉยนีทีÉสมัพนัธ์กบัโรคเบาหวานชนิดทีÉสอง โรคทีÉสองทีÉสนใจคอืโรคธาลสัซเีมยี โดย
ปญัหาทีÉสนใจคอืการจาํแนกคุณสมบตัขิองเลอืดโดยใชต้น้ไมต้ดัสนิใจ C4.5 ตวัจาํแนกเบยอ์ยา่ง
งา่ย และมลัตเิลเยอรเ์พอรเ์ซบ็ตรอนสาํหรบัการคดักรองโรคธาลสัซเีมยี เป้าหมายคอืการจาํแนก
ประเภทความผดิปกตธิาลสัซเีมยี 18 กลุ่มซึÉงมคีวามชุกสงูในประเทศไทยและคนปกตหินึÉงกลุ่ม
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โดยอาศยัขอ้มลูจากการตรวจความสมบูรณ์ของเมด็เลอืดและการตรวจชนิดฮโีมโกลบนิ ผลการ
ทดลองแสดงให้เห็นว่าได้สมรรถนะการจําแนกสูงสุดซึ(งมคี่าความแม่นเฉลี(ย 93.23% (ค่า
เบี(ยงเบนมาตรฐาน 1.67%) และค่าความแม่นเฉลี(ย 92.60% (ค่าเบี(ยงเบนมาตรฐาน 1.75%) 
จากตวัจาํแนกเบยอ์ยา่งงา่ยและมลัตเิลเยอรเ์พอรเ์ซบ็ตรอนตามลําดบัเมื(อทําใหล้กัษณะประจาํมี
ค่าแบบภนิทนะก่อน และผลจากการคดัเลอืกลกัษณะประจําแบบห่อแสดงให้เห็นว่าค่าความ
เขม้ขน้ฮโีมโกลบนิซึ(งเป็นลกัษณะประจําไม่มผีลต่อสมรรถนะการจําแนก นอกจากนี:สมรรถนะ
การจาํแนกนี:ยงัสูงกว่าสมรรถนะการจาํแนกที(ไดเ้มื(อใชข้อ้มูลจากการตรวจชนิดฮโีมโกลบนิเป็น
ขอ้มลูเขา้สาํหรบัตวัจาํแนกเพยีงอยา่งเดยีว 

 
คาํหลกั: การคดัเลอืกลกัษณะประจํา การจําแนก การรู้จําแบบ ธาลสัซีเมยี เบาหวาน
ชนิดที(สอง  
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This report interests in two genetic disease problems that can be tackled using pattern 

recognition. The first problem covers a genetic association study of type 2 diabetes 

mellitus (T2D). 2LOmb which performs attribute selection via an omnibus 

permutation test on ensembles of two-locus analyses is proposed. The algorithm 

consists of four main steps: two-locus analysis, a permutation test, global p-value 

determination and a progressive search for the best ensemble. 2LOmb is benchmarked 

against a set association approach, a correlation-based feature selection technique and 

a tuned ReliefF technique. The simulation results from multi-locus interaction 

problems indicate that 2LOmb has a low false-positive error. Moreover, 2LOmb has 

the best performance in terms of an ability to identify all causative single nucleotide 

polymorphisms (SNPs), which signifies a high detection power. 2LOmb is 

subsequently applied to a T2D data set, which contains 7,065 SNPs from 370 genes. 

The 2LOmb search reveals that 11 SNPs in four genes are associated with T2D. The 

second problem involves the classification of blood characteristics by a C4.5 decision 

tree, a naïve Bayes classifier and a multilayer perceptron for thalassaemia screening. 
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The aim is to classify 18 classes of thalassaemia abnormality, which have a high 

prevalence in Thailand, and one control class by inspecting data characterised by a 

complete blood count (CBC) and haemoglobin typing. The stratified 10-fold cross-

validation results indicate that the best classification performance with average 

accuracy of 93.23% (standard deviation = 1.67%) and 92.60% (standard deviation = 

1.75%) is achieved when the naïve Bayes classifier and the multilayer perceptron are 

respectively applied to samples which have been pre-processed by attribute 

discretisation. The results from wrapper attribute selection also suggest that the 

haemoglobin concentration attribute is redundant. Moreover, the achieved 

classification performance is significantly higher than that obtained using only 

haemoglobin typing attributes as classifier inputs. 

 

Keywords: Attribute Selection, Classification, Pattern Recognition, Thalassaemia, 

Type 2 Diabetes Mellitus 
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