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มันสิำาปะหลัังเป็นพ่ชเศรษฐกิจสิำาคัญทั�งในประเทศไทยแลัะในโลัก ควิามก้าวิหน้าทาง 
วิิทยาศาสิตร์ทำาให้ทราบุจีโนมของมันสิำาปะหลััง แต�การที�จะทราบุหน้าที�ของยนีจากการ 
วิิเคราะห์ทางห้องปฏิิบัุติการทางชีวิวิิทยาระดับุโมเลักุลัของพ่ชนั�นต้องใช้ระยะเวิลัาแลัะ 
ทรัพยากรจำานวินมาก งานวิิจัยนี�จึงมีวัิตถุุประสิงค์เพ่�อทำานายหน้าที�การทำางานของยีน 
จากพฤติกรรมการแสิดงออกของยีนด้วิยการวิิเคราะห์แบุ�งกลุั�มด้วิยวิิธี K-means แลัะ 
อนุมานหน้าที�ให้แก�ยีนที�ไม�ทราบุหน้าที�ภายในกลุั�มยีนที�โดดเด�นด้วิย Gene Set  
Enrichment Analysis (GSEA) ข้อมูลัการแสิดงออกของยีนที�นำามาศึกษาเป็นข้อมูลั 
การแสิดงออกของราก ซึึ่�งประกอบุด้วิยเน่�อเย่�อ 3 ชนิด ได้แก� เน่�อเย่�อรากสิะสิมอาหาร 
เน่�อเย่�อรากฝอย แลัะเน่�อเย่�อเจริญปลัายราก รวิม 8 ตัวิอย�าง โดยแบุ�งชุดข้อมูลัออกเป็น  
ข้อมูลัย�อย 2 ชุด ได้แก� (1) เน่�อเย่�อรากฝอยแลัะเน่�อเย่�อเจริญปลัายราก แลัะ (2) เน่�อเย่�อ 
รากสิะสิมอาหาร เน่�อเย่�อรากฝอย แลัะเน่�อเย่�อเจริญปลัายราก พบุวิ�า สิามารถุแบุ�งกลุั�ม 
รูปแบุบุการแสิดงออกออกเป็น 21 แลัะ 20 กลุั�มตามลัำาดับุ ซึึ่�งมีเพียง 14 กลุั�มที�สิามารถุ 
หาหน้าที�ที�โดดเด�นของยีนให้แต�ลัะกลุั�มได้ในชุดข้อมูลัทั�ง 2 ชุด ทำาให้สิามารถุทำานาย 
หน้าที�ของยีนให้แก�ยีนที�ไม�ทราบุหน้าที�ได้จำานวิน 8,561 แลัะ 8,727 ยีนในชุดข้อมูลัที�  
1 แลัะ 2 ตามลัำาดับุ รวิมแล้ัวิสิามารถุทำานายหน้าที�ของยีนได้เพิ�มขึ�น 8,736 ยีน หร่อ  
คิดเป็นร้อยลัะ 26.45 ของยนีทั�งหมดในจโีนมมันสิำาปะหลััง ผลัการทำานายหนา้ที�ของยนี 
ด้วิยวิิธีการดังกลั�าวิสิามารถุเพิ�มควิามสิมบูุรณ์ของหน้าที�ยีน คิดเป็นร้อยลัะ 75.38



486 วารสารวิจััยและพััฒนา มจัธ. ปีีที่่� 44 ฉบัับัที่่� 3 กรกฎาคม-กันยายน 2564

A b s t r a c tA r t i c l e  I n f o

Porntip Dechpichai1*, Fareeda Puengpien2, Sirilak Sittipoonprachaya2, 
Chunchom Salikupata3,
King Mongkut's University of Technology Thonburi, Bangmod, Thungkhru, Bangkok 10140
Treenut Saithong4 and Saowalak Kalapanulak5

King Mongkut's University of Technology Thonburi, Tha Kham, Bang Khun Thian, Bangkok 10150

Clustering and Exploring of Gene Functional Modules from Cassava Root 
Gene Expression Data  

Cassava is an important economic crop, both in Thailand and internationally.  
Advances in sequencing technology have allowed cassava genome to be  
deciphered. However, identifying the functions of all genes in the cassava  
genome using plant molecular biology laboratory is a tedious and  
resource-extensive. The present research therefore aimed to predict gene  
functions based on their expression profiles using the K-means clustering  
method and to propose their functions to unknown genes via the use of  
Gene Set Enrichment Analysis (GSEA). Three tissues of cassava roots, including  
storage root, fibrous root and root apical meristem, were used in the study.  
The gene expression data were divided into 2 subsets, which are SET1: fibrous  
root and root apical meristem and SET2: storage root, fibrous root and root  
apical meristem. Cassava genes could be divided into 21 groups and 20 groups,  
respectively; however, only 14 groups can be assigned the significant functions  
in both subsets. 8,561 and 8,727 unknown genes can be assigned the functions  
in SET1 and SET2, respectively. Totally, putative related functions can be  
assigned to 8,736 cassava genes or 26.45 percent of all the genes in the cassava  
genome. The results allow 75.38 percent of the genes in the genome to be  
assigned with their related functions. 
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1.  บทนำา
 มันสิำาปะหลัังเป็นพ่ชที�มีควิามสิำาคัญทางเศรษฐกิจของ 
ประเทศไทยโดยมีมูลัค�าสิ�งออกเป็นอันดับุสิองรองจากข้าวิ [1]  
เน่�องจากมันสิำาปะหลัังสิามารถุนำามาใช้ประโยชน์ได้ทุกสิ�วิน 
ตั�งแต�ยอดจนถึุงราก แลัะสิามารถุนำาไปแปรรูปเป็นผลิัตภัณฑ์์ 
ต�าง ๆ  เพ่�อเป็นอาหารของมนุษยแ์ลัะสัิตว์ิ จึงทำาให้มันสิำาปะหลััง 
เป็นอาหารหลัักของประชากรโลักอีกด้วิย แลัะในปัจจุบัุนนี� 
ควิามต้องการอาหารนั�นมีอัตราการเพิ�มขึ�นอย�างต�อเน่�อง  
เน่�องจากประชากรโลักเพิ�มขึ�น แต�ผลัผลัิตทางการเกษตรมี 
น้อยลังอันเน่�องมาจากเปลีั�ยนแปลังสิภาพภูมิอากาศ [2] จึง 
ทำาให้เกิดการวิิจัยเพ่�อพัฒนาผลัผลิัตทางการเกษตรให้เพิ�มสูิงขึ�น  
เพ่�อเรียนรู้แลัะเข้าใจกลัไกทางชีวิวิิทยาภายในเซึ่ลัล์ัของมัน 
สิำาปะหลััง ซึ่ึ�งอาจนำาไปสูิ�การพัฒนาสิายพันธ์ุ หร่อการปรบัุเปลีั�ยน 
วิิธีการดูแลัรักษาให้เหมาะสิมเพ่�อลัดค�าใช้จ�ายในการเพาะปลูัก 
ของเกษตรกรแลัะให้ผลัผลิัตอย�างยั�งยน่ [3]  
 ในปจัจุบัุนได้มีเทคโนโลัยทีี�ใช้ศึกษาการทำางานในระดบัุเซึ่ลัลั์  
โดยวัิดการทำางานของยีนหร่อการแสิดงออกของยีนในระดับุ 
ชีวิโมเลักุลั ซึึ่�งสิามารถุวัิดการแสิดงออกของยีนได้หลัายยีน 
พร้อมกัน ทำาให้ได้ข้อมูลัการแสิดงออกของยนีจำานวินมาก [4] เพ่�อ 
ทำาควิามเข้าใจกลัไกการทำางานภายในของสิิ�งที�กำาลัังศึกษา แต� 
อย�างไรก็ตามยังมียีนอีกจำานวินมากที�ยังไม�สิามารถุระบุุหน้าที� 
การทำางานของมันได้ เช�น ในจีโนมของมันสิำาปะหลัังนั�นพบุยีน 
ที�สิามารถุระบุุหน้าที�ได้เพียงร้อยลัะ 49 [3, 5] แลัะหน้าที�การ 
ทำางานของยนีที�ระบุุได้ดังกลั�าวินั�นไม�ได้มาจากต้นมันสิำาปะหลััง 
เองแต�ถูุกอนุมานจากพ่ชต้นแบุบุอ่�นเป็นหลััก โดยการระบุุหนา้ที� 
การทำางานของยีนในห้องปฏิิบัุติการนั�นต้องใช้ระยะเวิลัาในการ 
ศึกษานาน เน่�องจากต้องใช้ทักษะ ควิามรู้ แลัะระยะเวิลัา 
เพาะปลูักนาน [6]  ดังนั�นการศึกษาหน้าที�การทำางานของยีน 
ด้วิยวิิธีวิิศวิกรรมแบุบุย้อนกลัับุ (reverse engineering) จึงได้ 
ถูุกนำาเสินอแลัะประยุกต์ใช้กับุงานทางด้านชีวิวิิทยาเพ่�อค้นหา 
หน้าที�การทำางานของยีนเหลั�านั�นจากรูปแบุบุของการแสิดงออก 
ของยีน ณ สิภาวิะต�างๆ [7]  

 ดังนั�นงานวิิจัยนี�นี�จึงสินใจที�จะค้นหาหน้าที�ของยีนจากการ 
วิิเคราะหรู์ปแบุบุการแสิดงออกที�สิอดคลัอ้งกันโดยการวิิเคราะห์ 
แบุ�งกลุั�ม (clustering analysis) จากรูปแบุบุการทำางานของ 
ยีนที�จำาเพาะต�อเน่�อเย่�อ โดยมีสิมมติฐานวิ�า หากยีนที�มีรูปแบุบุ 
การแสิดงออกของยีนสิอดคล้ัองกันจะทำาหน้าที�สิอดคลั้องกัน  
ซึึ่�งจะทำาให้สิามารถุอนุมานหน้าที�ของยีนภายในกลุั�มยีนให้แก� 
ยีนที�ไม�ทราบุหน้าที�ภายในกลุั�มได้ การศึกษาวิิเคราะห์ดังกลั�าวิ 
จะช�วิยให้สิามารถุระบุุหน้าที�ของยีนในมันสิำาปะหลัังได้เพิ�ม 
มากขึ�น ซึึ่�งจะช�วิยทำาให้เข้าใจถึุงกลัไกการทำางานภายในของต้น 
มันสิำาปะหลััง แลัะอาจนำาไปสูิ�การปรับุปรุงพันธ์ุแลัะพัฒนา 
สิายพันธ์ุมันสิำาปะหลัังให้มีผลัผลิัตสูิงต�อไปในอนาคตได้

2.  เอกสิารและงานวิจัยที�เกี�ยวข้อง
 2.1 มันสิำาปะห์ลัง
   มันสิำาปะหลัังเป็นพ่ชเศรษฐกิจสิำาคัญของโลัก เน่�องจาก 
เป็นพ่ชที�ให้ปริมาณแป้งต�อต้นค�อนข้างสูิงเม่�อเทียบุกับุพ่ชชนิด 
อ่�นๆ  การปลูักมันสิำาปะหลัังนั�นจะใช้การปักชำาจากลัำาต้น (stem)  
ที�ตัดเป็นท�อนๆ หร่อเรียกวิ�าท�อนพันธ์ุ ท�อนปักอยู�ในดินจะออก 
รากเป็นรากฝอย (fibrous root) หลัังจากปลูักได้ประมาณ  
2 เด่อนรากจะค�อยๆ สิะสิมแป้ง แลัะมีขนาดใหญ�ขึ�น เรียกวิ�า  
รากสิะสิมอาหาร (storage root) หร่อหัวิมันสิำาปะหลััง  
มันสิำาปะหลัังสิามารถุเก็บุเกี�ยวิได้หลัังจากเพาะปลูักประมาณ  
6 - 16 เด่อน นอกจากนั�นลัักษณะทางกายภาพของมันสิำาปะหลััง 
ยังประกอบุไปด้วิย เน่�อเย่�อเจริญปลัายราก (root apical  
meristem; RAM) ใบุ (leaf) เส้ินกลัางใบุ (midvein) ก้านใบุ  
(petiole) ตาข้าง (lateral bud) เน่�อเย่�อเจริญปลัายยอด (shoot  
apical meristem) เน่�อเย่�อเจริญประเภท Organized  
Embryogenic Structure (OES) แลัะเน่�อเย่�อเจริญประเภท  
Friable Embryognic Callus (FEC) (รูปที� 1) [8] ซึึ่�งแต�ลัะ 
เน่�อเย่�อนั�นจะประกอบุไปด้วิยเซึ่ลัล์ัแลัะสิารพันธุกรรม
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รูปที� 1  ลัักษณะทางกายภาพของต้นมันสิำาปะหลััง [8]

 2.2  จีโนม (genome) และ ยีน (gene) 
    ของมันสิำาปะห์ลัง
    การวิิเคราะห์ข้อมูลัจีโนมของสิิ�งมีชีวิิต เป็นการศึกษา 
องค์ควิามรู้ด้านชีวิโมเลักุลั เพ่�อเข้าใจเชิงลึักในระดับุเซึ่ลัล์ั  โดย 
จีโนมเป็นข้อมูลัทางรหัสิพันธุกรรมทั�งหมดที�จำาเป็นต�อการดำารง 
ชีวิิต ขนาดจีโนมของสิิ�งมีชีวิิตแต�ลัะชนิดจะมีควิามแตกต�างกัน 
ขึ�นอยู�กับุควิามซัึ่บุซ้ึ่อนของสิิ�งมีชีวิิต จีโนมค่อชุดของดีเอ็นเอ  
(DNA) ซึ่ึ�งถูุกบุรรจุอยู�ในนิวิเคลีัยสิของทุกเซึ่ลัลั์ ภายในจีโนม 
ของสิิ�งมีชีวิิตจะประกอบุไปด้วิยยนีหลัายยนี ซึึ่�งยีนนั�นค่อหน�วิย 
พันธุกรรมที�ทำาหน้าที�ถุ�ายทอดแลัะควิบุคุมลัักษณะทางพันธุกรรม 
แลัะสิามารถุถุ�ายทอดจากรุ�นสูิ�รุ�นได้ ยีนจะถูุกถุอดรหัสิเป็น 
เอมอาร์เอนเอ (mRNA) แลัะแปลัรหัสิให้เป็นกรดอะมิโนขดเรียง 
ต�อกันเป็นสิายยาวิเรียกโปรตีน (protein) ซึ่ึ�งโปรตีนทำาหน้าที� 
ได้หลัายอย�าง ทั�งเป็นโครงสิรา้งของเซึ่ลัลั ์เป็นตัวิรับุสิ�งสัิญญาณ 
ในการติดต�อส่ิ�อสิาร แลัะเป็นเอนไซึ่ม์ที�ทำาหน้าที�เร�งปฏิิกิริยา 

ภายในเซึ่ลัล์ั นอกจากนั�นโปรตีนยงัเป็นตัวิควิบุคุมการแสิดงออก 
ของยีนที�สิามารถุตอบุสินองต�อสิิ�งเร้า การทำางานของยีนหร่อ 
โปรตีนมักจะทำางานร�วิมกันจะมีการแสิดงออกร�วิมกัน (gene  
expression) เพ่�อให้เกิดการทำางานอย�างเป็นระบุบุแลัะมี 
ประสิิทธิภาพสูิงสุิด  [9]
 การระบุุหน้าที�ของยีนนั�นสิามารถุอธิบุายอย�างเป็นระบุบุ 
ด้วิย gene ontology (GO) ซึึ่�งสิามารถุแบุ�งกลุั�ม (term) อย�าง 
กว้ิางออกเป็น 3 กลุั�ม ได้แก� (1) กระบุวินการทางชีวิวิิทยา  
(biological processes) (2) องค์ประกอบุของเซึ่ลัล์ั (cellular  
components) (3) หนา้ที�ระดับุโมเลักลุัภายในเซึ่ลัลั ์(molecular  
functions) [10] แลัะการที�จะทราบุหน้าที�ของยีนต�างๆ นั�น 
ต้องใช้ข้อมูลัทางหอ้งปฏิิบัุติการในการคน้หาหน้าที�ของยนี หร่อ 
ใช้วิิธีการอ้างอิงจากพ่ชต้นแบุบุ ได้แก� พ่ชอะราบิุดอพซิึ่สิ  
(Arabidopsis thaliana) ข้าวิ แลัะข้าวิโพด ซึึ่�งเป็นพ่ชที�มีการ 
ศึกษาหน้าที�การทำางานของยีนมาค�อนข้างมาก โดยพิจารณา 
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ควิามเหม่อนกันของลัำาดับุกรดอะมิโนระหวิ�างพ่ชต้นแบุบุแลัะ 
มันสิำาปะหลััง ซึึ่�งวิิธีการนี�เรียกวิ�า comparative genomics
 มันสิำาปะหลัังประกอบุไปด้วิยโครโมโซึ่มทั�งหมดจำานวิน  
18 โครโมโซึ่ม โดยมีขนาดจีโนมมันสิำาปะหลัังรวิม 495.48 ล้ัาน 
คู�เบุสิ แลัะสิามารถุทำานายยีนทั�งหมดจำานวิน 33,033 ยีนที� 
สิามารถุถุอดรหัสิเป็น mRNA แลัะแปลัรหัสิเป็นโปรตีนได้ [3, 5]   
โดยในฐานข้อมูลั Phytozome ได้ทำานายหน้าที�การทำางาน 
ของยีนผ�านการเปรียบุเทียบุจีโนมกับุพ่ชต้นแบุบุ พบุยีนที� 
ทราบุหน้าที�มีจำานวิน 16,164 ยีน หร่อคิดเป็นร้อยลัะ 49 แลัะ 
ยีนที�ไม�ทราบุหน้าที�จำานวิน 16,869 ยีน หร่อคิดเป็นร้อยลัะ  
51 [5]

 2.3 การวัดการแสิดงออกของยีนในพ่ชและ
   มันสิำาปะห์ลังด้วยเทคโนโลยีการอ่านลำาดับทาง
   พันธุิกรรม
  การวัิดค�าการแสิดงออกของยีนผ�านเทคโนโลัยี DNA  
sequencing นั�นจะวัิดปริมาณของ RNA ของยีนที�มีการแสิดง 

ออกในแต�ลัะตัวิอย�าง เรียกวิ�า RNA-seq ซึึ่�งสิามารถุตรวิจวัิด 
การแสิดงออกในระดับุ transcriptome ของ RNA ของทุกยีน 
ภายในเซึ่ลัล์ัได้ [4]  
 การศึกษาการแสิดงออกของยีนภายในแต�ลัะเน่�อเย่�อของ 
มันสิำาปะหลัังด้วิยวิิธี RNA-seq ซึึ่�งประกอบุไปด้วิยเน่�อเย่�อ 11  
ชนิด ได้แก� เน่�อเย่�อรากสิะสิมอาหาร เน่�อเย่�อรากฝอย เน่�อเย่�อ 
เจริญปลัายราก เน่�อเย่�อใบุ เน่�อเย่�อเส้ินกลัางใบุ เน่�อเย่�อก้านใบุ  
เน่�อเย่�อตาข้าง เน่�อเย่�อลัำาต้น เน่�อเย่�อเจริญปลัายยอด เน่�อเย่�อ 
เจริญประเภท OES แลัะเน่�อเย่�อเจริญประเภท FEC พบุวิ�า  
เน่�อเย่�อแต�ลัะชนิดมีการแสิดงออกที�แตกต�างกัน แลัะเม่�อดู 
ควิามคลั้ายคลัึงของลัักษณะการแสิดงออกของบุริเวิณใต้ดิน 
(subterranean) พบุวิ�า เน่�อเย่�อรากฝอย แลัะเน่�อเย่�อเจริญ 
ปลัายรากนั�นมีควิามคล้ัายคลึังกันมากกวิ�าเน่�อเย่�อรากสิะสิม 
อาหาร (รูปที� 2) [8] 

รูปที� 2  เดนโดแกรมการวิิเคราะห์แบุ�งกลุั�มการแสิดงออกในแต�ลัะเน่�อเย่�อโดยคำานวินหาระยะห�างแบุบุ Jensen–Shannon  
(JS) ระหวิ�างเน่�อเย่�อโดยใช้ค�าเฉลีั�ยของทั�งสิาม biological replicate [8]

 2.4 การปรับฐาน (Normalization of gene 
   expression)
   เน่�องจากข้อมูลัการแสิดงออกของยีน ได้แก� (1)  
ควิามยาวิของยีน (gene length) แต�ลัะยีนมีขนาดไม�เท�ากัน  

(2) จำานวิน read ทั�งหมดของแต�ลัะตัวิอย�างไม�เท�ากัน (library  
sizes หร่อ total reads) (3) สัิดสิ�วินปริมาณการแสิดงออก 
ของยีนในแต�ลัะตัวิอย�างที�ไม�เท�ากัน (RNA compositions)  
ทำาให้ไม�สิามารถุนำาข้อมูลัการแสิดงออกของยีนมาเปรียบุเทียบุ 
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ได้ทันที จึงต้องมีการปรับุฐานให้สิามารถุเปรียบุเทียบุกันได้  
โดยวิิธี Gene length corrected Trimmed Mean of  
M-value (GeTMM) ซึึ่�งนำาหลัักการของการปรับุค�ามาตรฐาน 
ด้วิยวิิธี Trimmed Mean of M-value (TMM) ใน EdgeR  
package มาปรับุปรุงโดยการเพิ�มการลัดควิามโน้มเอียงจาก 
ควิามยาวิของยีน (reads per kilobase mapped reads;  
RPM) [11] 

 2.5 การวิเคราะห์์แบ่งกลุ่ม (Cluster Analysis)
   การวิิเคราะห์แบุ�งกลุั�มเป็นเทคนิคการเรียนรู้แบุบุไม�มี 
ผู้สิอน (Unsupervised learning technique) เพ่�อจำาแนก 
กลุั�มข้อมูลัที�มีคุณลัักษณะคล้ัายกันอยู�ในกลุั�มเดียวิกัน [12]  
งานวิิจัยนี�ได้ใช้การวิิเคราะห์แบุ�งกลุั�มแบุบุไม�เป็นขั�นตอน  
(Partitioning) ด้วิยวิิธี K-means โดยมีการกำาหนดจำานวินกลุั�ม 
ด้วิยวิิธี Silhouette ดังสิมการที� (1-3)
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 เม่�อ ( )s i   ค่อ ค�าเฉลีั�ยระยะห�างของ ( )a i    แลัะ ( )b i   ซึึ่�ง 
( )a i   ค่อ ค�าเฉลีั�ยระยะห�างภายในกลุั�มเดียวิกัน แลัะ ( )b i   ค่อ  

ค�าเฉลีั�ยระยะห�างระหวิ�างกลุั�ม แลัะ ( , )d i j    ค่อ ระยะห�าง 
ระหวิ�างข้อมูลั  ถุ้าค�า ( )s i    เข้าใกล้ั 1 แสิดงวิ�าจำานวินกลุั�มที� 
กำาหนดมีควิามเหมาะสิม แต�ถุ้าค�า ( )s i     เข้าใกล้ั -1 มาก แสิดงวิ�า 
จำานวินกลุั�มที�กำาหนดไม�เหมาะสิม
 หลัังจากกำาหนดจำานวินกลุั�มแลั้วิ จะคำานวิณหาจุดกึ�งกลัาง 

กลุั�มของแต�ลัะกลุั�ม โดยคำานวิณค�า sse      (Sum Square Error)  
ซึึ่�งค่อระยะห�างกำาลัังสิองของแต�ลัะหน�วิยไปยังจุดกึ�งกลัางกลุั�ม 
( ic ) ที�หน�วิยนั�นอยู� ดังสิมการที� (4) ต�อจากนั�นจะพิจารณา 
การย้ายกลุั�ม โดยจะย้ายหน�วิยที� i ไปยังกลุั�มที�ทำาให้ sse   มีค�า 
ตำ�าที�สุิด เม่�อย้ายกลุั�มแล้ัวิจะทำาการคำานวิณหาจุดกึ�งกลัาง 
กลุั�มใหม� แล้ัวิพิจารณาการย้ายกลุั�มอีกครั�ง แต�ถุ้าไม�มีการ 
ย้ายกลุั�มอีกแล้ัวิ แสิดงวิ�ากลุั�มที�แบุ�งได้นั�นเหมาะสิมแล้ัวิ 
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 2.6 การระบุห์น้าที�ของยีนที�โดดเด่นภายในกลุ่มยีน
     โดยวิธีิ Gene Set Enrichment Analysis 
     (GSEA) ด้วยวิธีิการทางสิถิิติ
     การวิิเคราะห์โดยวิิธี GSEA หร่อ functional enrich- 
ment analysis เป็นวิิธีการหนึ�งที�ช�วิยในการระบุุหน้าที�ของยีน 
ที�โดดเด�น (over-represented) ภายในชุดยีนหร่อโปรตีน [13]  
โดยวิิเคราะห์นัยสิำาคัญทางสิถิุติของกลุั�มยนีที�มีควิามสัิมพันธ์กัน  
โดยควิามสัิมพันธ์ของกลุั�มของยนีอาจเป็นควิามสัิมพันธ์ในลัักษณะ 
ของการเช่�อมโยงทางชวีิภาพที�มีตั�งแต�เริ�มต้น (prior biological 
pathway) หร่อการแสิดงออกร�วิมของยีน (co-expression) 

[14] งานวิิจัยนี�จึงมีสิมมติฐานวิ�า หากยีนที�มีรูปแบุบุการแสิดงออก 
ของยีนสิอดคล้ัองกันจะทำาหน้าที�สิอดคล้ัองกัน ซึึ่�งจะทำาให้ 
สิามารถุอนุมานหน้าที�ของยีนภายในกลุั�มยีนให้แก�ยีนที�ไม�ทราบุ 
หน้าที�ภายในกลุั�มได้ วิิธี GSEA ได้ถูุกนำามาใช้ในงานวิิจัยต�างๆ  
เช�น การวิิเคราะห์ควิามแตกต�างของชุดยีนในเน่�อเย่�อมะเร็ง 
ระยะต�างๆ [15-17] นอกจากนี�ยังใช้ในการศึกษาชุดยีนที�มี 
ลัักษณะการแสิดงออกที�แตกต�างกันในแต�ลัะเน่�อเย่�อของ 
มันสิำาปะหลััง [8] วิิธี GSEA จะใช้ค�าควิามถีุ�ของยีนที�พบุ GO  
terms ในชุดยีนนั�นเพ่�อเปรียบุเทียบุกับุยีนทั�งหมดหร่อ  
background โดยใช้การทดสิอบุทางสิถิุติด้วิยสิถิุติทดสิอบุ  
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ตารางขอมูลการแสดงออกของยีน ประกอบดวย 33,033 ยีน ของมันสําปะหลัง 32 ตัวอยาง

ตารางขอมูลการแสดงออกของยีนท่ีถูกปรับคามาตรฐานแลว ประกอบดวย 27,374 ยีน ของ 32 ตัวอยาง

ยีนโมดูลและสมาชิกของยีนโมดูล

หนาท่ีการทํางานของยีนท่ีโดดเดนในแตละยีนโมดูล

หนาท่ีการทํางานของยีนในจีโนมมันสําปะหลังท่ีครอบคลุมมากท่ีสุด

1. คัดกรองยีนและปรับคามาตรฐานเพ่ือลดความเอนเอียง ของคาการแสดงออกของยีนดวยวิธี GeTMM 

2. แบงกลุมยีนโดยการวิเคราะหแบงกลุมแบบ K-means โดยใชโปรแกรม R 

3. ระบุหนาท่ีท่ีโดดเดนของยีนในแตละโมดูล โดยวิธี GSEA โดยใช GOATools

4. อนุมานหนาท่ีการทํางานของยีนท่ีไมทราบหนาท่ีจากขอมูลการแสดงออกของยีนท่ีโดดเดน

Fisher’s exact test, Chi-square test, t-test, Z-score test  
แลัะ Kolmogorov-Smirnov test [18-19] 
 หลัังจากวิิเคราะห์แบุ�งกลุั�มแบุบุ K-means แล้ัวิ จะทำาให้ 
ทราบุสิมาชิกของยนีภายในแต�ลัะกลุั�มของทั�งสิองชุดข้อมูลัย�อย  
ซึึ่�งจะนำามาวิิเคราะห์เพ่�อหาหน้าที�โดดเด�นของยีนภายในแต�ลัะ 
กลุั�มยีน ด้วิยวิิธี GSEA โดย GO term ของแต�ลัะยีนภายใน 
กลุั�มยีนจะถูุกพิจารณาเพ่�อหา GO terms ที�โดดเด�นเม่�อเทียบุ 
กับุยีนทั�งหมดในจีโนมของมันสิำาปะหลััง โดยจะกำาหนดให้ k  
เป็นตัวิแปรสุิ�มแบุบุไฮเปอร์จีออเมตริก (Hypergeometric  
random variable)  ซึ่ึ�งแทนจำานวินครั�งควิามสิำาเร็จที�ได้จาก 

การสุิ�มหยิบุของแบุบุไม�แทนที� (without replacement)  
จำานวิน n สิิ�งจากของ N สิิ�ง ซึึ่�งประกอบุด้วิยของ 2 ประเภท  
โดยมีจำานวิน m หน�วิย แลัะ N-m หน�วิยตามลัำาดับุ โดยมี 
ฟัังก์ชันควิามน�าจะเป็นดังสิมการที� (5)  แลัะใช้ GOATOOLS  
ด้วิยการทดสิอบุ Fisher’s exact test โดยใช้การแจกแจงแบุบุ  
hypergeometric ซึึ่�งค�อนข้างจะมีควิามแม�นยำากวิ�าตัวิทดสิอบุ 
อ่�นๆ แลัะใช้ Benjamini-Hochberg ดังสิมการที� (6) ในการ 
ควิบุคุมควิามผิดพลัาดที�เกิดจากการคำานวิณค�า p-value  
จากการทดสิอบุหลัายครั�ง [18]

                                           
(5)

  
                           (6)

 โดยที� m = p-value rank (ลัำาดับุค�า p-value ของ 
ทุกการทดสิอบุจากการเรียงแบุบุน้อยไปมาก) i = จำานวิน 
ข้อมูลัทั�งหมด แลัะ Q = ค�าควิามผิดพลัาด (0.05)

3. วิธีิการวิจัย
 งานวิิจัยนี�ใช้ข้อมูลัการแสิดงออกของยีนในมันสิำาปะหลััง 
ที�จำาเพาะในแต�ลัะเน่�อเย่�อจากงานวิิจัยของ Wilson et al. [8]   
ซึึ่�งศึกษาการแสิดงออกของยีนในมันสิำาปะหลัังสิายพันธ์ุ TME  
204 โดยข้อมูลัประกอบุดว้ิยยนีทั�งหมด 33,033 ยนี ของเน่�อเย่�อ  
11 ชนิด ได้แก� เน่�อเย่�อรากสิะสิมอาหาร เน่�อเย่�อรากฝอย   
เน่�อเย่�อเจรญิปลัายราก เน่�อเย่�อใบุ เน่�อเย่�อเส้ินกลัางใบุ เน่�อเย่�อ 

ก้านใบุ เน่�อเย่�อตาข้าง เน่�อเย่�อลัำาต้น เน่�อเย่�อเจริญปลัายยอด   
เน่�อเย่�อเจริญประเภท OES แลัะเน่�อเย่�อเจริญประเภท FEC ซึึ่�ง 
วัิดซึ่ำ�าจำานวิน 3 ซึ่ำ�า ยกเว้ินรากสิะสิมอาหารที�วิัด 2 ซึ่ำ�า รวิม 
ทั�งหมด 32 ตัวิอย�าง งานวิิจัยนี�เล่ัอกใช้เน่�อเย่�อบุริเวิณของราก  
3 ชนิด ได้แก� เน่�อเย่�อรากสิะสิมอาหาร เน่�อเย่�อรากฝอย แลัะ 
เน่�อเย่�อเจริญปลัายราก รวิมทั�งหมด 8 ตัวิอย�าง เพ่�อทำานาย 
หน้าที�ของยีนจากรูปแบุบุการแสิดงออกของยีน เน่�องจากราก 
เป็นสิ�วินที�ให้ผลัผลิัตแลัะเป็นสิ�วินสิำาคัญในการสิร้างแป้ง ซึึ่�งหาก 
ทราบุหน้าที�บุริเวิณสิ�วินของรากจะทำาให้สิามารถุช�วิยเพิ�มผลัผลิัต 
ได้ในอนาคต งานวิิจัยนี�แบุ�งขั�นตอนหลัักออกเป็น 4 ขั�นตอน   
(รูปที� 3) ดังนี�

รูปที� 3  วิิธีการศึกษา
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 3.1 คัดกรองยีนและปรับค่ามาตรฐานเพ่�อลดความ
     เอนเอียงของค่าการแสิดงออกของยีนด้วยวิธีิ
     GeTMM
     ข้อมูลัตารางค�าการแสิดงออกของยีนทั�งหมด 33,033  
ยีน ในมันสิำาปะหลัังจำานวิน 32 ตัวิอย�าง จะถูุกคัดกรอง โดยจะ 
ตัดยนีที�มีจำานวิน read น้อยกวิ�า 10 ทิ�ง แล้ัวิเล่ัอกยนีที�มีผลัรวิม 
ทุกตัวิอย�างมากกวิ�า 15 ขึ�นไป แลัะยีนนั�นต้องแสิดงออก 
อย�างน้อย 70% ของจำานวินตัวิอย�างทั�งหมด หลัังจากคัดกรอง 
ยนีในตารางค�าการแสิดงออกของยนีแล้ัวิจะนำาค�าการแสิดงออก 
ของแต�ลัะยีนมาปรับุค�ามาตรฐานเพ่�อลัดควิามโน้มเอียงของค�า 
การแสิดงออกเพ่�อให้แต�ลัะตัวิอย�างสิามารถุเปรียบุเทียบุกันได้ 
โดยใช้วิิธี GeTMM ด้วิยฟัังก์ชัน filterByExpr ใน Empirical  
analysis of digital gene expression data in R package  
(EdgeR) [20-21]

 3.2 แบ่งกลุ่มยีนโมดูลโดยการวิเคราะห์์แบ่งกลุ่ม
     แบบ K-means 
     ข้อมูลัจะถูุกแบุ�งออกเป็น 2 ชุด ได้แก� ชุดที� 1 ประกอบุ 
ด้วิย เน่�อเย่�อรากฝอย แลัะเน่�อเย่�อเจริญปลัายราก จำานวิน  
6 ตัวิอย�าง สิ�วินชุดที� 2 ประกอบุด้วิย เน่�อเย่�อรากสิะสิม 
อาหาร เน่�อเย่�อรากฝอย แลัะเน่�อเย่�อเจริญปลัายราก จำานวิน  
8 ตัวิอย�าง ข้อมูลัทั�งสิองชดุจะถูุกนำาไปแบุ�งกลุั�มยนีจากลัักษณะ 
การแสิดงออกของยีนแยกกันเพ่�อค้นหาหน้าที�ที�โดดเด�นแลัะ 
อนุมานหน้าที�ให้แก�ยีนที�ไม�ทราบุหน้าที�ต�อไป การค้นหากลุั�ม 
ยนีที�มีค�าการแสิดงออกคลัา้ยคลึังกันด้วิยการวิิเคราะห์แบุ�งกลุั�ม 
แบุบุ K-means จะต้องมีการกำาหนดจำานวินกลุั�มเพ่�อทำาการ 
วิิเคราะหแ์บุ�งกลุั�ม แต�เน่�องจากไม�ทราบุจำานวินกลุั�มที�เหมาะสิม 
ได้ งานวิิจัยนี�จึงค้นหาจำานวินกลุั�มที�เหมาะสิมโดยการวิิเคราะห์  
Silhouette ด้วิยฟัังก์ชัน fviz_nbclust แลัะกำาหนดจำานวิน 
กลุั�มที�คำานวิณสูิงสุิดเป็น 100 กลุั�ม ซึึ่�งจะคำานวิณค�าเฉลีั�ย  
Silhouette ของแต�ลัะกลุั�มออกมา หลัังจากนั�นจึงหาจำานวิน 
กลุั�มที�เหมาะสิมโดยหาจุดหักงอ (breaking point) ระหวิ�าง 

ค�าเฉลีั�ย Silhouette เทียบุกับุจำานวินกลุั�ม ด้วิยการลัากเส้ินตรง  
2 เส้ินแลัะหาจุดตัด ซึึ่�งจะได้จำานวินกลุั�มที�เหมาะสิมออกมา  
จากนั�นนำาจำานวินกลุั�มที�เหมาะสิมไปกำาหนดจำานวินกลุั�มให้กับุ 
ฟัังก์ชัน K-means เพ่�อหาสิมาชิกภายในกลุั�ม

 3.3 ระบุห์น้าที�ที�โดดเด่นของยีนในแต่ละโมดูล 
     โดยการวิเคราะห์์ GSEA 
     หลัังจากทราบุสิมาชิกของยีนภายในแต�ลัะกลุั�มของ 
ทั�งสิองชุดข้อมูลัย�อยแล้ัวิ จะนำามาวิิเคราะห์เพ่�อหาหน้าที� 
โดดเด�นของยีนภายในแต�ลัะกลุั�ม ด้วิยวิิธี GSEA โดย GO term  
ของแต�ลัะยีนภายในกลุั�มจะถุูกพิจารณาเพ่�อหา GO terms  
ที�โดดเด�นเม่�อเทียบุกับุยีนทั�งหมดในจีโนมของมันสิำาปะหลััง  
โดยใช้หลัักการของ Hypergeometric แบุบุ Fisher’s exact  
test แล้ัวิคำานวิณ FDR โดย Benjamini – Hochberg ที�ใช้ 
ควิบุคุมการผิดพลัาดของค�า p-value เพ่�อให้การวิิเคราะห์ 
หน้าที�มีควิามถูุกต้องมากที�สุิดด้วิย GOAtools [18]

 3.4 อนุมานห์น้าที�การทำางานของยีนที�ไม่ทราบ 
      ห์น้าที�จากขอ้มูลการแสิดงออกของยนีที�โดดเดน่ 
      โดย GO term ที�โดดเด�นทั�งหมดในแต�ลัะกลุั�มยีน 
จะถูุกกำาหนดใหแ้ก�ยนีที�ไม�ทราบุหนา้ที�ทั�งหมดภายในแต�ลัะกลุั�ม  
งานวิิจัยนี�จะทำาการหาค�าควิามเช่�อมั�น (confidential score)  
ของสิองชุดข้อมูลัวิ�ามีควิามเหม่อนหร่อแตกต�างกันของ GO  
term ที�ถูุกกำาหนดให้ของแต�ลัะชุดข้อมูลั โดยคำานวิณค�า Jaccard  
similarity coefficient ดังสิมการ (7) โดย set ของ GO term  
ในชุดข้อมูลัที� 1 แทนด้วิย A แลัะ set ของ GO term ในชุด 
ข้อมูลัที� 2 แทนด้วิย B ค�า J(A, B) ค่อค�าที�บุ�งบุอกจำานวินที� 
ซ้ึ่อนทับุกันของชุด GO term ใน A แลัะ B ซึึ่�งมีค�าอยู�ระหวิ�าง  
0 – 100 โดยหากมีค�าเท�ากับุ 0 หมายถึุงทั�งสิอง set ไม�มี  
GO term ที�ซ้ึ่อนทับุกัน หร่อหากมีค�าเท�ากับุ 100 หมายถึุง  
GO term ทั�งสิอง set ซ้ึ่อนทับุกัน

                                                  (7)
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4. ผลการวิจัย
 การศึกษาเพ่�อวิิเคราะห์แบุ�งกลุั�มแลัะค้นหาหน้าที�การ 
ทำางานของยีนบุริเวิณสิ�วินของรากในจีโนมมันสิำาปะหลัังโดย 
วิิธีการอ้างอิงจากรูปแบุบุที�จำาเพาะของการแสิดงออกของยีน 
ในมันสิำาปะหลััง มีผลัการศึกษาดังนี�

 4.1 ลักษณ์ะข้อมูลการแสิดงออกของยีนในแต่ละ
      เน่�อเย่�อของมันสิำาปะห์ลัง 
      ข้อมูลัการแสิดงออกของยนีในเน่�อเย่�อมันสิำาปะหลัังจำานวิน
 32 ตัวิอย�างของเน่�อเย่�อ 11 ชนิด จะมีจำานวิน Reads ทั�งหมด 
ในแต�ลัะตัวิอย�างที�ถูุกนับุบุนบุริเวิณของยนีในจีโนมมันสิำาปะหลััง 
แตกต�างกัน เช�น เน่�อเย่�อเจริญประเภท friable embryogenic 
callus (FECrep3) มีจำานวิน reads มากกวิ�าเน่�อเย่�ออ่�นๆ  
(รูปที� 4(1)) แลัะจะเห็นได้วิ�าเส้ินโค้งควิามถีุ�ของข้อมูลัควิามยาวิ 
ของยีนเบุ้ขวิา แลัะสัิดสิ�วินการแสิดงออกของยีนในแต�ลัะเน่�อเย่�อ 

มีสัิดสิ�วินที�แตกต�างกัน  (รูปที� 4(2)) ดังนั�นข้อมูลัการแสิดงออก 
ของยีนด้วิยเทคโนโลัยี RNA-sequencing นั�น ไม�สิามารถุนำามา 
ใช้ในการวิิเคราะหไ์ด้โดยตรง จึงต้องมีการปรับุค�ามาตรฐานเพ่�อ 
ลัดควิามเอนเอียงของค�าการแสิดงออกของยีนด้วิยวิิธี GeTMM 
เพ่�อให้สิามารถุเปรียบุเทียบุข้ามตัวิอย�างได้ หลัังจากปรับุค�า 
มาตรฐานด้วิยวิิธี GeTMM พบุวิ�าการแสิดงออกของเน่�อเย่�อ 
ในมันสิำาปะหลััง สิายพันธ์ TME204 จำานวิน 33,033 ยีน จาก 
เน่�อเย่�อ 11 ชนิด จำานวิน 32 ตัวิอย�าง จะมีจำานวินยีนลัดลัง 
เหล่ัอ 27,374 ยีน เน่�องจากได้มีการตัดยีนที�ไม�มีค�าการแสิดง 
ออกของยีนออก ซึึ่�งการกระจายตัวิของค�าการแสิดงออกของยีน 
ในมันสิำาปะหลัังในแต�ลัะเน่�อเย่�อตัวิอย�างหลัังจากปรับุค�ามาตรฐาน 
ด้วิยวิิธี GeTMM แสิดงดงัรูปที� 5 แลัะมีค�าการแสิดงออกของยนี 
โดยเฉลีั�ยในแต�ลัะตัวิอย�างอยู�ในช�วิง 4.35 – 4.55 log2-trans- 
formed ของค�า CPM+1 (รูปที� 5)

รูปที� 5  ข้อมูลัการแสิดงออกของยีนในเน่�อเย่�อมันสิำาปะหลัังหลัังปรับุค�าด้วิยวิิธี GeTMM

รูปที� 4  ข้อมูลัการแสิดงออกของยีนในเน่�อเย่�อมันสิำาปะหลัังก�อนปรับุค�าด้วิยวิิธี GeTMM

(1) จำานวิน Reads ของยีนในจีโนม (2) ควิามหนาแน�นของควิามยาวิของยีน
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 4.2 การวิเคราะห์์แบ่งกลุ่มจากรูปแบบการ
      แสิดงออกของยีน 
      ข้อมูลัที�ได้จากการปรับุค�ามาตรฐาน ค่อ เน่�อเย่�อบุริเวิณ 
ของราก 3 ชนิด ค่อ เน่�อเย่�อรากสิะสิมอาหาร เน่�อเย่�อรากฝอย  
เน่�อเย่�อเจริญปลัายราก จะถุูกแบุ�งออกเป็น 2 ชุด ค่อชุดที� 1  
ประกอบุด้วิย เน่�อเย่�อรากฝอย แลัะเน่�อเย่�อเจริญปลัายราก  
สิ�วินชุดที� 2 ประกอบุด้วิย เน่�อเย่�อรากสิะสิมอาหาร เน่�อเย่�อ 
รากฝอย แลัะเน่�อเย่�อเจริญปลัายราก เพ่�อนำามาแบุ�งกลุั�มข้อมูลั  

ด้วิยวิิธี K-means โดยกำาหนดจำานวินกลุั�มที�เหมาะสิมด้วิยค�า  
Silhouette  พบุวิ�า จำานวินกลุั�มที�เหมาะสิมสิำาหรับุข้อมูลัชุดที�  
1 ค่อ 21 กลุั�ม แลัะชุดที� 2 ค่อ 20 กลุั�ม (รูปที� 6) แลัะผลัการ 
วิิเคราะห์แบุ�งกลุั�มสิำาหรับุข้อมูลัชุดที� 1 แลัะ ชุดที� 2 แสิดงดัง 
ตารางที� 1 แลัะ 2 ซึึ่�งแสิดงจำานวินยีนในแต�ลัะกลุั�ม แลัะรูปที� 7   
เป็นการแสิดงลัักษณะการแสิดงออกของยีน โดยแกน y ค่อ  
ค�าการแสิดงออก มีหน�วิยเป็น CPM+1

ตารางที� 1  จำานวินยีนสิมาชิกภายในกลุั�มที�ถูุกจัดโดยการวิิเคราะห์แบุ�งกลุั�มแบุบุ K-means ของข้อมูลัชุดที� 1 

นวนาํจกลุมท่ี กลุมท่ี กลุมท่ี กลุมท่ีกลุม

ท่ีนีย

นวนาํจ

นีย

นวนาํจ

นีย

นวนาํจ

นีย

นวนาํจ

นีย

1 6 5 3 9 145 13 19 17 854

2 5,001 6 912 10 69 14 440 18 266

3 9,004 7 1 11 29 15 78 19 126

4 16 8 26 12 9 16 52 20 218

21 1,930

ตารางที� 2 จำานวินยีนสิมาชิกภายในกลุั�มที�ถูุกจัดโดยการวิิเคราะห์แบุ�งกลุั�มแบุบุ K-means ของข้อมูลัชุดที� 2

กลุมท่ี จํานวน

ยีน

จํานวน

ยีน

จํานวน

ยีน
กลุมท่ี กลุมท่ี กลุมท่ีกลุม

ท่ี

นวนาํจ

นีย

นวนาํจ

นีย

1 2 5 3 9 71 13 3 17 1,124

2 4,200 6 126 10 96 14 586 18 13

3 12,299 7 6 11 1 15 26 19 180

4 44 8 7 12 49 16 20 20 370
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รูปที� 7  รูปแบุบุการแสิดงออกของแต�ลัะยีน

รูปที� 6  ควิามสัิมพันธ์ระหวิ�างจำานวินกลุั�ม (k) แลัะค�าเฉลีั�ย Silhouette

(1) ชุดที� 1

(1) ชุดที� 1

(1) ชุดที� 2

(1) ชุดที� 2

 4.3 การค้นห์าห์น้าที�โดดเด่นของยีนภายในกลุ่ม
      งานวิิจัยนี�มีสิมมติฐานวิ�า หากยีนที�มีรูปแบุบุการแสิดง 
ออกของยีนสิอดคล้ัองกันจะทำาหน้าที�สิอดคล้ัองกัน ซึึ่�งจะทำาให้ 
สิามารถุอนมุานหน้าที�ของยีนภายในกลุั�มยีนให้แก�ยีนที�ไม�ทราบุ 
หน้าที�ภายในกลุั�มได้  ดังนั�นการอนุมานหน้าที�ของยีนที�ยัง 
ไม�ทราบุหน้าที�จึงสิามารถุทำาได้ด้วิยวิิธีการ GSEA เพ่�อค้นหา  
GO term หร่อ หน้าที�ของยีนที�โดดเด�นภายในแต�ลัะกลุั�มยีน 
โมดูลั ซึึ่�งพบุวิ�ามีเพียง 14 กลุั�ม ในทั�งสิองชุดที�สิามารถุหา 
หน้าที�ที�โดดเด�นของยีนให้แต�ลัะกลุั�มได้ ดังตารางที� 3 แลัะได้ 
แสิดงจำานวิน GO ที�มีควิาม enrichment  ของแต�ลัะกลุั�มใน 

ประเภทต�างๆ ดังนี� กระบุวินการทางชีวิวิิทยา (biological  
processes) หนา้ที�ของโมเลักลุัในเซึ่ลัลั ์(molecular functions)  
แลัะองค์ประกอบุของเซึ่ลัล์ั (cellular components) เช�น   
ข้อมูลัชุดที� 1 กลุั�มที� 19 มียีนทั�งหมด 126 ยีน แยกเป็นยีน 
ไม�ทราบุหน้าที� 36 ยีน แลัะทราบุหน้าที� 93 ยีน จาก GO term  
ที�โดดเด�นในกลุั�มนี� พบุวิ�าหน้าที�หลัักนั�นเกี�ยวิกับุ sulfur metabolism  
แลัะ carbohydrate metabolism เช�น GO:0006790:  
sulfur compound metabolic process, GO:1901137:  
carbo - hydrate derivative biosynthetic process, GO: 
0015986:ATP synthesis coupled proton tran-sport,  
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GO:0015985: energy coupled proton transport, down  
electrochemical gradient, GO:0009152: purine ribo- 
nucleotide biosynthetic process, GO:0006754: ATP  
biosynthetic process เป็นต้น
 การวิิเคราะห์เพ่�อค้นหาหน้าที�การทำางานของยีนจากการ 
อนุมานข้อมูลัหน้าที�การทำางานของยีนที�โดดเด�นด้วิยข้อมูลัการ 
แสิดงออกของยีนในเน่�อเย่�อ พบุวิ�า สิามารถุทำานายหน้าที�การ 

ทำางานของยีนได้โดยรวิมคิดเป็น ร้อยลัะ 75.38 แลัะพบุวิ�า 
จำานวินของยีนที�สิามารถุหาหน้าที�ใหม�เพิ�มด้วิยการวิิเคราะห์ 
แบุ�งกลุั�มแบุบุ K-means ในชุดที� 1 แลัะชุดที� 2 เท�ากับุ 8,561  
แลัะ 8,727 ยีน ตามลัำาดับุ รวิมทั�งหมดเป็น 8,736 ยีน (ตาราง 
ที� 4) แลัะจากรูปที� 8 พบุวิ�ายีนที�หาหน้าที�เพิ�มใหม�ในสิองชุด 
ข้อมูลัมีหน้าที�เหม่อนกันจำานวิน 8,552 ยีน

ตารางที� 3  จำานวิน GO term ของยีนที�โดดเด�นในแต�ลัะยีนโมดูลัชองข้อมูลัชุดที� 1 แลัะ 2

ตารางที� 4  จำานวินแลัะร้อยลัะของยีนสิมาชิกจำาแนกตามการทราบุหน้าที�

No
กลุม

ท่ี

ชุดท่ี 1

จํานวน GO term ท่ีโดดเดน จํานวน GO term ท่ีโดดเดน

ชุดท่ี 2

กลุม

ท่ี
รวม

Biological 

process

Molecular 

function

Cellular 

component
รวม

Biological 

process

Molecular 

function

Cellular 

component

1 2 155 93 27 35 2 240 156 50 34

2 3 150 57 69 24 3 155 60 71 24

3 4 5 0 5 0 4 10 0 5 5

4 6 4 2 0 2 6 34 29 0 5

5 8 36 26 2 8 8 35 25 2 8

6 9 50 27 4 19 9 55 27 6 22

7 10 43 26 3 14 10 43 26 3 14

8 13 1 1 0 0 13 1 1 0 0

9 14 154 80 25 49 14 146 73 34 36

10 16 39 25 3 11 15 1 0 1 0

11 17 182 117 37 28 16 39 25 3 11

12 19 93 68 6 19 17 201 123 41 37

13 20 143 89 27 27 19 93 68 6 19

14 21 146 95 20 31 20 172 102 40 30

ชุดท่ี 1 ชุดท่ี 2 Union sets

16,164 

(48.93 %)

8,561 

(25.92 %)

8,727 

(26.42 %)

8,736 

(26.45 %)

24,725 

(74.85 %)

24,891 

(75.35 %)

24,900 

(75.38 %)

จํานวนยีนท่ีทราบหนาท่ีเดิม

จํานวนยีนท่ีสามารถหาหนาท่ีใหมเพ่ิมดวย

การวิเคราะหแบงกลุมแบบ K-means 

จํานวนยีนท่ีทราบหนาท่ีท้ังหมด
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รูปที� 8  แผนภาพเวินน์-ออยเลัอร์ ของจำานวินยีนที�สิามารถุหาหน้าที�ใหม�เพิ�มในชุดที� 1 แลัะ 2 

5. สิรุปผลการวิจัย
 การอนุมานหน้าที�ให้ยีนที�ไม�ทราบุหน้าที�ภายในกลุั�มยีน 
โดยแบุ�งชุดข้อมูลัออกเป็น 2 ชุดข้อมูลัย�อย ได้แก� (1) รากฝอย 
แลัะเน่�อเย่�อเจริญ แลัะ (2) รากสิะสิมอาหาร รากฝอย แลัะ 
เน่�อเย่�อเจริญปลัายราก พบุวิ�า สิามารถุแบุ�งกลุั�มรูปแบุบุการ 
แสิดงออกด้วิยการวิิเคราะห์แบุ�งกลุั�มแบุบุ K-means ได้ 21  
แลัะ 20 กลุั�มตามลัำาดับุ ซึึ่�งมีเพียง 14 กลุั�ม ในทั�งสิองชุดที� 
สิามารถุหาหนา้ที�ที�โดดเด�นของยนีให้แต�ลัะกลุั�มได้ ทำาให้สิามารถุ 
ทำานายหน้าที�ของยนีให้แก�ยนีที�ไม�ทราบุหน้าที�ได้เพิ�มขึ�นจำานวิน  
8,561 แลัะ 8,727 ยีน ในชุดข้อมูลัที� 1 แลัะ 2 ตามลัำาดับุ ซึึ่�ง 
รวิมแลั้วิสิามารถุทำานายหน้าที�ของยีนได้เพิ�มขึ�น 8,736 หร่อ 
คิดเป็นร้อยลัะ 26.45 ของยีนทั�งหมดในจีโนมมันสิำาปะหลััง  
ผลัการทำานายหน้าที�ของยีนด้วิยวิิธีการดังกลั�าวิสิามารถุทำาให้ 
ทราบุหน้าที�ของยีนคิดเป็นร้อยลัะ 75.38 จะเห็นได้วิ�าผลัการ 
วิิจัยนี�แสิดงให้เห็นวิ�าเทคนิคการจัดการข้อมูลัด้วิยการวิิเคราะห์ 
แบุ�งกลุั�มยีนสิามารถุนำามาใช้เพ่�อที�จะทำานายหน้าที�ที�เกี�ยวิข้อง 
ให้ยีนที�ไม�ทราบุหน้าที�ได้ซึึ่�งจะช�วิยลัดเวิลัาแลัะค�าใช้จ�าย  
เม่�อเปรียบุเทียบุกับุการระบุุหน้าที�การทำางานของยีนในห้อง 
ปฏิิบัุติการ [21]
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